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OZET

Bu galisma, Turkiye'deki acur genetik cesitliliginin ve acurun diger Cucumis
tirleri igerisindeki yerinin belirlenmesi amaciyla C.U. Ziraat Fakiiltesi Bahge Bitkileri
BolimuU sera ve laboratuvarlarinda yuratilmastir. Turkiye’nin farkli bélgelerinden,
Ulusal Gen Bankasrndan ve Fransa Dunya Kavun Gen Bankasi’'ndan temin edilen
68 acur, 9 kavun ve 1 hiyar genotipi hem morfolojik, hem de molekiler olarak
karakterize edilmistir.Morfolojik karakterizasyon UPOV deskriptérine gore
yapilmistir. Ayrica 3’Ufidede, 3’0 bitkide, 3'U yaprakta, 2’si yumurtalikta ve 3’G de
meyvede olmak Uzere toplam 14 kantitatif karakterde 6lgim yapilmistir. Morfolojik
karakterizasyon neticesinde genotiplerin 4 ana gruba ayrildigi saptanmistir.
Molekller karakterizasyon 17 adet primer ile RAPD ydéntemi kullanilarak
yapilmistir. Toplam 132 bant elde edilmis olup, bunlardan 126 adedi polimorfik, 6
adedi monomorfik olarak bulunmustur. Polimorfizm orani ise % 95.45'dir. Genetik
olarak birbirine en yakin genotipler A-7, A-9 ve A-8 olarak tespit edilmistir.
Anahtar Kelimeler : Acur, kavun, hiyar, UPOV deskriptort, RAPD

ABSTRACT

This research was carried out in greenhouse and laboratory of Department
of Horticulture, Faculty of Agriculture, University of Cukurova for detecting
thegenetic diversity of Turkish snake melon and its relation with other Cucumis
species. Sixty eight snake melons, 9 melons and 1 cucumber genotype obtained
from different regions of Turkey, National Gene Bank and France World Melon
Gene Bank were characterized morphologically and molecularly.Morphological
characterization was done according to UPOV descriptor list. Besides, totally 14
gquantitave characters were measured in seedling (3), plant (3), leaf (3), ovary (2)
and fruit (3) traits. As a result of morphological characterization, it was determined
that the genotypes were seperated into four main groups. Molecular
characterization was conducted using 17 RAPD primers. Totally 132 bands
were produced, 126 of them were polymorphic and 6 of them were monomorphic.
Polymorphism rate was % 95.45. Genetically A-7, A-9 and A-8 were detected
closest genotypes to each other.
Key Words : Snake melon, melon, cucumber, UPOV descriptor, RAPD
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Girig

Acurun (Cucumis melo var. flexuosus) anavatani hakkinda kesin bir bilgi
bulunmamakla birlikte; Anadolu, iran, Afganistan ve Giiney Bati Asya anavatani
olarak kabul edilmektedir (Vural ve ark., 2000). Acur sofralik ve tursuluk olarak yaz
aylarinda acik tarla kosullarinda yetistirilen bir sebze olup, Turkiye’de 22 000 ton
civarinda Uretilmektedir (TUIK, 2004). Acur tamamen i¢ pazar igin yetistiriimekte
ve tuketilmektedir. Halk arasinda hitta, hiti, acur olarak da adlandirilir.

Bitki genetik kaynaklari; kdy populasyonlari ile bunlarin yabani akrabalari,
kullaniimayan eski cesitler ve genetik 6zellikleri tam olarak belirlenmis hatlardan
olusur. Bitki genetik kaynaklari, genetik gesitlilik icin dnemli kaynak niteliginde
olup, bir bitki tirinin gen havuzundaki kalitsal bilginin gesitliligi, zenginligini
icermektedir. Bitki genetik kaynaklarinin karakterizasyonu, temel olarak tohum
Ornekleri ya da populasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin, bu érnek ve
populasyonlardaki genetik varyasyonun miktari ve dagiliminin ortaya konmasi
amaciyla yapilir (Anonim, 2008).

Bu calisma ile, Ulkemizin de gen merkezi iginde bulundugu acurda
(Cucumis melo var. flexuosus) genetik gesitliligin morfolojik ve molekdler olarak
tespit edilmesi ve acurun diger kavun genotipleri ve diinyada baska ulkelerde
yetistirilen acur genotipleri ile akrabaliklarinin tespiti amacglanmistir. Dinya’'da
kavun tirinde bu ybnde ¢alismalar bulunmakla birlikte, Glkemizin de anavatani
arasinda bulundudu acur tiriinde pek fazla calismaya rastlanmamistir. Bazi acur
genotiplerinin  morfolojik karakterizasyonu ile ilgili bir calisma Cukurova
Universitesi Ziraat Fakiltesi Bahge Bitkileri Bolimi’'nde (Solmaz ve ark., 2004)
yapilmigtir. YurGtilen bu tez galismasi kapsaminda ise acurun (Cucumis melo var.
flexuosus), diger Cucumis turleri ile akrabalik iligkileri morfolojik ve molekuller
olarak belirlenmeye calisiimistir.

Materyal ve Metot
Materyal

Tuarkiye'nin Orta Anadolu, Glineydogu Anadolu ve Akdeniz bélgelerinden
toplanan acur genotipleri ile Cucumis cinsinin diger turlerine ait genotiplerin
morfolojik ve molekiler karakterizasyonunun yapildigi bu ¢calismada, 68 adet acur
(Cucumis melo. var. flexuosus), 9 adet kdiltiri yapilan ve yapilmayan kavun
(Cucumis melo L.) ve 1 adet de hiyar (Cucumis sativus L.) genotipi olmak Uzere
toplam 78 genotip kullaniimistir. Calismada materyal olarak Turkiye Bitki Gen
Bankasi olan Tarim ve Koyigleri Bakanlidi Menemen Tarimsal Arastirma
Enstitisi’nden temin edilen 17 adet genotiple birlikte; Orta Anadolu’dan Ankara,
Kayseri ve Nigde; Akdeniz Bdlgesi'nden Kahramanmaras, Adana ve Isparta;
Glineydodu Anadolu Bodlgesi'nden ise Sanlurfa, Mardin, Diyarbakir, Kilis ve
Siirt'ten toplanan materyaller kullaniimigtir.

Sahit olarak Dinya Kavun Gen Bankasi’ndan saglanan Cucumis melo var.
flexuosus’a ait 25 genotip ile birlikte, Cucumis melo var. inodorus, Cucumis melo
var. dudaim, Cucumis melo var. chito, Cucumis melo var. momordica, Cucumis
melo var. conomon ve Cucumis melo var. cantalupensis kullaniimistir. Ayrica
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Cucumis cinsine giren Cucumis sativus (hiyar) ile Giney Dogu Anadolu
Boélgesi’nde tuyli acur olarak bilinen bagka bir genotip de sahit grubu
olusturmustur. Ayrica, Fransa (INRA), Hindistan, ispanya, Libya, Irak, Suriye, Fas,
Tunus, Afganistan, Suudi Arabistan, Sudan, Misir gibi degisik Ulkelerden acur
genotipleri istenmis ve galismaya eklenmisgtir.

Metot
Morfolojik Karakterizasyon

Tohumlar 12.02.2007°de 2 kisim torf:1 kisim perlit doldurulmus 45'li
g6zlere sahip viyollere her genotipten 10’ar adet olacak sekilde ekilmistir. Bitkiler ilk
gercek yaprakli oldugu donemde fide gozlemleri ile birlikte fidelikte hipokotil ve
kotiledon o6lgimleri yapiimistir (Solmaz ve ark., 2004). Dikim buyukligine ulasan
fidelerden 5 adedi 20.03.2007°de (1 — 0.4) x 0.4 m mesafelerle seraya dikilmistir.
Bitkiler askida tek g6vdeli olarak yetistirilmis ve gerekli bakim iglemleri yapilmistir.

Calismada yapilan goézlemler UPOV (Uluslararasi Yeni Bitki Cesitlerini
Koruma Birligi)'ca kurallari belirlenmis olan, Tarim ve Koyisleri Bakanligi'nca
Turkge'ye uyarlanarak 12 Ekim 1998 tarihinde ve 23491 sayili Resmi Gazete'de
yer alarak yurirlige giren, "Bitki Ozellik Belgeleri Hakkinda Teblig" e gére
yapilmistir.

RAPD Markorleri ile Genetik Karakterizasyon
DNA izolasyonu

Genotiplere ait morfolojik karakterizasyon igin ekilen tohumlardan olusan
fideler 2-3 yaprakli asamaya ulastiginda DNA izolasyonu icin 6rnekler alinarak
aliminyum folyoya sarilip, sivi azotta -196°C’de dondurularak -85°C’de muhafaza
edilmistir. DNA izolasyonunda Dneasy Plant Mini Kit (Qiagen S.A.) kullaniimis ve
izolasyon Onerilen sekilde gergeklestirilmistir.

RAPD Analizinde Kullanilan Primerler

Acurda genetik karakterizasyon RAPD markér teknigi ile arastiriimigtir.
Calismada 48 primer (OPAA1, OPAA2, OPAAG6, OPAA18, OPACS, OPAC7,
OPACS8, OPACY9, OPAC1l1l, OPAC13, OPAC1l6, OPAF3, OPAF6, OPAF7,
OPAF10, OPAF11, OPAF13, OPAF19, OPAH4, OPAH6, OPAH8, OPAH12,
OPAH15, OPAH16, OPAH17, OPAH18, OPAH19, OPAI1, OPAI5, OPAI7, OPAI10,
OPAI12, OPAI13, OPAJ3, OPAJ8, OPAJ15, OPAJ18, OPAK4, OPAK5, OPAKY7,
OPAKS8, OPAK9, OPAK12, OPAK15, OPAK18, OPB4, OPB6, OPB10) denenerek,
polimorfik olanlar ¢alismada kullaniimistir. Primerler Operon Technologies (Almeda
CA) firmasindan temin edilmistir. Ayrica daha 6nce yapilan ¢alismalarda polimorfik
olarak bulunan OPB12 ve OPAJ18 (Lopez-Sese ve ark., 2002) primerler de
kullaniimigtir.

DNA Amplifikasyonu (PCR)

Her biri 0.2 ml'lik 8'li tip icerisine; 3 yl genomik DNA (5 ng), 6 ul 2X
PCRmix (Fermentas), 0.5 uyl MgCl, (Fermentas), 0.05 pl Taq polimeraz
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(Fermentas), 1.45 ul ddH,O, 1 ul primer (20 ng) (Operon) koyularak toplam 12 pl
olacak sekilde ayarlanmistir.

94°C 2 dk 6n denatiirasyon, 94°C 2 dk DNA'nin gift iplikgiginin ayriimasi
"denaturation”, 37°C 1 dk primer baglanmasi "annealing”, 72°C 2 dk yeni
iplikgigin yazilimi "extension", 55 déngi, 72°C 6 dk son yazilim, 4°C « seklinde
ayarlanmigtir.

Agaroz Jel Elektroforez

PCR’'den elde edilen drinlerin lzerine 3 pl 6X yikleme solusyonu
eklenerek toplam 15 pyl PCR riini % 1.5 agarose jelin (jel icine 0.5 mg/ml ethidium
bromide eklenmig) yikleme kuyucuklarina vyiklenip Sekil 3.3'de gorilen
elektroforez tanklarinda 3.5 saat 70 volt altinda kosturulmus ve UV altinda
fotograflari bilgisayar yardimiyla gekilmistir.

Verilerin Analizi ve Dendongramlarin Olusturulmasi

Calismada kullanilan acur, kavun ve hiyar genotipleri 54 6zellik
bakimindan UPOV deskriptoriine goére siniflandirildiklarindan, elde edilen veri
dosyasi kategorik degiskenler igermistir. Bu ylzden, bu veri dosyasi c¢oklu
degisken analizlerinden kiimeleme (clustering) ve temel koordinatlar (principle
coordinate) analizlerine tabi tutulmuslardir. Analizler, NTSYS programi (Rohlf,
1998) kullanilarak yapilmistir.  Veri dosyasindan oncelikle Jaccard katsayisi
kullanilarak bir benzerlik matriksi olusturulmustur. Bu matriks kimeleme analizi igin
kullanilarak UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetic Average)
metodu ile bir dendrogram elde edilmistir. Elde edilen dendrogramin benzerlik
matriksini ne olglide temsil ettigi Mantel’in Matriks Benzesme testi (Mantel's matrix
correspondence test) ile test edilmistir (Mantel, 1967). Bu test sonucunda
cophenetic correlation coefficient, r, degeri elde edilmistir. Temel koordinat analizi
icin de ayni benzerlik matriksi kullaniimis, elde edilen temel koordinatlar tGzerinde
genotiplerin dagihmlari grafik yoluyla belirlenmistir.

Elektroforez sonucunda agaroz jelde her bir primer i¢in olusan bantlarin
degerlendiriimesinde 1kb DNA markir kullaniimistir. Bu markirlarin 300 ile 1500 bp
arasinda cikan bantlar degerlendirmeye alinmigtir. Cekilen jel resimlerinden elde
edilen sonuglar da bant varligi durumunda (1), yoklugu durumunda (0) ve
amplifikasyonun olmadigi durumlarda (9) dederi verilecek sekilde Microsoft Excel
programina girilerek bir tablo olusturulmustur. Bu tablo, kiimeleme (cluster) ve
temel koordinat (principle coordinate) analizlerine tabi tutulmustur. Bu analizler
NTSYS (Rohlf, 1998) adl bilgisayar paket programi ile yapilmistir. Morfolojik
testlerde oldugu gibi 6ncelikle Jaccard yontemi kullanilarak bir benzerlik matriksi
olusturuimus ve bu matriks kullanilarak UPGMA metodu ile dendogramlar elde
edilmistir. Benzerlik matriksi ile dendogramin ne olgide birbirine benzedikleri ise
yine Mantel’in Matriks Benzesme testi kullanilarak hesaplanmistir (Mantel, 1967).
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Aragtirma Bulgular ve Tartisma
Morfolojik Karakterizasyon Galigmalari Bulgulari
UPOV Deskriptoriine Gore Yapilan Gozlemlerin Bulgulari

Tarkiye'nin farkl bélgelerinden ve Fransa Diinya Kavun Gen Bankasindan
temin edilen 68 acur, 9 kavun ve 1 hiyar genotiplerinden seraya dikimi yapilabilen
60 genotipte UPOV’a gbre 54 6zellik bakimindan gdézlemler yapilmigtir. Fidelerde
hipokotil uzunlugu 5 (% 8.3) genotipte kisa, 15 (% 25) genotipte orta, 27 genotipte
(% 45) uzun ve 13 (% 21.7) genotipte ise ¢ok uzun olarak degerlendiriimistir.
Kotiledon buyUkliga incelendiginde, genotiplerin 1'inin (% 1.7) ¢ok kigik, 4'Gnin
(% 6.7) kuguk, 17’sinin (% 28.3) orta, 37’sinin (% 61.6) buyik ve 1’inin (% 1.7) ¢ok
blylk oldugu tespit edilmistir. Kotiledonlarin tamami yesil renkli olup, renk
duzeyleri hepsinde orta olarak gézlenmistir. Ana gévde Gzerindeki bogum sayisi 10
genotipte (% 16.7) birka¢ tane, 24 genotipte (% 40) orta ve 26 genotipte (% 43.3)
¢ok olarak degerlendirilmistir.Genotipler yaprak ayasi buyudklugd bakimindan
degerlendirildiginde 14 (% 23.3) genotip ufak, 28 (% 46.7) genotip orta ve 18 (% 30)
genotip buylk olarak degerlendirilmigtir. Yaprak ayasi yesil rengi 4 (% 6.7) genotipte
acik, 44 (% 73.3) genotipte orta ve 12 (% 20) genotipte koyu olarak gdzlenmistir.
Yaprak ayasi kenarinda dalgalanma 13 genotipte (% 21.7) zayif, 31 genotipte (% 51.7)
orta ve 16 genotipte (% 26.6) kuvvetli olarak saptanmistir. Yaprak ayasi kabarciklihgi
17 genotipte (% 28.3) zayif, 37 genotipte (% 61.7) orta ve 6 genotipte (% 10) kuvvetli
olarak goézlenmistir. Yaprak sapi durumu 55 (% 91.7) genotipte yar dik ve 5 (% 8.3)
genotipte yatay olarak tespit edilmistir. Yaprak sapi uzunlugu 19 genotipte (% 31.7)
kisa, 28 genotipte (% 46.6) orta ve 13 genotipte (% 21.7) uzun olarak gézlenmistir.

Ciceklerin cinsiyeti 11 (% 18.3) genotipte andromonoik, 49 (% 81.7)
genotipte monoik olarak tespit edilmistir. Kabuk zemin rengi 55 (% 91.7) genotipte
yesil, 1 (% 1.7) genotipte beyaz, 4 (% 6.6) genotipte gri-yesil olarak bulunmustur.
Meyve zemin rengi olgunluk dncesi yodunlugu 35 (% 58.3) genotipte agik, 10 (%
16,7) genotipte orta ve 15 (% 25) genotipte koyu olarak degerlendiriimistir. Meyve
uzunlugu incelendiginde, 6 (% 10) genotip kisa, 13 (% 21,7) genotip orta, 30 (%
50) genotip uzun ve 11 (% 18.3) genotip ¢ok uzun olarak olgllmustir. Meyve
gapinda ise 10 genotip (% 16.7) cok dar, 36 genotip (% 60) dar ve 14 genotip (%
23.3) orta olarak belirlenmistir. Meyve maksimum genislik durumuna bakildiginda,
1 (% 1.7) genotipte sap ucuna dogru, 12 (% 20) genotipte gicek ucuna dogru ve 47
(% 78.3) genotipte ise merkezde oldudu goézlenmistir. Meyvenin uzunlamasina
sekli 1 (% 1.7) genotipin yumurta seklinde, 3 (% 5) genotipin yuvarlak ve 56 (%
90.3) genotipin ise oval oldugu belirlenmistir. Olgun meyvede zemin renklerine
bakildiginda, 2 (% 3.3) genotipin beyaz, 9 (% 15) genotipin sari, 1 (% 1.7)
genotipin koyu sari ve 48 (% 80) genotipin ise yesil oldugu goériimustir. Meyve
kabugunda ikincil renkler incelendiginde 34 (% 59.6) genotipte yok, 23 (% 40.4)
genotipte ise mevcut oldugu saptanmigtir. Meyveler c¢icek sapi uzunluklari
bakimindan degerlendirildiginde, 11 (% 18.3) genotipin kisa, 36 (% 60) genotipin
orta ve 13 (% 21.7) genotip uzun olarak tespit edilmistir. Meyve sapinda kopma
incelendiginde 1 (% 1.7) genotipte mevcut, 59 (% 98,3) genotipte yok olarak
bulunmustur. Meyvede taban sekli 4 (% 6.7) genotipte diz, 22 (% 36.7) genotipte
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yuvarlak ve 34 (% 56.6) genotipte sivri uclu olarak gdzlenmistir. Meyvelerde siirgiin
ucu seklinin 5 (% 8.3) genotipte yassi, 9 (% 15) genotipte yuvarlak ve 46 (% 76.7)
genotipte sivri oldugu belirlenmistir. Meyvelerde pistilin ebati 43 (% 71.7) genotipte
kiguk, 15 (% 25) genotipte orta ve 2 (% 3.3) genotipte bluylk olarak tespit
edilmigtir.

Meyve oluklarinin 40 (% 66.7) genotipte var oldugu belirlenirken, 20 (%
33.3) genotipte olmadidi tespit edilmigtir. Oluk tespit edilen 40 genotipin 39 (%
97.5)'unda oluklar dar, 1 (% 2.5) genotipte ise orta darlikta oldugu tespit edilmistir.
Meyve oluklarinin derinligi incelendiginde 2 (% 5) genotipte ¢ok yizeysel, 6 (% 15)
genotipte ylizeysel, 11 (% 27.5) genotipte orta, 19 (% 47.5) genotipte derin ve 2 (%
5) genotipte ¢ok derin oldugu saptanmistir. Meyvede citi olusumu 4 (% 6.7)
genotipte varken, 56 (% 93.3) genotipte gdzlenmemistir. Meyve enine kesitte
maksimum meyve eti genisliginin 52 (% 86.7) genotipte ince, 7 (% 11.6) genotipte
orta ve 1 (% 1.7) genotipte kalin oldugu belirlenmistir. Acur meyvelerinin tima
¢itisiz ve ince meyve etli olarak tespit edilmistir. Meyvenin enine kesitinde
maksimum kabuk kalinhgi, 28 (% 46.7) genotipte ince, 27 (% 45) genotipte orta ve
5 (% 8.3) genotipte kalin olarak tespit edilmistir. Meyvelerde et rengi 45 (% 75)
genotipte yesil, 10 (% 16.7) genotipte portakal ve 5 (% 8.3) genotipte krem olarak
gozlenmistir. Meyvelerde et renginin yodunlugu 15 (% 25) genotipte acik, 41 (%
68.3) genotipte orta ve 4 (% 6.7) genotipte koyu olarak saptanmistir. Meyve eti dis
kabuk rengi ise 55 (% 91.6) genotipte yesil, 1 (% 1.7) genotipte portakal ve 4 (%
6.7) genotipte krem olarak bulunmustur. Genotiplere ait tohumlarin 3'G (% 5) ¢ok
kiguk, 7’si (% 11.7) kiguk, 25’i (% 41.6) orta, 18’i (% 30) biyik ve 7’si (% 11.7)
gok blydk olarak goézlenmistir. Tohumlarin rengine bakildiginda 45 (% 75)
tanesinin fildisi ve 15 (% 25) tanesinin krem sari oldugu belirlenmistir. Acur
tohumlari genel olarak fildisi rengindedir.

Morfolojik karakterizasyon verileri, NTSYS programi (Rohlf, 1998)
kullanilarak degerlendirilmistir. Veri dosyasindan o&ncelikle Jaccard katsayisi
kullanilarak bir benzerlik matriksi olusturulmustur. Bu matriks kiimeleme analizi igin
kullanilarak UPGMA metodu ile bir dendrogram elde edilmistir. Bu dendogram
Sekil 1°de sunulmustur. Ayrica dendogramin benzerlik matriksini ne él¢cide temsil
ettigine iliskin yapilan Mantel'in Matriks Benzesme testi (Mantel, 1967) sonucunda
0.93 (cok iyi) orani bulunmustur. Birbirine en yakin genotipler ise A-5 ile A-32, A-8
ile A-20, A-25 ile A-63, A-16 ile A-38, A-1 ile A-54 olarak tespit edilmistir.

Materyal ve yontem kisminda belirtilen ikinci yontem olan temel koordinat
analizi sonucunda ise genotiplerin 4 grupta toplandigi gézlenmistir. Ozellikle ikinci
grupta Turkiye’den toplanan acurlarin yogunlastigi goriimektedir. Dérdiinci grupta
ise kavun genotiplerinin toplandigi ve bunlarin yaninda da dinya kavun gen
bankasindan saglanan acur genotiplerinin de bu grupta oldugu belirlenmigtir.
Uglincli grupta ise hiyar (Cucumis melo L.) ile birlikte K-177 ve acur olarak gen
bankasindan ve Mardin'den toplanmasina ragmen morfolojik olarak kislk kavun
grubuna ¢ok yakin olan A-41 ve A-55 yer almistir.
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Benzerlik Katsayisi
Sekil 1. Morfolojik Karakterizasyon Sonucunda Olusturulan Kiimeleme Analizi ile
Genotiplerin Dagilimi

Genotiplerde Yapilan Olgiimlere iligkin Bulgular

Hipokotil uzunlugu en yuksek genotipler A-28 ve A-76 iken; en kisalar ise
K-175 ve A-61 olarak tespit edilmistir. K-188 ve A-76 genotiplerinin kotiledon
uzunlugu en yiksek olurken; K-175 ve K-186 genotiplerinin ise en dusuk
bulunmustur. Kotiledon genisligine bakildiginda en genis kotiledonlar A-76 ve A-63
Olgllurken; en dar olan kotiledonlar ise A-31 ve A-22 olarak o6lglUlmugtir.
Genotiplerin bitki boylari incelendiginde en uzun olanlar A-81 ve A-47 olurken; en
kisa olanlar ise K-183 ve A-2 olarak Olgulmustir. Ana gévde ¢api dlgimlerinde ise
en kalin genotipler A-77 ve A-83 iken; en incelerse A-1 ve K-188 olarak
belirlenmistir. Yapilan bogum sayisi tespitinde en ¢ok boguma sahip genotipler A-
70, A-81, A-51 ve K-177 olurken, bogum sayisi en az olan genotipler ise A-2 ve K-
188 olarak tespit edilmistir.

Yaprak uzunlugu en yuksek genotipler K-190 ve A-77 iken; en kisa yaprak
uzunluguna sahip olanlar ise K-180 ve K-187 olarak tespit edilmigtir. A-77 ve A-62
genotiplerinin yapragi en genis olurken; K-180 ve A-15 genotiplerinin ise en dar
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¢ikmistir. Yaprak sapi uzunluguna bakildiginda en uzun genotipler A-83 ve A-62
iken; en kisa olan genotipler ise A-15 ve K-180 olarak él¢ulmistur.

Genotiplerin yumurtalik uzunlugu incelendiginde en uzun yumurtaliga sahip
olanlar A-63 ve K-188 iken; en kisa yumurtaliga sahip olanlar ise K-175 ve
K-180 olarak dlgilmuistir. Yumurtalik ¢api dlgiimlerinde ise en genis yumurtalikli
genotipler K-190 ve A-4 iken; en dar yumurtalikhlar ise A-67 ve A-9 olarak
belirlenmistir.

Kabakgillerde fenotipik cesitliligin degerlendiriimesi amaciyla morfolojik
karakterizasyondan yararlaniimistir. Kavunda (Sari ve Solmaz, 2007; Sensoy ve
ark., 2007); kabakta (Ferriol ve ark., 2003 ve 2004); karpuzda (Koélling ve ark.,
2000; Krasteva, 2000; Solmaz, 2003; Solmaz ve ark., 2007; Solmaz ve sari, 2008)
ve su kabaginda (Sakar, 2007) yapilan pek ¢ok calismaya karsin acur igin bu
durum s6z konusu degildir.

Acurla ilgili yapilan arastirmalar sonucunda sadece Solmaz ve ark.
(2004)nin yaptigi ve bizim g¢alismamizda da kullanilan bazi genotipleri igeren
morfolojik karakterizasyon g¢alismasi bulunmustur.

Solmaz ve ark. (2004)'nin yaptiklari ¢calismada 49 tane acur genotipi
kullanmis ve kotiledonlarin yesil rengi hari¢, diger 6zelliklerin tamaminda farkl
oranlarda degisiklikler tespit etmislerdir. Fidede yapilan hipokotil uzunlugu,
kotiledon buyUkligu gibi karakterlerde genotiplerin ¢ogu orta degerini almistir.
Yaprak ayasi, yesil rengin yogunlugu tim genotiplerde orta olmayip farkliliklar
gOstermigtir. Meyvelerde yaptiklari gézlemlerde genotipler kabuk zemin rengi ve
oluk rengi hari¢ diger dzellikler acgisindan farkl oranlarda dedisiklikler gdstermistir.
Tohumlarda yaptiklari gézlemlerde ise tohum enine kesit sekli, dar eliptik olarak
degismeyen tek 6zellik olarak belirlenmistir.

Bizim galismamizda ise; kotiledonlarin yesil rengi tim genotiplerde orta
dizeyde yesil olarak bulunmustur. Hipokotil uzunlugunda ¢ogu genotip uzun
degerini alirken, kotiledon buyulkliginde genotiplerin gogu buyik degerini almistir.
Yaprak ayasi yesil rengi agirlikh olarak orta olmasina ragmen, farkliliklar
gOstermistir. Meyvede kabuk zemin rengi, meyvenin uzunlamasina sekli ve
meyvede c¢iti olusumu 6zellikleri % 90 Uzeri genotipte ayni dlgide bulunmusken,
diger Ozellikler ise degisik oranlarda farkliliklar géstermistir. Tohumlarin enine kesit
sekli Solmaz ve ark. (2004)'nin yaptigi ¢calismadaki gibi timinde dar eliptik olarak
bulunmamistir.

Sonuclardan da anlasilacag lUzere calismalar arasinda belirgin farklar
gorilmuistir. Bunun sebebi olarak bizim g¢alismamizdaki genotipler arasinda
Dinya’nin ¢esitli yerlerinden gelen genotiplerin olusu ve bizim 54 6zellik
bakimindan degerlendirme yapmamiz sdylenebilir.

Genetik (Molekiiler) Karakterizasyon Caligmalari Bulgulari

Genetik karaterizasyon igin RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)
markér sistemi kullaniimistir. ilk olarak DNA’larin miktar ve kaliteleri Nanodrop ND-
1000 spektrofotometrede olgllmustir. Normalde 260/280 oraninin Kkaliteli
DNA’larda 1.8 ile 2.0 arasI olmasi beklenmektedir. Bizim sonuglarimizda bunlarla
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uyumlu bulunmustur.. DNA miktarlari da maximum 2371.08 ng/ul ile A-80
genotipinde, minimum ise 22.81 ng/ul ile A-45 genotipinde saptanmigstir. Calismada
48 primer denenerek istenilen dizeyde amplifikasyon saglanan 17 primer
kullanilmigtir. Primerler ile elde edilen bantlarin buyukltkleri 300-1500 bp arasinda
degismistir. Analizler sonucunda 17 adet primerden 132 bant elde edilmis olup, bu
bantlarin da 126 tanesinin polimorfik, 6 tanesinin monomorfik oldugu tespit
edilmistir. Polimorfizm orani da % 95.45 olarak bulunmugtur. Primerlerin toplam
bant sayilarina bakildiginda; en yiksek bant sayisinin 11 bantla OPAK9 primerine
ve en disik bant sayisinin 4 bantla OPB10 primerine ait oldugu belirlenmistir.

RAPD Analizleri Sonucunda Olusturulan Dendogramlarin Degerlendirilmesi

Dendogram incelendiginde genotipler 0.22 benzerlik seviyesinde 2 ana
gruba ayrilmistir. Birinci ana grubu sadece hiyar (Cucumis sativus cv. Beith Alpha)
genotipinin olusturdugu gorilmektedir. Cucumis cinsine dahil, ancak farkli bir tir
olan hiyarin tek bagina bir grup olusturmasinin beklenen bir sonu¢ oldugu
soylenebilir. ikinci grup ise diger acur ve kavun genotiplerinden olugmustur.

ikinci ana grup daha detayl incelendiginde 0.50 benzerlik diizeyinde iki alt
gruba ayrildigi gérilmuistar. Birinci alt grubu A-61 ve K-175 genotipleri
olusturmustur. Bu iki genotip arasinda 0.58 benzerlik orani tespit edilmistir. ikinci
alt grup ise kendi arasinda 0.53 benzerlik oraninda ikiye ayrilmigtir. Birinci alt grup
sadece K-186 ve K-187 genotiplerinden olusurken, ikinci grupta diger acur ve
kavun genotipleri toplanmigtir.

Morfolojik karakterizasyon kisminda Sekil 1'de sunulan dendogram
incelendiginde morfolojik olarak K-175 ve K-186 genotiplerinin benzer olduklari,
ancak genetik olarak K-186 genotipinin K-187 genotipine daha ¢ok benzedigi tespit
edilmigtir.

Garcia-Mas ve ark. (2000), kavunda yaptiklari g¢alismada 500 RAPD
primeri taramislar ve bu primerlerden 204 tanesinin polimorfik bant verdigini tespit
etmislerdir. Toplam 364 polimorfik bant belirlemigler ve toplam kullanilan her primer
icin polimorfik bant oranini 0.73 olarak saptamislardir. Lopez-Sese ve ark. (2002),
ispanyol kavunlarinda yaptiklari karakterizasyon calismasinda kullandiklari 36
RAPD primerinden toplam 399 bant elde etmiglerdir. Bu bantlarin 100 tanesi
polimorfik bulunmus olup polimorfizm orani ise % 25.1 olarak belirlenmistir. Nakata
ve ark. (2005), yaptiklari caismada 25 RAPD primerinden toplam 50 polimorfik
bant elde etmislerdir. Ayrica yaptiklar bu calismada en fazla genetik cesitliligi % 79
ile oryantal siniftan elde etmiglerdir. Japon house ¢esiti ve charentais market
siniflarindan da orta seviyede (% 56) polimorfizm saptamislardir. En disuk
polimorfizm (% 38) ise Earl’s tipi kavunlardan elde edilmigtir.

Sensoy ve ark. (2007), yaptiklari gcalismada genetik olarak birbirine yakin
ya da ayni bdlgeden toplanan kavun genotiplerini benzer sekilde kiimelemislerdir.
Turk kavunlarindaki genetik cesitlilik yabanci kavunlarin ¢esitliliginden daha
yuksektir. Bizim yaptigimiz calismada da Turkiye’den toplanan acurlar, yurt
digsindan temin edilen ve farkli orijine sahip kavun genotipleri ile acur
genotiplerinden farkh sekilde kimelenmistir.
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Yuritmis oldugumuz galismada, 50 RAPD primerinden polimorfik olan 17
tanesinden toplam 132 bant elde edilmis olup, bu bantlarin 126 tanesi polimorfik
olarak bulunmustur. Polimorfizm orani ise % 95.45 olarak belirlenmistir.

Bizim calismamizda elde edilen yuksek polimorfizm oraninin sebebi;
materyalimizin tim Cucumis cinsini icermesinden kaynaklanmistir. Ayrica diger
c¢alismalardaki sonuglarla bizim sonuglarimizin farkhlik gdstermesi normal
karsilanabilir. Kullanilan markdr sistemi ayni olsa bile RAPD’in her laboratuvarda
farkli sonuglar vermesi, kullanilan primerler ve materyallerin farkli olusu bu
farklihgin sebebi olarak gosterilebilir.

Gunimizde yapilan g¢alismalarda halen RAPD tekniginin yaygin sekilde
kullanildigi ve genetik gesitliligi belirlemede yeterli oldugu gértsine variimistir.
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Sekil 2. Genetik Karakterizasyon Sonucunda Genotiplerin Dagilimi

Sonug ve Oneriler

Morfolojik karakterizasyon verilerine dayali olarak yapilan dendogramlarda,
genotiplerin doért grupta toplandidi gérilmektedir. Burada belirtilen 2 numaral grup
incelendiginde, daha c¢ok Turkiye'nin c¢esitli bdlgelerinden toplanan acur
genotiplerinin yogunlastigi, 4 numarali grupta ise Dinya Kavun Gen Bankasindan
gelen acur ve kavun genotiplerinin cogunlukta oldugu belirlenmistir.

Genetik karakterizasyon calismasinda polimorfik oldugu belirlenen 17
RAPD primeri, genotipleri ayirmak igin kullaniimistir. Bu primerlerden toplam 132
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bant elde edilmistir. Yapilan analizler sonucu polimorfizm orani ¢ok yiiksek olarak
(% 95.45) belirlenmistir. Elde edilen allelik verilerden olusturulan dendogram
incelendiginde, Turkiye’nin ¢esitli bdlgelerinden toplanan acurlarin bir grupta,
Dinya Kavun Gen Bankasindan temin edilen acurlarin bir grupta, yine Dinya
Kavun Gen Bankasindan temin edilen kavunlarin ayri bir grupta ve hiyar genotipi
de tek basina bir grup olusturacak sekilde bir gruplasma ortaya ¢ikmistir.

Birbirine genetik olarak en yakin genotipler ise 0.89luk benzeme
dizeyinde A-7 ve A-9 olmustur. Bu iki genotipe 0.85 dizeyinde A-8 genotipi yakin
cikmistir. Diger genotipler A-24 ile A-25 birbirine 0.85 dlizeyinde, A-26 ile A-28 ise
birbirine 0.84 diizeyinde benzer ¢ikmiglardir.

Bu galisma sonucunda elde edilen allelik cesitlilige ait bilgiler ileride
yapilacak islah g¢alismalarinda ebeveynlerin belirlenmesine yardimci olacaktir.
Sonuglara bagh olarak ayni allelere sahip bireylerin birbirleri ile degilde (gen
havuzunun daraltilmasi nedeniyle) az bulunan alleleri tasiyan bireylerle kombine
edilmesi genetik cesitliligin arttinimasini saglayacaktir. Yine genetik uzakliklarin
belirlenmesi ile birbirinden tamamen uzak bireylerin melezlenmesi melez bitkilerde
varyasyonu arttiracaktir (Aka Kagar, 2001).

Yirutilen bu cahsma ile Turkiye’nin gen merkezi sinirlari igerisinde
bulunan acurun; diger Ulkelerde yetistirilen acurlar, ayni tlr igerisindeki kultlr
yapilan kiglik ve yazlik kavunlar ile kiltirt yapilmayan diger kavunlar ve hiyar ile
karsilastiriimasi yapilmistir. Bundan sonraki ¢alismalarda, morfolojik karakterlerce
Umitvar gorulen bazi acur genotiplerinde islah g¢alismalarinin sirdurtimesi ile diger
molekiler markir tekniklerinin de kullanilarak Cucumis cinsi i¢cin daha ayrintil
calismalarin yapilmasi énerilmektedir.
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