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OZET

SELEKTE EDILMIS BAZI FASULYE (Phaseolus vulgaris L.) HAT VE
CESITLERININ MORFOLOJIK VE MOLEKULER KARAKTERIZASYONU

Kamile ULUKAPI

Doktora Tezi, Bah¢e Bitkileri Anabilim Dah
Damisman: Prof. Dr. A. Naci ONUS
Agustos 2009, 98 Sayfa

Bu calismada, Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii tarafindan Carsamba
ovasinda bulunan Terme, Tekkekdy ve Carsamba ilgeleri ile Ladik ilgesi ve Samsun
merkezden toplanan toplam 36 adet bodur fasulye hattinin morfolojik ve molekiiler
karakterizasyonu yapilmistir. Fasulye hatlart iki y1l Antalya kosullarinda acik tarlada
yetistirilmis ve morfolojik verileri Uluslararas1 Yeni Cesitleri Koruma Birligi (UPOV)
kriterlerine gore degerlendirilmistir. Fasulye hatlarinin molekiiler karakterizasyonu igin
Karakterize Edilmis Cogaltilan Alanlar (SCAR) ve Basit Tekrarlt Sekanslar (SSR)

DNA molekiiler analiz teknikleri kullanilmigtir.

Morfolojik gozlemler sonucu elde edilen verilerin Temel Bilesen Analizi
yapilmistir ve analiz sonucuna gore ilk {i¢ bilesen toplam varyasyonun % 50’sini
aciklamaktadir ki bu da hatlar arasindaki genetik cesitliligin yiiksek olmadiginm

gostermektedir.

Kullanilan SSR primer ¢iftlerinin yaklasik % 27°si monomorfik iken % 73’1
polimorfik sonuglar vermistir. SSR primer giftlerinin polimorfizm bilgi igerigi (PBI)
0.047- 0.373 arasinda degisim gostermistir. SCAR primer ¢iflerinin tamami arastirma
yapilan bitkiler i¢in polimorfik bulunmustur. SCAR primer ciflerinin PBI degerleri

0.071- 0.379 arasinda degim gdstermistir. Istatistik analiz sonuclarina gore fasulye hat



ve gesitleri arasi genetik benzerlik indeksi 0.52—0.98 arasinda degisim gostermistir. Hat
ve gesitler, elde edilen dendogramda 6ncelikle 2 ana gruba ayrilmuslardir. ilk grupta
antraknoza dayaniklilik ayrim setinin {iyesi olan ve Orta Amerika gen havuzunda yer
alan Cornell (36) ve Widusa (37) gesitleri yer almaktadir. Bu iki ¢esit diger gruptan
ayrilmistir. Antraknoz ayrim setinin bir ¢esidi olan ve And Daglar1 gen havuzunda yer
alan Kaboon (38) cesidi ile yine And Daglar1 gen havuzunda yer alan bir Amerikan
cesidi olan Redland Pioneer (39) gesidi ise denemeye alinan tiim hat ve cesitler ile
birlikte ayni ana grup altinda toplanmistir. Bu durum, {izerinde caligilan hatlarin And
Daglar1 gen havuzu ile daha yakin bir genetik iliskiye sahip olabilecegini gostermistir.
Ikinci ana grup incelediginde, bu grubun kendi arasindaki genetik benzerlik indeksinin
0.71-0.98 arasinda degisim gosterdigi goriilmektedir. Morfolojik ve molekiiler verilere
dayanarak olusturulan dendogramlar kiyaslandiginda molekiiler verilerle elde edilen

bilgilerin morfolojiklere gore daha gercege yakin oldugu goriilmiistiir.

ANAHTAR KELIMELER: Fasulye, morfolojik 6zellikler, molekiiler
isaretleyiciler, SSR, SCAR

JURI: Prof. Dr. A. Naci ONUS (Danisman)
Prof. Dr. Kenan TURGUT
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Dog. Dr. Mehmet KARACA
Yrd. Dog. Dr. Ersin POLAT
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ABSTRACT

MORPHOLOGIC AND MOLECULAR CHARACTERIZATION OF SOME
SELECTED COMMON BEAN (Phaseolus vulgaris L.) LINES AND CULTIVARS

Kamile ULUKAPI

Ph. D. Thesis in Horticulture
Adpviser: Prof. Dr. A. Naci ONUS
August 2009, 98 pages

This study was conducted to reveal the morphological and molecular
characterization of some common bean cultivars and lines collected by Karadeniz
Agricultural Research Institute in Terme, Ladik, Tekkekdy and Carsamba provinces. All
lines were grown under Antalya ecological conditions and morphological characteristics
of all 36 lines were evaluated in accordance with UPOV criteria while Sequence
Characterized Amplified Region (SCAR) and Simple Sequence Repeat (SSR) markers

were employed for molecular characterization.

Principles Component Analyze of the data obtained from morphological
characterization were conducted. Analyze results revealed that first three components
can be used to explain the 50 % of the variation among lines and cultivars and this result

indicate that genetic variation among bean lines and cultivars is not high.

In terms of molecular characterization while 27 % of SSR primer pairs were
monomorphic while 73 % of them were polymorphic. Polymorphism information
content (PIC) of SSR primer pairs varied between 0.047 and 0.373. On the other hand
all SCAR primers used in this present study were found to be polymorphic and PIC
values of SCAR primers were between 0.071 and 0.379. According to statistical
analyses results genetic similarity index among bean cultivars and lines showed

variation between 0.52- 0.98. Results revealed that there were two main groups among

il



the bean lines and cultivars. In the first group was consisted of Cornell and Widusa
cultivars, which belong to Mesoamerican gene pool and in disease resistance differential
set. Kabon cultivar, belong to Andean gene pool member and in anthracnose differential
set , and Redland Pioneer cultivar belong to Andean gene pool, took a place with other
all cultivars and lines used in the present study. This result may indicate that all selected
lines may have on close genetic relationship with Andean gene pool. Genetic similarity
index of the second group varied between 0.71 and 0.98. In a comparison between
dendrogram constructed by using morphologic and molecular analyses data it is

possible to say that molecular data much more reliable than morphologic data.

KEYWORDS: Common bean, morphological characters, molecular markers,

SSR, SCAR
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ONSOZ

Phaseolus cinsinin en 6nemli iiyesi olan Phaseolus vulgaris L., kiiltiiri yapilan
fasulyelerin % 90’11 olusturmaktadir. Amerika orijinli olan fasulyenin lilkemizde 250
yillik gegmisi bulunmaktadir. Acikta taze fasulye yetistiriciliginin en yaygin oldugu
ilimiz Samsun’dur ve bunu Antalya, Hatay, Bursa ve Aydin illeri izlemektedir. Samsun
ili Carsamba Ovasi’nda ve Ladik il¢esinde bolge sartlarina uymus c¢ok sayida yerel
fasulye tipi bulunmakta olup, burada biiyiik bir populasyon zenginligi s6z konusudur.
Genetik yonden biiylik zenginlik gosteren bu potansiyelin degerlendirilmesi ulusal

acidan onemlilik gostermektedir.

Bu ¢alisma ile Samsun ilinin Carsamba, Tekkekdy, Terme ve Ladik iglerinden
elde edilen ve 1slah calismalarina alinan bodur fasulye hatlarinin morfolojik ve
molekiiler karakterizasyonu yapilarak genetik karisikliginin giderilmesi ve bu genetik
kaynaklarin  Ulusal Gen Bankasi Veri Tabaninda yer alarak, fasulye gen
kaynaklarimizin degerlendirilmesine yonelik ileride yapilacak 1slah ¢aligmalarina katki

saglayacak nitelikte bilgiler sunulacaktir.

Tez konusunun belirlenmesi ve ¢alismanin her asamasindaki desteginden dolay1
Danisman hocam Saymn Prof. Dr. A. Naci ONUS’a (Akd. Un., Ziraat Fak., Bahge
Bitkileri Boliimii), tez izleme komitesinde yer alan, yaptiklari uyar1 ve onerilerle degerli
katkilarda bulunan Saym Dog. Dr. Mehmet KARACA’ya (Akd. Un., Ziraat Fak., Tarla
Bitkileri Boliimii), istatistik analizlerin yapilmasinda yardimei olan Sayin Prof. Dr.
Mehmet Ziya FIRAT’a (Akd. Un., Ziraat Fak., Zootekni Boliimii) tesekkiirlerimi

sunarim.

Tohumlarin temin edilmesinde yardimci olan, arastirmanin her doneminde
bilgisini ve manevi destegini hicbir zaman esirgemeyen arkadasim Dr. Seher
MADAKBAS’a (Kardeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii), caligmanin molekiiler
karakterizasyon asamalarinda ki desteklerinden dolayi arkadaglarim Ars. Gor. Safinaz
ELMASULU ve Ars. Gér. Ahu CINAR‘a (Akd. Un., Ziraat Fak., Tarla Bitkileri

Boliimii), ¢alismanin morfolojik karakterizasyonu asamasinda iki yil siiresince fasulye



hat ve cesitlerinin yetistirilmesinde ve arazi temininde deste§ini esirgemeyen Sayin
Ahmet SECIM-e, tezi titizlikle okuyarak gerekli diizeltmeleri yapmamda yardimec1 olan
sevgili arkadaslarim Dr. Koéksal AYDINSAKIR ve Dr. Ozgiil KARAGUZEL (Bati

Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii)’e sonsuz tesekkiirlerimi sunarim.

Ayrica tez ¢alismam siiresince maddi manevi destekleriyle hep yanimda olan ve
beni sabirla destekleyen annem Sabriye ONAL’a, babam Prof. Dr. Mustafa ONAL’a ve
esim Kenan ULUKAPI’ya ayrica varliklarindan gili¢ aldigim cocuklarim Yagmur
ULUKAPI ve Yavuz Kemal ULUKAPI’ya tesekkiirlerimi sunarim.
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1. GIRIS

1.1

. Fasulyenin Taksonomisi ve Gen Kaynaklar:

Phaseolus cinsi, Amerikan orijinli bir bitkidir ve toplam 55 tiirii icermektedir.

Siniflandirmasi asagida verilmektedir.

Aile : Fabaceae veya Leguminoseae

Alt aile : Popilionoideae

Oymak : Phaseoleae DC.

Altoymak  : Phaseolinae Berith

Cins : Phaseolus

Tiir : Ekonomik 6neme sahip 5 fasulye tiirii olmasina karsin yaygin olarak

asagida belirtilen ilk 4 fasulye tiirtiniin kiiltiirii yapilmaktadir.

1.

A T

Phaseolus acutifolius A. Gray

Phaseolus coccineus L.

Phaseolus lunatus L.

Phaseolus vulgaris L.

Phaseolus polyanthus Greeman (Gaitan-Solis vd 2002, Debouck vd 1993, Sehirali
1988).

Phaseolus vulgaris, Phaseolus cinsinin en oOnemli tyesidir. Kiiltiirii yapilan

fasulyelerin % 90’11 P. vulgaris olusturmaktadir. Phaseolus’un evrimi hem karisik hem

de sasirtici olup dort gen havuzu (birincil, ikincil, tigiinciil ve dordiinciil) bulunmaktadir.

1.1.

1. Birincil gen havuzu

Birincil gen havuzu cografik olarak birbirinden ayrilan 3 farkli gen havuzdan

olusmaktadir. Bunlar; Evans’in (1973) belirttigi gibi; Orta Amerika (Meksika), And

Daglar (Peru) ve daha sonra kesfedilen Kuzey And Daglar1 (Ekvator) gen havuzudur.

Bu

gen havuzlarindan en zengin olan1 40’dan fazla tiire sahip olan Orta Amerika’dir

(Debouck vd 1993). Thome vd (1996), bunlarin yani sira Kolombiya’nin merkezi’nin



bir diger birincil gen havuzu oldugunu ancak bu goriisii destekleyecek yeterli kanit

bulunmadigini bildirmislerdir.

Fasulye i¢in 1ii¢ adet birincil gen havuzunun oldugu baz1 kanitlarla
desteklenmektedir. Ik olarak, Shii vd (1980), Orta Amerika (kii¢iik tohumlu) ve And
Daglan (biiyiik tohumlu) germplazmlar1 arasinda tohum biiyiikliikleri agisindan énemli
bir fark oldugunu ortaya koymuslardir. Ikinci olarak, Singh vd (1991), Orta Amerika
gen havuzuna ait Orneklerden elde edilen ekstraktlardaki tohum depo proteini
phaseolinin ‘S’ ve ‘M’ formlarinda, And Daglar1 gen havuzuna ait olanlarda ‘T, ‘B’ ve
‘CH’ formlarinda, Kuzey And Daglar1 gen havuzuna ait olanlarda ise ‘I’ formunda
oldugunu tespit etmislerdir. Ugiincii olarak, dokuz izoenzim isaretleyici kullanilarak
birincil gen havuzuna ait farkli gen havuzlar tespit edilmistir. Dordiincii olarak, bazi
morfolojik isaretleyiciler incelenmistir; pigmentasyon (hiicrelerin renkli madde
olusturmasi, hiicrelerin renklenmesi), biiylime sekli, yaprakeik, tohum 6zellikleri ve dort
hastaliga kars1 gosterdigi reaksiyonlardaki farkliliklar birincil gen havuzu igindeki

farkliliklar1 kanitlamigtir (Larsen 2005, Debouck 1988).

1.1.2. ikincil gen havuzu

Ikincil gen havuzunu P. vulgaris ile c¢ok yakindan iliskili olan tiirler
olusturmaktadir. Ornegin, P. coccineus’un baslangicta P. vulgaris ile aynmi oldugu
sanilmaktaydi. Ancak Linnaeus ve Mendel iki tiir arasindaki farkliliklar iizerine
calisarak P. coccineus’un kokenini bulabilmislerdir. P. polyanthus, P. vulgaris ile ¢ok
yakin olan bir diger tiirdiir. Schmit vd (1993), P. coccineus’un niiklear DNA’sinin P.
vulgaris ile benzerlik gosterdigini, Llaca vd (1994) ise P. polyanthus’un kloroplast
DNA’s1 ile P. vulgaris’in kloroplast DNA’sinin benzerlik gosterdigini bildirmislerdir
(Larsen 2005). Kesin olmamakla birlikte Ispanya, Balkanlar, Tiirkiye, Hindistan, Iran,
Afganistan, Burma, Cin, Filipinler, Nijerya’dan Etiyopya’ya kadar olan bazi bdolgeler,
Dogu Afrika iilkeleri (Etiyopya’dan Zambiya’ya) ve Madagaskar’in ikincil gen

merkezleri olabilecegi sanilmaktadir (Debouck 1988).



1.1.3. Ugiinciil gen havuzu

Ugiinciil gen havuzu P. acutifolius, P. filiformis ve P. augustissimus tiirlerinden
olusmaktadir. Ugiinciil gen havuzu P. vulgaris’ten oldukga biiyiik genetik uzaklik ile
ayrilarak karakterize edilmistir. Sonug olarak, P. vulgaris ile {giinciil gen havuzu
iyeleri arasinda yapilan bir melezlemeden yasayabilir doller elde etmek oldukca zordur.
P. acutifolius; yiiksek sicakliga ve kurakliga toleransli, ayrica yaygin bakteri yanikligina
da dayaniklidir. Birincil ve tiglinciil gen havuzlari arasinda yapilan bir melezleme ile
yasayabilen bir dol elde etmek i¢in embriyo kurtarma yonteminin kullanilmasina ihtiyag

duyulmaktadir (Larsen 2005).

1.1. 4. Dordiinciil gen havuzu

Dordiinciil gen havuzu, lglinciil gen havuzundan daha uzak iligkili tlirlerden
olugsmaktadir. P. lunatus, bu gen havuzunun basariyla kiiltire alinmig bir iyesidir.
Ayrica verimliligi ve tropikal kosullara adaptasyonu cok iyidir. Bununla birlikte,
Singh’in (1999) belirttigi gibi P. vulgaris ile bu gen havuzuna ait bireyler arasinda
yasama kabiliyetinde olan doller elde edilememistir. Bu da bize P. lunatus ve P.

vulgaris arasinda farkliliklar bulundugunu géstermektedir (Larsen 2005).

1.2. Fasulyenin Onemi

P. vulgaris, Antarktika hari¢ tiim kitalarda yetistirilmekle birlikte diinya fasulye
tiretim alanlarinin % 90’nindan fazlasinda bu tiiriin {iretimi yapilmaktadir (Singh 1999).
Ulkemizin biitiin bolgelerinde kolayca yetistirilebilmesi iiretimin yayilmasin1 da
kolaylastirmistir. Fasulye, diinya ve iilkemizde ekonomik olarak yetistiriciligi yapilan
ve lretimi her gegen giin artig gosteren lriinlerin baginda gelmektedir. Nitekim diinya
fasulye tiretimi 1985 yilinda 18 902 337 ton iken, 2005 yilinda bu iiretim 25 419 286
ton’a ulasmgtir. Ulkemizde de fasulye iiretimi, diinya fasulye iiretimine paralel olarak
yillara gore artig gostermis ve 1985 yilinda 570 000 ton olan {iretimimiz, 2005 yilinda
yaklagik % 50’lik bir artis gostererek 760 000 ton’a ulasmistir. Ancak, 2008 yil

verilerine gore toplam kuru fasulye iiretim alam1 ve iretim rakamlarinda diisiis



bulunmaktadir. 2005 yilinda 1 412 000 dekar olan toplam kuru fasulye yetistirme alan
982 326 da’a, iiretim miktar1 ise 210 000 ton’dan 154 630 ton’a gerilemistir. Taze
fasulye tiiretiminde ise ¢ok az bir artis yasanmis, iiretim miktart 555 000 ton’dan
563 056 ton’a ylikselmistir (Anonim 2006, Anonim 2008). Tirkiye, taze fasulye
tiretiminde Cin ve Endonezya’nin arkasindan {igiincli sirada yer alirken, kuru fasulye
iiretiminde ise ondordiincii sirada bulunmaktadir (Anonim 2005). Agikta taze fasulye
yetistiriciliginin en yaygin oldugu ilimiz 89 450 ton’luk iiretimi ile Samsun’dur ve bunu

Antalya, Hatay, Bursa ve Aydin illeri izlemektedir (Madakbas vd 2007).

Fasulye bitkisi topragin yapisimi diizeltmesi, organik maddesini arttirmasi, azot
biriktirmesi ve c¢apa bitkisi olmasi sebebiyle kendisinden sonraki bitkilere temiz ve
verimli bir tarla birakmaktadir (Akg¢in 1988, Isik 2001). Bu 6zelliklerinden dolay1
fasulye tarimi, cevrecilik ve siirdiiriilebilir tarim uygulamalarmin yayginlastig
giiniimiizde, énemini daha da arttirmaktadir (Ulker ve Ceyhan 2006, Direk vd 2002,
Cebel 1989).

Fasulye, insan beslenmesinde ¢ok dnemli yeri olan bir sebzedir. Giinliik protein
thtiyacim1 karsilamak i¢in bir¢cok gelismekte olan iilkede yetistirilen baslica gidalar
arasinda yer almaktadir. Bu iilkelerde yetistirilen fasulyelerin ortalama verimi hala
oldukca diisliktiir. Bunun nedenleri; biyotik ve abiyotik stres kosullarina hassasiyet,
gelistirilen gesitlerin adaptasyonunun smirli olmast ve farkli yetistiricilik sistemleri
olarak siralanabilir. Islah programlarmin genetik esaslarinin dar olmasi bazi iiriinlerden
BElenen genetik gelisme oranimi sinirlandirmaktadir ve bu durum muhtemelen fasulye
icin de gecerlidir. Islah programlar1 igin genetik cesitlilik kaynagi olarak gen
bankalarinda depolanmis germplazmin  kullanimi  yiikksek  verimli  ¢esitlerin
gelistirilmesini kesinlikle etkileyecektir (Broughton vd 2003). Hastaliklara dayaniklilik
gibi 6zelliklerle bagdasan molekiiler isaretleyicilerin tespit edilmesi, tarimin gelisimini
amaclayan isaretleyicilere dayali 1slahi biiylik oranda olanakli hale getirecektir (Yu
vd 2000). Genetik kaynagin kullanimi i¢in Oncelikle gerekli olan, kiiltiire alinmis
tiirlerin ve bunlarin yabani akrabalarinin genetik ¢esitliliginin dagilimi1 ve yayiliminin
detaylarinin bilinmesidir. Bu da, DNA sekans polimorfizmine dayanan teknolojilerinin

kullanilmasini igeren bazi yontemler araciligiyla basarilabilir.



Ulkemizdeki fasulye populasyonlar: degisik zamanlarda farkli bolgelerden
aragtiricilar tarafindan toplanarak Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii Ulusal Gen
Kaynaklar1 Bankasi’nda muhafaza edilmektedir. Bugiin bu gen bankasinda ve
Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisi'nde olduk¢ca fazla sayida fasulye
populasyonunun oldugu bilinmektedir. Uretim &zellikle Carsamba Ovasi’nda
yogunlasmis olup ovada bolge sartlarina uymus ¢ok sayida yerel tip bulunmaktadir ve
biiyiik bir populasyon zenginligi s6z konusudur. Genis alanlarda kapama olarak yapilan
taze fasulye yetistiriciliginde iscilik ve sirik maliyetinden dolayr bodur cesitlerin

kullanimi1 daha fazladir (Madakbag vd 2007).

Ulkemizde farkli tiirlerde genis koleksiyona sahip gen kaynaklarindaki
populasyonlar etkin bir sekilde morfolojik veya molekiiller yoOntemlerle
tanimlanmadigindan {ilkemizdeki fasulye populasyonlarinin, populasyon i¢i veya
arasindaki genetik varyasyonu tam olarak ortaya konamamistir. Bu noktadan hareketle
planlanan calismada Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii'nden ve yurtdisindan
temin edilen bazi fasulye genotipleri UPOV (The International Union for the Protection
of New Varieties of Plants) tanimlama listesine (deskriptdr) uygun olarak morfolojik
Ozellikler bakimindan tanimlanmigslardir. Ayni populasyonlarda morfolojik 6zelliklerin
belirlenmesine paralel olarak 22 SSR ve 6 SCAR primeri kullanilmak suretiyle genetik

tanimlamalar1 da yapilmistir.

Calismada yer alan hatlarin birbirleri ile olan genetik iligkilerin morfolojik ve
molekiiler yontemlerle tanimlanmasi, 1slah amacma yonelik hatlarin se¢iminde
kullanilabilecek materyallerin elde edilmesini miimkiin kilacaktir. Bu c¢alismanin
1s181nda elde edilen sonuglar ile kendi kaynaklarimizin yeni cesitler gelistirmeye yonelik
1slah programlarinda daha etkin sekilde yer almasi miimkiin olacaktir. Arastirma
sonucunda elde edilecek verilerin Ulusal Gen Bankasi Veri Tabaninda yer alarak,
fasulye gen kaynaklarimizin degerlendirilmesine yonelik gelecekteki projelere 1s1k

tutmasi amaglanmaktadir.



2. KURAMSAL BIiLGILER ve KAYNAK TARAMALARI

Fasulyede biiyiik bir genetik varyasyon bulunmaktadir. Diinyadaki baglica gen
bankalarinda Phaseolus cinsine ait yaklasik 65 000 aksesyon bulunmakta olup bunlarin
yaklasik % 90’1 Phaseolus vulgaris’e aittir (CIAT 2001). Diinyanin en biiyiik
koleksiyonuna sahip olan International Center of TroPBlal Agriculture (CIAT)
koleksiyonunda 26 500’1 kiiltiirii yapilan, 1 300’1 yabani ve geri kalan1 uzak akraba
olmak tizere 40 000’in iizerinde fasulye tipi muhafaza edilmektedir (CIAT 2001).
Fasulye, ilk olarak Orta Amerika ve And Daglar1 (Giiney Amerika) orijinli olarak
belirlenmistir. Bu iki orijinde yer alan fasulyeler; yaprak, gévde, ¢icek dizilisi, ¢icek,
tohum kabugu, tohum o6zellikleri, melezlemeye uygunluk ve kromozom o&zellikleri
bakimindan degerlendirilmislerdir. Orta Amerika ve And Daglar1 orijinli fasulyelerin
tohum irilikleri bakimindan birbirinden farkli olduklari; Orta Amerika orijinli
fasulyelerin tohum iriliklerinin kiigiik ve orta, And Daglar1 orijinli fasulyelerin ise iri
tohumlu oldugu belirlenmistir. Orta Amerika orijinli fasulyelere ait tohumlarin 100
adedinin 25 g’dan az ya da 25-40 g arasinda oldugu tespit edilmistir. Andean orijinli
fasulyelere ait tohumlarin 100 adetinin 40 g’dan fazla oldugu igin genis tohumlu

fasulyeler olarak gruplandirilmiglardir (Singh vd 1988, Singh vd 1991, Rodino vd 2003).

2.1. Fasulyenin Morfolojik Ozellikleri

Ulkemizde yetistirilen fasulyelerin tamamina yakin1 P. vulgaris tiirii igerisinde yer
almaktadir. Bunun yaninda iri tohumlu P. coccineus ise biiyiik dl¢iide siis bitkisi olarak
yetistirilmektedir. Zira bu tiirlin ¢igekleri biiyiik ve ¢ok dikkat ¢ekici renklere sahiptir.
Cok iri tohumlara sahip olan P. coccineus, ¢ok yilliktir ve iilkemizde nadir olarak
kullanilmaktadir. P. vulgaris tek yillik bir bitkidir ve meyvelerinin biiyiik boliimiini bir
defada olgunlagmasi1 nedeniyle makineli hasat i¢in ideal bir yapiya sahiptir. Son derece
diizgiin meyvelere sahiptir. P. vulgaris’in iki formu bulunmaktadir. Bunlar; P. vulgaris

var. comminus (sirik fasulye) ve P. vulgaris var. nannus (yer fasulyesi)’dur.

Yer fasulyesinde govde 4-8 arasinda degisen oldukca kisa yapida olan

internodyum tasimaktadir. Govdenin u¢ kismu bir ¢igek ile son bulur. Gévde birkag dalli



olarak gelisir. Fasulyelerde govde rengi kirmizi, pembe ve yesil olabilir. Govde rengi ile
cicek rengi arasinda iligki bulunmaktadir. Renkli govdelilerde ¢igek de renklidir
(Davis 1997, Vural vd 2000).

2.1.1. Cicek yapisi

Fasulye, ¢iceginin yapist nedeniyle mutlak kendine ddllenen bitkiler grubunda yer
almaktadir. Cicegin alt kisminda bayrak olarak adlandirilan orta kismindan geriye dogru
kivrilmis tag yaprak, iki adet kanatgik olarak adlandirilan tag yaprak, bunlarin i¢ginde de
erkek ve disi organlar i¢ine alan boru seklinde kapali bir yapiya sahip olan ve u¢ kismi
spiral seklinde kivrilmis kayike¢ik yer almaktadir. Disi organin u¢ kismi yukariya dogru
fir¢a seklindedir (Sekil 2.1). Baslangicta erkek organdan kisa olan disicik borusu, polen
keselerinin ve polen tozlarinin olgunlasmasina es zamanli olarak biiyliyerek uzar ve
polen tozu keselerinin olusturdugu boru i¢inden yukariya dogru gegerken fir¢a seklinde
tepecik tlizerine polenleri alir ve déllenir. Fasulye ¢icekleri 10 tane polen tozu kesesine
sahiptir ve bunlardan 9 tanesinin saplari1 birleserek bir boru olustururlar. Cicek
tomurcuk durumunda iken bayrak, kanatcik ve kayike¢igi sarar. Kanatgiklardan birisi de
kendini sarmis durumdadir. Iste bu ¢icek yapis1 nedeniyle yabanci déllenme hemen

hemen hi¢ s6z konusu degildir (Davis 1997, Vural vd 2000).

2.1.2. Meyve yapisi

Fasulye, optimum kosullarda 6-8 giin arasinda ¢imlenmekte ve taze fasulye
iretimi icin hasat siiresi 45-65 gilin arasinda degismektedir. Fasulyede meyve, bakla
seklindedir. Meyve gelisimi ic¢in ideal sicaklik 15-25°C arasinda degismektedir.
Baklalar c¢esit 6zelligine bagli olarak 6-90 cm uzunlugunda, yassi, yuvarlak ve oval
sekilli olabilmektedir. Fasulye, baklalarin kil¢ikli olup olmama durumuna gore de
siiflandirilmaktadir. Bakla rengi de cesitlere gére onemli farklilik gostermektedir.
Baklanin sekli de 6nem tasimaktadir. Cesitler, orak seklinde kivrik baklali olabildigi
gibi kalem gibi diizgiin baklalara sahip ¢esitler de bulunmaktadir.
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Sekil 2.1. Fasulye ¢igeginin goriiniimii ve kisimlari (a), fasulye ¢iceginin boyuna kesiti

(b) (Madakbas vd 2009).

Diizgiin sekilli baklalara sahip gesitler tercih edilmektedir. Degerlendirilen kismin
bakla olusu, fasulyelerde bakla ozelliklerini birinci derecede O6nemli kilmaktadir

(Davis 1997, Vural vd 2000).
2.2. Morfolojik Karakterizasyon ile Tlgili Kaynak Taramalari
Anavatant Amerika olan fasulye, Amerika’nin kesfinden sonra tiim diinyada hizla

yayilmistir. Fasulyenin tilkemizde 250 yillik bir ge¢misi bulunmakta olup hem sabhil,

hem de i¢ bolgelerimizde yetistiriciligi yapilmaktadir (Tunar ve Kesici 1998). Samsun



ili Carsamba Ovasi’nda ve Ladik Il¢esi’nde bdlge sartlarina uyum gosteren ¢ok sayida
yerel fasulye tipi mevcut olup, burada biiyiik bir populasyon zenginligi s6z konusudur.
Genetik yonden biiyiik zenginlik gdsteren bu potansiyelin degerlendirilmesi
gerekmektedir. Gerek tarimsal {iretimin arttiritlmasi i¢in yeni ¢esitlerin gelistirilmesi,
gerekse genetik kaynaklarin erozyona ugratilmadan gelecek nesillere aktarilmasi ancak
mevcut populasyonlarin korunmasi ve saklanmasi ile miimkiin olacaktir (Balkaya ve

Yanmaz 2001).

Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii tarafindan yiiriitiillen "Taze Fasulyede
Seleksiyon ve Melezleme Islahi ile Yeni Cesit Gelistirme" 1slah projesi kapsaminda
Carsamba Ovasi (Terme, Tekkekdy, Carsamba ilgeleri) ve Ladik il¢elerinden 2002—
2003 yillarinda taze fasulye populasyonu toplanmis ve bunlardan daha sonraki
calismalar i¢in baslangic materyali olarak kullanilacagi dislinlilmiistiir. Toplanan

populasyonun hepsi P. vulgaris tiirii igine girmektedir (Madakbas 2006).

Madakbas vd (2006a)’nin yaptigr calismada, 2002-2003 yillarinda Carsamba
Ovast (Terme, Tekkekdy, Carsamba ilgeleri) ve Ladik ilg¢elerinden toplanan 155
populasyonun arasindan secilen 31 hat arasindaki farkliliklar UPOV kriterleri
kullanilarak belirlenmistir. UPOV kriterlerine gére yapilan karakterizasyon sonucunda
elde edilen degerlerle hatlar arasindaki genetik uzakligi gdstermek igin ayirma
(discriminant) analizi ve gruplar ayirt etmek i¢in de kiimeleme (cluster) analizleri
yapilmistir. Ayirma analizinde birbirine en az benzeyen iki hattin TK14 ve T39; en ¢ok
benzeyen iki hattin ise TK55 ve Karaayse oldugu tespit edilmistir. On verim denemesi
asamasindan itibaren ayirma analizinin kullanilmasiyla benzer olan hatlarin erken
donemde birbirinden ayirt edilerek kaynak israfinin Oniine gecilebilecegi ortaya
koyulmustur. Ayirma analizi ve kiimeleme analizleri sonucu tespit edilmis olan yakin

ve uzak hatlarin birbirine benzemedigi belirlenmistir.

Madakbas vd (2007) yaptiklar1 diger bir caligmada ise, 2003—2005 yillar1 arasinda
Carsamba Ovasi’nda ve Ladik Ilgesi’nde 100 kdyden 45 yerel isimle anilan 155 bodur
taze fasulye populasyonu toplamislardir. Arastirmacilar, 2003 yilinda gozlem bahgesi

kurup bitkileri segmisler; 2004 yilinda tek bitki siralar1 olusturup hatlar1 belirlemisler ve



2005 yilinda ise bu hatlara gore 6n verim denemesi kurmuslardir. UPOV kriterlerine
gore bitkisel ve bakla o6zellikleri, erkencilik, kalite, verimlilik, yatma o&zelliklerine
bakilarak Carsamba Ovasi’nda taze tiikketime uygun bodur formlu 11 taze fasulye hatti

(T17, TK15, C31, TK1, T23,T21, TK57, T7, KO, C28 ve T26) belirlemislerdir.

Stoilova vd (2005), Portekiz ve Bulgaristan’in farkli cografik orijinlere sahip 30
yerel fasulye genotipinin IPGRI kriterleri kullanarak morfolojik karakterizasyonunu
yapmuslardir. Genotipler arasindaki farkliliklarin ortaya konabilmesi i¢in morfolojik,
fenolojik ve agronomik olmak {izere toplam 20 6zelligi degerlendirmislerdir. Fenotipik
degiskenligin belirlenmesinde kiimeleme analizi kullanmislar ve kiimeleme analizine
gbre populasyonlar1 5 ana gruba ayirmiglardir. Arastirma sonucunda genotipler arasinda

biiylik varyasyon bulundugunu bildirmislerdir.

Duran vd (2005); 54 tanesi Karayip Bodlgesi’'nden (16 tanesi Dominik
Cumbhuriyeti’nden, 14 tanesi Haiti’den, 23 tanesi Porto Riko’dan ve 1 tanesi
Jamaika’dan) kirmiz1 benekli ve orta biiytikliikte tohumlara sahip, 11 tanesi ise Amerika,
Peru ve Kolombiya olmak iizere And Daglari tipi toplam 65 fasulye aksesyonunda
morfolojik ve molekiiler karakterizasyon yapmislardir. CIAT (1987) kriterlerine gore
toplam 9 morfolojik 6zellik incelenmis olup bunlar; yaprak kalinligi, yaprak uzunlugu,
yaprak sekli, biiylime yapisi, ana gdvde iizerindeki besinci bogum arasinin uzunlugu,
brakte sekli, brakte biiyiikligii, korollanin disaridan goriiniimii ve gaganin pozisyonudur.
Bunlarin yan1 sira iki tane de fenolojik 6zellik (¢igeklenme giin sayisi ve hasat
olgunluguna erisme giin sayisi) incelemislerdir. Arastirma sonucunda, ortadan biiyiige
dogru degisen Olciilerde tohumlara sahip Karayip fasulyeleri 2 gruba ayrilmis ve
bunlardan bir grubun Orta Amerikan fenotipinde digerinin ise And Daglar1 fenotipinde
oldugunu tespit etmislerdir. Bununla birlikte RAPD ve phaseolin ile yapilan
gruplandirmada gruplar arasinda bazi smirli introgresyonlarin meydana geldigi
goriilmektedir. Orta Amerikan ve And Daglar hastaliklara dayaniklilik genleri daha
genis ve/veya daha fazla dayaniklilik saglayabilecekleri i¢in Karayip germplazmlarinda
bulunan Orta Amerikan ve And Daglar1 6zelliklerinin rekombinasyonlarinin 1slah

programlari i¢in essiz bir kaynak olabilecegi sonucuna varmislardir.
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Flores vd (2003), Kuzey Ispanya’nin farkli bolgelerinden topladiklar1 112 fasulye
aksesyonunun morfolojik farkliliklarin1i ve benzerliklerini belirlemek amaciyla 27
ozellik i¢in IPBGR kriterlerini kullanarak iki yil boyunca degerlendirmeler yapmaislardir.
Yapilan arastirmada; % 50 ¢iceklenme tarihi, ¢igeklenme bitis tarihi, % 50 olgunluk
tarihi, yaprak uzunlugu, yaprak kalinligi, cicek uzunlugu, brakte uzunlugu, c¢anak
yaprak (kaliks) uzunlugu, c¢icek sap1 uzunlugu, brakte/kaliks orani, olgunlagsmamis
baklanin uzunlugu, olgunlasmis baklanin uzunlugu, bakla kalinligi, olgunlagsmamis
baklanin genisligi, olgunlasmis baklanin genisligi, bitki basimna bakla sayisi, gaga
uzunlugu, gaga pozisyonu, 100 dane agirligi, tohum uzunlugu, tohum kalinligi, tohum
genisligi, bakla basina tohum sayisi, bitki ¢api, bitkinin biiylime sekli kriterlerini
degerlendirmislerdir. Istatistik analizleri sonucunda aksesyonlar {i¢ grupta
kiimelendigini bildirmislerdir. Iki grubun Giiney Amerika orijinli irklar ile akraba
oldugu tespit edilirken diger grubun ise Orta Amerikan irklari ile akraba oldugunu tespit
etmiglerdir. Arastiricilar aksesyonlarin, toplandigi bolgenin bat1 kisminin dogu kismina

kiyasla daha yiiksek varyasyona sahip oldugunu belirlemislerdir.

Artvin ili'nin yerel fasulyelerinde yapilan calismada, 7 ilgenin 74 kdyiinden ve
279 noktasindan genotipler toplanarak dane renk ve sekillerine gore 400 6rneklik bir
populasyon olusturulmustur. Populasyonun bitki boyu, bakla sayisi, bakla uzunlugu,
100 dane agirhigi, dane verimi ve hasat siiresi bakimindan genel durumunun
belirlenmesi i¢in her 6rnekten elde edilen tiim gozlem degerleri kullanilarak 6zelliklerin
frekans dagilimlar ¢ikartilmistir. Ozellikle, bdlgede kurulmakta olan barajlar altinda
kalacak yerel populasyonun kaybolmadan toplanip bazi agronomik 6zelliklerin tespit
edilmesi amaciyla yiiriitiilen arastirmada, populasyonun gerek kuru gerekse taze tiiketim
amagli ¢esit gelistirme ve 1slah calismalarinda kullanilabilecegi tespit edilmistir

(Bozoglu ve S6zen 2007).

Cevre ve genotipin bakla 6zellikleri iizerine etkilerinin arastirildig bir ¢alismada,
Ispanya ve Portekiz’den toplanmus 121 yerel fasulye cesidi, 3 farkli bolgede ve 6 farkls
cevre kosulunda yetistirilerek iki yil siire ile degerlendirilmistir. Degerlendirmeler igin;
% 50 ¢igeklenme zamani (giin), taze bakla olgunlagsma zamani (giin), bakla agirligi(g),

bakla uzunlugu (mm), bakla genisligi (mm), bakla genislik/kalinlik orani, bitkinin
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bliyiime sekli, bakla rengi ve baklanin liflilik durumu incelenmistir. Bolge x yil ve ¢esit
x yil x bolge interaksiyonlari bakla kivrilma durumu hari¢ diger tiim 6zellikler igin
istatistiksel olarak Onemli bulunmasma ragmen c¢evre kosullarinin etkisi Onemsiz
bulunmustur. Uzerinde calisilan cesitlerden 51 tanesi 6zel cevre kosullarina adapte
olmus ve bunlardan sadece 4 tanesi farkli kosullarda benzer performans gostererek

genis bir cografik adaptasyon sergilemistir (De Ron vd 2004).

Ispanya’nin kuzeybat: kesiminde fasulyede yemeklik ve besinsel 6zelliklerdeki
varyasyonu tespit etmek amaciyla gerceklestirilen bir arastirmada, 59 populasyon ve 5
ticari ¢esit, 3 farkli cevre kosulunda yetistirilerek 16 morfolojik ve fenolojik 6zellik
bakimindan incelenmistir. Populasyonlar bakla kivrikligi, bakla ve tohumlarin
uzunluk/genislik ile genislik/kalinlik oranlari, bakla ve tohumlarin yapisi, hacmi, sertligi,
tohum kabugu yiizdesi, tohumun su absorbsiyonu, ham protein, ham yag, ham Iif,
toplam seker ve nisasta igerikleri bakimindan farkliliklar gostermistir. Cevre x genotip
interaksiyonu, taze bakla ve kuru tohum o6zellikleri i¢in 6nemli bulunmustur. Tohum
uzunluk/genislik ve tohum genislik/kalinlik oranlari, tohum kabugu yiizdesi, tohumun
su absorbsiyonu, ham yag, ham lif, toplam seker ve nisasta igerigi ile bakla yapisi
arasinda yiiksek korelasyon oldugu tespit edilmistir. Béylece bakla yapisinin, tohumun
hem yemeklik hem de besinsel kalitesinin degerlendirilmesinde 6nemli bir parametre
olarak kullanilabilecegi ortaya konmustur. Ayrica incelenen populasyonlardan 17
tanesinin hem bakla hem de tohum yemeklik kalitesi agisindan 1slah programlarinda

ebeveyn olarak uygun materyaller olduklari sonucuna varilmistir (Escribano vd 1997).

Anlarsal vd (2000), Cukurova kosullarinda kuru dane iiretimine uygun fasulye
cesitlerini saptamak ve bununla birlikte dane verimi ve verimle ilgili baz1 6zellikler
arasindaki iligkileri ortaya koymak amaciyla yiiriittiikleri ¢alismada; bitki boyu, sayisi,
toplam bakla sayisi, dolu bakla sayisi, bos bakla sayisi, 100 dane agirligi, dane sayisi,
dane agirhg, ilk bakla yiiksekligi, baklada dane sayisini incelemislerdir. ki yillik
ortalamalara gore elde edilen dane verimlerinin bodur formlarda 57.4-119.6 kg/ da
arasinda, sarilici formlarda 16.5-97.5 kg/ da arasinda oldukca genis smirlar igerisinde
degisim gostermesi, bolge icin cesit seciminde ¢ok dikkat edilmesi gerektigini ortaya

koymaktadir. Calisma sonucunda; bodur formlarda, birim alan dane verimi ile 100 dane
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agirhigi arasinda, sarilici formlarda ise dane verimi ile toplam bakla ile dolu bakla sayisi,
bitki basina dane sayisi, bitki basina dane agirlig1 arasinda olumlu ve 6nemli iligkiler

bulunmustur.

Garcia vd (1997)’nin yaptiklar1 ¢alismada; Saltito, Durango, Mexico (yabani) ve
cv. Bayo Mecentral’den (kiiltiire alinmis) aksesyonlar, tohum renklerinin homojenligi
g0z Oniine aliarak segilmislerdir. Aksesyonlar CIAT tarafindan hazirlanan tanimlama
kriterlerine gore (biiylime tipi, ¢icek rengi, bakla rengi, hipokotil rengi, ¢iceklenmenin
baslangi¢ ve bitis giinleri, fizyolojik olgunluga ulasma giinli, hipokotil ve govde
uzunlugu (cm), toplam dal sayisi, bitki basina diisen bakla sayisi, bakla basina tohum
sayist ve ana govde iizerindeki bogum sayis1) degerlendirilmistir. Analiz sonucunda
yabani populasyonlarin biiylime tipinin oldukca farkli oldugu ve 13 degisken ile pozitif
ve onemli korelasyon gosterdigi tespit edilmistir. Islah edilmis olanlarda ise ¢ok 6nemli
birka¢ korelasyon tespit edilmistir. Temel Bilesen Analizi (TBA)’nin; tarimsal ve
morfolojik degiskenlerin, dogrusal kombinasyonun toplam varyasyonun % 70’ini
acikladigini gostermistir ve populasyonlar ilk Temel Bilesen (TB)’e gore agik olarak iki
kisma ayrilmislardir. Bu ¢alismanin  sonucunda aragtiricilar, varyasyonun
kaybolmasinda 1slah islemlerinin O6nemli rol oynadigim1 bir kez daha ortaya

koymuslardir.

Bir diger calismada, fasulyeler arasindaki genetik iliskiler degerlendirilmis ve bu
degerlendirme i¢in 18 genotipte 9 6zellik incelenmistir. 100 dane agirlig1 ve bitki basina
diisen bakla sayisi, genetik ayrimin agiklanmasinda en énemli iki 6zellik olmustur. Bu
iki 6zellik, toplam varyasyonun % 46’sindan daha fazlasini agiklamaktadir. ilk iki dogal
degisken, dort ¢cevre kosulu ortalamasindan elde edilen toplam varyasyonun yaklasik

% 88.23’1inli agiklamak i¢in yeterli olmustur (Ceolin vd 2006).

Balkaya ve Yanmaz (2003), teksel seleksiyon yontemi ile taze tiiketime uygun
olarak gelistirilen 15 fasulye cesit aday1 ile iilkemizde ticari olarak yetistirilen 5 taze
fasulye c¢esidini hem morfolojik ¢esit Ozelliklerini dikkate alarak hem de protein
isaretleyiciler yardimi ile tanimlamislardir. Tarla kosullarinda ytiriitiilen ¢alismalarda;

erkencilik yaninda morfolojik 6zelliklerden bitki (boy), yaprak (renk, uc¢ ve yan yaprak
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boyu ve eni, u¢ yaprak sekli), ¢cigek (brakte biiyiikliigii, renk), bakla (boy, en, enine kesit
sekli, renk, kil¢iklilik, piirtizliilik, kivrilma diizeyi ve tohum belirginligi) ve tohum
(irilik, sekil, renk) Ozelliklerini degerlendirmislerdir. Arastirma sonucunda c¢esit
adaylarinin birbirlerinden ve mevcut cesitlerden hem morfolojik 6zellikler hem de
protein bant sayist ve bant uzunluklari yoniinden farklilik gosterdiklerini ortaya

koymuslardir.

Cruz vd (2003), Meksika’'nin Guanajuato ve Michoacan Bolgeleri’nden
topladiklar1 yabani fasulye populasyonlarindaki genetik farkliligin bolgesel dagilimini
morfolojik ve molekiiler yontemlerle ortaya koymuslardir. Arastirmada her biri
ortalama 29 bitkiden olusan 7 yabani populasyonu degerlendirmislerdir. Tohum
biiyiikliigii ve tohum rengini, hem kalitimi1 yliksek hem de laboratuar ve arazide 6l¢iimii
kolay oldugu i¢in morfolojik isaretleyici olarak kullanmiglardir. Morfolojik veriler
acisindan populasyonlar arasinda istatistiksel olarak 6nemli farklar (P<0.05) oldugu
tespit edilmis ve populasyonlar 4 gruba ayrilmistir. Molekiiler olarak populasyonlar
arasindaki genetik iliskilerin ortaya konmasi amaciyla 7 adet ISSR primeri
kullanmiglardir. Populasyonlardan besinde lokuslarin % 89’u polimorfik bulunurken,
digerlerinde bu oran % 35 ve % 64 olarak tespit edilmistir. UPGMA (Unweighted Pair
Group Method of Arithmetic Analysis) dendogramina gore 5 populasyon arasinda

onemli farkliliklar oldugu belirlenmistir.

Hornakova vd (2003) Bati1 Slovenya ve Dogu Karpetya’nin farkli bolgelerinden
topladiklar1 82 yerel fasulye hattinda karakterizasyon yapmak amaciyla 33 morfolojik
ozelligi degerlendirmislerdir. Tohum ve bitki 6zelliklerinde biiyiik bir varyasyonun
tespit edildigi arastirmada, kiimeleme analizi sonucunda biiytime tipi, tohum biiytkligii
ve 100 tohum agirligina gore genotipler 3 ana gruba ve 12 alt gruba ayrilmistir. Diger
taraftan molekiiler ayrim c¢alismalari, mikrosatellit ve minisatellit DNA primerleri
kullanilarak yapilmistir. Molekiiler calisma sonuglarina gore yapilan kiimeleme
analizinde genotipler gruplanmis, ancak yapilan gruplamanin morfolojik 6zelliklerle

higbir iliski gostermedigi tespit edilmistir.
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Solmaz ve Sar1 (2008), yaptiklar1 ¢alismada Tiirkiye’de bulunan karpuz gen
kaynaklarini toplamislar ve 135 tane aksesyonu UPOV kriterlerine gore 56 farkli 6zellik
bakimindan incelemisler ve morfolojik karakterizasyonunu yapmislardir. Belirleyici
Unsur Analizine gore aksesyonlar 5 gruba ayrilmistir. Elde edilen veriler, aksesyonlarin
bir¢ok morfolojik 6zellik bakimindan 6nemli varyasyon gdsterdigini ortaya koymustur.
Ancak aksesyonlarin cografik orijini ile morfolojik 6zellikleri iligkilendirilememistir.
Elde edilen sonuglar dogrultusunda cekirdek bir koleksiyon olusturmak i¢in iizerinde
calisilan aksesyonlardan yaklagik 30 bireyin bdyle bir koleksiyon i¢in uygun oldugu ve
gelecekte yapilacak c¢aligmalarda belirli bolgelere odaklanilmasina gerek olmadigi

sonucuna varilmistir.

Balkaya vd (2005) yaptiklar1 ¢aligmada, Tiirkiye’ nin farkli cografik bolgelerinden
topladiklar1 beyaz bag lahanalarin (Brassica oleracea var. capitata subvar. alba) genetik
kaynaklarindaki farkliliklar1 ve benzerlikleri tespit etmeyi amacglamislardir. 1999-2001
yillar1 arasinda yiiriittiikleri tarla denemeleri sonucu UPOV kriterlerine gore
degerlendirilen verilerde ¢oklu varyans analizi, 12 kantitatif ve 10 kalitatif degisken i¢in
ise kiimeleme analizi yapmislardir. Bu g¢aligma, olduk¢a fazla morfolojik ¢esitlilik
oldugunu gostermistir. Kiimeleme analizi sonucunda 10 grup ve bunlarin da kendi

iclerinde degisik sayida alt gruplari tespit edilmistir.

Sézen (2006)’in bildirdigine gore; Oz ve Kapar (2003), bitkilerde ekonomik
Oneme sahip olan birgok 6zelligin poligenik kalitim gostermesinden dolay1 karakterlerin
tek tek ele alinmasinin zaman zaman hatali yorum ve Onerilere yol agtigini ifade
etmiglerdir. Aragtiricilarin Tiirkiye’de iiretimi yapilan musir ¢esitlerinde yaptiklari
calismada ayrim ile kiimeleme analizlerinin sonuglariin ortiismedigi sonucuna

varmiglardir.

Tar’an vd (2002) fasulyede de, verimi ve diger kantitatif 6zellikleri gelistirmek
icin yapilan 1slah ¢alismalarinin zor oldugunu, molekiiler igaretleyicilerin kullaniminin
genetik faktorleri anlamamiza ve siiper genotiplerin se¢ilmesine yardimci olacagini

umduklarini belirtmislerdir.
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2.3. Molekiiler Karakterizasyon Ile Tlgili Kaynak Taramalari

Giliniimiizde fasulye, genetik transformasyon c¢aligmalariin hedef bitkisi
durumundadir ve ¢ok kisa bir zaman sonra transformasyon caligmalarini engelleyen
giicliiklerin iistesinden gelinecegine inanilmaktadir (Torres vd 2004). Vallejos vd
(1992), P. wulgaris’in genetik mesafesini ortalama 530 kb cM™ olarak tahmin
etmislerdir ki bu tahmin model bitki olan Arabidopsis thaliana (230 kb cM™) icin
ongoriilenin sadece iki katidir. P. vulgaris; iyi gelistirilmis molekiiler haritasi olmasi,
kendine dollenmesi, basit diploid yapiya (2n=22) ve nispeten kiiciik genoma sahip
olmas1 gibi ozellikleri nedeniyle genomik calismalar i¢in oldukca cazip bir bitkidir
(Murray vd 2002). Bu o6zelliklerinin yam sira biiyiik genetik kaynak koleksiyonlarinin
olmasi ve tiirlere ait birincil gen havuzlarindaki genetik farkliliklarin olusumlarinin iyi
bir sekilde anlasilmis olmasi da genomik caligmalar i¢in avantaj saglamaktadir

(Gepts 1999).

DNA isaretleyiciler, ¢esitler arasindaki farkliligin tespit edilmesi veya cesitlerle
ebeveynleri arasindaki benzerliklerin  belirlenmesinde olduk¢a yaygmn olarak
kullanilmaktadir. Harlan ve De Wet (1973)’in belirttigi gibi cesitlilik ve genetik
iliskileri belirlemede arkeoloji, botanik, dil ve tarih bilim dallarindan yararlanilmaktadir.
Dil ve tarih yoluyla giiniimiize ulasan bilgilerin saglikli olup olmadig: tartisilmasina
ragmen arkeoloji ve botanik bilgilerine dayali verilerin daha giivenilir oldugu
diistiniilmektedir. Botanik kanitlardan birisi olan molekiiler isaretleyiciler, bolluk ve
giivenilirlik agilarindan oldukga biiylik 6neme sahiptir (Giilsen ve Mutlu 2005). Bu
isaretleyiciler yardimiyla arastiricilar, morfolojik olarak ¢cok benzerlik gdsteren tiir, gesit
veya tiplerin genotipleri ile ebeveynlerinin genotipleri hakkinda kesin bilgiler elde
etmislerdir. DNA isaretleyicilerinin genetik arastirmalarda kullanimi fikri, DNA’daki
varyasyonun genlerdeki varyasyonu temsil ettigi bilgisinden hareketle ortaya ¢ikmistir.
Bu amagla; Smirlandirilmig Kisim Uzunluk Polimorfizmi [Restriction Fragment Length
Polymorphism (RFLP)], Mikrosatelit veya Basit Tekrar Sekanslari Polimorfizmi
[(Simple Sequence Repeat Length Polymorphism (SSR veya SSRLP)], Cogaltilmis
Kisim Uzunluk Polimorfizmi [(Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP)],
Minisatellit veya Yonlendirilmis Minisatellitli DNA Cogaltimi [(Directed Amplification
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of Minisatellite DNA (DAMD)], Rastlantisal Cogaltilmis DNA Polimorfizmi [Random
Amplified Polymorphic DNA (RAPD)], Tek Sarmalli Uygunluk Polimorfizmi [Single
Stranded Conformational Polymorphism (SSCP)], Tek Niikleotid Polimorfizmi [Single
Nucleotid Polymorphisim (SNP)] ve dogrudan sekans analizleri (Direct Sequencing)
gibi teknikler kullanilmaktadir. Bu tekniklerin tamamina yakini morfolojik ayrim
tekniklerine ve diger molekiiler ayrim tekniklerinden olan izoenzim tekniklerine oranla

daha giivenilirdir.

Genetik isaretleyiciler, kromozomlar boyunca genlerin siralanigini tespit etmek
icin genetik haritalamada kullanmilmislardir. 1913°te, Alfred H. Sturtevant meyve
sineginde (Drosophila melanogaster) 6 adet morfolojik 6zelligi kullanarak ilk genetik
haritay1 olusturmus ve hemen sonra Karl Sax fasulyede bir kalitatif ve bir kantitatif
(tohum rengi-tohum biyiikligii) O6zellik arasinda genetik linkage olusturmustur
(Andersen ve Liibberstedt 2003). Bu 0Oncii calismalardan bu yana morfolojik
isaretleyicilerden  genetik isaretleyiciler  gelistirilmistir.  Giiniimiizde  genetik
isaretleyicilerden, hem basit bitki arastirmalarinda hem de ¢esitliligin korunmasi, uygun
allellerin introgresyonunu saglayan isareleyicilerin secilmesi, gen izolasyonu ve bitki
genetik Ozelliklerinin bitki 1slahinda kullanilmasinda yararlanilmaktadir. Genotipler
arasindaki genetik benzerlik ya da farkliliklar, yeni genetik kombinasyonlar
olusturulurken materyal olarak islah¢inin neyi kullanacagi konusunda karar vermesine

yardimci olabilir (Hallden vd 1994).

Mikrosatelit olarak adlandirilan DNA sekanslar1 (SSR); okaryotik ve bazi
prokaryotik organizmalarda genoma dagilmis, ardisik olarak tekrarlanan ve genellikle 2
ile 6 niikleotid uzunlugundaki gruplardan olusmaktadir. Bu gruplar, 6rnegin (AT),,
(GT)n, (ATT), veya (GACA), seklinde gosterilmekte ve “n” ardisik tekrar sayisini
belirtmektedir. Mikrosatelitleri ¢cevreleyen DNA dizileri, genellikle ayni tiiriin bireyleri
arasinda temelde korunmus olduklar1 i¢in iki PCR primeri ile ¢ogaltilarak genotiplerin
karsilagtirilmasina izin verir. Ardisitk SSR tekrarlarinin sayisindaki farklilik, PCR
sonucu farkli uzunlukta DNA parcalarinin ¢cogaltilmasi ile sonuglanir. Bu tekrarlar, ¢ok
yakin tiir ve cesitler arasinda dahi tekrarlanan {initelerin sayisinda degisiklige yol agan

DNA farkliliklar1 nedeni ile olduk¢a polimorfiktir. SSR’lar1 ¢evreleyen korunmus DNA
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dizileri primer olarak kullanilarak PCR metodu yardimiyla herhangi bir lokustaki farkli
alleller tespit edilebilir. Bu teknik, polimorfizm oraninin yiliksek diizeyde olmasi
nedeniyle bitki ve hayvanlarda oldukca fazla bilgi edinilmesini saglayarak genetik
haritalama calismalarinda kullanilabilir (Karaca 2001). Bitki mikrosatellitlerinin
izolasyonu ve klonlamas: ile ilgili ilk sonuglar tropikal cay tiirleri ile yapilan bir
calismadan, 1991 yilinda elde edilmistir. Zamanla insanlarda, diger memelilerde ve
bitkilerde genetik c¢aligmalarda yaygin  olarak  kullanilmaya basglanmistir.
Mikrosatellitler;  spesifik  mikrosatellitler i¢cin  olusturulan  zenginlestirilmis
kiitliphanelerden, cDNA kiitiiphanelerinden ve genomik DNA kiitiiphanelerinden direkt
olarak izole edilebilirler ya da P. vulgaris ve Vigna sinensis’de Yu vd (1999)’nin daha
once yaptiklar1 gibi gen bankalarindaki depolanmis sekanslardan da elde edilebilir.
Ayrica ko-dominant igaretleyici verir ve PCR kolayligina sahiptir. Bu teknigin en biiyiik

dezavantaji ise, yeni primerlerin gelistirilmesinin zor olmasidir.

SSR tekniginin otomasyonu saglanabilmistir yani; allel veya lokuslarin
biiytikliikleri tek baz uzunlugu diizeyinde belirlenebilmekte ve insan hatasi olmadan
dogru sekilde analizler gergeklestirilebilmektedir (Karaca 2001). SSR, PCR’a dayal1 bir
teknik oldugundan kolay ve ¢cok az miktarda DNA ile gerceklestirilebilmektedir. Ayrica
SSR teknigiyle hem fonksiyonel hem de yapisal genomlarin arastirilmasit miimkiindiir
(Karaca 2001, Saha vd 2001, Saha vd 2003, Karaca vd 2004). SSR’larin ¢oklu allel
ozellikleri oldugu icin polimorfizm igerikleri olduk¢a yiiksektir. Ko-dominant 6zelligi
ile homozigot genomlar1 heterozigotlardan kolayca ayirt edebilmektedir (Karaca

vd 2004).

ISSR ’larin yiiksek derecede polimorfizm verdigi diistiniilmektedir. Celtikte, ISSR
ile elde edilen polimorfik bantlarin yilizdesinin AFLP ile elde edilen yiizdeden daha
yiiksek oldugu bildirilmistir. Bundan dolay1, ISSR’lar ¢esitler arasindaki farkliliklarin
belirlenmesi i¢in daha uygundur. Benzer ¢alismalar bugday, ¢ilek, elma, frenk tiziimii
ve soyada yapilmistir ve genetik ¢esitliligin belirlenmesinde ISSR’1n RAPD’den daha
cok polimorfizm verdigi tespit edilmistir (Rakoczy-Trojanowska ve Bolibok 2004).
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PCR’a dayali isaretleyiciler, hibridizasyona dayali isaretleyicilerden daha
kullanish ve hizlidir. RAPD isaretleyicileri, fasulyede populasyon ve hastalik genlerinin
analizi icin yaygin olarak kullanilmaktadir. Bununla birlikte, RAPD isaretleyicilerinin
bir laboratuvardan digerine transferinin zor olmasi ve en kiiclik degisiklige karsi olan
hassasiyeti bu yontemin en biiyiikk dezavantajin1 olusturmaktadir. Mikrosatellitler,
PCR’a dayal1 isaretleyicilerdir ve RFLP ile ayni1 degerlendirme giiciine sahiptirler

(Murray vd 2002).

Fasulye; kendine dollenen bir tiirdiir, % 1’den daha az oranda yabanci déllenme
goriiliir ya da hi¢ goriilmez. Kendine dollenmeden dolay1 daha 6nce kullanilan RFLP ve
izoenzim gibi genetik isaretleyiciler smirl bilgi vermektedirler (Guerra-Sanz 2004).
Gilinlimiizde soya, nohut, boriilce, yer fistig1 ve fasulye’nin mikrosatellitleri mevcuttur
ancak soya fasulyesi haricinde baklagillerin ¢ogunda mikrosatellit sayis1 giinlimiizde

artmaktadir (Blair vd 2003).

Yetistiriciligi yapilan {irlinlerin yabanileri hastaliklara dayaniklilik, strese
adaptasyon ve gesitlilik kaynagi olarak bilinmektedir. Bu durum P. vulgaris igin de
gecerlidir. Torres vd (2004)’nin yaptig1 arastirmada Kosta Rika’nin orta vadisinden
toplanan yabani fasulye populasyonu incelenmis ve farkli polimorfizm seviyeleri tespit
edilmistir. Calismada fenotipik biyokimyasal isaretleyiciler bu populasyonlarin Orta
Amerika gen havuzuna ait oldugunu agikca ortaya koymustur. Farkli isaretleyiciler, bazi
yabani populasyonlarda genetik faklilikta bir ylikselme oldugunu gostermistir ki bu da
kiiltiire alinmis cesitlerde introgression oldugunu ve gen akisinin meydana geldigini

desteklemektedir.

Son yillarda, genetik farklilik c¢alismalar1 i¢in kullanilan mevcut molekiiler
tekniklerin sayis1 hizla artmaktadir. Metais vd (2000)’nin yaptig1 calismada RFLP,
DAMD-PCR, ISSR ve RAPD isaretleyicileri kullanilarak 24 adet P. vulgaris genotipi
arasindaki iligki belirlenmeye ¢alisilmis ve bir primer ile % 60’lik polimorfizm seviyesi

elde edilmistir.
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Solis vd (2002), fasulyede farklilik karakterizasyonu ve haritalama yapmak i¢in
mikrosatelit lokus tasiyan DNA pargalarini izole etmis, klonlamis ve sekanslamiglardir.
213 primer ¢ifti test edilmis, 68 mikrosatelit lokusta 584 allel bulunmustur. P.
vulgaris’in 21 bireyi arasinda polimorfizmi bulmak i¢in 68 primer kullanilmistir ve P.
vulgaris’te genetik ¢esitliligi belirlemek i¢in mikrosatelitlerin degerli oldugunu

bildirmislerdir.

Arjantin’in kuzeybat1 bolgesinden toplanan 21 yabani fasulye populasyonunun
genetik yapisinin incelendigi bir arastirmada toplam 128 bitkide ¢aligilmigtir. Molekiiler
isaretleyiciler ve dayamiklilik testleri kullanilarak populasyonlarin genetik cesitliligi
incelenmistir. Ayrica, 3 phaseolin tipi kullanilmis ve bunlardan T tipinin hem yabani
hem de kiiltiire alinmis And Daglar1 gen havuzuna ait fasulyelerde yaygin olarak
bulundugu saptanmustir. Fasulyenin en 6nemli hastaliklarindan biri olan antraknoza
dayaniklilik i¢in yiiksek seviyede polimorfizm elde edilirken RAPD ve phaseolin i¢in
elde edilen polimorfizm zayif olmustur. 60 adet RAPD primerinin kullanildigi
calismada sadece 5 primer (C10, D8, E12, E18, F10) polimorfik bant vermistir. RAPD
mesafeleri ile cografik mesafeler arasindaki korelasyon zayif olmakla (0.2) birlikte
onemli bulunmustur. Tiim 6zellikler i¢in populasyonlar arasinda faklilik 6nemli olarak
bulunmasina ragmen RAPD isaretleyicilerden ve dayaniklilik testlemelerinden elde
edilen veriler neticesinde populasyonlar arasinda korelasyon tespit edilememistir.

(Cattan-Toupance vd 1998).

Sicard vd (2005), italya’nin Marche Bolgesi’'nde geleneksel tarrm yapilan 12
ciftlikten topladiklar1 9 P. coccineus, 14 P. vulgaris olmak {izere toplam 23 fasulye
cesidinde genetik farkliliklar aragtirmislardir. Arastirmada 23 yerel gesit, 66 genotip ile
temsil edilmistir. Lazio (Orta Italya) Bolgesi’nden getirtilen 2 genotip ve kontrol olarak
3 Amerikan aksesyonu (Midas, BAT93, JaloEEP588) arastirmaya dahil edilmistir.
Bunlara ilaveten yabani ve 1slah edilmis ikiser fasulye cesidi (W617476, P1312009,
PI417611, P1430179) ile birlikte ayrica CpSSR analizi i¢in Orta ve Giiney Amerika’dan
29 genotip daha ilave edilmistir. Arastiricilar; notr niikleer molekiiler isaretleyiciler
olarak ISSR’1, niikleer molekiiler isaretleyiciler olarak gen sekanslarindan gelistirilen

SSR’1 ve sitoplazmik isaretleyiciler olarak ise CpSSR’1 kullanmiglardir. Calismada; (a)
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yaygin olarak yetistirilen iki fasulye tliriinde farkliliklar1 goriintiilemek i¢in yeni
isaretleyicilerin denenmesi ve saptanmasi, (b) Avrupa’nin tek bir bolgesinde (Marche)
bolgesel olarak yaygin sekilde yetistiriciligi yapilan iki tiiriin genetik farkliliklarinin
kiyaslanmast ve tahmin edilmesi, (c) bu boélgede yetistirilen P. vulgaris’in gen
havuzunun saptanmasi ve (d) Avrupa’da iki fasulye gen havuzu ve iki Phaseolus tiirii
arasindaki potansiyel hibridizasyonun saptanmasi amaglanmistir. Arastiricilar; 8 SSR, 5
ISSR ve 10 CpSSR isaretleyici kullanmuglardir. P. vulgaris ve P. coccineus, ISSR
isaretleyicileri i¢in benzer polimorfizm seviyesine sahip olmasina ragmen SSR, CpSSR
isaretleyicileri ve morfolojik ozellikleri bakimindan P. vulgaris’in daha polimorfik
oldugu tespit edilmistir. Elde edilen sonuglar, Marche’da her iki gen havuzunun da
bulundugunu ancak And Daglar1 gen havuzunun bélgede daha baskin (% 71) oldugunu
saptamiglardir. Ayrica gen havuzlar arasinda hibridizasyon olduguna dair kanitlara da
ulagmiglardir. SSR isaretleyicileri ile elde edilen polimorfizm, lokusa bagli olarak
degiskenlik gostermis ve lokus basina diisen allel sayis1 2-11 arasinda degismistir. SSR
isaretleyicileri ile ortaya ¢ikartilan genetik farkliliklarin P. vulgaris genotipleri arasinda

P. coccineus genotipleri arasindakine kiyasla daha yiiksek oldugu bildirilmistir.

Caixeta vd (2005), DNA kaynagi olarak BAC klonlar1 kullanarak fasulye icin SSR
isaretleyicileri gelistirmiglerdir. Bunun i¢in 6 tanesi antraknozun farkli irklarina
dayaniklilik gdsteren ¢esitler (BAT 332, Cornell 49-242, Mexico 54, Mar-2, AND 277,
Ruda) olmak iizere toplam 10 fasulye ¢esidi kullanmislar ve Doyle and Doyle (1990)
metodunu uygulayarak DNA izolasyonu yapmislardir. Bunun i¢in dort klon (78K17,
53Eg, 56P12, gF11) kullanilmastir, ti¢ farkli prob [(AT);s, (CT)is, (ATT)10] ile hibridize
edilmis ve pozitif klonlar sekanslanmistir. Spesifik primerler dizayn edilmis ve fasulye
genotipleri i¢in test edilmistir. 21 primer ¢ifti (toplam primer sayisinin % 72.4’i)
cogalmis ve iyl tamimlanmis bantlar vermistir. Lokus bagina diisen allel sayis1 1-6
arasinda degismistir. Pvat010, tekrar sayisi en fazla olan primer ciftidir ve en biiyiik

allelik varyasyonu gdstermistir.
Weber (1990)’e gore bir mikrosatellitteki allel sayis1 genellikle tekrar sayisi ile

korelasyon icindedir ve genelde tekrar sayisinin yiiksek olmasi yiiksek polimorfizm elde

edilmesini saglamaktadir. Bununla birlikte bu calismada sadece ii¢ tekrara sahip
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Pvtaaa003 ve Pvtaaaa001 gibi primerler iki allel verirken 11, 6, 5 tekrara sahip sirasiyla
Pvag006, Pvtaa002 ve Pvatt004 primerleri monomorfik bantlar vermislerdir. Buda bize
tekrar sayisi ile tespit edilen allel sayis1 arasinda korelasyon olmadigini gostermektedir.
Bu ¢aligmada, (TAAA); gibi az sayida tekrara sahip mikrosatellitler ile polimorfizmler
tespit edilmistir. Boylece tekrar sayisi az olan mikrosatellitlerin fasulyede polimorfik
SSR isaretleyiciler gelistirmek i¢in 6nemli bir kaynak oldugu ispatlanmistir. Gelistirilen
bu setin, fasulye genetik ve 1slah calismalarinda 6nemli bir ara¢ oldugu ortaya

konmustur.

Bir diger ¢alismada, 152 RAPD, 32 RFLP, 12 SCAR ve 1 adet morfolojik
isaretleyici kullanilarak fasulye i¢in genetik harita olusturulmustur. Bu haritay1
olusturmak i¢in, And Daglar1 gen havuzuna ait Andecha ile Orta Amerikan gen
havuzuna ait A252 genotiplerinin c¢aprazlanmasi sonucu elde edilen 85 bireyin
olusturdugu F, populasyonu kullanilmistir. Ortalama 7.1 cM uzakliga sahip olan ve
yaklagik 1401.9 cM uzunlugundaki bu harita; antraknoz, fasulye yaygin mozaik viriisii,
fasulye altin mozaik viriisii, adi yaniklig1 ve fasulye pasi hastaliklarina dayaniklilik
genlerine bagli isaretleyicileri icermektedir. Antraknozun 6, 31, 38, 39, 65 ve 357
irklarina  dayaniklilik, F; ailesinde degerlendirilmistir. Antraknoza dayaniklilik
acisindan olusturulan harita, B1’de OF10s99 RAPD isaretleyicileri (muhtemelen Co-1’e
baglanan OF10s3 ile ayn1), B11°de OQ04499 (Co-2’ye baglanan OQ04 440 ile es deger)
ve B7°de OZ04s5) (Co-6’ya bagl) isaretleyicileri icermektedir. SCAR primer ¢iftleri;
SB12, SI19 ve SWI2 ile RAPDs; OAHI18;100 ve OY 17100, Co-3/Co-9 dayanikli
lokusun civarina yerlesmiglerdir. Daha Onceki bir ¢alismada, SI19 ve OY17;100
isaretleyicilerinin fasulye pasina dayaniklilik geni Ur-5’e ve SW12 primer c¢iftinin ise
fasulye altin mozaik virlisiine dayaniklilik genine bagli oldugu belirtilmistir (Miklas
vd 2002). Fasulye icin mevcut harita, fasulye mozaik viriisiine dayaniklilik lokusuna
bagli molekiiler isaretleyicileri igermektedir; SW13 B2’deki I genine, RoC11 B6
{izerindeki bc-3 genine ve SBD5 ise B3 iizerindeki be-1° genine baglidir. Fasulye adi
yanikligina dayaniklilik icin SAP6 B10’da ve BAC6 B2’de haritalanmistir (Rodriguez-
Suarez vd 2006).
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Yine Rodriguez-Suarez vd (2008)’nin yaptiklar1 arastirmada, Mexico 222 (19, 31
ve 38 irklarina dayanikli) ve Widusa (38, 65, 73, 102 ve 449 wrklarina dayanikli)
cesitlerinin ¢aprazlanmalar1 sonucu elde edilen F3 ailesi, antraknozun 19, 31, 38, 65, 73,
102 ve 449 wrklarma dayanikliligi belirlemek amaciyla degerlendirilmistir. Molekiiler
isaretleyici analizleri, lizerinde c¢alisilan cesitlerde bulunan antraknoza dayaniklilik
genlerinin teshis edilmesi icin Mexico 222 ve Widusa ¢esitlerinin ¢aprazlanmasi ile elde
edilen 103 F; bireyinde yliriitiilmiis olup 3 molekiiler isaretleyici kullanilmistir. Bunlar;
(1) BMGV dayaniklilik geni, bmg-1, ve antraknoza dayaniklilik geni, Co-3/Co-9, ile
baglanan SW12 SCAR primer ¢ifti, (2) antraknoza dayaniklilik geni, Co-3/Co-9, ile
baglanan OAH18 RAPD primeri ve (3) daha 6nce B4 linkage grubunda haritalanmis
PVctt001 SSR primer ¢iftidir. Sonuglar; Mexico 222 ¢esidinde 19, 31, ve 38 irklarina
dayanikliligin daha 6nce C0-3/Co-9 kiimesi olarak tarif edilen, B4 linkage grubunda yer
alan 1irka 6zel tek bir dominant gen tarafindan ifade edildigini, Widusa ¢esidinde 65, 73,
102 ve 449 irklarina dayanikliigin da aynmi Co-3/Co-9 kiimesinin farkli bir haploidi
tarafindan temsil edilen dominant bir gen ya da genler tarafindan ifade edildigini
gostermistir. Widusa ¢esidinde 38 irkina dayanikliligin ise Co0-3/C0-9 kiimesinden
bagimsiz bir pozisyonda yer alan tek bir dominant gen tarafindan idare edildigi

sonucuna varilmistir.

Meétais vd (1998), fasulye genomik DNA’sindan ¢ogalan ve OPG9-130 olarak
adlandirilan 130 bp uzunlugundaki bir DNA parcasinin  karakterizasyonunu ve
klonlanmasini yapmislardir. Bu parca, 15 bp uzunlugunda 7 tekrar i¢eren bir minisatellit
DNA’simna karsilik gelmektedir. Southern analizleri, 15 bp uzunlugundaki ¢ekirdek
sekansin genom boyunca dagilan kiimelerde tekrarlandigini gostermistir. Bu parganin
prob olarak kullanilmasi, DNA parmak izi yontemiyle fasulye hatlarinin
tanimlanmasina olanak saglamistir. OPG9-130, fasulye tiirleri ve hatlar1 arasindaki
genetik iliskinin analizi i¢in oldugu kadar hatlarin teshisi i¢in de faydali olacagi

sonucuna ulagilmgtir.
Bir diger calismada ise, P. vulgaris’in Perola ¢esidine ait tek bir bitkisinin

DNA’lari, Tsp 509 enzim kesilmesi ile olusturulmus, plazmid vektorlerdeki

rekombinant klonlar Escherichia coli hiicreleri igine aktarilmis ve SSR’a sahip koloniler
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coklu AG/TC prob hibridizasyonu ve anchor PCR ile tanimlamistir. Pozitif klonlar
secilmis ve sekanslanmistir. Bu calisma icin hibridizasyonla goriintiilenen 286 SSR
pozitif rekombinant koloni dikkate alinmistir ki bunlarin 145’1 se¢ilmis ve anchor
analizinden sonra 100 tanesi bilgilendirici bulunmugstur. Toplam 91 klonun bir alt 6rnegi
sekanslanmistir ve 28 tanesi SSR primer dizayni i¢in yeterli yakinlikta DNA sekansi
gostermistir. Bunlardan 20 primer ¢ifti sentezlenmis ve amplifikasyon kosullar1 test
edilmistir. Gelistirilen 20 primer ¢iftinin 10 tanesi fasulye gen bankasindan alinan 85
aksesyon Ornegi kullanilarak karakterize edilmistir. Buna gore isaretleyici basina diisen
allel sayis1 3-10 arasinda degisirken, PBI degeri 0.23-0.80 arasinda degiskenlik
gostermistir. Bu sonuglar, yeni isaretleyicilerin fasulyenin genetik analizlerinde

kolaylikla kullanilabilecegini géstermistir (Buso vd 2006).

Solis vd (2002), fasulyedeki ¢esitliligi karakterize etmek ve haritalamak amacyla,
mikrosatellit tekrarlar1 belirlemesi ve bunlarin ayirt edebilme giiciinii (Dy) tespit etmeyi
amaglamislardir. Bunun icin, fasulyede genetik ¢esitlilik karakterizasyonu ve haritalama
yapmak i¢in mikrosatellit lokus tagiyan DNA pargalarini izole etmisler, klonlamislar ve
sekanslamiglardir. Hem Orta Amerika hem de And Daglar1 gen havuzuna ait yabani ve
kiltiriic yapilan fasulyelerden olusturulan 21 P. vulgaris genotipinin kullanildigi
calismada 213 primer c¢ifti test edilmis, 68 mikrosatellit lokusta 584 allel bulunmustur.
59 diniikleotid, 4 triniikleotid, 1 tetraniikleotid, 1 penta niikleotid ve 3 bilesik tekrar
bulunurken 14 lokus monomorfik olarak tespit edilmistir. Mikrosatellit lokus bagina 1-
14 allel, her primer ¢ifti basina ise ortalama 6 allel elde edilmistir. Hemen hemen tiim
mikrosatellit lokuslar1 yiliksek seviyede Dy gostermis ve sonug olarak P. vulgaris’te

genetik ¢esitliligi belirlemek i¢in mikrosatellitlerin degerli oldugu bildirilmistir.

Portekiz’de yapilan bir caligmada; antraknoza, fasulye pasma ve koseli yaprak
lekesi (ALS) patojenlerine dayaniklilik hususunda Carioca tipinin 31 genotipinde
fenotipik ve molekiiler karakterizasyon yapilmistir. Molekiiler karakterizasyon
caligmalar1 i¢in SCARF10, SCARY20, SCARAZ20, SCARHI13 ve OPXIl1
isaretleyicileri kullanilmistir. Colletotrichum lindemuthianum (antraknoz)’un 13 1rki,
Uromyces appendiculatus (fasulye pas)’un 2 irk1 ve Pseudocercospora griseola (koseli

yaprak lekesi)’nin 5 1rk1 inokule edilmistir. Uzerinde ¢alisilan fasulye genotiplerinden 7

24



tanesi C. lindemuthianum’un 12 1rkina karsi, 9 tanesi P. griseola’nin 5 irkina kars1 ve 10
tanesi de U. appendiculatus’un her iki irkina karsi dayanikli oldugu tespit edilmistir (de
Melo vd 2008).

SSR lokuslarindan yeni primer cifleri tespit etmek, yeni primerleri test ederek
polimorfizm kapasitelerini saptamak amaciyla Guerra-Sanz (2004) tarafindan yapilan
bir ¢alismada, 2 adet P. coccineus ve 10 adet P. vulgaris genotipinde toplam 20 SSR
primer ¢ifti denenmistir. Bu SSR’larin 12 tanesinde diniikleotid tekrarlar, 8 tanesinde
ise triniikleotid tekrarlar bulunmaktadir. Farkli sicakliklar denenmesine ragmen bu
lokuslardan 2 tanesi amplifike olmamistir. En fazla bilgi veren lokus 7 alleli ile
Droughtl’dir. P. coccineus aksesyonlart ile denenen 6 SSR lokusu, P. vulgaris
aksesyonlarinda yapilan denemelerinde farkli amplifikasyonlar vermislerdir ve bundan
dolay1 tiirlerin tanimlanmasinda kullanilabilirler. En fazla bilgi veren lokus, gesit

belirlemek amaciyla kullanilabilir.

Metais vd (2000), 24 ticari P. vulgaris hatti arasindaki yakinligin ve
polimorfizmin tespit edilmesinde RFLP, DAMD-PCR, ISSR ve RAPD
isaretleyicilerinin etkinligini arastirmislardir. Prob olarak Phaseolus’a 6zel minisatellit
sekans kullanilmistir ve sekans bilgilerine dayali olarak elde edilen primerleri, fasulyeye
0zel minisatellit core sekansi ile iligkili olarak daha sonraki PCR amplifikasyonlarinda
kullanmislardir. Inceledikleri DAMD-PCR iki P. vulgaris aksesyonu arasinda ve iki
fasulye tiirli arasindaki genetik varyasyonu tespit etmekte hassasken, tek basina
kullanildiginda amplifike olmus lokus sayisinin azligindan dolayr kiiltiirii yapilan
fasulye hatlar1 arasindaki genetik varyasyonu tespit etmede smurli kalabildigini
gormiislerdir. Olusturulan c¢oklu bant profillerinde test edilen 5 ISSR primerinden
sadece bir tanesi etkin olmustur ki bu da tiim fasulye hatlarimin birbirinden ayirt
edilmesinde yetersiz kalmistir. Arastirmada tekrarlanabilir RAPD profilleri elde edilmis
ve bu 7 primer ile test edilen tiim fasulye genotiplerinin birbirinden ayirt edilmesine
olanak sagladigini bildirmislerdir. Sonucta ticari fasulye hatlar1 arasindaki genetik
farkliliklar1 aciklamak i¢in sadece RAPD ve RFLP’den elde edilen sonuglari
kullanmiglardir. Her iki analiz de fasulyelerin cografik orijinlerine gére ayni kiimelerin

olusturulmasini saglamistir.
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Yu vd (1999), yaptiklar1 bir ¢alismada fasulye genomunda SSR sekanslarinin
oldukca fazla oldugunu gostermislerdir. Daha sonra yaptiklar1 bir diger arastirmada (Yu
vd 2000), 37 primer ¢ifti sekanslamiglar ve bunlar1 12 fasulye genotipinde analiz
etmislerdir. 37 SSR lokusunun 24 tanesi, 2-10 allel ile polimorfik, 12 tanesi
monomorfik oldugu ayrica polimorfik lokuslarin 13 tanesinin (% 54) diallelik olduklar1
tespit edilmistir. Toplam 37 SSR primer ciftinden, 15 tanesi ikili tekrarlara, 9 tanesi
icli tekrarlara, 12 tanesi dortlii tekrarlara ve 1 tanesi de altili tekrarlara sahiptir. Bu
primerlerden ikili tekrara sahip 15 primer ¢iftinden 1 tanesi, 9 primer ¢iftinden 6 tanesi
dortlii tekrara sahip 12 primer ciftinden ise 5 tanesi ilizerinde calisilan 12 fasulye
genotipinde polimorfik bulunmustur. Bu ¢alismada polimorfizimler, (AT)s ve (GAAT)s
gibi kisa tekrarlar ile tespit edilmistir ve daha kisa basit tekrarli DNA sekanslarinin
fasulyede polimorfik SSR isaretleyicilerin gelistirilmesi i¢in 6nemli kaynaklar oldugu
kanitlanmistir. Arastiricilar, bu primer ¢iftlerinin, fasulyenin isaretleyicilere dayali
seleksiyonu, genetik tanilama ve genetik haritalama i¢in kullanilabilir olmasini

BElediklerini belirtmislerdir.

Mikrosatellitlerin baslica dezavantaji, olusturulabilmeleri i¢in zaman ve paraya
ihtiya¢ duyulmasidir. Fisher vd (1996), harcanan paranin azaltilmasini saglayan yeni bir
teknoloji gelistirmislerdir. Buna gore, mikrosatellitler i¢cin olusturulan zenginlestirilmis
genomik kiitliphaneden genomik DNA klonlanmis ve bundan da mikrosatellit-rich
olarak adlandirilan yeni bir teknik gelistilmis olup bu teknik sadece bir spesifik primer

ile genomik amplifikasyona izin vermektedir.

Lioi vd (2005), Italya’nin 7 yerel fasulye irkina ait 33 yerel populasyon i¢inde ve
arasinda bulunan varyasyon seviyesini SSR ve AFLP metodlarin1 kullanarak ortaya
koymuslardir. Calismada 16 SSR primer ¢ifti kullanmiglardir. Bunlardan 14 tanesinde
lokus bagmna 2-11 allel tespit edilmistir. En yiiksek polimorfizm seviyesi PV18791
(11 allel) lokusunda, daha sonra PVGLNDS5 ve PVMEIG (7 allel) lokuslarinda elde
edilmistir. SSR sonuglarina gore tiim populasyonlar incelendiginde iki gruba ayrildiklar
ve And Daglar1 gen havuzuna ait olanlarda varyasyonun oldukg¢a diisiik oldugu
gbzlenmistir. Incelenen 7 1rkin 6 tanesi And Daglar1 gen havuzuna, 1 tanesinin Orta

Amerika gen havuzuna ait oldugunu saptanmistir. SSR sonuglar1 ile AFLP sonuglari
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benzerlik gostermistir. SSR uygulamalari i¢in Nei’nin genetik uzakliklar ve AFLP i¢in
Jaccard’in benzerlikler indeksi temel alinarak yapilan kiimeleme analizlerine gore tiim
populasyonlar And Daglar1 ve Orta Amerikan olmak iizere 2 gruba ayrilmistir.
Arastirma sonuclari, yerel irklarin 6nemli oranda heterojenlige sahip olduklarini
gostermistir. Arastiricilar, yerel irklarin genetik yapilar ile ilgili bilgilerin, yerel genetik
kaynaklarin genetik dogrulugunun korunmasi ve ayni zamanda gelistirilmesi agisindan

son derece dnemli oldugunu belirtmislerdir.

Dortlii  niikleotid tekrarindan olusan bir SSR  primer ¢ifti (PV-tttc001),
Xanthomanas axonopodis pv. phasoli (Xap) tarafindan enfekte edilen fasulye yaygin
bakteriyel yanikligina (CBB) dayaniklilik saglayan bir major gen ile siki bir sekilde
baglidir. Bu SSR, fasulye nitrat indirgeyici geni (NR) nin ii¢iincii intron bdlgesinde yer
almaktadir. Yu vd (2004)’nin yaptig1 aragtirmada, hassas OAC95 ile yiiksek derecede
dayaniklt HR67 g¢esitlerinin ¢aprazlanmasi sonucunda alinan tek bir tohumdan elde
edilen 112 Fs hattt kullanilmistir. Tiim dayanikli hatlarda 161 bp uzunlugunda bant
veren bu primer ¢ifti, hassas olan hatlarda daha uzun bant vermistir. Sonug olarak bu

primer ¢ifti, populasyondaki fenotipik varyasyonun yaklasik % 70’ini agiklamaktadir.

Correa vd (2000) yaptiklar1 caligmada fasulye pasi hastaligina (Uromyces
appendiculatus) dayaniklilik ile ilgili iki RAPD isaretleyicisini belirlemigler ve
bunlardan yiiksek derecede tekrarlanabilir SCAR isaretleyicileri gelistirmislerdir.
Fasulye pasi hastaliginin bir¢cok irkina dayanikli oldugu tespit edilen Ouro Negro ve
hassas bir ¢esit olan US Pinto 111’°in ¢aprazlamazi sonucu elde edilen 303 F, bireyinden
izole edilen DNA 6rneklerinde SCARF10 (5 GGA AGC TTG GTG AGC AAG GA 3°
ve 5 GGA AGC TTG GCT ATG ATG GT 3’) ve SCARBAS ( 5° CCA CAG CCG
ACG GAG GAG 3’ ve GCC ATG TTT TTT GTC CCC 3’) isaretleyicileri kullanilarak
PCR analizi yapmiglardir. SCARF10 ve SCARBAS isaretleyicilerinin pasa dayaniklilik
lokusundan sirasiyla 4.3 = 1.2 ve 6.0 £ 1.3 cM uzaklikta oldugunu tespit etmislerdir.
Belirtilen SCAR isaretleyicileri diger isaretleyicilerle kombine edilerek pasa,
antraknoza ve koseli yaprak lekesine dayanikliligi tespit etmede ve bunlara ilave olarak

Ouro Negro ¢esidinin donor olarak kullanildigr popiilasyonlarda istenen bitkilerin
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dogrudan se¢iminde kullanilmaktadir. Arastiricilar SCAR primer ¢iftlerini kullanarak

% 100 seleksiyon basarisi elde etmislerdir.
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3. MATERYAL VE METOT

3.1. Materyal

3.1.1. Bitki materyali

3.1.1.1. Morfolojik gozlemler icin kullanilan bitki materyali

Bu tez calismasinda bitkisel materyal olarak, 2001- 2003 yillar1 arasinda
Carsamba Ovast ve Ladik ilgelerinden toplanarak Samsun Karadeniz Tarimsal
Arastirma Enstitlisii (KTAE) nde olusturulan fasulye gen havuzunda yer alan bodur
bliytime 6zelligi gosteren 33 fasulye hatt1 ve 3 fasulye standart ¢esidi (Tamara, Yalova-
5 ve Uludag barbun) kullanilmistir (Sekil 3.1, Cizelge 3.1). KTAE’den temin edilen
tohumlar Antalya’nin Varsak koyiinde iki y1l agikta yetistirilerek morfolojik gozlemleri

UPOV kriterleri dikkate alinarak gerceklestirilmistir.

Sekil 3.1. Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii'nden temin edilen ve Antalya

kosullarinda yetistirilen fasulyelerin genel goriiniimleri
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Cizelge 3.1. Morfolojik gézlemleri yapilan hat ve ¢esitler ile toplandiklar1 lokasyonlar

Kod | Hat ve Cesitler | Toplandig1 yer | Kod | Hat ve Cesitler | Toplandig: yer
1 KO Samsun merkez | 19 19. C28 Carsamba
2 Cc7 Carsamba 20 C20 Carsamba
3 T11°°” Terme 21 TKS57 Tekkekoy
4 ¢22 (Carsamba 22 ¢33 (Carsamba
5 TK47 Tekkekoy 23 T9 Terme

6 T26 Terme 24 c42’ Carsamba
7 Cl14 (Carsamba 25 cle’ (Carsamba
8 TK2 Tekkekdy 26 TK15 Tekkekdy
9 C44 Carsamba 27 T6 Terme

10 TKS59 Tekkekoy 28 TK7 Tekkekoy
11 T2 Terme 29 C31 Carsamba
12 C24 Carsamba 30 UB SC*

13 L Ladik 31 c22 Carsamba
14 TK32 Tekkekdy 32 X-1 Ladik

15 TK12’ Tekkekdy 33 TK1 Tekkekdy
16 TK12 Tekkekdy 34 T7 Terme

17 T23 Terme 35 Y17 SC*

18 TK44 Tekekoy 36 TA SC*

SC*: Standart Cesit

2001- 2003 yillar1 arasinda Carsamba Ovasi’nda yer alan Carsamba, Terme ve
Tekkekdy ilgeleri ile Ladik ilgesinde bulunan toplam 100 kdyde KTAE arastiricilari
tarafindan fasulye populasyon taramasi yapilmistir (Sekil 3.2). Fasulye, kendine
dollenen bitkiler grubunda yer aldigi i¢in teksel seleksiyon yontemine tabi tutulmustur.
2003 yilinda KTAE tarafindan toplanmis olan fasulye populasyonlarindan goézlem
bahgesi olusturulup taze fasulye oOzelliginde olan genotiplerden tek bitki se¢imi
yapilmistir. Her bir tek bitki ayr1 ayr1 torbalara hasad edilmistir. 2004 yilinda bu tek
bitkilere ait tohumlar, 5 m uzunlugundaki parsellere 1’er sira halinde ekilip UPOV
(Anonim 1998) kriterlerine gore gozlemleri yapilip uygun olan siralar secilerek hatlar

tespit edilmis ve siralar ayr1 ayr1 hasad edilmistir.
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Sekil 3.2. Genotiplerin toplandigi Samsun Merkez, Terme, Carsamba, Tekkekdy ve

Ladik ilgelerinin harita goriintiisii

Bu c¢alismada kullanilan hatlarda 6n verim, verim ve bdlge verim denemeleri

yapilmis ve bazilarinda tescil asamasina gelinmistir.

3.1.1.1.1. Morfolojik gozlemleri yapilan bitki materyallerinin Antalya kosullarinda

yetistirilmesi ve iklim kosullari

2007- 2008 yillarinda iki yil siire ile Nisan aymin ilk haftasinda Antalya’nin
Varsak koyilinde fasulye hatlarmin ve standart cesitlerin tohum ekimi yapilmistir.
Tohumlarin ekimi her iki yilda 4 Nisan tarihinde sira arast 50 cm, sira {izeri 10 cm
olacak sekilde elle yapilmistir. Arastirmada tesadiif parselleri deneme deseni
kullamlmustir. ik cikislar gerceklestikten sonra kok ciiriikliigiine karsi sulama suyuna
etken maddesi Hymexazol olan Tachigaren ve % 6’lik Etilen Diamin Dihidroksifenil
Asetik Asit (EDDHA) selatli demir karistirilarak 1. sulama yapilmistir. II. sulama suyu
ile birlikte dekara 2 kg 13—40-13 (N:P:K), 100 g iz element micronate ve 50 g demir
setafer verilmistir. Ciceklenme déneminde ise dekara 3 kg 18—-18-18, 100 g iz element
micronate ve 50 g demir setafer verilmistir. Cigeklenme doneminde ayrica 15 giin ara

ile 2 kez dekara 500 g ¢inko siilfat (ZnSO4.7H,0) ve 100 g Borax uygulanmustir.
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Fide doneminden itibaren haftada bir defa kirmizi 6riimcekle miicadele i¢in etken
maddesi abamectin olan Agrimec ve etken maddesi bromopropylate olan Neoron,
beyazsinege karst da etken maddesi Pyriproxyfen olan Admiral ve etken maddesi
Acetamiprid olan Mospilan ticari ilaglar1 uygulanmistir. Yetistirme déonemi boyunca 2
kez yesil kurt ve pamuk yaprak kurdu i¢in etken maddesi Chlorpyrifos Ethyl iceren
Dursban 4 ve Malathion ile ilaglama yapilmistir. Fungal hastaliklar (kiilleme, pas,
antraknoz vb) icin etken maddesi Propineb olan Antrocol’la yetistirme periyodu

boyunca 10 giin ara ile 3 kez ilaglama tekrarlanmstir.

Arastirmanin yiriitiildigi 2007- 2008 yillarinda Antalya iline ait bazi iklimsel

veriler Cizelge 3.2°de verilmistir.

Cizelge 3.2. Yetistiricilik yapilan donemde Antalya iline ait bazi iklim verileri

Av Ort. Sicaklik | Ort. Yagis | Uzun Yillar | Uzun Yillar Yagis
ylar
(°C) (kgm™) | Sic. Ort. (°C) Ort. (kg m?)

Nisan 2007 17.4 1.6

15.8 64.8
Nisan 2008 17.6 61.4
Mayis 2007 21.7 5.2

20.3 32.8
Mayis 2008 21.1 5.2
Haziran 2007 27.2 1.4

253 8.3
Haziran 2008 27.1 0.6
Temmuz 2007 29.7 0.2

28.4 3.0
Temmuz 2008 29.5 0.0

Antalya Meteoroloji Isleri Miidiirliigii (2009)

3.1.1.2. Molekiiler karakterizasyonda kullanilan bitki materyali

KTAE’den temin edilen hatlarin yami sira molekiiler karakterizasyon igin
calismada faydasi olacagi diisiiniilen bitki materyalleri de kullanmilmistir. Uluslararasi
kabul gormiis olan antraknoz (Coletotrichum lindemuthianum) hastaliginin irklarinin
tespiti i¢in kullanilan 12’lik antraknoz ayrim setinden Kaboon, Widusa ve Cornell 49-

242 gesitleriyle 1 adet And Daglar1 gen havuzuna ait (Giiney Amerika orijinli) Redland
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Pioneer c¢esidi molekiiler karakterizasyon yapmak i¢in aragtirmada kullanilmistir

(Cizelge 3.3).

Cizelge 3.3. Molekiiler karakterizasyon ¢aligmalarinda kullanilan hatlar ve gesitler

Kod | Hat ve Kod | Hat ve Kod Hat ve Kod Hat ve
Cesitler Cesitler Cesitler Cesitler

1 KO 11 T2 21 TKS57 31 22

2 C7 12 C24 22 C33 32 X-1

3 T11°°” 13 L 23 T9 33 TK1

4 ¢22 14 TK32 24 C42 34 T7

5 TK47 15 TK12’ 25 cle’ 35 TA

6 T26 16 TK12 26 TK15 36 Cornell

7 C14 17 T23 27 T6 37 Widusa

8 TK2 18 TK44 28 TK7 38 Kaboon

9 C44 19 C28 29 C31 39 Redland

Pioneer
10 TK59 20 C20 30 UB
3.2. METOT

3.2.1. Genotiplerin morfolojik olarak degerlendirilmesi

KTAE’den temin edilen fasulye tohumlari, 2007 ve 2008 yillarinda iki yil siireyle,
morfolojik gdzlemleri yapilmak amaciyla Antalya’nin Varsak kdyilinde Nisan ayinin ilk
haftas1 ekilmislerdir. Ekim islemi her tekerriirde 10’ar bitki olacak sekilde, 3 tekerriirlii
ve tesadiif parselleri deneme desenine gore gerceklestirilmistir. Morfolojik gozlemler bu
bitkilerde ve her tekerriirden tesadiifi olarak alinan 10’ar meyvede yapilmigtir. UPOV
Kriterlerine (Anonim 1998) gore yapilan morfolojik ve fenolojik gozlemler asagida
verilmistir:

1. Cikis stiresi (giin) (CS): Tohum ekim tarihinden itibaren bitkinin ilk goriilmeye
basladigi tarih arasinda gegen siire,
2. Ik c¢igeklenmeya kadar gegen giin sayisi (giin) (ICKGS): Tohum ekim

tarihinden itibaren ilk ¢igeklerin goriildiigli zamana kadar gecen siire,
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3. Bakla rengi yogunlugu (BR): acgik yesil, yesil, koyu yesil olarak
degerlendirilmistir.

Bakla boyu (cm) (BB): Egri baklalarda iple boyu alinarak cetvelle dl¢lilmiistiir.
Bakla eni kalinlig1 (mm) (BE)

Bakla eti kalinlig1 (mm) (BETK)

N e

Bakla eti sekli (BES): Dar eliptik, eliptik, genis eliptik, yiirek seklinde, dairesel,

sekiz seklinde olarak degerlendirilmistir.

8. Bakla kivrilma durumu (BKD): Ice dogru, ‘S’ sekline, disa dogru olarak
degerlendirilmistir.

9. Baklada beneklilik (BBe): Var, yok olarak degerlendirilmistir.

10. Baklada tohum belirginligi (BTB); Zayif, orta, kuvvetli olarak
degerlendirilmistir.

11. Bakla ucunun sekli (BUS): Sivri, kiit olarak degerlendirilmistir

12. Brakte uzunlugu (mm) (BU).

13. Brakte sekli (BS): Dar uzun, genis uzun, dar kisa, genis kisa olarak
degerlendirilmistir.

14. Baklanin kil¢iklilik durumu (BKD): Var, yok olarak degerlendirilmistir.

15. Cicek rengi (CR): Beyaz, acik eflatun, eflatun, koyu eflatun olarak

degerlendirilmistir (Sekil 3.3).

Sekil 3.3. Fasulye bitkilerinde goriilen farkli ¢igek renkleri (a) koyu eflatun (b) beyaz (c)

eflatun (d) agik eflatun
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16. Gaga uzunlugu (mm) (GU)

17. Tane rengi (TR); Tek renkli, ¢cok renkli olarak degerlendirilmistir (Sekil 3.4).

18. Tanenin ana rengi (TAR): Beyaz veya yesilimsi, gri, sar1, devetiiyii rengi,
kahverengi, kirmizi, mor, siyah olarak degerlendirilmistir (Sekil 3.4)

19. Tanede ikinci renk sayis1 (TIRS): Beyaz veya yesilimsi, gri, sar1, devetiiyii rengi,

kahverengi, kirmizi, mor, siyah olarak degerlendirilmistir (Sekil 3.4)

Sekil 3.4. Calismada kullanilan farkli renklere sahip bazi fasulye hatlarinin tohumlarinin

goruniimi
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Sekil 3.6’nin devami

3.2.2. Genotiplerin molekiiler isaretleyiciler kullanilarak degerlendirilmesi

Molekiiler karakterizasyon calismasi i¢in Oncelikle kaliteli genomik DNA elde

edilmesi gerekmektedir.
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3.2.2.1. DNA izolasyonunda kullanilan kimyasallar

DNA izolasyon metodunda kullanilan kimyasal soliisyon ve ¢ozeltilerin isimleri

ve hazirlanig sekilleri su sekildedir;

% 1 CTAB 100 ml: ilk olarak % 10’luk CTAB ana stogu hazirlanir. Bunun igin
orant1 kurularak 1000 ml i¢in 10 g CTAB tartilmis ve % 10’luk stok CTAB

¢oOzeltisi hazirlanmistir. Daha sonra C;x V;= C,;x V, formiili kullanilarak
% 10’luk stok CTAB ¢ozeltisininden 10 ml alinarak (% 1 CTAB) izolasyon

tamponuna ilave edilmistir.

Tris-HCI 2 M 100 ml: 24.22 g Tris base 80 ml distile su i¢inde ¢oziildiikten
sonra son hacmi 100 ml olacak sekilde HCI ile pH 8’e ayarlanmistir. Hazirlanan
¢ozelti otoklavlanmigtir. Ayni sekilde hazirlanan Tris HCI ¢6zeltisinin pH degeri

7.5’a ayarlanarak TE (7.5) tamponunun hazirlanmasinda kullanilmastir.

EDTA 0.5 M 100 ml:18.61 g EDTA 80 ml distile su igerisinde ¢dziildiikten sonra
1.6 gNaOH ile son hacmi 100 ml olacak sekilde pH 8’e¢ ayarlanmusti.
Hazirlanan ¢ozelti otoklavlanmistir. Ayni sekilde hazirlanan EDTA ¢ozeltisinin
pH degeri 7.5’a ayarlanarak TE (7.5) tamponunun hazirlanmasinda

kullanilmastir.

Daha 6nce hazirlanan 2 M’lik Tris- HCI stok soliisyonundan C; x Vi = C; x V;
formiilii kullanilarak 100 ml ¢6zeltide 100 mM olacak sekilde 1 ml izolasyon
tamponuna ilave edilmistir. Ayn1 sekilde hazirlanan 0.5 M EDTA (pH 8) stok
soliisyonundan C; x V| = C, x V; formiilii kullanilarak 100 ml ¢6zeltide 20 mM

olacak sekilde 800 pl izolasyon tamponuna ilave edilmistir.

1.4 M NaCl 100 ml: 29.22 g NacCl tartildiktan sonra 80ml 80 ml distile su iginde

¢Oziilmiistiir. Son hacmi 100 ml olacak sekilde iizeri tamamlandiktan sonra

otoklavlanmistir. Hazirlanan 5 M’lik bu stok ¢ozeltiden C;x V= C;x V,
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formiilii kullanilarak 100 ml ¢o6zeltide 1.4 M olacak sekilde 5.6 ml ilave

edilmistir.

Daha sonra PVPP (% 1) ve son olarak BME (% 0.3) ilave edilmistir.

TE (pH 7.5): 100 ml TE tampon ¢dzeltisi i¢in; 10 mM Tris HCl (pH 7.5)
hazirlanmistir. Bunun i¢in daha 6nce 2 M konsantrasyonda hazirlanan Tris HCI
(pH 7.5) ¢ozeltisinden C; x V| = C; x V; formiilii kullanilarak 100 ml ¢ozeltide
10 mM Tris HCl olacak sekilde 500 pl alinmistir. Aym1 formiille 0.5 M EDTA
stok ¢ozeltisinden 200 pl alinarak TE tamponuna 1 mM EDTA ilave edilmistir.

TE (pH 8.0): 100 ml TE tampon ¢o6zeltisi i¢in; 10 mM Tris HCl (pH 8.0)
hazirlanmistir. pH degerleri 8.0’a ayarlanmis Tris HCI (2 M) ve EDTA (0.5 M)
stok c¢ozeltileri kullanilarak TE (pH 7.5) tampon ¢ozeltisi ile ayni sekilde

hazirlanmistir.

Chloroform: Isoamylalcohol (24:1) 500 ml: 24:1 oraninda hazirlamak igin

480 ml chloroform, 20 ml isoamylalcohol ile karistirilmustir.

Sodyum asetat (NaOAc)3M,pH5.2: 1M 11 82.03 g
3M 11 246.09 g
3M 500ml123.1g
123.1 g NaOAc tartilmis ve 300 ml suda

cOziilmustiir. Glasiyel asetik asit ile pH 5.2’ye ayarlanmis ve son hacim 500 ml

olacak sekilde tamamlandiktan sonra otoklavlanmistir.

20 X Tris Borate EDTA (TBE) Tamponu 1000 ml: 216 g Tris base, 110 g Boric
acid, 80 ml 0.5 M EDTA (pH 8.0) alinarak distile su i¢inde ¢oziilmiis ve son

hacim 1000 ml’ye tamamlanmistir. Otoklavlandiktan sonra +4°C’de

saklanmistir.
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1 X Tris Borate EDTA (TBE) Tamponu 1000 ml: 20 X TBE’den 50 ml alinip

¢Ozeltinin hacmi 1000 ml’ye tamamlanmustir.

Ethidium Bromide (EtBr) Cozeltisi: 10 mg/ml konsantrasyonda EtBr

kullanilarak hazirlanmastir.

RNase ana stok (10 mg/ml): 10 mg 800 ul TE (10mM Tris-Hcl, 1| mM EDTA

pH 7.5)’de ¢0ziilmiis ve hacim 1 ml’ye tamamlanmugtir.

Rnase ekstraksiyonda kullanilan stok (1 mg/ml): 1 mg/ml Rnase hazirlamak i¢in
100 ul Rnase ana stokundan alinmis ve 900 pl TE (pH 7.5) soliisyonu ile hacim
1000 pl’ye tamamlanmistir.

3.2.2.2. DNA izolasyonu

DNA izolasyon metodu olarak CTAB metodu (Doyle and Doyle, 1988)

kullanilmistir. Bu metoda gore;

-20°C’de muhafaza edilen dondurulmus fasulye yapraklarindan 500 mg tartilmis
ve yapraklar toz haline gelene kadar, otoklavlanmis havanlarda sivi azot
kullanilarak 6giitiilmiislerdir.

Ogiitiilen yaprak iizerine 1.5ml 1X CTAB (Cetyl Trimethyl Ammonium
Bromide) (% 1) izolasyon tamponu eklenmis ve olusan ¢dzeltinin 1 ml’si
2 mI'lik tiiplere alinarak tekrar iizerine 3 pl beta mercaptoethanol (% 0.03) ilave
edilmistir.

Ornekler 65 °C’ye ayarlanmis su banyosunda 2 saat Beklemeye birakilmstir.
Bekleme sirasinda tiipler, periyodik olarak alt st edilmek suretiyle
karistirilmastir.

Su banyosundan c¢ikartilan c¢ozeltinin igerisine 1 ml CIA (chloroform:
isoamylalcohol, 24:1) eklenmis ve 50- 100 kez alt iist edildikten sonra 13 500
RPM (Hettich EBA12) hizda 10 dakika santrifiijlenmistir.
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e Santrifiij sonrasi olusan {ist faz, yeni tiipe aktarilmig ve iizerine 1 ml isopropanol
(-20°C) ilave edilmistir. DNA’nin ¢okelmesi i¢in asagi yukari sallanarak iyice
karistirilmastir.

e Ornekler 13500 RPM hizda 10 dakika santrifiijlendikten sonra iizerindeki
1sopropanol dikkatli bir sekilde dokiilmiistiir.

e Alkol tamamen ucuncaya kadar ornekler kurumaya birakilmis ve kuruduktan
sonra peletler 0.5 ml TE (pH 7.5) icerisinde ¢ozdiriilmiistiir.

e (ozeltilerin igerisine 5 ul (10 mg/ ml) RNase eklenmis ve 37 C’de 30 dakika
inkiibe edilmistir.

e Su banyosundan alinan 6rneklerin tizerine 50 ul NaOAc (3 M, pH 5.2) ve 1 ml
% 100 Ethanol ilave edilmistir.

e Ornekler 13 500 RPM hizda 10 dakika santrifiij edilmistir.

e Omnekler yavasca santrifiijden ¢ikartilarak siipernatant dokiilmiis ve peletin
tizerine 1.5 ml % 80’lik ethanol ilave edilerek tekrar 13 500 RPM’de 10 dakika
santrifiijlenmistir.

e Ornekler yine dikkatli bir sekilde santrifiijden ¢ikartilarak alkol dékiilmiistiir ve
alkolii tam olarak u¢ana kadar kurutulmuslardir.

e Ornekler son olarak 0.3 ml TE (pH 8.0) ¢ozeltisinde ¢oziilmiis ve ¢alismanin

diger asamalarinda kullanilmak {izere -20°C’de saklanmuislardir.

3.2.2.3. DNA miktarmin spektrofotometre ile belirlenmesi

Spektrofotometrede okuma yapilmadan Once, fasulye hatlarina ait DNA’larin
varligr ve temiz olup olmadigi DNA’lar jelde yiriitiilerek belirlenmistir. Bu amagla
% I’lik agaroz jel hazirlanmistir. 10 X TBE bufferdan hazirlanan 1 X TBE buffer

kullanilarak jelin hazirlanmasi ve yliriitiilmesi gergeklestirilmistir.
Spektrofotometre okumasi yapmak i¢in NanoDrop ND-1000 Spectrophotometer

cithazi kullanilmigtir. 500 ul TE (pH 8.0) ig¢inde ¢oziilen DNA’lardan 2 ul alinarak her
ornegin ng/pl, Azeo/Azz0 ve Azeo/Azzo degerleri dl¢iilmiistiir.
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3.2.2.4. DNA isaretleyici yontemleri ile fasulye hatlarinin analizi

Carsamba Ovast’nin farkli koylerinden toplanan fasulye hatlarinin genetik
yakinlik ve uzakliklarinin belirlenebilmesi i¢in izole edilen genomik DNA’lar, PCR
tabanli DNA isaretleyici tekniklerinden SSR ve SCAR molekiiler analiz metotlari
kullanilarak karakterize edilmislerdir. Bu tekniklerin uygulanmasi asamasinda

kullanilan parametreler ise asagida verilmistir.

Genomik DNA: PCR reaksiyonunda her bir tip icin 8.5 ul genomik DNA
kullanilmistir. Miktarlar1 spektrofotometrede Olciilen DNA Ornekleri 8.5 ul’de 120 ng
DNA olacak sekilde su ile seyreltilmis ve +4°C’de muhafaza edilmistir.

Deoksiriboniikleotrifosfat karisimm (ANTP): Calismada Oncelikle 25 pl reaksiyonda
toplam dNTP konsantrasyonu 0.28 mM olacak sekilde hazirlanmis ve her tiip i¢in 0.7 pl

kullanilmustir.

10X Buffer: Calismada Bioron ve Vivantis firmalarina ait iki farkli buffer kullanilmistir.
Bioron firmasinin bufferr; 100 mM Tris-HCI (pH 8.0), 500 mM KCI, 15 mM MgCl, ve
% 0.01 gelalin igermektedir. 25 ul reaksiyonda 10X bufferdan her tiip i¢in 3 pl
kullanilmigtir. Vivantis firmasimin buffer1 ise; 100 mM Tris-HCI (20°C’de pH 9.1),
500 mM KCI ve % 0.1 Triton¥X-100 igermektedir ve bu bufferdan da her tiip igin 3 ul

kullanilmustir.

MgCl,: Calisgmada Bioron ve Vivantis firmalarma ait iki farkli MgCl, kaynag:
kullanilmigtir. Bioron firmasma ait olandan 25 mM’lik MgCl, kullanilmigtir. 25 pl
reaksiyonda toplam MgCl, konsantrasyonu 3 mM olacak sekilde ayarlanmigstir. Her tiip
icin 3 pl alinmistir. Vivantis firmasina ait olan MgCl, ise 50 mM’lik oldugundan dolay1

her tiip i¢in 1.5 pl kullanilmustir.

Taq DNA Polimeraz enzimi: Termofilik bakteri olan Thermus aquaticus’dan izole

edilen 100°C sicaklikta dahi aktivite gosterebilen bir enzimdir. Bu enzim yaklasik
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75°C’de ve pH 9.0’da en yiiksek aktiviteyi gostermektedir (Ercan 1999). Enzim, 25 pl

reaksiyonda 2 iinite kullanilmistir.

Primer: Calismada fasulye icin gelistirilmis 22 SSR ve 6 SCAR primer c¢ifti
kullanilmistir (Cizelge 3.4 ve Cizelge 3.5).

Bioron markas: ile yapilan PCR’da kullanilan parametreler ve miktarlar
Cizelge 3.6’da, Vivantis markas: ile yapilan PCR’da kullanilan parametreler ve
miktarlar1 Cizelge 3.7°de, SSR primer c¢iftleri i¢in kullanilan PCR programi Cizelge
3.8’de ve SCAR primer ¢iftleri i¢in kullanilan PCR programi Cizelge 3.9’da verilmistir.
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Cizelge 3.6. PCR’da kullanilan parametreler ve miktarlar1 (Bioron)

PCR Parametreleri Miktar (ul) Final Konsantrasyonu
Primer 6.5 1.92 uyM
Genomik DNA 8.5 120 ng
Su 2.89 -
10X Buffer ; 100 mM Tris-HCI (pH 8.0), 500 mM KCl,
15 mM MgCl,, % 0.01 gelalin
MgCl, 3 25 mM
dNTP 0.7 0.28 mM
Taq DNA Polimeraz 0.41 2 linite
Toplam miktar 25

Cizelge 3.7. PCR’da kullanilan parametreler ve miktarlar1 (Vivantis)

PCR Parametreleri Miktar (ul)  Final Konsantrasyonu

Primer 6.5 1.92 uM

Genomik DNA 8.5 120 ng

Su 4.39 -

10X Buffer ; 100 mM Tris-HCI (20°C’de pH 9.1),
50 mM KCl, % 0.1 Triton"™'X-100

MgCl, 1.5 50 mM

dNTP 0.7 0.28 mM

Taq DNA Polimeraz 0.41 2 iinite

Toplam miktar 25

Cizelge 3.8. SSR Primer c¢iftleri i¢in kullanilan PCR profili

94°C 3 dakika 1 dongii Denatiirasyon
94°C 30 saniye Denatiirasyon
66°C (her dongiide 0.5°C diisiiyor) 45 saniye 10 dongii Annealing
72°C 2 dakika Extension
94°C 30 saniye Denatiirasyon
61°C 45 saniye 30 dongii Annealing
72°C 2 dakika Extension
72°C 10 dakika Extension
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Cizelge 3.9. SCAR Primer ¢iftleri i¢in kullanilan PCR profili

94°C 3 dakika 1 dongii Denatiirasyon
94°C 30 saniye Denatiirasyon
52°C 45 saniye 10 dongii Annealing
72°C 2 dakika Extension
72°C 10 dakika Extension

3.2.2.5. Agaroz jelin hazirlanmasi ve elektroforezis

SCAR primer ¢iftleri kullanilarak yapilan polimeraz zincir reaksiyonu iriinleri
% 2’lik Agaroz jelde yiiriitilmistiir. % 2’lik Agaroz jeli hazirlamak amaciyla, 2.2 g
agaroz tartilmis ve igerisinde 110 ml 1 X TBE bulunan bir erlenmayere konmustur.
Erlenmayer mikrodalga firin igerisine yerlestirilmis ve kaynatilarak 1 X TBE igerisinde
agaroz ¢Ozdiiriilmistiir. Cozdiiriilmiis Agarozun igerisine 10 ul EtBr ilave edilmistir.
Elektroforez kabinin icine taraklar yerlestirilmistir. Tampon yeteri kadar soguduktan
sonra hava kabarcig1 olusmayacak sekilde elektroforez kabinin i¢ine dokiilmiis ve oda
sicakliginda jelin tamamen donmasi BElenmistir. Elektroforez tankina yerlestirilen jelin
tizeri tamamen 1 X TBE tamponu ile kaplanmis ve daha sonra taraklar dikkatli bir
sekilde jelden cikartilmigtir. 25 ul’lik PCR iiriinleri kuyucuklara yiliklenmeden 6nce her
tipe 5 ul Loading buffer eklenerek PCR firiinlerinin boyanmasi saglanmistir. Elde
edilen 30 pl’lik karigimdan 15 pl alinarak kuyucuklara yiiklenmistir. Elektroforez
80 voltta 2-3 saat serbest akim altinda (-)’den (+)’ya dogru yapilmistir. PCR sonucunda
jelde vyiiriitilerek goézlenen DNA bantlar, jel goriintilleme sistemi kullanilarak

fotograflanmistir.

SSR primer c¢iftleri kullanilarak yapilan PCR firiinleri ise % 4’lilkk Agaroz jelde
yuritilmustir. % 4’lik agarozu hazirlamak i¢in % 1°lik agaroz 1 (Sigma) ve % 3’lik
yuksek c¢oziiniirlii agaroz (Serva) olacak sekilde jel hazirlanmistir. Bunun ig¢in
agaroz 1’den 1.1 g ve yiiksek ¢oziiniirlii agarozdan 3.3 g tartilmis ve icerisinde 110 ml
1 X TBE bulunan erlenmayere ilave edilmistir. Mikrodalga firinda kaynatilan agaroza
10 ml EtBr konulmustur. Elektroforez kabinin i¢ine 40 kuyucuk olusturacak bir tarak
yerlestirilmis ve kaynatilan agaroz biraz soguduktan sonra hava kabarcigi olugsmayacak
sekilde bu kaba dokiilmiistiir. Oda sicakliginda katilasan jel, elektroforez tankina

yerlestirilmis ve iizeri tamamen kapanacak sekilde tanka 1 X TBE dokiilmiistiir.

47



25 ul’lik PCR fdiriinlerinin iizerine 5 ul Loading buffer eklenerek PCR iiriinleri
boyanmis ve daha sonra kuyucuklara her genotipten 15 ul yiikleme yapilmistir.
Elektroforez 70 voltta 4-6 saat serbest akim altinda (-)’den (+)’ya dogru yapilmistir.
PCR sonucunda jelde yiiriitillerek gézlenen DNA bantlari, jel goriintiileme sistemi

kullanilarak fotograflanmistir.
3.2.3. Elde edilen verilerin istatistiksel analizleri
3.2.3.1. Morfolojik gozlemler sonucunda elde edilen verilerin istatistik analizleri

Bodur biiyiime 06zelligi gosteren 36 fasulye hat ve cesitinde, 19 morfolojik ve
fenolojik karakter icin gozlem yapilmis ve elde edilen verilerin istatistik analizleri
Varyans Analizi (ANOVA), Duncan Coklu Karsilastirma Testi, Temel Bilesenler
Analizi (TBA) ve Kiimeleme (Cluster) Analiz Yontemleri kullanmilarak
gerceklestirilmistir. Analizlerde SAS—8.0 ve Minitab 13.0 bilgisayar paket programlari

kullanilmustir.
3.2.3.2. Molekiiler cahismalar sonucunda elde edilen verilerin istatistik analizi

SSR ve SCAR analizlerinde agaroz jel elektroforez sonucu elde edilen bantlar,
varlik 1 (bir) veya yokluk 0 (sifir) durumlarima gore skorlanarak binom veri matriksi
olusturulmustur. MVSP versiyon 3.130 (Kovach Computing Service, Pentraeth, UK)
programi kullanilarak Cok degiskenli Kiimeleme Analizi ve Temel Koordinat Analizi
(PCO) verilerin analizi i¢in kullanilmistir. PCO, TBA ile benzer bir ordinat metod olup
farklilig1 eksenlerin grafigini olusturmak ic¢in kullanilan degerler yerine PCO uzaklik
matriksinin kullanilmasidir (Manly 1994). MVSP kullanilarak, iizeinde calisilan hatlar
icinde ya da arasindaki iliskiyi aciga ¢ikarmak i¢in Nei ve Li (1979)’ye gore UPGMA

matriksi kullanilmustir.

Calismada kullanilan primerlerin polimorfizm bilgi igerikleri (PBI) Tehrani vd
(2008)’nin asagida belirtilen formiilii yardimiyla belirlenmistir. Buna gore, oncelikle
polimorfik bantlarda toplam var (1) ve yok (0) olan bantlarin sayilar1 belirlenmistir.
Daha sonra bu bantlarin ayr1 ayr1 frekanslar1 hesaplanmistir. PBi=2 x P; x Q; , P=

Varlik frekansi, Q;= Yokluk frekansi
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4. BULGULAR VE TARTISMA

4.1. Morfolojik Ozeliklerin Degerlendirilmesi

Bodur biiyiime 6zelligi gosteren 33 fasulye hattinda ve 3 tane de standart gesitte,
materyal ve metot boliimiinde belirtilen 19 morfolojik ve fenolojik karakter i¢cin gdzlem
yapilmis ve elde edilen verilerin istatistiksel analizleri, Varyans Analizi (ANOVA),
Duncan Coklu Karsilastirma Testi, Temel Bilesenler Analizi (TBA) ve Kiimeleme
(Cluster) Analiz Yontemleri kullanilarak gergeklestirilmistir. Analizlerde SAS—8.0 ve
Minitab 13.0 bilgisayar paket programlart kullanilmistir. Morfolojik ozelliklere ait
veriler, 20072008 yillarinda Antalya’nin Varsak Koyii’nde tarla kosullarinda her hatta
ve standart ¢eside ait 30’ar bitkinin incelenmesi sonucunda elde edilmistir. Morfolojik
karakterizasyonu yapilan fasulye hat ve standart cesitlerin varyans analiz sonuglari
Cizelge 4.1°de ve korelasyonlart Cizelge 4.2°de verilmistir. Sabit degisken olmayan 7
ozellige ait [cikis siiresi (CS), ilk ciceklenme tarihi (ICKGS), bakla boyu (BB), bakla
eni kalinligi (BE), bakla eti kalinlig1 (BETK), brakte uzunlugu (BU) ve gaga uzunlugu
(GU)] Duncan gruplar1 Cizelge 4.3’te verilmistir.

Cizelge 4.1. Morfolojik karakterizasyonu yapilan fasulye hatlarinin ve standart

cesitlerinin sabit olmayan 6zelliklerinin varyans analizinin sonuglari

Morfolojik 6zellik O”alas‘:l‘;nf;a“da” Min-Maks. | CV (%)
CS 8.51+0.03 5.00- 14.00 18.92
ICKGS 40.22%0.07 35.00- 50.00 3.04
BB 13.94+0.04 3.00- 2020 1457
BE 13.3820.03 8.89- 18.16 211
BETK 726£0.02 3.75-10.74 [1.88
BU 5.12+0.01 321-7.76 1330
GU 8.67+0.05 3.96- 1637 24.43
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Korelasyon matriksinde (Cizelge 4.2) de goriildiigii gibi ¢ikis stiresi ile ilk
ciceklenme tarihi arasinda istatistiksel olarak anlamli bir iliski bulunmaktadir. Cikis
siirelerinin Antalya kosullarinda 6-10 giin arasinda degistigi saptanmustir. Ik ¢ikist
gosteren standart bir ¢esit olan Y17 (6.58) ¢esidi iken bunu C22’° (7.35) ve C42’ (7.38)
hatlar1 takip etmistir. En gec¢ c¢ikis gosteren hat TK1 (10.80) olarak tespit edilirken bu
hatt1 standart bir gesit olan Uludag barbun (10.66) ¢esidi takip etmistir. 11k ¢iceklenme
tarihleri de 36-45 giin arasinda gergeklesmis ve cikis siiresi ile ayni sekilde Y17 cesidi
(36.43) ilk cigeklenen c¢esit olmustur. Benzer sekilde Uludag cesidinin (45.01) en son
cigceklenen ¢esit oldugu Cizelge 4.3’te goriilmektedir. Cikis siiresi ile brakte uzunlugu
arasinda da istatistiksel olarak anlamli bir iligki tespit edilmistir. Bu iki 6zellik i¢in
Duncan test gruplarn c¢izelgesinde (Cizelge 4.3) standart ¢esitlere ve hatlara baktigimiz
zaman, ¢ok yakin bir ¢izelge dagilimi goze ¢arpmamakla birlikte cikis siiresi en geg
olan standart c¢esitlerden Uludag barbun (10.66)’un braktesinin uzun olarak
nitelendirilebilecegi, ¢ikis siliresi en erken hat olan C22’ (7.35)’nin ise braktesi en kisa
ticlincii hat (4.63) oldugu saptanmistir. Ayrica ilk ¢igeklenme tarihi ile brakte uzunlugu
arasinda da istatistiksel olarak anlamli bir iligki bulunmaktadir. Bu 6zellikler i¢inde
Duncan test gruplar1 incelendiginde Uludag standart g¢esidi ve (22’ hatti dikkat
¢ekmektedir.

Cizelge 4.4. Temel Bilesen Analizi (TBA) sonucu korelasyon matriksi ilk altt Eigen

degeri
Eigen Degeri Farkhhk Varyans (%) | Kiimiilatif Varyans (%)
1 3.40 0.46 20 20
2 2.95 0.64 17 37
3 2.30 0.69 13 50
4 1.60 0.28 9 60
5 1.32 0.08 7 68
6 1.23 0.21 7 75

Temel Bilesen Analizi (TBA) sonucu korelasyon matriksinin Eigen degerlerine
gore ilk tli¢ bilesen toplam varyasyonun % 50’sini agiklarken ilk alti bilesen
varyasyonun % 75’ini agiklayabilmektedir. Ceolin vd (2006)’nin yaptig1 ¢aligmada ilk
Eigen degeri varyasyonun % 46’simm acgiklamustir. Ik iki degisken ise % 88.23’iinii
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aciklamistir. Morfolojik 6zellikler bakimindan en uzak olan {i¢ genotip tespit edilerek
bu genotiplerin kombinasyonlar1 populasyonlar arasi 1slah ¢aligsmalari i¢in Onerilmistir.
Keles (2007) bildirdigi gibi olusan ¢izelgenin saglikli bir anlam ifade etmesi i¢in ilk ii¢
bilesenin Eigen degeri toplaminin minimum % 50 olmasi gerekmektedir. Ilk {i¢
bilesendeki Eigen degeri toplaminin % 50’den diisiik olmas1 genetik cesitliligin ytliksek
oldugunu gostermektedir. Fasulye hatlarinda yapilan bu calismada ilk ii¢ Eigen
degerinin toplam1 % 50 olarak bulunmustur. Bu sonug ¢alisilan hatlar arasinda genetik

cesitliligin yiiksek olmadigini gostermektedir.

Temel Bilesen degerleri kullanilarak olusturulan grafikler genotiplerin genetik
yakinlik ve uzakliklar1 hakkinda 1slahgilar1 bilgilendirerek yonlendirebilmektedir.
Arastirmada fasulye hatlar1 ve standart ¢esitlerde incelenen morfolojik ozelliklere ait

Temel Bilesen Analizi degerleri Cizelge 4.5’de verilmistir.

Cizelge 4.5. Fasulye hatlar1 ve standart ¢esitlerinde incelenen morfolojik 6zelliklere ait

Temel Bilesen Analizi degerleri (Eigen Vektor)

Morf. Oz. TBAI TBA2 TBA3 TBA4 TBAS TBAG6 TBA7 TBAS TBA9 TBA10
CS -0.046 0.190 0.529 -0.115 -0.149 0.184 0.120 0.235 0.171 -0.078
ICKGS -0.064 0.055 0.456 -0.086 -0.329 0.172 0.390 -0.341 0.187 0.053
BR -0.066 0.052 -0.300 0.450 -0.217 -0.146 0.371 -0.400 0.202 -0.033
BB -0.271 -0.317 0.108 0.229 0.149 0.270 0.249 -0.061 -0.360 0.118
BE 0.216 0.135 -0.174 -0.056 0.058 0.679 0.019 -0.075 0.185 0.301
BETK -0.290 0.213 -0.015 0.262 0.428 0.012 0.230 -0.152 -0.165 -0.126
BU -0.214 -0.073 0.337 0.303 -0.300 -0.246 -0.349 0.008 -0.003 0.055
BS -0.251 -0.132 -0.136 0.284 -0.122 0.112 0.267 0.742 0.181 -0.026
BKD 0.251 0.251 0.271 0.347 0.214 -0.025 -0.187 -0.053 -0.012 -0.272
BBe 0.318 0.087 0.190 0.362 0.093 0.243 -0.096 0.120 -0.384 0.178
BTB 0.368 0.244 -0.083 0.320 -0.053 -0.004 0.058 0.115 0.333 -0.238
CR -0.015 0.425 0.129 -0.020 -0.020 -0.298 0.263 0.126 -0.267 0.419
BES -0.198 -0.041 0.187 0.064 0.570 -0.137 -0.109 -0.015 0.575 0.395
GU 0.100 -0.380 0.256 -0.087 0.273 0.050 0.203 -0.027 0.020 -0.486
TR 0.413 -0.266 0.079 -0.024 0.075 -0.243 0.221 0.001 0.012 0.243
TAR -0.021 0.398 -0.057 -0.331 0.205 -0.140 0.291 0.149 -0.081 -0.221
TIAR 0.391 -0.288 0.041 0.023 0.022 -0.239 0.283 0.110 -0.008 0.155

Cizelge 4.5 incelendigi zaman TBAT1’1 etkileyen 6zelliklerin; BETK, BBe, BTB,
TR ve TIAR oldugu gériilmektedir. TBA2 icin BB, CR, GU ve TAR degerleri
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onemlilik gdstermektedir. TBA3’ii etkileyen ozellikler ise CS, ICKGS ve BU olarak
tespit edilmistir. 11k iic Temel Bilesen 19 6zelligin 12 tanesini ifade edebilmektedir ki
bu nedenden dolay1 ilk ti¢ Eigen degeri % 50 varyasyonu agiklayabilmektedir. TBA1
degerleri incelendigi zaman; 0.413 ile TR 6zelliginin en yiiksek degeri aldigi, 0.015 ile
CR’nin ise en diigiik degeri aldig1 yani TR 6zelligi ici TBA1 degeri en fazla cesitliligi
aciklarken CR o6zelligi en az cesitliligi aciklamaktadir. Aynmi sekilde TBA2 i¢in en
yiiksek deger 0.425 ile CR ozelligine ait iken en diisiik deger 0.041 ile BES 6zelligine
aittir. TBA3 i¢in ise en yliksek deger 0.529 ile CS, en diisiik degeri 0.015 ile BETK
ozelligi almaktadir. {lk iic Temel Bilesenin tamaminin genetik gesitlilige etkisine

bakildiginda 0.529 ile CS 6zelligi en etkin rolii oynamaktadir.

Temel Bilesen Analizi, degisken indirgeme yontemidir. Yani ¢ok sayida degiskeni
az sayida unsur ile ifade etmede kullanilmaktadir. Bu c¢alismada 19 degisken 3’e
indirilerek genetik 1iliski agiklanmaya ¢alisilmaktadir. TBA1, TBA2 ve TBA3
kullanilarak olusturulan grafikler (Sekil 4.1, 4.2 ve 4.3) genotiplerin dagilimini ve bir

birleri ile olan iliskilerini ortaya koymaktadir.
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Sekil 4.1. Temel Bilesenler Analizi sonucunda TBA1 ve TBA2 temsil ettigi 6zellikler

bakimindan fasulye hatlarinin ve ¢esitlerinin dagilimi
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Sekil 4.2. Temel Bilesenler Analizi sonucunda TBA3 ve TBA1 temsil ettigi 6zellikler

bakimindan fasulye hatlarinin ve ¢esitlerinin dagilimi
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Sekil 4.3. Temel Bilesenler Analizi sonucunda TBA3 ve TBA2 temsil ettigi 6zellikler

bakimindan fasulye hatlarinin ve ¢esitlerinin dagilimi
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TBA1’in ifade ettigi degiskenler; BETK, BBe, BTB, TR ve TIAR’dir. TBA2’nin
ifade ettigi o6zellikler; BB, CR, GU ve TAR’dir. TBA3’iin ifade ettigi 6zellikler ise; CS,
ICKGS ve BU’dur. TBA1 ve TBA2’nin ifade ettigi ozellikler acisindan Sekil 4.1
incelendigi zaman 6zellikle 30 (UB), 20 (C20), 1 (KO) ve 15 (TK12’) gesit ve hatlar1 ile
36 (TA), 5 (TK47), 21 (TK) gesit ve hatlar1 arasinda genetik mesafenin en fazla oldugu
goriilmektedir. Bununla birlikte birbirine yakin 6 grubun olusmus oldugu da

sOylenebilir.

Sekil 4.2 incelendiginde, Sekil 4.1°de elde edilen sonuglara benzer bigimde 20
(C20), 1 (KO), 15 (TK12’) hatlarinin 21 (TK57), 36 (TA), 5 (TK47) gesit ve hatlarindan
olduk¢a uzak oldugu goriilmektedir. Sekil 4.1°den farkli olarak 30 (UB) standart ¢esidi
daha uzak bir mesafede yer alarak Sekil 4.1°deki grubundan kopmus durumdadir. Bir
onceki sekil ile ayni bigimde genotipler birbirine yakin mesafeli kiiciik gruplar
olusturmuslardir. 31 (C22’) ve 14 (TK32) hatlar1 bu gruplardan tamamen ayrilmistir. Bu

durum bu hatlarin digerlerinden oldukca farkli olabilecegini gostermektedir.

Sekil 4.3 incelendiginde ise, Sekil 4.1 ve Sekil 4.2’den farkli olarak 6 (T26), 29
(C31) ve 31 (C22’) hatlar1 ortada konumlanmis olan ¢esit ve hatlardan ayrilmistir. Diger
iki sekildeki sonuca benzer olarak 30 (UB) ve 14 (TK32) gesit ve hatt1 da ana gruptan

ayr1 konumlanmistir.

Elde edilen dendogram 8 ana gruba ayrilmistir (Sekil 4.4). C22° (31), UB (30),
TKS57 (21), C33 (22) hatlarinin birbirinden tamamen farkli oldugu saptanmistir. TK47
(5), TK32 (14), T9 (23) hatlar1 bir grup olusturmuslardir ancak bu hatlar genetik olarak
cok yakin degillerdir. C7 (2) hatt1 da digerlerinden bagimsiz olarak tek basina bir grup
olarak ele almabilir. L (13) ve TA (36) hatlar1 ayr1 bir grup olarak dendogramda
kiimelenmislerdir. Son olarak en biiyiik grubu C20 (20), KO (1), TK12’ (15), TK7 (28),
Y17 (35), C44 (9), TK59 (10), TK1 (33), T11>>”* (3), TK44 (18), C16’ (25), C24 (12),
T6 (27), TK2 (8), T2 (11), TK15 (26), TK12 (16), C42’ (24), X-1 (32), C22 (4), C14 (7),
T7 (34), T23 (17), C28 (19), T26 (6) ve C31 (29) hat ve ¢esitleri olusturmustur. Bu grup

ise kendi i¢inde 2 alt guba ayrilmistir.
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Sekil 4.4. Fasulye hatlarinin ve ¢esitlerinin Kiimeleme Analizi ile siniflandirilmasi
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Birinci alt grubu; C20 (20), KO (1), TK12’ (15), TK7 (28), C44 (9), TK59 (10),
TK1 (33), T11°>>’ (3), TK44 (18), C16” (25), C24 (12), T6 (27), TK2 (8), T2 (11),
TK15 (26), TK12 (16), C42° (24), X-1 (32), C22 (4), C14 (7) hatlar1 ve Y17 (35) gesidi,
ikinci alt grubu ise T7 (34), T23 (17), ¢C28 (19), T26 (6) ve C31 (29) hatlan
olusturmustur. Genetik olarak en yakin hatlar T2 (11) ve TK15 (26); C42° (24), X-1 (32)
ve bu iki hat baglantili olarak TK12 (16); KO (1) ve TK12’ (15); C24 (12) ve T6 (27)
olarak saptanmustir. Flores vd (2003)’nin 112 fasulye aksesyonunda yaptiklari
calismada istatistiksel analizleri sonucunda aksesyonlar ii¢ grupta kiimelenmisler ve
aksesyonlarin toplandigi bolgenin bati kisminda dogu kismina kiyasla daha yiiksek
varyasyon oldugunu saptamislardir. Yapilan calismada, Tekkekdy, Terme ve Carsamba
ilcelerinde genetik yakinliga sahip genotipler tespit edilirken Ladik il¢esi dendogramda
ayr kiimelenerek bolgesel olarak varyasyon gostermistir ve standart ¢esit olan Tamara

cesiti ile iligkilendirilmistir.

Madakbas vd (2007)’nin Orta Karadeniz bolgesinde yetistirilen bodur taze fasulye
populasyonlarindan Ayse Kadin o6zelliginde sectikleri genotiplerle seleksiyon
caligmalar1 sonucunda saf hatlar elde ederek morfolojik ve fenolojik 0Ozellikleri
incelemislerdir. Calisma sonucunda 11 hat 6ne ¢ikmistir. Bunlar; TK15 (26), TK7 (28),
TKS57 (21), T26 (6), C31 (29), T7 (34), KO (1), TK1 (33), T23 (17) ve ¢28 (19)’dir.
Antalya kosullarinda yiiriitiilen arastirmada kullanilan hatlardan bazilar1 aynidir. Elde
edilen dendogram incelendigi zaman s6z konusu ¢alismada 6ne ¢ikan hatlardan T26 (6),
T23 (17), €28 (19), C31 (29) ve T7 (34)’nin aym alt grupta; bunun yam sira KO (1),
TK15 (26), TK7 (28) ve TK1 (33)’in de diger alt grupta yer aldiklar1 goriilmektedir.
TKS57 (21) hatt1 ise tek basina bir grup olusturmustur. Escribano vd (1997)’nin
yaptiklar1 ¢alismada, 59 fasulye populasyonunu ve 5 ticari ¢esiti 3 farkli cevre
kosulunda yetistirerek 16 morfolojik ve fenolojik 6zellik bakimindan incelemislerdir.
Aragtirma sonucunda cevre x genotip interaksiyonunu, taze bakla ve kuru tohum
ozellikleri i¢in 6nemli bulmuslardir. Benzer sekilde ayni genotiplerin Orta Karadeniz ve
Bati Akdeniz’de fenolojik olarak farkli sonuglar vermesi BElenmektedir ki, KO (1)
hattinin Samsun’da 7., Antalya’da 9. giinde topraktan c¢ikis gostermesi, TK1 (33)
hattinin ise Samsun’da 8., Antalya’da 10. giinde topraktan ¢ikis gostermesi ¢evre x

genotip interaksiyonu ile agiklanmaktadir.
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Madakbas vd (2006b) yaptiklari bir diger ¢alismada, ayirma analizi ve kiimeleme
analizleri sonucunda tespit ettikleri uzak ve yakin hatlarin birbirine benzemedigini tespit
etmislerdir. Benzer sekilde calismada tek baglarina birer ana grupmus gibi goriinen C7,
TK57, C33, UB, C22’ hatlar1 da bakla rengi, brakte sekli, kilgiklilik, baklada benek
bulunmasi, baklada tohum belirginligi, ¢icek rengi, bakla eti sekli, tane rengi, tanenin
ana rengi ve tanede ikinci ana renk kriterleri bakimindan incelendiginde birbirlerinden

oldukga farkli olduklar1 goriilmiistiir.

Son yillarda daha iyi 6zelliklere sahip lahana cgesitleri elde etmek igin genetik
Ozelliklerin tespit edilmesinde DNA isaretleyicileri ve molekiiler teknikler kullanilarak
basarili sonuglar elde edilmistir. Birgok calisma morfolojik ve tarimsal 6zelliklerin
incelenmesi sonucu elde edilen karakterizasyon ile izoenzimler, alloenzimler, RAPD ve
RFLP sonuglarmin farklilik gosterdigini ortaya koymustur (Balkaya vd 2005). Ege
Tarimsal Arastirma Enstitiisii Ulusal Gen Kaynaklar1 Bankasi’nda ve Karadeniz
Tarimsal Arastirma Enstitiisii’nde olduk¢a fazla sayida fasulye populasyonunun oldugu
bilinmektedir. Cigek yapisinin kapali olmasindan dolayr verim ve diger kantitatif
ozellikleri gelistirmek i¢in yapilan 1slah ¢aligmalarinin zor olmasindan dolay1 molekiiler
isaretleyicilerin kullanimi genetik faktorlerin anlasilmasinda ve siiper genotiplerin
secilmesinde yardimci olacaktir (Tar’an vd 2002, Madakbas vd 2009). Madakbas vd
(2006)’nin de bildirdigi gibi taze fasulye kendine dollenen bir bitki oldugu icin ¢iftei
kendi tohumunu kendisi elde etmektedir. Bu durumda da ayni renkli tohumlar arasinda
tohum karisimi olabilmekte ve cesit olan tohumlar yillar gectikce baska cesitlerin
karisimiyla ¢esit 6zelligini yitirebilmektedir. Bu nedenle morfolojik verilerin molekiiler

verilerle desteklenmesi son derece onemlidir.

4.2. Molekiiler Analizlerin Degerlendirilmesi

4.2.1. DNA izolasyonu verilerinin degerlendirilmesi

Arastirmada kullanilan hatlarin genetik iligskinin tam olarak ortaya konulabilmesi

icin morfolojik degerlendirmelerin yami sira molekiiler karakterizasyon ¢alismalar1 da

yapilmistir. Molekiiler caligmalarda yapilan karakterizasyon i¢in Oncelikle yeterli
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miktarda ve kalitede DNA elde etmek gerekmektedir. Bunun i¢in Caligkan (2005)’1n
Doyle and Doyle (1988) metodunun modifiye ederek elde ettifi DNA izolasyon
protokolii kullanilmistir. Elde edilen DNA’lar, her hat ve ¢esitten 6 pl genomik DNA ve
2 ul DNA vyiikkleme tamponu olacak sekilde karistirilarak % 1’lik agaroz jelde
yiritilmuslerdir (Sekil 4.5).

o 1o 11 12 13 14 15 1& 17 1% 1% 20

T L Lkl kel Lk ke

I @2 ¥ M I5 6 27 1% 19 30 31 3@ 33 34 35 3 37 3% 30 .

Sekil 4.5. Molekiiler analizlerde kullanilan hatlarin ve cesitlerin genomik DNA

fotograflar

Jel fotografinda da gorildiigii gibi elde edilen DNA’lar kaliteli ve miktar olarak
iyl niteliktedir. Fotograflanarak miktar1 ve kalitesi hakkinda bilgi sahibi oldugumuz

DNA'’larin daha sonra spektrofotometrik dl¢timleri yapilmistir (Cizelge 4.6).

4.2.2. Molekiiler isaretleyicilerle yapilan analizlerin degerlendirilmesi

Calismada 33 hat, 2 standart g¢esit, 3 antraknozun farkli irklarina dayanikliligin
tespitinde kullanilan ayrim seti ¢esidi ve 1 tane de And Daglar1 gen havuzuna ait bir
cesit olmak tizere toplam 39 hat ve ¢esitte molekiiler karakterizasyon yapmak amaciyla

22 SSR ve 6 SCAR primer ¢ifti kullanilmistir.

4.2.2.1. SSR primer ciftleri ile yapilan analizlerin degerlendirilmesi

Calismada kullanilan 22 SSR primer ciftinden 6 tanesi degerlendirilen hat ve

¢esitler icin monomorfik olarak bulunmustur.
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Cizelge 4.6. Molekiiler analizlerde kullanilan hatlarin ve ¢esitlerin DNA miktarlar1 ve

absorbans degerleri

Hat ve cesitler DNA miktar1 (ng/pl) Azg‘zggr?m Az;tzzgsgrlilm
KO 266.,4 1,95 1,52
C7 4432 1,96 1,86
T117” 772,9 1,98 1,79
C22 555,3 1,97 1,81
TK47 370,0 1,96 1,56
T26 357,3 1,98 1,52
Cl4 366,9 1,99 1,50
TK2 269,2 1,97 1,50
C44 406,1 1,95 1,82
TK59 397,1 1,95 1,65
T2 357,6 1,92 1,71
C24 199,2 1,94 1,40
L 237,7 1,95 1,52
TK32 4184 1,95 1,85
TK12’ 361,3 1,92 1,63
TK12 588,9 1,90 1,85
T23 353,9 1,94 1,67
TK44 386,60 1,93 1,66
C28 628,2 1,96 1,43
C20 576,8 1,91 1,36
TKS57 677,1 1,87 1,84
C33 405,8 1,89 1,34
T9 451,8 1,91 1,71
c42 418,2 1,91 1,87
cle’ 283,0 1,93 1,62
TK15 212,1 1,97 1,34
T6 477,1 1,92 1,65
TK7 304,9 1,91 1,60
C31 231,7 1,92 1,11
UB 329,6 1,90 0,93
c22 2223 1,93 1,04
X-1 652,2 1,82 1,93
TK1 512,4 1,96 1,57
T7 450,1 1,96 1,39
TA 285,8 1,97 1,17
Cornell 391,5 1,94 1,39
Widusa 162,8 1,96 1,23
Kaboon 203,7 2,00 0,88
Redland Pioneer 183,7 1,89 1,06
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Bu da arastirmada kullanilan fasulye hatlarinin belirtilen SSR primer ¢iftleri (PV-
aaat001, SSR-TAC26, SSR-IAC63, SSR-IAC84, BMd-8 ve BMd-48) tarafindan
cogaltilan alanlar acisindan biiyiiklik (amplikon) yoniinden birbirinden farkh
olmadigint gostermektedir. Bu sonuca gore kullanilan SSR primer c¢iftlerinin yaklasik
% 27’si monomorfik iken % 73’1 polimorfik sonuglar vermistir. SSR primer ¢iftlerinin
polimorfizm bilgi igerigi (PBI) 0.047 (PV-atcc001) ile 0.373 (SSR-IAC116) arasinda
degisim gostermistir. Bu primer ciftlerinden PBI degeri 0.25’in iizerinde olan PH7B3
(0.27), Droughl (0.35), PV-at008 (0.31) ve SSR-IAC116 (0.373)’nin ileride yapilacak

karakterizasyon ¢aligmalar1 i¢in Onerilebilecegi sonucuna varilmistir.

BM210:

(CT);s tekrarindaki farkliliga gore polimorfizim veren ve cyclopropane yag asiti
sentezleyen protein ile benzer igerige sahip olan (Gaitan-Solis vd 2002) BM210 primer
cifti kullanilarak elde edilen PCR iirlinlerinin (% 4’liikk) agaroz jelde yiiriitiilmesi
sonucunda polimorfik 4 bant elde edilmistir (Sekil 4.6). T26 (6), TK57 (21) ve T7 (34)
hatlar1 ayn1 bandi verirken antraknoz ayrim setine ait ¢esitlerde tamamen farkli bantlar
elde edilmistir. Ancak T7 (34) hattinin ilk alleli ile Cornell (36) ve Widusa (37)
cesitlerinin allelleri ayni biiyiiklilkte banda sahip olmuslardir. Orta Amerika gen
havuzuna ait olan Kaboon (38) c¢esidi digerlerinden farkli biiylikliikkte bant vererek
tamamen ayrilmistir. And Daglar1 gen havuzuna ait Redline Pioneer (39) ¢esidi ise diger
hatlar ve ¢esitler ile ayn1 biiyiikliige sahip bant vermistir. BM210 primer ¢ifti ¢alisilan
bitkilerde oldukca diisiik bir polimorfizm bilgi igerigi (PBI= 0.149) vermistir. Elde
edilen sonug, bu primer ¢iftinin iizerinde c¢alisilan hatlar i¢in yeterli bilgi igerigine sahip
olmadigin1 gostermektedir. Ancak Teixeira vd (2005)’nin Jalo EEP 558 ve Small White
caprazlamasi sonucu elde ettikleri populasyonda yaptiklar1 ¢alismada bu primer cifti
yiiksek derecede polimorfizim vermistir ve arastiricilar calistiklar1 populasyon igin
BM210’un en 6nemli iki isaretleyiciden biri oldugunu bildirmislerdir. Bu ¢alismada
elde edilen diisiik PBI degeri ile Teixeira vd (2005)’nin elde ettikleri PBi degerindeki
farklilik PBI hesaplama yonteminden veya kullanilan populasyonlarin farkli olmasindan

kaynaklanmis olabilir.
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Sekil 4.6. BM210 SSR primer c¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili

BM146:

(CTGTTG)4(CTG)A(TTG)3(CTG)3(CTG)s  tekrarlarindaki  farklihga  gore
polimorfizim veren (Gaitan-Solis 2002) BM146 primer ¢iftinin literatiirlerde herhangi
bir gen ile iliskisi bulunamamustir. Uzerinde ¢alisilan bitkiler agisindan ayirt edicilik
ozelligi diisiik olan (PBI=0.050) bu primer ile yapilan PCR iiriinlerinin bant profilleri
incelendigi zaman sadece Kaboon (38) c¢esidinin digerlerinden farkli biiyiikliikte bant
verdigi gorilmiistiir (Sekil 4.7). Diger tiim hatlar ve cesitler icin ise elde edilen bantlar
monomorfoktir. BM146 primer ¢ifti, bu c¢alismada karakterizasyon ig¢in yeterli
polimorfizimi vermemesine ragmen Teixeira vd (2005)’nin yaptig1 ¢alismada
kullandiklar1 populasyonda koseli yaprak lekesine dayanikliligi tespit etmek igin
yararlanilabilecek en 6nemli iki isaretleyiciden biri olmustur. BM146 primer ¢iftinin
PBI degerinin diisiik olmas1 ve bant profillerinin sadece Kaboon (38) ¢esidi i¢in ayirt
edici olmasi, bu allel bakimindan {izerinde calisilan hatlar ve g¢esitler arasinda genetik

yakinligin yiiksek olabilecegini gostermektedir.
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Sekil 4.7. BM146 SSR primer c¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili

PH10B11:

(CT)1:1 tekrarindaki farkliliga gore polimorfizim veren PH10B11 primer ¢ifti
patogenesisle iligkili bir gene bagli bulunmaktadir (Sicard vd 2005). Bu primer cifti ile
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toplam 3 adet polimorfik bant elde edilmistir (Sekil 4.8). KO (1), C20 (20) hatlar ile
UB (30) ve Kaboon (38) cesitleri sahip olduklar1 her iki allelde de ayni bant profilini
vermislerdir. TK57 (21), C33 (22), T9 (23) ve 42’ (24) hatlar1 da verdikleri bant
profili ile diger hat ve ¢esitlerden ayrilmistir. Bu primer ¢iftinin BM210 ve BM146 gibi
PBI degerinin (0.184) diisiik olmasina ragmen BM210 ve BM 146 primer ciftlerine gére,
calisilan bitkiler igin ayrim giicii daha yiiksektir. Sicard vd (2005), Orta Italya’nin 11
farkli bolgesinde bulunan 12 giftlikten 14 P. vulgaris ve 9 P. coccineus tiiriine ait
toplam 23 yerel cesit toplamiglar ve bu cesitlerin genetik iligkilerini incelemislerdir.
Calismada, PH10B11 primer ¢ifti verdigi 11 allel ile en polimorfik lokus olmustur. Bu
primer ¢ifti hem P. vulgaris hem de P. coccineus tiirleri igin yiiksek diizeyde
polimorfizm gdstermistir. Arastirmada iki farkli tiiriin ¢alisilmis olmasi polimorfizm
oranimi arttirmistir. Bununla birlikte Orta Italya gibi daha genis bir alandan materyal
toplanmast da polimorfizmin artmasindaki nedenlerden birisidir. Yapilan ¢aligmada ise
hatlar sadece Samsun ilinin 4 ilgesinden toplanmistir ve bu ilgelerden 3 tanesi (Terme,
Tekkekoy, Carsamba) Sekil 3.2°de de goriildiigii gibi birbiri ile sinir1 olan ilgelerdir.
KTAE’de timitvar olarak teksel seleksiyonla tespit edilen bu hatlarin, genetik olarak
ayriminin yapildigi bu ¢alismada, genotiplerin ¢ok dar bir alandan toplanmis olmasi ve
polimorfizmin diisiik olmas1 birlikte diisiiniildiiglinde genotiplerin iiretimini yapan
tireticiler tarafindan yillar igerisinde karistirilmis ve farkli isimlerle ayni tiplerin

yetistirilmis olabilecegi ihtimalini diisiindiirmektedir.
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Sekil 4.8. PH10B11 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili

PH7B3:

(AT)g tekrarinda meydana gelen farkliliga gore polimorfizim veren PH7B3 primer
cifti de yine patogenesisle iligkili bir gene bagl bulunmaktadir (Sicard vd 2005). Bu
primer ¢ifti ile yapilan mevcut ¢alismada toplam 6 adet polimorfik bant elde edilmistir

(Sekil 4.9). Arastiricilar ayn1 ¢alismada PH7B3 primer ¢iftini de kullanmiglar ve
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PHIO0BI11 primer gifti gibi bu primer ¢iftinin de her iki tir i¢in (P. Vulgaris ve
P.coccineus) polimorfik oldugunu tespit etmislerdir. PH10B11 primer ¢ifti PH7B3
primer ¢iftine gére daha fazla polimorfik bant verirken bu ¢alismada PH7B3 primer cifti
daha fazla polimorfik bant vermistir. Bu sonu¢ PBI degeri (0.27) diisiik olmasia
ragmen iizerinde ¢aligilan bitkilerin karakterizasyonunda PH7B3 primer ciftinin daha

etkin oldugunu ortaya koymaktadir.
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Sekil 4.9. PH7B3 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili

DROUGH 1:

(TA)s tekrarinda meydana gelen farkliliga gore polimorfizim veren Droughl
primer ¢iftini P. vulgaris ve P. coccuneus tiirlerinde deneyen Guerra-Sanz vd (2004),
toplam 20 SSR primer cifti igerisinde 7 allel ile en bilgilendirici lokusun Drough 1
oldugunu bildirmislerdir. Bu ¢alismada ise Drough 1 primer ¢ifti 3 allel vermis ve
polimorfizm bilgi igerigi 0.35 olarak tespit edilmistir (Sekil 4.10). Bu deger caligilan
SSR ve SCAR primer ciftlerinin verdigi PBI degerlerinin en yiikseklerinden bir
tanesidir. Elde edilen bant profili incelendigi zaman T23 (17) hatti diger hat ve
cesitlerden ayrilmis durumdadir. Bunun yani sira asagida belirtilen 2 ayr1 grup daha
olusmustur. 1. grupta C22 (4), C14 (7), T2 (11), L (13), TK32 (14), TK12’ (15), TK12
(16), TK44 (18), C28 (19), C20 (20), TKS57 (21), ¢33 (22), T9 (23), C16* (25), TK7
(28), C31 (29), UB (30), X-1 (32) ve TK1 (33) hat ve gesitleri yer alirken, II. grupta KO
(1), C7 (2), T11°>>* (3), TK47 (5), T26 (6), TK2 (8), C44 (9), TK59 (10), C24 (12),
T23 (17), C42° (24), TK15 (26), T6 (27), C22° (31), T7 (34) hatlar1, TA, Cornell,

Widusa, Kaboon ve Redline Pioneer ¢esitleri yer almistir.
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Sekil 4.10. DROUGH 1 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant
profili

BMd-45/A1A:

9 niikleotidlik kusurlu bir tekrar olan BMd-45/AIA primer ¢ifti, BMd-45 SSR
primer ¢iftinin forward AIA primer ¢iftinin ise reverse primerlerinin birlestirilmesi ile
elde edilmistir. Bu primer ¢ifti ile yaptiZimiz analiz sonucunda 207 ve 245 bp
uzunlugunda iki adet polimorfik bant elde edilmistir (Sekil 4.11). 207 bp uzunlugundaki
bantlar Widusa (37) ve Cornell (36) ¢esitlerinde elde edilirken, 207 bp uzunlugundaki
bantlar diger tiim bitkilerde elde edilmistir. Her iki ¢esit te Orta Amerika gen havuzuna
aittir. 245 bp uznlugunda bant veren Kaboon (38) ¢esidi Redline Pioneer (39) gibi And
Daglar1 gen havuzuna aittir ve diger tiim hat ve cesitler ile aym1 uzunlukta bant
vermislerdir. PBI degerinden (0.065) bu primer c¢iftinin calisilan bitkilerdeki
polimorfizmi ortaya ¢ikarmak i¢in uygun olmadig1 goriisiine varilmistir. Paneda vd
(2007)’nin 3 farkli populasyonda fin genine bagli molekiiler isaretleyicileri belirlemek
amaciyla yaptiklar1 ¢alismada, denenen BMd-45/AIA primer ¢iftinin MDRK (finfin-
bodur) ve V225 (FinFin- sirik); Xana (finfin) ve Cornell 49242 (FinFin) cesitlerini
caprazlayarak olusturduklar1 2 ayr1 F, populasyonunda ko-dominant ayrim gésterdigini
belirlemislerdir ve bu primer ¢iftinin fin genine yiiksek oranda bagl (populasyonlar igin

strastyla 4.1 ¢cM ve 3.3 cM) oldugu sonucuna ulagmislardir.
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Sekil 4.11. BMd-45/AIA SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant
profili
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PV-atcc001:

(ATCC)3(AG), tekrarindaki farkliliga gére polimorfizim veren PV-atcc001 primer
cifti, beta-phaseolin genine bagli bulunmaktadir (Yu vd 2000). Yapilan mevcut
calismada PV-atccO01 primer ¢ifti iki allel vermistir ve PBI degeri 0.047 olarak
hesaplanmistir (Sekil 4.12). Uzerinde calisilan hatlar igin polimorfizim diizeyi diisiik
olan bir primer ¢ifti olmakla birlikte T7 (34) hatt1 ile antraknozun bazi irklarina
dayanikli olan Cornell (36) ve Widusa (37) ¢esitlerinde ayni biiyiikliikte bant vermistir.
PV-atcc001 primer ¢ifti, Blair vd (2006)’nin 43 P. vulgaris [(12 tanesi And Daglari’na
ait (10 kiiltiir, 2 yabani), 31 Orta Amerika gen havuzuna ait genotip] ve 1 adet P.
acutifolius genotipinin 150 SSR primer ¢ifti kullanarak karakterize edildigi ¢aligmada
kullanilmistir. Calismada, bu primer c¢ifti yaklasik 172 bp uzunlugunda tek bant
vermistir ve PBI degeri monomorfik olmasindan dolay1 0 olarak hesaplanmstir. PV-
atcc001 primer ¢ifti her iki calismadaki popiilasyonlar i¢inde ve arasindaki polimorfizmi
belirlemede agiklayici olmamustir. 28 allel veren ve PBI degeri 0.942 olan BMd1 gibi
primer c¢iftleri de kullanilarak gen havuzlari arasindaki farklilik ortaya konabilmis ve
genotipler arasindaki genetik uzakliga aciklama getirilmistir. Bu arastirmada ise teksel
seleksiyon yontemi ile 1slah edilmis materyaller arasinda yapilan bir ¢alisma oldugu ve
hatlarin ¢ok yakin oldugu diisiiniildiigi i¢in elde edilen sonu¢ Ongoriilerimiz ile
ortiismektedir. Ancak her iki ¢alismada da, polimorfik bant verme agisindan yetersiz
kalan PV-atcc001 primer ¢iftinin mutlak tavsiye edilebilir bir SSR primer ¢ifti olmadig1

sOylenebilir.
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Sekil 4.12. PV-atccO01 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant

profili

PV-ag004:

(AG)g tekrarindaki farkliliga gore polimorfizim veren PV-ag004 primer cifti
Phytohemagglutinin ile iliskilidir (Yu vd 2000). Bu primer ¢ifti calisgilan hat ve
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cesitlerde 6 adet polimorfik bant vermistir (Sekil 4.13). Verdigi bant profilleri
incelendigi zaman hat ve gesitler 2 gruba ayrilmistir. T11°°”° (3), TK2 (8), TK12’ (15),
TK12 (16), TK15 (26) hatlar1 ile Cornell (36) ve Widusa (37) gesitleri bir grupta yer
alirken digerlerinin tamami ikinci grubu olusturmaktadir. Polimorfizm bilgi igerigi
0.217 olan bu primer c¢ifti, Blair vd (2006)’nin yaptig1 ¢alismada 9 adet allel vermis ve
PBI degeri de 0.546 olarak tespit edilmistir.
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Sekil 4.13. PV-ag004 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili

PV-atcc003:

PV-atcc003 primer cifti Alfa-phaseolin genine baglidir ve (ATCC); tekrarindaki
farkliliga gore polimorfizim veren igermektedir (Yu vd 2000). Blair vd (2006)’nin
yaptig1 caligmada 3 allel veren bu primer ¢ifti, lizerinde ¢alistigimiz hatlarda polimorfik
bant vermemis sadece antraknoz ayrim setine ait c¢esitlerden Cornell ve Widusa i¢in

polimorfik bant vermistir (Sekil 4.14).
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Sekil 4.14. PV-atcc003 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant
profili

PV-tttc001:
Nitrat indirgeyici gene bagli olan bu primer ¢ifti (TTTC), tekrarinda bulunan
farkliliga gore polimorfizim vermektedir (Yu vd 2000). Blair vd (2006)’nin yaptigi

calismada 162- 258 bp araliginda 6 allel veren PV-tttcO01 primer ¢ifti bu aragtirmada
sadece polimorfik 2 bant vermistir (Sekil 4.15). Elde edilen bant profiline gére KO (1),
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C14 (7), TK2 (8) ve C44 (9) hatlar1 digerlerinden farkl biiytlikliikte bant profiline sahip

olmuslardir.

7 8 910 11 12 1314 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 3

e L T T T T T T LT LTI L LI L L L

Sekil 4.15. PV-tttc001 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili
PV-gaat001:

Carboxylase/oxygenase genine bagli olan PV-gaat001 primer ¢ifti (GAAT)s
tekrarinda bulunan farklihiga gore polimorfizim vermektedir (Yu vd 2000). Bu
calismada, PV-gaat001 primer cifti ile 3 adet polimorfik bant elde edilmistir (PBI=
0.112). Sekil 4.16°da da goriildiigli gibi Uludag barbun (30) ve Kaboon (38) ¢esitleri ile
T7 (34 ) hatt1 benzer bantlar verirken Cornell (36) ve Widusa (37) ¢esitleri de ayni
biiylikliikte bantlara sahip olurken diger hat ve g¢esitlerden ayrilmistir. Mahuku
vd(2009)’1 yaptiklart ¢aligmada, And Daglar1 ve Orta Amerikan gen havuzuna ait
genotiplerde  koseli yaprak lekesine karst dayanikliligi  saglayan genlerin
karakterizasyonunu ve bunun i¢in de bu genlere bagli olan molekiiler isaretleyiciler
gelistirmeyi hedeflemislerdir. Bu amagla kullanilan PV-gaat001 primer ¢iftinin ¢alisilan
populasyonda monomorfik oldugunu tespit etmislerdir. Carvalho Chediak vd (2007)’nin
hazirladiklar1 rapora gére de PV-gaat001 primer ¢ifti 0.19 ile diisiik bir polimorfizim
bilgi icerigi vermistir. PV-gaat001 primer ¢iftinin kullanildigi her ii¢ ¢aligmada da
benzer sonuglar elde edilmistir. Bu sonuglar géz 6niine alindiginda PV-gaat001 primer
ciftinin karakterizasyon calismalar1 i¢in mutlak Onerilebilir bir primer c¢ifti olmadigi

sOylenebillir.
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Sekil 4.16. PV-gaat001 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant
profili

70



SSR-IAC14:

Serine/threonine protein ile iliskili olan SSR-IAC14 primer c¢ifti, (GT);
tekrarindaki farkliliga gore polimorfizim vermektedir (Benchimol vd 2007). PBI degeri
0.141 olarak bulunan bu primer ¢ifti polimorfik 2 bant vermistir (Sekil 4.17). Bant
profili TK57 (21), T7 (34) hatlar1 ile Widusa (37) ve Redline Pioneer (39) cesitlerini
diger hat ve cesitlerden ayirmaktadir. Benchimol vd (2007), (CT) ve (GT) mikrosatellit
motifleri yoniinden zengin olan ‘TAC-UNA’ c¢esidini kullanarak bir fasulye genomik
kiitliphanesi  olusturmuslardir. Segilen 20 fasulye aksesyonunda toplam 123
mikrosateliti karakterize etmisler ve bunlardan 87 tanesi polimorfik, 33 tanesi
monomorfik sonu¢ vermistir. PBI degerleri ise 0.05 ila 0.83 arasinda degisiklik
gostermistir. SSR-IAC14 primer c¢ifti, polimorfik 2 bant vermis ve PBI degeri ortalama
0.49 olarak hesaplanmuistir.
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Sekil 4.17. SSR-IAC14 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant
profili

PV-at007:

Malik enzim ile iligkili bir primer ¢ifti olan PV-at007, (AT);, tekrarindaki
farkliliga gore polimorfizimi belirlemektedir (Yu vd 2000). Yu vd (2000)’nin yaptigi
calismada polimorfik 10 bant veren PV-at007 primer ¢ifti bu ¢aligmada da 8 polimorfik
bant vererek en polimorfik primer ¢ifti olmustur. Sekil 4.18’de goriildiigii gibi elde
edilen bant profilleri incelendiginde verdikleri bantlara gore hatlar ve ¢esitler 8 gruba
ayrilmistir. Bunlar; 1. Grup Cornell (36) ve Widusa (37) 2. Grup Kaboon (38) 3. Grup
C7 (2), TK47 (5), C20 (20), T9 (23), TK15 (26), UB (30), C22’ (31) ve TK1 (33) 4.
Grup T7 (34) 5. Grup C24 (12), L (13), TK32 (14) ve Redland Pioneer 6. Grup T26
(6), C44 (9), T2 (11), TK12’ (15), TK12 (16), T23 (17), TK44 (18), C42’ (24), C16’
(25), T6 (27), C31 (29), X-1 (32) ve TA (35) 7. Grup T11°">’ (3), C22 (4), C14 (7),
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TK2 (8), TK59 (10), C20 (20), TKS57 (21), ¢33 (22) ve TK7 (28) 8. Grup KO (1). Bu
calismada sadece Samsun ilinden dar bir alandan toplanan ve teksel seleksiyona tabi
tutulan hatlarin  kullanilmasi, genetik uzakligin yiliksek olmayacagi Ongdriisiinii
olusturmaktadir. Bu duruma ragmen PV-at007 primer ¢iftinin verdigi bant profili bu

primer ¢iftinin karakterizasyon c¢aligmalari i¢in kullanilabilir oldugunu gostermektedir.
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Sekil 4.18. PV-at007 SSR primer c¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili

PV-at008:

PV-at008 primer ¢ifti, (AT);(TA)y tekrarinda bulunan farklihiga gore
polimorfizimi tespit eden ve riboniikleaz benzeri bir patogenesis ile iliskili bir gene
baglidir (Yu vd 2000). Yu vd (2000)’nin yaptig1 ¢alismada 3 allel veren PV-at008
primer ¢ifti, bu calismada 4 allel vermis ve 0.310 polimorfizm bilgi icerigi ile de en
polimorfik primer ¢iftlerinden biri olmustur. Bant profili incelendigi zaman (Sekil 4.19);
KO (1), C44 (9), TK59 (10), C22’ (31), T7 (34) hatlar1 ile Tamara (35) ve Kaboon (38)
cesitleri ayn1 biiyiikliikte bantlar vermislerdir.
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Sekil 4.19. PV-at008 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili

SSR-IAC116:

SSR-IACI116 primer ¢ifti (GA);(GT), tekrarindaki farkliliga gore polimorfizimi
belirlemektedir (Benchimol vd 2007). Benchimol vd (2007)’nin yaptig1 ¢alismada
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monomorfik tek allel veren SSR-IAC116 primer ¢ifti, bu ¢alismada polimorfik 3 bant
vermis (Sekil 4.20) ve C16° (25), TK15 (26), T6 (27) ve TK7 (28) hatlar1 i¢in ayirici
olmustur (PBI 0.373). SSR-IAC116 primer ¢iftinin Benchimol vd (2007) nin calistig1
20 fasulye aksesyonunda polimorfizm vermemesine ragmen, bu ¢alismada polimorfizm
vermesi, bu primer ¢iftinin karakterizasyonu yapilan C16’ (25), TK15 (26), T6 (27) ve
TK7 (28) hatlarinda ileride yapilacak c¢alismalarda basarili  bir  sekilde

kullanilabilecegini gostermektedir.

> 6 78 9 10111213 14 1516 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29

Sekil 4.20. SSR-IAC116 SSR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant
profili

PV-atct001:

(ATCT); tekrarindaki farkliliga gore polimorfizim veren PV-atctO01 primer ¢ifti
polimorfik 3 bant vermistir (PBI 0.091). Da Silva vd (2003) yaptiklar1 ¢alismada, kdseli
yaprak lekesi hastaligina (Phaeoisariopsis griseola) dayanikli genotiplerin segimine
yardimer olabilmek amaciyla bu hastalik ile iligkili RAPD primer ve SSR primer
ciftlerini tespit etmeyi amaglamiglardir. Denedikleri 108 RAPD primerinden ve 32 SSR
primer c¢iftinden sadece birer tanesinin dayamiklilik alleli ile baglandigini tespit
etmislerdir. Bu ¢aligmada da kullanilan PV-atct001 (5°CAA TTA AAA CTC AAC
CAA CCC AAA TA3’ ve S'TTT CCC GCC ATA GAA TAT GTG AGA3’) primer
ciftinin, ayrim populasyonlarinda dayanikli bitkilerin secilmesi i¢in son derece
kullanigh bir isaretleyici oldugunu bildirmislerdir. Da Silva vd (2003)’nin yaptig1
calismada PV-atctO01 primer ¢iftinin bant profillerinde hastaliga karsi hassas olanlar tek
bant, dayanikli olanlar ise ¢ift bant vermistir. Bu ¢alismada da ¢ift bant veren hatlar
bulunmaktadir (Sekil 4.21). Bunlar; T26 (6), TK57 (21), T7 (34) hatlar1 ile TA (35),
Cornell (36), Widusa (37) cesitleridir. Yu vd (2000)’nin yaptig1 ¢aligmada ise bu primer

¢ifti monomorfik tek allel vermistir.
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Sekil 4.21. PV-atct001 SSR primer c¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant
profili

4.2.2.2. SCAR primer ciftleri ile yapilan analizlerin degerlendirilmesi

Arastirmada toplam 6 adet SCAR primer ¢ifti kullanilmis ve PCR firtinleri % 2’lik
agaroz jelde yiiriitiilmiistiir. SCAR primer ¢iftlerinin tamami arastirma yapilan 33 hat ve
6 gesit i¢in polimorfik bulunmustur. SCAR primer ¢iftlerinin PBI degerleri 0.379 (SB10)
ile 0.071 (SAP6) arasinda degisim gostermistir. PBI degerini 0.25’in iizerinde veren
SB10, Phs (0.257) primer ciftleri olmustur.

SAP6:

SAP6 primer ¢ifti, ¢alisilan hat ve cesitlerin sadece 3 tanesinde [X-1 (32) hatt1 ile
Widusa (37) ve Kaboon (38) cesitleri] amplifike olmustur (Sekil 4.22). SAP6 primer
ciftinin iizerinde galigilan bitkiler i¢in polimorfizm bilgi igerigi 0.071 bulunmustur.
Blair vd (2002) yaptiklar1 bir ¢aligmada, SEL1309 ile DOR476 ¢aprazlamasi sonucu
elde edilen bireyleri kullanarak, bakteriyel yaniklik ve fasulye altin mozaik viriisiinii
kontrol eden genleri tespit etmeye ¢alismiglardir. Bunun i¢in kullandiklar isaretleyiciler
arasinda bulunan SAP6 primer ¢ifti bakteriyel yaniklia hassas olan genotiplerin
DNA’sindan olusturulan DNA bulkinda 800 bp’lik bant verirken dayanikli genotiplerin

DNA’sindan olusturulan bulkinda ise bant vermemistir.

12 345 6789101 21314151617 1819202022242 2620282 3031323334 336373839

Sekil 4.22. SAP6 SCAR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili
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SB10:

SB10 primer ¢ifti, lizerinde calisilan hat ve ¢esitlerde en az bir en fazla bes bant
olusturmustur. Sekil 4.23’te de goriildiigii gibi Toplam 6 polimorfik bant veren bu
primer cifti ¢aligmada kullanilan en fazla polimorfizm veren primer ¢iftlerinden birisi
olmustur (PBI 0.379). Yapilan Gradient PCR analiz sonucuna gére belirlenen baglanma
sicakliginda olusturulan SCAR protokolii ile SB10 primeri i¢in istenilen kalitede bantlar
elde edilmistir. Myers vd (2004), SB10 primer c¢iftinin hale yanikligina dayaniklilig
saglayan Pse-1, Pse-3 ve Pse-4’ten Pse-1’¢ tamamen bagli oldugunu bildirmislerdir.
SB10 primer ¢iftinin tizerinde g¢alisilan hatlarda hale yanikligi hastaligi i¢in ileride

yapilacak olan 1slah ¢aligmalarinda bagariyla kullanilabilecegi tespit edilmigtir.
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Sekil 4.23. SB10 SCAR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili

SI19:

Toplam 3 adet polimorfik bant veren SI19 primer c¢iftinin bant profilleri
incelendigi zaman KO (1), C20 (20) hatlar1 ve Kaboon (38) ¢esidi diger hat ve
cesitlerden ayrilmistir (Sekil 4.24). Bunun yani sira SI19 primer c¢ifti ile Cornell (36)
cesidi diger tiim hat ve cesitlerden farkli bant vermistir (PBI 0.111). de Souza vd (2007)
yaptiklar1 bir ¢aligma ile fasulye pasina dayanikliligin kalitimini tespit etmeyi ve SI19
primer ¢iftinin dayaniklilik genine bagl (link) oldugunu teyit etmeyi amaglamiglardir.
Arastirmanin sonucunda dayaniklili§in tek bir dominant gen tarafindan idare edildigini
ve SI19 primer ¢iftinin bu gene 3.31 cM uzaklikta bagli oldugunu saptamiglardir. Bu
calismada elde edilen verilere gore KO, C20 ve Kaboon hari¢ tiim diger hat ve cesitlerin
fasulye pasina karsi dayanikli oldugu diisiiniilebilir. Bu arastirmada kullanilan hatlar ile
ileride yapilacak c¢aligmalarda pozitif kontrol kullanarak belirtilen Ongorii teyit
edilmelidir. Ayrica KO, C20 ve Kaboon ¢esitlerinde elde edilen ikinci allelin de ileride

yapilacak ¢aligmalar ile aragtirilmasi gerekmektedir.
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Sekil 4.24. SI19 SCAR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili

Psh:

Phs (phaseolin tohum proteini) primer ¢ifti polimorfik 3 bant vermistir. C16° (25)
hatt1 ve Cornell (36) cesidi tek bant verirken digerlerinin bir kismi1 2, diger kismi ise 3
bant vermistir. Miklas (2007)’1n yapti§1 ¢alismaya gore beyaz ciirliklilk hastaligina
kismen dayanikli olan hatlarda T-phaseolin alleli (3 bantl1), hassas olan hatlarda ise S-
phaseolin (2 bantli) alleli baglanmistir. Bu ¢alismada da benzer sonuglar alinmistir. Sing
vd (1991)’nin bildirdigine gore Orta Amerika gen havuzuna ait genotiplerde ‘S’ veya
‘M’ phaseolin bulunurken And Daglari’na ait gen havuzundaki genotiplerde ‘T’ veya
‘B’ phaseolin bulunmaktadir (Sing vd 1991). Bunlarin disinda ‘CH’ ve ‘I’ phaseolinde
bulunmaktadir ki tek bant veren C16’ hattinin ileride yapilacak ¢alismalarda bu agidan

incelenmesinde fayda goriilmektedir.

SY20:

SY20 SCAR primer ¢ifti 3 adet polimorfik bant vermistir. Tek bant veren 3 hat
bulunmaktadir. Bunlar; KO (1), C14 (7) ve T23 (17) hatlaridir. 2 bant verenler; C7 (2),
C22 (4), C44 (9), TK15 (26), T6 (27) ve TK7 (28) hatlaridir. Diger hat ve gesitler ise 3
bant olusturmustur (PBI 0.17).

SNO02:

SNO2 primer ¢ifti polimorfik 3 bant vermistir. Verdigi bant biiyiikliiklerine gore
T23 (17), C28 (19), TK1 (33) hatlar1 ile Widusa (37) ¢esidi bir grup olusturmaktadir
(Sekil 4.25). Cornell (36) cesidi ise digerlerinden tamamen farkli biiyiikliikte bir bant
vermis ve tek basina ayrilmigtir. Kalan tiim hat ve gesitler ise SNO2 primer ¢iftinin
verdigi bant profiline gdre aym grupta yer almaktadir (PBI 0.133). Nietsche vd (2000),
koseli yaprak lekesi hastaligina dayanikliligi saglayan Pgh-2 geninin Cornell ¢gesidinde
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bulundugunu bildirmislerdir. SNO2 primer ¢iftinin bant profiline baktigimiz zaman tek
bant verdigini ve bu bantin da sadece Cornell ¢esidinde var oldugunu gormekteyiz. Bu
profil, Nietsche vd (2000)’nin arastirma sonucu ile karsilastirildiginda Cornell (36)
haricinde, ¢alisilan tiim hat ve ¢esitlerin Nietsche vd (2000)’nin {izerinde ¢alistig1 koseli
yaprak lekesi irkina hassas olabilecegini diisiindiirmektedir. Ancak kesin bir sonuca

ulagmak i¢in ileride yapilacak ¢alismalara gereksinim duyulmaktadir.

-g.;.-.QQ‘.,_HH_ h_;‘uhﬂ;;..;i‘;-;.."v

Sekil 4.25. SNO2 SCAR primer ¢ifti ile amplifikasyon sonucu elde edilen bant profili

4.2.2.3. SSR ve SCAR analizleri sonucunda elde edilen dendogramin, benzerlik

indeksinin ve PCO grafiginin degerlendirilmesi

SSR ve SCAR primer c¢iftlerinin analizi sonucu elde edilen dendogram Sekil
4.26’da verilmistir. Sekilden de goriildiigii gibi hat ve ¢esitler dendogramda dncelikle 2
ana gruba ayrilmislardir. Ilk grupta antraknoza dayaniklilik ayrim setinin iiyesi olan ve
Orta Amerika gen havuzunda yer alan Cornell (36) ve Widusa (37) c¢esitleri yer
almaktadir. Bu iki ¢esit diger gruptan 0.66 yakinlik derecesi ile ayrilmistir. Antraknoz
ayrim setinin bir ¢esidi olan ve And Daglar1 gen havuzunda yer alan Kaboon (38) cesidi
ile yine And Daglar1 gen havuzunda yer alan bir Amerikan ¢esidi olan Redland Pioneer
(39) cesidi ise denemeye alinan tiim hat ve gesitler ile birlikte ayn1 ana grup altinda
toplanmistir. Bu durum {izerinde ¢alisilan hatlarin And Daglar1 gen havuzu ile daha

yakin bir genetik iliskiye sahip oldugunu gostermektedir.

Istatistik analiz sonuclarina gére fasulye hat ve cesitleri aras1 genetik benzerlik

indeksi 0.52—-0.98 arasinda degisim gdstermektedir (Cizelge 4.7).
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Sekil 4.26. SSR ve SCAR isaretleyicileri ile olugturulmus genetik iliski
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Ancak sadece ikinci ana grup incelediginde, bu grubun kendi arasindaki genetik
benzerlik indeksinin 0.71-0.98 arasinda degisim gosterdigi goriilmektedir. Ikinci ana
grup bir¢ok alt gruptan olusmus olup ilk olarak 2 alt gruba (2.1. ve 2.2.) ayrilmistir.
Sekil 4.26’da goriildigii gibi 2.1. alt grubu Kaboon (38) cesidi, KO (1) ve C20 (20)
hatlarindan meydana gelmistir ve 1. ana gruba en yakin genetik mesafededir. 2.1 alt
grubunun 1. ana gruptan Cornell ¢esidi ile genetik yakinlik dereceleri sirasiyla 0.62,
0.56 ve 0.62 iken Widusa ¢esidi ile 0.61, 0.52 ve 0.58°dir. Dendogram incelendiginde,
2.2. alt grubunun tekrar 2 alt gruba (2.2.1. ve 2.2.2.) ayrildig1 goriilmektedir. 2.2.1. alt
grubunda T7 (34) ve TK57 (21) hatlar1 bulunurken 2.2.2. alt grubu da yeniden 2 alt
gruba (2.2.2.1 ve 2.2.2.2) ayrilmistir. Bu sekilde 2. ana grup altinda yer alan hat ve
cesitler 8 alt grup olarak incelenebilir. Alt gruplarda ve bunlarda yer alan hat ve ¢esitler

Cizelge 4.8’de gosterilmistir.

Cizelge 4.8. Ikinci ana grupta olusan alt gruplar ve bu alt gruplarda yer alan hat ve

cesitler
Alt gruplar (8 grup) Hatlar ve cesitler
2.1. alt grup Kaboon (38), KO (1), C20 (20)
2.2.alt grup
2.2.1. alt grup T7 (34), TK57 (21)
2.2.2.alt grup
2.2.2.1 alt grup TKS59 (10), TK7 (28), L (13), C44 (9)
2.2.2.2 alt grup
2.2.2.2.1 alt grup C22’ (31), TA (35), Redland Pioneer (39)
2.2.2.2.2 alt grup
2.2.2.2.2.1 alt grup T11>” (3), TK2 (8), C16* (25), TK12 (16), TK12* (15),
TK44 (18)

2.2.2.2.2.2 alt grup
2.2.2.2.2.2.1 alt grup T23 (17)
2.2.2.2.2.2.2 alt grup
2.2.2.2.2.2.2.1 alt grup TK15 (26), T6 (27), C42’ (24), X-1 (32), C31 (29), C33 (22),
C22 (4), C14 (7), T26 (6), TK32 (14), T2 (11), C7 (2), C24
(12), TK47 (5)

2.2.2.2.2.2.2.2 alt grup C28 (19), T9 (23), UB (30), TK1 (33)
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Genotipler arasinda 0.98 yakinlik derecesi ile 2.2.2.2.2.2.2.1 alt grupta yer alan
TK47 (5) ve C24 (12) hatlarinin ayrica aym alt grupta yer alan C31 (29) ve X-1 (32)
hatlarinin ve bunlarin yani sira 2.2.2.2.2.1. alt grupta yer alan TK12 (16) ve TK12’ (15)
hatlarinin  birbirine genetik olarak en yakin hatlar olduklar1 tespit edilmistir.
Dendogramda TK47 (5) ve C24 (12) hatlarina 0.95 yakinlik derecesi ile C7 (2) hatt1
baglanmistir. T2 (11) ve TK32 (14) hatlarinin da 0.96 degeri ile birbirine yakin
olduklar1 goriilmektedir. Birbirine oldukca yakin genetik mesafelere sahip olduklari
saptanan hat ve g¢esitlerin olusturdugu 2. ana grup igerisinde en uzak genetik yakinlik
derecesine sahip hatlar 0.62 ile KO (1) ve TK44 (18), KO (1) ve T7 (34); 0.63 ile KO (1)
ve TK12’ (15), KO (1) ve TK1 (33), KO (1) ve TK57 (21); 0.64 ile KO (1) ve TK12
(16), KO (1) ve C31 (29); 0.65 ile KO (1) ve C44 (9) olduklar1 saptanmistir. KO (1)
hatti, Samsun merkezden toplanarak arastirmaya dahil edilen tek hattir ve bu benzerlik
indeksi sonuglarindan da anlagilacagi gibi Terme, TekkekOy ve Carsamba ilgelerinden
toplanan hatlar ile en uzak iliskili hat olmas1 bakimindan dikkat ¢ekicidir. Bu hattin
Ladik il¢esinden toplanan L (13) ve X-1 (32) hatlar1 ile olan genetik yakinlik derecesi
ise sirastyla 0.75 ve 0.65°dir.

Morfolojik verilere gore elde edilen dendogramda KO (1) ve C20 (20) hatlar
molekiiler analizler sonucu elde edilen dendogramda oldugu gibi ayni alt grupta yer
almiglardir. Ancak diger hatlarin dendogramdaki konumlanmalar1 herhangi bir benzerlik
gostermemektedir. Sencicek (2000)in belirttigine gore Johns vd (1997), Sili’de And
Daglar1 ve Orta Amerika gen havuzuna ait fasulye yerel c¢esitlerinin fenotipik
gruplandirilmasinda yeterince kesin sonuglar elde edememislerdir. Daha sonra RAPD
kullanarak genetik kompozisyonunu tespit etmislerdir. Morfolojik verileri uzaklik-
yakinlik matriksinin ortaya ¢ikarilmasinda kullanmiglar, bunlari RAPD verileri ile
karsilastirmiglar ve morfolojik 6zelliklerin siniflandirmada RAPD verilerine gére daha
az etkili oldugunu bildirmislerdir. Materyal ve metot boliimiinde verilen hatlarin tohum
resimleri (Sekil 3.5) incelendigi zaman C28 (19), TK1 (33), T23 (17), T26 (6) ve C31
(29) hatlarina ait tohumlarin siyah renkli olduklar1 goriilmektedir. Ayni hatlarin ¢icek
renkleri incelendiginde T26 (6), T23 (17) ve C28 (19)’in koyu eflatun TK1 (33) ve C31
(29)’in ise acik eflatun ciceklere sahip oldugu tespit edilmistir. Molekiiler verilerin

analizleri neticesinde elde edilen dendogramda C28 (19) ve TK1 (33) 2.2.2.2.2.2.2.2. alt
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grupta, C31 (29) ve T26 (6) 2.2.2.2.2.2.2.1. alt grupta T23 (17) ise tek basina 6. alt
grupta yer almistir. Morfolojik verilerle olusturulan dendogramda ise TK1 (33) hatti

digerlerinden ayrilarak farkli bir alt grupta yer almustir.

Arastirmada SSR ve SCAR primer ¢iftlerinin analizi sonucu elde edilen PCO
grafigi Sekil 4.27°de verilmistir.

PCO case scores (Mean Character Difference)
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Sekil 4.27. SSR ve SCAR primer ¢iftlerinin analizi sonucu elde edilen PCO grafigi

PCO grafiginde de goriildiigii gibi Cornell (36) ve Widusa (37) ¢esitleri diger hat
ve c¢esitlerden tamamen ayrilmistir. Bunlara en yakin konumlanan T7 (34) olmustur.
T7°nin Cornell ve Widusa ile benzerlik indeksi verileri sirasiyla; 0.76 ve 0.77°dir.
Grafigin ortasinda bir¢ok hat ve ¢esidin olusturdugu kiimelenme, dendogramdaki genis
alt gruplar1 olugturmaktadir. Bu grubun disinda yer alan hat ve ¢esitler sunlardir: KO (1),
C44 (9), TK59 (10), L (13), TK44 (18), TKS7 (21), C16’ (25), TK7 (28), C22° (31), TA
(35), Kaboon (38) ve Redland Pioneer (39)’dur. Dendogramin en i¢ kisminda yer alan
ve son 2 alt grubu (2.2.2.2.2.2.1, 2.2.2.2.2.2.2.1 ve 2.2.2.2.2.2.2.2) olusturan hat ve
cesitler bu PCO grafiginde ortada kiimelenmis hat ve ¢esitlerdir.
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Anlagilacag1 gibi morfolojik karakterizasyonun net bir sonug¢ verebilmesi i¢in
ortam sartlarinin stabil olmasi ve ¢ok daha fazla 6zelligin incelenmesi gerekmektedir.
Balkaya vd (2005), lahanalarda yapilan bir¢ok c¢alismada morfolojik ve tarimsal
Ozelliklerin incelenmesi sonucu elde edilen karakterizasyon ile izoenzimler,
alloenzimler, RAPD ve RFLP sonuglarinin farklilik gosterdigini bildirmiglerdir.
Morfolojik verilerin ¢evre kosullarindan etkilenmesinden dolay1 molekiiler veriler daha
giivenilir sonuglar vermektedir. Bu nedenle tiirlerin morfolojik karakterizasyonu ve
siiflandirilmasinin yapildigi ¢aligmalarin mutlak suretle molekiiler veriler tarafindan da

desteklenmesi gerekmektedir.
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5. SONUC

Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii (KTAE)’nden temin edilen 33 fasulye
hattinin genetik farkliliginin belirlenmesi amaciyla yapilan ¢aligmada, morfolojik ve
molekiiler karakterizasyon yapilmistir. Morfolojik karakterizasyon yapmak ig¢in
Carsamba Ovasi’'nda bulunan Terme, Tekkekdy ve Carsamba ilgeleri ile Ladik
Ilge’sinden toplanarak olusturulan fasulye gen havuzunda yer alan bodur biiyiime
ozelligi gosteren 33 fasulye hatt1 ve 3 fasulye standart ¢esidi kullanilmistir. Antalya’nin
Varsak kdyiinde iki yil agikta yetistirilen fasulye hat ve ¢esitlerinde UPOV Kriterlerine
gore morfolojik ve fenolojik gdzlemler yapilmistir. Incelenen dzellikler; ¢ikis siiresi, ilk
ciceklenme tarihi, bakla renginin yogunlugu, bakla boyu, bakla eni kalinligi, bakla eti
kalinlig1, bakla eti sekli, bakla kivrilma durumu, baklada beneklilik, baklada tohum
belirginligi, bakla ucu sekli, brakte uzunlugu, brakte sekli, baklanin kil¢iklilik durumu,

cigek rengi, gaga uzunlugu, tane rengi, tanenin ana rengi ve tanede ikinci renk sayisidir.

Morfolojik gozlemler sonucu elde edilen verilerin Temel Bilesen Analizi
yapilmistir ve analiz sonucuna gore ilk li¢ bilesen toplam varyasyonun % 50’sini
aciklamaktadir ki bu da hatlar arasindaki genetik cesitliligin yiiksek olmadigini

gostermektedir.

Elde edilen dendogramda ise hat ve gesitler 8 ana gruba ayrilmistir. Arastirma
sonuglarma gore C22° (30), UB (31), TK57 (21), C33 (22) hatlarinin birbirinden
tamamen farkli oldugu saptanmistir. TK47 (5), TK32 (14), T9 (23) hatlar1 bir grup
olusturmusglardir ancak bu hatlar genetik olarak da ¢ok yakin degillerdir. Diger taraftan
C7 hatt1 da digerlerinden bagimsiz olarak tek basina bir grup olarak ele alinmig ve L (13)
ve TA (36) hatlar1 ayr1 bir grup olarak dendogramda kiimelenmislerdir. Son olarak en
biiyiikk grubu C20 (20), KO (1), TK12’ (15), TK7 (28), C44 (9), TK59 (10), TK1 (33),
T11°°”” (3), TK44 (18), C16” (25), C24 (12), T6 (27), TK2 (8), T2 (11), TK15 (26),
TK12 (16), C42’° (24), X-1 (32), C22 (4), C14 (7), T7(34), T23 (17), C28 (19), T26 (6)
ve C31 (29) hatlar1 ve Y17 (35) ¢esidi olusturmustur. Bu grup ise kendi icinde 2 alt
guba ayrilmistir. Birinci alt grubu; C20 (20), KO (1), TK12’ (15), TK7 (28), C44 (9),
TKS9 (10), TK1 (33), T11”’” (3), TK44 (18), C16” (25), C24 (12), T6 (27), TK2 (8),
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T2 (11), TK15 (26), TK12 (16), C42° (24), X-1 (32), C22 (4), C14 (7) hatlar1 ve Y17
(35) ¢esidi, ikinci alt grubu ise T7 (34), T23 (17), C28 (19), T26 (6) ve C31 (29) hatlan
olusturmustur. Genetik olarak en yakin hatlar T2 ve TK15; C42’, X-1 ve bu iki hat ile
baglantili olarak TK12; KO ve TK12’; C24 ve T6 olarak saptanmistir. Yapilan
calismada, birbiri ile sinir1 olan (Sekil 3.2) Tekkekdy, Terme ve Carsamba ilgelerinden
toplanan hatlarin genetik olarak yakin olduklar tespit edilirken bu il¢elerden biraz daha
uzak mesafede yer alan Ladik ilgesi dendogramda ayr1 kiimelenerek bolgesel olarak

varyasyon gostermistir ve standart ¢esit olan Tamara ¢esidi ile iligkilendirilmistir.

Molekiiler karakterizasyon yapmak i¢cin KTAE’nden temin edilen hatlarin yani
sira antraknoz (Coletotrichum lindemuthianum) hastaliginin irklarinin tespiti igin
kullanilan 12’lik antraknoz ayrim setinden Kaboon, Widusa ve Cornell 49-242
cesitleriyle 1 adet And Daglar1 gen havuzuna ait Redland Pioneer ¢esidi kullanilmistir.
Caligskan (2005)’1n Doyle and Doyle (1988) metodunu modifiye ederek elde ettigi DNA
izolasyon protokolii kullanilmis ve elde edilen genomik DNA’lar PCR tabanli DNA
isaretleme tekniklerinden SSR ve SCAR molekiiler analiz metotlart kullanilarak
karakterize edilmislerdir. 22 SSR ve 6 SCAR primer cifti ile yapilan analizlerin
sonucuna gore SSR primer ciftlerinin yaklasik % 27’si monomorfik iken % 73’1
polimorfik sonuglar vermistir. SCAR primer ¢iftilerinin ise ¢aligilan hat ve c¢esitler igin
tamami polimorfik sonuglar vermistir. Istatistik analiz sonuclarma gore fasulye hat ve
cesitleri arasi genetik benzerlik indeksi 0.52—0.98 arasinda degisim gdstermistir. Hat ve
cesitler dendogramda oOncelikle 2 ana gruba ayrilmuslardir. Ilk grupta antraknoza
dayaniklilik ayrim setinin iiyesi olan ve Orta Amerika gen havuzunda yer alan Cornell
(36) ve Widusa (37) cesitleri yer almaktadir. Bu iki ¢esit diger gruptan ayrilmistir.
Antraknoz ayrim setinin bir ¢esidi olan ve And Daglar1 gen havuzunda yer alan Kaboon
(38) c¢esidi ile yine And Daglar1 gen havuzunda yer alan bir Amerikan cesidi olan
Redland Pioneer (39) cesidi ise denemeye alinan tiim hat ve cesitler ile birlikte ayn1 ana
grup altinda toplanmistir. Bu durum, iizerinde ¢alisilan hatlarin And Daglar1 gen havuzu
ile daha yakm bir genetik iliskiye sahip olabilecegini gdstermistir. Ikinci ana grup
incelediginde, bu grubun kendi arasindaki genetik benzerlik indeksinin 0.71-0.98
arasinda degisim gosterdigi goriilmektedir. ikinci ana grup kendi igerisinde alt gruplara

ayrilmaya devam etmis ve en yakin genetik iligkiye sahip hatlar (0.98); TK47 (5) ve
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C24 (12), C31 (29) ve X-1 (32), TKI12 (16) ve TKI12’ (15) hatlart oldugu tespit
edilmistir. KO (1) hatti, Samsun merkezden toplanarak aragtirmaya dahil edilen tek
hattir ve benzerlik indeksi sonuglarina gore Terme, Tekkekdy ve Carsamba ilgelerinden
toplanan hatlar ile en uzak iliskili hat olmustur. Morfolojik verilere gore elde edilen
dendogramda KO (1) ve C20 (20) hatlar1 molekiiler analizler sonucu elde edilen
dendogramdaki gibi ayni alt grupta yer almislardir. Ancak diger hatlarin dendogramdaki

konumlanmalar1 herhangi bir benzerlik géstermemistir.

Sonu¢ olarak, morfolojik ve fenolojik oOzelliklere dayanan karakterizasyon
caligmalari, ¢evre faktorlerinden etkilendikleri i¢in olusan gruplar yakin akraba olarak
tespit edilebilmektedir. Morfolojik 6zelliklere gore yapilan karakterizasyonun yani sira
genomik diizeyde yapilan karakterizasyon ¢aligmalar1 calisilan populasyonlarin ya da
bitkilerin akrabalik derecelerini giivenilir bir sekilde ortaya koymaktadirlar. Morfolojik
ve molekiiler verilere dayanarak olusturulan dendogramlar kiyaslandiginda molekiiler
verilerle elde edilen bilgilerin morfolojiklere gore daha gergege yakin oldugu
goriilmiistiir. Ayrica ileride birbirine ¢ok yakin oldugu tespit edilen bu hatlar ile

yapilacak ¢alismalarda daha fazla sayida primer ¢ifti ile ¢alisilmasi onerilebilir.
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OZGECMIS

1975 yilinda Antalya’da dogdu. ilk, orta ve lise egitimini Antalya’da tamamladi.
Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bahge Bitkileri Béliimii’nden 1997 yilinda Ziraat
Miihendisi olarak mezun oldu. Aym yil Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bahge
Bitkileri Anabilim Dali’'nda agilmis olan yiiksek lisans sinavini kazandi ve arastirma
gorevlisi olarak atandi. ‘Bazi Biber Tiirlerinin (Capsicum spp) RAPD Markerlariyla
Belirlenmesi ve Akrabalik Derecelerinin Arastirilmast’ isimli tez ¢alismasini 2000
yilinda tamamlayarak Ziraat Yiiksek Miihendisi tinvanini aldi. 2001 yilinda ayni
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calismaktadir. Evli ve 2 ¢cocuk annesidir.



	1. GİRİŞ 
	1. 1. Fasulyenin Taksonomisi ve Gen Kaynakları 


