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Bu calisma, Antalya dogal florasindan toplanan ve 6zellikle mera alanlari igin 6nem tegkil eden tek yillik yonca
trlerinden Digmeli yonca (Medicago orbicularis L.)’nin molekiler karakterizasyonunu yapmak amaciyla
yuratilmustir. Calismada 45 adet digmeli yonca genotipi arasindaki genetik cesitlilik mikrosatellite (SSR)
markirlar kullanilarak arastirilmigtir. Yapilan 6n ¢alismada, toplam 35 adet mikrosatellite primer cifti kullaniimistir.
Yapilan ikinci calismada ise 15 adet mikrosatellite primer cifti kullaniimistir. Arastirmada genetik benzerlik
katsayilari 0.75-1.00 degerleri arasinda bulunmustur. En yakin genetik benzerlik 3-4-5 ve 42 nolu genotipler; 37
ve 38 nolu genotipler; 32 ve 31 nolu genotipler; 25 ve 26 nolu genotipler; 7-9-16-18-22 ve 33 nolu genotipler; 40
ve 11 nolu genotipler; 29 ve 30 nolu genotipler; 13-14 nolu genotipler ile 6-10-12-15-17-19-20-21-23-24-28-3443-
44 ve 45 nolu genotipler arasinda belirlenmistir. En uzak benzerlik ise 2 nolu genotip ile 25 ve 26 nolu genotipler
arasinda belirlenmistir. UPGMA yontemine gdre yapilan dendogramda genotipler 0.87 benzerlik seviyesinde 2
ana gruba ayrilmigtir. Birinci ana grupta 12, ikinci ana grupta 33 genotip yer almigtir.

Anahtar Kelimeler: Dugmeli yonca; Antalya; Dogal flora; Molekuler karakterizasyon
Molecular characterization of button medic (Medicago orbicularis L.) collected from Antalya natural flora

Abstract

This study was carried out to determine molecular characterization of annual button medic (Medicago orbicularis
L.), which is very important for the pasture areas, collected from natural flora of Antalya province. Totally, the
genetic diversity of 45 button medic genotypes were characterized with microsatellite (SSR) markers. A total of 35
microsatellite primer pairs were used in the preliminary study. In the second study, 15 pairs of microsatellite
primers were used. Genetic similarity coefficients of the genotypes changed between 0.75 and 1.00. The closest
genetic similarities were determined between genotypes 3-4-5 and 42; genotypes 37 and 38; 32 and 31
genotypes; genotypes 25 and 26; genotypes 7-9-16-18-22 and 33; genotypes 40 and 11; 29 and 30 genotypes;
13-14 genotypes and 6-10-12-15-17-19-20-21-23-24-28-3443-44 and 45 genotypes. The farthest similarity was
determined between genotypes 2 and 25 and 26 genotypes. According to the UPGMA method, the genotypes in
the dendogram were divided into two main groups at the level of similarity of 0.87. There were 12 genotypes in
the first main group and 33 genotypes in the second main group.

Keywords: Button medic; Antalya, Natural flora; Molecular characterization

1. Girig rekabet etme yetenekleri, hizli gelismeleri ve

besin degerleri dikkate alindiginda
Ulkemizde mevcut durumda cayir ve mera meralarimizin islahinda kullanilabilecek énemli
varhdinin  12.3 milyon ha oldugu kabul yem bitkisi tirlerindendir. Ulkemiz meralarinin
edilmektedir. Meralarimizdaki kuru ot verimi nitelik ve nicelik olarak yetersizligi ve nadas
400-1100 kg ha™ arasinda degismekte olup, alanlar dikkate alindiginda, tek yillik yoncalarin
meralarin ¢ogjunda kuru ot verimi 600 kg ha™ kaba yem dretiminde blylk bir potansiyele
altindadir (Sayar vd., 2015). Meralarimizda sahip oldugu anlagiimaktadir. Buna Kkarsin,
birim alandan elde edilen kuru ot veriminin Ulkemizde tek yillik yonca tirlerinde ¢aligmalar
dustik oldugunu gdsteren bu veriler, 1slah ¢ok sinirh olup, Ulkemizde henuz tek yillik bir
calismalariyla meralarimizin ot  verimlerini yonca cesidi gelistiriiememistir. Calismamizin
artirmamiz  gerektigini  isaret etmektedir. konusunu teskil eden Medicago orbicularis L.
Akdeniz havzasinda yaygin olarak bulunan tek tird Ulkemiz dogal florasinda yaygin olarak
yillik yoncalar, yiksek adaptasyon kabiliyetleri, bulunan ve kaliteli ot Uretme potansiyeli olan
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yatik gelisen tek vyillik bir yonca tartdur
(Sayar, 2011; Sayar vd., 2015; Alinca, 2018).
Genelde dinyada cok yillik bitkiler

kullaniimasina ragmen, yaz déneminde sinirli
yagis alan meralarda tek yillik yoncalar ¢ok
yillklara gbére daha umut verici oldudu
belirtilmigtir (Ocumpaugh vd., 1998). Ot Uretimi
acisindan tek yillik yoncalarin énem kazandigi
yerler ile Ulkemizin ekolojik sartlari buyuk
oranda benzemektedir. Ulkemizdeki meralarin
Islah edilmesinde tek yillik yoncalar blyuk bir
potansiyel tagimaktadir.

Dogal floradan toplanan genotiplerden elde
edilen cesitler, cayir-meralarimizin nitelik ve
nicelik yéninden gelistiriimesinde, yurt disindan
getirilen yabanci materyallere goére daha
avantajli olacaktir. Bu nedenle, dncelikle dogal
floramizda yaygin olarak bulunan tek vyillik
yonca turlerine ait genotiplerin toplanarak,
yapilacak islah ¢alismasiyla mera alanlarimizda
kullanilacak cesitler gelistiriimesi
gerekmektedir. Bitki genetik kaynaklarinin
karakterizasyonu, temel olarak populasyonlar
arasindaki genetik farklihklarin ve
populasyonlardaki genetik varyasyonun miktari
ve dagiliminin ortaya konmasi amaciyla yapilir.
Molekuler isaretleyici teknikleri, bitkiden
alinacak ¢ok az miktarda dokudan elde edilen
DNA ile bltin bir genomun analizini mumkun
kilmasi, genellikle yetistirme kosullarinin
isaretleyicinin ifadesini etkilememesi gibi birgok

ustunlukleriyle, son  yillarda germplasm
karakterizasyonunda yogun olarak
kullaniimaktadir. Bdylece bitki genetik

kaynaklari daha dogru ve kesin bir sekilde
karakterize edilmeye baslanmistir. Ancak bu

isaretleyici sistemlerinin morfolojik
isaretleyicilere alternatif degil, onlarin
tamamlayicisi  olarak ele alinmasi daha

butiinsel bir yaklagim olacaktir (Tan, 1992).

Antalya dogal florasi, tek yillik yonca tlrleri
acisindan zengindir. Bu alanlarda bulunan tek
yilhik yonca tirlerinin toplanmasi ve molekiler
karakterizasyonunun yapilmasi yem bitkileri
tariminin  gesitlendiriimesi  agisindan buyik
onem tasimaktadir.

Digmeli yonca; Ulkemizde ve 6zellikle Akdeniz
Bolgesinde genis yayilis alani gdstermesi,
vejetasyon slresinin  uzun olmasi, mera
alanlarinin 1slahinda kullaniima potansiyelinin
olmasi vb. O&zelliklerinden dolayl calismanin
materyali olarak segilmigtir.
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2. Materyal ve Yontem
2.1. Materyal

Bu calismada Antalya dogal florasindan 45 adet
digmeli yonca (Medicago orbicularis L.)
genotipi toplanmis ve bu ¢alismanin materyali
olarak kullanilimistir.

2.2. Yontem

2.2.1. Survey galismalari

Davis (1970)de belirtilen digmeli yonca
genotiplerinin bulundugu lokasyonlara survey
calismasi yapiimigtir. Yapilan survey
calismalari sonunda turtn bulundugu bdlgelerin
lokal olarak tespiti yapilarak, GPS (yukseklik ve
koordinatlar) degerleri belirlenmistir.
Genotiplerin  koordinatlari  harita  (izerine
isaretlenmis ve Sekil 1°de verilmistir.

2.2.2. Molekiiler galismalar

Bitkilerin DNA’lari CTAB protokoliine Doyle ve
Doyle (1990)’'a goére elde edilmistir. Her 6rnek
icin yaklagik 0.2 g taze yaprak kullaniimis,
ornekler icerisine 0.5 ml ektraksiyon c¢ozeltisi
[1.4 M of NaCl, 20 mM of EDTA, 100 mM of
Tris-HCL (pH 8), 2% CTAB ve 1.2 yl of beta-
mercaptoethanol konulan ependorf tlplinde
ezilmistir. Elde edilen karisim 65°C’de 30
dakika sicak su banyosunda inkube edildikten
sonra, 0.5 mL kloroform-izoamil alkol (24:1)
ilave edilmigtir. Santriftj isleminden sonra elde
edilen supernatant (Ust sivi) 2/3 hacim
izopropanol ile —20°C’de 2 saat bekletilmistir.
Santrifijde 5 dakika 13000 rpm de pelet elde
edilmis ve %76 ethanol ve 10 mM amonyum
asetat iceren 0.75 mL yikama sivisi ile iki kez
yikanmisgtir. DNA’lar sterii TE tamponunda
¢6zulmuls ve lamda DNA kontroli kullanarak ve
etidyum bromide ile boyanarak, %4’lik agaroz
jelde konsantrasyonlari yaklasik olarak tespit
edilmistir. SSR primerleri; Flajoulot vd. (2005)
ve Diwan vd. (2000) ve tarafindan belirlenmis
olan listede goérulen 35 primer ile dn calisma
yapilmistir. Daha sonra polimorfizm elde edilen
15 primer ile c¢alisma  yuriatalmagstir.
Calismamizda kullandigimiz primerler, FMT13,
MTIC451, MTIC189, MAA660456, B14BO03,
MTIC93, MTIC432, MTIC299, AFatl5, AFcal,
AFctt1, AFct45, AFca16, AFct60, AFca11’dir.
Cizelge 1'de primer listesi ve baz dizileri
gOsterilmigtir.
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AKDENIZ

Sekil 1. Calismada kullanilan digmeli yonca genotiplerin toplandidi lokasyonlarin koordinatlari

Cizelge 1. Calismada kullanilan SSR primerlerinin adi, Forward-Reverse baz dizilimi ve alinan kaynak listesi

Primerin Adi Forward Reverse Kaynaklar
FMT13 GATGAGAAAATGAAAAGAAC CAAAAACTCACTCTAACACAC

MTIC451 GGACAAAATTGGAAGAAAAA AATTACGTTTGTTTGGATGC

MTIC189 CAAACCCTTTTCAATTTCAACC ATGTTGGTGGATCCTTCTGC

MAABGB0456 GGGTTTTTGATCCAGATCTTAA GGTGGTCATACGAGCTCC Flajoulot
B14B03 GCTTGTTCTTCTTCAAGCTCAC CTGACTTGTGTTTTATGC vd., (2005)
MTIC93 AGCAGGATTTGGGACAGTTGT ACCGTAGCTCCCTTTTCCA

MTIC432 TGGAATTTGGGATATAGGAAG GCCATAAGAACTTCCACTT

MTIC299 AGGCTGTTGTTACACCTTTGTC AAATGCTTAAATGACAAAT

Afat15 TTACGGGTCTAGATTAGAGAGTATAG CAAAATGAGTATAGGGAGTGG

Afcal CGTATCAATATCGGGCAG TGTTATCAGAGAGAGAAAGCG

AFcttl CCCATCATCAACATTTTCA TTGTGGATTGGAACGAGT _

Afct45 TAAAAAACGGAAAGAGTTGGTTAG GCCATCTTTTCTTTTGCTTC D"’;%gc‘)’ d.
Afcal6 GGTCGAACCAAGCATGT TAAAAAACATTACATGACCTCAAA ( )
Afct60 CCTCCCTAACTTTCCAACA TGGATCAACGTGTCTTTCA

Afcall CTTGAGGGAACTATTGTTGAGT AACGTTTCCCAAAACATACTT

Bltin polimeraz zincir reaksiyonlari (PZR) 10
pL hacimde gercgeklestiriimistir. PCR reaksiyon
kosullari, Barkley vd. (2006)’'nin yapmis
olduklari galisma esas alinarak belirlenmigtir.
Kullandigimiz reaksiyon kosulu; 2.0 yL DNA (20
ng DNA), 1.6 yL dNTP (0.1 mM dNTPs), 1.2 pl
MgCI2 (2.5 mM MgCI2 ), 0.1 yuL Taq (0.6 U Taq
DNA polimeraz), 0.8 pL her bir primer cifti (0.15
MM her bir primer), 1.0 pl (10X) PZR tamponu
ve 11.5 yL ddH20 seklinde olmustur. PZR
termal dongiu programlari da Barkley vd.
(2006)’'nin  yapmis olduklari ¢alisma esas
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alinarak belirlenmistir. PCR protokoll, 1 déngl
94°C’de 3 dk, ardindan 35 ddéngu olacak
sekilde, 94°C’de 30 sn, 50°C’de 30 sn, 72°C’de
1 dk ve son olarak da 1 dongi 72°C’de 10 dk
seklindedir. PZR Urlnleri % 4’10k yUksek
¢o6zunurlik agaroz jellerde ayristirilmis ve 50 bp
DNA buyuklik markirt kullaniimistir. Jellerde
bulunan PZR drinleri ethidium bromide ile
boyanarak Kodak GelLogic 200 sistemi ile
goruntilenmis ve dijital olarak kayit altina
alinmigtir. Calismada elde edilen ve dijital
olarak kayit altina alinmis her bir jel gértntusu
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kodominant mikrosatellite skorlama sistemi ile
allelik boyutlar ve dominant skorlama sitemi ile
de bant varhd (1), yoklugu durumlari (0)
verilerek skor edilmigtir. Dominant markir
sistemi ile elde edilen veriler MVSP programi
kullanilarak UPGMA analizi gergeklestirilmistir.

3. Bulgular ve Tartigma

Calismada 45 adet digmeli yonca genotipi
arasindaki genetik cesitlilik mikrosatellite (SSR)
markirlari kullanilarak arastiriimistir. Yapilan 6n
calismada, toplam 35 adet mikrosatellite primer
cifti kullaniimistir. Polimorfizm saglanan 15 adet
mikrosatellite  primer cifti ile  genotipler
arasindaki farkliliklar arastinimistir (Cizelge 2).

Calismada kullanilan bazi primerlere ait jel
resimleri Sekil 2 ve 3'te verilmistir. Yiksek
¢6zunarlakla agaroz  jelde yurattlerek
goruntilenen PZR amplikasyonlari var (1) ve
yok (0) olarak skorlanmis ve ikili veri matrisi
olusturulmustur. Benzer hareketliligi gosteren
ve ayni blyUklikteki bantlar homolog olarak
degerlendirilmistir. Nei & Li’nin genetik benzerlik
indeksi formuli:

NLcij= 2a / (a + b) + (a + c) kullanilarak
hesaplanmigtir. Formilde i ve j; érnekleri, a; i
ve j 6rnekleri arasinda ortak markir sayisini, b; i
orneg@inde olan fakat j 6rneginde olmayan ve ¢
ise i orneginde olmayan fakat j 6rneginde olan
fragmentlerin sayisini ifade etmektedir.

Cizelge 2. Primerlerden elde edilen allel sayisi (adet) ve polimorfizm saglayan bant biyikliga (bp)

Primerin adi Allel sayisi (adet) Polimorfizm saglayan bant (bp)
FMT13 2 170, 180
MTIC451 2 60, 125
MTIC189 4 100, 120, 150,180
MAAG660456 - -
B14B03 1 170
AFat15 2 160, 250
AFcttl 1 120
AFct45 3 150, 170, 180
AFcal6 1 125
AFct60 - -

AFcall - -
MTIC432 150
MTIC93 -
MTIC299 - -

AFcal - -

12 3 4 3 6 7 8 9 10111213 341335 771718 152021222324 2526 2728 29 303132

33 343336 37 38 3% W1 V3 1

Sekil 2. AFct 45 primerine ait jel gortintusu

8 9101112 13 1415 16

1718 19 20 21 2223 24 25 26

Sekil 3. MTIC 189 primerine ait jel goriintiisi
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Nei & Li matriksi temelinde konumsal isaret ve
UPGMA dendogrami MVSP software 3.13
versiyonunu kullanarak ornekler arasindaki
iliskileri gdstermek igin kullaniimigtir.

Kirk bes adet digmeli yonca genotipinden elde
edilen genetik benzerlik degerleri Cizelge 3'de
verilmistir. Gorulecedi Uzere genetik benzerlik
katsayllari  0.75-1.00 degerleri  arasinda
bulunmustur. En yakin genetik benzerlik 3-4-5
ve 42 nolu genotipler; 37 ve 38 nolu genatipler;
32 ve 31 nolu genotipler; 25 ve 26 nolu
genotipler; 7-9-16-18-22 ve 33 nolu genotipler;
40 ve 11 nolu genotipler; 29 ve 30 nolu
genotipler; 13-14 nolu genotipler ile 6-10-12-15-
17-19-20-21-23-24-28-3443-44 ve 45 nolu
genotipler arasinda belirlenmisti. En uzak
benzerlik ise 2 nolu genotip ile 25 ve 26 nolu
genotipler arasinda belirlenmigtir. UPGMA
(Unweighted Pair-Group Method with
Arithmetric Mean) ydntemine goére yapilan
dendogram Sekil 4’de verilmigtir. Dendogramin
incelenmesinden de anlasilacagr  Uzere
incelenen ddgmeli yonca genotipleri 0.87
benzerlik seviyesinde 2 ana gruba ayriimistir.
Birinci ana grubu 7, 9, 16, 18, 22, 25, 26, 31,
32, 33, 37 ve 38 nolu genotipler olusturmustur.
Birinci ana grup 0.90 benzerlik seviyesinde 2 alt
gruba ayrilmigtir. 1. alt grubu 37 ve 38 nolu
genotipler olusturmustur. Il. alt grubu ise 7, 9,
16, 18, 22, 25, 26, 31, 32 ve 33 nolu genotipler
olusturmustur. ilk ana grupta 37 ve 38, 31 ve
32, 25 ve 26 ile 7, 9, 16, 18, 22 ve 33 nolu
genotiplerin benzer oldugu tespit edilmistir.
ikinci ana grubu ise 1, 2, 6, 10,12, 15, 17, 19,
20, 21, 23, 24, 28, 34, 43, 44, 45, 8, 13, 14, 29,
30, 3, 4, 5, 42, 11, 40, 35, 36 ve 41 nolu
genotipler olusturmustur. ikinci ana grup 0.89
benzerlik seviyesinde 2 alt gruba ayriimistir. 1.
alt grubu 3, 4, 5, 42, 11, 40, 35, 36 ve 41 nolu
genotipler olusturmustur. Il. alt grubu ise 1, 2, 6,
10,12, 15, 17, 19, 20, 21, 23, 24, 28, 34, 43, 44,
45, 8, 13, 14, 29 ve 30 nolu genotipler
olusturmuslardir. ikinci ana grupta 35 ve 36, 40
ve 11, 3, 4, 5 ve 42, 29 ve 30, 13 ve 14 ile 8,
10, 12, 16, 17, 19, 20, 21, 23, 24, 28, 34, 43, 44
ve 45 nolu genotiplerin kullanilan primerler
bakimindan benzer oldugu tespit edilmistir.
Dugmeli yonca genotiplerinin  olusturdugu
dendogram ile genotiplerin toplandiklari yerleri
karsilagtirdigimizda ise verilerin  kismen
ortlstigu gorilmektedir. SSR markirlariyla elde
edilen dendogramda toplandidi rakim 6 ve 8
olan 37 ve 38 nolu genotipler kullanilan
primerler bakimindan birbirine benzer
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bulunmustur. Dendogramda birbirine benzer
oldugu gorilen 31 ve 32 nolu genotiplerin
toplandigi yerlere bakildiginda rakim
degerlerinin 135 ile 941 oldugu gorilmektedir.
Yine birinci ana grup igerisinde yer alan 7, 9,
16, 18, 22 ve 33 nolu genotiplerin dendogramda
benzer oldugu belirlenmistir. Bu genotipleri
inceledigimizde ise toplandiklari yer
bakimindan 7 ve 18 nolu genotiplerin birbirine
yakin bdlgelerden, 9, 16, 22 ve 33 nolu
genotiplerinde  birbirine  yakin  bolgelerden
toplandigi gériimektedir.

ikinci ana grup igerisinde benzer oldugu
belirlenen 3, 4, 5 ve 42 nolu genotiplerin
toplandigi yerlere bakildiginda birbirlerine yakin
alanlardan toplandigi gorulmektedir (Sekil 1).
Antalya’nin bati bdlgesinden toplanan ve
denemeye alinan 13, 14, 19 ve 25 nolu
genotiplerden 13 ve 14 nolu genotiplerin
birbirlerine benzer oldugu tespit edilmistir. 19
nolu genotipi ise ayni ana grup igerisinde yer
almistir. Denemeden elde edilen dendogram ile
genotiplerin toplandiklari yerler
degerlendirildiginde  goérilen  benzerlik ve
farklihklarin ileride yapilacak calismalarda daha
fazla primer kullaniimasi ve SSR veya
mikrosatellit markirlarindan bagka diger markir
yontemlerinin de devreye sokulmasiyla daha
ayrintili sonuglar verebilecegi s6ylenebilir. M.O.
3. yuzyllda baslayan sistematik c¢alismalari
biylk o6lgide morfolojik karakter temeline
dayanmaktadir. Tar sinirlarinin
tanimlanmasinda sadece morfolojik verilerin
yeterli olmadidr durumlar mevcuttur (Hillis
vd., 1996; Isik, 1997). Bu durumdaki sorunlari
¢dzmek amaciyla cesitli calismalar
yapilmaktadir  Bu  c¢alismalarin  basinda
molekuler isaretleyiciler gelmektedir. Molekuler
isaretleyiciler yaygin olarak genetik
karakterizasyon, bitkisel genetik kaynaklarinin
korunmasi ve genetik haritalama galismalarinda
kullaniimaktadir (Quicke vd., 1993; Buth, 1984).

Genetik  gesitliligin  saptanmasinda  farkli
metotlar kullaniimaktadir. Ozellikle morfolojik ve
biyokimyasal veriler ile pedigri datalari ¢gok uzun
zamanlardan beri bu amag igin kullaniimaktadir
(Oliveira  vd., 2004). Bir populasyonun
degerlendiriimesinde morfolojik veriler oldukca
sinirli olup bunlar ¢evre sartlarinin etkisi altinda

kalabilmekte ve bundan dolayi da
populasyonlarin  genetik potansiyelleri tam
olarak saptanamamaktadir (Smith ve
Smith, 1989).
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1. Ana grup

Sekil 4. SSR markirlari ile elde edilen dendogram

Bu durum genetik iligkilerin tahminini ya da
hesaplanmasini

UPGMA

[

1
i
. 3
L “

Il. Ana grup

0875 09 0925 0,95 D‘BIFS 1
bélgesinden toplanan 17 dugmeli yonca
etkileyebilir. Molekuler genotipinin molekuler karakterizasyon
calismasinda benzerlik katsayisini ortalama

isaretleyiciler, bitki popullasyonundaki cesitlilik
veya o0 populasyon igindeki bitki genotipleri
arasindaki iligkileri tespitinde % 100’e yakin
glvenirlikte  degerlendirilirler  (Gllsen ve
Mutlu, 2005).

PCR’a dayali markdr sistemi olan SSR ydntemi
guvenilir, tekrarlanabilir, polimorfizm orani
yuksek ve kodominanttir. Birgok bitki turiinde
genetik haritalarin olusturulmasi, populasyon
analizleri markér yardimiyla seleksiyon (MAS)
ve baska amaglarla kullaniimaktadir (Gupta ve
Varshney, 2000). Ender gorilen ve tire 6zgu
tanilayict markdrler Ureten SSR teknigi ayni
zamanda tir karmasasinin oldugu durumlarda
da basariyla kullanilabilmektedir (Nimmakayala

vd., 2009). Diwan vd. (2000), Yonca
genomunda bol miktarda SSR DNA’nin
bulundugunu kahtiminin Mendel kurallarina

uygun oldugunu ortaya koymus ve Medicago
turlerinde SSR’larin rahatlikla kullanilabilecegini
ortaya koymustur. Arraouadi vd. (2009),
Tunusta vyaptiklari  g¢alismada, Medicago
truncatula L. nin dogal populasyonlarinda
yaptiklari  morfolojik ve molekiler (SSR)
analizlerinde populasyon icinde genis
varyasyon tespit etmiglerdir. Popilasyonlar
arasinda kantitatif farkhhktan fazla molekiler
farkliliklar tespit etmislerdir. Ulkemizde Alinca
(2008) tarafindan  Guneydogu  Anadolu
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0.70 olarak belirlemislerdir.

4. Sonug

Tek yilik bir yonca turi olan ve Akdeniz
Bdlgesinin dogal florasinda yaygin bir sekilde
bulunan digmeli yonca (Medicago orbicularis
L.), vejetasyon siresinin uzun olmasi, mera
alanlarinin 1slahinda kullanilma potansiyelinin
olmasi gibi ustin  o6zellikleri nedeniyle
calismamiza konu olarak segilmistir. Bu ¢alisma
kapsaminda Antalya dogal florasindan toplanan
45 adet dugmeli yonca genotipinin molekuler
karakterizasyonu yapimistir. Toplama
calismalarinda diagmeli yonca genotiplerinin 6
m rakimli sahil kusagindan, 1223 m rakiml
yaylalara kadar Antalya dogal florasinda yaygin
bir sekilde bulundugu saptanmistir. Dugmeli
yonca molekuler analizlerde genotipler arasinda
genis bir varyasyon oldugu tespit edilmistir.
Molekuler karakterizasyon c¢alismalarinda 15

adet SSR primeri genotipleri ayirmak icin
kullaniimigtir. Elde edilen dendogram
incelendiginde genotiplerin  0.87 benzerlik

seviyesinde 2 gruba ayrldigr belirlenmigtir.
Genotiplerin ~ molekiler  dendogrami ile
toplandiklari yer agisindan degerlendirildiginde
benzerlik  ve  farkliliklar  bulunmaktadir.
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Antalya’nin bati boélgelerinden toplanan 13, 14,
19 ve 25 nolu genotiplerden 13 ve 14 nolu
genotiplerin benzer oldugu belirlenmis, 19 nolu
genotipin ise ayni ana grupta yer aldigi
saptanmistir. 25 nolu genotipin ise farkl ana
grupta yer aldig: tespit edilmistir. Denemeden
elde edilen dendogram ile genotiplerin ve
toplandiklari yerler degerlendirildiginde gérilen
benzerlik ve farkhliklarin ileride yapilacak
calismalarda daha fazla primer kullaniimasi ve
SSR veya mikrosatellit markirlarindan baska

diger markir yontemlerinin de devreye
sokulmasiyla daha ayrintili sonuglar
verebilecedi sonucuna variimigtir.
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