An Genotiplerinin Degerlendiriimesinde
Molekiiler Genetik Tekniklerin Kullanimi

Ozet

Diinyada oldugu gibi (ilkemizde de
aricilk  6nemli  ekonomik kaynaklardan
birisidir. Bugiine kadar bildirilen 27 adet
bal anisi tiri bu amagla kullaniimaktadir.
Tirkiye'de  bdlgelere gére  Kuzeydogu
Anadoluda Kafkas ansi,  Giineydogu
Anadoluda iran ansi, Orta Anadoluda
Anadolu arnisi, Ege Kiyilarinda Mugla ansi,
Hatay ydresinde Suriye arnsi, Gokgeada
yoresinde Gékceada arisi, Diizce ydresinde
Yigilca anisi ve Trakya bélgesinde Karniyol
ansimin ~ varhgindan  bahsedilmektedir.
Genetik kaynak olarak ifade edecegimiz
bu an irk ve/veya genotiplerinde bugiine
kadar Uzerinde cok degerli bilgiler iceren
morfoloji, verim, genetik farklilik gibi cesitli
arastirmalar yapiimistir. Ancak sonuclarinin
bolgesel, belirli klonilere ait oldugu ve genel
olarak Ulkemiz populasyonunun hepsini
tanimladigi ve/veya ifade ettigi soylenemez.
Bununla beraber, aricilikla ilgili birgok
problemin ¢dziimii bu genetik kaynaklarin
bilingli bir sekilde kullaniimasiyla alakaldir.
Son zamanlarda biyoteknolojik calismalarla
ortaya cikan yeni gelismeler diger canl
tiirlerinde  yapilan calismalara paralel
olarak aricilikta da ¢ok dnemli gelismelere
neden olmustur. Ani islahinda hastaliklara
dayanikllik, verim gibi 6zelliklerle ifade
edilen genetik kaynaklar; cesitli genleri
tasidigi ve bunlardan istifade yoluyla da an
hastalik ve zararlilar gibi arciigin biiyiik
problemlerine yeni c¢ikis yollar ortaya
konmasi yoniinden 6nemli goriilmektedir.
Ulkemizde simdiye kadar, Tiirkiye genel
ar profilini aynintih olarak ortaya koyan

bir calisma bulunmamaktadir. Molekiiler
teknikler bu galigmalar yonlendirebilecek en
onemli araglardan birisidir. Gen kaynaklarinin
degerlendirilmesi agisindan birgok molekiiler
teknik bu amagla kullaniimaktadir. En yaygin
kullanilan molekiiler teknikler; mikrosatelit,
RFLP; mtDNA caligmalan, AFLP ve
SNP dizilemedir. Ulkemizde yer alan an
genomunun tam DNA dizilim haritasinin
yapilarak gerekli biyoinformatik bilgilerin
elde edilmesi gerekmektedir.

Abstract

The honeybee production is to come
into question as one of the most important
economical sources in our country as being
in the world. Up to date, twentyseven
honeybee breeds are used for this purposes
in the world. In Turkey, it is known that
honeybee breeds are spreaded according
to regions; Apis mellifera anatolica at the
sea side of Trakya, Eagen, Anatolia ve
Mediterranean; A. m. caucasica at the
sea side of Northeast of Anatolia and east
blacksea; A.m. meda (iranian honeybee) at
eastsouth of Anatolia region. In addition, it is
talked about the exist of honeybee breeds
of east Eagen islands, Mugla and Thrace
and Syria (A.m. syriaca). On these honeybee
breeds as enunciative of genetic resources,
a lot of various were done studies as
consisting of high value of information on
the yield, genetic distances etc. The results
of these studies are not said all Turkey
honeybee populations are identical because
of the regional different honeybee clonies.
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However, the solution of the problems occuring at the
4 honeybee production is related to unsufficent usage
of the genetic resources. Recently, biotechnological
advances as parallel into morphological studies done
on the other organisms are hoped to show valuable
developments at the honeybee breeding for higher
yield. At the honeybee breeding, the importance of
honeybee genetic resources is thought to come from
the genes related to resistance to diseases, yield
etc. Using these genes can be possible to solve the
problems of honeybee production such as breeding
resistance breeds against American foulbrood and
varroa problems. In our country, there is no any
comprehensive study exhibiting the genome profile of
honeybee genotypes, yet. From the angle of utilization
of genetic resources, molecular techniques are used
to get more genetic information about genomes. The
widest used molecular techniques are microsatellite,
RFLP mtDNA studies and SNP sequences. We need
more bioinformatics on Turkish honeybee breeds
making genome DNA sequence mapping.
Girig

Balarisi 90 dan fazla bitkinin polinasyonu ve
bal iiretimi icin dnemli bir tarimsal bdcektir (Al-Otaibi,
2008). Ozellikle Apis mellifera Kuzey Avrupa'dan
Afrikaya, ingiliz Adalarindan, Ural daglarina, Bati
irandan Arab yanmadasina kadar genis bir cografik
alana yayilimigtir (Ruttner, 1988). Diinya bal (iretimi
yillik yaklagik 1,4 milyon ton ile énemli bir gelir ve
besin kaynagidir (FAOSTAT, 2009). Tiirkiye, 6
milyon koloni varligi, 95 bin ton bal {iretimi ve 37
milyon $ degerindeki bal dig satimi ile Diinya da
en onemli ilkeler arasinda yer almaktadir (TUIK,
2011; FAOSTAT, 2007; Giiler ve Demir, 2005;
Giiler, 2006). Aricilik, Tiirkiye'nin geleneksel yapilan
tarimsal (retim etkinliklerinden birisi oldugu gibi
Tirk toplumunun tanm kiiltiiriinde dnemli yer tutan
bir faaliyettir. Tiirkiye'de 154 bin tarim isletmesinde
an kolonisi bulunmakta ve yaklasik 50 bin isletmede
ise oncelikli gegim kaynagi bu sektore dayal oldugu
belirtiimektedir (Giiler ve Bacaksiz, 2002; Akaya ve
Alkan, 2007). Apis mellifera’nin yaklasik 27 alttiiriiniin
morfolojik olarak tanimlandigi degisik arastirmacilar
tarafindan ifade edilmistir (Ruttner, 1988; Ruttner,
1992; Sheppard et al., 1997; Sheppart ve Meixner,
2003; Al-Otaibi, 2008). Morfolojik ozellikler temelinde
yapilan taksonomik calismalarda bal ansi Dogu,
Afrika ve Bati sinifi olmak iizere 3 sinifta irk tanimi
yapilmistir (Ruttner, 1988). Ulkemizin iginde oldugu
ekonomik degeri yiiksek olan ve kiiltiirii yaygin olarak
yapilan bal arsi irklari Bati orijinli olup bu grupta
italyan (A. m. ligustica), Kafkas (A. m. caucasica),
Esmer (A. m. mellifera), Karniyol (A. m. carnica),
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Anadolu (A. m. anatoliaca), Kibris (A. m. cypria) ve
Suriye (A. m. syriaca) arilar yer almaktadir. Bal arisi
populasyonlarinin birbirlerinden olan farkliliklarinin
belirlenmesinde morfometrik analizler cok énemli bir
rol oynamakla beraber, morfolojik 6zelliklerin kantitatif
nitelikte olmalari ve poligenik kalitim gdstermeleri
populasyon genetigi calismalarinda  kullanimini
sinirlandirmaktadir. Bodenheimer (1941) bal arilarini
morfolojik yapilarina gore 7 farkli ekotipte bdlgelere
ayirmig, iilkemizde bal ansi ilk defa tammlanmigtir.
Ruttner (1988) ise Ulkemizde Apis mellifera’nin 4 tiirii
oldugunu belirtmistir.

Ulkemizde performansi net olarak tespit edilen
islah edilmis bir ar genotipi, genetik kaynaklarimizi
ne sekilde kullanacagmiz  bilinmediginden
gelistirilememistir. Ayrica an Ureticileri verimli ve
genotipik tanisi tam yapilmis bir ari genotipine ihtiyag
duymakta bununla beraber mevcut kaynaklarimizin
bdlgelere dagilimi konusunda genis olarak planlanmis,
fikir Oretecek bir calismaya rastlanmamistir.
Mevcut calismalarda gen kaynaklarimizin bélgesel
dagihmindan ve zenginliginden séz edilmis ancak
bu caligmalar oldukca eski ve bilgi-simirli olan
calismalardir. Bu sebeple Ulkemizde an 1slahi igin
alt yapisini olusturacak materyalin varli§i ve tasidigi
genlerin belirlenmesi hususunda bilgi noksanlig
yasanmaktadir. Su ana kadar, ana ar dreticileri
sadece fenotipik olarak “ekotipe benzer” seklinde
ari genotipleri tamimlanmig olup bunlarda da
performans testleri ileri diizeyde ve standart halde
saglanamamaktadir. Bal arilarinda control edilemeyen
ciftlesme davranis, ticari ana ar satiglar ve yogun
gocer aricilik nedeniyle genetic kansikliklarin ortaya
ciktigr  diigiiniilmektedir.  Yapilan  calismalarda,
bunlarin kontroliiniin zor oldugu gériilmekte ve bu
durum islah iglemini zorlagtirmaktadir. Bu genetik
karigimlarin boyutlari ve bélgesel olarak elde bulunan,
irk olarak ifade edilen genotiplerin genetik potansiyel
ve genetik karisma durumlar  bilinmemektedir.
Yapilan galismalarda bélgesel nitelikte kalmakta ve
sorunlara ¢oziim (retmekte yetersiz kalmaktadir.
Elimizde mevcut olan genetik kaynaklarin durumu
bilinmeden 1slah iglemine girismek kontrolsiiz bir
iretime dogru seyir ortaya koymaktadir. Bolgesel
genetik kaynaklarin korunarak bdlgelere uygun ari
genotiplerinin ortaya konulmasi ancak elimizdeki
kaynaklarin  durumunun  bilinmesiyle  netlik
kazanacaktir.

Molekiiler Genetik Galismalar

Morfolojik  yapilarindaki  farkliiklara gére
siniflandirlan  arilar  {izerindeki calismalar, son
yillarda cesitli molekiiler metotlarla dogrulanmaya
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caligiimigtir. DNA temelli tekniklerden mtDNA ve
DNA markar teknikleri, bu alanda en etkili metot olarak
kullaniimakta, mtDNA temeline dayali calismalarda
RFLP teknigi, bal arnlarinda gruplasma saglanmasina
ragmen caligilan lokuslarin az olmasi calismalari
sinirlandinlmigtir (Franck et al., 1999; 2000a). DNA
markor temeline dayali teknolojilerde ilk kullanilan
teknik RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)
olup 300 den fazla lokus kromozomlarda tanimlanarak
haritalanmistir (Hunt and Page, 1994; 1995). Ancak,
dominant kalitim gostermeleri ve tekrarlanabilirliginde
sikintilar olmasi sebebiyle kullanimi sinirli kalmustir.

Son yillarda DNA markor temelli galigmalarda
mikrosatelit (SSR) teknigi cok yaygin kullanim alani
bulmustur. Tekrarlanabilir bélgelerde allel degisimini
kodominantiliski olarak ortaya koyan markarler, genom
boyunda farkli kromozomlara ait tanimlamalari bitki,
hayvan ve bdceklerde genis kullanim alani bulmustur
(Gentles and Karlin, 2001; Kati, 2001). Mikrosatelitleri
elde etmek (izere 5 klonlama islemi gercgeklestirilmis,
bunlarin 4 (i Estoup et al, (1993) tarafindan
tanimlanmigtir. Bu metotlarda Apis mellifera’nin alt
tiirlerini DNA si1 ve BAC kiitiiphanelerinde klonlama
yontemi ile plasmidlerde cogdaltiimasi, sekanslama
veya prob sekanslarla karsilagtinimasi iglemiyle
tretilmiglerdir. Bununla ilgili detayl bilgi http://www.
inapg.inra.fr/dsa/microsat/microsat.htm  adresinde
verilmigtir. Bu sekilde Apis mellifera’'ya ait 552
markar gelistiriimis ve bunun tam listesi Molecular
Ecological Notes Veri tabaninda yayinlanmigtir. Bu
listenin olusturulmasinda cesitli mikrosatelit markarler
yayinlarda kullanilmigtir (Rowe et al., 1997; Haberl
and Tautz 1999; Evans, 2000; Green et al., 2001).
Solignac et al., (2003) tarafindan 552 mikrosatelit
populasyonlarda test edilmis ve Afrika, bati Avrupa
ile italyan arilarinin karsilastinimasinda yiiksek oranda
varyasyona rastlaniimigtir. Gen cesitliligi frekanslari
sirasiyla Afrika igin 0,76 ; Avrupa icin 0,46 ve italya
icin 0,33 olmustur. Galismada farkli poulasyonlarda
varyasyon gosteren farkl lokuslar tespit edilmistir.
Bu calismada Bati Avrupa ve italyan arilari birbirine
yakin akraba oldugu diisiiniildiigiinden gen cesitliligi
de Afrika rkina gore disiik olmustur. Kromozom
tizerindeki lokuslarin ¢alisiimasinda lokus sayisi ve
lokusdaki allel sayisinin her ikiside ayinmda oldukca
etkili oldugu bu arastirmalarda ortaya cikmstir.
Bu calisma sonuclari, iilkemiz ari genotipleri ile
karsilagtiran bir caligmaya rastlanmamigtir.

SNP teknigiise gesitli tiirlerin orijinini bulmak igin
kullanilan biyoteknolojik tekniklerden birisidir. Ancak
ari genotiplerinde AT bdlgelerinin zengin oldugundan
(%71) sekanslama sirasinda  metilasyondan
kaynaklanan hatalar ortaya koymaktadir (Ashburner
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tanimlanmasinda daha gok kullanilmaktadir(Whitfield
et al., 2006; Zayed and Whitfield, 2008; De La Rua
et al., 2009). Ancak, SSR markdrler varyasyon
gdsteren populasyon calismalarinda SNP’e tercih
edilmektedir (Schlétterer and Hitchhinking, 2003,
Schidtterer, 2004). SNP markdrlerinin - genom
boyunca en fazla mutasyon gésteren bélgelerinin
belirlenmesi ari genotiplerinin daha hassas calisilimasi
icin gerekmektedir. DNA dizilimi kargilagtinimasina
gére degerlendirilen SNP markérler, genomda
fonksiyonel bdlgelerin  belirlenmesiyle yapilacak
islah calismalarinda 6nemli segici markérler olarak
goriilmektedir.

An Gen Kaynaklan

Ulkemiz cesitli bitki, hayvan gen kaynaklarinin
merkezi oldugu gibi arn genotipleri bakimindan da
yukaridaki bilgiler 1siginda gen merkezi durumundadir.
Bunun sonucu olarak farkli oldugu diistiniilen bal arisi
irklari iilkemizde yer almigtir (Ruttner, 1988). Cesitli
aragtirmacilar tarafindan Karniyol ve Suriye arisi
gibi genotiplerin ilkemizde varhigi tartigilmaktadir
(Kandemir et al., 2005; 2006a; 2006b; Palmer et al.,
2000; Kence, 2006;Giler et al., 1999). Ulkemizdeki
bal ansi gen kaynaklarinin sinirlarinin belirlenmesi
ve bunlar exsitu veya insitu olarak yetistiriimesi
gen kaynaklarinin korunmasi agisindan dnemlidir.
Bununla iligkin en 6nemli belge Kafkas An Irkinin
tescillenmesi olmustur. Bununla ilgili tescil standarti
gelistirilmis olup 2004/39 nolu Yerli Hayvan Irk ve
Hatlaninin Tescili Hakkinda tebligde yer almistir
(www.basbakanlik.gov.tr/eskiler/2004/12/20041212.
htm). Ulkemizdeki diger ari irklarinin varli§i iizerinde
cesitli arastirmalar yapilarak yeni haplotipler tespit
edilmistir (Yildiz et al., 2005; Ozdil et al., 2006;
Kandemir et al., 2006a; lvanova et al., 2004; lvgin et
al., 2004). Ulkemizde cesitli bélgelere yonelik olarak
bal anisi populasyonlarinin mikrosatelitler bakimindan
tanimlanmasi yoniinde cesitli arastirmalar yapilmistir
(Estoup et al., 1995; Kence ve ark., 2003; Bodur
et al., 2004 ve 2007). Bu arastirmalar, iki yonden
onemli goriilmektedir; birincisi ilkemizin bal arisi
gen kaynagi bakimindan zengin oldugunu, ikincisiF"
ayinmda kullanilan mikrosatelit markérlerin arastirma
yapilan bélgelerde ayinm yapmadaki basarisidir. Bu
basari allel sayisinin fazlaligi ve dolayisiyla genetik
cesitliligin fazla oldugunun bir gdstergesi olarak
dederlendirilmektedir. Yapilan biitin bu arastirmalar
1sigi altinda ilkesel bal arisi genotip haritasinin
cesitliligin gorsel ortaya konmasi bakimindan 6nemli
bir adim olarak gériilmektedir.
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An Islahi ve Tescil

Ulkemizin en 6nemli sorunlarindan birisi de
an 1slahiyla ilgili gelismelerin sinirli kalmasidir. Ani
islahi galigmalari, ana arlarin giftlesmelerinin control
edilememesi, suni tohumlamanin giic olmasi gibi
nedenlerle zor olmaktadir. Ulkemizde yerli ve yéresel
tescil edilen ari irkinin varligi islah edilmis anlamini
tasimamaktadir. Ari genotiplerine ait Tescil iglemi,
Gida, Tarim ve Hayvancilik Bakanli§i tarafindan
28150 sayi ve 22 aralik 2011 tarihli resmi gazetede
yayinlanan Evcil Hayvan Genetik Kaynaklarinin
Tesciline iligkin yonetmelige gore uygulanmaktadir.
Bu yonetmelige gore yiiresel ve yerli evcil hayvanlarin
Tescil sahibi Bakanliktir. Ancak, yonetmeligin ilgili
maddesine gore gergek ve tiizel kisilerin tescil almasi
icin cesitli 1slah uygulamalari ile olusturulan saf ve
melez tipler, hat, ekotip ve hibritler hakkinda bilimsel
belge, makale ve genotipi gelistiren tarafindan
onaylanarak ve gerekli formlar doldurarak Genel
Miidiirliige basvurmasi gerekmektedir (http://www.
resmigazete.gov.tr/eskiler/2011/12/20111222-17.
htm). Bu basvuruyu takiben Hayvan Genetik
Kaynaklar Komitesi tarafindan Tescil siiresince aday
ar genotipi ve pedigrili yetistiricilik uygulamalari,
beyanlar ve genotipin devamliik hususlari
Komite tarafindan vyetkilendirilen uzman Kkisilerce
denetlenir. Tescil islemi sonrasinda fenotipik ve
genotipik niteliklerini devam ettirmek, bu 6zellikleri
yoniinden bir 6rnek olmak ve bu ozelliklerini dollerine
gecirebildigi bilimsel olarak tespit edilerek islah
driiniine ait islem gergeklesmis olmaktadr.

Tescil, Islah islemlerine gegmeden evvel ari ile
morfolojik kriterlerin belirlenmesi ve standart olarak
bolgede vyetistirilen standart ar genotiplerinden
morfolojik olarak en az bir karakter yoniinden farkli
ve (stiin olmasi veya DNA testi ile bu farkliigin
belirtiimesi gereklidir. Gelistirilen ari genotip hatti
bu ozelliklerini sonraki generasyonlarda devam
ettirmeli ve yeknesak bir fenotip sergilemelidir. Bu
islemlerin belirlenmesi icin uzman kisiler tarafindan
arinin bir sezon igerisinde test edilmesi gereklidir.
Islah eden kisinin i1slah ettigi ari genotipini korumakla
ylikiimlii olmasi ve elinde tutmakla sorumlu olmasi
gereklidir. Islah calismalarinda ise ilk yapilacak
islem, (lkemizde vyerli kaynaklarin potansiyelini
gormekten  gecmektedir. Ulkemiz  ansinin
bolgelere gore siniflandinimasi ve performanslarini
belirlemeden yapilan uygulamalar islah islemini
basarisizliga siiriikleyecektir. Bu nedenle elimizdeki
ari gen kaynaklarini bdlgesel olarak test ederek
gerekli bilgileri toplamamiz gereklidir. Bu islemleri
yaparken ari genotiplerinin belirlenmesi, tasidiklar
gen bilgilerine de sahip olmak igin molekiiler
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caligmalardan  faydalanilmalidir.  Islah  edilen
materyallerin ana — baba ebeveynlerini koruyarak
yapilan ana ar {retimin kontrolii yine molekiiler
tekniklerle saglanmalidir. Ar 1slahinda (ilkemizde
en onemli kriterler; yiiksek verim ve hastalik ile
zararlilara dayanikliliktir. Bunu basarmak igin genis
adaptasyon kabiliyetine sahip ari genotiplerini islah
etmek gereklidir.

Islah igin takip edilecek ikinci yol, verimli

gorilen kolonileri akrabali yetigtirme yaparak
genetik  dengeyi  kontrol altina  almakdir.
Bunlarin  vyetistiriimesinde  suni  tohumlamadan

faydalanilmaktadir (Haberl ve Tautz, 1998). En az
iki farkli bu sekilde yetistirilen Gstiin performansli
arl kolonileri arasinda melezleme yaparak melez
azmanh§indan faydalanmak miimkiindiir(Ruttner,
1972). Bu sekilde olusturulan koloniler hat olarak
isimlendirilir. Hatlar, melezlenecek ise bunlardan biri
erkek koloni olarak kullanilir. Bu tip hatlara parent
hat veya ebeveyn adi veriimektedir. Bunlardan
ortaya gikan yeni genotip ise hibrit ari genotipidir.
Bu tip ari genotipi homojen yapida olup ana ar
tiretimi bu genotiplerden saglanabildigi gibi verimli
ana arilarla herhangi (reticide bulunan verimli erkek
arilar giftlestirilerek verimlilik saglanabilmektedir. Bu
sekilde ar genotiplerine genis adaptasyon kabiliyeti
de saglanmis olmaktadir.

Islah galismalarinin en énemli kismi suni
tohumlama ile genotiplerin melezlenmesi ve
korunmasi agamasidir. Bu agama oldukga yiiksek
oranda iscilije gerek duyulmakta ve islah isleminde
ana ari Uretimini sinirlandirmaktadir.  Bu iglemin
azaltiimasi yoluyla yapilan uygulamalar ariciliga
biiylik yon verecektir.

An genomunda 1slahinda DNA dizileme
teknolojinin ~ kullanilmasi  bu  konuda  birgok
biyoinformatik  bilginin ~ kullanilarak  sonuca
gidilmesi emek ve zaman bakimindan biiyiik bir
avantaj saglayacaktir. Maalesef (ilkemizde bugiine
kadar tiim genom analizi yapiimig bir ar irkimiz
olmadigi gibi karsilastirma yapacak biyoinfromatik
veri tabanimizda yoktur. Ozellikle transkriptom
bolgelerde yapilacak islemler bu konuda birgok
soruna kisa yonden ¢oziim saglayacaktir. Bu islem
ancak yeni nesil generasyon cihazlar vasitasiyla
yapilacak genom dizileme ile ilgili SNP haritalarinin
belirlenmesiyle gerceklesebilir. Bilinen bir genom ile
karsilastirma yapilarak genotiplerin islahinda ilerleme
kaydedilebilir. Ari 1slahinda arac olarak kullanilacak
bu islem sayesinde ar genotipleri istenilen 6zellikler
dogrultusunda gerekli  biyoinfromatik bilgilerle
yonlendirilebilir. Diinyada ari genomu (izerinde
yapilan aragtirmalar bu yone kaymaktadir.
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Sonug

Ulkemizde bulunan ar gen kaynaklari
birgok farkli gen tagidigi icin ok kiymetlidir.
Diger tarafdan bu kadar zengin genetik
kaynak icerisinden 1slah edilmig bir an
genotipini bulunmamasi da ilke igin biiyik
bir kayipdir. Islah islemi, genotiplere ait genis
bir varyasyon elde edilmesi ve bu varyasyonu
kullanilarak iclerinden en verimli genotiplerin
secilmesine dayanmaktadir. Bu varyasyon
olusturulmasinda ya melezlemelerden veya
gen kaynaklarindan faylanilmaktadir. Daha
once islah edilmemis bir populasyonda islah
yapmak oldukga kolaydir ancak elde edilen
ebeveylerin de korunmasi o kadar 6nemlidir.
Son yillarda kullanilan  biyoteknolojik
yontemlerin  uygulanmasiyla ebeveynler
takip edilebilmekte ve korunabilmektedir.
Ozellikle karakterleri kontrol eden genleri ait
bilgilerin 1slah edilmemis populasyonlarda
cok cesitli oranda bulunmasi iilke igin bu
konuda biiyiik bir kazangdir.

An genotiplerinin degerlendiriimesi,
islah edilen bir genotipin ortaya konulmasi
anlamini tagimaktadir. Islah iglemi zor bir
uygulama ydntemi olmakta ve islah edilen
ari ebeveynlerinin korunmasi konusunda
yiiksek  teknolojilerden  faydalaniimasi
gerekmektedir. Ari genotiplerini islahinda
en cok kullanilan biyoteknolojik ydntemler
molekiiler genetik uygulamalar ve suni
tohumlamadir. Her iki biyoteknolojik
yontem an genotipleri igerisinde seleksiyon
ile en performansh ari irkinin segilmesi icin
genetik kaynaklardan faydalanmaya ihtiyac
duymaktadir. Ulkemizin ari islahi konusunda
caligmalar oldukga yeni olmakla beraber,
ilerlemeler cogunlukla morfolojik kriterlerdeki
dedisime bagl kalmaktadr.
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