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Orchardgrass (Dactylis glomerata L.) is an economically important, and widely cultivated
perennial forage grass. The aim of this study was to determine the genetic diversity and genetic
relationship among the orchardgrass breeding lines developed in Aegean Agricultural Research
Institute, using simple sequence repeat (SSR, microsatellite) molecular markers. The genetic
diversity of 32 orchardgrass was assessed using a set of 24 SSR markers. SSR primer pair
combinations yielded 126 alleles for all genotypes. The number of alleles per locus ranged from
three to seven with an average of 5.25 alleles across 24 loci. The alleles size ranged from 101 to
354 and the polymorphism rate was 100%. Jaccard genetic distance coefficient varied from 0.21
to 0.84 among genotypes. The degree of genetic diversity among the genotypes was high. Total
number of rare alleles was 28 alleles across 126 loci. Dendrogram constructed using neighbor-
joining analysis based on Jaccard genetic distance matrix were clustered into three main groups
A, B and C. Group A was the largest group contained 15 genotypes, while B had 13 genotypes
originated mainly from same region. The group C was the smallest group contained genotypes
originated from northern part of Turkey. The molecular analysis revealed that a significant genetic
variation existed in this orhardgrass collection, and the genotypes studied have potential for ensure
rich genetic resources in orchardgrass breeding program. In addition to this, it was concluded that
SSR markers are suitable markers for the molecular identification of different orchardgrass

genotypes.
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Elit Domuz Ayrig1 (Dactylis glomerata L.) Genotiplerinde Genetik Cesitliligin
SSR Markorleri ile Belirlenmesi
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Molekiiler markor

Domuz ayrig1 (Dactylis glomerata L.) yaygin olarak yetistiriciligi yapilan, ekonomik agidan
6nemli ¢ok yillik bir bugdaygil yem bitkisidir. Bu arastirma, Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisi
yem bitkileri 1slah programi kapsaminda gelistirilen elit domuz ayrig1 klonlarmin akrabalik
derecelerini ve genetik ¢esitliligini belirlemek amaciyla yiiriitiilmiistiir. Caligmada 32 genotip ve
24 SSR primeri kullanilmigtir. Molekiiler analiz sonucunda SSR primerleri toplamda 126 allel
iretmigtir. Allel sayis1 3 ila 7 arasinda degismis ve lokus bagina diisen ortalama allel sayis1 5,25
olarak bulunmustur. Elde edilen allel biiyiikliikleri ise 101 bp ile 354 bp arasinda degismis ve
polimorfizm orani her primer i¢in %100 olarak gerceklesmistir. Bireyler arasinda uzaklik derecesi
Jaccard genetik uzaklik katsayisi kullanilarak elde edilmis ve 0,21 ile 0,84 arasinda degismis ve
genetik gesitlilik seviyesi yiiksek bulunmustur. Genotiplerden elde edilen 126 allelin 28 nin nadir
alleller oldugu ortaya ¢cikmustir. Jaccard genetik uzaklik katsayist kullanilarak yapilan neighbor-
joining analizi sonucunda olusturulan dendrogram 3 ana gruba ayrilmistir. A grubu en bilyiik
grubu olusturmus ve biinyesinde 15 genotip barindirmistir. B grubu orijini ayn1 bdlge olan 13
genotiple ikinci biiyilik grubu olusturmustur. C grubu ise en kiigiik grup olup orijini Tiirkiye nin
kuzeyi olan genotipleri barindirmistir. Molekiiler analizler domuz ayrig1 genotiplerinin 6nemli
derecede genetik varyasyon tasidigi ve islah programui igin degerli kaynaklar oldugu ortaya
cikmustir. Bunlara ek olarak, SSR tekniginin domuz ayrig1 genotiplerini molekiiler olarak
tanimlamada oldukg¢a uygun ve etkili bir teknik oldugu sonucuna varilmustir.
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Giris

Ulkemizde hayvanciligin en temel sorunlarindan biri
kaliteli, ucuz kaba yem ihtiyacinin yeterli seviyede
karsilanamamasidir. Hayvan beslemesinde kullanilan
yemler; konsantre kesif yemler, kaba yemler ve c¢esitli
enddistri artiklar (kiispeler, posalar) seklinde siralanabilir.
Konsantre kesif yemlerin fiyatlar1 kaba yemlere gore daha
yiiksektir ve {ireticiler icin oldukca yiiksek maliyetlidir.
Kiispeler gibi endiistri atiklarinin miktari ise oldukea diigiik
seviyelerdedir ve hayvansal {iretim i¢in kesinlikle yeterli
degildir. Hayvansal iiretimde maliyetin %70’ini yem
girdileri olusturmaktadir. Bu nedenle, ucuz ve kaliteli yem
kaynaklarmi kullanmak hayvansal iiretimde karlilig
arttirmaktadir (Serin ve Tan, 2001).

Ulkemiz tarim alanlarmin %38,5’lik gibi biiyiik bir
kismint olusturan (TUIK, 2016) cayir mera alanlar1 en
onemli kaba yem kaynaklarini olusturmalarina karsin asirt
otlatma, 1slah ve amenajman sorunlari nedeniyle verimleri
oldukga diisiiktiir. Meralarin verimlerinin diisiik olmasinin
yaninda tarla tarimi igerisinde yem bitkilerinin iiretimi de
tlim ¢abalara ragmen yeterli diizeye gelememistir (Ayan ve
ark., 2011). Cayir-meralarimizin 1slah edilmesi ve yem
bitkileri tariminin yayginlastirilmasi icin farkli ekoloji
bolgeler i¢in adapte olmus yiiksek ve kaliteli ot iireten yem
bitkisi ¢esitlerine ve bu gesitlerin yeterli miktarda
tohumlarina gereksinim vardir. Cok farkli ekolojik
kosullara sahip tilkemizde her ekolojik bolgeye adapte
olabilen tescilli, yiiksek verimli yem bitkisi ¢esitleri yeterli
degildir. Tescilli olanlarin biiyiik bir ¢gogunlugu ise, farkl
iilkelerin iklim ve toprak kosullarina uygun olarak
gelistirilmis introdiiksiyon cesitlerdir. Ulkemizde tescil
edilmis yem bitkisi g¢esitlerinin ¢ogu agirlikli olarak
Baklagil yem bitkileridir. Bugdaygil yem bitkilerinde ¢esit
sayisi sinirlt ve neredeyse tamamina yakini dis kaynaklidir.
Bugdaygil yem bitkileri grubu igerisinde bir¢ok farkli tiir
yer almaktadir. Bu grup igerisinde yer alan bir yembitkisi
olan Domuz ayrig1 (Dactylis glomerata L) hem serin hem
iliman iklim kosullarinda yetigebilen yiiksek verimli,
adaptasyon yetenegi yiiksek ve diinyanin her yerinde
kullanilan ¢ok yillik bir yem bitkisidir (Sanada ve ark.,
2007; Jafari ve Naseri, 2007; Xie ve ark.,, 2010).
Hayvanciligr gelismis iilkelerde bu bitki neredeyse bir
asirdan fazladir hem mera hem de kuru ot amaciyla
yetistirilmektedir (Casler ve ark., 2000; Lindner ve Garcia,
1997). Domuz ayrig1 yabanct tozlanan poliploid bir tiir
olup iilkemizin ¢ayir ve mera vejetasyonlarinda yaygin
olarak bulunmaktadir.

Domuz ayrig1 gesit 1slahinda da diger yem bitkilerinin
islahinda oldugu gibi sentetik ¢esit 1slah metodu
uygulanmaktadir. Islahin basarili bir sekilde yiiriiyebilmesi
icin 1slah materyallerinin genis tabanl popiilasyonlardan
olugmas1 gereklidir ve 1slah dongiisii bu popiilasyonlarda
yer alan genotiplerin klonal seleksiyonuyla baslar (Casler
ve ark., 2000). Bu nedenle 1slah materyallerinde genetik
¢esitliligin  belirlenmesi 1slah programimin basarisini
etkilemektedir. Son  yillarda, genetik ¢esitliligin
saptanmasinda molekiiler markoérlerler ¢ok basarili bir
sekilde uygulanmistir. Domuz ayrig: tiiriinde, Tesadiifi
Cogaltilmis  Polimorfik DNA (random amplified
polymorphic DNA-RAPD) (Koélliker ve ark., 1999; Tuna
ve ark., 2004) Cogaltilan Par¢a Uzunlugu Farklilig

(amplified fragment length polymorphisms-AFLP) (Peng
ve ark., 2008), Basit Tekrarli Diziler Aras1 Polimorfizm(
inter-simple sequence repeats -ISSRs) (Zeng ve ark. 2006)
ve basit tekrarli diziler (simple sequence repeats -SSR)
(Xie ve ark., 2010; Hirata ve ark., 2011; Xie ve ark., 2011,
Xie ve ark., 2012, Bushman ve ark., 2011) gibi farkli
molekiiler tekniklerin uygulandig1 calismalar
bulunmaktadir. Bu markér teknikleri, cok sayida
polimorfik lokus saglamalar1 nedeniyle neredeyse standart
uygulamalar haline gelmistir (Heun ve ark., 1994).
Molekiiler markdrler basarili  1slah  programlarinda
materyallerin tanimlanmasi ve populasyon yapisinin ortaya
konmast gibi ¢alismalarda siklikla kullanilmaktadir.
Domuz ayng 1slah programinda yer alan elit klon
asamasina gelmis klonlarin genetik ¢esitliligini saptamak
ve tanimlamak amaciyla yiiriitiilmiis olan mevcut ¢alisma
ile tanimlanan materyalin 1slah ¢aligmalarinda daha etkin
kullanilmasini saglamaktir.

Materyal ve Metot

Bu calismada, Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii yem
bitkileri Islah programinda yer alan ve elit asamaya gelmis
domuz ayrig (Dactylis glomerata L.) tiirtine ait 32 klon
kullanilmistir. Klonlara ait kodlar klon numaralari ve
orijinlerine ait bilgiler Tablo 1’de verilmistir.

Domuz aynig: elit klonlarina ait taze yaprak ornekleri
Ege Tarimsal Arastirma Enstitlisii arazisinden toplanmis
kutulara yerlestirilip soguk tasima yoluyla Cukurova
Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Béliimii
Molekiiler Genetik laboratuvarina transfer edilmistir.
Calismada genomik DNA izolasyonu i¢cin CTAB DNA
izolasyon  protokolii  (Doyle ve Doyle, 1990)
uygulanmigtir. PCR reaksiyonlarint gergeklestirebilmek
amaciyla elde edilen DNA konsantrasyonlari 10 ng/ul’ye
ayarlanmistir. PCR analizlerinde kullanilan SSR primer
ciftleri Bushman ve ark. (2011), Last ve ark. (2013) ve Xie
ve ark. (2012)’nin yapmis oldugu ¢aligmalarda kullanilan
primelerdir (Tablo 2). Polimeraz zincir reaksiyonlar1
Comertpay ve ark. (2011)’e gore yapilmistir. PCR
reaksiyon soliisyonu toplam hacmi 12ul olacak sekilde
hazirlanmigtir. Bu reaksiyon soliisyonu 1X PCR Dream
Taq buffer, 2,5 mM dNTPs, 5U/ul Dream Taq polymarese,
5 pmol DNA baslatim dizilimleri (forward ve reverse
primer), 5 pmol FAM, VIC, NED ve PET floresans boyali
M13 primer ve 10 ng DNA oOrneginden olusmustur.
Reaksiyonun birinci asamasit 94°C’de 5 dakika
denatiirasyon ile baglamis ve bir dongii 94°C’de 1 dakika
denatiirasyon, 58°C’de 1 dakika baglanma 72°C’de 1
dakika (30 dongii) ile devam etmis ve 2. asamas1 94°C’de
45 saniye, 53°C’de 1 dakika, 72°C’de 1,30 dakika (10
dongii), son dongiide uzama siiresi 72°C’de 10 dakikaya
cikartilmigtir. PCR firtinleri ABI 3130xl1 genetik analizorde
aynigtirilmustir.  Genotiplerden elde edilen veriler, R
istatistik paket programi kullanilarak analiz edilmistir.
Bireyler arasindaki wuzaklik Jaccard (1908)’e gore
hesaplanmigstir. Uzaklik katsayilar1 kullanilarak Neighbor-
joining analizi  gergeklestirilmis ve dendrogram
olusturulmustur (Paradis, 2011).
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Tablo 1 Arastirmada incelenen domuz ayrigi elit hatlarinin orijinleri

Table 1 Origin of the orchardgrass clones used in the study

Sira No [ Klon no Orijin Sira No | Klon No Orijin
1 22/17 Tiirkiye, (Bilinmiyor) 17 39/25 Tiirkiye, Balikesir, Kovanci
2 28/32 Tiirkiye, (Bilinmiyor) 18 39/57 Tiirkiye, Balikesir Kovanci
3 22/14 Tiirkiye, (Bilinmiyor) 19 40/3 Tiirkiye, Balikesir, Erdek
4 17/24 Tiirkiye, Diizce 20 40/6 Tiirkiye, Balikesir, Erdek
5 12/9 Tiirkiye, Samsun 21 42/27 Tiirkiye, Balikesir, Erdek
6 12/8 Tiirkiye, Samsun 22 42/42 Tiirkiye, Balikesir, Erdek
7 30/22 Tiirkiye, Manisa 23 41/24 Tiirkiye, Balikesir, Erdek
8 30/24 Tiirkiye, Manisa 24 42/24 Tiirkiye, Balikesir, Erdek
9 31/23 Tiirkiye, Manisa 25 42/29 Tiirkiye, Balikesir, Erdek
10 35/6 Tiirkiye, Izmir 26 42/35 Tiirkiye, Balikesir, Erdek
11 36/3 Tiirkiye, Balikesir, Kalkim 27 45/1 Tiirkiye, Balikesir,
12 36/8 Tiirkiye, Balikesir, Kalkim 28 32/12 Currie (gesit) (Avustralya)
13 37/23 Tiirkiye, Balikesir, Kalkim 29 32/25 Currie (gesit) (Avustralya)
14 39/4 Tiirkiye, Balikesir,Kovanci 30 32/31 Currie (gesit) (Avustralya)
15 39/7 Tiirkiye, Balikesir,kovanci 31 32/35 Currie (gesit) (Avustralya)
16 39/13 Tiirkiye, Balikesir, Kovanci 32 32/36 Currie (¢esit) (Avustralya)
Tablo 2 Domuz ayrig1 genotiplerinde kullanilan SSR primerleri
Table 2 Orchardgrass SSR primers used in the study
Primer ad1 F primer R primer TT!?

AO01F24 AAAATGTTTTATTCTCAGCCC TGCAAGATGGAATGCTCT

A01K14 AAGGATGGCCTGATCTTC GCAGAGGTCTTTCTCTTGG

A03B16 TCTGGAATCTCTCTGAAATCA ATCTTGACCCTGATGTTCTG

B01A05 GAGAGCGGCAGAGTTATTC AAAGGTCGATATCTCTATTCCA

A03K22 AGACTCTAGGGTGGCACAC GTAGCACGCTAACGAGAGAT

Dg_Contigl744 GCTGTTGCACAGTTAGTAGTTCGT CTAACACTGACAGCGTGTTCTTCT

Dg_Contig66 AGGTAAACATTGGAGAGAAAGGCT CTACTAGTTCCGTCATCTCCTGGT

Dg_Contig7660
Dg_Contig4556
Dg_Contig10135
Dg_Contig10764
Dg_Contig4296
Dg_Contig11285
Dg_Contig6373
Dg_Contig3546
Dg_Contig12453
Dg_Contig10487
Dg_Contig4921
Dg_Contig4563
Dg_Contig10236
Dg_Contig3264
Dg_Contig11508
Dg_Contig4478
24 |Dg_Contig667

No
1
2
3
4
5
6
7
8
9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

GACAAGCGGAAATGGATGAG
TCTGGAGAAATATGCTGAGAGTTG
ATGAGGAGGAGATAGAGAAGCTCA
AACGTCCGACAGGAGTGTTAAAT
GCAAGACTACGACTCTCACGG
GCAGCTACCATTTCAGGTGAG
ATCGAGATCAGAAGGTCAAAGAAG
AGTGTAGAAGCCTAGCTGTTTGCT
CTGAGATTCAAAGTCAACTGTCCA
CACAACCCCGATTACTGCAC
AAATTTGAGAAAAGAAACGACCAG
GTATCATTCACCATGGAGGACAG
CGGGTTTTAATCCGGTTCTC
TTCGCTGTATCAAGTCTGAAGAAC
AATTGAGAGAAAAGGTAGGTGTGG
TGATTATATTCAATCGGCTACGTG
GAAGTAGCCAGCGATGATGAG

GTCGTCTCTGATGAAGAATTCAGA
TTGACTTCCTTTCATAGCGTTACA
ATCTGATGTTATTCCAAGGAAACG
TAGGAGTAGATTGTGCAGGATGAA
GTAGATGTTGTGCACGATGGAG
AATTTCAGCAGAAACGTCAGAAA
GGGTAGAAGCTGAAGGACCAG
AGTTCAGCTGCTTGGAGGACT
AAGTTACCGGACCCGATCTC
AGAAGCTCGTGAGGTTGGAGT
ACGCATAGACATAACCGATGTAGA
GAATCTCATCGTAGTCGCTGTATG
GACCTCTGCATCGCCTTGTA
GCATCAAGAAACATTTACAGTTGG
CACCACCACTAGTGTACTCACTCC
AAGATCAGTTCCGCAAATTAGAAC
TATCACCTAGGCTGGATGCC

WWPEARWRERWWWNWWPERWWWWWWEDNDNNDDNDN

ITT: Tekrar tipi

Bulgular ve Tartisma

Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii’niin yem bitkileri
1slah programinda yer alan 32 adet domuz ayrigi klonu
kullanilarak yapilan molekiiler analizlerde iyi PCR {irlini
verebilen SSR primerleri kullanilmigtir.  Molekiiler
analizlerde primerler arasindan en polimorfik ve iyi bant
verebilen 24 tane SSR primer ¢ifti se¢ilmis ve analizlerde
kullanilmistir. DNA  analizlerinde kullanilan SSR
primerlerinden elde edilen bant uzunluklari, allel sayilar
polimorfik bant sayilari, polimorfizm oranlari ve nadir allel
sayilarina ait sonuglar Tablo 3’de verilmistir. 24 adet SSR
primer ¢ifti ile yapilan PCR analizlerinin sonucunda elde
edilen bant uzunlugu 101 bp ile 354 bp arasinda degismis,
toplamda 126 adet allel elde edilmistir. Primerlere ait allel
sayilar1 3 ila 7 arasinda degismis ve en yiiksek allel sayisi

A01K14, A03B16, Dg_Contig4556 ve Dg_Contigl0135
(7) primerlerinden, en disik allel sayist ise
Dg_Contig10764 ve Dg_Contig4478 (3) primerinden elde
edilmistir.  Ortalama allel sayisinin 5,25 oldugu
bulunmustur. Calismada kullanilan primerlerden elde
edilen bantlarm tamamiin (%100) polimorfik oldugu ve
primerlerden biiylik ¢ogunlugunun nadir alleller irettigi
belirlenmistir (Tablo 3). Domuz ayrig1 genotiplerinde
kullanilan primerlere ait bantlarin Poimorfizm oraninin
%100 gibi yiiksek bir oranda bulunmas: farkl: arastiricilar
tarafindan da bildirilmistir (Xie ve ark., 2012). Bu da
domuz ayrig tlriiniin  yiksek genetik  ¢esitlilik
gosterdigine isaret etmektedir (Bushman ve ark 2011).
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Table 3 Amplification results of 24 SSR primer pairs used for orhardgrass

No Primer ad Bant Allel  Polimorfik band Polimorfizm orani Nadir allel say1s1
biiytikliigii  sayisi sayisl (%) (<%5)

1 | AO1F24 165-203 4 4 100 1

2 | AO1K14 148-202 7 7 100 1

3 | AO3B16 161-183 7 7 100 0

4 | BO1A05 125-143 6 6 100 1

5 | AO3K22 101-126 6 6 100 1

6 | Dg_Contigl744 205-231 6 6 100 1

7 Dg_Contig66 188-211 6 6 100 3

8 | Dg_Contig7660 331-354 6 6 100 0

9 | Dg_Contig4556 197-226 7 7 100 1

10 | Dg_Contig10135 217-271 7 7 100 1

11 | Dg_Contig10764 107-127 3 3 100 0

12 | Dg_Contig4296 204-217 5 5 100 1

13 | Dg_Contig11285 101-154 6 6 100 1

14 | Dg_Contig6373 193-203 4 4 100 1

15 | Dg_Contig3546 189-231 5 5 100 1

16 | Dg_Contig12453 119-135 6 6 100 1

17 | Dg_Contig10487 129-203 4 4 100 1

18 | Dg_Contig4921 252-274 5 5 100 3

19 | Dg_Contig4563 135-154 5 5 100 2

20 | Dg_Contig10236 106-116 4 4 100 1

21 | Dg_Contig3264 153-163 6 6 100 2

22 | Dg_Contig11508 184-203 4 4 100 3

23 | Dg_Contig4478 210-239 3 3 100 1

24 | Dg Contig667 147-211 4 4 100 0

Toplam 126 126 - 28
Ortalama 5,25 5,25 100 -
Tablo 4 Domuz ay181 klonlari arasindaki genetik uzaklik katsayilar
Table 4 Genetic distance coefficients between orchardgrass genotypes

Klon no 12/9 17/24 30/22 31/23 32/12 36/3 36/8 37/23 39/13 39/25
17/24 0,48
30/22 0,67 0,62
31/23 0,65 0,65 0,58
32/12 0,65 0,66 0,57 0,61
36/3 0,58 0,62 0,56 0,53 0,58
36/8 0,61 0,59 0,55 0,61 0,61 0,59
37/23 0,61 0,68 0,53 0,53 0,52 0,51 0,52
39/13 0,60 0,67 0,55 0,53 0,62 0,56 0,42 0,49
39/25 0,59 0,62 0,56 0,47 0,63 0,52 0,48 0,41 0,45
40/3 0,64 0,65 0,59 0,59 0,67 0,54 0,55 0,48 0,49 0,49
40/6 0,65 0,68 0,62 0,57 0,61 0,52 0,62 0,51 0,58 0,48
42/27 0,61 0,61 0,60 0,64 0,52 0,50 0,57 0,52 0,53 0,52
42/42 0,57 0,59 0,54 0,56 0,59 0,53 0,47 0,47 0,47 0,49
12/8 0,40 0,52 0,63 0,60 0,63 0,60 0,62 0,62 0,58 0,52
22/14 0,59 0,68 0,62 0,54 0,62 0,55 0,61 0,47 0,49 0,55
22/17 0,68 0,69 0,59 0,57 0,66 0,63 0,51 0,48 0,49 0,49
28/32 0,60 0,54 0,60 0,54 0,71 0,55 0,58 0,49 0,58 0,48
30/24 0,63 0,73 0,67 0,60 0,71 0,62 0,62 0,54 0,52 0,61
32/35 0,75 0,84 0,56 0,62 0,64 0,64 0,68 0,76 0,58 0,65
35/6 0,67 0,70 0,60 0,72 0,44 0,69 0,57 0,59 0,69 0,59
39/4 0,59 0,64 0,60 0,65 0,74 0,64 0,50 0,52 0,56 0,53
39/7 0,58 0,66 0,65 0,54 0,64 0,58 0,54 0,48 0,46 0,51
39/57 0,70 0,67 0,58 0,56 0,61 0,57 0,53 0,56 0,53 0,55
41/24 0,59 0,64 0,68 0,56 0,73 0,58 0,65 0,62 0,54 0,59
42/24 0,60 0,61 0,58 0,54 0,69 0,57 0,62 0,61 0,57 0,55
42/29 0,62 0,66 0,62 0,62 0,72 0,59 0,49 0,50 0,55 0,54
42/35 0,65 0,63 0,58 0,57 0,68 0,54 0,53 0,56 0,53 0,51
45/1 0,62 0,72 0,63 0,61 0,70 0,51 0,61 0,54 0,55 0,58
32/25 0,66 0,76 0,63 0,62 0,55 0,59 0,64 0,58 0,67 0,59
32/31 0,73 0,70 0,66 0,68 0,42 0,61 0,62 0,56 0,67 0,64
32/36 0,76 0,76 0,71 0,67 0,43 0,71 0,61 0,58 0,67 0,62
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Table 4 (Devami) Table 4 Continued

Klon no 40/3 40/6 42127 42142 12/8 22/14 22/17 28/32 30/24 32/35
17/24

30/22

31/23

32/12

36/3

36/8

37/23

39/13

39/25

40/3

40/6 0,49

42/27 0,48 0,51

42/42 0,47 0,53 0,44

12/8 0,62 0,54 0,59 0,51

22/14 0,51 0,57 0,60 0,48 0,49

22/17 0,54 0,56 0,62 0,50 0,60 0,59

28/32 0,55 0,52 0,57 0,51 0,51 0,55 0,51

30/24 0,55 0,56 0,59 0,53 0,59 0,39 0,53 0,52

32/35 0,83 0,62 0,56 0,77 0,70 0,68 0,79 0,82 0,67

35/6 0,69 0,59 0,48 0,62 0,75 0,78 0,69 0,74 0,73 0,50
39/4 0,52 0,58 0,61 0,57 0,62 0,51 0,60 0,54 0,52 0,68
39/7 0,59 0,56 0,58 0,48 0,56 0,49 0,57 0,53 0,47 0,71
39/57 0,55 0,53 0,52 0,36 0,62 0,52 0,61 0,55 0,57 0,80
41/24 0,61 0,60 0,61 0,54 0,55 0,52 0,57 0,53 0,30 0,71
42/24 0,56 0,53 0,49 0,51 0,52 0,58 0,59 0,59 0,63 0,75
42/29 0,49 0,53 0,55 0,53 0,62 0,52 0,57 0,53 0,48 0,71
42/35 0,51 0,51 0,43 0,30 0,55 0,58 0,52 0,51 0,57 0,82
45/1 0,47 0,59 0,52 0,59 0,64 0,49 0,63 0,62 0,57 0,72
32/25 0,60 0,60 0,53 0,65 0,65 0,67 0,70 0,71 0,70 0,67
32/31 0,65 0,63 0,61 0,64 0,69 0,68 0,65 0,73 0,73 0,63
32/36 0,70 0,62 0,59 0,64 0,74 0,76 0,65 0,79 0,76 0,55
Table 4 (Devami) Table 4 Continued

Klon no 35/6  39/4 39/7 39/57  A1/24  42/24  42/29  42/35  45/1 32/25  32/31
17124

30/22

31/23

32/12

36/3

36/8

37/23

39/13

39/25

40/3

40/6

42127

42/42

12/8

22/14

22/17

28/32

30/24

32/35

35/6

39/4 0,73

39/7 0,70 0,45

39/57 0,69 0,53 0,50

41/24 0,76 0,59 0,52 0,56

42/24 0,65 0,59 0,63 0,52 0,65

42/29 069 021 0,45 0,46 0,51 0,51

42/35 0,70 0,59 0,58 0,24 0,52 0,46 0,50

45/1 0,72 0,58 0,47 0,57 0,62 0,65 0,49 0,59

32/25 0,40 0,74 0,65 0,62 0,74 0,61 0,65 0,68 0,55

32/31 0,57 0,67 0,62 0,66 0,73 0,68 0,68 0,68 0,64 0,58
32/36 0,45 0,70 0,67 0,69 0,78 0,68 0,69 0,70 0,73 0,57 0,23
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Sekil 1 Domuz ayrig1 klonlarina ait Neighbour-joining analizle olusturulan dendrogram
Figure 1 Neighbour joining analysis of Orchardgrass clones dendrogram

Domuz ayrigt elit klonlar1 arasindaki akrabalik
derecelerinin anlagilmasi igin genotiplerin her bir primer
icin trettigi alleler R paket programina yiiklenmis ve
Jaccard uzaklik katsayist kullanilarak genetik uzakliklar
belirlenmistir (Tablo 4). Genotipler arasindaki uzaklik
katsayis1 biiyiik bir aralik gostermistir. En diisiik uzaklik
katsayis1 Tiirkiye orjinli Balikesir Kalkim’dan toplanmis
materyalden se¢ilmis 39/4 kodlu klon ile yine Balikesir
Erdekten toplanmig materyalden se¢ilmis 42/29 kodlu klon
arasinda 0,21 olarak, en yiiksek uzaklik katsayisi ise
Avustralya orjinli Currie ¢esidine ait bitkiler arasindan
secilmis 32/35 kodlu klon ile Tiirkiye Diizce’den toplanmis
materyalden secilmis 17/24 kodlu klon arasinda 0,84
olarak saptanmustir. Uzaklik katsayilari ile genotiplerin
orijinleri (cografik konumlari) birlikte degerlendirildiginde
olduk¢a uyumlu bir sonug ortaya ¢ikmistir. Elde edilen en
diisik katsayr aym1 bolgeden toplanmig materyalden
secilmig klonlar arasinda ¢ikmustir. En yiiksek uzaklik
katsayis1 ise cografik olarak birbirine uzak Tiirkiye ile
Avustralya’da tescil edilmis Currie ¢esidine ait bitkilerden
secilmig bir klon arasinda ¢ikmustir. Aslinda Steiner ve
Santos (2001) cografik uzakligin, genetik uzaklikla iliskili
olmadigina, genetik uzakligin toplanan ¢evrenin ekolojik
benzerligi ile ilgili olduguna dikkat ¢gekmektedir.

32 adet Domuz ayrig1 klonu ve 24 SSR primeri ile
yapilan neighbor joining analizi sonucunda olusturulan
dendrogramda (Sekil 1) genotipler kendi iginde 3 ana gruba
ayrilmig olup bunlar A, B ve C olarak isimlendirilmigtir. A

grubu kendi i¢ine 2 ayr1 gruba (Al ve A2) ayrilmis olup
toplamda 15 genotip barindirarak en biiyliik grubu
olusturmustur. B grubunda 13 adet domuz ayrig1 genotipi
yer almustir, C grubu ise Karadeniz bolgesinden toplanmis
materyalden segilen 4 genotiple en kiiciik grubu
olusturmustur. Olusan gruplar incelendiginde birkag
genotip hari¢ orijini ayn1 bolgeye dayanan genotiplerin
genelde aymi grupta yer aldig1 goriilmiistiir. Ornegin Currie
cesidinden segilen klonlarin tamami A2 grubunda bir arada
yer almigtir, bu grupta Tiirkiye orjinli bireylerin de yer
almasi1 ancak Currie ¢esidinin orijini ile agiklanabilir.
Currie ¢esidi her ne kadar Avustralya’da tescil edilmis olsa
da bu ¢eside ait klonlar Akdeniz ekotipinde ve orijini ise
Cezayir’e dayanmaktadir (Lolicato ve Rumball 2010;
Barnard, 1972). Bununla beraber, hem farkli bolgelerden
toplanmis genotipler arasi hem de aym bolgeye dayanan
genotipler arasinda da genetik c¢esitliligin yiiksek oldugu
bulunmugtur. Last ve ark., (2013), Xie ve ark (2012) ve
Bushman ve ark. (2011) domuz ayriginda SSR molekiiler
markorleriyle yapmis olduklar1 c¢aligmalarda da benzer
bulgular ortaya koymuslardir.

Sonuc¢

Sonu¢ olarak, molekiiler analizler Ege Tarimsal
Arastirma Enstitiisii elit bahgesinde yer alan elit domuz
ayrigr 1slah materyallerinin oldukca yiiksek genetik
cesitlilik gosterdigini ortaya koymustur. Caligmada
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kullanilan mikrosatellit markdrlerinin  domuz  ayrigi
genotiplerinde ¢esitliligi  belirlemede olduk¢a etkin
olduklar1 saptanmigtir. Belirlenen ¢esitlilik diizeyi dikkate
alindiginda, devam etmekte olan domuz ayrigi i1slah
programinda yeni sentetik populasyon ve gesitler
olusturulmasinin miimkiin oldugu goriilmiistiir.
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