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OZET

PEROKSIDAZ GEN MARKORLERI KULLANARAK BAZI BiBER
TURLERINDE GENETIK CESITLILIGIN BELIRLENMESI

AKYAVUZ, Rifat
Yiiksek Lisans Tezi, Tarimsal Biyoteknoloji Anabilim Dali
Tez Danigmani: Dog. Dr. Mehtap YILDIZ
Haziran 2018, 55 sayfa

Capsicum, Diinya’nin farkli alanlarindaki ¢esitli kullanimlarinin bulunmasi
nedeni ile en fazla gesitlilige sahip cinslerden biridir. Tiirkiye’de genis ve fenotipik
olarak cesitlilik gosteren biber gen kaynagi iilke genelinde lokal iireticiler tarafindan
geleneksel olarak kullanilmaktadir. Bu ¢alismada, Tiirkiye nin farkli bolgelerine ait 71
biber genotipinde genetik c¢esitliligi ve populasyon yapisini belirlemek i¢in peroksidaz
gen polimorfizmi (POGP) markdrleri kullanilmistir. Bu amagla 14 peroksidaz primer
cifti kullanilmistir. Tlim gen kaynag: koleksiyonunda ~ % 85.6’s1 polimorfik olan 139
bant (ortalama=9.9 bant/primer) elde edilmistir. Polimorfizm bilgi igerik ortalama
degeri (PIC) 0.75 bulunmus ve bu degerler 0.48 ile 0.97 arasinda degisim gostermistir.
Calismamizda kullanilan ti¢ kiimeleme metodu da (unweighted pair-group method with
arithmetic means, principal coordinate analysis, and STRUCTURE) tiim C. annuum
genotiplerini C. frutescens ve C. chinense genotiplerinden agik bir sekilde ayirmistir.
Kiimeler, genotipler ve cografik orijinleri arasinda bir baglant1 kurmamistir. Bu ¢alisma,
tilkemizin farkli bolgelerine ait biber genotiplerinde peroksidaz gen polimorfizmine
dayali genetik g¢esitlilik yoluyla populasyon yapisini arastiran ilk c¢alismadir. Bu
calismanin sonuglarinin Tiirkiye ve Diinya’da yeni biber c¢esitlerinin elde edilmesine

temel olusturacagina inanmaktay1z.

Anahtar kelimeler: Capsicum annuum L., Genetik ¢esitlilik, Peroksidaz gen

markdrleri, Populasyon yapisi.






ABSTRACT

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY IN SOME CAPSICUM
SPECIES USING PEROXIDASE GENE MARKERS

AKYAVUZ, Rifat
M.Sc.Thesis, Agricultural Biotechnology
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Mehtap YILDIZ
June 2018, 55 pages

Capsicum is thought as one of the most diverse and significant genera due to its
varied uses in different parts of the world. In Turkey, a broad and phenotypically
diverse pepper germplasm collection has been traditionally used by local producers
throughout the country. In this study, we worked with a total of 71 pepper genotypes
from different locations of Turkey to investigate the level of their diversity by using the
peroxidase gene polymorphism (POGP) markers to reveal their population structure.
For this purpose, 14 peroxidase primer pairs were used. They produced 139 bands
(mean=9.9 bands/primer), of which ~85.6% were polymorphic in the all germplasm
collection. Polymorphism information content (PIC) ranged between 0.48 and 0.97 with
an average of 0.75. Using three clustering methods (unweighted pair-group method with
arithmetic means, principal coordinate analysis, and STRUCTURE) revealed a clear
separation of all the C. annuum accessions from C. frutescens and C. chinense
accessions in our study. Clusters did not establish an association between the accessions
and their geographical origin. This is the first study exploring the population structure
through the genetic diversity of Turkish peppers from different regions of the country
based on the peroxidase gene markers. We believe that the results of this study will
provide a basis for the development of new and improved pepper varieties in Turkey

and the world.

Key words: Capsicum annuum L., Genetic diversity, Peroxidase gene markers,

Population structure
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1. GIRIS

Biber (Capsicum annuum L.) anavatani Orta ve Giiney Amerika olan ekonomik
anlamda diinya genelinde 6nemli yer tutan sebze tiirlerinden biridir. Biber diinyanin
farkl1 bolgelerinde yaygin olarak yetistirilmekte ve degisik sekillerde yogun olarak
tikketilmektedir. Biberin uzun sivri, dolmalik, ¢arliston, iri kare ve konik olmak iizere
degisik meyve tipleri mevcuttur. Biberin tilkemizde kirmiz1 toz ve pul biber, tursu, biber
salcasi, taze ve dondurulmus olarak degisik sekillerde kullanimi mevcuttur. Ayrica, ilag
yapiminda ham madde ve siis bitkisi olarak da kullanilmaktadir (Keles, 2007).

Capsicum cinsi Solanaceae familyasina mensuptur ve yaklasik 30 tiirii kapsadigi
bildirilmektedir. Bu tiirler i¢cinde Capsicum annuum L., Capsicum chinense Jacq.,
Capsicum frutescens L., Capsicum baccatum L., ve Capsicum pubescens Ruiz ve Pav.
kiiltiire alinan bes 6nemli tiirtidiir. Capsicum cinsleri ¢icek, meyve yapisi ve kromozom
sayist (2n=24, 26) gibi Ozellikler ile siniflandirilmislardir. Capsicum tiirlerinin yabani
atalar1 tam olarak bilinmemesine karsin 2n=26 kromozom sayis: ilkel smifi temsil
etmekte, baz1 yabani tiirler ve kismen kiiltiire alinmug tiirler 2n=24 kromozom sayisina
sahiptir (Walsh ve Hoot, 2001; Djian-Caporilano ve ark. 2007). Yabani tiirler kiigiik,
kirmizi, dik meyvelere sahiptir ve parlak meyve rengi kuslar1 c¢ekerek tohumlarin
yayilmasini saglamaktadir. Kiiltiir slireci boyunca 1slah¢ilar meyve boyutu ve agirliginin
artirtlmas1 icin seleksiyon yapmislar ve meyve morfolojisi dikten sarkiga dogru
degismistir (Paran ve van der Knaap, 2007).

Cografik orijin, morfolojik 0Ozellikler, {iireme sekli, karyotip analizi,
biyokimyasal ve molekiiler markor bilgileri temeline gére Capsicum tiirleri C. annuum,
C. baccatum ve C. pubescens olarak {i¢ ana komplekse gruplanmistir. Bu kompleks
gruplar iki ana fenotipik dalda organize olmuslardir; beyaz ¢igekli grup (C. annuum ve
C. baccatum) ve mor ¢igekli grup (C. pubescens) (Sekil 1.1.; Wahyuni ve ark. 2013). C.
annuum, C. frutescens ve C. chinense’den olusan C. annuum kompleksi kendi
aralarinda tozlanabilir ve muhtemelen ortak bir atadan tliremislerdir. Yabani C. annuum
var. glabriusculum (Dunal) Heiser Pickersgill biiyiik bir ihtimalle kiiltiir tiirii olan C.

annuum’un atasidir. C. chinense’nin C. frutescens’den gelistigi diisiiniilmektedir. C.



N

baccatum kompleksi kiiltiir tiirlerinden C. baccatum var. pendulum ve yabani tiir C.
baccatum var. baccatum ve C. praetermissum’u igermektedir (Wahyuni ve ark. 2013).

Andrews (1999), biberin Orta Amerika’dan Hindistan’a buradan Arap
Yarimadasia girdigini daha sonra Bagdat ve Antakya iizerinden Istanbul’a getirildigini
ve buradan 1515-1662 yillar1 arasinda Rusya, Venedik ve Orta Avrupa’ya yayildigini
bildirmistir.

u-.""“

C. baccatum var. baccatum
C. baccatum var. pendulum

C rhomboideum

Smlﬂandmhmml; tirler

Sekil 1.1. Capsicum tiirlerinin filogenetik iligskisi (Wahyuni ve ark. 2013).

Sebze tiiketimi saglik agisindan onemlidir. Diinya Saglik Orgiitii (WHO) ve
Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Organizasyonu (FAO) giinliik en az 400 g meyve ve
sebze tiiketimini Onermekte ve yeterli miktarda sebze ve meyve aliminin mikro besin
yetersizliklerinin Onlenmesine katkida bulunacagimi bildirmektedir. Capsicum’un
diinyada yaygin olarak yetistirilmesinin sebebi beslenme, kozmetik ve faydal
ozellikleridir (Bosland, 1996). Capsicum meyveleri kapsaisinoidler, karotenler
(provitamin A), flovonoidler, askorbik asid (C Vitamini) ve tokoferollerin (E Vitamini)
zengin bir kaynagidir. Metabolitlerin kompozisyonu ve miktar1 genotipler arasinda
farklilik gosterir ve meyve olgunlugu, yetistirme sistemi ve isleme metotlar1 gibi bir¢cok
kosuldan etkilenmektedir. Bu metabolitlerin bazilarinin varligi farkli biyotik/abiyotik

strese karsi korunma mekanizmasinda gérev yapmaktadir (Wahyuni ve ark., 2013).



Biber besin igerigi bakimindan oldukca zengindir. 100 g taze yesil tathi biberde
92.6 g su, 4.2 g karbonhidrat, 29 kalori, 0.2 g yag, 1.4 g seliiloz, 1.1 g protein, A, BI,
B2, C vitaminlerince zengin ve P ve K vitaminleri de bulunmaktadir (Giinay, 2005;
Keles 2007).

Diinya biber liretimi yaklagik 2 milyon hektar alanda 32 milyon 324 bin tondur.
Biber iiretimi en fazla olan iilkeler arasinda 16 milyon ton ile Cin ilk siray1 alirken,
Meksika 2.7 milyon ton ile ikinci, Tirkiye 2 milyon ton ile iiglincii sirada yer
almaktadir (FAOSTAT, 2014). Biber iiretimindeki diger onemli iilkeler arasinda
Endonezya, Ispanya, ABD ve Nijerya yer almaktadir (Cizelge 1.1). Ulkemizin her
bolgesinde az veya ¢ok biber yetistiriciligi yapilmaktadir. Biber iilkemiz sebze
iiretiminde domates ve karpuzdan sonra iiciincii sirada yer almaktadir (TUIK, 2014).

Biber yetistiriciliginin % 82’si agik alanda ve % 18’1 ortii alt1 tarirminda yapilmaktadir.

Cizelge 1.1 Diinya biber tiretiminin dagilimi (FAOSTAT, 2014)

Bolge Uretim alani (ha) Uretim miktar1 (ton)
Cin 711 690 16 120 406
Meksika 143 465 2732635

Tiirkiye 101 000 2127944
Endonezya 263 616 1875095

Ispanya 18 513 1130 340

Amerika Birlesik Devletleri 25 540 914 490

Nijerya 95 300 739 599

Digerleri 578 246 6 683 836

Diinya 1937 370 32 324 345

Bitki 1slah ¢aligmalarinda dncelikli amag, bitkinin genetik yapisinda mevcut olan
veya melezlemelerle gesitli mutasyon teknikleri kullanarak ortaya ¢ikan varyasyonlarin
seleksiyon yontemleri ile secilmesi ve bu baglamda gesitli biyotik/abiyotik stres
kosullarina tolerant veya dayanikli, adaptasyon yetenegi yiiksek, toprak tuzluluguna ve
kurakliga dayanikli, yiiksek verim ve kalite Ozelliklerine sahip yeni cesitlerin kisa
siirede elde edilmesidir. Bitkilerde var olan cesitlerin eksik yonlerinin tamamlanmasi
veya yeni ¢esitlerin gelistirilmesi her ne kadar melezlemeler ve mutasyonlarla elde
edilen varyasyonlardan seleksiyon yontemi ile gelistirilse de genetik kaynaklar
tagidiklar1  genis  genetik  ¢esitlilikten dolayr 1slah  ¢alismalarinda  siklikla
kullanilmaktadir. Bitki genetik kaynaklar1 bitki 1slahinda yiiksek verimli, kaliteli,



hastalik ve zararlilara dayanikli ve adaptasyonu yiiksek olan g¢esitlerin gelistirilmesinde
gen havuzu olarak kullanilmaktadir. Bu kaynaklardan yararlanabilmek i¢in ¢esitliligin
arastirtlmas1 gerekmekte ve bu amagla morfolojik ve genetik olarak karakterizasyonlar
yapilmaktadir.

Genetik ~ materyallerin ~ karakterizasyonunda  morfolojik  &zelliklerin
karakterizasyonu 1slah ¢alismalarinda siklikla kullanilmaktadir. Degerlendirilen bir ¢ok
karakter ¢ok gen tarafindan kontrol edilmekte ve bu ozelliklerin ortaya g¢ikmasinda
cevresel faktorlerin etkisinin olmasi morfolojik Ozellikler ile birlikte molekiiler
markirlarin kullanimimi zorunlu hale getirmektedir (Escribano ve ark. 1998; Singh ve
ark. 2004). Tanmimlayicilar olarak da adlandirilan morfolojik markirlar bitkilerde
varyetelerin tanimlanmasinda ve genetik cesitlilik analizlerinde kapsamli verilerin
toplanmasinda kullanilmaktadir. Bununla birlikte, elit germplazmlarda morfolojik
karakterler igin polimorfizm orani bazen sinirhdir ve gesit/genotip ayirimi igin
yetersizdir (Geleta ve ark. 2005). Geleneksel ¢esitlilik metotlarr, homojenlik ve stabilite
(DUS) testleri pahali ve zaman almakta, genis alanlara, vasifli personele ihtiyag
duyulmakta ve gogunlukla gevresel faktorlerden etkilenmektedir (Singh ve ark. 2004).
Ayrica, Capsicum cinsinin taksonomisinde bazen sadece 6znel morfo-agronomik
verilerin genotiplerin tanimlanmasinda kullanimi zordur (Costa ve ark. 2006).

Bitki 1slah programlarinda molekiiler markir teknikleri genetik materyallerin
tanimlanmast ve genetik akrabalik iliskilerinin belirlenmesinde kisa zamanda etkili
sonuglarin alinmasinda siklikla kullanilmaktadir. Molekiiler teknikler ¢evresel
faktorlerden etkilenmemekte ve analizler zaman ile sinmirlanmamaktadir. Molekiiler
markirlar ¢esit tanimlama, genetik haritalama, genetik ¢esitliligin belirlenmesi, markira
dayal1 seleksiyon, ismine dogruluk ve safligin belirlenmesi ve sistematik ¢aligmalarda
kullanilmaktadir (Kumar, 1999). Molekiiler markirlar bireyler arasindaki DNA dizilim
farkliliklarin1 ortaya c¢ikararak dizi polimorfizmini gosteren DNA bolgeleridir ve
giniimiizde yogun bir sekilde kullanilmaktadir. Gen bankalarinda bulunan genetik
kaynaklarda gerek morfolojik gerekse molekiiller markirlar kullanilarak yapilan
karakterizasyon ¢alismalar1 yeni gesitlerin gelistirilmesi veya var olan cesitlerin eksik
yonlerinin giderilmesinde 1slahgilar i¢in biiyiik onem tagimaktadir.

Peroksidazlar bitki, hayvan ve mikroorganizma dokularinda bulunan enzimlerin

bir smifidir. Peroksidazlar, hidrojen peroksit (H,O,) veya oksijen (O,) varliginda



bilesikleri oksitleyebilen (Hiraga ve ark., 2001; Almagro ve ark. 2009) ve uygun
olmayan c¢evre kosullari altinda iiretilen zararli oksijen radikallerini indirgeyen
siiperoksit dismutaz (SOD) ve katalazi igeren bitki hiicrelerinin koruyucu enzim
komplekslerinin bir parcasidir. Bu peroksidazlarin 35 kDa’dan 100 kDa’a kadar degisen
molekiiler kiitleleri vardir ve molekiiler kiitlelerinin yaklagik olarak %25’
karbonhidrattir (Becana ve ark., 1989; O’Brien, 2000). Biiyiik 6l¢lide korunmus alanlara
sahip bitki peroksidazlar1 ¢oklu molekiiler formlara sahiptir. Coklu gen ailesine mensup
peroksidazlar bitkilerde bocek toleransi, oksijen indirgeme, patojen enfeksiyonu, tuz
toleransi, hiicre duvari lignifikasyonu ve bitki yaglanmasi gibi strese bagli etkilerde
onemli bir rol oynamaktadir (Amaya ve ark., 1999; Chittoor ve ark., 1999; Passardi ve
ark., 2005; Gulsen ve ark., 2007). Yoshida ve ark. (2003)’te yaptiklar1 bir arastirmada
birkac¢ peroksidaz geninin regulator mekanizmasini incelemisler ve doku odunlasmasi,
patojen zarari, tuz stresi ve virus enfeksiyonlarinda peroksidaz genlerinin
reglilasyonunun gerceklestigini rapor etmiglerdir. Bitkiler bakteriyal peroksidazlarla
iligkili hiicre-i¢i peroksidazlar (sinif I) ve salgisal dongiiyli hedef alan peroksidazlar
(smuf III) olmak {iizere iki simif peroksidaza sahiptirler (Welinder, 1992, Jespersen ve
ark., 1997; Hiraga ve ark., 2001; Almagro ve ark., 2009). Sinif III POX genis bir ¢oklu-
gen aile iiyesidir; Arabidopsiste 73 iiye (Welinder ve ark., 2002) ve piringte 138 iiye
(Passardi ve ark., 2004) bulunmaktadir.

Peroksidaz gen ailesi hedefli primerler evrimsel ¢aligmalar ve genetik cesitlilik
caligmalarinda kullanilabilmektedir. Peroksidaz gen polimorfizm (POGP) markirlart
farkl1 cografik bolgelerde maruz kalinan stres faktorlerini yansitabilecegi igin bitki
genotipleri arasindaki iligkileri belirlemede ve biyotik/abiyotik stres faktorlerine bagh
olarak olusan gen ifadesi ¢alismalarinda da kullanilabilirler (Gulsen ve ark., 2007).
Peroksidaz genlerinin de iginde oldugu 25 ¢oklu gen ailesinin molekiiler evrimi
incelendiginde peroksidaz genleri arasinda dizi benzerlik seviyesinin ikinci en diisiik
oranda oldugu ve ortalamanin iizerinde evrimlestirici gli¢ gosterdigi diistiniilmektedir.
Bu 0zelligi sayesinde peroksidaz gen dizilerinin bazi taksonlarda evrim iliskilerinin
belirlenmesinde yardime1 olacag: anlagilmaktadir (Zhang ve ark., 2001).

Biber gen kaynaklarinda molekiiler karakterizasyon ile ilgili farkli markir
teknikleri ile yapilan bir ¢ok ¢alisma mevcuttur (Odeigah ve ark., 1999; Sanwen ve ark.,
2000; Kochieva ve Ryzhova, 2003; Lanteri ve ark., 2003; Toquica ve ark., 2003; Geleta



ve ark., 2005; Kwon ve ark., 2005; Adetula, 2006; Costa ve ark., 2006; Gogmen, 2006;
Aktas ve ark., 2009; Rego ve ark., 2010; Lu ve ark., 2011; Olvera ve ark., 2011; Lijun
ve Xuexiao, 2012; Nicolai ve ark., 2013; Dhaliwal ve ark., 2014; Zonneveld ve ark.,
2015; Zhang ve ark., 2016). Peroksidaz gen temelli markirlar ile piring (Zhang ve ark.,
2001), Arabidopsis (Welinder ve ark., 2002), seker kamis1 (Manjunatha ve ark., 2003),
¢imde (Gulsen ve ark., 2006), elmada (Gulsen ve ark., 2010), karpuzda (Ocal ve ark.,
2014), turunggillerde (Uzun ve ark., 2014), bademde (Pinar ve ark., 2016) molekiiler
karakterizasyon ¢aligmalar1 yapilmistir.

Bu tez ¢aligmasinda Alata Bahge Bitkileri Aragtirma Enstitiisii biber genetik
kaynaklarinda bulunan koleksiyondaki Potato Virus Y, Tobacco Etch Virus gibi
hastaliklara toleranshi C. frutescens (Pl 281418), C. chinense (Pl 159264) ve nematod
gibi hastalik ve zararlilara dayanikli/tolerans olan ve olmayan, farkli tiiketim sekillerine
ve farkli kokenlere sahip biber tiir ve genotiplerinde ilk kez biber bitkisinde kullanilacak
olan Peroksidaz gen polimorfizmi(POGP) markir teknigi ile genetik g¢esitlilik

belirlenmeye c¢alisilmastr.



2. KAYNAK BILDIRISLERI

Giderek artan diinya niifusu beraberinde beslenme sorununu getirmektedir. Bu
sorunun ¢dziimii i¢in gida iiretimini artirmak ve bu amag¢ dogrultusunda tarim alanlarini
genisletmek ilk akla gelen ¢oziimlerdir. Fakat niifusun artmasina paralel olarak tarim
alanlariin azalmasi veya var olan alanlarin yanlis kullanimlardan dolay: bitkisel iiretim
icin kullanilamaz hale gelmesi verimi yiiksek ve ¢esitli biyotik/abiyotik streslere karsi
tolerans1  yiiksek gesitlerin  gelistirmesi  zorunlulugunu ortaya ¢ikarmaktadir.
Melezlemelerin baglangici olan 19. yy’in ortalarmna kadar kiiltiir cesitleri dogal
seleksiyon yontemleri ile gelistirilmekteydi. Genetik biliminin gelismesiyle varyasyon
olusturma ve seleksiyon yontemlerinin gelisimi bitki 1slahina biiyiik ivme

kazandirmigtir (Comlekgioglu ve ark., 2001).

2.1.Biberlerde Genetik Cesitlilik ile lgili Yapilan Cahsmalar

Tiirkiye ekolojisine ve tiiketici isteklerine uygun biber c¢esitleri yabanci
iilkelerde yetistirilen cesitlerden farklidir (Keles, 2007). Bu nedenle yerel biber
poplilasyonlarin degerlendirilmesi ve seleksiyonu ile yeni cesitlerin gelistirilmesi 1slah
calismalarinda oOncelikli olmalidir (Keles, 2007). Yerel biber popiilasyonlarinin
degerlendirilmesi ile ilgili ilk ¢alismalardan biri Bagci (1965) tarafindan 94 adet biber
genotipinde yapilan karakterizasyon g¢aligmasiyla yapilmis ve i¢ pazar i¢in Onemli
genotipler tespit edilmistir.

Ozgalab1 ve Alan (1978), Tiirkiye’nin farkli bélgelerinden toplanan 9 ince-uzun
sivri biber popiilasyonunda teksel ve yedek tohum seleksiyonu yontemi kullanarak saf
hatlar se¢miglerdir. DSl kontrolii ve seleksiyonlar sonucunda elde edilen hatlarda
yapilan morfolojik ve pomolojik karakterizasyonlar ve 3 yillik verim denemeleri ile tiim
ozellikler bakimindan iistiin bir hat elde etmislerdir (Keles, 2007).

Islah ¢alismalarinda 1960’lardan bu yana artan bir sekilde Capsicum tiirleri
kullanilmaktadir. Capsicum tiirleri 6zellikle biyotik ve abiyotik stres kosullarina
dayaniklilik gibi bir ¢ok Onemli 0&zelligi tasimaktadirlar. C. baccatum ve C.

frutescens’in verticillium solgunluguna, C. chacoense' nin bakteriyel yaprak lekesine,



C. baccatum'un hiyar mozaik virlisi ve patates Y virlisine dayanikli olduklar
belirlenmigtir. Bunun yaninda C. cardenasii’nin kuraga tolerant oldugu saptanmistir
(Grubben, 1977; Pickersgill, 1980; Anonim, 1983; Keles, 2007).

Odeigah ve ark. (1999) Nijerya’da yetistirilen Capsicum annuum ve Capsicum
frutescens tiirlerinde karakterizasyon igin elektroforez kullanim potansiyelini
arastirmistir. Calismada acgiga ¢ikan ve molekiiler agirhigi 22 ile 98 kilodalton olan 12
polipeptid band, ayirt edici 6zellikte bulunmustur. Sonuglar, 6 ¢esit 7 polipeptid bandin
boyanma yogunlugu ve var/yok temeli ile karakterize edilebilecegini gdstermistir.

Sanwen ve ark. (2000) gen bankasinda bulunan biberlerde farkliliklarin
belirlenmesi amaciyla SSR  markirini  kullanmiglardir. Bu amag¢ dogrultusunda
Capsicum sekansinda degisik motiflere sahip 58 SSR belirlemislerdir. Bu SSR
primerlerinden 5 tanesi Capsicum hatlar1 arasindaki polimorfizmi belirleyebilmistir.

Walsh ve Hoot (2001) Capsicum (Solanaceae) ile ilgili {i¢ filogenetik problem
tizerinde durmuslardir: 1) Cinsin monofilisi, 2) Cins i¢indeki tiirlerin smirlarinin
belirlenmesi ve 3) Capsicum igindeki tiirlerin filogenetik iliskileri. Kloroplast atpB-rbcL
kodlanmamis bolgesi Capsicum’un 11 tiri ve 7 grup dist cinsinin filojenisini
olusturmak i¢in kullanmislardir. Capsicum i¢inde filogenetik iliskiler ve tiirlerin
sinirlart ile 1lgili sorular1 ¢6zmek icin niikleer waxy gen i¢indeki 5 introndan elde edilen
veriler ve atpB-rbcL verileri ayri ve kombine olarak kullanilmistir. Yaptiklar
caligmanin sonuglarina gore, Capsicum monofiletiktir. Hem molekiiler hem de
morfolojik olarak farkli olan Capsicum ciliatum ¢alisilan tiim diger Capsicum tiirlerinin
bagl oldugu ayni soydan gelen tiirlerin kardesidir. Capsicum cardenasii ve Capsicum
eximium kardes tiirlerdir ve C. tovarii, C. pubescens, C. chacoense, C. baccatum, C.
galapagoense, C. chinense, C. frutescens, ve C. annuum’un bagli bulundugu gruba
kardestirler. Akrabalik derecesi ¢ok ¢alisilmayan Capsicum galapagoense ise C.
annuum, C. chinense ve C. frutescens’in bagli oldugu gruba zay1f bir sekilde dahildir.

Kochieva ve Ryzhova (2003) ¢alismada 14 Capsicum annuum ¢esidini AFLP
markiri ile degerlendirmistir. Biiyiik meyveli tatli biberlerin genomik varyasyonunun
diisiik oldugunun bilinmesine karsin AFLP analizi ile biber cesitleri arasinda
polimorfizm belirlenmis ve gruplama yapilmistir. AFLP primerleri ile gesitler arasinda
belirlenen polimorfizm % 16.5 bulunmustur. Her gesit igin karakteristik AFLP deseni

elde edilmistir. Yedi gesit i¢in birkag spesifik fragment belirlenmistir. AFLP verileri ile



cesitler arasindaki genetik mesafe belirlenmis ve dendrogram Jacquard katsayisi ile
UPGMAya gore olusturulmustur.

Lanteri ve ark. (2003) tarafindan italya’nin kuzey batisinda smirl bir alanda
yetistirilen ve lokal olarak ‘Cuneo’ diye adlandirilan C. annuum L.’nin 5 popiilasyonu
arasinda ve icindeki genetik farkliligi belirlemek i¢in RAPD ve AFLP markirlar
kullanilmistir. Shannon’s farklilik indeksi ile yapilan genetik varyasyon analizleri
poplilasyon i¢inde % 58.4 ve poplilasyonlar aras1 % 41.6 oldugu ac¢iga ¢ikmistir. RAPD
ve AFLP markirlar ile ayr1 ayr1 yapilan analizler de paralel sonuglar elde edilmistir.

Toquica ve ark. (2003) Kolombiya Amazon Departmanina ait C. chinense Jacq.,
C. baccatum L., C. annuum L. ve C. frutescens tiirlerinde 71 biber genotipinde genetik
farkliliklarin belirlenmesi icin AFLP markir teknigi kullanmistir. Calismaya referans
olarak bir tiir grubuna ait 10 genotip eklenmistir. Nei-Li genetik benzerlik ile UPGMA
analizinden bir dendrogram ve coklu benzerlik analizi (MCA) ile Amazon genotipleri
¢ kiimede tanmimlanmistir. Kiimeler Capsicum chinense (genotiplerin gogunlugu),
Capsicum baccatum ve komplex annuum-frutescens’in gen grubu ile uyumlu olmustur.
Dordiincii grup referans olarak kullanilan Capsicum pubescens’e ait genotipleri
icermigtir. MCA analizi toplam varyasyonun % 95°i agiklnamistir. Toplam genetik
varyasyon diisiik (Ht: 0.119) bulunmus ve genetik index (Gst) 0.331 olarak elde
edilmistir.

Geleta ve ark. (2005) tarafindan 2001 ve 2002 yillar1 boyunca Giiney Afrika’nin
Free State Universitesi’nde farkli iilke orijinli 39 biber genotipi tesadiif bloklar:
deseninde ii¢ tekerriirlii olarak serada yetistirilmistir. Toplam 20 morfolojik 6zellik
incelenmis ve 6 AFLP primer kombinasyonu kullamilarak genetik mesafeleri
belirlenmistir. Her iki veri seti farkli genotipler arasinda yiiksek genetik mesafe ve
genetik farklilik gostermistir. Benzer meyve boyutlu genotipler birlikte gruplanmistir.
Etiyopya aci-uzun meyveli genotipler arasinda ki zayif genetik tabani, Etiyopya biber
1slaht programinda diinyanin farkli yerlerinden biber genotiplerinin getirilmesi ile
zenginlestirilmesi onerilmistir.

Kwon ve ark. (2005) biber genotiplerinde morfolojik 6zellikler ile ayirt edicilik,
uniformluk ve stabilite (DUS) testlerinin ve SSR markirlarinin karsilastirilmasiyla cesit
tanimlama i¢cin SSR markirlarinin  potansiyelinin arastirilmasi1 iizerine ¢alisma

yapilmistir. Altmis-altt biber genotipinde kullanilan 27 SSR markiri, toplam 89 allel
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vermigstir. Polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degeri 0.03 ve 0.877 arasinda degisimi ve
ortalama 0.529 olarak belirlenmistir. Kiimeleme analizi, genotipleri g¢esit 6zelliklerine
gore li¢ gruba ayirmistir. Morfolojik temelli kiimele analizi, SSR temelli dendrogram ile
cok az benzerlik gostermistir. Bununla beraber morfolojik veriler ile SSR arasinda
onemli bir korelasyon bulunamamastir.

Adetula (2006) Nijerya Ulusal Bahge Bitkileri Arastirma Enstitiisiine ait toplam
150 biber genetik kaynak koleksiyonunun karakterizasyonu ve degerlendirilmesini
yapmistir. RAPD markir teknigi kullanilarak genetik farklilik ve taksonomik iligkilerine
gore C. annuum ve C. frutences’e ait 50 genotip segilmistir. Kiimeleme analizi UPGMA
ile yapilmig ve genotipler 4 ana gruba ayrilmistir. Morfolojik ve molekiiler datalar,
Capsicum genotiplerinde dikkate deger farkliliklar ortaya koymustur.

Gogmen (2006) 16 biber genotipinde 31 SRAP primer kombinasyonu ile toplam
254 bant elde etmis ve bu bantlarin % 39’unun monomorfik % 61’inin ise polimorfik
oldugunu, ortalama bant sayisinin 8.18 ve polimorfik bant sayisinin 5 oldugunu rapor
etmistir. Calismada C. annuum ve C. frutescens arasinda yaklasik olarak % 30 benzerlik
tespit edilmistir. Arastirmada SRAP ve SSR markirlarindan elde edilen verilerin
kombine edilmesiyle genotiplerin genetik olarak aymrimmin daha iyi oldugu
belirtilmistir.

Capsicum cinsi 5’1 kiiltiir ve 22 tanesi yari-kiiltiir ve yabani olanlardan olusan 27
tiire sahiptir. Islah programlarinda genetik kaynaklarin kullanimi i¢in koleksiyondaki
genotiplerin tanimlanmasi ve degerlendirilmesi gereklidir. Yetmis Capsicum genotipi
arasinda genetik farklili§i tanimlamak ve muhtemel duplikasyonlar1 belirlemek icin
yapilan calismada RAPD markirlart kullanilmistir. Arastirmada elde edilen veriler
sonucunda tiir i¢i ve tiirler aras1 genetik cesitliligin var oldugu ve bu cesitliligin
morfolojik ve botanik siniflandirmalarla paralel oldugu tespit edilmistir. Tanimlanan 53
genotipin (16 adet C. annuum, 7 adet C. frutescens, 14 adet C. baccatum ve 16 adet C.
chinense) adina dogrulugu tespit edilmistir. Muhtemelen yabani bir tiir olan UENF 1620
en uzak genotip bulunmustur (Costa ve ark., 2006).

Keles (2007), biber 1slah ¢alismalarinda kullanilmak tizere 6 kez kendilenmis
562 biber genotipinde morfolojik karakterizasyon yapmistir. Morfolojik veriler SAS ve
NTSYSpc bilgisayar paket programi kullanilarak analiz edilmis ve dendogramlar

degerlendirilerek 96 adet genotip igeren koleksiyon olusturulmustur. Biber
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genotiplerinde ortalama benzerlik katsayisi sivri biberde 0.44, ¢arlistonda 0.42, yaglik
biberde 0.41, Kahramanmaras-Sanliurfa biberinde 0.37, siis biberinde 0.45 ve dolma
biberde 0.42 olarak hesaplanmistir. Temel Bilesenler Analizinde 53 morfolojik 6zellikte
ilk ii¢ Eigen degeri sonucu toplam varyans % 30 olarak belirlenmistir. Genetik ¢esitliligi
%100 aciklayan 25 morfolojik 6zelligin kendi iginde degerlendirildiginde ilk li¢ Eigen
degerinin toplam varyanst % 50’ye ulastig1 rapor edilmistir. Olusturulan koleksiyonda
16 sivri, 11 carliston, 11 yaglik, 9 Kahramanmaras-Sanliurfa, 9 dolmalik ve 10 siis
biberi genotipi ile diisiik sicaklik testlemesi sonucu belirlenen 10 duyarli, 10 orta
tolerant ve 10 tolerant genotipten olustugunu bildirmislerdir.

Aktas ve ark. (2009) altis1 1slah hatti olan 14 Tiirkiye biber genotipi arasindaki
genetik iliskiyi molekiiler ozellikler ile belirlemeye c¢alismislardir. Arastirmaya 5
yabanci biber genotipi de eklenmistir. Dort AFLP primer kombinasyonundan toplam
215 DNA fragmenti elde edilmis ve bunun 56 tanesi (% 26) polimorfik bulunmustur.
Alata Bahce Bitkileri Arastirma Enstitiistine ait 1slah hatlar1 benzer grupta kiimelenmis
ve ¢ok diisiik genetik varyasyon gostermisken diger Tiirk biber genotipleri kismen daha
yiiksek genetik farklilik sergilemistir.

Rego ve ark. (2010), 29 aci1 biber genotipinde 10 adet RAPD primeri kullanarak
genetik cesitliligi belirlemeye ¢alismislardir. Sekiz primerde (UBC-135, UBC-146,
UBC-155, UBC-168, UBC-228, UBC-247, UBC-253 ve UBC-269) polimorfik bantlar
elde etmislerdir. Biber genotiplerinin 10 farkli gruba ayrildigin1 ve genotipler arasinda
minumum mesafenin 0.09 oldugunu rapor etmislerdir. Arastirmacilar elde ettikleri
sonuclara gore RAPD markir sisteminin aci biber genotiplerinde genetik ¢esitliligi tespit
etmede basarili oldugunu bildirmislerdir.

Lijun ve Xuexiao (2012), bes kiiltiir biber tiiriinde genetik farkliligi ISSR markir
teknigini kullanarak belirlemeye caligmislardir. Kullanilan 13 primerden 135 band elde
edilmis ve bunlarin 102 tanesi (% 75) polimorfik bulunmustur. Capsicum annuum
kiiltiir tipi iki yabani tip tiir ile kiyaslandiginda daha az spesifik band vermistir. Nei gen
farklilik indeksi, Shannon farklilik indeksi ve genetik farklilik indeksi sirasiyla 0.21,
0.33 ve 0.8306 olarak bulunmustur. Kiimeleme analizi Capsicum annuum L., Capsicum
chinense Jacquin ve Capsicum frutescens L.’i bir grupta toplarken Capsicum baccatum
L. ve Capsicum pubescens Ruiz Pavon diger bir grupta toplanmistir. Capsicum annuum

en diisiik genetik farkliliga sahip ¢ikmustir.
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Dhaliwal ve ark. (2014) tarafindan ¢ogunlugu Hindistan orijinli 64 Sili biberi
genotiplerinde genetik farklilik 50 SSR markir1 kullanilarak belirlenmeye g¢aligilmistir.
Polimorfizm gosteren 27 SSR primerinde her lokusta ortalama 2.78 allel ile toplam 75
allel elde edigmistir. En yiiksek allel (4 allel) AVRDC PP32 numarali primerden elde
edilmistir. Polimorfik bilgi igerigi (PIC) ortalama degeri 0.59, deger araliklar1 0.39
(AVRDC PP 138) ile 0.78 (AVRDC PP 18) arasinda belirlenmistir. Kiimeleme analizi
genotipleri 9 gruba ayirmstir.

Nas (2016) tarafindan, biber (Capsicum annuum L.) saf hatlar1 arasindaki
genetik iliskinin belirlenmesi amaciyla yapilan ¢aligmada, 35 adet carliston ve 44 adet
dolmalik biber saf hatti arasindaki genetik benzerlik, SRAP (Sequence Related
Amplified Polymorphism) markérii ile arastirilmistir. Carliston ve dolmalik biber hatlari
icin sirastyla 71 ve 24 SRAP primer kombinasyonu denenmis ve carliston biber
hatlarinda 50, dolmalik biber hatlarinda 15 SRAP primer kombinasyonu polimorfizm
gostermistir. Arastirmada, carliston biber hatlarinda 123, dolmalik biber hatlarinda 25
adet polimorfik bant elde edilmis ve carliston biber hatlarin genetik benzerlik
diizeyleri 0.62 ile 0.98 arasinda degisim gosterirken dolmalik biber hatlarinda 0.54 ile
1.00 arasinda degisim gosterdigi belirlenmistir. Olusturulan dendrogramda en uzak
genotipler carliston biber hatlarinda 185 ile 193 numarali bireyler olurken dolmalik
biber hatlarinda 141 ile 168 numarali bireyler oldugu tespit edilmistir. Carliston
grubunda genetik olarak en yakin hatlar 190-191 ve 218-219, dolmalik biber hatlarinda
ise 163-164, 183-184 ve 180-181 nolu hatlar olmustur. Bu c¢alisma ile biberde SRAP
markirlarinin kendilenmis saf hatlarin genetik uzakliklarinin belirlenmesinde basarili
oldugu rapor edilmistir.

Zhang ve ark. (2016) tarafindan Cin biber genetik kaynaklarina ait yerel ¢esitler
ve poplilasyonuna ait 372 genotip ve farkli iilkelerden alinan 31 genotipte 28 SSR
markir1 kullanilarak genetik farklilik ¢alismasi yapilmis ve toplam 363 allel elde
edilmistir. Gen ¢esitliligi, polimorfik bilgi icerigi ve heterozigoti sirasiyla 0.09-0.92,
0.08-0.92 ve 0.01-0.34 olarak hesaplanmistir. UPGMA kiimeleme analizi Capsicum
annuum L.’yi diger biber tiirlerinden aymrmustir. Ugyiiz-altmis-sekiz Capsicum
annuum’a ait populasyon yapisi analizi, bitki ve meyve 6zelliklerine uyan uzak kiiltiir
bitkilerini de kapsayan ti¢ genetik grubu ortaya ¢ikarmistir. Ayrica genetik yap1 yerel

genotiplerin cografik orijinleri ile de iliskili bulunmustur.
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Bozokalfa ve ark. (2017) cografik konumu itibariyle ticaret yolu {izerinde
bulunan Tiirkiye, biberin diger iilkelere yayilmasinda rol oynamistir. Ulkemiz biber
yetistiriciliginde bir ¢ok yerel popiilasyonlar ve ticari g¢esitler kullanilmaktadir.
Calismada kullanilan biber genotipleri, 2004-2007 yillar1 arasinda yiirtitiilen yerel biber
cesitlerin morfolojik ve agronomik oOzellikler yoniinden karakterizasyonu yapilan
genotiplerden olusturmaktadir. Koleksiyondaki 94 biber genotipinin birbirine olan
genetik uzakliklari SRAP markir sistemi kullanilarak belirlenmistir. Arastirmada
kullanilan 33 SRAP markir kombinasyonu ile elde edilen veriler sonucunda
varyasyonun % 85’inin 9 faktor grubunda yer aldigi ve genotiplerin genetik

uzakliklariin % 62 ile % 94 arasinda degistigi rapor edilmistir.

2.2. Peroksidaz Gen Polimorfizm (POGP) Markarlari ile Tlgili Yapilan Calismalar

Gulsen ve ark. (2006), Buffalo grass [Buchloe dactyloides (Nutt.) Engelm.]
genotipleri ve 8 diger ¢im bitkisi arasindaki peroksidaz gen polimorfizmini
calismiglardir. Otuz-dort piring peroksidaz ¢cDNA kullanilarak alternatif ileri ve geri
primerleri ile 40 peroksidaz spesifik primeri dizayn edilmistir. Yirmi sekiz adet Buffalo
grass genotipi, 4 C4 ve 4 C3 ¢im bitkisi genotipleri ile yaptiklart ¢aliyjmada POGP
markir teknigini kullanmislardir. Yedisi buffalo grass ve dordii diger ¢im bitki tiirlerine
ait toplam 11 peroksidaz gen fragmenti sekans edilmistir. Bu sekanslardan 5 tanesi
piring (Oryza sativa L.) askorbat peroksidazi ile gruplanmistir. Bu sonuglar peroksidaz
gen ailesi primerlerinin genotipik farklilik ve evrimsel iligkilerin degerlendirilmesinde
kullanilabilecegini  gostermistir. Arastirmacilar ayrica PCR temelli peroksidaz
markirlarinin - ¢imlerde gen ekspresyon calismalarinda ve baglanti haritalarinda
kullanilma potansiyelinin oldugunu bildirmislerdir.

Giilsen ve ark. (2009), Tiirkiye’nin Akdeniz sahili boyunca Toros Daglarinin
giiney alanlarindan toplanmis 182 adet Cynodon genotipinin ploidi diizeyi ve gesitliligi
arasindaki iligkiyi RAPD, ISSR, SRAP ve POGP markir teknikleri kullanarak
belirlemeye calismislardir. Arastirmada, 13 POGP primeri ile polimorfik bantlar elde
etmiglerdir. Nadir allelleri tespit etme acisindan kullanilan 4 molekiiler markir
karsilastirildiginda POGP markirlarinin SRAP, RAPD ve ISSR’a gore % 5 ve % 10

diizeyinde nadir allelleri daha sik iireten markir oldugunu bildirmistir.
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Gulsen ve ark. (2010) 192 adet elma (Malus spp.) genotipi analizinde POGP
yontemi kullanarak yaptiklari ¢alismada 14 adet peroksidaz primeri kullanmislardir.
Calismada, 80-1000 bg araliginda 46 bant elde etmislerdir. Bu bantlardan 44 tanesi
polimorfik 6zellik gostermis ve polimorfizm oran1 % 96 olarak hesaplanmigtir. Bantlar
0.77 ortalama ile 0.56-0.98 benzerlik araliginda degistigi bildirilmis ve elma 6rnekleri
arasindaki genetik yakinlik ve evrimsel iliskinin belirlenmesi i¢cin POGP yonteminin
kullanisli oldugu rapor edilmistir.

Ceylan (2010), degisik ploidi seviyelerinde 59 bugday cesidinde (diploid,
tetraploid, hekzaploid) peroksidaz gen polimorfizmini belirlemek igin 14 farkli POX
primeri kullanilarak polimorfizm belirlemeye ¢alismis ve toplam 145 bant elde etmistir.
Bugday c¢esitleri arasinda % 74 oraninda polimorfizm belirlenmis ve 59 genotip
arasindaki genetik mesafe ortalama 0.82 bulunmustur. POX9, POX11, POX13 ve
POX14 primerleri tetraploid ve hekzaploid bugdaylar1 birbirinden ayirmistir.
Bugdaylarda daha once farkli markir sistemleri kullanilarak yapilan calismalarla
karsilagtirildiginda Peroksidaz gen polimorfizm (POGP) markirlarinin daha avantajh
oldugun bildirilmistir.

Tiirkiye’de dogal yayilis gosteren Echinops cinsi Ritrodes seksiyonu; Echinops
spinosissimus ve Echinops orientalis tiirleri ile temsil edilmektedir. Kaya (2011) yaptigi
calismada, Ritrodes seksiyonuna ait iki tiir ve 2 alt tiirden 42 birey ve 4 dis grupta
Peroksidaz Gen Polimorfizm (POGP) markir teknigi ile degerlendirmistir. Arastirmada
kullanilan 14 POGP primer kombinasyonunda 104 polimorfik bant elde edilmistir. En
yiiksek bant sayis1 (15 bant) Pox1F/Pox1R primer kombinasyonundan alinmisken en
diisiik bant sayis1 (3 bant) Pox11F/Pox11R primer kombinasyonundan elde eilmistir.
Bireyler arasindaki genetik mesafe 0.66 ile 0.96 arasinda bulunmustur. Bu c¢alisma
POGP markir sisteminin Echinops tiirlerinde kullanilabilecegini géstermistir.

Ocal ve ark. (2014) 256 karpuz [Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum. ve Nakai]
genotipinde farklilik, poplilasyon yapist ve baglanti esitsizligi peroksidaz gen
polimorfizm (POGP) markirlar1 kullanilarak belirlemeye c¢alismistir. On-dért POGP
primeri yiiksek oranda (% 98) polimorfizm gostermistir. UPGMA, neighbor-joining
(NJ) ve temel bilesenler analizi (PCA) karpuz genotipleri arasinda diisiik oranda genetik
farklilik oldugunu gostermistir. Bayesian analizi 258 karpuz genotipini 3 alt gruba

ayrrmigtir. Molekiiler varyans analizi (AMOVA) alt popiilasyonlar icinde % 54
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molekiiler varyasyon belirlemistir. Baglanti esitsizligi (LD) analizi POGP lokuslari
arasinda LD varligin1 isaret etmistir.

Uzun ve ark. (2014), 80 Citrus ve ona yakin olan Aurantioideae arasindaki iliski,
farkliliklarin - belirlenmesi ve popiilasyon yapisi analizleri igin peroksidaz gen
polimorfizm (POGP) markirlarin1 kullanmigtir. On-dort primer toplam 148 fragment
tiretmis ve bunun 147 tanesi polimorfizm gostermistir. UPGMA analizi genotiplerde
0.27 ile 0.98 araliginda benzerlik aciga c¢ikarmistir. Bu ¢alismadaki sonuglar farkli
markir sistemleri ile yapilan ¢aligmalarla ¢ogunlukla tutarli bulunmus fakat birkag
farklilik belirlenmistir. Clauseninae (tribe Clauseneae) alt-tribi Citreae tribinin alt-
tribinden agik bir sekilde ayrilmamistir. Genotipler arasinda 6 alt popiilasyon
olusmustur.

Pinar ve ark. (2016), 69 Tiirk ve 27 yabanci badem c¢esidinde POGP markirlari
kullanarak UPGMA analizi ile genetik farklilik ve iliski belirlemeye ¢alismistir. Sekiz
peroksidaz primerinden toplam 83 fragment elde edilmis ve bunun % 94’{i polimorfizm
gostermistir. Badem genotipleri arasindaki benzerlik orani 0.63 ile 0.93 arasinda
bulunmustur ve tiim genotipler ayrilmistir. Ortak genetik ge¢mis ve bolgeler aras1 gen
gociinden dolay1 genellikle Tiirk ve yabanci genotipler karigik kiimelenmistir. Bazi
kiiciik gruplar disinda kiimelenme cografik bolge temelli olmamistir. Bu calisma
peroksidaz gen markirlariin  bademlerde genetik iligkilerin tanimlanmasinda

kullanilabilecegini gostermektedir.



3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal

3.1.1.Bitkisel materyal

Calisma Van Yiiziincii Y1l Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Tarimsal Biyoteknoloji
Boliim Laboratuvart ve Alata Bahge Kiiltiirleri Arastirma Enstitlisiine ait sera ve
laboratuvarlarinda gergeklestirilmistir. Bitkisel materyal olarak Alata Bahge Kiiltiirleri
Arastirma Enstitiisii’'nden temin edilen (bazilar1 hastalik ve zararhilara Kkarsi
dayanikli/tolerant 6zellik gosteren, farkli tiplerde ve farkli kokenlerden gelen), 64 C.
annuum, 6 C. frutescens ve 1 C. Chinense tiirlinden olmak tizere toplam 71 adet

Capsicum genotip/gesit kullanilmistir (Cizelge 3.1).

Cizelge 3.1. Tez ¢alismasinda kullanilan 71 Capsicum genotip/gesit numarasi ve

ozellikleri
Dendrogram kodu Genotip Orijin Ozellik
Numarasi
Hybridl Tiirkiye -
Hybrid2 Tiirkiye -
283A Tiirkiye -
ChiliPepperl 221 Tiirkiye Siis biberi
FloridaVR2 56 Florida/ABD Sivri biber, Florida VR2, Potato Virus Y
(PVY)'ye dayanikl
LamiaType 1608 Tirkiye 2-3 dolmalik biber biiyiikliigiinde,
. 67 - Siis biberi, Cok yillik, CMV ve ToMV'ye
Perennial
dayanikli
KmarasPepper2 1779 Tiirkiye Kahramanmaras biberi
BellPepperl 467 Tirkiye Dolmalik biber
ChiliPepper3 320 Tiirkiye Siis biberi
Kapia2 1121A Tirkiye Yaglik biber
Charleston2 441 Tirkiye Carliston
BellPepper2 405 Tiirkiye Dolmalik biber
frutescensl 1842 California Universitesi, ABD C. frutescens (Pl 281418)
chinense2 1840 Georgia Universitesi C. chinense (Pl 159264)
SivriPepper3 215 Tiirkiye Sivri biber (kisa meyve)
KmarasPepper4 111 Tiirkiye Kahramanmaras biberi
ChiliPeppera 47 India Siis biberi, Hindistan kokenli, Yiiksek sic.
tolerant, diisiik sic. Hassas
frutescens2 1841 California Universitesi, ABD C. frutescens (Pl 281421)
HatayPepper 1676 Tirkiye Hatay biberi (Geyik boynuzu tipinde)
66 ABD Dolmalik Biber (Yolo Wonder), PVY ve
Yolowonder TMV'ye dayanikli
SivriPepper4 343 Tiirkiye Sivri biber
frutescens4 1843 California Universitesi, ABD C. frutescens (Pl 281419)
SanlurfaPepperl 302 Tirkiye Sanlwrfa biberi
frutescens5 1845 California Universitesi, ABD C. frutescens (P 281422)
ChiliPepper5 390 Tiirkiye Siis biberi
ChiliPepper6 293A Tiirkiye Siis biberi
SivriPepperb 475A Tiirkiye Sivri biber
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Cizelge 3.1. Tez ¢alismasinda kullanilan 71 Capsicum genotip/¢esit numarasi ve
ozellikleri (devam)

Dendrogram kodu Genotip Orijin Ozellik

Numarasi
BellPepper3 468 Tiirkiye Dolmalik biber
SivriPepper6 164 Tiirkiye Sivri biber
BellPepper4 458 Tiirkiye Dolmalik biber
HungarianPepperl 776-7 Macaristan Macar biberi
BellPepper5 244 Tiirkiye Dolmalik biber (konik meyveli)
YoloY 63 ABD Yolo Y, PVY ve TMV'ye dayanikli
ChiliPepper7 N50 Tiirkiye Siis biberi, Nematoda dayanikli
SivriPepper?7 425 Tiirkiye Sivri biber, heterosis giicii yiiksek
SivriPepper8 24-A Tiirkiye Sivri biber
HungarianPepper2 765-4-1B Macaristan Macar biberi
HungarianPepper3 765-4-2B Macaristan Macar biberi
BellPepper6 15-A Tiirkiye Dolmalik biber
SivriPepper10 409 Tiirkiye Sivri biber, heterosis giicii yiiksek
ChiliPepper8 398-A Tiirkiye Mut biberi, ince tipli, act, sivri biber
B7 B-7 Turkiye -
SivriPepperll N164 Tiirkiye Sivri biber, Nematoda dayanikli
KmarasPepper6 107 Tirkiye Kahramanmarasg biberi
SivriPepper12 32 Tiirkiye Sivri biber, heterosis giicti yiiksek
KmarasPepper7 1452 Tiirkiye Kahramanmarasg biberi
Charleston4 333 Tiirkiye Carliston, heterosis giicii yiiksek
SanliurfaPepper2 INAN Tiirkiye Sanlrfa biberi
Sivripepperl4 331 Tiirkiye Sivri biber, heterosis giicii yiiksek
Kapia3 K34 Tirkiye Karaisali biberi, yaglik biber
Kapia4 K7 Tirkiye Karaisali biberi, yaglik biber
ChilliPepper9 317 Tiirkiye Siis biberi
ChiliPepper10 35 Tiirkiye Siis biber
ChiliPepper1l 261 Tiirkiye Siis biberi
KmarasPepper8 KMH-1 Tiirkiye Kahramanmaras biberi
frutescens? 287-A - C. frutescens (giil biberi)
Kapiab K25 Tirkiye Karaisali biberi, yaglik biber
HungarianPepper8 774-4-2B Macaristan Macar biberi, heterosis giicii yiiksek
frutescens8 287 - C. frutescens (giil biberi)
SweetPicle 1895 Tiirkiye Siis biberi, Sweet pickle
KmarasPepper9 250 Tiirkiye Kahramanmarasg biberi
BellPepper8 1530 Tiirkiye Dolmalik biber
SivriPepper16 195 Tiirkiye Sivri biber
SivriPepperl7 438 Tiirkiye Sivri biber, verim ¢ok yiiksek
SivriPepperl18 407 Tiirkiye Sivri biber, verim ¢ok yiiksek
Avricne 1882 ABD Aricne, Amerika kokenli
Kapiab 953w Tiirkiye Yaglik biber, verim yiiksek
SivriPepper19 332-D Tiirkiye Sivri biber
KmarasPepper10 1787 Tirkiye Kahramanmarasg biberi
SivriPepper20 32-B Tiirkiye Sivri biber, heterosis giicii yiiksek

3.1 Yontem

3.1.1 Bitkilerin yetistirilmesi

Temin edilen bitki tohumlar1 DNA izolasyonu icin sera kosullarinda 2:1
oraninda torf:perlit karigimi igeren viyollere ekilmis ve yeterli ger¢ek yaprak elde

edilinceye kadar gerekli bakim islemleri yapilmistir
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3.2.2. Genomik DNA izolasyonu

Genotiplere ait alinan yapraklar 24 saat siireyle -80°C'de derin dondurucuda

bekletilmistir. DNA izolasyonundan hemen 6nce -80°C'de dondurulmus taze yapraklar,

liyoflizatorde (CHRIST-ALPHA 2-4 LD plus) kurutulmus ve Tissue Lyser’da

(QIAGEN-Tissue Lyserll) ogiitiilmiistiir. Ogiitiilmiis yaprak numunelerinden elde

edilen

toplam genomik DNA izolasyonu, Murray ve Thompson (1980)’m DNA

ekstraksiyon protokolii modifiye edilerek yapilmistir.

3.2.3. DNA izolasyon protokolii

10.
11.
12.

13.
14.
15.

Ortalama 180- 200 mg &giitiilmiis doku 2 m1’lik PCR tiipiine yerlestirilmistir.

Su banyosu 65°C’ye ayarlanmuistir.

1 ml ekstraksiyon tamponu [50 mM Tris-HCI, pH8.0, 700 mM NaCl, 10 mM
EDTA, % 1 (w/v) CTAB (cetyltriethylammoniumbromide), % 1 (v/v) beta-
mercaptoethanol] ve 1 ul RNAse eklenerek vortex ile karistirilmistir.

Ornekler 45 dakika su banyosunda bekletildikten sonra sogumaya birakilmigtir.
Soguma isleminden sonra drnekler {izerine 1000 pl chloroform: isoamyl (24:1
hacim) ¢6zeltisi ilave edilmis ve iyice karigmasi saglanmistir.

14000 rpm’de 5 dk. santrifiij yapilmistir.
Ust faz pipetle gekilerek temiz bir 2 mI’lik tiipe aktarilmustir.
Uzerine 100 ul CTAB (% 10 w/v) eklenmis ve iyice karistirmak icin ters-diiz
edilmistir.
Karisim igleminden sonra tiiplere 1000 pl chloroform: isoamyl (24:1 hacim)
eklenmis ve tekrar karigsmasi saglanmistir.

14000 rpm’de 5 dk. santrifiij yapilmistir.

Ust faz pipetle cekilerek temiz bir 2 m1’lik tiipe aktarilmistir.

Cozelti tizerine 1000 pul PB (presipitasyon tamponu) tamponu [50 mM Tris-
HCI, pH8.0, 10 MM EDTA, % 1 (w/v) CTAB (cetyltriethylammoniumbromide)]
eklenerek hafifce ters-diiz edilmistir.

Cozelti ortalama 30-35 dk. oda sicakliginda inkiibe edilmistir.

1400 rpm’de 10 dk. santrifiij edilerek sivi kisim uzaklastirilmstir.

Pelet tizerine 400 pl 1 M NaCl ilave edilmistir.
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16. 60 °C su banyosunda 20 dk. bekletilmistir.

17. Su banyosundan ¢ikarilan pelet tizerine 1000 pl % 95 soguk etil alkol (ETOH)
eklenmis ve iyice karistirilmistir.

18. Cozelti -20°C’de gece boyunca bekletilmistir.

19. 1400 rpm’de 10 dk. santrifiij edilerek sivi kisim uzaklagtirilmistir.

20. Cokelti tizerine 500 pl % 70’lik ETOH eklenmistir.

21. 1400 rpm’de 5 dk. santrifiij edilerek sivi kisim uzaklastirilmistir.

22. Cokelti 37°C’de 30 dk. tiiplerin kapaklar1 agik bir sekilde inkiibe edilerek
kurumasi saglanmistir.

23. Kurumus DNA pelet tizerine 100 pl steril distile H,O ilave edilmistir.

3.2.4. DNA miktan ve kalitesi

PCR reaksiyonlarinda kullanilacak DNA’nin miktar1 ve kalitesi 6nemlidir.
Izolasyon sonrast DNA konsantrasyonu Nano Drop (Thermo Scientific-Nanodrop2000)

ile ol¢tilmiis (Cizelge 3.3.) ve PZR reaksiyonlar1 i¢in 25 ng/ul’ye seyreltilmistir.

Cizelge 3.2 Capsicum tiir/genotiplerinden izole edilen genomik DNA 6rneklerinin
Nanodropta 6l¢iilen konsantrasyonlari

Dendrogram kodu Genotip Orijin Ozellik
Numarast
Hybridl Tiirkiye -
Hybrid2 Tiirkiye -
283A Tiirkiye -
ChiliPepperl 221 Tiirkiye Siis biberi
- 56 Florida/ABD Sivri biber, Florida VR2, Potato Virus Y
FloridaVR2 (PVY)'ye dayanikli
LamiaType 1608 Tirkiye 2-3 dolmalik biber bityiikliginde,
Perennial 67 - Sis biberi, Cok yillik, CMV ve ToMV'ye
dayanikl

KmarasPepper2 1779 Tirkiye Kahramanmaras biberi
BellPepperl 467 Tiirkiye Dolmalik biber
ChiliPepper3 320 Tirkiye Siis biberi
Kapia2 1121A Tirkiye Yaglik biber
Charleston2 441 Tiirkiye Carliston
BellPepper2 405 Tirkiye Dolmalik biber
frutescensl 1842 California Universitesi, ABD C. frutescens (Pl 281418)
chinense2 1840 Georgia Universitesi C. chinense (Pl 159264)
SivriPepper3 215 Tirkiye Sivri biber (kisa meyve)
KmarasPepper4 111 Tiirkiye Kahramanmarag biberi

- 47 India Siis biberi, Hindistan kokenli, Yiksek sic.
ChiliPepper4 tolerant, diisiik sic. Hassas
frutescens2 1841 California Universitesi, ABD C. frutescens (Pl 281421)
HatayPepper 1676 Tirkiye Hatay biberi (Geyik boynuzu tipinde)
YoloWonder 66 ABD Dolmalik Biber (Yolo Wonder), PVY ve

TMV'ye dayanikl

SivriPepper4 343 Tirkiye Sivri biber
frutescens4 1843 California Universitesi, ABD C. frutescens (Pl 281419)
SanlurfaPepperl 302 Tiirkiye Sanlwurfa biberi
frutescensb 1845 California Universitesi, ABD C. frutescens (Pl 281422)
ChiliPepper5 390 Tiirkiye Siis biberi
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Cizelge 3.2 Capsicum tiir/genotiplerinden izole edilen genomik DNA 6rneklerinin

Nanodropta 6lgiilen konsantrasyonlar: (devam)

Dendrogram kodu Genotip Orijin Ozellik

Numarasi
ChiliPepper6 293A Tiirkiye Siis biberi
SivriPepper5 475A Tiirkiye Sivri biber
BellPepper3 468 Tirkiye Dolmalik biber
SivriPepper6 164 Tiirkiye Sivri biber
BellPepper4 458 Tiirkiye Dolmalik biber
HungarianPepperl 776-7 Macaristan Macar biberi
BellPepper5 244 Tiirkiye Dolmalik biber (konik meyveli)
YoloY 63 ABD Yolo Y, PVY ve TMV'ye dayanikli
ChiliPepper7 N50 Tirkiye Siis biberi, Nematoda dayanikli
SivriPepper7 425 Tiirkiye Sivri biber, heterosis giicii yiiksek
SivriPepper8 24-A Tiirkiye Sivri biber
HungarianPepper2 765-4-1B Macaristan Macar biberi
HungarianPepper3 765-4-2B Macaristan Macar biberi
BellPepper6 15-A Tiirkiye Dolmalik biber
SivriPepper10 409 Tiirkiye Sivri biber, heterosis giicii yiiksek
ChiliPepper8 398-A Tiirkiye Mut biberi, ince tipli, ac1, sivri biber
B7 B-7 Tiirkiye -
SivriPepperll N164 Tiirkiye Sivri biber, Nematoda dayanikli
KmarasPepper6 107 Tiirkiye Kahramanmaras biberi
SivriPepperl2 32 Tiirkiye Sivri biber, heterosis giicii yiiksek
KmarasPepper7 1452 Tirkiye Kahramanmaras biberi
Charleston4 333 Tirkiye Carliston, heterosis giicii yiiksek
SanliurfaPepper2 INAN Tiirkiye Sanlmurfa biberi
Sivripepperl4 331 Tiirkiye Sivri biber, heterosis giicii yiiksek
Kapia3 K34 Tiirkiye Karaisali biberi, yaglik biber
Kapia4 K7 Tiirkiye Karaisali biberi, yaglik biber
ChilliPepper9 317 Tiirkiye Siis biberi
ChiliPepper10 35 Tiirkiye Siis biber
ChiliPepperl1l 261 Tiirkiye Siis biberi
KmarasPepper8 KMH-1 Tiirkiye Kahramanmarag biberi
frutescens? 287-A - C. frutescens (giil biberi)
Kapia5 K25 Tiirkiye Karaisali biberi, yaglik biber
HungarianPepper8 774-4-2B Macaristan Macar biberi, heterosis giicti yiiksek
frutescens8 287 - C. frutescens (giil biberi)
SweetPicle 1895 Tirkiye Siis biberi, Sweet pickle
KmarasPepper9 250 Tiirkiye Kahramanmarag biberi
BellPepper8 1530 Tiirkiye Dolmalik biber
SivriPepper16 195 Tiirkiye Sivri biber
SivriPepperl7 438 Tiirkiye Sivri biber, verim ¢ok yiiksek
SivriPepperl8 407 Tiirkiye Sivri biber, verim ¢ok yiiksek
Avricne 1882 ABD Aricne, Amerika kokenli
Kapiab 953W Tiirkiye Yaglik biber, verim yiiksek
SivriPepper19 332-D Tirkiye Sivri biber
KmarasPepper10 1787 Tiirkiye Kahramanmaras biberi
SivriPepper20 32-B Tiirkiye Sivri biber, heterosis giicii yitksek

3.2.5. Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR/PCR)

Bu c¢alismada. Giilsen ve arkadaslar1 (2010) tarafindan gelistirilen Peroksidaz
gen polimorfizmi

primerlere ait detayli bilgi Cizelge 3.3’de verilmistir.

(POGP) markir teknigi

kullanilmistir.

Calismada kullanilan
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Cizelge 3.3 Tez galismasinda kullanilan POGP primerleri, baz dizilimleri ve yapisma

Sicakliklart
Primer ismi Baz Dizisi (5'-3") Yapisma sicakligi (°C)
POX1F CTCGACCTACAAGGAC 46
POX1R ATGTAGGCGCTGGTGA
POX2F CTCGACGTCAAGGACCTC 46
POX2R GCCCATCTTCACCATGG
POX3F CAACGAGACCAACATCGA 47
POX3R CCTGATCTGTCCCTGCG
POX4F TTACGCTACATACAATTTCAA 46
POX4R ACTCGACTGCGACCAG
POX5F CACACGATCGGGGCGATC 53
POX5R AATCTGCCGGCAGAGCC
POX6F TACCCGACGGTGAGC 40
POX6R CTTGATCGTACTGACTCTA
POXTF CTCGACACAACCGATGTTG 47
POX7R TTCACAAACTAGTCACAATCACA
POX8Fa CACCATCAAGAGCGTCATAAC
POX8Ra TTGGGCGTCGTCGTGT 50
POX8Fa CACCATCAAGAGCGTCATAAC
POX8Rb TTGCTAGAGCGAGCTGG 50
POX8Fa CACCATCAAGAGCGTCATAAC
POX8Rc ATCCTCCATGCATGCCTTC 50
POX9F GGCGTCGGCGTCG
POX9R ATCGGGAAGCTTCCCCTC 52
POX10Fa CCACGCCCTCATCGC
POX10Ra CATCTGGCCGTGCGTC 50
POX10Fb CCGAGGGACACGACGAC
POX10Rb GAGCGTGGTGATGTCGG 50
POX10Fc CTGTCCAACAAGGGCCTC
POX10Rc CAGGTTGCTCTACAGATCCCG 50
POX10Fd GTTCTGCAGCGCCTTCG
POX10Rd AAACATGTAGCGCTCCACAAC 50
POX10Fd GTTCTGCAGCGCCTTCG
POX10Re GGGTCACTCAGCAGGGC 50
POX11F CCTTCTTCTTGCCATCTTGC
POX11R CATATCGCTCCACGACCTTT 51
POX12Fa CGAGCTGAGAGTGAATCGATC
POX12Ra CTTGAACGCCTGGATGAGC 50
POX12Fb CTCTCTCCTGGGGGTTCTATGC
POX12Rb GCGAGCGTGGTGATGTC 55
POX12Fc CGTGAGGTGGCACCTCAC
POX12Rb GCGAGCGTGGTGATGTC 55
POX13F GACGGTTCTATTGGGAAGAAG
POX13R CATGAAAGTGATGAGATGGC 47
POX14F CTCATCGTTAACGTCGCATC
POX14R GATGCAAGGAGTATAGTGCAAATG 50

Cizelge 3.3’de verilen 22 primer ¢ifti ile Capsicum genotip/cesitlerinde PZR
iirtini ve polimorfizm verenlerin tespiti i¢in rastgele secilen 8 adet tiir/genotipte PZR

yapilmistir. Polimorfizm gosteren 14 primer ¢ifti tim Capsicum genotip/cesitlerinde
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molekiiler karakterizasyon yapmak i¢in kullanilmistir. PZR reaksiyonlar1 her tiip i¢in 20

ul olacak sekilde ayarlanmistir (Cizelge 3.4).

Cizelge 3.4 POGP markir tekniginde kullanilan polimeraz zincir reaksiyonu bileseni

PCR Bileseni Kullanilan miktar (pl)
dH,0O 4.5
Primer R (5mM) 3.0
Primer F 3.0
Buffer 2.0
MgCl; (25mM) 2.5
dNTP (2.5mM) 2.0
TagPolimeraz (5UFermentas) 0.2
BSA 0.8
gDNA (25 ng/ pl) 2.0
Toplam reaksiyon hacmi 20.0

Reaksiyonlar  thermal cycler cihazinda (Applied Biosystems-Veriti)

gerceklestirilmigtir. Biitiin PZR bes basamakta gergeklestirilmistir (Cizelge 3.5).

Cizelge 3.5 POGP markir teknigi i¢in kullanilan PZR déngiisii

Basamaklar

Sicaklik/Siire/Dongii

On Denatiirasyon
Denattirasyon
Yapigsma

Uzama
Son Uzama
Bekleme

94°C/ 2 dk./ 1 dongii

94°C/1 dk. /34 dongii

48-57°C/ 1 dk. / 34 dongii (primere bagli
olarak degismek iizere)

72°C/ 1 dk. / 34 dongii

72°C/ 5 dk./ 1 dongi

+4 °C

3.2.6. Agaroz jel elektroforezi

POGP analizleri igin elde

edilen PZR dirlinleri 1XxTAE tampon c¢ozeltisi

kullanilarak % 2.5’lik agaroz jelde 110 V / 5 saat kosularak yiiriitiilmiistiir. Ayrisan
bantlarin biyiikliigii 100-20000 baz ¢ifti araliginda DNA markir1 (ThermoFisher.

ZipRuler Express DNA Ladder) kullanilarak belirlenmistir. Amplifikasyon yapan DNA

bandlarmin goriintiileri 0.5 pg/ml konsantrasyonda ethidium bromit ile boyanarak UV

kaynag altinda goriintiileme cihazinda resimleri ¢ekilerek elde edilmistir.
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3.2.7. Verilerin degerlendirilmesi

Veri analizi i¢in sadece tekrarlanabilir ve okunabilir bantlar kullanilmigtir. Her
bir POGP primer ¢ifti i¢in ¢ogaltilan PZR firlinlerinin jel goriintiileri; bantlarin varligi
durumunda (1), yoklugu durumunda (0) degerleri girilerek skorlama yapilmistir.
Yetmisbir biber genotipi arasinda genetik cesitlilik, Jaccard'in benzerlik katsayisina
(Jaccard 1987) dayanan UPGMA yontemi kullanilarak yapilmigtir. Cogaltilan her bir
POGP markirt i¢in toplam bant sayisi, polimorfik bant sayist hesaplanmistir.
Polimorfizm bilgi igerikleri (PIC. Polymorphism Information Content) Laborda ve ark.
(2005)'na gore yapilmistir. Genetik benzerlik matriksi PAST3 programinda Jaccard
katsayist (Jaccard, 1987) kullanilarak hesaplanmistir. Genotipler arasindaki uzaklik
Jaccards benzerlik katsayisi alinarak hesaplandiktan sonra UPGMA (Unweighted Pair
Group Method with Arithmetic Mean) ile hesaplanmis ve ITOL: interactive tree of life

(itol.embl.de) sitesinde dendrogram olusturulmustur.

3.2.8. Popiilasyon yapis1 analizi

Popiilasyon yapisi analizleri STRUCTURE v.2.3.4 (Pritchard ve ark. 2000)
yazilimi ile admixture modeline gore elde edilmistir. STRUCTURE programina
popiilasyon numaralar1 (K), her biri her lokustaki bir allel setinin frekans1 karakterize
edilerek girilmistir. Popiilasyon numaralar1 (K) karistirilmis ve iliskilendirilmis allel
frekanslarinin karakterize edilmesi modeline gore 1-10 arasinda secilmistir. Her bir
deger i¢in bagimsiz 10 tekrarlama [50.000 Burn-in periods ve 150.000 MCMC (Monte
Carlo Markov Chain) (Evano ve ark., (2005)] ile farkli K degerleri (1’den 10’a kadar)
test edilmistir. Ardistk K degerleri arasindaki verilerin logaritmik olasiliklarindaki
degisim, dogru alt popiilasyon numarasini tespit etmek i¢in kullanilan STRUCTURE
programinin ¢iktilarindan elde edilmistir. Structure Harvester kullanilarak Delta K (AK)
yontemine gore en uygun K degeri (alt popiilasyon sayisi) belirlenmistir. Ayrica
popiilasyonlarin dagilimi PAST3 kullanilarak temel koordinat analizi (PCoA) ile de
analiz edilmistir. Biber koleksiyonunda genetik farklilik parametreleri Pop Gene ver.

1.32 (Yeh ve ark., 2000) paket programi kullanilarak belirlenmistir.



4. BULGULAR VE TARTISMA

Alata Bahge Kiiltiirleri Arastirma Enstitiisii biber genetik kaynaklarindan temin
edilen 71 Capsicum genotip/cesidinde genetik varyasyonun ve genotipler arasi genetik
iliskinin belirlenmesi amaciyla Giilsen ve arkadaslar1 (2007) tarafindan gelistirilen
POGP markir teknigi biberde ilk kez kullanilmastir.

Bu tez c¢alismasinda, Capsicum genotiplerinde polimorfizm veren POGP
primerlerinin tespiti igin rastgele secilen 8 adet genotipte 22 primer ¢ifti ile 6n tarama
yapilmistir. Se¢ilmis olan 8 adet genotipte polimorfizm gosteren 14 primer g¢ifti tiim
Capsicum genotip/gesidinde molekiiler karakterizasyon yapmak i¢in kullanilmistir
(Cizelge 4.1). Calismada kullanilan 14 POX primerine ait bazi PCR jel goriintiileri Sekil
4.1-4.2- 4.3- 4.4- 4.5- 4.6- 4.7- 4.8 de verilmistir.

PZR analizlerinde kullanilan 14 POGP primer ¢iftinden toplam 139 bant elde
edilmis ve bunlardan 120 tanesi (% 85.6) polimorfik 6zelliktedir. Primer kombinasyonu
basina ortalama skorlanan bant sayis1 9.9 ve ortalama polimorfik bant sayis1 8.6 olarak
hesaplanmistir. Toplam bant sayisi bakimindan karsilastirildiginda en yiiksek bant
sayist (14 adet) POX10Fa-POX10Rd primer kombinasyonundan elde edilmisken en
diisiik bant sayist (7 adet) POX10Fa-POX10Ra. POX10Fb-POX10Rc ve POX10Fd-
POX10Re primer kombinasyonlarindan elde edilmistir (Cizelge 4.1). Bu tez
calismasinda elde edilen polimorfik bant sayisi, Ibarra-Torres ve ark. (2015) ile Aktas
ve ark. (2009)’nin daha 6nceden yaptiklari ¢alismalarda elde ettikleri sayilardan yiiksek
cikmistir. Ibarra-Torres ve ark. (2015) C. pubescens and C. annuum’da tiir igi ve tiir
aras1 genetik cesitliligi belirlemek ic¢in polimorfik 24 SSR ve 36 ISSR bandi elde
etmiglerdir. Aktas ve ark. (2009) Tirk C. annuum genotiplerindeki ¢esitliligi
degerlendirmek i¢in 56 polimorfik bant elde etmislerdir. Aymi sekilde bu tez
calismasinda elde edilen polimorfizm oran1 Gé¢men (2006)’nin 16 biber genotipinde 31
SRAP primer kombinasyonu ile elde ettikleri polimorfizm oranindan (% 61) ve
Kochieva ve Ryzhova (2003)’nin C. annuum genotilerinde AFLP markir teknikleri ile
elde ettikleri polimorfizm oranindan (% 16.5) daha yiiksek bulunmustur. Ote yandan
yaptigimiz c¢aligma ile kiyaslandiginda daha yiiksek seviyede polimorfizm elde edilen

bir ¢aligmada, Krishnamurthy ve ark. (2015). 59 C. annuum and C. baccatum
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genotiplerinde AFLP kullanarak 389 tanesi polimorfik olmak iizere toplamda 414 bant
elde etmislerdir. Bununla birlikte. AFLP (Krishnamurthy ve ark. 2015) ve POGP
(mevcut c¢alisma) markorleri kullanilarak yapilan her iki c¢alismanin da diger
caligmalarla karsilastirildiginda daha yiliksek polimorfik bantlar ortaya ¢ikardig
goriilmektedir. Bu nedenle, POGP'nin  Capsicum'daki genetik varyasyonlar1 tespit
etmek i¢in ekonomik bir markdr segenegi olabilecegi sonucuna varilabilir.

Polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degerleri incelendiginde en yiiksek deger 0.97 ile
POX10Fa-POX10Rb primer kombinasyonundan alinmisken en diisiik deger 0.48 ile
POX6Fa-Fb primer kombinasyonundan alimmistir. Ortalama PIC degeri 0.75 olarak
hesaplanmistir (Cizelge 4.1). PIC degerlerinin hem degisim araligi hem de ortalamast,
Kwon ve ark. (2005)’nin 66 biber genotipinde 27 SSR kullanarak elde ettikleri 0.03-
0.877 araligi ve 0.529 ortalamadan, Zhang ve ark. (2016)’nin Cin biber genetik
kaynaklarina ait 372 genotip ve farkli iilkelerden temin edilen 31 genotipte 28 SSR
markiri ile yapilan ¢alismada elde etikleri 0.08-0.92 PIC deger araligindan, Naegele ve
ark. (2016)’nin 9 farkli iilkeden olusturduklar1 C. annuum koleksiyonunda SSR
markorleri kullanarak elde ettikleri degerlerden (P1C=0.40) daha yiiksek bulunmustur.
Bu ¢alismada elde edilen ortalama PIC degeri, Rai ve arkadaslar1 (2013) tarafindan
farkli cografi kokenlere ait Capsicum koleksiyonunda SSR kullanarak bulduklari PIC
degerinden (0.69) daha yiiksek bulunmustur.

Allelik ¢esitlilik ve markorlerin genomik dagilimi, gesitlerin tanimlanmasi igin
evrensel kriter olarak kabul edilir. Werner ve ark. (2004)’na gore aday belirteclerin allel
frekansinin 0.1'den yiiksek olmasi gerekmektedir. Tiim primerler i¢in bu degerden daha
yiiksek bir Shannon bilgi indeksi degeri elde edilmistir. Bu ¢alismada ortalama Shannon
bilgi indeksi 0.29 olarak belirlenirken, maksimum (0.35) ve minimum (0.18). Shannon
bilgi indeksi sirasiyla POX10Fa-POX10Rc ve POX10Fa-POX10Ra primer
kombinasyonlarindan elde edilmistir (Cizelge 4.1). Bu sonuglar Aktas ve ark.
(2009)’nin Tiirk biberinde yaptiklari arastirmada elde ettikleri sonuglar ile paralellik
gostermektedir. Bununla birlikte, aralik ve ortalama Shannon bilgi indeksi degerleri,
Jung ve ark. (2010) tarafindan Capsicum cinsinde SNP markérleri kullanarak elde
ettikleri Shannon bilgi indeksi aralik (1=0.035-0.69) ve ortalama (1=0.49) degerlerinden
daha distik bulunmustur. Lijun ve Xuexiao (2012) bes kiiltlir biber tiiriinde genetik
farklilig1r ISSR markir teknigini kullanilarak yaptiklari ¢aligmada elde ettikleri Shannon
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farklilik indeksi (0.33) bizim ¢alismamizdan yiiksek bulunmustur. Bu tez ¢aligmasinda
Nei gen diversity degeri ortalama 0.17 bulunmus ve en yiiksek deger (0.22) POX1
primerinden ve en diisiik deger (0.09) ile POX10Fa-POX10Ra ve POX12Fa-POX12Ra
primer kombinasyonlarinda elde edilmistir (Cizelge 4.1). Bu calismada elde edilen
ortalama Nei gen diversity degeri Lijun ve Xuexiao (2012)’nun yaptiklar1 ¢alismada
elde ettikleri ortalamadan (0.21) diisiik bulunmustur. Aynmi sekilde Zhang ve ark.
(2016)’nin Cin biber genetik kaynaklarina ait 372 genotip ve farkl tlklerden temin
edilen 31 genotipde SSR markir1 kullanilarak yapilan genetik farklilik galismasinda elde
edilen Nei gen diversity degeri araligindaki (0.09-0.92) minimum degerle benzerlik

gosterirken maksimum degerden diigiik bulunmustur.

Cizelge 4.1 Capsicum genotiplerinde taranan 14 POX primerin sekans dizilimi,
Polimorfizim orani ve PIC degerleri

Primer Baglanma Toplam Polimorfik
kombinasyonu Su%akhgl Beant Bant WlE PIC h :

POX1 46 10 9 90 0.72 0.22 0.34
POX5 53 10 9 90 0.77 0.12 0.22
POX6 40 12 11 91.7 0.48 0.18 0.31
POX9 52 13 12 92.3 0.68 0.21 0.34
POX10Fa-POX10Ra 50 7 6 85.7 0.86 0.09 0.18
POX10Fa-POX10Rb 50 8 6 75 0.97 0.17 0.29
POX10Fa-POX10Rc 50 9 7 77.8 0.77 0.21 0.35
POX10Fa-POX10Rd 50 14 12 85.7 0.78 0.16 0.29
POX10 Fb-POX10Rc 50 7 6 85.7 0.89 0.15 0.27
POX10Fb-POX10Re 50 11 11 100 0.60 0.17 0.29
POX10Fc-POX10Re 50 11 9 81.8 0.77 0.19 0.31
POX10Fd-POX10Re 50 7 6 85.7 0.67 0.15 0.25
POX11 51 11 10 90.9 0.83 0.21 0.34
POX12Fa-POX12Ra 50 9 6 66.7 0.69 0.09 0.19
Toplam 139 120

Ortalama 9.9 8.6 85.6 0.75 0.17 0.29

%P: yiizdelik polimorfizm, H: gen ¢esitliligi, I: Shannon bilgi igerigi , PIC: Polimorfizm bilgi igerigi
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Sekil 4.8 POX10 FcRe primerinden elde edilen ilk 24 genotipe ait PCR jel goriintiisii.
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POGP analizleri sonucunda olusturulan UPGMA dendrograminda Capsicum
genotipleri 4 gruba ayrilmistir (Sekil 4.9). En biiyiik grup, 64 genotipi iceren grup I'dir.
Bu gruptaki genotiplerin tamami C. annuum'a aitir. Bu grupta, kiimelenme ile cografi
koken ya da bireylerin meyve Ozellikleri arasinda agik bir iligki bulunmamistir. Grup
I1l, C. chinense ve C. frutescens'i kapsamaktadir ve bu iliski C. chinense'nin C.
frutescens'den geldigi hipotezini desteklemektedir (Djian-Caporilano ve ark. 2007). Ote
yandan, grup Il ve grup IV, sadece C. frutescens tiiriine ait genotipleri icermektedir.
Calismamiza benzer sonuglar Toquica ve ark. (2003)’nin Kolombiya Amazon
Departmanina ait C. chinense Jacqg., C. baccatum L., C. annuum L. ve C. frutescens
tirlerinde 71 biber genotipinde genetik farkliliklarin belirlenmesi i¢in AFLP markir
teknigi kullandiklar1 ¢alismada rapor edilmistir. Nei-Li genetik benzerlik ile UPGMA
analizinden bir dendrogram ve c¢oklu benzerlik analizi (MCA) ile Amazon
genotiplerinde ili¢ kiimede tanimlanmistir. Kiimeler Capsicum chinense (genotiplerin
cogunlugu), Capsicum baccatum ve komplex annuum-frutescens’in gen grubu ile
uyumlu olmustur. Yine ayni sekilde, Adetula (2006) Nijerya Ulusal Bahge Bitkileri
Arastirma Enstitlistine ait toplam 150 biber genetik kaynak koleksiyonunun
karakterizasyonu ve degerlendirilmesini yapmistir. RAPD markir teknigi kullanilarak
genetik farklilik ve taksonomik iliskilerine gére C. annuum ve C. frutences’e ait 50
genotip sec¢ilmistir. Kiimeleme analizi UPGMA ile yapilmis ve genotipler 4 ana gruba
ayrilmistir. Morfolojik ve molekiiler datalar Capsicum genotiplerinde dikkate deger
farkliliklar ortaya koymustur.

Bizim calismamizdan farkli olarak, Lijun ve Xuexiao (2012) bes kiiltiir biber
tiirlinde genetik farkliligi ISSR markir teknigini kullanilarak belirlenmeye ¢alismislar ve
yapilan kiimeleme analizinde Capsicum annuum L., Capsicum chinense Jacquin ve
Capsicum frutescens L. bir grupta toplanirken Capsicum baccatum L. ve Capsicum
pubescens Ruiz Pavon diger bir grupta toplanmistir. Capsicum annuum en diisiik
genetik farkliliga sahip olmustur.

Yetmis bir adet Capsicum genotipi arasindaki genetik iliski hakkinda daha
ayrintili bilgi elde etmek icin temel koordinat analizi (PCoA) yapilmistir. PCoA
genotipleri 4 gruba ayiran UPGMA'nin sonuglarint da dogrulamistir (Sekil 4.10).
UPGMA kiimelenme modeline benzer sekilde, PCoA, C. annuum'a ait tiim bireylerin

ayni dalda gruplandigim1 ve C. frutescens ve C. chinense'nin c¢ogunun birlikte
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kiimelenmis oldugunu gostermistir. Ancak UPGMA sonuglarindan farkli olarak. C.
frutescens (frutescens8-frutescens7)’in bazi bireylerinin eksenlerinden uzaklastiklar

goriilmiistiir. S6z konusu bireylerin giil meyve seklinin bu farkliliga neden olabilecegi

diistiniilmektedir. Bir diger analiz metodu olan populasyon yapi analizi, bu 71 adet Tiirk
genotipini K=2 degerinde 3 kiimeye ayirmistir (Sekil 4.11).
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Sekil 4.9 POX verileri kullanilarak UPGMA metoduna gore olusturulan dendrogram.
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Sekil 4.10 POX verileri kullanilarak PCOA yontemine gore olusturulan kiimelenme.

Calismamizda 71 Capsicum genotip/gesitleri arasindaki genetik benzerlik
degerinin 0.106 ile 0.953 arasinda degistigi saptanmistir. (Ek 1.) Cizelgeye gore 0.953
Jaccard benzerlik katsayisi ile SivriPepperl4 ve Charlestond'iin en yakin genotipler
oldugu ortaya cikmistir. BellPepper8-BellPepper2(0.935) ve KmarasPepperlO-
KmarasPepper2(0.930) genotipleri diger en yakin genotipler olarak tespit edilmistir.
Diger taraftan, Jaccard benzerlik katsayisina gore genetik olarak en uzak genotipler,
0.106 degeri ile frutescens7-chinense2 genotpileridir. Bu genotipleri takip eden diger
uzak genotipler, frutescens7-frutescens1(0.108), frutescens8-frutescens1(0.108)’tir.
Genel olarak, tim biber koleksiyonundaki ortalama benzerlik degeri 0.63 olarak
saptanmistir. C. annuum ve C. frutescens arasindaki farkliliklar islah amagli yeni
fenotiplerin gelistirilmesi ve tretimi i¢in kullanilabilecegi gibi populasyonda istenen
ozelliklerin gelistirilmesi i¢cinde kullanilabilecegini diisiinmekteyiz.

Tez c¢alismasinda kullanilan 71 adet biber genotipinin populasyon yapisi
hakkinda bilgi almak i¢gin STRUCTURE analizi yapilmistir (Evanno ve ark., 2005).
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Delta K degeri kullanilarak iki ana genetik havuz (alt popiilasyon) tanimlanmistir
(K=2); birinci alt popiilasyonda C. frutescens grubu (kiime I), C. frutescens + C.
chinense grubu (kiime II), ikinci alt popiilasyonda ise C. annuum grubu (kiime III)
toplanmustir (Sekil 4.11).

En yiiksek Delta K degeri 243.003197 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.3).
Delta K’ya gore 71 biber genotipinin 2 fakli alt popiilasyondan olustugu goriilmiistiir.

Cizelge 4.2 Structure analizinde hesaplanan Delta K degeri

K Reps MeanLnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln"(K)| Delta K
1 10  -2572.580000 0.580804 — — —

2 10  -1842.170000 3.313290 730.410000 805.140000 243.003197
3 10  -1916.900000  224.328167 -74.730000 153.420000 0.683909
4 10  -1838.210000  232.055211 78.690000 570.630000 2.459027
5 10  -2330.150000  758.940774 -491.940000 718.140000 0.946240
6 10  -2103.950000  597.859768 226.200000 563.900000 0.943198
7 10  -2441.650000  711.956639 -337.700000 158.520000 0.222654
8 10  -2937.870000  1371.741425 -496.220000 1993.020000 1.452912
9 10  -5427.110000  3289.992984  -2489.240000  3839.830000 1.167124
10 10  -4076.520000  1956.375475 1350.590000 — —
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Sekil 4.11 Calismada kullanilan 71 biber genotipinin ‘’Genetik Yap1 Analiz’’ semasi
(K=2).

Her 3 kiimeleme metodu (UPGMA, PCoA, ve Structure) kullanarak elde edilen
sonuglar, tim C. annuum genotiplerinin C. frutescens ve C. chinense genotiplerinden

acikca ayrildigin1 gostermektedir. Bu sonuglar, Gonzalez-Perez ve ark. (2014)’nin



33

bildirdikleri C. annuum. C. frutescens ve C. chinense genotipleri arasindaki acik genetik

ayrim ile uyum saglamaktadir.



5. SONUC

Tez ¢aligmasindan elde edilen sonuglar asagida maddeler halinde verilmistir.

1- Capsicum genotip/gesitleri arasindaki genetik ¢esitliligin belirlenmesinde 14
polimorfik POGP primeri kullanilmis ve toplam 139 bant elde edilmistir. Bu bantlardan
120 tanesinin (% 85.6) polimorfik oldugu saptanmistir. Primer basina ortalama toplam
skorlanan bant sayis1 9.9 ve primer basina ortalama polimorfik bant sayis1 8.6 olarak
hesaplanmistir, elde edilen bant biiyiikliikleri 80 ile 1600 bp arasinda degisim
gostermistir. POX10Fa-POX10Rd primer kombinasyonu en fazla (14 adet) bant
tiretirken, POX10Fa-POX10Ra, POX10Fb-POX10Rc ve POX10Fd-POX10Re primer
kombinasyonlar1 en az (7 adet) bant sayisin1 vermistir. Maksimum polimorfik bant
sayist (12) POX9 ve POX10Fa-POX10Rd primer ¢iftlerinden elde edilirken, minimum
polimorfik bant sayis1 (6) POX10Fa-POX10Ra, POX10Fa-POX10Rb, POX10Fb-
POX10Rc, POX10Fd-POX10Re ve POX12Fa-POX12Ra primer c¢iftlerinden elde
edilmistir. Segilen 14 primer ¢iftinin tamam yiiksek oranda polimorfizm gostermistir ve
Tiirk biber germplazmasinda ortalama polimorfizim orant % 85.6 olarak saptanmuistir.

2- Polimorfizm bilgi igeriginin (PIC) ortalama degeri 0.75'tir. POXI10Fa-
POX10Rb ve POX6 primer giftleri, sirasiyla 0.97 ve 0.48 degerleri ile maksimum ve
minimum PIC degerlerini vermistir. Gen ¢esitliligi (h)’nin aralik ve ortalama degerleri
strasiyla 0.09-0.22 ve 0.17 dir. POGP markirina gére Shannon'un bilgi indeksi (I) 0.18
ile 0.35 arasinda degismekte olup, ortalama deger 0.29 bulunmustur.

3- Biber genotipleri arasindaki Jaccard genetik mesafe katsayisinin 0.106 ile
0.953 arasinda degistigi saptanmustir. Jaccard benzerlik katsayisina (0.953) gore
SivriPepperl4 ve Charleston4'iin en yakin genotipler oldugu ortaya c¢ikmistir.
BellPepper8-BellPepper2(0.935), KmarasPepperl0-KmarasPepper2(0.930) genotipleri
diger en yakin genotipler olarak tespit edilmistir. Diger taraftan, Jaccard benzerlik
katsayisina gore genetik olarak en uzak genotipler, 0.106 degeri ile frutescens7-
chinense2 genotpileridir. Bu genotipleri takip eden diger uzak genotipler, frutescens7-
frutescens1(0.108), frutescens8-frutescens1(0.108)’tir. Genel olarak tiim biber

koleksiyonundaki ortalama Jaccard benzerlik katsayisi degeri 0.63 olarak saptanmistir.
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4- POGP analizleri sonucunda olusturulan UPGMA dendrograminda genotipler
dort ana gruba ayrilmistir. Birinci grup (). C. annuum tiirline ait olan genotipleri
icermektedir. Bu gruba diger gruplardan daha fazla sayida genotip katilmistir (71
genotipin % 90’1 bu grupta kiimelenmistir). Grup II, 3 frutescens genotipini igerirken,
Grup 111 ise C. chinense ve C. frutescens'in her ikisini de igermektedir. Grup 1V, 2 C.
frutescens genotipinden olusmaktadir.

5- Capsicum genotiplerini kiimelemek i¢in yapilan PCoA analizinde C.
frautescens ve C. chinense grup Il, III ve IV’te yer alirken, C. annuum varyetelerinin
hepsi grup I’de toplanmistir. Bu bulgu ayni zamanda UPGMA'nin kiimelenmesini de
desteklemektedir.

6- Tiirk biber genotiplerinin populasyon alt yapisi incelenmis ve iki ana genetik
havuz tammmlanmigtir (K=2); birinci popiilasyonda C. frutescens grubu (kiime I), C.
frutescens + C. chinense grubu (kiime II) ikinci popiilasyonda ise C. annuum grubu
(kime III) bulunmaktadir. Genel olarak, UPGMA, STRUCTURE ve PCoA'nin
kiimelenme sonuglar1 olduk¢a uyumlu bulunmustur.

Bu tez c¢aligmasinda alinan sonuglar dogrultusunda POGP markir sisteminin
Capsicum genotip/cesitlerinde genetik cesitliligin belirlenmesinde kullaniminin uygun
oldugu ortaya cikmistir. Bu sonuglarin biber genetik cesitlilik ¢alismalaria yol
gosterecegi  ve (Qelecekte yapilacak 1slah calismalarina katkida bulunacagi

diistiniilmektedir.
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EKLER

EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsay1 degerleri ve genetik mesafe tablosu

Genotip Adi hybridl hybrid2 283A ChiliPepperl FloridaVR2 LamiaType Perennial
hybrid2 0.898

283A 0.915 0.854

ChiliPepperl 0.760 0.813 0.750

FloridaVR2 0.833 0.851 0.867 0.745

LamiaType 0.843 0.824 0.800 0.760 0.760

Perennial 0.804 0.896 0.760 0.792 0.792 0.769

KmarasPepper2 0.796 0.851 0.826 0.708 0.822 0.796 0.830
BellPepperl 0.784 0.765 0.740 0.667 0.700 0.784 0.780
ChiliPepper3 0.820 0.875 0.776 0.848 0.809 0.820 0.894
Kapia2 0.816 0.872 0.809 0.766 0.766 0.745 0.851
Charleston2 0.857 0.800 0.851 0.771 0.735 0.820 0.712
BellPepper2 0.769 0.750 0.760 0.720 0.720 0.804 0.731
frutescensl 0.286 0.290 0.284 0.273 0.313 0.286 0.294
chinense2 0.306 0.290 0.305 0.293 0.316 0.323 0.295
SivriPepper3 0.755 0.735 0.708 0.667 0.702 0.720 0.680
KmarasPepper4 0.660 0.673 0.646 0.711 0.638 0.660 0.653
ChiliPepper4 0.820 0.800 0.851 0.700 0.809 0.750 0.780
frutescens2 0.165 0.197 0.158 0.162 0.178 0.179 0.184
HatayPepper 0.780 0.760 0.735 0.844 0.729 0.745 0.740
YoloWonder 0.692 0.642 0.647 0.673 0.640 0.725 0.654
SivriPepper4 0.813 0.792 0.844 0.723 0.800 0.813 0.771
frutescens4 0.195 0.213 0.190 0.179 0.195 0.210 0.200
SanliurfaPepperl 0.704 0.685 0.630 0.686 0.654 0.704 0.636
frutescens5 0.147 0.181 0.155 0.159 0.176 0.162 0.167
ChiliPepper5 0.706 0.792 0.660 0.761 0.653 0.740 0.809
ChiliPepper6 0.633 0.646 0.652 0.721 0.721 0.702 0.660
SivriPepper5 0.854 0.796 0.848 0.694 0.766 0.816 0.776
BellPepper3 0.860 0.840 0.816 0.776 0.813 0.824 0.784
SivriPepper6 0.840 0.820 0.833 0.720 0.830 0.840 0.765
BellPepper4 0.824 0.769 0.745 0.740 0.740 0.824 0.784
HungarianPepperl 0.750 0.731 0.740 0.667 0.735 0.750 0.712
BellPepper5 0.800 0.745 0.720 0.714 0.714 0.765 0.725




EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsay1 degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip Adi hybridl hybrid2 283A ChiliPepperl FloridaVR2 LamiaType Perennial
YoloY 0.816 0.725 0.771 0.694 0.729 0.816 0.673
ChiliPepper7 0.731 0.780 0.686 0.714 0.680 0.800 0.760
SivriPepper7 0.841 0.778 0.814 0.727 0.810 0.818 0.795
SivriPepper8 0.745 0.792 0.704 0.731 0.667 0.745 0.709
HungarianPepper2 0.750 0.765 0.740 0.735 0.700 0.717 0.712
HungarianPepper3 0.765 0.816 0.755 0.826 0.714 0.731 0.760
BellPepper6 0.725 0.740 0.647 0.745 0.673 0.760 0.720
SivriPepper10 0.813 0.792 0.804 0.702 0.723 0.740 0.809
ChiliPepper8 0.717 0.765 0.740 0.700 0.735 0.655 0.745
B7 0.811 0.759 0.769 0.698 0.698 0.714 0.741
SivriPepper11 0.702 0.702 0.767 0.667 0.744 0.778 0.681
KmarasPepper6 0.804 0.784 0.760 0.830 0.792 0.804 0.800
SivriPepper12 0.898 0.878 0.854 0.776 0.776 0.824 0.896
KmarasPepper7 0.750 0.800 0.740 0.848 0.771 0.717 0.780
Charleston4 0.837 0.894 0.830 0.787 0.867 0.800 0.872
SanliurfaPepper2 0.755 0.848 0.822 0.778 0.818 0.720 0.826
SivriPepper14 0.796 0.851 0.826 0.783 0.864 0.796 0.830
Kapia3 0.736 0.750 0.692 0.686 0.623 0.704 0.731
Kapia4 0.788 0.769 0.745 0.706 0.642 0.722 0.750
ChiliPepper9 0.792 0.809 0.745 0.778 0.739 0.755 0.826
ChiliPepper10 0.706 0.755 0.660 0.761 0.620 0.740 0.735
ChiliPepper1l 0.660 0.706 0.680 0.673 0.673 0.760 0.755
KmarasPepper8 0.725 0.740 0.714 0.708 0.673 0.760 0.686
frutescens? 0.194 0.181 0.171 0.127 0.159 0.178 0.167
Kapiab 0.725 0.740 0.750 0.745 0.745 0.692 0.720
HungarianPepper4 0.740 0.755 0.694 0.761 0.723 0.776 0.735
frutescens8 0.211 0.164 0.188 0.127 0.176 0.194 0.151
SweetPickle 0.774 0.788 0.731 0.760 0.725 0.808 0.804
KmarasPepper9 0.750 0.765 0.740 0.700 0.735 0.784 0.712
BellPepper8 0.784 0.731 0.776 0.735 0.735 0.820 0.712
SivriPepper16 0.725 0.740 0.714 0.783 0.745 0.692 0.686
SivriPepper17 0.667 0.714 0.653 0.681 0.756 0.700 0.694
SivriPepper18 0.796 0.776 0.787 0.673 0.745 0.760 0.755
Aricne 0.714 0.804 0.667 0.696 0.733 0.714 0.745
Kapia6 0.691 0.704 0.648 0.706 0.642 0.661 0.685
SivriPepper19 0.750 0.837 0.776 0.700 0.771 0.750 0.780
KmarasPepper10 0.816 0.913 0.848 0.729 0.844 0.780 0.851
SivriPepper20 0.736 0.820 0.725 0.720 0.720 0.736 0.837
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EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsay1 degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip KmarasPepper2 BellPepperl ChiliPepper3 Kapia2 Charleston2 BellPepper2 frutescensl
BellPepperl 0.809

ChiliPepper3 0.809 0.760

Kapia2 0.844 0.755 0.830

Charleston2 0.735 0.725 0.760 0.792

BellPepper2 0.792 0.780 0.780 0.776 0.780

frutescensl 0.292 0.279 0.318 0.288 0.279 0.275

chinense2 0.333 0.317 0.322 0.310 0.345 0.311 0.696
SivriPepper3 0.739 0.729 0.660 0.723 0.729 0.714 0.262
KmarasPepper4 0.638 0.702 0.667 0.660 0.633 0.688 0.274
ChiliPepper4 0.809 0.725 0.796 0.830 0.760 0.745 0.338
frutescens2 0.194 0.171 0.187 0.208 0.187 0.169 0.294
HatayPepper 0.729 0.720 0.755 0.750 0.755 0.740 0.288
YoloWonder 0.608 0.735 0.667 0.596 0.700 0.755 0.273
SivriPepper4 0.884 0.867 0.787 0.783 0.787 0.771 0.297
frutescens4 0.195 0.203 0.218 0.224 0.218 0.200 0.306
SanliurfaPepperl 0.623 0.712 0.679 0.642 0.712 0.731 0.313
frutescens5 0.176 0.169 0.169 0.191 0.153 0.167 0.302
ChiliPepper5 0.688 0.680 0.787 0.745 0.714 0.667 0.258
ChiliPepper6 0.682 0.638 0.711 0.630 0.674 0.696 0.267
SivriPepper5 0.804 0.755 0.792 0.826 0.830 0.776 0.308
BellPepper3 0.776 0.765 0.837 0.833 0.837 0.896 0.290
SivriPepper6 0.792 0.745 0.816 0.776 0.816 0.800 0.313
BellPepper4 0.740 0.765 0.837 0.760 0.765 0.784 0.328
HungarianPepperl 0.735 0.760 0.760 0.720 0.692 0.816 0.279
BellPepper5 0.680 0.776 0.776 0.667 0.776 0.796 0.284
YoloY 0.694 0.755 0.720 0.680 0.792 0.776 0.232
ChiliPepper7 0.714 0.813 0.776 0.667 0.740 0.725 0.284
SivriPepper7 0.786 0.773 0.814 0.767 0.733 0.756 0.283
SivriPepper8 0.698 0.755 0.722 0.717 0.755 0.709 0.296
HungarianPepper2 0.771 0.760 0.725 0.792 0.796 0.816 0.279
HungarianPepper3 0.750 0.706 0.776 0.809 0.813 0.760 0.284
BellPepper6 0.708 0.735 0.735 0.694 0.700 0.792 0.292
SivriPepper10 0.761 0.750 0.750 0.822 0.787 0.700 0.306
ChiliPepper8 0.735 0.725 0.760 0.755 0.725 0.712 0.338
B7 0.667 0.755 0.691 0.717 0.788 0.679 0.296
SivriPepper1l 0.810 0.711 0.711 0.711 0.711 0.814 0.271
KmarasPepper6 0.755 0.712 0.854 0.776 0.745 0.765 0.313
SivriPepper12 0.813 0.765 0.875 0.833 0.800 0.750 0.290
KmarasPepper7 0.771 0.725 0.833 0.720 0.692 0.780 0.261
Charleston4 0.867 0.740 0.851 0.809 0.740 0.760 0.303
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EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsayi degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip KmarasPepper2 BellPepperl ChiliPepper3 Kapia2 Charleston2 BellPepper2 frutescensel
SanliurfaPepper2 0.860 0.729 0.804 0.841 0.729 0.787 0.281
SivriPepper14 0.822 0.700 0.809 0.766 0.735 0.792 0.292
Kapia3 0.686 0.712 0.712 0.706 0.780 0.731 0.294
Kapia4 0.740 0.765 0.698 0.760 0.765 0.717 0.271
ChiliPepper9 0.778 0.804 0.804 0.800 0.766 0.750 0.302
ChiliPepper10 0.688 0.750 0.787 0.708 0.714 0.700 0.277
ChiliPepperll 0.745 0.809 0.771 0.694 0.700 0.755 0.273
KmarasPepper8 0.673 0.735 0.771 0.694 0.700 0.755 0.292
frutescens7 0.212 0.221 0.153 0.191 0.186 0.200 0.108
Kapia5 0.745 0.667 0.700 0.729 0.771 0.720 0.254
HungarianPepper4 0.800 0.714 0.787 0.745 0.714 0.848 0.258
frutescens8 0.194 0.203 0.153 0.174 0.203 0.217 0.108
SweetPickle 0.760 0.784 0.820 0.780 0.784 0.769 0.286
KmarasPepper9 0.735 0.760 0.692 0.720 0.692 0.712 0.225
BellPepper8 0.771 0.760 0.760 0.755 0.833 0.935 0.279
SivriPepper16 0.708 0.667 0.700 0.694 0.700 0.720 0.254
SivriPepperl7 0.717 0.673 0.673 0.667 0.708 0.694 0.266
SivriPepper18 0.822 0.735 0.735 0.804 0.735 0.686 0.273
Aricne 0.773 0.723 0.723 0.756 0.723 0.708 0.270
Kapia6é 0.642 0.667 0.698 0.660 0.731 0.784 0.271
SivriPepper19 0.809 0.760 0.760 0.792 0.725 0.780 0.261
KmarasPepper10 0.930 0.792 0.830 0.867 0.755 0.776 0.288
SivriPepper20 0.830 0.745 0.816 0.813 0.679 0.765 0.313

1%



EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsayi degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

1%

Genotip chinense2 SivriPepper3 KmarasPepper4 ChiliPepper4 frutescens2 HatayPepper YoloWonder
SivriPepper3 0.298

KmarasPepper4 0.268 0.667

ChiliPepper4 0.368 0.694 0.600

frutescens2 0.350 0.183 0.174 0.203

HatayPepper 0.310 0.723 0.696 0.686 0.160

YoloWonder 0.267 0.667 0.711 0.604 0.147 0.694

SivriPepper4 0.364 0.795 0.689 0.826 0.181 0.745 0.688
frutescens4 0.338 0.200 0.192 0.234 0.882 0.163 0.179
SanliurfaPepperl 0.333 0.714 0.723 0.648 0.169 0.673 0.792
frutescens5 0.316 0.164 0.190 0.186 0.680 0.157 0.159
ChiliPepper5 0.298 0.646 0.727 0.647 0.197 0.745 0.620
ChiliPepper6 0.308 0.714 0.683 0.638 0.164 0.744 0.682
SivriPepper5 0.351 0.723 0.625 0.830 0.176 0.680 0.694
BellPepper3 0.311 0.771 0.708 0.765 0.182 0.796 0.740
SivriPepper6 0.317 0.750 0.653 0.854 0.169 0.706 0.720
BellPepper4 0.356 0.735 0.673 0.765 0.167 0.796 0.740
HungarianPepperl 0.295 0.729 0.739 0.760 0.171 0.720 0.735
BellPepper5 0.283 0.708 0.681 0.706 0.143 0.735 0.826
YoloY 0.305 0.761 0.660 0.686 0.176 0.750 0.804
ChiliPepper7 0.322 0.673 0.717 0.642 0.173 0.700 0.787
SivriPepper7 0.308 0.659 0.659 0.773 0.129 0.711 0.689
SivriPepper8 0.317 0.692 0.667 0.661 0.190 0.717 0.667
HungarianPepper2 0.322 0.804 0.702 0.760 0.203 0.755 0.700
HungarianPepper3 0.305 0.745 0.756 0.740 0.205 0.771 0.647
BellPepper6 0.288 0.739 0.711 0.667 0.147 0.729 0.783
SivriPepper10 0.321 0.681 0.596 0.787 0.162 0.673 0.688
ChiliPepper8 0.345 0.660 0.633 0.796 0.203 0.623 0.667
B7 0.317 0.660 0.604 0.691 0.160 0.685 0.698
SivriPepper11 0.288 0.659 0.667 0.750 0.164 0.674 0.721
KmarasPepper6 0.317 0.714 0.723 0.780 0.184 0.776 0.720
SivriPepper12 0.311 0.667 0.673 0.800 0.167 0.760 0.642
KmarasPepper7 0.279 0.694 0.702 0.725 0.171 0.755 0.700
Charleston4 0.305 0.745 0.646 0.851 0.173 0.735 0.680
SanliurfaPepper2 0.281 0.696 0.667 0.766 0.167 0.723 0.633
SivriPepper14 0.293 0.739 0.674 0.809 0.162 0.729 0.708
Kapia3 0.295 0.647 0.653 0.618 0.169 0.706 0.686
Kapia4 0.311 0.700 0.640 0.667 0.182 0.760 0.673
ChiliPepper9 0.327 0.773 0.705 0.766 0.183 0.800 0.702
ChiliPepper10 0.276 0.646 0.689 0.647 0.197 0.745 0.688

ChiliPepper1l 0.288 0.667 0.674 0.735 0.178 0.627 0.708




EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsay1 degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip chinense2 SivriPepper3 KmarasPepper4 ChiliPepper4 frutescens2 HatayPepper YoloWonder
KmarasPepper8 0.288 0.633 0.750 0.667 0.194 0.694 0.708
frutescens? 0.106 0.200 0.190 0.169 0.120 0.174 0.176
Kapia5 0.288 0.667 0.571 0.667 0.162 0.729 0.673
HungarianPepper4 0.293 0.717 0.652 0.647 0.164 0.783 0.688
frutescens8 0.123 0.200 0.172 0.203 0.120 0.174 0.194
SweetPickle 0.350 0.686 0.627 0.717 0.195 0.745 0.760
KmarasPepper9 0.274 0.694 0.600 0.725 0.187 0.686 0.700
BellPepper8 0.339 0.729 0.667 0.760 0.171 0.755 0.771
SivriPepper16 0.267 0.818 0.674 0.667 0.162 0.729 0.708
SivriPepper17 0.304 0.711 0.609 0.640 0.186 0.667 0.681
SivriPepper18 0.333 0.667 0.540 0.771 0.178 0.694 0.608
Aricne 0.309 0.767 0.698 0.653 0.224 0.717 0.696
Kapia6 0.311 0.667 0.640 0.607 0.167 0.725 0.776
SivriPepper19 0.274 0.660 0.633 0.760 0.203 0.654 0.700
KmarasPepper10 0.305 0.761 0.660 0.830 0.208 0.680 0.627
SivriPepper20 0.333 0.647 0.620 0.780 0.184 0.673 0.654
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EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsayi degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip SivriPepper4 frutescens4 SanliurfaPepperl frutescens5 ChiliPepper5 ChiliPepper6 SivriPepper5
frutescens4 0.213

SanliurfaPepperl 0.700 0.185

frutescensb 0.162 0.607 0.183

ChiliPepper5 0.702 0.197 0.667 0.179

ChiliPepper6 0.738 0.183 0.660 0.143 0.698

SivriPepper5 0.822 0.208 0.706 0.157 0.673 0.667

BellPepper3 0.755 0.213 0.750 0.181 0.720 0.717 0.796
SivriPepper6 0.809 0.200 0.765 0.167 0.700 0.696 0.813
BellPepper4 0.792 0.213 0.750 0.149 0.755 0.717 0.833
HungarianPepperl 0.750 0.218 0.745 0.186 0.680 0.711 0.755
BellPepper5 0.766 0.175 0.796 0.139 0.729 0.689 0.735
YoloY 0.783 0.208 0.740 0.174 0.708 0.744 0.787
ChiliPepper? 0.766 0.205 0.760 0.171 0.804 0.727 0.735
SivriPepper7 0.805 0.155 0.667 0.136 0.667 0.659 0.875
SivriPepper8 0.712 0.205 0.808 0.189 0.745 0.608 0.717
HungarianPepper2 0.787 0.218 0.780 0.186 0.714 0.674 0.720
HungarianPepper3 0.729 0.221 0.725 0.188 0.766 0.689 0.735
BellPepper6 0.723 0.165 0.830 0.159 0.688 0.682 0.694
SivriPepper10 0.739 0.179 0.694 0.159 0.688 0.609 0.907
ChiliPepper8 0.750 0.234 0.712 0.203 0.647 0.604 0.720
B7 0.712 0.190 0.741 0.158 0.648 0.577 0.750
SivriPepper11 0.780 0.171 0.660 0.180 0.667 0.718 0.744
KmarasPepper6 0.771 0.215 0.731 0.167 0.700 0.733 0.740
SivriPepper12 0.792 0.198 0.625 0.149 0.792 0.646 0.833
KmarasPepper7 0.750 0.188 0.712 0.169 0.714 0.674 0.654
Charleston4 0.844 0.190 0.692 0.155 0.729 0.689 0.771
SanliurfaPepper2 0.795 0.184 0.615 0.164 0.681 0.674 0.723
SivriPepper14 0.800 0.179 0.686 0.159 0.723 0.721 0.766
Kapia3 0.667 0.185 0.731 0.167 0.735 0.592 0.673
Kapia4 0.755 0.198 0.685 0.181 0.720 0.580 0.692
ChiliPepper9 0.837 0.200 0.714 0.164 0.795 0.714 0.800
ChiliPepper10 0.702 0.213 0.667 0.179 0.778 0.622 0.673
ChiliPepper11 0.761 0.211 0.686 0.176 0.688 0.682 0.729
KmarasPepper8 0.688 0.211 0.720 0.212 0.723 0.644 0.729
frutescens? 0.197 0.139 0.183 0.130 0.162 0.125 0.174
Kapiab 0.723 0.165 0.720 0.176 0.653 0.682 0.729
HungarianPepper4 0.702 0.167 0.667 0.179 0.667 0.698 0.708
frutescens8 0.215 0.139 0.200 0.114 0.145 0.143 0.191
SweetPickle 0.776 0.225 0.704 0.178 0.740 0.702 0.745
KmarasPepper9 0.750 0.203 0.679 0.203 0.647 0.638 0.720
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EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsayi degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip SivriPepper4 frutescens4 SanliurfaPepperl frutescens5 ChiliPepper5 ChiliPepper6 SivriPepper5
BellPepper8 0.787 0.203 0.745 0.153 0.647 0.711 0.792
SivriPepper16 0.723 0.179 0.755 0.159 0.620 0.721 0.694
SivriPepper17 0.696 0.187 0.694 0.185 0.660 0.732 0.667
SivriPepper18 0.761 0.179 0.623 0.159 0.653 0.644 0.886
Aricne 0.750 0.222 0.708 0.206 0.750 0.750 0.717
Kapia6é 0.654 0.183 0.784 0.164 0.686 0.646 0.660
SivriPepper19 0.750 0.218 0.679 0.203 0.647 0.604 0.755
KmarasPepper10 0.864 0.224 0.673 0.191 0.708 0.667 0.826
SivriPepper20 0.771 0.200 0.731 0.183 0.700 0.625 0.813
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EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsay1 degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip BellPepper3 SivriPepper6 BellPepper4 HungarianPepperl BellPepper5 YoloY ChiliPepper7
SivriPepper6 0.857

BellPepper4 0.840 0.820

HungarianPepperl 0.837 0.854 0.837

BellPepper5 0.780 0.833 0.816 0.776

YoloY 0.833 0.776 0.796 0.792 0.809

ChiliPepper7 0.745 0.760 0.780 0.740 0.792 0.771

SivriPepper? 0.761 0.778 0.814 0.756 0.750 0.750 0.711
SivriPepper8 0.759 0.709 0.759 0.691 0.736 0.717 0.769
HungarianPepper2 0.837 0.816 0.765 0.796 0.776 0.755 0.706
HungarianPepper3 0.816 0.760 0.745 0.740 0.720 0.700 0.720
BellPepper6 0.776 0.792 0.776 0.771 0.826 0.729 0.750
SivriPepper10 0.755 0.809 0.792 0.714 0.729 0.729 0.750
ChiliPepper8 0.731 0.780 0.667 0.692 0.706 0.623 0.706
B7 0.727 0.679 0.696 0.603 0.704 0.685 0.704
SivriPepperll 0.756 0.857 0.717 0.791 0.727 0.744 0.727
KmarasPepper6 0.820 0.800 0.820 0.745 0.760 0.740 0.692
SivriPepper12 0.804 0.784 0.804 0.731 0.745 0.725 0.745
KmarasPepper7 0.800 0.780 0.731 0.760 0.776 0.720 0.706
Charleston4 0.780 0.872 0.780 0.740 0.792 0.700 0.720
SanliurfaPepper2 0.809 0.750 0.700 0.694 0.673 0.653 0.673
SivriPepper14 0.813 0.870 0.776 0.771 0.787 0.729 0.714
Kapia3 0.750 0.698 0.717 0.679 0.760 0.673 0.725
Kapia4 0.736 0.655 0.704 0.636 0.712 0.725 0.679
ChiliPepper9 0.771 0.750 0.848 0.729 0.822 0.761 0.745
ChiliPepper10 0.720 0.700 0.755 0.714 0.766 0.708 0.766
ChiliPepperll 0.706 0.792 0.706 0.771 0.750 0.660 0.787
KmarasPepper8 0.776 0.720 0.740 0.809 0.714 0.766 0.750
frutescens? 0.197 0.183 0.197 0.203 0.188 0.174 0.171
Kapia5 0.740 0.686 0.642 0.635 0.680 0.729 0.647
HungarianPepper4 0.870 0.735 0.755 0.750 0.694 0.745 0.694
frutescens8 0.197 0.200 0.197 0.186 0.206 0.191 0.155
SweetPickle 0.824 0.769 0.788 0.685 0.731 0.780 0.837
KmarasPepper9 0.731 0.780 0.667 0.725 0.706 0.792 0.706
BellPepper8 0.875 0.816 0.800 0.796 0.776 0.792 0.706
SivriPepper16 0.776 0.720 0.706 0.700 0.680 0.729 0.680
SivriPepperl7 0.714 0.766 0.647 0.673 0.723 0.702 0.761
SivriPepper18 0.706 0.720 0.740 0.667 0.647 0.729 0.680
Aricne 0.766 0.708 0.694 0.688 0.702 0.756 0.778
Kapia6 0.769 0.685 0.736 0.698 0.816 0.725 0.712
SivriPepper19 0.765 0.780 0.667 0.760 0.706 0.720 0.706
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EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsay1 degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip BellPepper3 SivriPepper6 BellPepper4 HungarianPepperl BellPepper5 YoloY ChiliPepper7
KmarasPepper10 0.796 0.813 0.725 0.755 0.700 0.714 0.735
SivriPepper20 0.717 0.731 0.750 0.712 0.692 0.642 0.725
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EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsayi degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip SivriPepper7 SivriPepper8 HungarianPepper2 HungarianPepper3 BellPepper6 SivriPepper10 ChiliPepper8
SivriPepper8 0.620

HungarianPepper2 0.625 0.824

HungarianPepper3 0.638 0.840 0.891

BellPepper6 0.689 0.731 0.809 0.750

SivriPepper10 0.805 0.740 0.729 0.745 0.702

ChiliPepper8 0.660 0.691 0.760 0.740 0.667 0.714

B7 0.688 0.815 0.691 0.736 0.636 0.760 0.755
SivriPepper1l 0.725 0.627 0.733 0.674 0.744 0.744 0.674
KmarasPepper6 0.756 0.709 0.780 0.833 0.792 0.714 0.712
SivriPepper12 0.860 0.696 0.698 0.745 0.673 0.792 0.731
KmarasPepper7 0.681 0.755 0.833 0.813 0.771 0.660 0.760
Charleston4 0.791 0.704 0.776 0.755 0.787 0.766 0.776
SanliurfaPepper2 0.721 0.692 0.766 0.783 0.702 0.717 0.766
SivriPepper14 0.767 0.698 0.771 0.750 0.783 0.761 0.735
Kapia3 0.633 0.808 0.745 0.760 0.755 0.714 0.679
Kapiad 0.667 0.792 0.765 0.745 0.673 0.700 0.698
ChiliPepper9 0.738 0.796 0.804 0.822 0.778 0.795 0.694
ChiliPepper10 0.630 0.780 0.750 0.804 0.723 0.702 0.680
ChiliPepperll 0.705 0.698 0.735 0.750 0.708 0.723 0.735
KmarasPepper8 0.696 0.731 0.700 0.750 0.708 0.688 0.667
frutescens? 0.159 0.189 0.221 0.188 0.194 0.164 0.169
Kapia5 0.689 0.731 0.700 0.714 0.673 0.702 0.700
HungarianPepper4 0.705 0.679 0.750 0.729 0.761 0.667 0.647
frutescens8 0.159 0.173 0.221 0.171 0.194 0.147 0.169
SweetPickle 0.739 0.714 0.750 0.731 0.692 0.760 0.750
KmarasPepper9 0.756 0.661 0.692 0.642 0.700 0.735 0.692
BellPepper8 0.756 0.691 0.796 0.740 0.809 0.714 0.692
SivriPepper16 0.667 0.731 0.771 0.787 0.745 0.667 0.700
SivriPepper17 0.674 0.642 0.708 0.723 0.717 0.717 0.673
SivriPepper18 0.825 0.698 0.667 0.680 0.640 0.864 0.667
Aricne 0.651 0.720 0.761 0.739 0.733 0.696 0.688
Kapia6 0.646 0.792 0.765 0.712 0.740 0.667 0.667
SivriPepper19 0.739 0.691 0.725 0.706 0.735 0.750 0.760
KmarasPepper10 0.767 0.750 0.792 0.809 0.729 0.783 0.792
SivriPepper20 0.773 0.774 0.712 0.725 0.720 0.787 0.745

¢S



EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsay1 degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip B7 SivriPepperll KmarasPepper6 SivriPepper12 KmarasPepper7 Charleston4 SanliurfaPeper
2
SivriPepper1l 0.577
KmarasPepper6 0.709 0.696
SivriPepper12 0.759 0.681 0.784
KmarasPepper7 0.661 0.733 0.816 0.731
Charleston4 0.704 0.791 0.833 0.816 0.851
SanliurfaPepper2 0.692 0.738 0.787 0.771 0.804 0.864
SivriPepper14 0.667 0.829 0.792 0.776 0.848 0.953 0.860
Kapia3 0.774 0.646 0.698 0.750 0.679 0.692 0.714
Kapiad 0.827 0.600 0.717 0.804 0.698 0.712 0.735
ChiliPepper9 0.725 0.698 0.787 0.771 0.766 0.822 0.773
ChiliPepper10 0.648 0.644 0.735 0.720 0.750 0.694 0.681
ChiliPepper1l 0.667 0.762 0.720 0.706 0.735 0.750 0.702
KmarasPepper8 0.636 0.682 0.720 0.706 0.700 0.647 0.667
frutescens7 0.173 0.177 0.167 0.181 0.169 0.171 0.182
Kapia5 0.800 0.689 0.686 0.706 0.700 0.714 0.739
HungarianPepper4 0.618 0.744 0.735 0.720 0.787 0.729 0.756
frutescens8 0.189 0.180 0.183 0.181 0.169 0.188 0.164
SweetPickle 0.745 0.702 0.804 0.788 0.750 0.765 0.755
KmarasPepper9 0.661 0.773 0.679 0.698 0.725 0.776 0.694
BellPepper8 0.691 0.833 0.780 0.731 0.760 0.776 0.766
SivriPepper16 0.698 0.667 0.792 0.642 0.809 0.750 0.739
SivriPepper17 0.642 0.738 0.694 0.615 0.673 0.723 0.674
SivriPepper18 0.731 0.727 0.686 0.776 0.635 0.750 0.702
Aricne 0.654 0.714 0.673 0.694 0.688 0.739 0.727
Kapia6 0.727 0.633 0.685 0.673 0.765 0.712 0.700
SivriPepper19 0.661 0.773 0.712 0.731 0.760 0.813 0.804
KmarasPepper10 0.717 0.767 0.776 0.796 0.792 0.889 0.884
SivriPepper20 0.741 0.717 0.731 0.784 0.745 0.833 0.787
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EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsay1 degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip SivriPepper14 Kapia3 Kapia4 ChiliPepper9 ChiliPepper10 ChiliPepperll KmarasPeppe
r8

Kapia3 0.686

Kapia4 0.673 0.857

ChiliPepper9 0.818 0.750 0.771

ChiliPepper10 0.688 0.771 0.755 0.837

ChiliPepper1l 0.745 0.654 0.611 0.739 0.723

KmarasPepper8 0.673 0.720 0.673 0.739 0.841 0.708

frutescens? 0.159 0.200 0.214 0.182 0.179 0.176 0.159

Kapia5 0.708 0.755 0.776 0.702 0.620 0.640 0.640

HungarianPepper4 0.761 0.700 0.686 0.717 0.702 0.653 0.723

frutescens8 0.176 0.167 0.197 0.182 0.145 0.176 0.143

SweetPickle 0.725 0.673 0.755 0.720 0.706 0.725 0.660

KmarasPepper9 0.771 0.589 0.667 0.694 0.647 0.700 0.667

BellPepper8 0.809 0.745 0.698 0.766 0.680 0.735 0.735

SivriPepper16 0.745 0.623 0.642 0.702 0.620 0.673 0.640

SivriPepperl7 0.717 0.627 0.585 0.674 0.625 0.717 0.612

SivriPepper18 0.708 0.623 0.673 0.739 0.620 0.673 0.640

Aricne 0.733 0.673 0.694 0.767 0.674 0.660 0.660

Kapia6 0.740 0.820 0.769 0.735 0.686 0.642 0.642

SivriPepper19 0.809 0.712 0.698 0.729 0.714 0.735 0.771

KmarasPepper10 0.844 0.706 0.725 0.800 0.708 0.766 0.729

SivriPepper20 0.792 0.731 0.750 0.787 0.700 0.755 0.686
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EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsay1 degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

Genotip frutescens? Kapia5 HungarianPepper4 frutescens8 SweetPickle KmarasPepper9 BellPepper8
Kapia5 0.159

HungarianPepper4 0.197 0.723

frutescens8 0.857 0.159 0.179

SweetPickle 0.178 0.692 0.740 0.178

KmarasPepper9 0.153 0.700 0.680 0.153 0.750

BellPepper8 0.186 0.735 0.826 0.221 0.750 0.725

SivriPepper16 0.159 0.745 0.723 0.159 0.725 0.700 0.735
SivriPepper17 0.167 0.717 0.696 0.149 0.735 0.708 0.673
SivriPepper18 0.159 0.745 0.688 0.159 0.725 0.771 0.700
Aricne 0.188 0.733 0.750 0.169 0.750 0.723 0.688
Kapia6 0.181 0.740 0.720 0.181 0.722 0.636 0.765
SivriPepper19 0.169 0.735 0.714 0.153 0.717 0.833 0.796
KmarasPepper10 0.191 0.766 0.745 0.174 0.745 0.755 0.755
SivriPepper20 0.167 0.755 0.700 0.167 0.736 0.712 0.745

EK 1. POGP Primer sonuglarini kullanarak 71 biber genotipinde Jaccard’a gore elde edilen benzerlik katsay1 degerleri ve genetik mesafe tablosu (devam)

e

Genotip SivriPepper16 SivriPepperl7 SivriPepper18 Aricne Kapia6 SivriPepper19 KmarasPepp
erl0

SivriPepperl7 0.717

SivriPepper18 0.673 0.681

Aricne 0.696 0.786 0.733

Kapia6 0.706 0.647 0.611 0.694

SivriPepper19 0.700 0.673 0.735 0.723 0.698

KmarasPepper10 0.766 0.739 0.804 0.795 0.660 0.870

SivriPepper20 0.686 0.627 0.792 0.708 0.750 0.816 0.851
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