
ANKARA ÜNİVERSİTESİ 

FEN BİLİMLERİ ENSTİTÜSÜ 

DOKTORA TEZI 

TÜRKİYE’NİN GÖLLER BÖLGESİNDEN TOPLANAN YONCA 

(Medicago sativa L.) POPULASYONLARININ KARYOTİP 

KARAKTERİZASYONU 

Eissa ZARİFİ ANAKHATOON 

TARLA BİTKİLERİ ANABİLİM DALI 

Ankara 

2013 

Her Hakkı Saklıdır



TEZ ONAYI 

 
Eissa ZARİFİ ANAKHATOON "Türkiye’nin Göller Bölgesinden Toplanan Yonca 

(Medicago sativa L.) Populasyonlarının Karyotip Karakterizasyonu" adlı tez 

çalışması 29/11/2013 tarihinde aşağıdakı jüri tarafından oy birliği ile Ankara 

Üniversitesi Fen Bilimleri Enstitüsü Tarla Bitkileri Anabilim Dalı’nda DOKTORA 

TEZİ olarak kabul edimiştir.  

Danışman : Prof. Dr. Cafer Sırrı SEVİMAY 
Ankara Üniversitesi Tarla Bitkileri Anabilim Dalı 

Jüri Üyeleri; 

Başkan:  

Üye: Prof. Dr. Cafer Sırrı SEVİMAY 

Ankara Üniversitesi Tarla Bitkileri Anabilim Dalı  

Üye: Prof. Dr. Fatma ÜNAL 
Gazi Üniversitesi Biyoloji Anabilim Dalı 

Üye: Prof. Dr. Suzan ALTINOK 

Ankara Üniversitesi Tarla Bitkileri Anabilim Dalı 

Üye: Prof. Dr. Khalid Mahmood KHAWAR 

Ankara Üniversitesi Tarla Bitkileri Anabilim Dalı  

Üye: Prof. Dr. Sebahattin ALBAYRAK 

Süleyman Demirel Üniversitesi Tarla Bitkileri Anabilim Dalı 

Yukarıdaki sonucu onaylarım.  

 

Prof. Dr. İbrahim DEMİR  

Enstitü Müdürü  

 



 

 

i 

 

ETİK 

 

Ankara Üniversitesi Fen Bilimleri Enstitüsü tez yazım kurallarına uygun olarak 

hazırladığım bu tez içindeki bütün bilgilerin doğru ve tam olduğunu, bilgilerin 

üretilmesi aşamasında bilimsel etiğe uygun davrandığımı, yararlandığım bütün 

kaynakları atıf yaparak belirttiğimi beyan ederim. 

 

 

 

 

Tarih 

  

İmza 

  
Öğrencinin Adı Soyadı 

 



 

 

ii 

 

ÖZET 

Doktora Tezi 

TÜRKİYE’NİN GÖLLER BÖLGESİNDEN TOPLANAN YONCA (Medicago sativa 

L.) POPULASYONLARININ KARYOTİP KARAKTERİZASYONU 

Eissa ZARİFİ ANAKHATOON 

Ankara Üniversitesi 

Fen Bilimleri Enstitüsü 

Tarla Bitkileri Anabilim Dalı 

Danışman : Prof. Dr. Cafer Sırrı SEVİMAY 

Yonca (Medicago sativa L.), dünyada ve Türkiye’de en önemli baklagil yem bitkisidir. 

Özellikle Türkiye’de çok fazla ekonomik öneme sahiptir. Yonca, dünyada 60 türe sahiptir ve bu 

türlerin 30 tanesi Türkiye’nin farklı bölgelerinde yayılmıştır. Türkiye’nin Göller Bölgesi’nde 

benzer iklim koşullarında bulunan yonca populasyonları bir gen kaynağı olarak geliştirilmemiş, 
bu nedenle o bölgeyi temsil eden 25 populasyon, üzerinde sitogenetik çalışmalar yapılmak üzere 

22 farklı bölgeden toplanmıştır. Serada saksılarda yetiştirilen tek bitkilerden klonla çoğaltımla 

elde edilen bitkilerden alınan kök ucu meristemlerine ά-bromonaftalin doymuş çözeltisinde ve 
0.002 M 8-hydroxiquinolin ön işlem yapılmış ve sonra kök uçları aceto-iron-hematoxylin ile 

boyanmıştır. Ölçülen kromozomal parametreler; Kısa Kol, Uzun Kol, Toplam Kromozom 

Boyu, Kol Oranı, Sentromer Indeksi (CI), Kromozomların Nispi Uzunluğu (RL%) ve 
Karyotipin toplam formu yüzdesi (TF%)dir. Karyotip analizi, tüm populasyonların tetraploid 

(2n= 4x= 32) olduğunu göstermiştir. Kromozomların boyları küçüktür. Kromozom boyları 1.69-

6.20 mikron arasında değişmektedir. B- kromozomları ve heteromorfik kromozomlar 

belirlenmiştir.Bu bölgelerde yoncanın heterojen populasyonları olduğu kanıtlanmıştır. 
Araştırmadan elde edilen veriler, tamamen faktöriyel tesadüf desene (CRD) dayalı 5 hücre 

replikasyonlu olarak analiz edilmiştir. ANOVA, değerlendirilen tüm özellikler için, 

populasyonlar arasındaki göze çarpan farklılıkları göstermiştir. Karyotip formülüne dayalı 
olarak populasyonlar 8 farklı sınıfta kategorize edilen 2 tip kromozoma(m, sm) sahiptir. Farklı  

parametreler, örneğin DRL (Nispi kromozom boyunun aralık farkı ), DI (Dağılım İndeksi), 

%TF (Karyotipin toplam formu yüzdesi), %CV (Varyasyon Katsayısı), Stebbins ve 

Romero-Zarco kategorileri kullanılarak karyotip simetri değerlendirilmesi yapılmıştır. 

Korelasyon katsayısı sonuçları, uzun kolun en fazla toplam kromozom boyu ile ilişkili olduğunu 
ve kol oranının ise en düşük kısa kol ile ilişkili olduğunu göstermiştir. Kluster analizi UPGMA 

metoduna dayalı olarak yapılmış, eucldean kare mesafe metodu ile belirlenmiş olup: dendogram 

4 grup göstermiştir. Temel bileşenlere analizi,ilk üç bileşenin, verilerin variyasyonunun 

%92.67’sini kapsadığını göstermiştir. İlk 2 PC’ye göre de populasyonlar 4 grupta 
sınıflandırılmıştır. Hüyük-2 populasyonu birey grubu oluşturmuş ve populasyonların geri kalanı 

3 grupta kümelenmiştir. 

Kasım 2013, 182 sayfa 

Anahtar kelimeler: Yonca (Medicago sativa L.), Sitogenetik, B kromozom, Heteromorfik, 

Karyotip  
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ABSTRACT 

Ph.D. Thesis 

KARYOTYPE CHARACTERİZATİON OF COLLECTED POPULATİONS OF 

AFALFA (Medicago sativa L.) FROM LAKE REGİONS OF TURKEY 

Eissa ZARİFİ ANAKHATOON 

Ankara University 

Graduate School of Natural and Applied Sciences 

Department of Field Crops 

Supervisor: Prof. Dr. Cafer Sırrı SEVİMAY 

Alfalfa (Medicago sativa L.) is the one of the important and economic forage legume crops in 

the world and Turkey. Alfalfa has 60 species which 30 annual and perennial species were 

distributed in different regions of Turkey. The alfalfa populations of Lake Regions of Turkey as 

gene resources have not been improved; therefore, 25 representatives alfalfa populations were 
collected from 22 different locations of this province with similar climatic conditions for 

cytogenetical studies. Root tips meristems obtained from plants of similar age that originated by 

vegetative reproduction from a single parent from plants grown under greenhouse conditions, 
were pretreated with saturated solution of ά-bromonaphthalene and 0.002 M 8-Hydroxiquinolin 

before staining with aceto-iron-hematoxylin. The measured chromosomal parameters were; 

Short arm, Long arm, Total length of chromosomes, Arm Ratio, Centromere Index (CI), 
Relative Length (RL%) and Total Form Percentage (TF%). Karyotype analysis showed that all 

populations were tetraploid (2n=4x= 32). The chromosomes are small, ranging from 1.69-6.20 

microns in length. B chromosome and heteromorphic chromosomes were established. Due to 

these phenomenons, the existence of heterogeneous in alfalfa populations were demonstrated 
from these locations. The resultant data were analyzed based on completely randomized design 

(CRD) factorial with 5 replicates of cells. ANOVA indicated marked differences among 

Populations for most of the evaluated traits. On the basis of karyotypic formula, the populations 
had 2 types of chromosomes (m, sm), categorizing them in 8 different classes. Assessment of 

karyotype symmetry was carried out, using various parameters e.g. DRL, DI, TF%, CV%, 

Stebbins and Romero-Zarco categories. The result of correlation coefficient showed that the 
Long arm had the most correlation with Total length of chromosomes and Short arm had the 

least correlation with arm ratio. In cluster analysis based on UPGMA method, the distances 

were determined by eucldean square distance method: dendrogram demonstrated 4 groups. The 

result of the principal components analysis showed that the first three components covered 
92.67% of the data variation. According to the first two PCs, the Populations were categorized 

into 4 groups as well. the Hüyük-2 population formed individual group and the rest of 

populations were clustered in 3 groups. 

November 2013, 182 pages 

Key Words: Alfalfa (Medicago sativa L.), Cytogenetic, B chromosome, Heteromorphic, 

karyotype 
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SİMGELER VE KISALTMALAR DİZİNİ 

 

µm  Mikrometre 

1N  1 Normal  

ºC Santigrat Derece 

Σ  Toplam 
 

Kısaltmalar 

 

%CV Varyasyon Katsayısı  

%RL  Kromozomların nispi boyları (Relative Length of Chromosome) 

%TF Karyotipin toplam formu yüzdesi  

ABD Amerika Birleşik Devletleri 

AFLP Amplifiye Parça Uzunluk Polimorfizmi 

B Batı 

CI Sentromer Indeksi 

cm Santimetre 

CMA3  Kromomisin A3 

CRD Tamamen tesadüf parselleri deneme deseni  

D Doğu 

DAPI  4 ' 6-Diamidion-2-Fenilindol 

DI Dağılım İndeksi  

dk. Dakika 

DMSO (Dimetilsülfoksit) Dimethyl- Sulphoxide 

DNA Deoksiribo Nükleit Asit 

DRL Nispi kromozom boyunun aralık farkı 

FISH Floresans in situ hibridizasyon 

FITC  Floresein İzotiyosiyanat  

g  Gram 

G Güney 

GB Güney Batı 

GD Güney Doğu 

GH-1 (Birinci gen havuzu) The primary gene pool 

GH-2 ( İkinci gen havuzu) The secondary gene pool 

GH-3 ( Üçüncü gen havuzu) The tertiary gene pool 

GISH Genomik in situ hibridizasyon 

ha Hektar 

HCL  Hidroklorik Asit 

K Kuzey 

Kg kilogram 

L  Litre 

M  Molar 

M Merkezi 

m Metre 

Mbp Mega Baz Çifti 

ml Mili Litre 

NaOH Sodyum Hidroksit 



 

 

viii 

 

NOR (Nükleer Organizatör Bölge ) Nucleolus Organizer Region 

pg  Picogram  

QTL (Kantitatif  Karakter Lokus) Quantitative Trait Locus  

RAPD Tesadüf Amplifikasyonun Polimorfik DNA 

RFLP (Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi ) Restriction Fragment 

Length Polymorphism  

RNA  Ribo Nükleik Asit 

SC  Simetri sınıflaması (Symmetry classification) 
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1. GİRİŞ 

Dünya nüfusunun 2025 yılında yaklaşık 8 milyar olacağı tahmin edilmektedir (Anonim 

2009). Bu durumda besin sıkıntısıyla karşı karşıya kalmanın kaçınılmaz olduğu 

düşünülmektedir. Giderek artan nüfusun besin ihtiyacını karşılamak ancak temel besin 

maddelerinin üretimini artırmakla mümkün olacaktır. Yeni alanların tarıma açılmasının 

mümkün olmadığı düşünüldüğünde, üretimi artırmanın en etkili yolu ıslah çalışmaları 

sonucunda verimi artırmaktır. Aynı zamanda birçok bitki türünde genetik çeşitlilik 

daralması sonucu istenen özellikleri taşıyan çeşitlerin geliştirilmesi zorlaşmıştır. Islah 

çalışmaları için gerekli varyasyon tescilli çeşitlerden, yerel çeşitlerden ve yabani 

akrabalardan sağlanmaktadır. Bu nedenle, bu materyallerin taranması ve belirlenen 

uygun genlerin geliştirilmiş tekniklerle kültür çeşitlerine aktarılması gerekmektedir 

(Frankel 1972, Eserkaya vd. 2010).  

Biyolojik çeşitlilik bir ülkenin en önemli doğal kaynak zenginliklerinin başında gelir. 

Bu zenginliğin korunması ve kullanılması şarttır (Anonim 2001). Yem bitkileri 

ıslahında da başlangıç noktası doğal kaynakların değerlendirilmesidir (Akgün vd. 1998). 

Hayvancılık girdilerinin %70’e yakın kısmını yem harcamaları oluşturmaktadır (Bakır 

1985). Bu nedenle yüksek verim almak amacıyla kaba yem üretimine oldukça önem 

verilmelidir. Yeterli ve kaliteli yem bitkisi yetiştirilebilmesi için doğal genetik 

kaynakların bitki ıslahında kullanılması gerekmektedir. 

Yonca (Medicago sativa L.) dünyada en çok yetiştirilen yem bitkisidir. Tarımı yapılan 

hemen hemen tüm yem bitkilerinden daha yüksek bir yem değerine sahiptir. Birim 

alanda protein verimi de yüksek olan yoncanın kuru ve yeşil otu her türlü hayvan için 

lezzetli ve besleyicidir (Anonymous 2007). Dünyada olduğu gibi, Türkiye'de entansif 

hayvanciliğin gelişmesiyle birlikte yonca ekim alanları hizla artmıştır. Yoncanın ve 

diğer yem bitkilerin ekim alanlarının artırılması ve dolaysıyla hayvanların ihtiyacı olan 

kaliteli yem bitkisinin üretilebilmesi için yeni çeşitlerin ortaya çıkarılması ve 

geliştirilmesi gerekmektedir.  

Islah çalışmalarında kullanılan markörler, kalıtsal karakterlerden seçilmektedir. Kalıtsal 

karakterleri taşıyan genetik materyal hücrede kromozomlar üzerinde taşınmakta ve bu 
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karakterleri belirlemek için morfolojik, biyokimyasal ve sitolojik yöntemlerden 

yararlanılmaktadır. Sitolojik yöntemlerden biri olan karyotip analizi ile bir türün 

kromozom morfolojisi, kromozom sayısı, heterokromatin ve ökromatin bölgeleri, 

kromozom bantları (C, G, Q, R bantları) ve etiketlemesi (in situ hibridizasyon) 

yapılabilirken; flow sitometri yöntemi ile de hücre çekirdeğindeki DNA miktarını 

belirlenebilmektedir. Kromozomların morfolojik özelliklerinden yola çıkarak türler ve 

populasyonlar arasındaki benzerlikleri anlamak ve bu benzerliklerden, birbirine yakın 

türlerin genlerini birleştirerek ıslah programlarında yararlanmak mümkündür (Lewis 

1980). Karyolojik çalışmalar kromozomların morfolojileri, boyları ve sayılarını 

belirlemede temel bilgiler sağlar (Tan vd. 2004). Günümüzde kromozom çalışmalarının 

çok değişik amaçlarla kullanılmalarının yanı sıra taksonomik amaçlarla da kullanıldığı 

bilinmektedir. Moore (1968), taksonomide sadece A kromozomların sayısının, 

satelitlerin sayısı ve pozisyonunun, sentromer durumunun ve sekonder yapılarının 

kullanıldığı bir karakter olduğunu ileri sürmüştür. Ayrıca Heywood (1972), mayoz 

bölünmede kromozom yapısı ve davranışlarının populasyonlar arasındaki akrabalık 

ilişkilerini anlamamıza yardımcı olabileceğini ifade etmiştir. Bundan başka Stebbins 

(1971), kromozom sayısı ve morfolojisinin anlaşılabilmesi için karyotip analizlerinin 

yapılması gerekmektedir.Bir karyotip beş farklı karakterle karşılaştırılır. Bu karakterler 

kromozom büyüklüğü, sentromerin pozisyonunda, kromozomların nispi büyüklüğü, 

temel kromozom sayısı, satellitlerin sayısı ve pozisyonunu gibi farklılıklardır.  

Yonca yabancı döllenen ve 32 kromozomlu autotetraploid (2n=4x=32) bir türdür. Buna 

göre kültürü yapılan çeşitler hetorojen populasyonlardır (McKersie ve Bowley 1993). 

Yonca bitkisinin çiçekleri çok küçüktür dolayısıyla melezleme zor ve zaman alıcıdır. 

Diğer yandan kendilenen bitkilerde tohum tutma oranı çok zayıftır (Poehlman 1987). 

Tüm bu nedenlerden dolayı yoncada sentetik varyete ıslahı uygulanmaktadır. Sentetik 

çeşit oluşumu için klon seçimine özellikle dikkat etmek gerekir. Her şeyden önce verimi 

düşürücü kendileme etkilerinden sakınmak için akraba genotiplerin birbirleriyle 

kombinasyonundan kaçınmak gerekir. Bu nedenle sentetiğe katılacak hatların 

kromozom özelliklerinin incelenerek yakın akraba olmayan hatlardan sentetik çeşit 

oluşturulmalıdır (Tuğay 1997). 
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Bu çalışmada Orta Anadolu koşullarına adapte olmuş yoncanın (Medicago sativa L.) 

Göller yöresinde yer alan Isparta, Burdur, Afyon ve Konya illerine ait 22 ilçenin doğal 

vejetasyonlarından populasyonlar toplanmış ve karyotip karakterizasyonu yapılmıştır. 

Elde edilen veriler ışığında populasyonlar arasındaki benzerlikler ve farklılıklar tespit 

edilerek, istenilen özelliklere sahip ve öne çıkan populasyonlar ileriki aşamadaki 

yapılacak olan yoncada çeşit geliştirmeye yönelik ıslah çalışmalarına(melezleme, 

polikros ve sentetik) kaynak oluşturacaklardır. 
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2. KAYNAK ÖZETLERİ 

Yonca (Medicago sativa L.) bir autotetraploid (2n=4x=32), yabancı döllenen 

(allogamous), çok yıllık bir serin iklim baklagil bitkisidir. Bazen, Luzern (kabayonca) 

olarak adlandırılır. Yonca "Yem Bitkilerinin kraliçesi" olarak da adlandırılmıştır. Yonca 

otu öncelikle süt sığırları için hayvan yemi olarak kullanılır, aynı zamanda at, sığır, 

koyun, tavuk, hindi, ve diğer çiftlik hayvanları için de kullanılmaktadır. ABD'de 

dördüncü sırada yeralan en çok yetiştirilen bir üründür, öncesinde mısır, buğday ve soya 

fasulyesi gelir, yoncanın ekim alanı pamuk ekim alanlarının iki katı kadardır. Ortalama 

verim 8.4 Mg (ton) / ha’dır ve ot için 8.7 milyon hektar alan vardır (Anonymous 2007). 

Yonca küçük evcil hayvanlara; tavşan, hamster, kobay, vb yem olarak kullanılması için 

küp ve / veya pelet haline sıkıştırılır. Yonca bazen yem bitkileri ve diğer baklagiller ile 

karışım halinde ekilebilir. Yonca dahil olmak üzere, yılda tüm kuru ot hasadı yapılan 

dönüm, 25 Mg(ton) / ha’dır (Anonymous 2007). 

Yonca tohumu, ABD’ nin kuzeybatı bölgelerinde; öncelikle Kaliforniya, Idaho, Nevada, 

Oregon, Wyoming ve Washington’da yetiştirilir. Yonca tohumu verimi ABD’inde 

yaklaşık 5.2 Mg (ton)’dır. Yonca tohumu üretiminde bir yan yarar da, arılar tarafından 

bal üretiminde kullanmasıdır. Aynı zamanda yoncanın döllenmesinde, arılara 

gereksinimi duyulmaktadır. Yonca ekiminde kullanılan tohum miktarı, iklim ve toprak 

koşullarına bağlı olarak, hektara ortalama 11-23 kg kullanılmaktadır (Tesar ve Marble 

1988).  

Yoncanın dormant ve non-dormant olak üzere 2 tipi bulunmaktadır. Dormant çeşitler 

yılda 3-4 kez, non-dormant çeşitler ise 7-10 kez biçilebilirler. Sulu koşullarda yoncanın 

verimi dekara 5.4 ton olurken, sulanmadığında verim 1.00-2.2 tona kadar düşebilir (Hill 

vd. 1988). Yonca bir geniş adaptasyona, verimli enerjiye ve önemli bir biyolojik azot 

fiksasyon kaynağına sahip dır. Yonca Sinorhizobia meliloti ile simbiyotik bir ilişki 

oluşturur. Yonca ortalama yılda yaklaşık dekara 80 kg azot toprağa bırakmaktadır, 

böylece pahalı azotlu gübre uygulama ihtiyacı azaltılmış olunur (Heichel ve Barnes 

1984). 
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Yoncanın en önemli özelliklerinden biri hayvan yemi olarak yüksek besin kalitesidir. 

Yonca % 15 ve 22 ham protein içerir ve vitamin ve bazi minerallerin mükemmel bir 

kaynağıdır. Özellikle, yonca A, D, E, K, U, C, B1, B2, B6, B12 vitaminleri, niasin, 

pantotanik asit, inositol, biotin ve folik asit içerir. Ayrıca  fosfor, kalsiyum, potasyum, 

sodyum, klor, kükürt, magnezyum, bakır, manganez, demir, kobalt, bor, ve molibden, 

bunlara ek olarak nikel, kurşun, stronsiyum ve palladyum gibi esas elementlerini de 

barındırır (Bickoff vd. 1972). Yonca insanlar tarafından direkt olarak filiz şeklinde 

tüketilmektedir. Yanca’nın suyuda aynı zamanda sağlıklı bir gıda ürünü olarak 

kullanılmaktadır.  

Geleneksel bir hayvan yemi olan yonca aynı zamanda bir biyo yakit olarak etanol ve 

elektrik üretiminde de kullanılmaktadır. Azot düzeyi yüksek olan toprakların 

biyoremidasyonu da ve bir fabrika gibi endüstriyel anzim (örneğin lignin peroksidaz, 

alfa-amilaz, selülaz ve fitaz)  üretiminde kullanılmaya başlatılmıştır. 

Türkiye Devlet İstatistik Enstitüsü’nün tarım Istatistikleri özetine göre 1998 yilinda 

yurdumuzda 2.300.000 dekar sahada yonca ziraati yapilmaktadir. Dünyada da en çok 

yetiştirilen yem bitkisi yoncadir. Yurdumuzda ekim alanları süratle artirilmalidir. Zira 

yurdumuzda yoncanın toplam ekilebilir alan içerisindeki payi % 0.6-0.8 olduğu halde 

bu rakam değişik ülkelerde şöyledir; Avusturya'da % 3.0, Bulgaristan'da % 4.9, 

Fransa'da % 8,4, İtalya'da % 21.5, Arjantin'de % 31.4 ABD'de ise % 5.8 dir. Kuru 

otunun iyi besleme özelliği ve yüksek veriminden dolayi yonca diger yem bitkilerinden 

daha çok tarimi yapilir bir hale gelmiştir (Anonim 2012). 

İnsanlarimizin yeterli ve dengeli beslenebilmeleri yaşadığımız çagda çok zor 

olmaktadır. İnsanlarin beslenmeleri için yeter düzeyde ve kalitede bitkisel ve hayvansal 

besinlere ihtiyaç duyulmaktadir. Bu cümleden hareket edilerekte mevcut hayvan 

varlığımızın bilimsel olarak beslenmesi gerçegi ortaya çıkmaktadır. Yurt genelinde 

kaliteli ve yeter mıktarda ot üretimi zaruri hale gelmektedir. Bir insanin normal olarak 

iyi bir şekilde beslenebilmesi için günde ortalama 70 gram protein tüketmesi ve bunun 

yarısını da hayvansal proteinlerden almasi gerekmektedir (Anonim 2012). 
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Türkiye Devlet İstatistik Enstitüsü’nün tarım İstatistiklerine göre yoncanın bazı 

özellikleri sayısal olarak aşağıda verilmişdir (Anonim 2012). 

Ülkeler 
TüketilenToplam 

Protein (gr) 

Bitkisel Kaynaklı 

(gr) 

Hayvansal üretim 

kaynaklı (gr) 

Dünya Ortalaması 69.2 44.8 24.4 

Türkiye Ortalaması 82.4 63.9 18.5 

 

- Yoncanın diger yem bitkilerine göre verim durumu (Anonim 2012). 

 

-Yoncanın diger yem bitkilerine göre ihtiva ettiği protein durumu (Anonim 2012). 

Bitki Ham protein (%) 

Yonca 17.9 

Korunga 17.0 

Aküçgül 14.9 

Kelpkuyruğu 7.5 

Kılçıksız Brom 7.2 

 

-Yoncada Bitki Aksamına Göre Kimyasal Kompozisyon (%) (Anonim 2012). 

Bitki Organı Ham Protein Kül Yag Nişasta Ham Selüloz 

Yapraklar 27.9 11.7 3.0 43.8 13.7 

Gövde (Sap) 9.9 7.2 1.0 34.4 47.6 

Bitki ortalamasi 17.9 9.2 1.9 38.8 32.2 

 

 

Bitki 
Kuru Ot Verimi 

(Kg/da.) 

Kuru Madde Verimi 

(Kg/da.) 

Hazmolabilir Protein 

Verimi (Kg/da.) 

Hazmolabilir Besin 

Maddesi (Kg/da.) 

Yonca 510 461 54.0 232 

Üçgül 370 325 23.4 192 

Kelpkuyruğu 308 272 11.2 146 
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Medicago truncatula Gaertner, tek yıllık bir Medicago türü olarak (Çizelge 2.1 bir yıllık 

yoncalar kısmına bakınız) çok yıllık yonca türüne yakın akrabadır ve genomik 

çalışmalarında model bir bitki olarak  kullanılmaktadır. Avustralya ve Akdeniz civarı 

ülkelerinde bir yem bitkisi olarak diğer yoncalar gibi koyun ve dana üretiminde 

kullanılır (Çizelge 2.1). Bu tür yoncanın önemli bir özelliği küçük bir diploid 

genomunun (-5 × 10
8
 bp) olmasıdır. Diğer bir özelliği de kendine döllenen bir bitkidir 

ve ayrıca kendi azot ihtiyacını giderir (Cook 1999). 2004 yılında online yayınlanan 

başlangıç dizi ile M. truncatula, nın tüm genomunun dizilinmesi önerilmiştir 

(http://www.medicago.org ). Dizilime verileri ve sitogenetik kanıtlar M. truncatula ve 

M. sativa genomların bir birine çok benzer olduğunu göstermiştir. Böylece M. 

truncatula  da elde edilen genomik bilgiler, yonca gelişmesine doğrudan etkisi olabilir. 

Bu araştırmada yoncanın genetik kaynakları ve yakın akraba türleri, sitogenetik 

çalışmalar, ıslah ve moleküler genetik gibi yöntemleri kullanılarak yoncanın 

iyileştirilmesi için elverişli bilgiler sunulacaktır. 

 

http://www.medicago.org/
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Çizelge 2.1 Medicago Cinsinin coğrafi dağılımı, Gen havuzunun adlandırılması ve Kromozom 

sayısı (Small ve Jomphe 1989) 

 

 

Türler Alt türler Coğrafik dağılım 
Gen 

Havuzu     

Kromozom. 

sayısı 
 Çok yıllık bitkiler   

M. arborea L. s.  Avrupa, Türkiye GH-2 32, 48 

M. cancellata m. Bieb.  Avrupalı Rusya GH-2 48 

M. carstiensis Jacq.  D Avrupa GH-2 16 

M. daghestanica rupr. Ex 

Boiss. 
 

Dağıstan 
GH-2 16 

M. edeworthii Sirjaev  Himalayalar GH-2 16 

M. hybrida (Pourret) 

Trautv. 
 

Fransa, İspanya 
GH-2 16 

M. marina L.  
G Avrupa, K Afrika, Orta 

Doğu, Kırım 
GH-2 16 

M. papillosa 
ssp. macrocarpa 

(Boiss) Urban 

Türkiye 
GH-2 16 

M. papillosa ssp. papillosa Bioss. Türkiye, G Rusya GH-2 16 

M. papillosa Boiss.  Türkiye, G Rusya GH-2 16 

M. pironae Vis.  İtalya GH-2 16 

M. platycarpa L.  
Trautv  Çin, Moğolistan, 

M Asya 
GH-2 16 

M. prostrata Jacq.  
Arnavutluk, D Avrupa, 

İtalya  
GH-1 16 

M. rhodopea Velen.  Bulgaristan GH-2 16 

M. rupestris M. Bieb.  Kırım, B Kafkaslar GH-2 16 

M. ruthenica L. Trautv.  
Çin, Kore, Moğolistan, 

Rusya 
GH-2 16 

M. sativa 
ssp. coerulea 

Schmalh. 

D Türkiye, İran, Eski 

USSR 
GH-1 16 

M. sativa 
ssp. sativa (L.) L & 
L. 

Muhtemelen Yerli - Orta 

Doğu, M Asya, Şimdi 
geniş yayılışa sahip 

GH-1 32 

M. sativa ssp. glomerata 
Balbis G Avrupa, K 

Afrika, Kafkaslar 
GH-1 16, 32 

M. sativa 
ssp. falcata (L.) 

Arcangeli 

G Avrupa, Eski USSR 
GH-1 16, 32 

M. sativa var. falcata Archang. K Avrasya GH-1 16, 32 

M. sativa var. viscosa Posp. 
G Avrupa, K Afrika, 

Kafkaslar 
GH-1 16 

M. sativa ssp. × varia Martin 
Avrupa, İran, Suriye, 

Türkiye, Kafkaslar 
GH-1 16, 32 

M. sativa 
ssp. × tunetana 

Murbeck 

G Avrupa, K Afrika, 

Kafkaslar 
GH-1 16 

M. saxatilis M. Bieb.  Kırım GH-2 48 

M. secundiflora Durieu  G Avrupa, K Afrika GH-2 16 

M. suffruticosa Raymond 

ex DC. 
 

Fransa, İspanya, Fas 
GH-2 16 

 Bir Yıllık Bitkiler   

M. arabica (L.) Hudson  
Avrupa, K Afrika, Orta 

Doğu, Kırım, Kafkasya 
GH-3 16 
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Çizelge 2.1 Medicago Cinsinin coğrafi dağılımı, Gen havuzunun adlandırılması ve Kromozom 

sayısı (Small ve Jomphe 1989) (devam) 

Tür Alttür Coğrafik dağılım 
Gen 

Havuzu 

Kromozom.

No. 

M. archiducis-nicolai 

Sirjaev 
 

M Çin, KD Tibet 
GH-3 16 

M. arenicola (Huber-Mor)  Türkiye GH-3 16 

M. astroites (Fisch. & Mey.)  D Akdeniz GH-3 16 

M. biflora (Griseb.) E. Small  
Türkiye, İran, G  

Transkafkasya 
GH-3 16 

M. blancheana Boiss.  D Akdeniz GH-3 16 

M. brachycarpa  
Türkiye, Lübnan, Irak, 

Transkafkasya 
GH-3 16 

M. carica (Huber-Mor. & 

Sirjaev) E. Small 
 

GB Anadolu 
GH-3 16 

M. cilieris (L.) Krocker  Akdeniz havzası, Irak GH-3 16 

M. constricta Durieu  
D Akdeniz havzası, İran, 

Irak 
GH-3 14 

M. coronata (L.) Bartal.  
D Akdeniz havzası, İran, 

Irak 
GH-3 16 

M. crassipes (Boiss.) E. Small  
Anadolu, Lübnan, Kuzey 

Irak, B İran 
GH-3 16 

M. cretacea M. Bieb.  Rusya, eski USSR GH-3 16 

M. disciiormis DC.  Akdeniz havzası GH-3 16 

M. doliata Carmign.  İtalya, İspanya, Cezayir, Fas GH-3 16 

M. fischeriana (Ser.) Trautv.  
Türkiye, Irak, İran, Avrupa 

USSR 
GH-3 16 

M. granadensis Willd.  Mısır, İsrail, Suriye, Türkiye GH-3 16 

M. halophila (Boiss.) E. Small  G Anadolu GH-3 16 

M. bekireichii (Boiss.) E. Small  Türkiye GH-3 16 

M. heyniana Greuter  Yunanistan GH-3 16 

M. huberi E. Small  GB Anadolu GH-3 16 

M. hypogaea E. Small  GD Akdeniz GH-3 16 

M. intertexta (L.) Miller  B Akdeniz havzası GH-3 16 

M. isthmocarpa (Boiss. & Bal.) 

E. Small 
 

M Anadolu 
GH-3 16 

M. italica (Miller) Fiori  Akdeniz havzası GH-3 16 

M. laciniata (L.) Miller  

Kuzey Afrika, Arap 

Yarımadası, Hindistan, 

Pakistan, Afganistan 

GH-3 16 

M. lanigera Winkler & B. 

Fedtsch. 
 

Afganistan, Türkmenistan, 

Tacikistan 
GH-3 16 

M. laxispira  Heyn. Irak GH-3 16 

M. lesinsii E. Small  Akdeniz havzası GH-3 16 

M.littoralis Rohde ex Lois  
Akdeniz havzası, D Avrupa, 
Kafkaslar 

GH-3 16 

M.lupulina L.  
Avrupa, Kuzey Afrika, Orta 

Doğu, Asya 
GH-3 16, 32 
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Çizelge 2.1 Medicago Cinsinin coğrafi dağılımı, Gen havuzunun adlandırılması ve Kromozom 

sayısı (Small ve Jomphe 1989) (devam) 

Tür Alttür Coğrafik dağılım 
Gen 

Havuzu 
Kromozom.

No. 

M. medicaginoides (Retz.)  

E. Small  
 

GD Avrupa, GB USSR, 

Türkiye, İran, K ve M Asya 
GH-3  16  

M. minima (L.) Bartal.   
Avrupa, Kuzey Afrika, 

Hindistan, Rusya 
GH-3  16  

M. monantha (C. V. Meyer)  

Trautv.  
 

Orta Doğu, K ve M Asya 
GH-3  16  

M. monspeliaca (L.) Trautz.   

B Avrupa, K Afrika, D 

Akdeniz, Ürdün, Irak, İran, 

USSR, M Asya 

GH-3  16  

M. murex Wilid.   Akdeniz havzası GH-3  14  

M. muricoleptis Tineo   Fransa, İtalya GH-3  16  

M. noana Boiss.   Irak, Türkiye GH-3  16  

M. orbicularis (L.) Bartal.   
Akdeniz havzası, Orta Doğu, 

M Asya 
GH-3  16  

M. orthoceras (Kar. & KiL)  

Trautv.  
 

Orta Doğu, K ve M Asya 
GH-3  16  

M. ovalis (Boiss.) Sirjaev   G İspanya, Fas GH-3  16  

M. pamphylica (Huber-Mor. & 
Sirjaev) E. Small  

 
G Anadolu 

GH-3  16  

M. persica (Boiss.) E. Small   İran, Irak GH-3  16  

M. phrygia (Boiss. & Bal.)   Türkiye, Suriye, Irak, İran GH-3  16  

M. plicata (Boiss.) Sirj.   Türkiye GH-3  16  

M. polyceratia (L.) Trautv.   B Akdeniz GH-3  16  

M. polymorpha L.   

Avrupa, K Afrika, Orta 

Doğu, Kırım, Kafkaslar, M 

Asya 

GH-3  14  

M. popovii Sirj.   Merkezi Asya GH-3  16  

M. praecox DC.   
K ve D Avrupa, Kıbrıs, 

Türkiye, Kırım 
GH-3  14  

M. radiata L.   Orta Doğu, Rusya, M Asya GH-3  16  

M. retrorsa (Boiss.) E. Small   Afganistan GH-3  16  

M. rhytidiocarpa (Boiss. & Bal.) 

E. Small  
 

G Anadolu 
GH-3  16  

M. rigida (Boiss. & Bal.)   G Anadolu GH-3  16  

M. rigidula (L.) All.   
Akdeniz havzası, D Avrupa, 
Kafkaslar, M Asya 

GH-3  14  

M. rigiduloides Small.   D Akdeniz, Orta Doğu GH-3  14  

M. rostrata (Boiss. & Bal.)   
Türkiye 

GH-3  16  

M. rotata Boiss.   
Kıbrıs, Irak, İsrail, Ürdün, 

Lübnan, Suriye, Türkiye 
GH-3  16  
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Çizelge 2.1 Medicago Cinsinin coğrafi dağılımı, Gen havuzunun adlandırılması ve Kromozom 

sayısı (Small ve Jomphe 1989) (devam) 
 

 

 

2.1 Yoncanın Ana Vatanı ve Yayılışı 

Yonca eski yetiştirilen bir yem bitkisi olarak tanımlanmaktadır (Bolton 1962). Mor 

çiçekli yonca, Yakın Doğu ve Orta Asya (Küçük Asya, Transkafkasya, İran ve 

Türkistan) kökenli olup, coğrafik merkezi İran'ın kuzeyidir (Ivanov 1977). Bu alanlar 

kışları soğuk , yazları sıcak ve kuraktır, toprakları genellikle iyi drenajlıdır, PH nötre 

yakın ve  kireç oranı yüksektir (Sinskaya 1950). Yoncanın ikinci köken merkezi 

Sinskaya (1950) tarafından önerilen, Türkistan ve Orta Asya yakınları sulama 

uygulanan yerlerdir. Bu bölgeler kışları orta derece soğuk, düşük nem ve yazları sıcak 

ve kurak olan alanlardır. Bir alttür olan sarı-çiçekli M. sativa ssp. falcata, doğal mor 

çiçekli yonca ile melezlenmesi, yoncanın gelişimi ve kültüre alınmasında önemli ölçüde 

katkıda bulunmuştur. Alttür falcata mor çiçekli yoncadan daha geniş bir dağılım 

gösterir ve sert kış ve kurak koşullara tolerans gösterir. Sürünücü kök sisteminden 

dolayı (rizomlar) önemli hastalıklara direnç göstermektedir (Barnes vd. 1977, Barnes 

vd. 1988). 

Anadolu'da milattan 1300 yıl öncesine kadar yoncanın yetiştirildiğine dair mesine dair 

bulgular bulunmuştur. Romalılar Yunanlılardan yoncayı elde ettiler ve Roma 

İmparatorluğu boyunca yem bitkisi olarak yaydılar. Romalılar gelişmiş bilgilere (ekim 

sıklığı, hasat programları, verimlilik, toprak istekleri ve diğer büyüme, gelişme ve 

Tür Alttür Coğrafik dağılım 
Gen 

Havuzu 

Kromozom.

No. 

M. rugosa Desr.   Akdeniz havzası GH-3  30  

M. sauvagei Negre   Fas GH-3  16  

M. scutellata (L.) Miller   
Akdeniz havzası, G 
Ukrayna, Kırım 

GH-3  30  

M. shepardii Post.  Ex Boiss.  Türkiye GH-3  16  

M. soleirolii Duby   
Fransa, İtalya, Cezayir, 

Tunus 
GH-3  16  

M. strasseri Greuter,  

Matthas & Risse  
 

Girit 
GH-3  16  

M. tenoreana Ser.   Fransa, İtalya, Yugoslavya GH-3  16  

M. truncatula Gaertner   
Akdeniz havzası, D Avrupa, 

Kafkaslar 
GH-3  16  

M. turbinata (L.) All.   Akdeniz havzası GH-3  16  
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kültüre alınma konularında) sahip olduklarından dolayı, yem bitkilerinin kültürünün 

babası olarak yatırım yapan kişiler olmuşlardır. Çinliler yüksek ödüllü İran atlarını elde 

etmek için İpek Yolu yolculuğuna çıktılar (yonca yemi ile birlikte gelen yeni elde edilen 

atları desteklemek için) böylece, Hristiyanlık devrinde yonca Avrupa çapında ve Çin’e 

yayılmıştır.  

M. sativa’nın pembe ve sarı çiçekli çeşitlerinin doğal hibridleri daha kuzey enlemlerin 

içine  yayıldı ve sonunda asıl kökeninden Avrupa’ya, Kuzey Afrika’ya ve Afrika’ya 

yayılım gösterdi (Michaud vd. 1988). Yonca İspanya’ya Romalılar tarafında 

tanıtılmasına rağmen, Moorish istilasıyla Afrika’dan İspanya’ya Batı Avrupa’ya 

yeniden tanıtıldı.  

Roma İmparatorluğunun yıkılmasından sonra Orta Çağ süresince yoncanın kullanımı 

nerdeyse Avrupa’da kaybolmuştur. Yonca 16. yüzyıl süresince Avrupa’ya tekrar 

tanıtıldı. Yonca bitkisi, atlar ve diğer çiftlik hayvanları için yem olarak ordular, kaşifler, 

misyonerler tarafından 18.yy’da Güney Amerika'nın içlerine yani Yeni Dünya’ya 

dağıtılmıştır. 1736’da, Yeni Dünya’ya göç ettikleri sırada, Avrupa kolonileri yoncayı 

Doğu ABD’ye getirmişlerdir. Genellikle getirilen yonca çeşitleri iyi drenajlı kireçli 

topraklarda ekilenler hariç başarılı olmamıştır. 1830’ların başlarında İspanyol 

misyonerler tarafından Meksika’ya tanıtılan yonca, Batı ABD’nin kuru iklimlerinde ve 

sulama yapılan topraklarında daha iyi uyum sağlamıştır. Nihayet yonca doğal olarak 

doğrudan doğruya dağ bölgelerine ve güneyde büyük ovalara yayılmıştır. Başlangıçta 

İspanya’dan alınan dormant olmayan gen kaynakları kışa dayanıklı olmadıklarından 

dolayı, çok soğuk olan bölgelerde bunların intikal etmeleri kısıtlı olmuştur. 1858 ve 

1910 yılları arasında Kuzey Avrupa'dan Orta Kuzey bölgelere kışa dayanıklı dört 

dörmant çeşidin (cv. Grimm, cv. Ontario Variegated, cv. Baltic, ve cv. Cossack) 

tanıtılmış ve orta batı ve kuzeydoğu ABD’nin çok soğuk ve nemli bölgelerinde 

yoncanın yetiştirimesine başarıyla izin vermiştir (Barnes vd. 1977, 1988). Ayrıca 

yoncanın tarihini en iyi yazan kişi Russelle (2001) olmuştur. 

Barnes vd. (1977) tarafından 1900 yılların başlarında dünyanın farklı bölgelerinden 

ABD'ye tanıtılmış olan dokuz farklı gen kaynağı belirlenmiştir. Bu gen kaynakları 

modern yonca çeşitlerinin geliştirilmesinde önemli katkı sağlamıştır. Onlar kışa en çok 
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dayanıklıdan (dormant) en az dayanıklıya (non- dormant) doğru açıklamışlardır: 

‘Falcata’, ‘Varia’, ‘Ladak’, ‘Turkistan’, ‘Flemish,’ ‘Chilean,’ ‘Peruvian’, ‘Indian’ ve 

‘African. O zamandan bu yana, fazla gen kaynağı taşıyan Arap yarımadasında bulunan 

non-dormant çeşitler tanımlanmıştır (Smith vd. 1991)  

1925 yılından önce, Kuzey Amerika’da yonca ıslahında birçok çabalar, kışa dayanıklı 

çeşitlerin seçimine doğru yönlendirilmiştir. Son 30 yıl boyunca, kışa dayanıklı ve 

bakteriyel solgunluğa dayanıklı kombine edilmiş olan çeşitlerin geliştirilmesi önem 

kazanmıştır. 1950'lerin sonlarına doğru, bir çok hastalıklara ve birçok zararlılara karşı 

dayanıklı çeşitlerin geliştirilmesi önem kazanmıştır (Barnes vd. 1988). 1950 yıllarının 

başlarında, tekrarlı seçim ıslah programı süresince yoncanın ıslahı, birden fazla zararlı 

böceklere dayanıklığı üzerinde durulmuştur. Ticari yoncanın en modern çeşitleri önemli 

hastalıklara, böcek ve nematod zararlılara karşı yüksek seviyede direnç göstermektedir. 

Kuzey Amerika Yonca Geliştirme Konferansı’nın bilim adamları yoncanın önemli 

hastalıklara, böceklere ve nematodlara karşı standart edilmiş seleksiyon yöntemleri 

geliştirilmiştir (http://naaic.org/stdtests/index.html ). 

1990 ile 2000 yılları arasında bütün ıslah edilen yoncalarda, yem kalitesi ve bazı zirai ve 

genetik özellikleri göz önüne alınmıştır. Örneğin; otlatmaya dayanıklık, birçok böcek 

zararlarına direnç (patates yaprak zararlısı) ve genetik mühendisliği teknolojilerinde 

kullanım özelliği , herbisitlere dayanıklık (Roundup Ready); ve ligninin az olması için 

yeterli proteinden yararlanma özelliği ve lif sindirim yeteneği geliştirilen genlerin 

tanıtımıyla yem kalitesi geliştirilmiştir.  

2.2 Yoncanın Sitogenetiği 

Kültürü yapılan yonca autoteraploid (2n=4x=32) olmasına rağmen (Stanford 1951), 

Medicago cinsine ait türlerin çoğunda diploid tipler de bulunmaktadır (2n=2x=16) 

(Çizelge 2.1). Medicago sativa ssp. coerulea, M. sativa’nın diploid (2n=2x=16) 

progenitörü meydana getirdikleri öne sürülmektedir (Lesins ve Lesins 1979). 

Medicago sativa kompleksinin Türkiye’yi temsil eden örneklerinde üç temel morfolojik 

sınıf ayırt edilir; 1. Mor çiçekli, sarmal bakla, 2. Sarı çiçekli, sarmal olmayan bakla, 3. 1 

http://naaic.org/stdtests/index.html
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ve 2’de belirtilen morfolojik sınıflar arasında intermediyer ve rekombinantlar. 

Kromozom araştırmaları 87 adet yabani populasyondan  35 adet kültürü yapılan yoncayı 

temsil eden 329 bitkide yapılmıştır. Tüm kültür yoncaları 1. sınıfa girmektedir ve 

tetraploidlerdir (2n=4x=32). Yabanı yoncalar üç temel morfolojik sınıfı da temsil 

etmekte ve hem diploid (2n=2x=16) hem de tetraploid (2n=4x=32) olarak bulunmuştur. 

1. ve 2.  sınıflar arasında yer alan melezlerin her iki ploidi düzeyinde de yaygın olduğu 

belirlenmiştir. Bütün populasyonlar aynı ploidi seviyesini içermektedir. Fakat çok az bir 

kısmı hem diploid hem tetraploidi içermektedir. Bazı lokasyonlarda diploid ve 

tetraploid populasyonlar birbirine çok yakın olarak yetişirler. Türkiyenin kuzeydoğuda 

yetişen diploidlerin aksine tetraploidler Türkiye de oldukça yaygın olarak yetişirler 

(Small ve Bauchan 1984). 

Brummer vd. (1999) ABD Medicago koleksiyonunda ploidi düzeylerini belirlemek için 

‘flow sitometri yöntemini kullanmışlar, M. sativa ssp. falcata‘ nın hem diploid ve 

hemde tetraploid sitotiplerine rastlamışlardır (Çizelge 2.1). Bingham ve  Saunders 

(1974)’da diploid M.sativa’ yı octaploid (2n=8x=64) yapmak için tüm yolları 

denemişlerdir. Medicago kompleksinde altı türün (M. constricta, M. lesinsii, M. 

polymorpha, M. praecox, M. rigidula, ve M. rigiduloides ) 2n=2x=14 şeklinde diploid 

olmasına rağmen, Medicago cinsinin temel genom sayısı x=8' dir. Lesins vd. (1972) 

pakiten analizini kullanarak; 14 kromozomlu türlerin kromozom translokasyonundan 

(iki kromozom birleşmiş ve kromozomların birisinin sentromeri yok olmuş) 

kaynaklandığını belirlemişlerdir. Bu türlerin karyotiplerinde her birinde oldukça uzun 

bir kromozom görüntüsü göze çarpmaktadır (Lesins ve Lesins 1979).   

M. sativa alt türlerine ek olarak, (2n=4x=32) kromozomlu tetraploid olan Medicago çok 

yıllık türleri; M. arborea, M. dzhawakhetica, M. papillosa, ve M. Prostrata’yi 

içermektedir (Çizelge 2.1). Ayrıca, iki çok yıllık hexaploid türü;  M. cancellata ve M. 

saxatilis de bulunmaktadır. Medicago arborean populasyonlarında hem tetraploid ve 

hemde hexaploid populasyonların olduğu bulunmuştur. Medicago cancellata ve M. 

saxatilis iki genomu sativa dan, dört genomu M. rhodopea (M. saxatilis) ya da M. 

rupestris’den (M. cancellata) gelmekle birlikte alloautohexaploid olduğu 

düşünülmektedir (Lesins ve Gillies 1972, Lesins ve Lesins 1979) .  
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Tek yıllık Medicago türlerinin 2n=4x=30 kromozomlu tetraploid iki türü şunlardır: M. 

rugosa ve M. scutellata (Çizelge 2.1). M. scutellata’nın çekirdekçik organize 

bölgelerinde (NOR) iki çift NOR kromozom ve M. rugosa’da  ise sadece bir çift 

kromozom vardır. Bu iki tür, 2n=2x=14 ve 2n=2x=16 kromozomlu türlerin 

melezlenmesiyle, poliploidleştirilmenin ardından veya M. rugosa’da iki NOR 

kromozomun kaybolması sonuçunda ortaya çıktığı düşünülmektedir. (Bauchan ve Elgin 

1984). Fenolik bileşikler ve RFLP moleküler markörler, tek yıllık tetraploid Medicago 

türleri ile ve 2n=16 ve 2n=14 kromozomlu diploid türlerin arasında olan yakın ilişkileri 

ortaya çıkarılmasında rol oynamıştır (Simon 1976, Classen vd. 1982, Mariani Pupilli ve 

Calderini 1996). 

Yonca bitkisinin sitogenetiği ile ilgili çok sayıda kapsamlı araştırma yayınlanmıştır 

(Lesins ve Gillies 1972, Stanford Clement ve Bingham 1972, Lesins ve Lesins 1979, 

McCoy ve Bingham 1988, 1991, McCoy ve Echt 1992). M. sativa için en son 

gelişmeler, ileri bilgisayarlı görüntü analiz sisteminin kullanımı, kromozom bantlama ve 

in situ hibridizasyon tekniği ile karakterize edilebilmektedir.  

Bauchan ve Campbell (1994) tarafından kritik ölçüm, analiz ve diploid yonca 

karyotipini oluşturmak için bilgisayarlı görüntü sistemi geliştirilmiş ve kullanılmıştır. O 

zamandan beri, geliştirilen geniş hafızalı (512 kB–128 MB RAM) hızlı bilgisayarlar 

(20–600 Mhz) gelişimi arttıran çözünürlük (1,048 × 960 pixels to 2,096 × 1,920 piksel) 

ve doğrudan bağlantılar için Windows tabanlı yazılım programı geliştirilmiştir. Bu 

gelişmeler daha hassas karyotipik araştırmaları olanaklı kılmış, önceleri bir ya da iki 

günde yapılan analizlerin süreleri birkaç saate inmiştir (Bauchan ve Hossain 2001a) . 

Johnson vd. (1984) ve McCoy ve Bingham(1988) Medicago kromozomların 

bantlamaya çalışmışlar, ya başarısız olmuşlar ya da üretilen bantları sadece sentromerde 

görebilmişlerdir. Böylece bu tekniğin Medicago kompleksinde sitogenetik 

araştırmaların ilerlemesine yardımcı olmadığı anlaşılmıştır. Masoud, Gill ve Johnson 

(1991) diploid M. sativa ssp. sativa (L.) L. & L. cv. CADL (diploid seviyede kültür 

yoncası) kromozomlarının (Bingham ve McCoy 1979) ek bantlara da sahip olduğunu 

göstermişlerdir. Bauchan ve Hossain (1997) C-bantlama tekniğini 

mükemmelleştirmişler ve bu tekniği kapsamlı ek bantların olduğunu kanıtlamak için 
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uygulamışlardır; diploid ssp. falcata ve ssp. coreulea için standart bir karyotip 

geliştirmişlerdir. Bauchan ve Hossain (1998a) Medicago cinsinde ilk olarak N-bantlama 

tekniği geliştiren kişiler olmuşlar, ve böylece bir dikotiledon bitkinin tek tek 

kromozomlarını belirlemek amacıyla N-bantlama tekniği ilk kez başarılı olarak 

kullanılmıştır. Falistocco vd. (1995) tetraploid M. sativa ssp. sativa nin tek tek 

kromozomlarının ayırt edilebileceğini gösteren bir karyotip yayınlamışlardır; bu 

araştırıcılar yoncanın bir autotetraploid olduğuna dair kanıtlar ortaya sürmüşlerdir. 

Bu yaklaşımlar yonca sitogenetik biliminin gelişimini sağlamış ve Medicago cinsinin 

moleküler sitogenetikle ilgili özellikle Medicago sativa kompleksinde olan türler için 

birçok yeni keşiflerin önünü açmıştır. 

2.2.1 Medicago sativa ssp. coerulea da karyotip çalışmaları 

Diploid M. sativa ssp. coerulea’nın somatik kromozomlarının mikroskop görüntüsü 

fotoğrafları ilk kez Bolton ve Greenshields (1950) tarafından yayınlanmıştır. O 

zamanlarda kromozomların ayırt edilip seçilmeleri mümkün değildi; ancak Bolton ve 

Greenshields (1950) satelite sahip olan iki kromozomun farkına varmışlar ( ya Nükleer 

Organizatör Bölge; (NOR). İlk karyotip Buss ve Cleveland (1968) tarafından 

yayınlanmıştır ve diğer karyotipler Agarwal ve Gupta (1983), Bauchan ve Campbell 

(1994), ve Bauchan ve Hossain (2001a) tarafından geliştirilmiştir. Diploid  M. sativa 

ssp. coerulea’nın karyotiplerinde çoğunlukla mayotik pakiten kromozomları esas 

alınmıştır (Clement ve Stanford 1963, Buss ve Cleveland 1968, Gillies 1968, Gillies ve 

Bingham 1971, Ho ve Kasha 1972). Kasha vd. (1970) yoncada standardize edilmiş bir 

pakiten karyotipi geliştirmişler, bu yöntem önceki pakiten karyotip çalışmalarında 

bulunan farklılıklarla örtüşmektedir.  

Bu alt türlerin somatik kromozom karyotipleri bir çift NOR’lu kromozom (kromozom 

8), dört çift submetasentrik kromozom (kromozom 1-4), ve üç çift kısa metasentrik 

kromozomdan (kromozom 5-7) oluşmaktadır. Yonca genomunda kromozom 8 NOR’ 

lara sahiptir; NOR’lu kromozomlar karyotipte bir tanımlama kriteri oluşturur. Eğer 

kromozomlar ön işlem boyunca çok fazla spiralize değilse çift 1 büyük submetasentrik 

kromozomları ayırmak kolay olur. Bazen, kromozom 4 üzerinde üçüncül bir daralma 
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bulunabilir. Bilgisayarlı görüntü analiz sistemi kullanılarak, homolog kromozomları 

belirlemek mümkün olmaktadır ve kromozom kol uzunlukları, kol oranları ve toplam 

kromozom uzunluğuna göre bir karyotip geliştirmek mümkün olmaktadır (Bauchan ve 

Campbell 1994, Bauchan ve Hossain 2001a).  

M. sativa ssp. coerulea’nın C- bantlama (Bauchan ve Hossain 1997) ve N- bantlama 

(Bauchan ve Hossain 1998a) tekniğiyle alinan paternler, bu alttürün diploid ssp. falcata 

dan çok daha fazla banda sahip olduğunu göstermiştir; bantların çoğu kromozomların 

kısa kollarına yerleşmişlerdir. Bu bantların yoğunluğu ve yerleştiği bölgeler her bir 

kromozoma özgüdür. Bir başka deyişle her kromozomda farklıdır. Bu farklılık 

sayesinde, karyotipik çalışmalarında birer birer kromozomları teşhis etmek ve kesin 

olarak tanımlanmalarını sağlamak mümkün olabilmektedir. Genellikle, çok belirgin 

olan sentromerik bantlara ek olarak (en önemli ve göze çarpan bantlar ), M. sativa ssp. 

coerulea‘nın standartlaştırılmış karyotipinde tüm kromozomların kısa kollarında 

telomerik bantlar görülmektedir Kromozom 7 hariç tüm kromozomlar kısa kollarındaki 

yapısal (interstisyel) bantlara sahiptirler, ayrıca kromozom 1, 2 ve 3’un her birinin uzun 

kollarında bantlar bulunur. N-bantlama yöntemi uygulandığında kromozom 5’in uzun 

kolunda ilave bir yapısal bant ortaya çıkarmaktadır. NOR’ lu kromozom bir sentromerik 

banda, göze çarpan bir NOR banda ve uzun kol üzerinde telomerik ve yapısal banda 

sahip olmasıyla karakterize edilmiştir (Bauchan ve Hossain 1997, 1998a). Masoud vd. 

(1991) diploid M. sativa ssp. sativa cv. CADL ( diploid seviyesinde kültürü yapılan 

yonca )’nın ilk olarak C-bant karyotipini sunmuşlardır. Ancak, bu araştırıcılar 

çoğunlukla sentromerik ve telomerik bantlar ile ve sadece birkaç yapısal (interstisyel) 

bantları gözlemlemişlerdir. 

C- ve N- bantlama paternler karşılaştırıldığında az çok karşılık gelen bantlama 

paternlerine rastlanmıştır. Kısa kolların tamamı her iki C- ve N- bantlamada terminal 

bantlara sahiptirler; ancak yoğun bantlardan zayıf banda doğru çok belirgin bir şekilde 

ayrılmaktadır. Ayrıca kısa kolların üzerinde bulunan yapısal (interstisyel) bantlar 

yoğunluklarının yanı sıra konumları bakımından da değişmektediler (örneğin 

kromozom 1 üzerinde C-bandın kısa kolun ortasına yakın yeralmasına karşın N- bant 

sentromerden ziyade kromozomun terminalin son kısmına yakın yer almıştır). N- 

bantlama paternin bir karakteristik özelliği kromozom 3’ün uzun kolu üzerindeki 
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interstisyel bandın çok yoğun, koyu boyanmış olmasıdır (Bauchan ve Hossain 1998a). 

N- bantlı kromozomlarda koyu boyanan heterokromatin ve daha hafif boyanan 

ökromatin çok zayıf bir kontrast gösterir bu nedenle, C-bantlama N-bantlamaya göre 

çok daha yaygın kullanılmıştır. 

ABD’ndeki geniş coğrafik dağılımı temsil eden germplazm koleksiyonundan 14 

aksesyonun bantlama paternlerinin polimorfizmleri ile ilgili çalışmalar, bitkilerin büyük 

çoğunluğunda standart karyotipin özdeş hücreleri içerdiğini göstermiştir. Bununla 

birlikte, polimorfizim gösteren aksesyonların yarısında, heterokromatik DNA 

bantlarının yoğunluğu, bu bantların konumu ve aksesyonlar arasında ve içinde toplam 

bantların sayısı fark göstermiştir. Bazı aksesyonlarda, telomerik bantlar eksik olur ve 

diğerlerinde ise bantlar sadece çift kromozomların birinde eksik olur. Bazı bitkilerin 

kromozomları uzun kolları üzerinde iki bant içermektedir. Çok büyük bir "mega" NOR 

kromozom (muhtemelen bir translokasyon nedeniyle tespit edilmiştir; izokromozomlar 

ve primer trizomik ve tetrazomik bitkiler de gözlenmiştir (Hossain ve Bauchan 1999). 

Diploid ssp. falcata’nın pakiten karyotipine dayalı olarak, Gillies (1970a) ile Ho ve 

Kasha (1972)’nın çalışmalarında diploid ssp. coerulea’nın pakiten karyotipinde (Gillies 

1968) önemli bir fark olmadığı sonucuna varmışlardır. Ancak, pakiten karyotiplerin 

daha yakından gözlemlenmesi ile, M. sativa ssp. coerulea’nın tüm kromozomlarının 

kısa kollarının telomerleri üzerinde heterokromatik bantları bulunduğu anlaşılmıştır, 

halbuki bu kromozomların tüm kısa kollarında heterokromatinize olduğu zaman hariç 

diploid ssp. falcata’nın kısa kollarının üzerinde heterokromatik telomerlere 

rastlanmamıştır. Bu nedenle,  diploid ssp. falcata’nın ssp. coerulea’dan daha az 

mıktarda heterokromatik DNA içerdiği anlaşılmıştır. Bununla birlikte, bu aksesyon’a 

bağlı olarak çalışılacaktır çünkü heterokromatik DNA’nın miktarı aksesiyondan 

aksesiyona değişmektedir (Bauchan ve Hossain 1999a). Bauchan ve  Hossain (1997, 

1998a) tarafından gerçekleştirilen mitotik kromozomların C- ve N- bant çalışmaları 

diploid ssp. coerulea’ nın diploid ssp. falcata’dan daha fazla heterokromatik DNA’ya 

sahip olduğunu kesin olarak göstermiştir. Gerek mitotik gerekse mayotik 

kromozomlarda heterokromatik dağılımın yeniden incelenmesine dayalı olarak yapılan 

çalışmalar diploid ssp. falcata’nın ssp.coerulea’dan daha az miktarda heterokromatın 

içerdiği konusunda hemfikirdir. 
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2.2.2 Diploid Medicago sativa ssp. falcata da karyotip çalışmaları 

Görüntü analiz tekniklerinden yararlanılarak kromozomların hassas ölçümlerinin 

yapılması mümkündür (Bauchan ve Hossain 2001a). Diploid ssp. falcata kromozomları 

ortalama uzunlukları 1.35–2.3 µm olup (Bauchan yayınlamış) ssp. coerulea’dan çok az 

kısadır ve ortalama boyu 1.5-2.4 µm dır (Bauchan ve Campbell 1994). Standart C- 

(Bauchan ve Hossain 1997) ve N- (Bauchan ve Hossain 1998a) bantlama paternleri 

sadece sentromerik bölgelerde ve satellitli kromozom 8’in NOR’larda uzun bir bant 

olarak karakterize edilebilmektedir. Bazen bir interstisiyel bant NOR kromozomun uzun 

kolunda oluşur. 

Mitotik bantlama paternin mayotik pakiten kromozomları ile karşılaştırılması (Gillies 

1970a) mitotik heterokromatik bantlar ile pakiten safhasında bulunan kromomerler 

arasında birbirlerine göre iyi bir korelasyon olduğunu göstermiştir. Gillies (1970a) ve 

Ho ve Kasha (1972) M. sativa ssp. falcata pakiteninde kromomerlerin büyük 

çoğunluğunun sentromerlerin her iki tarafında yerleştiğini bulmuşlardır ve bütün bir 

kolun heterokromatik olması dışında belirgin hiçbir telomerik kromomer 

bulunmamıştır. Aksesiyonların büyük çoğunluğunda somatik kromozomlarda C-

bantlama çalışmaları kullanılarak, kromozomların kısa kollarında hiçbir bant 

bulunmamıştır. 

Ancak, geniş coğrafik dağılım gösteren diploid ssp. falcata’nın alttürlerinin 17 

aksesyonunda yapılan incelemede Bauchan ve Hoşsain (1999a) ssp. falcata’nın standart 

karyotipiyle karşılaştırdıklarında 10 aksesyonun 1-14 C banda sahip olduğunu 

keşfetmişlerdir. C- bantların sayısı, konumları ve yoğunluklarındaki polimorfizmler, 

aksesyonunlar arasında ve ortasında belirlenmiştir. Çalışılan bitkilerin sadece % 9’unda 

polimorfizm tespit edilmiştir. C-bantlar tüm kromozomların terminal kısımlarında 

olabilmektedir ve interstisiyel bantlar 1, 2, 3 ve 6 numaralı kromozomların hem kısa 

hem de uzun kollarında tespit edilmiştir. Bu ek bantlar önceden varolabilirler ya da 

Medicago sativa kompleksinin diğer alt türleri ile melezlenmeden kaynaklanan krosing-

over’in sonucu olabilirler. Kromozomlar üzerinde teşhis bantlarının olmaması bu 

alttürlerin hassas olarak karyotip analizini zorlaştırır, bununla birlikte bilgisayarlı 

görüntü analiz sistemleri ile (Bauchan and Campbell 1994, Bauchan ve Hossain 2001a) 
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kromozom morfolojisi ölçümlerine dayalı olarak karyotiplerin geliştirilmesi 

mümkündür. 

Kromozom modifikasyonları ve izokromozomlar gibi olgular 2 ve 6 numaralı 

kromozomların kısa kolları için gözlenmiştir (Bauchan ve Hossain 1999a). 

İzokromozomlar birbirlerinin aynadaki görüntüsü gibi olan homolog kolları ile 

monosentrik kromozomlardır (Reiger Michaelis ve Green 1991). Isokromozomlar 

genlerin dozaj etkisini belirleme potansiyeline sahiptir. Medicago sativa kompleksinde 

şimdiye kadarki çalışmalarda hiç bir tür için uzun kollarda izokromozom ya da telozom 

gözlendiğine dair bir bildirim yapılmamıştır. 

İki farklı aksesyondan alınan üç ayrı fidenin B-kromozomlu olduğu bulunmuştur 

(Hossain ve Bauchan 1999). B-kromozomlar genellikle A-kromozomlarından daha 

küçük ve heterokromatiktir. Normal olarak bu kromozomlar bulundukları 

organizmaların yaşamını ve fenotipini etkilemezler, A-kromozomları ile eşleşmezler ve 

mitotik davranışını gecikme, eliminasyon, polimitoz ya da tercihli dağılım ile etkilerler 

(Reiger vd. 1991). Çünkü Medicago sativa spp. allogam (yabancı döllenen) öldüğü için 

genom içerisinde polimorfizmlerin varolabileceği tahmin edilmektedir, bu 

polimorfizmler bantlama ve moleküler teknikler kullanarak tespit edilmiştir. 

2.2.3 Tetraploid Medicago sativa ssp. falcata da karyotip çalışmaları 

Tetraploid ssp. falcata’nın altı aksesyonunda ilk çalışmalar şaşırtıcı bir sonuç ortaya 

koymuştur. Bitkilerin çoğunun normal sentromerik bantlara ek olarak C-bantları olan 

kromozomlara sahip oldukları belirlenmiştir. Çok az sayıda ek banda sahip olan 

aksesyonlar bulunmuştur; dört çift kromozomun kısa kollarında bir ekstra telomerik 

band bulunmuş halbuki diğerlerinde sadece sentromerik banda sahip oldukları tespit 

edilmiştir. İki aksesyonunda ise her kromozom üzerinde birden fazla bantların ve ikiye 

katlanmış diploid ssp. Coerulea’da bantlama desenine benzer olması tespit edilmiştir. 

Genel olarak, heterokromatik bantların çoğunluğu kromozomların kısa kollarında 

görünür, sadece interstisyel bantlar iki kromozom uzun kollarında görülür (Bauchan ve 

Hossain). Bütün incelenen aksesyonlarin, orak şeklinde baklalara ve sarı çiçeklere sahip 

olduğu bulunmuştur.  
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2.2.4 Tetraploid Medicago sativa ssp. sativa da karyotip çalışmaları 

Tetraploid yoncanın somatik kromozomları daha önce analiz edilmiştir (Agarwal ve 

Gupta 1983, Falistocco 1987, Schlarbaum Johnson ve Stuteville 1988, Falistocco vd. 

1995). Agarwal ve Gupta (1983) kromozom ölçümleri ile birçok Medicago türünün 

karyotip analizini bir oküler mikrometre kullanarak yapmışlardır. Böylece ölçümlerin 

doğruluğu sorgulanabilmekte ve ölçümler için bir standardizasyon sağlanabilmektedir. 

Falistocco (1987) fotomikrograflardan kromozomları ölçerek, Medicago cinsinin 

kromozomları için rapor edilenden ondan daha çok büyük kromozom ölçümleri 

(örneğin, toplam uzunluğu 9 ila 12 mikron arasında değişmektedir) elde etmiştir. 

Schlarbaum vd. (1988) doku kültürü rejenere edilmiş bitkilerden tetraploid yonca 

karyotip analizleri yapmıştır. Genel olarak, bir doku kültürü sisteminde rejenere olmuş 

olan bitkilerin potansiyel olarak değişikliğe uğramış kromozomlara sahip olabilecekleri  

bilirlenmiştir (Nagarajan ve Walton 1987).  

 

ABD'de yoncanın dokuz gen kaynaklarının araştırılması çalışmalarında (Bauchan ve 

Hossain 1998b, 2001b, Bauchan  Campbell ve Hossain 2002, 2003), C-bantlama 

polimorfizmleri; sayı, konum ve terminal ve interstisyel bantların yoğunluğu 

bakımından dokuz gen kaynağı bir gen kaynağı tespit edilmiştir. Bauchan ve Hossain 

Şekil 2.1 Yoncanın C-bantlama standart karyotipinin idiogram (Bauchan ve Hossain 2001b) 
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(2001b) tarafından hazırlanan 'Afrika' tipi yoncanın karyotipinin, heterokromatik 

bantların en çok sayıda bulunması nedeniyle standart bir karyotip olarak kullanılması 

önerilmiştir; böylelikle, bu karyotipi diğer karyotiplerele kıyaslamak daha kolay 

olmuştur (Şekil 2.1). Dokuz gen kaynağının morfometrik ölçümler ve C-bantlama 

çalışmaları, yoncanın kromozomlarının yaklaşık olarak dört özdeş gruba sahip olduğunu 

ortaya koymuştur, buda, doğru bir karyotipin geliştirilmesine imkan sağlamaktadır 

(Falistocco vd. 1995, Bauchan ve Hossain 1998b, 2001b, Bauchin vd. 2002, 2003). 

Kromozom morfolojisi ve homologlar arasında C- bantlama paternlerin benzerliği her 

zaman mükemmel değildir; ancak, kromozomlar arasında yeterli benzerlik kurularak 

yonca kromozomlarını her set dört kromozom içermek üzere sekiz set içerisinde 

gruplamak mümkün hale gelmektedir. 

Tetraploid M. sativa ssp. sativa’nın mitotik bantlama paternleri, mayotik pakiten 

kromozomlarında bulunan heterokromatik topuzların dağılımına benzerlik 

göstermektedir (Gillies 1970b). Ancak, tetraploid yoncada mitotik kromozomlar, 

diploid alt tür M. sativa ssp. coerulea da görülen pakiten kromozomlarına göre daha 

kısa ve büyük bir miktarda heterokromatine sahip olduğu ortaya çıkmamıştır (Gillies 

1970b). 

Yoncanın daha önce bahsedilen dokuz gen kaynağı arasında çeşitli farklılıklar 

gözlenmiştir. Falcata germplazm kaynağı daha az terminal ve interstisyel bantlara sahip 

olduğundan dolayı diğer germplazm kaynaklarından dikkat çekici bir şekilde farklı 

olmuştur. Falcata kromozomları sentromer bolgelerinde temel C- bantlara sahiptirler. 

Dormant olmayan yonca gen kaynaklarını içeren, 'Afrika', Şili ', ' Peru ' ve' Hint 'gen 

kaynakları, heterokromatik bantları en fazla sayıda sergilerler (Bauchan ve. 2003). 

'Afrika' çeşidinin kromozomları, en yüksek miktarda heterokromatik DNA'ya sahiptir ve 

muhtemelen ikiye katlanmış diploid M. sativa ssp. coerulea’nın bantlama paternlerine 

benzerler (Bauchan ve Hossain 2001b). ‘Şili’ (Bauchin vd. 2002) ve ' Peru ' çeşitlerinin 

kromozomların bantlama paternleri birbirine benzemektedir. Hindistan çeşidinin 

kromozomları özellikle kromozomların uzun kollarında, diğer dormant olmayan 

kaynaklarına göre en az sayıda bantlara sahiptir (Bauchan vd. 2003). Germplazm 

kaynakları heterokromatik DNA C- bantlarının yüksek miktardan düşük miktara doğru 
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sıralanışı şu şekildedir:  'Afrika'>  Peru '>' Şili '>' Flaman '>' Hint '>' Varia '>' Ladak '>' 

Türkistan '>' Falcata '. Kış-dayanıklı germplazm kaynakların çoğunda ve yonca içinde 

Falcata germplazm olması ile az sayıda C-bantların bulunması dikkat çekicidir 

(Bauchan ve Hossain 1998b). 

2.2.5 Tek yıllık Medicago türlerinde karyotip çalışmaları 

Tek yıllık Medicago türleri, ilgili kaynaklarda bazen medik olarak yer almaktadır, 

yoncanın yakın akrabalarıdır ve birçok zirai karakterlerini içerirler, örneğin yoncaya 

faydalı olabilen, sap, yaprak ve kozaların üzerinde bulunan glandüler tüylerden dolayı 

böceklere direnc olmaları ile bilinirler. Medikler sitogenetik bakımından çok iyi 

incelenmemiştir. Tek yıllık Medicago kromozomlarının fotomikrografları ilk olarak 

Lesins ve Lesins (1961) tarafından yayınlanmıştır. Heyn (1963) ve Lesins ve Lesins 

(1979) her ikisi tek yıllık Medicago türlerinin sitogenetiğine genel bir bakış sağlamıştır. 

O zamandan beri, Schlarbaum vd. (1984), Mariani ve Falistocco (1991) ve Mariani vd. 

(1996) 2n=16 kromozomlu M. arabica, M. blancheana, M. ciliaris, M. doliata, M. 

granadensis, M. intertexta, M. muricoleptis, M. nöana, ve M. rotata türlerinin 

fotomikrograftaki kromozomların üzerinde fiziksel ölçümlerine dayalı karyotipler 

geliştirerek çalışmalar yapmışlardır. 

Bauchan ve Elgin (1984) iki tetraploid türü M. scutellata ve M. rugosa’nın  kaydedilen 

32 kromozomdan ziyade, 2n=30 kromozomlu olduğunu keşfetmişlerdir. Çünkü M. 

scutellata  iki çift NOR’lu kromozoma sahiptir, bu türün bir allotetraploid olduğu öne 

sürülmüştür, iki diploid (2n=14 ve 2n=16) türün melezinden ortaya çıkmış ve sonra çok 

nadir görülebilecek bir şekilde kromozom sayısı ikiye katlanmıştır. Bu ön bulgular 

yonca türlerinin önemli progenitörleri için kapsamlı çalışmalar yapılması için tetikleyici 

olmuştur. Falistocco ve Falcinelli (1991) ve Mariani vd. (1996) karyotip benzerliğine ve 

bazı RFLP moleküler verilerine dayalı diploid 2n=2x=14 kromozomlu M. murex, M. 

polymorpha, M. praecox, ve M. rigidula türlerinin karyotiplerini geliştirmişlerdir.  

Mariani vd. (1996) dört türün (M. intertexta, M. muricoleptis, M. polymorpha, ve M. 

mure ) M. scutellata ve M. rugosa  progenitörü için en iyi adaylar olduğunu öne 

sürmüşlerdir. Tek yıllık türlerin bantlaması üzerine yapılan çalışmalarda sadece 



 

 

24 

 

sentromerler bant göstermiştir (Mariani ve Falistocco 1990, 1991, Falistocco ve 

Falcinelli 1993): böylece, bu tekniğin ne karyotipik analize ne de tek tek kromozomları 

ayırt etmeye yararı olmadığı görülmüştür. 

Medicago truncatula moleküler genetik çalışmaları için model bir bitki türü olmuştur 

(Cooket vd. 1997, Cook 1999). Bu tür nispeten küçük genoma (1.15 pg) (Blondon vd. 

1994) ve diploid autogam (kendine döllenen) genetik sisteme sahiptir (Cooket vd. 

1997). In vitro kültür çalışmalarında kolayca rejenerasyone ve transformasyon oluşur 

(Rose Nolan ve Bicego 1999) ve N2 fixasyon araştırmaları için mükemmel bir model 

sistemdir (Barker vd. 1990). M. truncatula’nın genomunun dizilenmesi için bir proje 

devam etmektedir bu projede M. truncatula nın genomu ikinci bitki olarak tamamen 

dizilenmiş olacaktır (http://www.medicago.org). M. truncatula taksonomik bakımdan 

yoncanın yakın akrabasıdır (Lesins ve Lesins 1979).  Bilinen genleri ya da ESTs 

(expressed sequence tags) yöntemiyle (Choi vd. 2004) yoğun bir şekilde türler arası 

homologu M. truncatula ve kültürü yapılan yoncada  rapor edilmiştir. Bundan başka, 

Thoquet vd. (2002) M. truncatula’da haritalanmış moleküler markör diploid yoncada 

aynı ya da benzer yerlerde olduğunu göstermişlerdir. M. truncatula sadece yoncada 

moleküler çalışmalar için değil ayrıca birçok leguminosa (baklagil) bitkileri içinde 

model bir bitki olarak kullanılabilmektedir (Zhu vd. 2005). Choi vd. (2004) moleküler 

haritalama ve sitogenetik haritalaması çalışmalarından (Kulikova vd. 2001) M. 

truncatula ve M. sativa genomlarının birbirlerine benzerliklerinin çok fazla olduğu 

sonucuna varmışlar ve yonca için bir Joint Map önermişlerdir. Böylece,  M. truncatula 

nın genomik benzerliğinin bir çok yararı kültürü yapılan yoncanın genom 

araştırmalarında birçok katkı sağlayacağı öngörülebilir. 

2.3 Yoncada Sitogenetik ve Islah 

Kromozom sayısının sayımı ve kromozom morfolojisi farklılıklarının kullanımı bir delil 

olarak, çok yıllık ve tek yıllık yonca türleri arasındaki melezlerin üretimi (Sangduen vd. 

1982, Piccirilli ve Arcioni 1992), çok yıllık yabani Medicago türleri ve kültür yoncası 

arasındaki melezlerin (McCoy ve Smith 1986) ve hücre füzyonu aracılığı ile somatik 

melez üretimi (Pupilli vd. 1995, Nenz vd. 1996, Tian vd. 2002, Mizukami vd. 2006) için 

kullanılmıştır. Melez üretimin belirlenmesinde kullanılan sitogenetik kanıtlar öncelikle 

http://www.medicago.org/
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somatik kromozom sayıları NOR’lu kromozom sayısı ve morfolojisi ile bir özellikler 

anahtarı olarak ve mikrosporosit aşamalarında metafaz I (MI) de kromozom eşleşmeleri 

olmuştur. Giemsa C- (Bauchan ve Hossain 1997) ve N- (Bauchan ve Hossain 1998a) 

bantlama teknikleri diploid M. sativa ssp. falcata ile M. sativa ssp. coerulea arasındakı 

çaprazlamaların melezliğinin belirlenmesinde bantlama desenleri araşındaki kontrast 

farlılıklarından yararlanılarak kullanılmıştır; ssp. falcata sadece sentromerlerinde ve ssp. 

coerulea ise çoklu bantlara sahiptir bundan ötürü bu iki alttür arasındaki melezlerin 

tanımlanması kolay olmuştur.  

Ayrıca ssp.coerula’nın kromozomlarının birer birer tanımlanması da kolaylaşmıştır 

(Bauchan ve Hossain 1997, 1998a). Bantlama teknikleri kullanılarak, F2’deki ve ssp. 

coerulea/ ssp. sativa türler arası melezlerinin daha sonraki jenerasyonlarında bantların 

kromozomlar arası yer değiştirmesinin ayırt edilmesi mümkün olmuştur, şimdiye kadar, 

tüm tek yıllık türler sadece sentromerik banları ile ayırt edilmiştir. Belirli kromozomlara 

özelleşmiş aneuploidlerin tanımlanması bantlama teknikleri kullanılarak yapılabilmiştir. 

Aneuploidlerin yerleştiği agronomik önemi olan genlerin bulunduğu kromozomlar 

üzerine önemli çalışmalar yapılmıştır. 

Yonca ıslahçıları çaprazlama yolu ile türlerarası melezleme (Quiros ve Bauchan 1988, 

McCoy ve Bingham 1988), embriyo kurtarma (Bauchan 1987), övüle embriyo kurtarma 

(McCoy ve Smith 1986),  ve somatik melezleme (Pupilli vd. 1995, Nenz vd. 1996, 

Mizukami vd. 2006, Tian vd. 2002)  kullanımıyla yabanı türlere ait genleri kültürü 

yapılan yoncaya aktarma girişimlerinde bazı başarılar kaydetmişlerdir. Çaprazlamaların 

büyük bir çoğunluğu ekonomik önemi dolayısıyla ebeveynleri coerulea ya da ssp. 

sativa olarak belirlemişlerdir. Bazı melezleme girişimleri yabanı türden gelen genlerin 

eşleşme eksikliğinden ve bundan dolayı krosing over eksikliğinin neden olduğu 

kromozomların kısa kollarında fazla miktarda heterokromatın bulunmasına bağlı olarak 

başarısızlıkla sonuçlanmıştır. 

Heteokromatin orta ve yüksek tekrarlanan dizilerin, bazen satelitlerin tandem dizilerinin 

proteine sıkı bağlanması ile karakterize edilmektedir (Bickmore ve Craig 1997). 

Heterokromatin krosing-over’da etkili olduğundan kiasmanın formasyonunda 

indirgenme görülmektedir (Dyer 1964, John ve Lewis 1965, Sybenga 1975).  
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Yabani türlerle melezleme için en iyi aday heterokromatini oldukça düşük diploid ssp. 

falcata ya da tetraploid ssp. falcata’dır. Kromozom kollarında heterokromatine sahip 

olmayan diploid ssp. falcata’da  kiazma oluşumu için birçok fırsat sağlanabilir, böylece 

genetik materyalin değişimi krosing over ile ortaya çıkar. Çünkü ssp. falcata ssp. sativa 

ile kolayca çaprazlanır, bu özelliğinden ötürü ssp. sativa ile yabanı Medicago türleri 

arasında köprü olarak kullanılabilir. Kromozom bantlama tekniği ayrıca yoncanın 

yabani türlerinden gelen tek tek kromozomların, kolların ya da segmentlerin ayırt 

edilmesinde kullanılabilir, ayrıca genetik materyalin değişimi krosing over’la ( buğday 

ıslahında ve gelişiminde yaygın bir şekilde uygulanmıştır) kullanılabilir (Friebe vd. 

1991). 

Pakiten analizine dayalı olarak, Clement ve Stanford (1963) diploid yoncanın 

kromozomlarının kısa kollarının heterokromatik olduğunu belirtmişlerdir, bundan ötürü, 

kromozomların kısa kolları kiazma ve krosing-over bakımından sınırlı ya da kısıtlı 

olmuştur. Yüksek miktarda heterokromatinlenmiş kısa kolların varlığı ssp. coerulea, 

ssp. sativa, ve tetraploid ssp.falcata’nın C- ve N- bantlamalar ile doğrulanmıştır 

(Bauchan ve Hossain 1997, 1998a). Bu bulgular Stanford vd. (1972)’nın muhtemelen 

kromozomların kısa kollarındaki heterokromatinden dolayı kiasma azalmasına bağlı 

olarak autotetraploid yonca çok az sayıda multivalent oluşturur sonuçlarını 

desteklemektedir. Ayrıca kromozom eşleşmelerinden sorumlu tanımlanmamış genler 

olabilir. Mayotik kromozomların bantlama çalışmaları ile tek tek kromozomların ve 

eşleşme davranışlarının tanımlanması yoluyla bu soruya cevap verilebilir.  

ssp. coerulea, ssp. Sativa ve tetraploid ssp. falcata’nın kromozomlarının kısa kolları 

üzerinde büyük bloklar halinde heterokromatik DNA’nın varlığı moleküler 

genetikçilerin yonca genom haritasını çıkarırken yaşadıkları güçlüğü açıklayabilir. 

Heterokromatik DNA kiazma oluşumunu engeller ve böylece bu bölgelerde krosing- 

over azalması söz konusu olur (Kaltsikes ve Gustafson 1984). Burada görülmüş olan 

segregasyon fenomeninin bozulması açıklanabilir (Brummer Bouton ve Kochert 1993, 

Brouwer ve Osborn 1999, Sledge Ray ve Jiang 2005, Robins vd. 2007a, b). 

Diploid yoncanın bir aneuploidi serisinin gelişimi özellikle kromozomal gen haritasının 

gelişimi için çok yararlı olacaktır. Kasha ve McLennan (1967) birçok temel trizomikleri 
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(2n = 2x + 1 = 17) izole etmeyi başarmışlardır. Ancak sadece 1, 4, 6, 7 ve 8 numaralı 

kromozomların trizomileri pakiten analizi kullanılarak tanımlanabilmiştir (Gillies 

1977). McCoy ve Echt (1992) yoncanın spesifik kromozomları üzerinde genlerin 

yerlerini göstermek için nasıl bir trizomi (fazla kromozomlu hatlar) kullanılabildiğini 

bir örnekle göstermişlerdir. Kromozomları duplikasyonu olan bir diploid M. papillosa 

(4x) ve bir diploid M. sativa ssp. sativa (2x) arasındaki çaprazlama ile bir triploid hibrit 

(3x) ortaya çıkabilmiştir. Bu triploid hibrit diploid M. papillosa ile geriye 

melezlendiğinde ve dölleri trizomik için eleme yapıldığında, bu trizomiğin iki 

genomunun M. papillosa’dan geldiği; bir ekstra kromozomun ise M. sativa’dan geldiği 

görülmüştür. Trizomikli hatlar daha sonra M. sativa’ da kromozom kırılmasını artırarak 

kromozomların küçük parçalar haline gelmesini radyoterapi ile sağlamış ve bu küçük 

kromozom parçalarında yer alan genlerin analizi yapılabilmiştir. Trizomik hatların bu 

şekilde kullanımı ile yulaf-mısır hatlarında mısır bitkisinin genom haritasının 

çıkarılması sağlanmıştır (Ananiev vd. 1997). 

2.4 Yoncada Moleküler Sitogenetik 

FISH (Floresans in situ hibridizasyon) tekniğinin geliştirilmesi, yonca genomunun 

incelenmesinde geniş bir alan açmıştır.  Schaff vd. (1990), Falistocco vd. (2002) ve 

Calderini vd. (1996, 1997) bilinen bir gen dizisini etiketleme ve kromozom üzerindeki 

genlerin konumunu belirlemenin mümkün olduğunu göstermişlerdir. Schaff vd. (1990) 

moleküler sitogenetik tekniklerini yonca kromozomları üzerinde kullanmışlardır. Bu 

araştırıcılar enzimatik tekniğini (strepavidin–horseradish peroksidaz kompleksi) bir 

spesifik geni etiketlemek için (β-tubulin) ve yonca kromozomlarında iki kromozom 

üzerindeki genin yerini belirlemek için in situ hibridizasyon kullanmışlardır. Calderini 

vd. (1996), flüoresan boyalarını; [4 ' 6-diamidion-2-fenilindol (DAPI) ve kromomisin 

A3 (CMA3)] yonca kromozomlarını bantlamak ve NOR bölgesinde bulunan GC’lerin 

(Guanin-Sitozin) en fazla olduğunu göstermek için kullanmışlardır. Cluster vd. (1996) 

ve Calderini vd. (1996) rDNAda 18S genlerini etiketlemek ve onların sayısını ve 

yerlerini kromozomlar üzerinde belirtmek için çift floresan boyasını (rhodamine ve 

DAPI) FISH tekniğinde kullanmışlardır. Üçlü FISH etiketleme tekniği (DAPI, floresein 

izotiyosiyanat [FITC] ve steptavidin-Cy3) M. truncatula genomunun haritalamasında 

prob dizileri tespit etmek için kullanılmıştır (Kulikova vd. 2001). 
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Probların bağlantılı olup olmadığını belirlemek için, çoklu probları ve birkaç florokrom 

ile birlikte floresan boyalarını kullanarak etiketlemek mümkün olmuştur (Cluster vd. 

1996, Calderini vd. 1996, Cerbah vd. 1999, Kulikova vd. 2001, Choi vd. 2004).  FISH 

tekniği M. truncatula’ da fiziksel haritalama için kullanılmıştır (Kulikova vd. 2001, 

Choi vd. 2004). M. truncatula genetik haritasındaki belirsizlikleri gidermek için FISH 

analizi kullanılması gerekli olmuştur (Choi vd. 2004). M. truncatula genomunun 

haritalama ve dizilemesi üzerine çok odaklanılmasından dolayı, bu teknolojiler M. 

sativa üzerinde uygulanmamıştır, ancak iki genom benzerliği nedeniyle, yonca ıslahında 

çok yararlı olacağı öngörülebilir.  

İki tek yıllık Medicago; M. murex ve M. lesinsii türleri arasındaki ilişkiyi belirlemek 

için genomik in situ hibridizasyonu (GISH) tekniği kullanılmıştır.  Toplam DNA birer 

birer türlerden alınmış, Floresan ile işaretlenmiş ve kromozom dağılım safhalarında 

başka türler için kullanılmıştır (Falistocco vd. 2002).  Bu teknik M.sativa kompleksinin 

evrimi, tetraploid tek yıllık medik türlerle ve diploid türler arasındaki akrabalık, yabancı 

gen dizileri ile birleştirilme ve kromozomların yeniden organizasyonu üzerine sorulan 

soruları cevaplamak için kullanılabilir. 

2.5 Yoncada Genetik Haritalama 

Diploid ya da tetraploid yoncanın moleküler genetik haritaları AFLP (Amplifiye Parça 

Uzunluk Polimorfizmi), RAPD (Tesadüfi Amplifikasyonda DNA Polimorfizmi) veya 

RFLP’ye dayalı yapılmıştır (Barcaccia vd. 1999, Brouwer ve Osborn 1999, Brümmer 

vd. 1993, 1999, Echt vd. 1993, Kalo vd. 2000, Kiss vd. 1993, Robins Bauchan ve 

Brümmer 2007, Robins Luth vd. 2007). Sekiz bağlantı grubunu içeren haritalar 

Medicago türlerinin temel kromozom sayısına uyum sağlar. Haritalar çiçek rengi, 

cücelik, yapışkan yapraklılık (Kiss vd. 1993), bir unifoliate yaprak ve karnabahar kafa 

mutasyonunu (Brouwer ve Osborn 1999) kontrol eden genlerin yerini belirlemek için 

kullanılmıştır. Diwan vd. (1997) basit dizi tekrarının (SSR) tetraploid yoncanın 

haritalanmasında kullanılabilir olduğunu ilk kez göstermişlerdir ve böylece, kapsamlı 

haritalama programları SSR kullanılarak geliştirilmiştir (Julier vd. 2003, Sledge vd. 

2005, Choi vd. 2004, Robins Bauchan ve Brümmer 2007, Robins Luth vd. 2007). 

JoinMap 3.0 (Van Ooijen ve Voorrips 2001), MapChart (Voorrips 2002), 
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TetraploidMap (Hackett ve Lou 2003) ve MAPQTL 5.0 (Van Ooijen 2004) gibi yazılım 

programlarının geliştirilmesi autotetraploid türlerinden alınan haritalama verilerinin 

analiz edilmesini mümkün hale getirmiştir. Bu moleküler haritalar kantitatif karakter 

lokus (QTL) analizi kullanılarak aluminyum toleransı (Sledge vd. 2002, 

Narasimhamoorthy vd. 2007), ot verimi, bitki boyu ve gelişimi (Robins Bauchan vd. 

2007) ve biyokütle üretiminin tanımlanması için uygulanmıştır (Robins Luth vd. 2007).  

M. truncatula nın tüm genomunun dizilenmesi ve haritalanması çalışmaları için yoğun 

bir çaba gösterilmiştir. M. truncatula nın genom büyüklüğü yaklaşık yoncanın yarı 

boyutu kadar ~ 454-526 Mbp dır. M. truncatula genomunun dizilenmesi projesi Samuel 

Roberts Noble Vakfı’ndan Oklahoma Üniversitesine aktarılan yüksek bir hibe ile 

başlamıştır. 2003’ün başlarında, Ulusal Bilim Vakfı ve Avrupa Birliğinin altıncı 

çerçevesi programında kalan ökromatik (Euchromatic) gen alanının dizilenmesinin 

tamamlanması için finansman sağlanmıştır. 2007 yılı itibariyle 2,665 BAC klon, 42,358 

toplam gen sayısı ile 100 kb başına 22.8 gen haritalanmış ve 251 milyon çift baz 

dizilenmiştir (www.medicago.org ). 

 Choi vd. (2004) M. sativa genlerini haritalamak için M. truncatula ekson dizilerine 

karşı tasarlanmış primerler kullanmışlardır. Bu araştırıcılar iki türün karşılaştırmalı 

haritasını oluşturmuşlar ve bu iki türün oldukça benzer olduğu sonucuna vararak 

Medicago için gelişmiş bir kompozit harita önermişlerdir. İlk genom dizileme projesi 

yonca da 2006 yılında ve ek olarak 2008 yılında devam eden genom dizilenmesiyle 

tamamlanmıştır (www.medicago.org). M. truncatula’ nın genomunun bulunmasını takip 

eden gelişmeler ve elde edilen yeni bilgiler, yonca genomuna benzerlik, yonca 

genomiksi ve yoncanın ıslahı ve geliştirilmesine önemli katkıda bulunmuşlardır.   

2.6 Yoncada Doku Kültürü ve Genetik Mühendisliği 

Yonca doku kültürü ile rejenerasyonu gerçekleştirilen ilk ve en önemli tarla 

bitkilerinden biri olmuştur (Saunders ve Bingham 1972). Yonca bitkisinin 

rejenerasyonu ilk olarak anterden, yumurtalıklardan, internodlardan ve fide 

hipokotillerinden alınan kalluslardan elde edilmiştir (Saunders ve Bingham 1972).   

http://www.medicago.org/
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Bingham vd. (1975) daha kolay doku kültüründen rejenerasyon sağlayan RegenS yonca 

sistemini geliştirmişlerdir. Bu gelişme ile birlikte, araştırmacılar, yapraktan, yaprak 

sapından, çanak yaprağından, petalden, kotiledondan, kökten ve olgunlaşmamış 

embriyolardan yeniden bitki elde etmeyi mümkün kılmışlardır (Bingham ve McCoy 

1988, McCoy ve Walker 1984, Mroginski ve Kartha 1984). Bitkiler kültürlenmiş 

hücreler olarak yaprak süspansiyonundan, kotiledon, kök hücre protoplast 

süspaniyonundan (dos Santos vd. 1980, Johnson vd. 1981, Pezzotti Arcioni ve Mariotti 

1984) ve protoplast füzyonun ardından rejenere edilebilmektedir (Teoule 1983, Tian vd. 

2002, Mizukami vd. 2006). Yonca’nın rejenerasyonu doku kültüründe genetik kalıtım 

olarak belirlenmiş (Reisch ve Bingham 1980, Hernandez-Fernandez ve Christie 1989). 

Bingham ve McCoy (1988) birçok yonca çeşitlerinde rejenerasyon yapılabildiğini 

gösterdikleri halde bazı yonca çeşitlerinde rejenerasyon çok düşük seviyede olduğu için, 

rejenerasyonu iyi olan tipleri çeşitlerin arasından seçmek gerekli olmüştür. 

Rejenerasyon öncellikle somatik embriyogenesis esnasında olmaktadır (Walker 

Wendeln ve Jaworski 1979).  

Genler Agrobacterium tumumefaciens aracılığı ile yoncaya aktarılabilmekte (Pezzotti 

vd. 1991, Desgagnes vd. 1995). Aynen bu doku kültürü ve gen aktarma teknolojileri 

yoncanın genomiklerine yönelik temel araştırmalara önderlik eden M. truncatula (Trinh 

vd. 1998) için de kullanılmıştır (http://medicago.org/genome).  2006 yılında Monsanto 

Şirketi ve  Uluslararası Yembitkileri Genetik Birliği (Monsanto and Forage Genetics 

International) tarafından yoncada ilk olarak genetik mühendisliği ile geliştirilen 

Roundup Ready yonca çeşidini piyasaya sürmüşlerdir (http://medicago.org/genome). 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1 Bitki Materyali 

Bu çalışmada yonca (Medicago sativa L.)’nın Göller Bölgesi’nde yer alan Isparta, 

Burdur, Afyon ve Konya illerine ait 22 lokasyonun doğal vejetasyonlarından 25 

tanesinden populasyonun tek bitkiler toplanarak kaynak populasyon hazırlanmıştır ve 

bu populasyonlar sitolojik çalışmalar ve somatik hücrelerde karyotip analizleri için 

kullanılmıştır (Çizelge 3.1 ve Şekil 3.1). Her lokasyondan, birden fazla yonca 

(Medicago sativa L.) numunesi alınmış ve sıra ile numaralandırılmıştır (Çizelge 3.1). 

Tüm yonca (Medicago sativa L.) numuneleri ve populasyonları Prof. Dr. Sebahattin 

ALBAYRAK (Tarla Bitkileri Bölümü, Ziraat Fakültesi, Süleyman Demirel 

Üniversitesi, Isparta, Türkiye) tarafından toplanmıştır. Klon olarak populasyonlardan 

numune alınmış ve sera koşullarında köklendirilmiş ve aşağıda açıklanan aşamalarda 

kullanılmıştır.  

3.2 Sitogenetik Araştırmalar 

Sitolojik çalışmalarda açıklanan sıraya göre işlem uygulanmış ve somatik hücrelerde 

karyotip araştırmaları yapılmıştır. 

3.2.1 Somatik kromozomların gözlemi için materyalin hazırlanması 

Karyotip analizi için gerekli somatik kromozomlar, kök ucu meristem hücrelerinden 

elde edilmiştir. Kullandığımız materyal aşağıdaki yöntem ile hazırlanmıştır. 

3.2.1.1 Kök ucu örneklerinin alınması ve ön işlem yapılması 

Yonca (Medicago sativa L.) populasyonlarının genç sürgünlerinden çelikler alınarak 

gölgeli plastik sera altında sisleme sistemiyle köklendirme yastıklarında perlit:turba 

(2:1) karışımına dikilerek köklenmeleri sağlanmıştır. Köklenen bu yonca klonlarının 

daha sonra 10×10 cm
3
 hacminde harçla dolu siyah tüplere transplantasyonu yapılmıştır. 

Bitkilerin şaşırtma işlemleri iç içe geçmiş iki tane saksıdan oluşan düzeneğin üstünü 



 

 

32 

 

oluşturacak saksıların tabanları kesilerek yapılmıştır (Tavakoli vd. 2009, Zarifi vd. 

2011). Her lokasyondan tüp içinde sağlıklı gelişen yonca bitkilerinden 3’er tanesi 

seçilip bir falçata yardımıyla tüplerinden çıkarılarak hazırlanan saksılara şaşırtılmıştır 

(Şekil 3.2a.) ve saksılar etiketlendirerek köklenmeye bırakılmıştır (Şekil 3.2b.). 

Köklenmeye bırakılan saksıların üst kısımları zaman zaman kaldırılarak kontrol 

edilmiştir. Köklenmiş saksılardan 1,5-2,0 cm uzunlukdaki taze beyaz kök uçları 

kesilerek alınmıştır (Şekil 3.2 c.). Alınan kök uçları 0.002 M 8- hydroxyquinoline veya 

%1’ lik alfa-bromonaftalene solusyonunda yaklaşık +4°C’de, 3 saat ön işleme tabi 

tutulmuştur. 

Mitoz aşamasının hücre bölünmesinde çok kısa sürmesinden dolayı, hücreleri metafaz 

aşamasında yüksek oranda gözlemlemek zordur. Etkili penetrasyon arttırıcılar ile ön 

işlem çözeltilerini kullanarak örneğin; dimetil sulfoksit (DMSO) daha hızlı bir şekilde 

ön işlem çozeltilerinin hücrelere girmesine neden olmuş ve kromozom gözlemi için 

daha fazla metafaz aşamaları sağlanmıştır (Mujeeb-Kazi vd. 1987, Agayev Zarifi ve 

Fernandez 2010). Bu çalışmada, 50 damla DMSO, 400 ml ön işlem çözeltisinin içine 

ilave edilmiş ve göze çarpan sonuçlar elde edilmiştir. 

3.2.1.2 Materyalin Fiksasyonu (Tespit) 

Ön işlemi yapılmış kök uçları, 30 dakika boyunca saf su ile yıkanmış ve ardından tespit 

edilmiştir. Tespit solusyonu olarak Lewitsky fiksatifi (kromik asit ve formaldehit ) 

kullanılmıştır. İşlem +4°C’de, 30-36 saat süre ile yapılmıştır (Agayev Zarifi ve 

Fernandez 2010, Zarifi vd. 2005). Fiksatifin kullanımından hemen önce, % 1 kromik 

asit ve % 10 formaldehit eşit hacimde karıştırılıp hazırlanmıştır. Daha sonra kökler, 3 

saat musluk suyu altında yıkanmış ve %70 etanol içerisinde tekrar kullanılıncaya kadar 

-20 °C’de depolanmıştır (Şekil 3.2d.). 

3.2.1.3 Materyalin hidrolizi ve boyanması 

%70’lik alkolde depolanmış olan kök uçları oda sıcaklığında distile su ile 30 dakika 

boyunca yıkanmıştır. Hidroliz işlemi 1N NaOH solüsyonunda 60°C de 10 dk. muamele 

edilerek yapılmış ve daha sonra distile suyla yaklaşık 30 dk. yıkanmıştır. Hidroliz işlemi 
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ile hücrelerin birbirinden ayrılması ve daha iyi boyanması sağlanmıştır. Hidroliz den 

hemen sonra, kök uçları aseto demir hematoksilen boyasının içinde 30-34°C de 15-20 

saat süre ile boyanmışlardır. Kökleri boyanın içine aktarmadan önce fazla suları 

alınmıştır (5-6 kök /2,5 ml boya) (Zarifi vd. 2005, Agayev Zarifi ve Fernandez 2010). 

Küçük porselen kaplar (2.5-3 ml) boyama için kullanılmıştır ( Zarifi 2004).   

3.2.1.4 Kromozom preparatlarının hazırlanması ve incelenmesi 

Kromozom preparatlarının hazırlanması için ezme preparat tekniği uygulanmıştır. 

Boyadan çıkarılan kökler distile suyla en az 30 dk. yıkanmış ve daha sonra kök uçları 

1,0-1,2 mm uzunluğunda kesilmiştir. Daha sonra kök uçlarını yumuşatmak için Cytase 

enzimi ile en az 2 saat muamele edilmiştir (Zarifi 2004). Daha sonra kök uçları lam 

üzerine konularak bir damla % 45 asetik asit damlatılarak küçük parçalara ayrılmış ve 

dikkatli bir şekilde lamelle kapatılmıştır. Hafifçe ezilerek preparatlar hazırlanmış ve 

incelenmiştir. İncelenen preparatlarda mitoz bölünmenin tam metafaz safhasında olan 

10-20 hücre değerlendirilmiştir. 

Preparatlar faz kontrastlı ve ataçmanlı dijital kamera olan (DP72) Olympus Biyolojik 

Mikroskop (Sistem Mikroskop BX51) ile incelenmiş ve metafaz plakaların fotoğrafları 

çekilip bilgisayara aktarılmıştır. Kromozomların fotoğrafları çekildikten sonra gerçek 

büyütmenin derecesini belirlemek için bir objektif mikrometrenin de fotoğrafı 

çekilmiştir. Çekilen metafaz plakalarının fotoğrafları ileri aşamadaki kromozom 

ölçümlerinin yapılması için MicroMeasure 3.3 programında saklanmıştır (Reeves 

2001). 

3.2.1.5 Devamlı preparatların hazırlanması  

Hazırlanan preparatlar mikroskopta incelenerek iyi derecede boyanan ve aynı düzeyde 

dağılım gösteren hücrelere sahip olanlar bir başka deyişle kromozomların karyotip 

analizi için uygun olan preparatlar devamlı hale getirilmiştir. Devamlı preparatları 

hazırlanması için Zarifi tarafından yeni bir metod olarak geliştirilmiştir; Mikroskopla 

incelenen preparatlar -80 
o
C dondurucu içine aktarılıp 48 saat süreyle saklanmıştır. 

Daha sonra, hemen dondurucu dan çıkartılıp keskin bir jilet yardımıyla lameller 
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kaldırılıp çok hızlı bir şekilde lamlar absolut etanola aktarılmıştır. Lam üzerinde 

hücreler bulunan yere bir damla Entelan biyolojik monte aracı olarak damlatılıp sonra 

yeni bir lamel ile kapatılarak oda sıcaklığında kurutulmuştur. 

Çizelge 3.1 Yonca (Medicago sativa L.) populasyonların toplandığı lokasyonlar ve koordinat 

bilgileri 

 

No.  

Fiksatif 
Numara Lokasyon Koordinat  Rakım (m) 

289 1 Türkiye/ Burdur/ Yeşilova-2 37º 58' 19 K, 30º 08' 48 D 919 m 

290 2 Türkiye/ Burdur/ Yeşilova-3 37º 57' 36 K, 29º  86' 75 D 1152 m 

291 3 Türkiye/ Burdur/ Karamanlı-1 37º 46' 84 K, 29º 81' 91 D 1229 m 

295 4 Türkiye/ Burdur/ Tefenni-2 37º 29' 88 K, 29º 78' 82 D 1128 m 

298 5 Türkiye/ Burdur/ Ağlasun-2 37º 63' 09 K, 30º 63' 82 D 1009 m 

301 6 Türkiye/ Burdur/ Bucak-2 37º 45' 58 K, 30º 51' 05 D 789 m 

304 7 Türkiye/ Isparta/ Eğirdir-2 37º 91' 73 K, 30º 78' 81 D 926 m 

307 8 Türkiye/ Isparta/ Gelendost-2 38º 01' 54 K, 30º 96' 17 D 945 m 

308 9 Türkiye/ Isparta/ Gelendost-3 38º 07' 13 K, 30º 98' 91 D 937 m 

310 10 Türkiye/ Isparta/ Ş. Karaağaç-2 38º 06' 39 K, 31º 40' 51 D 1183 m 

313 11 Türkiye/ Konya/ Hüyük-2 37º 73' 12 K, 31º 70' 32 D 1130 m 

316 12 Türkiye/ Isparta/ Yalvaç-3 38º 21' 89 K, 31º  27' 95 D 1182 m 

318 13 Türkiye/ Konya/ Akşehir-2 38º 32' 76 K, 31º 44' 43 D 1068 m 

322 14 Türkiye/ Isparta/ Keçiborlu-3 37º 99' 99 K, 30º  30' 42 D 1214 m 

323 15 Türkiye/ Isparta/ Uluborlu-1 38º 05' 76 K, 30º 37' 22 D 1188 m 

324 16 Türkiye/ Isparta/ Uluborlu-2 38º 07' 68 K, 30º 47' 32 D 1039 m 

326 17 Türkiye/ Isparta/ Senirkent-2 38º 14' 15 K, 30º 61' 29 D 944 m 

329 18 Türkiye/ Afyon/ Sandıklı-3 38º 27' 57 K, 30º  18' 77 D 1086 m 

330 19 Türkiye/ Afyon/ Dinar-1 37º 91' 64 K, 30º 28' 20 D 1100 m 

331 20 Türkiye/ Afyon/ Dinar-2 37º 94' 44 K, 30º 23' 68 D 1036 m 

334 21 Türkiye/ Afyon/ Şuhut-2 38º 27' 10 K, 30º 57' 48 D 1179 m 

337 22 Türkiye/ Afyon/ Çay-2 38º 41' 70 K, 30º 77' 20 D 1019 m 

339 23 Türkiye/ Afyon/ Sultandağı-1 38º 59' 69 K, 31º 00' 18 D 995 m 

343 24 Türkiye/ Afyon/ Bolvadin-3 38º 69' 00 K, 30º 96' 45 D 982 m 

346 25 Türkiye/ Konya/ Beyşehir-1 37º 37' 11 K, 31º 34' 30 D 1154 m 
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Şekil 3.1 Göller yöresi haritası; kromozom araştırmasında kullanılan yonca (Medicago 

sativa L.) yerel populasyonlarının toplandığı bölgeleri 
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Şekil 3.2 a. Yonca klonlarının saksılara aktarılması, b. Köklenmeye bırakılan yonca 
bitkileri, c. Saksılarda köklendirilmiş bitkilerden kök ucu alınması, d. Alınan kök 

uçlarının %70’lik etil alkole aktarılması 
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Şekil 3.3 MicroMeasure 3.3 bilgisayar programı ile kromozom uzunlukları ve işaret 
yerleri belirlenmiş; Yoncanın 32 metafaz kromozomları Micromeasure3.3 ile 

işaretlenmiş, kromozom kolları izlenmiştir (Mavi) ve sentromerler (Kırmızı 

geniş daireler) işaretlenmiştir 

3.2.2 Karyotip analizleri 

Karyotip analizleri ve kromozom ölçümlerini yapmak için, preparatlarda iyi bir dağılma 

gösteren, fazla büzülmemiş, kromozom morfolojileri iyi görülebilen ve kromozomları 

aynı düzlemde bulunan her populasyondan en iyi 5-10 metafaz plağı fotoğrafları dijital 

kamera ile çekilip kullanılmıştır. 

3.2.2.1 Kromozom ölçümleri ve homolog kromozomların belirlenmesi 

 Kromozom ölçümleri, fotoğrafları çekilen 5-10 metafaz plaka üzerinde gerçek büyütme 

dikkate alınarak yapılmıştır. Bu ölçümler, bir biyolojik ve sitolojik bilgisayar programı 

adı MicroMeasure3.3 kullanılarak gerçekleştirilmiştir (Reeves 2001). Kromozomlar ve 

kromozomların sentromer pozisyonları Levan vd. (1964) yöntemine göre, kromozom 

tipleri ise Agapova ve Grif (1982) yöntemine göre belirlenmiştir. 

 MicroMeasure 3.3 bilgisayar programı kullanılarak, kromozomlara ait özellikleri 

izleme için bir ekran oluşturulmuştur (Şekil 3.3 ). 



 

 

38 

 

Kromozomlara ait özellikler işaretlemeyle gerçekleştirilmiştir ve kromozomların toplam 

uzunluğu, kol uzunluğu, kol oranı, sentromer indeksleri vb. belirlenmiştir. Kromozom 

karakterleri ölçülmüş ve kantitatif veriler için Microsoft Excel tabloları hazırlanmıştır 

(Şekil 3.4).  

Bütün veriler mikrometre biriminde (µm) elde edilmiş ve bu veriler toplandıktan sonra 

SPSS 16 sürümü ile istatistik analizleri ve özetlemeleri yapılmıştır ve her populasyon 

için ortalamaları alınarak çizelgeler halinde verilmiştir.  

 

Morfometrik ölçüm ve kromozom morfolojilerine göre homolog kromozomlar 

belirlenmiştir. Populasyonların karyogramı, homolog kromozomlardan elde edilen 

verilere dayalı olarak gerçekleştirilmiştir. Yonca (Medicago sativa L.) 2n=2x=32 

kromozom ile autotetraploid olduğundan her homolog  kromozom 2 çift olarak (4 

kromozom) büyükten küçüğe doğru sırasıyla 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 ve 8 şeklinde 

numaralandırılmıştır. Daha sonra en büyük olan 1 numaralı homolog kromozom 

çiftinden başlamak üzere tüm homolog kromozomların fotoğrafları kesilerek, bir eksen 

üzerinde sentromer noktalarından dijital ortamda yapıştırmak süretiyle o populasyonun 

Şekil 3.4 Ölçülen kromozom karakterleri kantitatif veriler şekilinde Microsoft Excel tablolarına 

ihraç edilmiştir 
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karyogramı hazırlanmıştır. Aynı işlem diğer populasyonlar için tekrar edilerek tüm 

populasyonların karyogramları hazırlanmıştır. Populasyonların idiogramları, ortalama 

sentromerik indeksi esas alınarak hazırlanmıştır aynı zamanda kromozomların boyutu 

düşüş sırasına göre düzenlenmiştir. 

Levan vd. (1964);  kol indekslerini hesaplarken kromozomun uzun kolunu, kısa kola 

bölmüşlerdir. Böylece, kromozomların tanımında sentromerin yeri ve hangi kolun uzun 

kol olduğu kolayca bulunmuştur. Araştırmamızda da kromozomun uzun kol boyunun 

kısa kol boyuna bölünmesiyle kol indeksi hesaplanmıştır. Sentromerin yerine göre 

kromozomların adlandırılması çizelge 3. 2’deki gibi yapılmıştır.  

Çizelge 3.2 Kromozom morfolojisinin açıklamasında Levan vd. (1964) tarafından önerilmiş 
isimlendirme 

 

 

 

 

 

 

Bazen bir hücrede homolog kromozomların arasında uzunluk farklılıklarıda 

görülebilmektedir. Bu farklılıklar, slayt preparatların hazırlaması sırasında eşit olmayan 

veya zorlayıcı baskılar nedeniyle ortaya çıkabilmektedir, muhtemelen bu da homolog 

olmayan kromozomlara göre daha yüksek farklılıkların ortaya çıkmasına neden olur. Bu 

yüzden karyotip, kromozomların düzenlenmesinde önemli bir rol oynadığından, 

sınıflandırmada hatalara yol açabilmektedir. Bu fenomen sınıflandırma varyasyonu 

(Reversal of Order) olarak adlandırılmıştır (Mathew ve Mathew 1982). 

Sentromerik 

Pozisyonu 

Kol Oranı 

(AR) 
Kromozomun Tanımı 

Tam Orta 1 M 
A

te
lo

se
n
tr

ik
 

Metasentrik 
Median Bölgeli 1-1.7 m 

Submedian 1.7-3.0 sm Submetasentrik 

Subterminal 3.0-7.0 st Subtelosentrik 

Terminal Bölgeli >7.0 t Akrosentrik 

Tam Terminal ∞ T Telosentrik 
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3.2.2.2 Karyotip parametrelerin ölçümleri 

Karyotiplerin sayısal karakterizasyonu aşağıdaki parametreler için hesaplanmıştır; 

 1) Kromozom ölçümlerinde kromozomun uzun (L) ve kısa (S) kolların boyu 

ölçulmüştür. Bu iki kol boyunun toplamı total kromozom ( T=L+S) boyu olarak 

alınmış, satellitleri bulunan kromozomların kol boyları ölçülürken, satellitin boyu 

kromozomun toplam boyuna eklenmiştir. 

T=L+S 

T= Total kromozom boyu 

L= Uzun kol boyu 

S= Kısa kol boyu 

2) Her örneğin kromozom kol oranı (AR veya R); kromozom uzun kol (L) boyu kısa kol 

(S) boyuna bölünmek suretiyle hesaplanmıştır. AR= L/S 

3) Haploid kompleman toplam kromozom boyu (TC) 

4) Sentromerik indeks (CI); kromozomun kısa kol boyu (S) total boyuna (T=L+S) 

bölünmüş ve 100 ile çarpılarak bulunmuştur. CI= (S/L+S)×100 

5) Romero- Zarco (1986) tarafından karyotip asimetrisinin tahmını için iki nümerik 

parametre önerilmiştir. 

1. Karyotip asimetrisi, kromozom kollarının arasındakı ilişkilere dayalı aşağıdaki 

eşitliği kullanarak her numune için tahmın edilmiştir. 

      
  

  

  
  

   

 
 

Sx= Her homolog kromozom çiftinde veya grubunda kısa kollara ait ortalama uzunluğu 

Lx= Her homolog kromozom çiftinde veya grubunda uzun kollara ait ortalama uzunluğu 

x= Kromozomunun numarası 

n= Homolog kromozom çifti ya da grup sayısı 

A1 intrakromozomal asimetri (intrachromosomal asymmetry) indeksi, sıfır ile bir 

arasında değişmektedir. Denklem kromozomların metasentrik olma eğiliminde, düşük 

değerleri elde etmek amacıyla formüle edilmiştir. A1 kromozom sayısı veya kromozom 

büyüklüğüne bağlı değildir. 
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2. Karyotip asimetrisi, farklı kromozomların boyutları arasındaki ilişkilere dayalı 

Pearson dağılım katsayısı (Pearson's dispersion coefficient) kullanılarak tahmin 

edilmiştir. Bu, standart sapma (Sd) ve her bir örnek için kromozom uzunluğunun 

ortalaması (x̄) arasındaki orandır.    
  

  
;  

A2 interkromozomal asimetri (interchromosomal asymmetry) indeksi, kromozom 

sayısına bağlı olmayan, kolay bir şekilde kromozom boyutunun varyasyonun tahmın 

edilmesini sağlamaktadır. Çünkü varyans yerine standart sapma kullanılır, A2 indeksi 

kromozom boyutuna bağlı değildir ve böylece birimi yoktur. 

6) Stebbins (1971) tarafindan önerilen kategoriler, evrimsel ve karyotipik simetri 

durumu belirlenmesinde araştırılan populasyonlarda kullanılmaktadır (SC) (Çizelge 

3.3). 

Çizelge 3.3 Stebbins (1971) yöntemini kullanarak asimetri derecesine göre karyotip 

sınıflandırılması 

 

7) Karyotip simetri belirlenmesi;  

Populasyonların karyotip simetrisini incelemek ve bunlardan en simetri ve asimetri 

karyotipe sahip olanları ayırt etmek için aşagıda tanımlanan birçok farklı parametreler 

kullanılmıştır:  

 Karyotipin toplam formu yüzdesi ( TF%);   Bir populasyonun kromozomlarının kısa 

kollarının toplam boyu, kromozomların toplam boyuna bölünüp 100 ile carpılmasıyla 

elde edilmiştir (Huziwara 1962).  

 Kromozomların nispi boylarının belirlenmesi (%RL) (Relative Length of 

Chromosome); Kromozomların birbirleriyle ve diğer hücre kromozomlarıyla 

En büyük / En  küçük 

Kromozom  Oranı 

AR= L/S li Kromozomların Oranı >2:1 

0.0 0.01-0.5 0.5-0.99 1.0 

< 2:1 1A 2A 3A 4A 
2:1- 4:1 1B 2B 3B 4B 

> 4:1 1C 2C 3C 4C 
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karşılaştırılabilmesi icin nispi boylarının hesaplanmasından yararlanılır ve buna ek 

olarak karyotip simetrisi tahmin edilebilmektedir (Dennur vd. 1988), 

    
  

   
     

 

Tx= Her homolog kromozom çiftinde total kromozom boyu, 

TC= Bir karyotipin kromozom toplam uzunluğu 

 Nispi kromozom boyunun aralık farkı  (DRL) (Difference of Range of Relative 

Length); Kromozomların minimum ve maksimum nispi boyları arasındaki fark 

olarak tanımlanmıştır . 

 Varyasyon Katsayısı (CV%) 

 Dağılım İndeksi (DI) (Dispersion Index); Ortalama sentromer indeksi ile 

kromozomların toplam uzunluğunun değişkenlik katsayısı oranı olarak 

tanımlanmıştır ( Lavania vd. 1992). 

3.2.2.3 Karyotipik verilerin analizinde kullanılan istatistiksel yöntemler 

Kromozomlara ait olan özelliklerin ölçümü ve bu özelliklerin arasındaki farklılıklar, 

populasyonlar arasındaki farklıkları ortaya koyabilmektedir. Böylece, farklı ekolojik 

koşullardan toplanan 25 yonca populasyonunun farklı özelliklerinin karşılaştırılması ve 

mevcut özelliklerin farklılıklarının saptanması amacıyla tesadüf parselleri deneme 

deseni esas alınarak faktöriyel şeklinde bir deneme düzenlenmiştir. 

 Burada ele alınan birinci faktör 25 yonca populasyonunun sayısı, ikinci faktör her 

populasyonda homolog kromozomların (8 tetrat kromozom) sayısı ve tekrar olarak da 

her populasyonda ölçülen metafaz sayısıdır. Populasyonların ortalama farkları Duncan 

testine göre tespit edildikten sonra istatistik açısından önemli bulunan populasyon 

ortalamaları ve her populasyona ait olan kromozomları gruplandırılmıştır. 

Populasyonlar içinde kromozomlara ait olan özelliklerin ikili ilişkilerinin incelenmesi 

için, Pearson yöntemi kullanarak korelasyon katsayıları tahmin edilmiştir.  

Populasyonlarda bütün kromozom uzunluğu, kromozom kısa kol uzunluğu, kromozom 

uzun kol uzunluğu ve kromozomların uzun kolun kısa kola olan oranı kromozom 

kompenentleri olarak ele alınmıştır. Ayrıca bu özelliklerin ikili ilişkileri saptanmıştır. 
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Farklı ekolojik koşullardan toplanan bu yonca populasyonları, uzun yıllardan beri 

birbiriyle ayrı koşullarda yetiştirilmelerinden dolayı kromozoma ait özelliklerde 

farklılıkların ortaya çıkabilmeleri de mümkündür. Böyle olunca bu populasyonlar 

arasında olan ilişkilerde kromozoma ait olan özelliklerden dolayı azalmaktadır. Böylece 

elde edilen korelasyon katsayıları toplanmış olan yonca populasyonlarının birbiriyle 

yakınlık ve uzaklık derecesinin göstergesidir. Aynı zamanda kromozomların morfolojik 

farklılıkları da, populasyonlar arasındaki uyumsuzlukları da ortaya koyabilmektedir. 

Populasyonlar arasındaki karyotip parametrelerin karşılaştırılmasında SPSS 16 NTSYS-

PC ve Excell 2007 istatistik programları kullanılmıştır. Rohlf (1994) tarafından 

geliştirilen NTSYS- PC program, matris verilerini standartlaştırmak, ortalama 

taksonomik mesafeyi tahminetmek ve bir phenogram oluşturmak için kullanılmıştır. 

Karyotip parametrelerini kullanarak UPGMA yöntemi ile Kümeleme analizi yapılmıştır. 

Bu araştırma, Ankara Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümü’nün Sitoloji 

Laboratuvarı ve tarlasın da yürütülmüştür. 
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4. ARAŞTIRMA BULGULARI  

Tüm yonca (Medicago sativa L.) populasyonlarının kromozom incelemeleri aşağıdaki 

Çizelge 4.1 göre; 22 lokasyon ve onlardan alınan numuneler tamamen 25 populasyon 

üzerinde ileri sitogenetik tekniği (Agayev Zarifi ve Fernandez 2010, Zarifi vd. 2005) 

kullanılarak yapılmıştır. Tüm populasyonların kromozom sayısı 32 ( 2n=4x=32) ve 

autotetraploid olarak tespit edilmiş ve bu bulgular diğer çalışmalarla uyum göstermiştir 

(Bauchan ve Hossain 1996, 1998b, 2001a, McCoy ve Echt 1992, Masoud Gill ve 

Johnson 1991, McCoy ve Bingham 1988, 1991, Small ve Jomphe 1989, Lesins ve Lesins 

1979, Lesins ve Gillies 1972, Stanford Clement ve Bingham 1972).  

Tüm populasyonlarda kromozom sayısı 2n=4x=32 ve tetraploid olarak gözlemlenmiş ve 

populasyonlar arasındaki kromozom sayılarında fark görülmemiştir. Ama somatik 

kromozom karyotiplerinde populasyonlar arasında oldukça farklılık tespit edilmiştir 

(Çizelge 4.1). Populasyonlarda iki çift NOR’lu (satellitli) kromozom (kromozom 8) 

bulunmaktadır. Bu kromozomların %20’sinde metasentrik ve % 80’inde submetasentrik 

veya yaklaşık submetasentrik tipindedir. Ayrıca sekiz çift metasentrik veya 

submetasentrik büyük kromozom (kromozom 1-4), ve altı çift kısa metasentrik 

kromozom (kromozom 5-7) bulunmaktadır (Çizelge 4.1- 26). Yonca genomunda 8. 

kromozom NOR’ lara (satellit) sahiptir ve bunlar kısa kolun üzerinde bulunmuştur. 

Ancak  Masoud vd. (1991) tarafından yonca genomundaki NOR’ların (satellitlerin) 

uzun kolun üzerinde olduğu rapor edilmiştir; NOR’lu kromozomlar karyotip analizinde 

bir tanımlama kriteridir. Bu bulgular diğer çalışmalarla uyum göstermemiştir (Bauchan 

ve Campbell 1994, Bauchan ve Hossain 2001a, Bauchan ve Hossain 2001b) ve bu 

çalışma ilk olarak yonca bitkisinin karyotip detaylarını somatik hücrelerde gelişmiş 

ezme tekniğini kullanarak sunmaktadır. Bu bitkilerin genomunda iki çift (tetrat 

kromozom) satellitli kromozom marker olarak gözlemlenmiş ve bu kromozomların 

birbirine benzer ve çift olmasından dolayı populasyonların autoteraploid oldukları 

belirlenmiştir. 
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Çizelge 4.1 Bu çalışmada araştırılan yonca (Medicago sativa L.) populasyonlarının toplanma 

lokasyonları, kromozom sayıları ve karyotip formülü 

 

No.  

Fiksatif 
Sira Lokasyon x 

Kromozom 

sayısı (2n) 
Karyotip Formülü 

289 1 Türkiye/ Burdur/ Yeşilova-2 8 2n= 4x= 32 28 m+ 4 smsat 

290 2 Türkiye/ Burdur/ Yeşilova-3 8 2n= 4x= 32 20 m+ 4sm + 4~sm+ 4smsat 

291 3 Türkiye/ Burdur/ Karamanlı-1 8 2n= 4x= 32 24 m+ 4sm+ 4 smsat 

295 4 Türkiye/ Burdur/ Tefenni-2 8 2n= 4x= 32 24 m+ 4sm+ 4 smsat 

298 5 Türkiye/ Burdur/ Ağlasun-2 8 2n= 4x= 32 20 m+ 4sm+ 4~sm+ 4smsat 

301 6 Türkiye/ Burdur/ Bucak-2 8 2n= 4x= 32 24m+ 4~sm + 4~smsat + 2B 

304 7 Türkiye/ Isparta/ Eğirdir-2 8 2n= 4x= 32 28m+ 4~smsat 

307 8 Türkiye/ Isparta/ Gelendost-2 8 2n= 4x= 32 20m+ 8sm+ 4~smsat 

308 9 Türkiye/ Isparta/ Gelendost-3 8 2n= 4x= 32 20m+ 4sm+ 4~sm+ 4msat 

310 10 Türkiye/ Isparta/ Ş. Karaağaç-2 8 2n= 4x= 32 28m + 4msat 

313 11 Türkiye/ Konya/ Hüyük-2 8 2n= 4x= 32 24m+ 4sm+ 4m
sat

 

316 12 Türkiye/ Isparta/ Yalvaç-3 8 2n= 4x= 32 28m+ 4smsat 

318 13 Türkiye/ Konya/ Akşehir-2 8 2n= 4x= 32 28m+ 4~smsat 

322 14 Türkiye/ Isparta/ Keçiborlu-3 8 2n= 4x= 32 24m+ 4sm+ 4~smsat 

323 15 Türkiye/ Isparta/ Uluborlu-1 8 2n= 4x= 32 20m+ 8sm+ 4~smsat 

324 16 Türkiye/ Isparta/ Uluborlu-2 8 2n= 4x= 32 20m+ 4sm+ 4~sm+ 4~smsat 

326 17 Türkiye/ Isparta/ Senirkent-2 8 2n= 4x= 32 28m+ 4~smsat 

329 18 Türkiye/ Afyon/ Sandıklı-3 8 2n= 4x= 32 24m+ 4sm+ 4~smsat 

330 19 Türkiye/ Afyon/ Dinar-1 8 2n= 4x= 32 20m+ 8sm+ 4~smsat 

331 20 Türkiye/ Afyon/ Dinar-2 8 2n= 4x= 32 20m+ 8sm+ 4msat 

334 21 Türkiye/ Afyon/ Şuhut-2 8 2n= 4x= 32 24m+ 4sm+ 4smsat 

337 22 Türkiye/ Afyon/ Çay-2 8 2n= 4x= 32 24m+ 4sm+ 4msat 

339 23 Türkiye/ Afyon/ Sultandağı-1 8 2n= 4x= 32 28m+ 4smsat 

343 24 Türkiye/ Afyon/ Bolvadin-3 8 2n= 4x= 32 28m+ 4~smsat 

346 25 Türkiye/ Konya/ Beyşehir-1 8 2n= 4x= 32 24m+ 4~sm+ 4smsat 
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4.1 Yonca (Medicago sativa L.) Populasyonlarının Karyotip Özellikleri 

Populasyonlar, toplanan bölgelere göre isimlendirilmiş ve aşağıdaki gibi sırayla 

karyotip ayrıntıları verilmiştir. 

4.1.1 Yeşilova-2  populasyonunun karyotpi özellikleri 

 Yeşilova-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, somatik kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.2). 

Temel kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı 

karyotipi dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) olarak biçimlendirilmiştir. En 

küçük kromozom 2.26± 0.03 μm, en büyük kromozom ise 3.11± 0.08 μm 

uzunluğundadır ve dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net 

bir şekilde belirlenmiştir (Şekil 4.1, 4.2). Haploit total kromozom uzunluğu 21.15 μm ve 

ortalama kromozom uzunluğu karyotip içinde 2.64± 0.03 μm’dir. 8. kromozom harıç 

bütün kromozomlar, metasentrik tipindedir. Kromozomların nispi boylarının 10.68- 

14.70 arasında değiştiği tespit edilmiştir (Çizelge 4.2). Her kromozom için ayrıntılı 

bilgiler aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Total uzunluğu 2.97± 0.04 μm ve kol oranı 1.44± 0.04 μm’dir. 

Sentromerin yerine bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 

14.04’dir. 

Kromozom 2: 2.76± 0.03 μm boyundadır. Kol oranı 1.31± 0.05’dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.04’ dir. 

Kromozom 3: 2.63± 0.04 μm boyundadır. Kol oranı 1.46± 0.08’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 12.42’dir. 

Kromozom 4: 2.57± 0.04 μm boyundadır. Kol oranı 1.23± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.13’dir. 
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Kromozom 5: 2.49± 0.04 μm boyundadır. Kol oranı 1.13± 0.05’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.76’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.37± 0.03 μm’dir. Kol oranı ise 1.23± 0.06’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.21’dir. 

Kromozom 7: Boyu 2.26± 0.03 μm’dir. Kol oranı 1.17± 0.04’dur ve buna bağlı olarak 

metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.68’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak boyu 3.11± 0.08 μm ve kol oranı 1.61± 

0.06’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik veya submetasentrik tipte bir 

kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve 

ortalama satelitin boyu ise 0.97 μm' dir. Nispi boyu 14.70’dir. 

 

 

 

 

Şekil 4.1 Yeşilova-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.2 A, B, C: Yeşilova-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, D: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 
gösterilmektedir 
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Çizelge 4.2 Yeşilova-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 28 m + 4 sm
sat

 , SC= 2A, A1= 0.226, A2= 0.107 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, ( m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.226 ve  A2=0.107, 

Romero-Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda 

olduğunu gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.68- 14.70 arasında değişmektedir. 

 

 

  

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 2.97± 0.04 1.75± 0.02 1.22± 0.03 1.44± 0.04 41 - m 8.25 5.78 14.04 

2 2.76± 0.03 1.56± 0.03 1.20± 0.03 1.31± 0.05 43 - m 7.38 5.66 13.04 

3 2.63± 0.04 1.55± 0.05 1.08± 0.03 1.46± 0.08 41 - m 7.32 5.11 12.42 

4 2.57± 0.04 1.41± 0.03 1.15± 0.03 1.23± 0.05 45 - m 6.67 5.46 12.13 

5 2.49± 0.04 1.31± 0.03 1.17± 0.03 1.13± 0.05 47 - m 6.21 5.54 11.76 

6 2.37± 0.03 1.30± 0.03 1.07± 0.03 1.23± 0.06 45 - m 6.14 5.07 11.21 

7 2.26± 0.03 1.21± 0.02 1.04± 0.03 1.17± 0.04 46 - m 5.74 4.94 10.68 

8 3.11± 0.08 1.41± 0.07 0.88± 0.05 1.61± 0.06 29 0.97 ~sm 6.67 8.75 14.70 

Ortalama 2.64± 0.03 1.44± 0.02 1.10± 0.02 1.32± 0.02       

Toplam (TC) 21.15      54.38 46.30  
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4.1.2 Yeşilova-3 populasyonunun karyotip özellikleri 

Yeşilova-3 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.4). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.21± 0.08 μm, en büyük kromozom ise 2.85± 0.12 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.3, 4.4). Haploit kromozom uzunluğu 20.47 μm’dir. Kromozom 1 

ve kromozom 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların 

nispi boyları 10.77- 13.93 arasındadır ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 2.56± 0.04 μm’dir (Çizelge 4.3). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: 2.85± 0.11 μm boyundadır ve kol oranı 1.71± 0.06 μm’dir. Sentromerin 

yerine bağlı olarak submetasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.91’dir. 

Kromozom 2: 2.71± 0.10 μm boyundadır. Kol oranı 1.23± 0.04’dir ve buna metasentrik 

tipte bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.23’ dir. 

Kromozom 3: 2.60± 0.11 μm boyundadır. Kol oranı 1.27± 0.06’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 12.71’dir. 

Kromozom 4: 2.52± 0.07 μm boyundadır. Kol oranı 1.62± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik veya submetasentrike yakın tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.32’dir. 

Kromozom 5: 2.41± 0.06 μm boyundadır. Kol oranı 1.23± 0.07’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.78’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.32± 0.07 μm’dir. Kol oranı ise 1.21± 0.05’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.34’dir. 
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Kromozom 7: Boyu 2.21± 0.08 μm’dir. Kol oranı 1.13± 0.03’dur ve metasentrik tipte 

bir kromozomdur. Nispi boyu 10.77’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak boyu 2.85± 0.12 μm ve kol oranı 1.66± 

0.06’dür. Kol oranına bağlı olarak submetasentrik tipte bir kromozomdur ve 

kromozomların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır. Nispi boyu 13.93’dir. 

 

 

Şekil 4.3 Yeşilova-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.4 A, B: Yeşilova-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 
yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.3 Yeşilova-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Kromozom formülü: 2n=4x=32= 20 m + 4sm + 4~sm+ 4 sm

sat
 , SC= 2B, A1= 0.251, A2= 0.096 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, ( m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.251 ve  A2=0.096, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.77- 13.93 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 2.85± 0.11 1.80± 0.08 1.05± 0.03 1.71± 0.06 37 - sm 8.77 5.14 13.91 

2 2.71± 0.10 1.49± 0.06 1.22± 0.05 1.23± 0.04 45 - m 7.28 5.95 13.23 

3 2.60± 0.11 1.45± 0.08 1.15± 0.04 1.27± 0.06 44 - m 7.10 5.61 12.71 

4 2.52± 0.07 1.56± 0.05 0.97± 0.03 1.62± 0.05 38 - ~sm 7.61 4.71 12.32 

5 2.41± 0.06 1.31± 0.02 1.10± 0.05 1.23± 0.07 45 - m 6.41 5.37 11.78 

6 2.32± 0.07 1.26± 0.04 1.06± 0.04 1.21± 0.05 46 - m 6.17 5.17 11.34 

7 2.21± 0.08 1.17± 0.05 1.04± 0.04 1.13± 0.03 47 - m 5.72 5.06 10.77 

8 2.85± 0.12 1.34± 0.05 0.82± 0.05 1.66± 0.06 29 0.82 ~sm 6.56 8.01 13.93 

Ortalama 2.56± 0.04 1.42± 0.03 1.05± 0.02 1.38± 0.03       

Toplam (TC) 20.47      55.62 45.02  



 

 

54 

 

4.1.3 Karamanlı-1 populasyonunun karyotip özellikleri 

Karamanlı-1 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun 

karyotip analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.6). 

Temel kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı 

karyotipi dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. 

En küçük kromozom 3.04± 0.09 μm, en büyük kromozom ise 4.43± 0.15 μm 

uzunluğundadır. 8. Kromozomda dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip 

oldukları net bir şekilde belirlenmiştir (Şekil 4.5, 4.6). Haploit kromozom uzunluğu 

29.51 μm’dir. Kromozom 2 ve kromozom 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise 

metasentriktir. Kromozomların nispi boyları 10.29- 15.01 arasında değişmektedir ve 

ortalama kromozom uzunluğu bu populasyonunda 3.69± 0.06 μm’dir (Çizelge 4.4). Her 

kromozom için ayrıntılı bilgiler aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: En uzun kromozom olarak boyu 4.43± 0.15 μm ve kol oranı 1.28± 0.05 

μm’dir. Sentromerin yerine bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 

15.01’dir. 

Kromozom 2: 4.06± 0.12 μm boyundadır. Kol oranı 1.74± 0.04’dir ve buna bağlı 

olarak submetasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.74’ dir. 

Kromozom 3: 3.85± 0.09 μm boyundadır. Kol oranı 1.40± 0.olup metasentrik tipte bir 

kromozomdur. Nispi boyu 13.03’dir. 

Kromozom 4: 3.61± 0.11 μm boyundadır. Kol oranı 1.42± 0.04’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.23’dir. 

Kromozom 5: 3.46± 0.12 μm boyundadır. Kol oranı 1.20± 0.05’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.72’dir. 

Kromozom 6: Boyu 3.30± 0.09 μm’dir. Kol oranı ise 1.11± 0.03’dür ve metasentrik 

tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.18’dir. 
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Kromozom 7: Boyu 3.04± 0.09 μm’dir. Kol oranı 1.16± 0.04’dur metasentrik tipte bir 

kromozomdur. Nispi boyu 10.29’dir. 

Kromozom 8: Boyu 3.77± 0.24 μm ve kol oranı 1.62± 0.07’dür. Kol oranına bağlı 

olarak metasentrik veya submetasentrik tipte bir kromozomdur ve tüm homologların 

kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve satelitin ortalama boyu ise 1.2 μm' dir. 

Nispi boyu 12.78’dir. 

 

Şekil 4.5 Karamanlı-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid Idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.6 A, B, C: Karamanlı-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 
mitotik metafazdaki görünümü, D: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.4 Karamanlı-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 24 m + 4sm + 4 sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.245, A2= 0.118 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.245 ve  A2=0.118, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 
gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.29- 15.01 arasında değişmekte. 

 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.43± 0.15 2.48± 0.09 1.96± 0.09 1.28± 0.05 44 - m 8.38 6.63 15.01 

2 4.06± 0.12 2.57± 0.08 1.49± 0.05 1.74± 0.04 37 - sm 8.71 5.03 13.74 

3 3.85± 0.09 2.22± 0.06 1.63± 0.07 1.40± 0.08 42 - m 7.52 5.52 13.04 

4 3.61± 0.11 2.12± 0.08 1.49± 0.05 1.42± 0.04 41 - m 7.18 5.06 12.23 

5 3.46± 0.12 1.88± 0.07 1.58± 0.06 1.20± 0.05 46 - m 6.38 5.34 11.72 

6 3.30± 0.09 1.74± 0.06 1.56± 0.03 1.11± 0.03 47 - m 5.89 5.28 11.18 

7 3.04± 0.09 1.63± 0.06 1.41± 0.04 1.16± 0.04 46 - m 5.51 4.78 10.29 

8 3.77± 0.24 1.83± 0.07 1.14± 0.04 1.62± 0.07 31 1.2 ~sm 6.18 7.92 12.78 

Ortalama 3.69± 0.06 2.06± 0.04 1.53± 0.03 1.37± 0.03       

Toplam (TC) 29.51      55.75 45.57  
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4.1.4 Tefenni-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Tefenni-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.8). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 3.61± 0.15 μm, en büyük kromozom ise 4.89± 0.25 μm uzunluğundadır. 8. 

Kromozomda dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir 

şekilde belirlenmiştir (Şekil 4.7, 4.8). Haploit kromozom uzunluğu 34.19 μm’dir. 

Kromozom 3 ve kromozom 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. 

Kromozomların nispi boyları 10.56- 14.29 arasında değişmektedir ve ortalama 

kromozom uzunluğu bu populasyonunda 4.27± 0.08 μm’dir (Çizelge 4.5). Her 

kromozom için ayrıntılı bilgiler aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: En uzun kromozom olarak boyu 4.89± 0.25 μm ve kol oranı 1.25± 0.09 

μm’dir. Sentromerin yerine bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 

14.29’dir. 

Kromozom 2: 4.57± 0.20 μm boyundadır. Kol oranı 1.32± 0.07’dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.36’ dir. 

Kromozom 3: 4.53± 0.22 μm boyundadır. Kol oranı 1.71± 0.07’dir ve kol oranına göre 

submetasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.25’dir. 

Kromozom 4: 4.28± 0.17 μm boyundadır. Kol oranı 1.28± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.53’dir. 

Kromozom 5: 4.08± 0.17 μm boyundadır. Kol oranı 1.14± 0.03’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.95’dir. 

Kromozom 6: Boyu 3.84± 0.14 μm’dir. Kol oranı ise 1.14± 0.03’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.23’dir. 



 

 

59 

 

Kromozom 7: Boyu 3.61± 0.15 μm’dir. Kol oranı 1.14± 0.04’dur ve buna bağlı olarak 

metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.56’dir. 

Kromozom 8: Boyu 4.39± 0.19 μm ve kol oranı 1.82± 0.15’dür. Kol oranına bağlı 

olarak submetasentrik tipte bir kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında 

satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satelitin boyu ise 1.10 μm' dir. Nispi boyu 

12.84’dir. 

 

 

 
 
 

 

 

 

Şekil 4.7 Tefenni-2  yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.8 A, B: Tefenni-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 
yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.5 Tefenni-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 24 m + 4sm + 4 sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.230, A2= 0.098 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.230 ve  A2=0.098, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 
gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.56- 14.29 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.89± 0.25 2.70± 0.19 2.18± 0.11 1.25± 0.09 45 - m 7.91 6.38 14.29 

2 4.57± 0.20 2.59± 0.13 1.98± 0.11 1.32± 0.07 43 - m 7.56 5.80 13.36 

3 4.53± 0.22 2.86± 0.16 1.67± 0.07 1.71± 0.07 37 - sm 8.37 4.88 13.25 

4 4.28± 0.17 2.39± 0.10 1.89± 0.09 1.28± 0.05 44 - m 7.00 5.53 12.53 

5 4.08± 0.17 2.17± 0.09 1.91± 0.09 1.14± 0.03 47 - m 6.36 5.59 11.95 

6 3.84± 0.14 2.04± 0.08 1.80± 0.07 1.14± 0.03 47 - m 5.96 5.27 11.23 

7 3.61± 0.15 1.92± 0.07 1.69± 0.08 1.14± 0.04 47 - m 5.60 4.96 10.56 

8 4.39± 0.19 2.12± 0.16 1.17± 0.06 1.82± 0.15 27 1.10 sm 6.19 6.65 12.84 

Ortalama 4.27± 0.08 2.35± 0.06 1.79± 0.05 1.35± 0.04       

Toplam (TC) 34.19      54.95 45.05  
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4.1.5 Ağlasun-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Ağlasun-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.10). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.88± 0.08 μm, en büyük kromozom ise 4.01± 0.12 μm uzunluğundadır. 8. 

Kromozomun dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir 

şekilde belirlenmiştir (Şekil 4.9, 4.10). Haploit kromozom uzunluğu 28.31 μm’dir. 

Kromozom 2 ve kromozom 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. 

Kromozomların nispi boyları 10.17- 14.16 arasında değişmektedir ve ortalama 

kromozom uzunluğu bu populasyonunda 3.54± 0.05 μm’dir (Çizelge 4.6). Her 

kromozom için ayrıntılı bilgiler aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: En uzun kromozom olarak boyu 4.01± 0.12 μm ve kol oranı 1.34± 0.05 

μm’dir. Sentromerin yerine bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 

14.16’dir. 

Kromozom 2: 3.96± 0.08 μm boyundadır. Kol oranı 1.89± 0.10’dir ve buna bağlı 

olarak submetasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.99’ dir. 

Kromozom 3: 3.80± 0.05 μm boyundadır. Kol oranı 1.63± 0.06’dir ve kol oranına göre 

metasentrik veya submetasentrike yakın tipte kromozomdur. Nispi boyu 13.44’dir. 

Kromozom 4: 3.54± 0.03 μm boyundadır. Kol oranı 1.29± 0.07’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.51’dir. 

Kromozom 5: 3.25± 0.03 μm boyundadır. Kol oranı 1.17± 0.04’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.50’dir. 

Kromozom 6: Boyu 3.19± 0.03 μm’dir. Kol oranı ise 1.19± 0.05’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.28’dir. 
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Kromozom 7: Boyu 2.88± 0.08 μm’dir. Kol oranı 1.12± 0.04’dur ve buna bağlı olarak 

metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.17’dir. 

Kromozom 8: Boyu 3.66± 0.06 μm ve kol oranı 1.87± 0.05’dür. Kol oranına bağlı 

olarak submetasentrik tipte bir kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında 

satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satelitin boyu ise 0.95 μm' dir. Nispi boyu 

12.94’dir. 

 

 

 

 

Şekil 4.9 Ağlasun-2  yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 



 

 

64 

 

 

 

Şekil 4.10 A, B, C: Ağlasun-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun 

kromozomlarının mitotik metafazdaki görünümü, D: karyogram, B plakanın 
kromozomlarından yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli 

kromozom oklarla gösterilmektedir 
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Çizelge 4.6 Ağlasun-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 20m + 4sm + ~4sm + 4sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.271, A2= 0.115 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.271 ve  A2=0.115, Romero-
Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.17- 14.16 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.01± 0.12 2.29± 0.08 1.72± 0.07 1.34± 0.05 43 - m 8.08 6.09 14.16 

2 3.96± 0.08 2.58± 0.05 1.38± 0.06 1.89± 0.10 35 - sm 9.11 4.88 13.99 

3 3.80± 0.05 2.36± 0.06 1.45± 0.03 1.63± 0.06 38 - ~sm 8.32 5.12 13.44 

4 3.54± 0.03 1.98± 0.05 1.56± 0.05 1.29± 0.07 44 - m 7.01 5.50 12.51 

5 3.25± 0.03 1.75± 0.02 1.50± 0.04 1.17± 0.04 46 - m 6.19 5.31 11.50 

6 3.19± 0.03 1.73± 0.03 1.46± 0.04 1.19± 0.05 46 - m 6.11 5.17 11.28 

7 2.88± 0.08 1.52± 0.03 1.36± 0.05 1.12± 0.04 47 - m 5.36 4.81 10.17 

8 3.66± 0.06 1.76± 0.04 0.95± 0.04 1.87± 0.05 26 0.95 sm 6.22 6.72 12.94 

Ortalama 3.54± 0.05 2.00± 0.05 1.42± 0.03 1.44± 0.04       

Toplam (TC) 28.31      56.40 43.59  



 

 

66 

 

4.1.6 Bucak-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Bucak-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.12). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.49± 0.10 μm, en büyük kromozom ise 3.52± 0.12 μm uzunluğundadır. 8. 

kromozomun dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir 

şekilde belirlenmiştir (Şekil 4.11, 4.12). Haploit kromozom uzunluğu 25.11 μm’dir. 

Kromozom 1 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların 

nispi boyları 9.90- 14.53 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonda 3.14± 0.06 μm’dir (Çizelge 4.7). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Bu populasyonda somatik kromozomlardan daha küçük B-kromozomlar bulunmuştur. 

Bu populasyonun tüm incelenen hücrelerinde 2-3 B-kromozom tespit edilmiştir ve 

bunların tipi metasentrik dir (Şekil 4.13 C).  

Kromozom 1: Boyu 3.52± 0.12 μm ve kol oranı 1.65± 0.06 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 

14.01’dir. 

Kromozom 2: 3.40± 0.15 μm boyundadır. Kol oranı 1.23± 0.04’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.56’ dir. 

Kromozom 3: 3.24± 0.13 μm boyundadır. Kol oranı 1.18± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.91’dir. 

Kromozom 4: 3.11± 0.12 μm boyundadır. Kol oranı 1.41± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.38’dir. 

Kromozom 5: 2.97± 0.10 μm boyundadır. Kol oranı 1.15± 0.04’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.81’dir. 
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Kromozom 6: Boyu 2.74± 0.09 μm’dir. Kol oranı ise 1.19± 0.05’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.90’dir. 

Kromozom 7: Boyu 2.49± 0.10 μm’dir. Kol oranı 1.31± 0.06’dur ve buna bağlı olarak 

metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 9.90’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak boyu 3.65± 0.14 μm ve kol oranı 1.59± 

0.06’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte 

kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve 

ortalama satelitin boyu ise 1.03 μm' dir. Nispi boyu 14.53’dir. 

 

 

 

 

Şekil 4.11 Bucak-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.12 A, B: Bucak-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, D: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Şekil 4.13 C: Bucak-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun mitotik metafaz 

plakasında B- kromozomların bulunması(2n=4x=32+2B) 
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Çizelge 4.7 Bucak-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 24m + 4~sm + 4~sm
sat

 + 2B, SC= 2B, A1= 0.231, A2= 0.126 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.231 ve  A2=0.126, Romero-
Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 9.90- 14.53 arasında değişmekte. 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.52± 0.12 2.18± 0.08 1.34± 0.06 1.65± 0.06 38 - ~sm 8.69 5.32 14.01 

2 3.40± 0.15 1.87± 0.09 1.53± 0.07 1.23± 0.04 45 - m 7.46 6.10 13.56 

3 3.24± 0.13 1.75± 0.08 1.49± 0.07 1.18± 0.05 46 - m 6.97 5.94 12.91 

4 3.11± 0.12 1.81± 0.09 1.29± 0.05 1.41± 0.05 42 - m 7.22 5.15 12.38 

5 2.97± 0.10 1.58± 0.04 1.39± 0.06 1.15± 0.04 47 - m 6.28 5.53 11.81 

6 2.74± 0.09 1.48± 0.05 1.26± 0.05 1.19± 0.05 46 - m 5.90 5.00 10.90 

7 2.49± 0.10 1.40± 0.06 1.09± 0.05 1.31± 0.06 44 - m 5.57 4.33 9.90 

8 3.65± 0.14 1.60± 0.08 1.02± 0.06 1.59± 0.06 28 1.03 ~sm 6.38 8.15 14.53 

Ortalama 3.14± 0.06 1.71± 0.03 1.30± 0.03 1.34± 0.03       

Toplam (TC) 25.11      54.47 45.51  
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4.1.7 Eğirdir-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Eğirdir-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.15). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 1.97± 0.03 μm, en büyük kromozom ise 2.83± 0.07 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.14, 4.15). Haploit kromozom uzunluğu 18.88 μm’dir. Kromozom 

8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi boyları 

10.45- 14.98 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 2.36± 0.03 μm’dir (Çizelge 4.8). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 2.56± 0.03 μm ve kol oranı 1.31± 0.06 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.57’dir. 

Kromozom 2: 2.47± 0.04 μm boyundadır. Kol oranı 1.65± 0.03’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 

13.10’ dir. 

Kromozom 3: 2.39± 0.04 μm boyundadır. Kol oranı 1.27± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.67’dir. 

Kromozom 4: 2.31± 0.04 μm boyundadır. Kol oranı 1.33± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.22’dir. 

Kromozom 5: 2.23± 0.03 μm boyundadır. Kol oranı 1.17± 0.03’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.81’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.12± 0.03 μm’dir. Kol oranı ise 1.11± 0.02’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.23’dir. 
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Kromozom 7: Boyu 1.97± 0.03 μm’dir. Kol oranı 1.13± 0.03’dur ve buna bağlı olarak 

metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.45’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak boyu 2.83± 0.07 μm ve kol oranı 1.67± 

0.07’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte 

kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve 

ortalama satelitin boyu ise 0.82 μm' dir. Nispi boyu 14.98’dir. 

 

 

 

 

Şekil 4.14 Eğirdir-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid Idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.15 A, B: Eğirdir-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.8 Eğirdir-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 28m + 4~sm
sat

 , SC= 2A, A1= 0.178, A2= 0.112 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.178 ve  A2=0.112, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 
gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.45- 14.98 arasında değişmekte. 

 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 2.56± 0.03 1.45± 0.04 1.12± 0.02 1.31± 0.06 44 - m 7.66 5.91 13.57 

2 2.47± 0.04 1.54± 0.02 0.94± 0.02 1.65± 0.03 38 - m 8.15 4.96 13.10 

3 2.39± 0.04 1.33± 0.03 1.06± 0.03 1.27± 0.05 44 - m 7.06 5.61 12.67 

4 2.31± 0.04 1.31± 0.03 1.00± 0.03 1.33± 0.05 43 - m 6.94 5.28 12.22 

5 2.23± 0.03 1.20± 0.02 1.03± 0.02 1.17± 0.03 46 - m 6.35 5.45 11.81 

6 2.12± 0.03 1.11± 0.02 1.01± 0.02 1.11± 0.02 47 - m 5.90 5.33 11.23 

7 1.97± 0.03 1.05± 0.02 0.93± 0.02 1.13± 0.03 47 - m 5.54 4.91 10.45 

8 2.83± 0.07 1.25± 0.05 0.76± 0.02 1.67± 0.07 27 0.82 ~sm 6.64 8.34 14.98 

Ortalama 2.36± 0.03 1.28± 0.02 0.98± 0.01 1.33± 0.03       

Toplam (TC) 18.88      54.24 45.78  
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4.1.8 Gelendost-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Gelendost-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.17). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 3.38± 0.06 μm, en büyük kromozom ise 4.76± 0.18 μm uzunluğundadır. 8. 

kromozomda dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir 

şekilde belirlenmiştir (Şekil 4.16, 4.17). Haploit kromozom uzunluğu 32.88 μm’dir. 

Kromozom 2 ve 4 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. 

Kromozomların nispi boyları 10.29- 14.48 arasında değişmektedir ve ortalama 

kromozom uzunluğu bu populasyonunda 4.11± 0.06 μm’dir (Çizelge 4.9). Her 

kromozom için ayrıntılı bilgiler aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: En uzun kromozom olarak  boyu 4.76± 0.18 μm ve kol oranı 1.22± 0.05 

μm’dir. Sentromerin yerine bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 

14.48’dir. 

Kromozom 2: 4.51± 0.10 μm boyundadır. Kol oranı 1.72± 0.08’ dir ve buna bağlı 

olarak submetasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.73’ dir. 

Kromozom 3: 4.27± 0.05 μm boyundadır. Kol oranı 1.49± 0.12’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.98’dir. 

Kromozom 4: 4.07± 0.06 μm boyundadır. Kol oranı 1.81± 0.07’dir ve kol oranına göre 

submetasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.38’dir. 

Kromozom 5: 3.97± 0.02 μm boyundadır. Kol oranı 1.27± 0.05’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.08’dir. 

Kromozom 6: Boyu 3.73± 0.04 μm’dir. Kol oranı ise 1.09± 0.03’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.34’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 3.38± 0.06 μm’dir. Kol oranı 1.15± 0.03’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.29’dir. 

Kromozom 8: Boyu 4.18± 0.11 μm ve kol oranı 1.64± 0.13’dür. Kol oranına bağlı 

olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte kromozomdur ve tüm homologların 

kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satelitin boyu ise 0.82 μm' dir. 

Nispi boyu 12.71’dir. 

 

 

 

 

 

Şekil 4.16 Gelendost-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.17 A, B: Gelendost-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 
yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.9 Gelendost-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 20m + 8sm + 4~sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.264, A2= 0.111 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.264 ve  A2=0.111, Romero-
Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.29- 14.48 arasında değişmekte. 

 

 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.76± 0.18 2.61± 0.10 2.15± 0.10 1.22± 0.05 45 - m 7.94 6.54 14.48 

2 4.51± 0.10 2.85± 0.11 1.67± 0.03 1.72± 0.08 37 - sm 8.67 5.07 13.73 

3 4.27± 0.05 2.53± 0.10 1.73± 0.07 1.49± 0.12 41 - m 7.70 5.28 12.98 

4 4.07± 0.06 2.61± 0.06 1.46± 0.04 1.81± 0.07 36 - sm 7.95 4.43 12.38 

5 3.97± 0.02 2.21± 0.04 1.76± 0.04 1.27± 0.05 44 - m 6.73 5.35 12.08 

6 3.73± 0.04 1.94± 0.01 1.78± 0.04 1.09± 0.03 48 - m 5.91 5.42 11.34 

7 3.38± 0.06 1.80± 0.03 1.58± 0.04 1.15± 0.03 47 - m 5.49 4.81 10.29 

8 4.18± 0.11 1.87± 0.05 1.20± 0.11 1.64± 0.13 29 1.15 ~sm 5.67 7.13 12.71 

Ortalama 4.11± 0.06 2.30± 0.05 1.67± 0.04 1.42± 0.04       

Toplam (TC) 32.88      56.07 44.02  
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4.1.9 Gelendost-3 populasyonunun karyotip özellikleri 

Gelendost-3 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.19). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 3.31± 0.11 μm, en büyük kromozom ise 4.44± 0.14 μm uzunluğundadır. 8. 

Kromozomda dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir 

şekilde belirlenmiştir (Şekil 4.18, 4.19). Haploit kromozom uzunluğu 32.03 μm’dir. 

Kromozom 2 ve 4 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. 

Kromozomların nispi boyları 10.34- 13.89 arasında değişmektedir ve ortalama 

kromozom uzunluğu bu populasyonunda 4.00± 0.06 μm’dir (Çizelge 4.10). Her 

kromozom için ayrıntılı bilgiler aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: En uzun kromozom olarak  boyu 4.44± 0.14 μm ve kol oranı 1.37± 0.06 

μm’dir. Sentromerin yerine bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 

13.86’dir. 

Kromozom 2: 4.45± 0.13 μm boyundadır. Kol oranı 1.72± 0.06’ dir ve buna bağlı 

olarak submetasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.89’ dir. 

Kromozom 3: 4.14± 0.13 μm boyundadır. Kol oranı 1.24± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.91’dir. 

Kromozom 4: 3.93± 0.10 μm boyundadır. Kol oranı 1.64± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik veya submetasentrike yakın tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.28’dir. 

Kromozom 5: 3.80± 0.11 μm boyundadır. Kol oranı 1.22± 0.05’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.86’dir. 

Kromozom 6: Boyu 3.63± 0.11 μm’dir. Kol oranı ise 1.16± 0.05’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.33’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 3.31± 0.11 μm’dir. Kol oranı 1.12± 0.04’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.34’dir. 

Kromozom 8: Boyu 4.34± 0.14 μm ve kol oranı 1.48± 0.06’dür. Kol oranına bağlı 

olarak metasentrik tipinde kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında satelit 

(NOR) bulunmaktadır ve satelitin ortalama boyu ise 1.21 μm' dir. Nispi boyu 13.54’dir. 

 

 

 

 

Şekil 4.18 Gelendost-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.19 A, B: Gelendost-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 
yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 



 

 

 

 

8
2
 

Çizelge 4.10 Gelendost-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 20m + 4sm+ 4~sm + 4m
sat

 , SC= 2B, A1= 0.247, A2= 0.103 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.247 ve  A2=0.103, Romero-
Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.34- 13.89 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.44± 0.14 2.56± 0.11 1.88± 0.06 1.37± 0.06 43 - m 7.99 5.87 13.86 

2 4.45± 0.13 2.80± 0.09 1.64± 0.05 1.72± 0.06 37 - sm 8.75 5.13 13.89 

3 4.14± 0.13 2.29± 0.10 1.84± 0.04 1.24± 0.05 45 - m 7.16 5.75 12.91 

4 3.93± 0.10 2.44± 0.06 1.50± 0.05 1.64± 0.05 38 - ~sm 7.61 4.67 12.28 

5 3.80± 0.11 2.07± 0.06 1.73± 0.07 1.22± 0.05 45 - m 6.47 5.39 11.86 

6 3.63± 0.11 1.94± 0.06 1.69± 0.07 1.16± 0.05 46 - m 6.06 5.27 11.33 

7 3.31± 0.11 1.75± 0.07 1.57± 0.05 1.12± 0.04 47 - m 5.45 4.89 10.34 

8 4.34± 0.14 1.86± 0.08 1.26± 0.05 1.48± 0.06 29 1.21 m 5.82 7.72 13.54 

Ortalama 4.00± 0.06 2.22± 0.05 1.64± 0.03 1.37± 0.03       

Toplam (TC) 32.03      55.31 44.70  
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4.1.10 Ş. Karaağaç-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Ş. Karaağaç-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun 

karyotip analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.21). 

Temel kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı 

karyotipi dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. 

En küçük kromozom 2.51± 0.11 μm, en büyük kromozom ise 3.37± 0.16 μm 

uzunluğundadır ve dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net 

bir şekilde belirlenmiştir (Şekil 4.20, 4.21). Haploit kromozom uzunluğu 23.79 μm’dir. 

Tüm kromozomlar, metasentrik tipindedir. Kromozomların nispi boyları 10.45- 14.16 

arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu populasyonunda 2.97± 0.06 

μm’dir (Çizelge 4.11). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 3.28± 0.15 μm ve kol oranı 1.34± 0.05 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.80’dir. 

Kromozom 2: 3.15± 0.17 μm boyundadır. Kol oranı 1.51± 0.06’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.23’ dir. 

Kromozom 3: 3.05± 0.15 μm boyundadır. Kol oranı 1.35± 0.06’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.81’dir. 

Kromozom 4: 2.92± 0.13 μm boyundadır. Kol oranı 1.39± 0.06’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.28’dir. 

Kromozom 5: 2.79± 0.12 μm boyundadır. Kol oranı 1.20± 0.04’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.71’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.72± 0.13 μm’dir. Kol oranı ise 1.32± 0.07’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.45’dir. 

Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.51± 0.11 μm’dir. Kol oranı 1.09± 0.02’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.54’dir. 
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Kromozom 8: En uzun kromozom olarak boyu 3.37± 0.16 μm ve kol oranı 1.44± 

0.03’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik tipinde kromozomdur ve tüm 

homologların kısa kollarında satelit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satelitin boyu ise 

1.03 μm' dir. Nispi boyu 14.16’dir. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Şekil 4.20 Ş. Karaağaç-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik 
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Şekil 4.21 A, B: Ş. Karaağaç-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.11 Ş. Karaağaç-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Kromozom formülü: 2n=4x=32= 28m + 4m

sat
 , SC= 2B, A1= 0.237, A2= 0.097 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.237 ve  A2=0.097, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.54- 14.16 arasında değişmekte. 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.28± 0.15 1.87± 0.09 1.41± 0.06 1.34± 0.05 43 - m 7.88 5.92 13.80 

2 3.15± 0.17 1.89± 0.13 1.25± 0.05 1.51± 0.06 40 - m 7.96 5.27 13.23 

3 3.05± 0.15 1.75± 0.11 1.30± 0.05 1.35± 0.06 43 - m 7.37 5.45 12.81 

4 2.92± 0.13 1.69± 0.09 1.23± 0.06 1.39± 0.06 42 - m 7.12 5.16 12.28 

5 2.79± 0.12 1.52± 0.08 1.27± 0.05 1.20± 0.04 46 - m 6.39 5.32 11.71 

6 2.72± 0.13 1.54± 0.08 1.19± 0.07 1.32± 0.07 44 - m 6.46 4.98 11.45 

7 2.51± 0.11 1.30± 0.05 1.20± 0.06 1.09± 0.02 48 - m 5.47 5.06 10.54 

8 3.37± 0.16 1.38± 0.07 0.96± 0.05 1.44± 0.03 28 1.03 m 5.80 8.36 14.16 

Ortalama 2.97± 0.06 1.62± 0.04 1.23± 0.02 1.33± 0.02       

Toplam (TC) 23.79      54.45 45.53  
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4.1.11 Hüyük-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Hüyük-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.23). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.65± 0.15 μm, en büyük kromozom ise 4.10± 0.27 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir ve bir kromozomun satellitinnin boyu kısa kolun boyuna göre daha uzun 

görülmektedir (Şekil 4.22, 4.23, 4.24). Haploit kromozom uzunluğu 26.50 μm’dir. 

Kromozom 3 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların 

nispi boyları 10.00- 15.49 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 3.31± 0.08 μm’dir (Çizelge 4.12). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Bu populasyonun karyotip yapısında iki önemli olgu oluştuğu görülmüştür. Bunlardan 

birisi, kısa koldan yaklaşık olarak 2 kat daha uzun olan 8. kromozomun kısa kolunun 

sonunda büyük bir satellit olmasıdır (Şekil 4.22, 4.23, 4.24).  Diğeri ise, farklı tipte ve 

büyük olan 1. kromozomun homologlarında heteromorfik kromozomların olmasıdır  

(Şekil 4.23, 4.24). 

Kromozom 1: En uzun kromozom olarak  boyu 3.76± 0.25 μm ve kol oranı 1.48± 0.07 

μm’dir. Sentromerin yerine bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Farklı tipte 

ve büyük olan homologlardan heteromorfik kromozom görülmektedir (Şekil 4.23, 4.24). 

Nispi boyu 14.17’dir. 

Kromozom 2: 3.49± 0.22 μm boyundadır. Kol oranı 1.26± 0.05’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.17’ dir. 

Kromozom 3: 3.40± 0.16 μm boyundadır. Kol oranı 1.80± 0.06’dir ve kol oranına göre 

submetasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.89’dir. 
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Kromozom 4: 3.21± 0.18 μm boyundadır. Kol oranı 1.30± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.10’dir. 

Kromozom 5: 3.00± 0.16 μm boyundadır. Kol oranı 1.36± 0.09’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.32’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.90± 0.14 μm’dir. Kol oranı ise 1.12± 0.02’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.93’dir. 

Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.65± 0.15 μm’dir. Kol oranı 1.21± 0.06’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.00’dir. 

Kromozom 8: Boyu 4.10± 0.27 μm ve kol oranı 1.60± 0.05’dür. Kol oranına bağlı 

olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte kromozomdur ve tüm homologların 

kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve satelitin ortalama boyu ise kısa 

koldan yaklaşık olarak 2 kat daha uzun 2.09 μm' dir. Nispi boyu 15.49’dir. 

Şekil 4.22 Hüyük-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 



 

 

89 

 

 

 

Şekil 4.23 A, B: Hüyük-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom ve 

heteromorfik kromozom oklarla gösterilmektedir 
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Şekil 4.24 D: Hüyük-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının mitotik 

metafaz yayılışı, karyogramı ve heteromorfik kromozomun ayrıntıları  
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Çizelge 4.12 Hüyük-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Kromozom formülü: 2n=4x=32= 24m+ 4sm+ 4m
sat

 , SC= 2C, A1= 0.258, A2= 0.149 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.258 ve  A2=0.149, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 
gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.00- 15.46 arasında değişmekte. 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.76± 0.25 2.24± 0.18 1.51± 0.09 1.48± 0.07 41 - m 8.45 5.72 14.17 

2 3.49± 0.22 1.93± 0.11 1.56± 0.12 1.26± 0.05 45 - m 7.27 5.91 13.17 

3 3.40± 0.16 2.18± 0.12 1.22± 0.05 1.80± 0.06 36 - sm 8.24 4.59 12.84 

4 3.21± 0.18 1.81± 0.11 1.40± 0.08 1.30± 0.05 44 - m 6.83 5.27 12.10 

5 3.00± 0.16 1.70± 0.08 1.30± 0.10 1.36± 0.09 43 - m 6.41 4.91 11.32 

6 2.90± 0.14 1.53± 0.07 1.37± 0.07 1.12± 0.02 47 - m 5.77 5.17 10.93 

7 2.65± 0.15 1.45± 0.09 1.20± 0.07 1.21± 0.06 45 - m 5.47 4.54 10.00 

8 4.10± 0.27 1.73± 0.12 1.08± 0.05 1.60± 0.05 27 2.09 m 6.55 11.93 15.49 

Ortalama 3.31± 0.08 1.82± 0.05 1.33± 0.03 1.39± 0.03       

Toplam (TC) 26.50      54.98 48.02  
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4.1.12 Yalvaç-3 populasyonunun karyotip özellikleri 

Yalvaç-3 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.26). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.62± 0.14 μm, en büyük kromozom ise 3.99± 0.21 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.25, 4.26). Haploit kromozom uzunluğu 26.21 μm’dir. 8. 

kromozom  submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi 

boyları 10.01- 15.23 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 3.28± 0.07 μm’dir (Çizelge 4.13). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 3.62± 0.20 μm ve kol oranı 1.40± 0.05 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.82’dir. 

Kromozom 2: 3.42± 0.18 μm boyundadır. Kol oranı 1.68± 0.03’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte kromozomdur. Nispi boyu ise 

13.05’ dir. 

Kromozom 3: 3.36± 0.14 μm boyundadır. Kol oranı 1.27± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.82’dir. 

Kromozom 4: 3.16± 0.16 μm boyundadır. Kol oranı 1.37± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.05’dir. 

Kromozom 5: 3.11± 0.14 μm boyundadır. Kol oranı 1.21± 0.04’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.85’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.93± 0.14 μm’dir. Kol oranı ise 1.15± 0.04’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.16’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.62± 0.14 μm’dir. Kol oranı 1.11± 0.03’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.01’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 3.99± 0.21 μm ve kol oranı 2.02± 

0.08’dür. Kol oranına bağlı olarak submetasentrik tipte kromozomdur ve tüm 

homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satelitin boyu 

ise kısa kolun uzunluğu kadar 1.02 μm' dir. Nispi boyu 15.23’dir. 

 

 

 

Şekil 4.25 Yalvaç-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.26 A, B: Yalvaç-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 
mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.13 Yalvaç-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Kromozom formülü: 2n=4x=32= 28m+ 4sm

sat
 , SC= 2B, A1= 0.255, A2= 0.127 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 
Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.255 ve  A2=0.127, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.01- 15.23 arasında değişmekte. 
 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.62± 0.20 2.10± 0.12 1.52± 0.09 1.40± 0.05 42 - m 8.03 5.80 13.82 

2 3.42± 0.18 2.15± 0.12 1.27± 0.06 1.68± 0.03 37 - m 8.19 4.86 13.05 

3 3.36± 0.14 1.88± 0.09 1.48± 0.07 1.27± 0.05 44 - m 7.17 5.66 12.82 

4 3.16± 0.16 1.82± 0.10 1.34± 0.07 1.37± 0.05 42 - m 6.94 5.11 12.05 

5 3.11± 0.14 1.69± 0.08 1.41± 0.07 1.21± 0.04 45 - m 6.46 5.38 11.85 

6 2.93± 0.14 1.56± 0.06 1.37± 0.08 1.15± 0.04 47 - m 5.93 5.23 11.16 

7 2.62± 0.14 1.38± 0.07 1.25± 0.07 1.11± 0.03 48 - m 5.25 4.76 10.01 

8 3.99± 0.21 1.99± 0.13 0.99± 0.05 2.02± 0.08 25 1.02 sm 7.58 7.65 15.23 

Ortalama 3.28± 0.07 1.82± 0.04 1.33± 0.03 1.40± 0.03       

Toplam (TC) 26.21      55.55 48.45  
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4.1.13 Akşehir-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Akşehir-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.28). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.39± 0.04 μm, en büyük kromozom ise 3.47± 0.17 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.27, 4.28). Haploit kromozom uzunluğu 22.38 μm’dir. 8. 

kromozom  submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi 

boyları 10.67- 15.50 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 3.28± 0.07 μm’dir (Çizelge 4.14). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 3.07± 0.02 μm ve kol oranı 1.46± 0.04 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.71’dir. 

Kromozom 2: 2.82± 0.04 μm boyundadır. Kol oranı 1.52± 0.05’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu ise 12.61’ dir. 

Kromozom 3: 2.77± 0.03 μm boyundadır. Kol oranı 1.26± 0.06’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.36’dir. 

Kromozom 4: 2.69± 0.04 μm boyundadır. Kol oranı 1.17± 0.04’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.01’dir. 

Kromozom 5: 2.68± 0.03 μm boyundadır. Kol oranı 1.17± 0.04’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.98’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.50± 0.02 μm’dir. Kol oranı ise 1.20± 0.06’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.16’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.39± 0.04 μm’dir. Kol oranı 1.11± 0.02’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.67’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 3.47± 0.17 μm ve kol oranı 1.64± 

0.08’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte 

kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve 

satelitin ortalama boyu ise kısa kolun uzunluğu kadar 1.09 μm' dir. Nispi boyu 

15.50’dir. 

 

 

 

Şekil 4.27 Akşehir-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.28 A, B, C: Akşehir-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, D: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.14 Akşehir-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 28m+ 4~sm
sat

, SC= 2A, A1= 0.222, A2= 0.130 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 
Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.222 ve  A2=0.130, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.67- 15.50 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.07± 0.02 1.82± 0.02 1.25± 0.02 1.46± 0.04 41 - m 8.13 5.59 13.71 

2 2.82± 0.04 1.70± 0.04 1.13± 0.03 1.52± 0.05 40 - m 7.58 5.03 12.61 

3 2.77± 0.03 1.53± 0.04 1.23± 0.04 1.26± 0.06 45 - m 6.85 5.51 12.36 

4 2.69± 0.04 1.45± 0.03 1.24± 0.03 1.17± 0.04 46 - m 6.47 5.54 12.01 

5 2.68± 0.03 1.44± 0.03 1.24± 0.02 1.17± 0.04 46 - m 6.44 5.54 11.98 

6 2.50± 0.02 1.36± 0.03 1.14± 0.03 1.20± 0.06 46 - m 6.08 5.08 11.16 

7 2.39± 0.04 1.26± 0.02 1.13± 0.03 1.11± 0.02 47 - m 5.62 5.05 10.67 

8 3.47± 0.17 1.47± 0.05 0.91± 0.05 1.64± 0.08 26 1.09 ~sm 6.56 8.93 15.50 

Ortalama 2.80± 0.05 1.50± 0.02 1.16± 0.02 1.32± 0.03       

Toplam (TC) 22.38      53.73 46.26  
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4.1.14 Keçiborlu-3 populasyonunun karyotip özellikleri 

Keçiborlu-3 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.30). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.69± 0.12 μm, en büyük kromozom ise 3.55± 0.09 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.29, 4.30). Haploit kromozom uzunluğu 25.25 μm’dir. Kromozom 

1 ve 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi 

boyları 10.64- 14.08 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 3.15± 0.05 μm’dir (Çizelge 4.15). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 3.41± 0.16 μm ve kol oranı 1.76± 0.03 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak submetasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.52’dir. 

Kromozom 2: 3.38± 0.13 μm boyundadır. Kol oranı 1.33± 0.06’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu ise 13.40’ dir. 

Kromozom 3: 3.24± 0.13 μm boyundadır. Kol oranı 1.31± 0.04’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.83’dir. 

Kromozom 4: 3.08± 0.13 μm boyundadır. Kol oranı 1.55± 0.06’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.21’dir. 

Kromozom 5: 3.01± 0.14 μm boyundadır. Kol oranı 1.20± 0.06’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.94’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.88± 0.12 μm’dir. Kol oranı ise 1.11± 0.03’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.40’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.69± 0.12 μm’dir. Kol oranı 1.20± 0.05’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.64’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 3.55± 0.09 μm ve kol oranı 1.66± 

0.08’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte 

kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve 

ortalama satelitin boyu ise kısa kolun uzunluğu kadar 1.01 μm' dir. Nispi boyu 

14.80’dir. 

 

 

 

 

Şekil 4.29 Keçiborlu-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.30 A, B, C: Keçiborlu-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, D: karyogram, B plakanın kromozomlarından 
yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.15 Keçiborlu-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 Kromozom formülü: 2n=4x=32= 24m+ 4sm+ 4~sm

sat
 , SC= 2B, A1= 0.257, A2= 0.096 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.257 ve  A2=0.096, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 
gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.64- 14.08 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.41± 0.16 2.18± 0.10 1.24± 0.06 1.76± 0.03 36 - sm 8.62 4.91 13.52 

2 3.38± 0.13 1.93± 0.09 1.46± 0.05 1.33± 0.06 43 - m 7.64 5.77 13.40 

3 3.24± 0.13 1.83± 0.09 1.40± 0.06 1.31± 0.04 43 - m 7.27 5.56 12.83 

4 3.08± 0.13 1.87± 0.10 1.21± 0.04 1.55± 0.06 40 - m 7.42 4.78 12.21 

5 3.01± 0.14 1.63± 0.08 1.38± 0.07 1.20± 0.06 46 - m 6.47 5.47 11.94 

6 2.88± 0.12 1.51± 0.06 1.37± 0.07 1.11± 0.03 47 - m 5.98 5.42 11.40 

7 2.69± 0.12 1.46± 0.07 1.23± 0.07 1.20± 0.05 46 - m 5.77 4.86 10.64 

8 3.55± 0.09 1.58± 0.05 0.97± 0.04 1.66± 0.08 27 1.01 ~sm 6.25 7.83 14.08 

Ortalama 3.15± 0.05 1.75± 0.04 1.28± 0.02 1.39± 0.03       

Toplam (TC) 25.25      55.42 44.60  
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4.1.15 Uluborlu-1 populasyonunun karyotip özellikleri 

Uluborlu-1 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.32). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 3.45± 0.13 μm, en büyük kromozom ise 4.67± 0.15 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.31, 4.32). Haploit kromozom uzunluğu 32.62 μm’dir. Kromozom 

2, 4 ve 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi 

boyları 10.58- 14.33 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 4.08± 0.07 μm’dir (Çizelge 4.16). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Bu populasyonun karyotip yapısında farklı tipte olan 8. kromozomun homologlarında 

heteromorfik kromozom belirlenmiştir (Şekil 4.32 A,B ). 

Kromozom 1: Boyu 4.64± 0.15 μm ve kol oranı 1.41± 0.08 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 14.24’dir. 

Kromozom 2: 4.31± 0.12 μm boyundadır. Kol oranı 1.73± 0.08’ dir ve buna bağlı 

olarak submetasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu ise 13.20’ dir. 

Kromozom 3: 4.15± 0.16 μm boyundadır. Kol oranı 1.26± 0.08’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.73’dir. 

Kromozom 4: 3.93± 0.12 μm boyundadır. Kol oranı 1.70± 0.08’dir ve kol oranına göre 

submetasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.06’dir. 

Kromozom 5: 3.84± 0.15 μm boyundadır. Kol oranı 1.14± 0.02’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.79’dir. 
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Kromozom 6: Boyu 3.61± 0.11 μm’dir. Kol oranı ise 1.08± 0.02’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.06’dir. 

Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 3.45± 0.13 μm’dir. Kol oranı 1.09± 0.03’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.58’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 4.67± 0.15 μm ve kol oranı 1.63± 

0.12’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte 

kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve 

ortalama satellitin boyu ise kısa kolun uzunluğu kadar 1.32 μm' dir. Nispi boyu 

14.33’dir. Bu kromozomun homologlarında metasentrik tipinde bir heteromorfik 

kromozom gorülmüştür ve 8(1) ile gösterilmiş (Şekil 4.32 A,B ). 

 

 

 

Şekil 4.31 Uluborlu-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.32 A, B: Uluborlu-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 
mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom ve heteromorfik 

kromozom oklarla gösterilmektedir 
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Çizelge 4.16 Uluborlu-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 20m+ 8sm+ 4~sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.242, A2= 0.109 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 
Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.242 ve  A2=0.109, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.58- 14.33 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.64± 0.15 2.71± 0.13 1.94± 0.06 1.41± 0.08 42 - m 8.30 5.93 14.24 

2 4.31± 0.12 2.72± 0.08 1.59± 0.07 1.73± 0.08 37 - sm 8.34 4.86 13.20 

3 4.15± 0.16 2.31± 0.12 1.85± 0.08 1.26± 0.08 45 - m 7.07 5.66 12.73 

4 3.93± 0.12 2.47± 0.10 1.46± 0.05 1.70± 0.08 37 - sm 7.57 4.49 12.06 

5 3.84± 0.15 2.04± 0.08 1.80± 0.07 1.14± 0.02 47 - m 6.27 5.52 11.79 

6 3.61± 0.11 1.88± 0.06 1.73± 0.06 1.08± 0.02 48 - m 5.75 5.31 11.06 

7 3.45± 0.13 1.80± 0.09 1.65± 0.04 1.09± 0.03 48 - m 5.52 5.06 10.58 

8 4.67± 0.15 2.05± 0.08 1.30± 0.08 1.63± 0.12 28 1.32 ~sm 6.30 8.04 14.33 

Ortalama 4.08± 0.07 2.25± 0.05 1.66± 0.03 1.38± 0.04       

Toplam (TC) 32.62      55.12 44.87  
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4.1.16 Uluborlu-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Uluborlu-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.34). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.99± 0.05 μm, en büyük kromozom ise 4.31± 0.05 μm uzunluğundadır. 8. 

kromozomda dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir 

şekilde belirlenmiştir  (Şekil 4.33, 4.34). Haploit kromozom uzunluğu 29.92 μm’dir. 

Kromozom 2, 4 ve 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. 

Kromozomların nispi boyları 10.01- 14.40 arasında değişmektedir ve ortalama 

kromozom uzunluğu bu populasyonunda 3.74± 0.06 μm’dir (Çizelge 4.17). Her 

kromozom için ayrıntılı bilgiler aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: En uzun kromozom olarak  boyu 4.31± 0.05 μm ve kol oranı 1.43± 0.05 

μm’dir. Sentromerin yerine bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 

14.40’dir. 

Kromozom 2: 4.03± 0.06 μm boyundadır. Kol oranı 1.61± 0.12’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte kromozomdur. Nispi boyu ise 

13.48’ dir. 

Kromozom 3: 3.92± 0.05 μm boyundadır. Kol oranı 1.17± 0.03’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 13.11’dir. 

Kromozom 4: 3.64± 0.05 μm boyundadır. Kol oranı 1.70± 0.05’dir ve kol oranına göre 

submetasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.18’dir. 

Kromozom 5: 3.60± 0.05 μm boyundadır. Kol oranı 1.20± 0.06’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.05’dir. 

Kromozom 6: Boyu 3.39± 0.06 μm’dir. Kol oranı ise 1.09± 0.02’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.35’dir. 



  

 

109 

 

Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.99± 0.05 μm’dir. Kol oranı 1.17± 0.08’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.01’dir. 

Kromozom 8: Boyu 4.02± 0.26 μm ve kol oranı 1.67± 0.11’dür. Kol oranına bağlı 

olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte kromozomdur ve tüm homologların 

kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satellitin boyu ise kısa kolun 

uzunluğundan uzun, 1.23 μm' dir. Nispi boyu 13.42’dir.  

 

 

Şekil 4.33 Uluborlu-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.34 A, B: Uluborlu-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.17 Uluborlu-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 20m+ 4sm+ 4~sm+ 4~sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.245, A2= 0.110 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 
Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.245 ve  A2=0.110, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.01- 14.40 arasında değişmekte. 

 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.31± 0.05 2.53± 0.05 1.78± 0.04 1.43± 0.05 41 - m 8.45 5.95 14.40 

2 4.03± 0.06 2.47± 0.09 1.57± 0.07 1.61± 0.12 39 - ~sm 8.25 5.23 13.48 

3 3.92± 0.05 2.11± 0.03 1.81± 0.04 1.17± 0.03 46 - m 7.05 6.05 13.11 

4 3.64± 0.05 2.29± 0.04 1.35± 0.03 1.70± 0.05 37 - sm 7.66 4.52 12.18 

5 3.60± 0.05 1.96± 0.07 1.65± 0.03 1.20± 0.06 46 - m 6.54 5.50 12.05 

6 3.39± 0.06 1.77± 0.04 1.62± 0.02 1.09± 0.02 48 - m 5.92 5.43 11.35 

7 2.99± 0.05 1.60± 0.05 1.39± 0.05 1.17± 0.08 46 - m 5.36 4.65 10.01 

8 4.02± 0.26 1.73± 0.10 1.06± 0.08 1.67± 0.11 26 1.23 ~sm 5.78 7.64 13.42 

Ortalama 3.74± 0.06 2.06± 0.05 1.53± 0.03 1.38± 0.04       

Toplam (TC) 29.92      55.01 44.97  
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4.1.17 Senirkent-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Senirkent-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.36). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.67± 0.15 μm, en büyük kromozom ise 3.59± 0.21 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.35, 4.36). Haploit kromozom uzunluğu 25.02 μm’dir. Kromozom 

8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi boyları 

10.67- 14.33 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 3.13± 0.07 μm’dir (Çizelge 4.18). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 3.51± 0.19 μm ve kol oranı 1.45± 0.08 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 14.04’dir. 

Kromozom 2: 3.25± 0.19 μm boyundadır. Kol oranı 1.26± 0.04’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu ise 12.98’ dir. 

Kromozom 3: 3.22± 0.18 μm boyundadır. Kol oranı 1.47± 0.03’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.86’dir. 

Kromozom 4: 3.14± 0.20 μm boyundadır. Kol oranı 1.23± 0.03’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.53’dir. 

Kromozom 5: 2.88± 0.19 μm boyundadır. Kol oranı 1.23± 0.04’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.51’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.77± 0.16 μm’dir. Kol oranı ise 1.14± 0.04’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.07’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.67± 0.15 μm’dir. Kol oranı 1.19± 0.05’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.67’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 3.59± 0.21 μm ve kol oranı 1.56± 

0.05’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte 

kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve 

ortalama satellitin boyu ise kısa kolun uzunluğu kadar 1.02 μm' dir. Nispi boyu 

14.33’dir.  

 

 

 

 

Şekil 4.35 Senirkent-2 yonca (Medicago sativa L.) popülasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.36 A, B: Senirkent-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 
yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.18 Senirkent-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 28m+ 4~sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.224, A2= 0.107 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.224 ve  A2=0.107, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.67- 14.33 arasında değişmekte. 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.51± 0.19 2.07± 0.13 1.45± 0.09 1.45± 0.08 41 - m 8.27 5.78 14.04 

2 3.25± 0.19 1.81± 0.11 1.44± 0.09 1.26± 0.04 44 - m 7.23 5.75 12.98 

3 3.22± 0.18 1.91± 0.11 1.31± 0.07 1.47± 0.03 41 - m 7.64 5.22 12.86 

4 3.14± 0.20 1.73± 0.12 1.41± 0.09 1.23± 0.03 45 - m 6.90 5.63 12.53 

5 2.88± 0.19 1.58± 0.09 1.30± 0.10 1.23± 0.04 45 - m 6.31 5.21 11.51 

6 2.77± 0.16 1.47± 0.08 1.30± 0.08 1.14± 0.04 47 - m 5.87 5.20 11.07 

7 2.67± 0.15 1.44± 0.09 1.23± 0.08 1.19± 0.05 46 - m 5.77 4.90 10.67 

8 3.59± 0.21 1.56± 0.09 1.01± 0.06 1.56± 0.05 28 1.02 ~sm 6.23 8.10 14.33 

Ortalama 3.13± 0.07 1.70± 0.04 1.30± 0.03 1.32± 0.02       

Toplam (TC) 25.02      54.22 45.78  
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4.1.18 Sandıklı-3 populasyonunun karyotip özellikleri 

Sandıklı-3 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.38). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 3.21± 0.27 μm, en büyük kromozom ise 4.45± 0.49 μm uzunluğundadır. 8. 

kromozomda dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir 

şekilde belirlenmiştir (Şekil 4.37, 4.38). Haploit kromozom uzunluğu 30.88 μm’dir. 

Kromozom 2 ve 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. 

Kromozomların nispi boyları 10.40- 14.41 arasında değişmektedir ve ortalama 

kromozom uzunluğu bu populasyonunda 3.86± 0.13 μm’dir (Çizelge 4.19). Her 

kromozom için ayrıntılı bilgiler aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: En uzun kromozom olarak  boyu 4.45± 0.49 μm ve kol oranı 1.39± 0.04 

μm’dir. Sentromerin yerine bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 

14.41’dir. 

Kromozom 2: 4.17± 0.42 μm boyundadır. Kol oranı 1.70± 0.05’ dir ve buna bağlı 

olarak submetasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu ise 13.52’ dir. 

Kromozom 3: 3.99± 0.39 μm boyundadır. Kol oranı 1.41± 0.04’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.91’dir. 

Kromozom 4: 3.78± 0.33 μm boyundadır. Kol oranı 1.18± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.23’dir. 

Kromozom 5: 3.56± 0.32 μm boyundadır. Kol oranı 1.20± 0.06’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.54’dir. 

Kromozom 6: Boyu 3.41± 0.31 μm’dir. Kol oranı ise 1.14± 0.04’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.05’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 3.21± 0.27 μm’dir. Kol oranı 1.11± 0.03’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.40’dir. 

Kromozom 8: Boyu 4.30± 0.28 μm ve kol oranı 1.68± 0.11’dür. Kol oranına bağlı 

olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte kromozomdur ve tüm homologların 

kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satellitin boyu ise kısa kolun 

uzunluğu kadar veya uzun olarak 1.26 μm' dir. Nispi boyu 13.94’dir. 

 

 

 

 

Şekil 4.37 Sandıklı-3 yonca (Medicago sativa L.) popülasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.38 A, B: Sandıklı-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 
gösterilmektedir 
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Çizelge 4.19 Sandıklı-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 24m+ 4sm+ 4~sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.239, A2= 0.114 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.239 ve  A2=0.114, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.40- 14.41 arasında değişmekte. 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.45± 0.49 2.59± 0.30 1.86± 0.19 1.39± 0.04 42 - m 8.40 6.01 14.41 

2 4.17± 0.42 2.64± 0.29 1.53± 0.13 1.70± 0.05 37 - sm 8.56 4.96 13.52 

3 3.99± 0.39 2.33± 0.23 1.65± 0.17 1.41± 0.04 41 - m 7.55 5.36 12.91 

4 3.78± 0.33 2.04± 0.19 1.73± 0.15 1.18± 0.05 46 - m 6.62 5.61 12.23 

5 3.56± 0.32 1.93± 0.17 1.63± 0.16 1.20± 0.06 46 - m 6.26 5.27 11.54 

6 3.41± 0.31 1.81± 0.16 1.60± 0.15 1.14± 0.04 47 - m 5.87 5.18 11.05 

7 3.21± 0.27 1.68± 0.13 1.53± 0.14 1.11± 0.03 47 - m 5.45 4.95 10.40 

8 4.30± 0.28 1.91± 0.18 1.14± 0.08 1.68± 0.11 27 1.26 ~sm 6.18 7.75 13.94 

Ortalama 3.86± 0.13 2.12± 0.08 1.58± 0.06 1.35± 0.03       

Toplam (TC) 30.88      54.88 45.10  
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4.1.19 Dinar-1 populasyonunun karyotip özellikleri 

Dinar-1 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.40). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 3.15± 0.07 μm, en büyük kromozom ise 4.51± 0.16 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.39, 4.40). Haploit kromozom uzunluğu 30.33 μm’dir. Kromozom 

2 ,4 ve 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi 

boyları 10.39- 14.88 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 3.79± 0.06 μm’dir (Çizelge 4.20). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 4.15± 0.06 μm ve kol oranı 1.24± 0.05 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.67’dir. 

Kromozom 2: 3.93± 0.05 μm boyundadır. Kol oranı 1.71± 0.05’ dir ve buna bağlı 

olarak submetasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 12.96’ dir. 

Kromozom 3: 3.81± 0.08 μm boyundadır. Kol oranı 1.31± 0.06’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.56’dir. 

Kromozom 4: 3.70± 0.05 μm boyundadır. Kol oranı 1.78± 0.08’dir ve kol oranına göre 

submetasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.20’dir. 

Kromozom 5: 3.63± 0.07 μm boyundadır. Kol oranı 1.26± 0.06’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.97’dir. 

Kromozom 6: Boyu 3.44± 0.08 μm’dir. Kol oranı ise 1.12± 0.04’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.35’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 3.15± 0.07 μm’dir. Kol oranı 1.05± 0.02’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.39’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 4.51± 0.16 μm ve kol oranı 1.66± 

0.09’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte 

kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve 

ortalama satellitin boyu ise kısa kolun uzunluğu kadar 1.26 μm' dir. Nispi boyu 

14.88’dir. 

 

 

 

 

 

Şekil 4.39 Dinar-1 yonca (Medicago sativa L.) popülasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.40 A, B: Dinar-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının mitotik 

metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından yapılmış 

(2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla gösterilmektedir 
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Çizelge 4.20 Dinar-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 20m+ 8sm+ 4~sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.250, A2= 0.109 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.250 ve  A2=0.109, Romero-
Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.39- 14.88 arasında değişmekte. 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.15± 0.06 2.29± 0.06 1.86± 0.04 1.24± 0.05 45 - m 7.54 6.12 13.67 

2 3.93± 0.05 2.48± 0.04 1.45± 0.03 1.71± 0.05 37 - sm 8.17 4.79 12.96 

3 3.81± 0.08 2.16± 0.08 1.65± 0.03 1.31± 0.06 43 - m 7.11 5.45 12.56 

4 3.70± 0.05 2.37± 0.05 1.33± 0.04 1.78± 0.08 36 - sm 7.80 4.40 12.20 

5 3.63± 0.07 2.01± 0.04 1.62± 0.07 1.26± 0.06 45 - m 6.63 5.34 11.97 

6 3.44± 0.08 1.81± 0.04 1.63± 0.05 1.12± 0.04 47 - m 5.98 5.37 11.35 

7 3.15± 0.07 1.61± 0.04 1.54± 0.03 1.05± 0.02 49 - m 5.32 5.07 10.39 

8 4.51± 0.16 2.02± 0.09 1.24± 0.07 1.66± 0.09 27 1.26 ~sm 6.65 8.23 14.88 

Ortalama 3.79± 0.06 2.09± 0.04 1.54± 0.03 1.39± 0.04       

Toplam (TC) 30.33      55.22 44.77  
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4.1.20 Dinar-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Dinar-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.42). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.51± 0.14 μm, en büyük kromozom ise 3.55± 0.25 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.41, 4.42). Haploit kromozom uzunluğu 23.96 μm’dir. Kromozom 

1 ve 4 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi 

boyları 10.48- 14.80 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 3.00± 0.08 μm’dir (Çizelge 4.21). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 3.27± 0.24 μm ve kol oranı 1.68± 0.04 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak submetasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.65’dir. 

Kromozom 2: 3.22± 0.22 μm boyundadır. Kol oranı 1.20± 0.06’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.45’ dir. 

Kromozom 3: 2.96± 0.20 μm boyundadır. Kol oranı 1.24± 0.04’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.34’dir. 

Kromozom 4: 2.90± 0.23 μm boyundadır. Kol oranı 1.60± 0.05’dir ve kol oranına göre 

submetasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.09’dir. 

Kromozom 5: 2.86± 0.19 μm boyundadır. Kol oranı 1.18± 0.04’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.95’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.69± 0.17 μm’dir. Kol oranı ise 1.14± 0.03’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.24’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.51± 0.14 μm’dir. Kol oranı 1.13± 0.04’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.48’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 3.55± 0.25 μm ve kol oranı 1.41± 

0.06’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik tipte kromozomdur ve tüm homologların 

kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satellitin boyu ise kısa kolun 

uzunluğu kadar 1.16 μm' dir. Nispi boyu 14.80’dir. 

 

 

 

 

 

 

 

 

Şekil 4.41 Dinar-2 yonca (Medicago sativa L.) popülasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.42 A, B: Dinar-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının mitotik 

metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından yapılmış 

(2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla gösterilmektedir 
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Çizelge 4.21 Dinar-2  yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 20m+ 8sm+ 4m
sat

 , SC= 2B, A1= 0.225, A2= 0.113 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 
Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.225 ve  A2=0.113, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.48- 14.80 arasında değişmekte. 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.27± 0.24 2.06± 0.17 1.21± 0.08 1.68± 0.04 37 - sm 8.59 5.06 13.65 

2 3.22± 0.22 1.75± 0.12 1.47± 0.11 1.20± 0.06 46 - m 7.31 6.14 13.45 

3 2.96± 0.20 1.64± 0.11 1.32± 0.09 1.24± 0.04 45 - m 6.83 5.51 12.34 

4 2.90± 0.23 1.78± 0.15 1.11± 0.09 1.60± 0.05 39 - sm 7.44 4.65 12.09 

5 2.86± 0.19 1.55± 0.11 1.31± 0.09 1.18± 0.04 46 - m 6.47 5.48 11.95 

6 2.69± 0.17 1.43± 0.09 1.26± 0.09 1.14± 0.03 47 - m 5.97 5.27 11.24 

7 2.51± 0.14 1.32± 0.06 1.19± 0.09 1.13± 0.04 47 - m 5.51 4.97 10.48 

8 3.55± 0.25 1.40± 0.12 0.99± 0.06 1.41± 0.06 28 1.16 m 5.85 8.95 14.80 

Ortalama 3.00± 0.08 1.62± 0.05 1.23± 0.03 1.32± 0.03       

Toplam (TC) 23.96      53.98 46.02  
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4.1.21 Şuhut-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Şuhut-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.44). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.72± 0.06 μm, en büyük kromozom ise 3.96± 0.16 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.43, 4.44). Haploit kromozom uzunluğu 25.72 μm’dir. Kromozom 

2 ve 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi 

boyları 10.58- 15.41 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 3.22± 0.05 μm’dir (Çizelge 4.22). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 3.47± 0.11 μm ve kol oranı 1.32± 0.07 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.48’dir. 

Kromozom 2: 3.31± 0.09 μm boyundadır. Kol oranı 1.69± 0.02’ dir ve buna bağlı 

olarak submetasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 12.88’ dir. 

Kromozom 3: 3.20± 0.06 μm boyundadır. Kol oranı 1.44± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.45’dir. 

Kromozom 4: 3.11± 0.07 μm boyundadır. Kol oranı 1.21± 0.04’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.08’dir. 

Kromozom 5: 3.02± 0.07 μm boyundadır. Kol oranı 1.21± 0.03’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.74’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.93± 0.08 μm’dir. Kol oranı ise 1.22± 0.05’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.38’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.72± 0.06 μm’dir. Kol oranı 1.11± 0.03’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.58’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 3.96± 0.16 μm ve kol oranı 1.85± 

0.09’dür. Kol oranına bağlı olarak submetasentrik tipte kromozomdur ve tüm 

homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satellitin boyu 

ise kısa kolun boyundan daha uzun 1.36 μm' dir. Nispi boyu 15.41’dir. 

 

 

 

 

 

 

Şekil 4.43 Şuhut-2 yonca (Medicago sativa L.) popülasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.44 A, B: Şuhut-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.22 Şuhut-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 24m+ 4sm+ 4sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.251, A2= 0.116 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 
Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.251 ve  A2=0.116, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.58- 15.41 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.47± 0.11 1.96± 0.07 1.50± 0.07 1.32± 0.07 43 - m 7.63 5.85 13.48 

2 3.31± 0.09 2.08± 0.06 1.23± 0.03 1.69± 0.02 37 - sm 8.09 4.79 12.88 

3 3.20± 0.06 1.88± 0.04 1.32± 0.04 1.44± 0.05 41 - m 7.32 5.13 12.45 

4 3.11± 0.07 1.70± 0.05 1.41± 0.04 1.21± 0.04 45 - m 6.60 5.48 12.08 

5 3.02± 0.07 1.65± 0.04 1.37± 0.04 1.21± 0.03 45 - m 6.41 5.33 11.74 

6 2.93± 0.08 1.61± 0.05 1.32± 0.05 1.22± 0.05 45 - m 6.24 5.14 11.38 

7 2.72± 0.06 1.43± 0.02 1.29± 0.04 1.11± 0.03 47 - m 5.55 5.02 10.58 

8 3.96± 0.16 1.69± 0.07 0.92± 0.03 1.85± 0.09 23 1.36 sm 6.57 8.85 15.41 

Ortalama 3.22± 0.05 1.75± 0.03 1.30± 0.03 1.38± 0.04       

Toplam (TC) 25.72      54.41 45.59  
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4.1.22 Çay-2 populasyonunun karyotip özellikleri 

Çay-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.46). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 3.11± 0.17 μm, en büyük kromozom ise 4.40± 0.23 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.45, 4.46). Haploit kromozom uzunluğu 29.90 μm’dir. 2. 

kromozom submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi 

boyları 10.41- 14.71 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 3.74± 0.08 μm’dir (Çizelge 4.23). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 4.17± 0.28 μm ve kol oranı 1.34± 0.07 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.95’dir. 

Kromozom 2: 3.93± 0.22 μm boyundadır. Kol oranı 1.70± 0.03’ dir ve buna bağlı 

olarak submetasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.14’ dir. 

Kromozom 3: 3.80± 0.21 μm boyundadır. Kol oranı 1.31± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.70’dir. 

Kromozom 4: 3.67± 0.18 μm boyundadır. Kol oranı 1.29± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.26’dir. 

Kromozom 5: 3.50± 0.18 μm boyundadır. Kol oranı 1.32± 0.07’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.72’dir. 

Kromozom 6: Boyu 3.33± 0.19 μm’dir. Kol oranı ise 1.17± 0.04’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.12’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 3.11± 0.17 μm’dir. Kol oranı 1.17± 0.07’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.41’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 4.40± 0.23 μm ve kol oranı 1.55± 

0.07’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik tipte kromozomdur ve tüm homologların 

kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satellitin boyu ise kısa kolun 

uzunluğu kadar 1.18 μm' dir. Nispi boyu 14.71’dir. 

 

 

 

 

Şekil 4.45 Çay-2 yonca (Medicago sativa L.) popülasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.46 A, B, C: Çay-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 
mitotik metafazdaki görünümü, D: karyogram, A plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.23 Çay-2 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 24m+ 4sm+ 4m
sat

 , SC= 2B, A1= 0.245, A2= 0.115 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.245 ve  A2=0.115, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 
gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.41- 14.71 arasında değişmekte. 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.17± 0.28 2.38± 0.19 1.79± 0.11 1.34± 0.07 43 - m 7.98 5.97 13.95 

2 3.93± 0.22 2.48± 0.15 1.45± 0.07 1.70± 0.03 37 - sm 8.29 4.85 13.14 

3 3.80± 0.21 2.13± 0.11 1.66± 0.12 1.31± 0.05 44 - m 7.13 5.56 12.70 

4 3.67± 0.18 2.07± 0.13 1.60± 0.06 1.29± 0.05 44 - m 6.92 5.35 12.26 

5 3.50± 0.18 1.99± 0.14 1.51± 0.06 1.32± 0.07 43 - m 6.67 5.05 11.72 

6 3.33± 0.19 1.78± 0.09 1.55± 0.10 1.17± 0.04 46 - m 5.95 5.17 11.12 

7 3.11± 0.17 1.68± 0.11 1.44± 0.07 1.17± 0.07 46 - m 5.60 4.81 10.41 

8 4.40± 0.23 1.93± 0.10 1.28± 0.09 1.55± 0.07 29 1.18 m 6.47 8.23 14.71 

Ortalama 3.74± 0.08 2.06± 0.05 1.53± 0.03 1.36± 0.03       

Toplam (TC) 29.90      55.02 44.99  
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4.1.23 Sultandağı-1 populasyonunun karyotip özellikleri 

Sultandağı-1 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun 

karyotip analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.48). 

Temel kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı 

karyotipi dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. 

En küçük kromozom 3.36± 0.28 μm, en büyük kromozom ise 4.58± 0.31 μm 

uzunluğundadır ve dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net 

bir şekilde belirlenmiştir (Şekil 4.47, 4.48). Haploit kromozom uzunluğu 31.95 μm’dir. 

2. kromozom submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların 

nispi boyları 10.52- 14.34 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 3.99± 0.12 μm’dir (Çizelge 4.24). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Bu populasyonun karyotip yapısında Hüyük-2 populasyonu gibi  8. Kromozomun 

sadece bir homolog kromozomun kısa kolunun sonunda büyük (yaklaşık olarak 2 kat 

daha uzun) bir satellitin olduğu görülmüştür (Şekil 4.48).  

Kromozom 1: Boyu 4.41± 0.39 μm ve kol oranı 1.66± 0.05 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.81’dir. 

Kromozom 2: 4.35± 0.37 μm boyundadır. Kol oranı 1.44± 0.04’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.61’ dir. 

Kromozom 3: 4.02± 0.33 μm boyundadır. Kol oranı 1.18± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.58’dir. 

Kromozom 4: 3.79± 0.33 μm boyundadır. Kol oranı 1.17± 0.04’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.85’dir. 

Kromozom 5: 3.79± 0.27 μm boyundadır. Kol oranı 1.59± 0.09’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.86’dir. 
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Kromozom 6: Boyu 3.65± 0.27 μm’dir. Kol oranı ise 1.08± 0.03’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.42’dir. 

Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 3.36± 0.28 μm’dir. Kol oranı 1.07± 0.03’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.41’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 4.58± 0.31 μm ve kol oranı 2.06± 

0.14’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik tipte kromozomdur ve tüm homologların 

kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satellitin boyu ise kısa kolun 

boyundan daha uzun 1.40 μm' dir. Nispi boyu 14.34’dir. 

 

 

 

 

Şekil 4.47 Sultandağı-1 yonca (Medicago sativa L.) popülasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.48 A, B: Sultandağı-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 
mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, B plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.24 Sultandağı-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 28m+ 4sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.252, A2= 0.105 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.252 ve  A2=0.105, Romero-
Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 

gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.52- 14.34 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 4.41± 0.39 2.76± 0.27 1.65± 0.12 1.66± 0.05 38 - m 8.65 5.16 13.81 

2 4.35± 0.37 2.56± 0.23 1.79± 0.15 1.44± 0.04 41 - m 8.02 5.59 13.61 

3 4.02± 0.33 2.16± 0.18 1.86± 0.16 1.18± 0.05 46 - m 6.77 5.81 12.58 

4 3.79± 0.33 2.04± 0.19 1.74± 0.14 1.17± 0.04 46 - m 6.40 5.46 11.85 

5 3.79± 0.27 2.33± 0.21 1.46± 0.07 1.59± 0.09 39 - m 7.30 4.56 11.86 

6 3.65± 0.27 1.90± 0.15 1.75± 0.13 1.08± 0.03 48 - m 5.94 5.48 11.42 

7 3.36± 0.28 1.73± 0.13 1.63± 0.15 1.07± 0.03 48 - m 5.42 5.11 10.52 

8 4.58± 0.31 2.15± 0.17 1.04± 0.03 2.06± 0.14 23 1.40 sm 6.73 7.62 14.34 

Ortalama 3.99± 0.12 2.21± 0.08 1.61± 0.05 1.40± 0.05       

Toplam (TC) 31.95      55.23 44.78  



   

 

140 

 

4.1.24 Bolvadin-3 populasyonunun karyotip özellikleri 

Bolvadin-3 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.50). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.43± 0.05 μm, en büyük kromozom ise 3.66± 0.12 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.49, 4.50). Haploit kromozom uzunluğu 24.00 μm’dir. 8. 

kromozom submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi 

boyları 10.13- 15.26 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 2.99± 0.05 μm’dir (Çizelge 4.25). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 3.43± 0.06 μm ve kol oranı 1.51± 0.04 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 14.29’dir. 

Kromozom 2: 3.16± 0.03 μm boyundadır. Kol oranı 1.32± 0.06’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.17’ dir. 

Kromozom 3: 3.03± 0.03 μm boyundadır. Kol oranı 1.38± 0.06’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.61’dir. 

Kromozom 4: 2.91± 0.04 μm boyundadır. Kol oranı 1.19± 0.04’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.13’dir. 

Kromozom 5: 2.75± 0.03 μm boyundadır. Kol oranı 1.19± 0.06’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.45’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.63± 0.04 μm’dir. Kol oranı ise 1.05± 0.01’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.97’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.43± 0.05 μm’dir. Kol oranı 1.10± 0.03’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.13’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 3.66± 0.12 μm ve kol oranı 1.60± 

0.08’dür. Kol oranına bağlı olarak metasentrik veya submetasentrike yakın tipte 

kromozomdur ve tüm homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve 

ortalama satellitin boyu ise kısa kolun boyundan daha uzun 1.19 μm' dir. Nispi boyu 

15.26’dir. 

 

 

 

 

 

Şekil 4.49 Bolvadin-3 yonca (Medicago sativa L.) popülasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.50 A, B: Bolvadin-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, A plakanın kromozomlarından 
yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 

gösterilmektedir 
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Çizelge 4.25 Bolvadin-3 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Kromozom formülü: 2n=4x=32= 28m+ 4~sm
sat

 , SC= 2B, A1= 0.208, A2= 0.134 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.208 ve  A2=0.134, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 
gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.13- 15.26 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.43± 0.06 2.06± 0.04 1.37± 0.03 1.51± 0.04 40 - m 8.58 5.71 14.29 

2 3.16± 0.03 1.79± 0.04 1.37± 0.04 1.32± 0.06 43 - m 7.47 5.69 13.17 

3 3.03± 0.03 1.75± 0.04 1.28± 0.03 1.38± 0.06 42 - m 7.28 5.32 12.61 

4 2.91± 0.04 1.58± 0.04 1.33± 0.02 1.19± 0.04 46 - m 6.58 5.55 12.13 

5 2.75± 0.03 1.49± 0.03 1.26± 0.04 1.19± 0.06 46 - m 6.20 5.25 11.45 

6 2.63± 0.04 1.35± 0.02 1.29± 0.02 1.05± 0.01 49 - m 5.61 5.36 10.97 

7 2.43± 0.05 1.27± 0.03 1.16± 0.02 1.10± 0.03 48 - m 5.30 4.82 10.13 

8 3.66± 0.12 1.46± 0.04 0.93± 0.06 1.60± 0.08 25 1.19 ~sm 6.10 8.84 15.26 

Ortalama 2.99± 0.05 1.60± 0.03 1.25± 0.02 1.29± 0.03       

Toplam (TC) 24.00      53.13 46.55  
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4.1.25 Beyşehir-1 populasyonunun karyotip özellikleri 

Beyşehir-1 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonunun karyotip 

analizinde, kromozom sayısı 2n=4x=32 olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.52). Temel 

kromozom sayısı veya genomu x=8 ve autotetraploid olduğundan dolayı karyotipi 

dörtlü homolog kromozom (8 tetrat kromozom) şeklinde biçimlendirilmiştir. En küçük 

kromozom 2.48± 0.04 μm, en büyük kromozom ise 3.60± 0.10 μm uzunluğundadır ve 

dört satellit veya Nükleer Organizatör Bölgesine sahip oldukları net bir şekilde 

belirlenmiştir (Şekil 4.51, 4.52). Haploit kromozom uzunluğu 23.83 μm’dir. Kromozom 

4 ve 8 submetasentrik tipinde ve diğerleri ise metasentriktir. Kromozomların nispi 

boyları 10.39- 15.10 arasında değişmektedir ve ortalama kromozom uzunluğu bu 

populasyonunda 2.98± 0.04 μm’dir (Çizelge 4.26). Her kromozom için ayrıntılı bilgiler 

aşağıda verilmiştir. 

Kromozom 1: Boyu 3.23± 0.06 μm ve kol oranı 1.52± 0.04 μm’dir. Sentromerin yerine 

bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 13.54’dir. 

Kromozom 2: 3.12± 0.06 μm boyundadır. Kol oranı 1.36± 0.05’ dir ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipinde bir kromozomdur. Nispi boyu ise 13.09’ dir. 

Kromozom 3: 2.98± 0.06 μm boyundadır. Kol oranı 1.26± 0.03’dir ve kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.50’dir. 

Kromozom 4: 2.91± 0.07 μm boyundadır. Kol oranı 1.65± 0.05’dir ve kol oranına göre 

metasentrik veya submetasentrike yakın tipte kromozomdur. Nispi boyu 12.20’dir. 

Kromozom 5: 2.84± 0.06 μm boyundadır. Kol oranı 1.20± 0.03’dir. Kol oranına göre 

metasentrik tipte kromozomdur. Nispi boyu 11.92’dir. 

Kromozom 6: Boyu 2.69± 0.06 μm’dir. Kol oranı ise 1.13± 0.02’dür ve buna bağlı 

olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 11.28’dir. 
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Kromozom 7: En küçük kromozom boyu 2.48± 0.04 μm’dir. Kol oranı 1.12± 0.03’dur 

ve buna bağlı olarak metasentrik tipte bir kromozomdur. Nispi boyu 10.39’dir. 

Kromozom 8: En uzun kromozom olarak  boyu 3.60± 0.10 μm ve kol oranı 1.72± 

0.13’dür. Kol oranına bağlı olarak submetasentrike tipte kromozomdur ve tüm 

homologların kısa kollarında satellit (NOR) bulunmaktadır ve ortalama satellitin boyu 

ise kısa kolun boyundan daha uzun 1.13 μm' dir. Nispi boyu 15.10’dir. 

 

 

 

 

Şekil 4.51 Beyşehir-1 yonca (Medicago sativa L.) popülasyonunun haploid idiogramı 

(2n=4x=32), m: Metasentrik, sm: Submetasentrik 
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Şekil 4.52 A, B: Beyşehir-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun kromozomlarının 

mitotik metafazdaki görünümü, C: karyogram, B plakanın kromozomlarından 

yapılmış (2n=4x=32), Tüm metafazlarda dört satelitli kromozom oklarla 
gösterilmektedir 
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Çizelge 4.26 Beyşehir-1 yonca (Medicago sativa L.) populasyonun karyotip verileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Kromozom formülü: 2n=4x=32= 24m+ 4~sm+ 4sm

sat
 , SC= 2B, A1= 0.242, A2= 0.115 

 L: Kromozom uzun kol uzunluğu (µm), S: Kromozomun kısa kol uzunluğu (µm), CI: Sentromer indeksi, (m: Metasentrik, sm : Submetasentrik); 

Levan vd. ( 1964 )’a göre sentromer tipi, Sat: Satelit, SC= Simetri sınıflaması (Stebbins (1971) 2A, Asimetri indeksi: A1= 0.242 ve  A2=0.115, Romero-

Zarco (1986)’ya göre, N: Karyotip belirlemede kullanılan mitotik metafaz sayısı, L% ve S%: Her bir kromozom için her kolun ne oranda olduğunu 
gösteren indeksler, RL%: Göreli kromozom boyları 10.39- 15.10 arasında değişmekte. 

 

 

Çift No 
Total (L+S) 

µm 

Uzun kol(L) 

µm 

Kısa kol (S) 

µm 

Kol Orani 

(AR=L/S) 

CI 

(S*100/(L+S)) 
Sat Tip L% S% RL% 

1 3.23± 0.06 1.94± 0.05 1.28± 0.03 1.52± 0.04 40 - m 8.15 5.38 13.54 

2 3.12± 0.06 1.79± 0.04 1.33± 0.05 1.36± 0.05 43 - m 7.50 5.59 13.09 

3 2.98± 0.06 1.65± 0.04 1.32± 0.03 1.26± 0.03 44 - m 6.94 5.56 12.50 

4 2.91± 0.07 1.80± 0.04 1.11± 0.04 1.65± 0.05 38 - ~sm 7.56 4.64 12.20 

5 2.84± 0.06 1.55± 0.04 1.29± 0.03 1.20± 0.03 46 - m 6.49 5.43 11.92 

6 2.69± 0.06 1.42± 0.03 1.26± 0.03 1.13± 0.02 47 - m 5.98 5.30 11.28 

7 2.48± 0.04 1.31± 0.03 1.17± 0.02 1.12± 0.03 47 - m 5.48 4.91 10.39 

8 3.60± 0.10 1.58± 0.06 0.96± 0.04 1.72± 0.13 27 1.13 sm 6.64 8.79 15.10 

Ortalama 2.98± 0.04 1.63± 0.02 1.22± 0.02 1.37± 0.03       

Toplam (TC) 23.83      54.74 45.60  
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5. TARTIŞMA VE SONUÇ  

Bitkilerde, sitogenetik analizleri genel olarak genetik, evrim, filojeni, köken ve 

taksonomi çalışmalarının, yanı sıra, ploidi manipülasyonu yoluyla ıslah stratejilerinin ve 

direniş genlerinin transferinin belirlenmesinde kullanılır. Bununla birlikte, birçok küçük 

kromozomlu bitki türlerinde örneğin yonca (Medicago sativa L.) da kromozom 

tanımlanması oldukça zordur. Bu nedenle yonca populasyonlarının kromozom 

morfolojisi çalışmalarında, kromozomlarının birer birer ayırt edilmesi ve daha net 

kromozom görüntüsü elde etmede, diğer yöntemlere göre (Orseyin, Fulgen ve diğer 

yöntemler) hemotoxilin yöntemi daha başarılı sonuçlar vermiştir. Bu yöntemin 

bitkilerin hepsini incelemede en uygun yöntem olduğu tespit edilmiştir (Zarifi vd. 2005, 

Agayev Zarifi ve Fernandez 2010). Populasyonlara ait karyotip ayrıntıları, metafaz 

plakaların resimleri ve ideogramları diğer bölümlerde gösterilmiştir. 

Yonca (M. sativa ssp. sativa (L.) L & L ) üzerinde yapılan sitogenetik araştırmalar ve 

yoncaya yakın akraba olan diğer türler dört etken nedeniyle diğer ürünlerin gerisinde 

kalmıştır: 1. Yonca kromozomları çok küçüktür, boyları kök ucu hücrelerinde 2-4 µm 

arasındadır; 2. kromozomlar morfolojik olarak birbirine çok benzer; 3. Kültürü yapılan 

yonca çok fazla kromozom sayısına sahiptir ( 2n=4x=32) ve 4. Yonca, genetik analizi 

karmaşık olan 4 benzer genomlu autotetraploiddir. Yoncanın autotetraploid yapısından 

dolayı birkaç araştırmacı diploid çalışmaları tercih etmişlerdir. Diploid alttür (Medicago 

sativa ssp. caerulea (Less, ex Ledeb.). Schmalh.) kültürü yapılan tetraploid yoncanın 

progenitorü olarak düşünülür çünkü bu alt türün somatik kromozom karyotipi bir çift 

NOR’lu kromozom (kromozom 8), dört çift submetasentrik kromozom (kromozom 1-

4), ve üç çift kısa metasentrik kromozomdan (kromozom 5-7) oluşmaktadır (Bauchan 

ve Campbell 1994, Bauchan ve Hossain 2001a), bu sonuçlar bizim çalışma ile 

desteklenmektedir. Kültürü yapılan yonca, diploid alt türlerde meydana geldiği görülen 

indirgenmemiş gametlerin (2x) eşeyli poliploidleşmesi yoluyla gelişmiştir (McCoy ve 

Bingham 1988, Pfeiffer ve Bingham 1983). Bingham (1968), Bingham ve Saunders 

(1974), ve McCoy ve Bingham (1988) ploidi seviyeleri çaprazlamalarında germplasm 

transferinin mümkün olduğunu ispatlamışlardır. 
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Çalışmalarda bir fenomen olarak B-kromozomu bulunmuştur. B-kromozomları 

genellikle A-kromozomlarından daha küçük ve heterokromatiktir. Normal olarak bu 

kromozomlar bulundukları organizmaların yaşamını ve fenotipini etkilemezler, A-

kromozomları ile eşleşmezler ve mitotik davranışını gecikme, eliminasyon, polimitoz ya 

da tercihli dağılım şeklinde etkilerler (Reiger vd. 1991). B- kromozomları sadece bir 

populasyonda (Bucak-2 bölgesinden toplanan yonca (Medicago sativa L.) populasyonu) 

net bir şekilde gözlenmiştir (Şekil 4.13 C). Başka populasyonlarda ise B-kromozomu 

görülmemiş fakat kromozom morfolojisinde çok değişimler gözlenmiştir. Medicago 

cinsinde B-kromozomu fenomeninin varlığı Hossain ve Bauchan (1999) tarafından daha 

önce rapor edilmiştir. 

Tüm kromozomları ayrı ayrı tanımlamak üzere geliştirilmiş ezme tekniği kullanılarak 

(Zarifi Nazirzadeh ve Güloğlu 2011, Agayev Zarifi ve Fernandez 2010, Zarifi vd. 2005) 

gerçekleştirdiğimiz yonca (Medicago sativa L.) populasyonlarının sitolojik 

incelemelerinde, şaşırtıcı bir biçimde populasyonların bir çoğunluğunda tüm metafaz 

plakalarında heteromorfik kromozomun varlığı tespit edilmiştir. Bu durum daha önceki 

çalışmalarda belirtilmemektedir. Bu nedenle calışmamız yonca (Medicago sativa L.) 

populasyonlarında nadir olarak görülebilecek heteromorfi olgusunu ilk kez 

göstermektedir. Bu heteromorfik kromozomlar populasyonların karyotipinde 1, 2, 3 ve 

4. numaralı homolog kromozomlarda ve bazen satellitli kromozomlarda net bir şekilde 

gözlemlenmiştir. Bulgularımız populasyonlardaki kromozom tipi değişimlerinin 

translokasyon, ters dönme, duplikasyon ve delesyonları içeren çesitli kromozomal evrim 

mekanizmalarının etkin olabileceğini göstermektedir. Bu çalışmada Hüyük 2 ve 

Uluborlu-1 populasyonunlarında çok net görülen heteromorf kromozomlar şekil 4.23, 

şekil 4.24 ve şekil 4.32 ‘de gösterilmiştir ve diğer populasyonlar için kol oranında elde 

edilen farklı değer (heterömorfik kromozomdan dolayı), kromozom tiplerinin 

submetasentrike eğimli olduğunu gösteren değerle açıklanmıştır (Şekil 4.3, Şekil 4.9, 

Şekil 4.11, Şekil 4.14, Şekil 4.18). 

Bu çalışmada bir kromozom seviyesinde rastladığımız bir çok rastladığımız farklı 

olaylar (B-kromozomlar, heteromorfik kromozomlar, tipi ve uzunluğuna göre satelitli 

kromozomlardaki önemli farklılıklar ve 1., 2., 3. ve 4. kromozomlarda farklı tiplerin 

olması (özellikle submetasentrik kromozomlar) olmuştur ve buna ek olarak yoncanın 
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yabanı döllenmesi de  populasyonların heterojen olduklarının büyük kanıtı olmuştur ve 

bu fenomen daha önce McKersie ve Bowley (1993) tarafından açıklanmıştır. 

Somatik kromozom sayıları, karyotip formülleri, kromozom uzunlukları ve total 

karyotip uzunluğu ve asimetri indeksleri (A1, A2)  Romero- Zarco (1986)’ ya göre 

belirlenmiştir. Simetri sınıflamaları Stebbins (1971)’e göre yapılmış, tek tek incelenen 

yonca (Medicago sativa L.) populasyonları icin karyomorfolojik parametreler, metafaz 

kromozomları ve haploid idiyogramlar aşağıda gösterilmiştir. Tüm populasyonların 

karyogramı ve idiogramı Bauchan ve Hossain (2001b)’e  göre yapılmıştır. Yonca 

germplazmında yer alan 25 populasyona özgü kromozom kimliklendirmesi 

oluşturulmuş olup, bu çalışma Türkiye’de yerli yonca populasyonları üzerine yapılmış 

ilk sitolojik araştırma özelliğini taşımaktadır. 

5.1 Yonca populasyonlarında karyotip parametrelerin varyans analizi 

Populasyonlardan elde edilen karyolojik parametrelerin verilerine ilk olarak normal 

deneme testi yapılmış daha sonra tesadüf parsellerinde faktöriyel düzende analiz 

edilmiştir; bu deneyde populasyonlara, İran Marage’den şahit olarak ekstra bir örneğin 

de eklenmesiyle 26 seviyede, homolog kromozomlara (Tetrat kromozom) ise 8 seviyede 

analiz yapılmış ve ayrıca bunların interaksiyonları da analizde kullanılmıştır. Varyans 

analizi sonuçları populasyonlara ait bütün karyolojik parametreler arasında önemli 

farklılıklar olduğunu göstermektedir (P<0.01) (Çizelge 5.1). Çalışılan populasyonlar 

arasında istenilen çeşitlilik görülmektedir. TL (Ortalama kromozom uzunluğu) dışında, 

tüm karakterler için kromozomlar ve populasyonlar arasındaki interaksiyon etkileri 

önemli derecede farklı olmuştur. Duncan metoduna göre P<0.01 önem düzeyine göre 

populasyonların ortalamaları karşılaştırması çizelge 5.2 de verilmiştir. İnteraksiyon 

etkilerinin önemli olması kromozomların satelit boyu, kol oranı, kısa kol ve uzun kol 

uzunluklarındaki farklılıkların bir populasyondan diğerine sabit olmadığını 

göstermektedir. Bu nedenle populasyonların kromozomlarında meydana gelen evrim 

sürecinin farklı coğrafik bölgelerde benzer olmadığı düşünülebilir.  
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Çizelge 5.1 Yonca populasyonlarında kromozomal parametrelerin varyans tablosu; Ortalama 

Kromozom Uzunluğu (TL), Uzun kol boyu (L), Kısa kol boyu (S), Kol oranı (AR 

=L/S), Sentromerik indeks (CI) ve Satelit Boyu (SAT) 

   

ns: Önemli olmayan; *,**: Önemli  P<0.05, P<0.01 sırasıyla 

İncelenen populasyonlar arasında en uzun TL (Ortalama Kromozom Uzunluğu) (4.58 

µm, 4.27 µm ), uzun kol boyu (2.57 µm, 2.35 µm ) ve kısa kol boyu (1.85 µm, 1.79 µm) 

sırasıyla, Iran marageh ve tefenni-2 populasyonlarında,  ve en uzun haploid kompleman 

toplam kromozom boyu (TC) (34.19± 0.640 µm) tefenni-2 populasyonunda 

gözlenmiştir (Çizelge 5.3). Bu karakterler içerisinde en düşük değerin Eğirdir-2 (haploid 

kompleman toplam kromozom boyu (TC) 18.88± 0.284 µm) populasyonuna ait olduğu 

gözlenmiştir (Çizelge 5.3). En uzun satellitli kromozom Hüyük-2 populasyonunda 

belirlenmiştir. Boyu kısa koldan hemen hemen 2 kat daha uzun olarak belirlenmiştir 

(Çizelge 5.3).  

Kromozomların morfolojik özellikleri Çizelge 5.3 da gösterilmiştir. Populasyonların 

karyotipleri incelendiğinde çoğunlukla metasentrik (m) ve submetasentrik (sm) olmak 

üzere 2 tip kromozom tespit edilmiştir ve metasentrik (m) tipinde olan kromozomlar 

daha baskın olmuştur. Kromozomların boyunda ve onlara ait kol oranlarında önemli 

farklılıkların olması, populasyonların çeşitlenmesi sırasında kromatin (DNA) 

maddesinde kantitatif değişikliklerin meydana geldiğini göstermektedir. 

Populasyonlardaki metasentrik kromozomların sayısına göre populasyonlar 3 grupta 

sınıflandırılmıştır: 1. Karyotiplerinde 20 adet metasentrik kromozom (20m) (%32) 

içeren populasyonlar  2.  Karyotiplerinde 24 adet metasentrik ( 24m) (%36) kromozom 

içeren populasyonlar 3. Karyotiplerinde 28 adet metasentrik (28m) (%32) kromozom 

içeren populasyonlar (Çizelge 5.3). 

Varyasyon 

kaynağı 
SD 

KO 

TL L S AR=L/S  CI SAT 

Populasyon 25 22.545** 7.414** 3.659** 0.088** 15.533** 0.654** 

Kromozom 7 31.759** 16.651** 5.420** 8.581** 9027.327**  

Populasyon× 
Kromozom 

175 0.172 
ns 

0.123** 0.099** 0.205** 66.652**  

Hata 1958 0.248 0.093 0.048 0.035 10.267 0.109 

Genel 2166       

CV%  14.99% 16.84% 11.97% 13.75% 7.96% 24.27% 
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Çizelge 5.2 Yonca populasyonlarının Duncan yöntemi kullanılarak kromozomortalamalarının 

karşılaştırılması; Ortalama Kromozom Uzunluğu (TL), Uzun kol boyu (L), Kısa 

kol boyu (S), Kol oranı (AR =L/S), Sentromerik indeks (CI) ve Satelit Boyu (SAT) 

 

 

 

 

Populasyon TL (µm) Populasyon 
Uzun kol(L) 

µm 
Populasyon 

Kısa kol (S) 

µm 

Marageh Iran 4.58 A Marageh Iran 2.57 A Tefenni-2 1.79 A 

Tefenni-2 4.27 B Tefenni-2 2.35 B Marageh Iran 1.85 A 

Gelendost-2 4.11 C Gelendost-2 2.3 BC Gelendost-2 1.67 B 

Gelendost-3 4.00 C Uluborlu-1 2.25 BC Gelendost-3 1.64 B 

Uluborlu-1 4.08 C Gelendost-3 2.21 C Uluborlu-1 1.66 B 

Sultandağı-1 3.99 C Sultandağı-1 2.21 C Sultandağı-1 1.61 B 

Karamanlı-1 3.69 D Karamanlı-1 2.06 D Karamanlı-1 1.53 C 

Dinar-1 3.79 D Dinar-1 2.09 D Sandıklı-3 1.46 C 

Çay-2 3.74 D Çay-2 2.06 D Dinar-1 1.54 C 

Sandıklı-3 3.86 E Sandıklı-3 1.93 E Çay-2 1.53 C 

Ağlasun-2 3.54 EF Ağlasun-2 1.91 EF Ağlasun-2 1.39 D 

Uluborlu-2 3.74 EFG Uluborlu-2 1.84 EFG Uluborlu-2 1.38 D 

Hüyük-2 3.31 FGH Hüyük-2 1.82 FG Hüyük-2 1.33 DE 

Yalvaç-3 3.28 FGHI Yalvaç-3 1.82 FG Yalvaç-3 1.33 DE 

Şuhut-2 3.22 GHI Keçiborlu-3 1.75 GH Bucak-2 1.3 EF 

Keçiborlu-3 3.15 HIJ Şuhut-2 1.75 GH Senirkent-2 1.3 EF 

Bucak-2 3.14 IJ Bucak-2 1.71 HI Keçiborlu-3 1.28 EFG 

Ş. Karaağaç-2 2.97 J Senirkent-2 1.7 HIJ Şuhut-2 1.3 EFG 

Senirkent-2 3.13 J Ş. Karaağaç-2 1.62 IH Bolvadin-3 1.25 EFG 

Dinar-2 3.00 J Dinar-2 1.62 IJ Dinar-2 1.23 FG 

Bolvadin-3 2.99 J Beyşehir-1 1.63 IJ Ş. Karaağaç-2 1.23 FGH 

Beyşehir-1 2.98 J Bolvadin-3 1.59 JK Beyşehir-1 1.22 GH 

Akşehir-2 2.8 K Akşehir-2 1.5 KL Akşehir-2 1.16 HI 

Yeşilova-2 2.64 KL Yeşilova-2 1.44 L Yeşilova-2 1.1 IJ 

Yeşilova-3 2.56 L Yeşilova-3 1.42 L Yeşilova-3 1.05 J 

Eğirdir-2 2.36 M Eğirdir-2 1.28 M Eğirdir-2 0.98 K 
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Çizelge 5.3 Yonca populasyonlarının Duncan yöntemi kullanılarak kromozomortalamalarının 

karşılaştırılması; Ortalama Kromozom Uzunluğu (TL), Uzun kol boyu (L), Kısa 

kol boyu (S), Kol oranı (AR =L/S), Sentromerik indeks (CI) ve Satelit Boyu (SAT) 

(devam) 

 

 

 

 

Populasyon AR Populasyon CI Populasyon Sat 

Gelendost-2 1.42 A Bolvadin-3 42.36 A Hüyük-2 2.09 A 

Marageh Iran 1.41 A Sandıklı-3 41.8 AB Sultandağı-1 1.4 B 

Sultandağı-1 1.4 AB Yeşilova-2 42.23 ABC Şuhut-2 1.36 BC 

Yalvaç-3 1.4 ABC Tefenni-2 42.11 ABCD Marageh Iran 1.35 BC 

Ağlasun-2 1.4 ABCD Eğirdir-2 42.04 ABCD Karamanlı-1 1.2 BCD 

Hüyük-2 1.39 ABCD Akşehir-2 42.08 ABCD Gelendost-3 1.21 BCD 

Dinar-1 1.39 ABCD Senirkent-2 42.14 ABCD Uluborlu-1 1.32 BCD 

Yeşilova-3 1.38 ABCDE Yeşilova-3 41.45 ABCDE Sandıklı-3 1.26 BCD 

Karamanlı-1 1.37 ABCDE Karamanlı-1 41.9 ABCDE Dinar-1 1.26 BCD 

Gelendost-3 1.37 ABCDE Ağlasun-2 41.5 ABCDE Bolvadin-3 1.19 BCD 

Keçiborlu-3 1.39 ABCDE Bucak-2 41.83 ABCDE Tefenni-2 1.1 BCDE 

Uluborlu-1 1.38 ABCDE Gelendost-3 41.33 ABCDE Bucak-2 1.03 BCDE 

Şuhut-2 1.38 ABCDE Ş. Karaağaç-2 41.72 ABCDE Gelendost-2 1.15 BCDE 

Beyşehir-1 1.37 ABCDE Uluborlu-1 41.38 ABCDE Ş. Karaağaç-2 1.03 BCDE 

Tefenni-2 1.35 ABCDEF Uluborlu-2 41.72 ABCDE Akşehir-2 1.09 BCDE 

Uluborlu-2 1.35 ABCDEF Dinar-2 41.76 ABCDE Uluborlu-2 1.15 BCDE 

Çay-2 1.36 ABCDEF Çay-2 41.58 ABCDE Dinar-2 1.16 BCDE 

Bucak-2 1.34 BCDEF Beyşehir-1 41.48 ABCDE Çay-2 1.18 BCDE 

Eğirdir-2 1.33 CDEF Yalvaç-3 41.3 BCDE Beyşehir-1 1.13 BCDE 

Ş. Karaağaç-2 1.33 CDEF Keçiborlu-3 41.05 BCDE Yalvaç-3 1.02 CDE 

Yeşilova-2 1.32 DEF Sultandağı-1 41.22 BCDE Keçiborlu-3 1.01 CDE 

Sandıklı-3 1.34 DEF Dinar-1 41.15 CDE Senirkent-2 1.02 CDE 

Dinar-2 1.32 DEF Şuhut-2 41.05 CDE Yeşilova-2 0.97 DE 

Akşehir-2 1.32 EF Hüyük-2 40.89 DE Ağlasun-2 0.97 DE 

Senirkent-2 1.32 EF Gelendost-2 40.74 E Yeşilova-3 0.82 E 

Bolvadin-3 1.29 F Marageh Iran 40.71 E Eğirdir-2 0.82 E 



   

 

154 

 

5.2 Karyotipik simetri ve asimetri parametrelerin ölçüm sonuçları 

Karyotip asimetri indeksi bitki kromozomlarının genel morfolojisini belirlemede etkin 

bir parametredir. Bu nedenle akraba türler ve genotiplerin karyotip karşılaştırlmasının 

yardımıyla uniform bir system elde etmek bir avantaj sağlar. Karyotip ve bunların çeşitli 

karakter bileşenleri, verilen taxa da karyoevrim sürecinin şifre çözümünde ölçüt olarak 

kullanılır. Sentromerin yeri ve nispi kromozom boyu, simetri vs asimetri kavramına 

dayalı olan kromozom benzerliklerinin mantıklı değerlendirilmesine olanak veren 

karyotipik özelliklerden en önemli iki tanesidir (Çizelge 5.3). Asimetrik karyotiplerin, 

simetrik karyotiplerden daha gelişmiş olduğu öne sürülmüştür (Stebbins 1971) ve 

genellikle simetrik karyotipteki değişiklikler kromatinin kaybı ile ilişkilendirilmiştir. 

Populasyonların karyotipleri Stebbins’in sınıflandırmasına göre 2A ve 2B şeklinde 

sınıflandırılmıştır ve yalnızca bir populasyon (Hüyük -2) büyük bir satellite ve 

heteromorfik kromozoma sahip olduğundan 2C sınıfında sınıflandırılmıştır (Çizelge 

5.3). Buna ek olarak daha detaylı bir şekilde karyotipik simetri analizi için diğer 

parametreler de, örneğin Romero- Zarco 1986, karyotipin toplam formu yüzdesi (TF%) 

(Huziwara 1962), varyasyon katsayısı (CV%), dağılım indeksi (DI) incelenmiştir 

(Çizelge 5.3). Varyasyon katsayısı %14.90 ile (Hüyük-2 (24m+ 4sm+ 4m
sat

) 

populasyonunda) % 9.60 (Yeşilova-3 (20 m+ 4sm + 4~sm+ 4sm
sat 

) populasyonunda) 

arasında değişmiştir. 
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Çizelge 5.4 Incelenen yonca (Medicago sativa L.) populasyonlarının karyotip özellikleri; Karyotip Formülü (KF), Ortalama Kromozom Uzunluğu 

(Ortalama (TL)), Satelit Boyu (SAT), Haploid kompleman toplam kromozom boyu (TC), kromozom uzunluğunun aralığı (Aralığı), A1 

intrakromozomal asimetri (intrachromosomal asymmetry) indeksi ve A2 interkromozomal asimetri (interchromosomal asymmetry) indeksi 

(Romero- Zarco 1986), Ortalama Sentromerik indeks (CI), Stebbins kategorileri asimetrisi (SC) ( Stebbins 1971), Karyotipin toplam formu 
yüzdesi ( TF%) (Huziwara 1962 ), Varyasyon Katsayısı (CV%), Dağılım İndeksi (DI) (Levania vd. 1992 )ve Nispi kromozom boyunun 

aralık farkı  (DRL) 

 

 

Populasyon KF Ortalama(TL) Aralığı TC CI SAT CV% A1 A2 DRL TF% DI SC 

Yeşilova-2 28 m+ 4 smsat 2.64± 0.03 2.12- 3.68 21.15± 0.308 42.23± 0.68 0.97 10.70 0.226 0.107 4.02 41.74 3.947 2A 

Yeşilova-3 20 m+ 4sm + 4~sm+ 4smsat 2.56± 0.04 1.69- 3.69 20.47± 0.382 41.45± 0.69 0.82 9.60 0.251 0.096 3.15 41.01 4.318 2B 

Karamanlı-1 24 m+ 4sm+ 4 smsat 3.69± 0.06 2.45- 5.23 29.51± 0.609 41.90± 0.65 1.20 11.80 0.245 0.118 4.71 41.51 3.551 2B 

Tefenni-2 24 m+ 4sm+ 4 smsat 4.27± 0.08 3.03- 5.74 34.19± 0.640 42.11± 0.89 1.10 9.80 0.230 0.098 3.73 41.84 4.297 2B 

Ağlasun-2 20 m+ 4sm+ 4~sm+ 4smsat 3.54± 0.05 2.42- 4.58 28.31± 0.435 41.50± 0.69 0.97 11.50 0.271 0.115 4.00 40.22 3.609 2B 

Bucak-2 24m+ 4~sm + 4~smsat + 2B 3.14± 0.06 2.12- 4.57 25.11± 0.550 41.83± 0.68 1.03 12.60 0.231 0.126 4.63 41.43 3.320 2B 

Eğirdir-2 28m+ 4~smsat 2.36± 0.03 1.83- 3.19 18.88± 0.284 42.04± 0.70 0.82 11.20 0.226 0.112 4.54 41.44 3.754 2A 

Gelendost-2 20m+ 8sm+ 4~smsat 4.11± 0.06 3.21- 5.71 32.88± 0.475 40.74± 0.89 1.15 11.10 0.264 0.111 4.19 40.53 3.670 2B 

Gelendost-3 20m+ 4sm+ 4~sm+ 4msat 4.00± 0.06 2.88- 5.40 32.03± 0.562 41.45± 0.66 1.21 10.30 0.247 0.103 3.52 40.91 4.024 2B 

Ş. Karaağaç-2 28m + 4msat 2.97± 0.06 1.94- 4.35 23.79± 0.544 41.72± 0.65 1.03 9.70 0.237 0.097 3.63 41.21 4.301 2B 

Hüyük-2 24m+ 4sm+ 4m
sat

 3.31± 0.08 2.02- 6.22 26.50± 0.794 40.89± 0.73 2.09 14.90 0.258 0.149 5.48 40.14 2.744 2C 

Yalvaç-3 28m+ 4smsat 3.28± 0.07 1.73- 5.20 26.21± 0.681 41.30± 0.76 1.02 12.70 0.255 0.127 5.23 40.56 3.252 2B 

Akşehir-2 28m+ 4~smsat 2.80± 0.05 2.22- 4.11 22.38± 0.367 42.08± 0.86 1.09 13.00 0.222 0.130 4.83 41.41 3.237 2A 

Keçiborlu-3 24m+ 4sm+ 4~smsat 3.15± 0.05 2.07- 4.22 25.25± 0.510 41.20± 0.69 1.01 9.60 0.257 0.096 3.44 40.59 4.292 2B 

Uluborlu-1 20m+ 8sm+ 4~smsat 4.08± 0.07 3.01- 5.27 32.62± 0.561 41.38± 0.91 1.32 10.90 0.242 0.109 3.75 40.81 3.796 2B 

Uluborlu-2 20m+ 4sm+ 4~sm+ 4~smsat 3.74± 0.06 1.89- 5.15 29.92± 0.703 41.72± 0.71 1.15 11.00 0.245 0.110 4.40 40.88 3.793 2B 

Senirkent-2 28m+ 4~smsat 3.13± 0.07 2.05- 5.04 25.02± 0.683 42.09± 0.66 1.02 10.70 0.224 0.107 3.67 41.72 3.934 2B 

Sandıklı-3 24m+ 4sm+ 4~smsat 3.86± 0.13 2.23- 6.20 30.88± 1.02 42.46± 0.66 1.26 11.40 0.239 0.114 4.01 41.04 3.725 2B 
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Çizelge 5.5 Incelenen yonca (Medicago sativa L.) populasyonlarının karyotip özellikleri; Karyotip Formülü (KF), Ortalama Kromozom Uzunluğu 

(Ortalama (TL)), Satelit Boyu (SAT), Haploid kompleman toplam kromozom boyu (TC), kromozom uzunluğunun aralığı (Aralığı), A1 

intrakromozomal asimetri (intrachromosomal asymmetry) indeksi ve A2 interkromozomal asimetri (interchromosomal asymmetry) indeksi 

(Romero- Zarco 1986), Ortalama Sentromerik indeks (CI), Stebbins kategorileri asimetrisi (SC) ( Stebbins 1971), Karyotipin toplam formu 
yüzdesi ( TF%) (Huziwara 1962 ), Varyasyon Katsayısı (CV%), Dağılım İndeksi (DI) (Levania vd. 1992 )ve Nispi kromozom boyunun 

aralık farkı  (DRL) (devam) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Populasyon KF Ortalama(TL) Aralığı TC CI SAT CV% A1 A2 DRL TF% DI SC 

Dinar-1 20m+ 8sm+ 4~smsat 3.79± 0.06 2.95- 5.11 30.33± 0.455 41.15± 0.90 1.26 10.90 0.250 0.109 4.49 40.62 3.775 2B 

Dinar-2 20m+ 8sm+ 4msat 3.00± 0.08 1.96- 4.39 23.96± 0.643 41.76± 0.83 1.16 11.30 0.225 0.113 4.32 41.21 3.696 2B 

Şuhut-2 24m+ 4sm+ 4smsat 3.22± 0.05 2.54- 4.79 25.72± 0.439 41.05± 0.97 1.36 11.60 0.251 0.116 4.83 40.32 3.539 2B 

Çay-2 24m+ 4sm+ 4msat 3.74± 0.08 2.44- 5.93 29.9± 0.808 41.58± 0.66 1.18 11.50 0.245 0.115 4.30 41.03 3.616 2B 

Sultandağı-1 28m+ 4smsat 3.99± 0.12 2.50- 5.82 31.95± 0.944 41.22± 1.03 1.40 10.50 0.252 0.105 3.82 40.41 3.926 2B 

Bolvadin-3 28m+ 4~smsat 2.99± 0.05 2.18- 4.24 24.00± 0.405 42.63± 0.90 1.19 13.40 0.208 0.134 5.13 41.58 3.181 2B 

Beyşehir-1 24m+ 4~sm+ 4smsat 2.98± 0.04 2.24- 4.35 23.83± 0.414 41.51± 0.63 1.13 11.50 0.242 0.115 4.71 40.85 3.610 2B 
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DRL simetri indeksi üzerinde yapılan çalışmalar sonucu , Yeşilova-3 (%3.15), 

Keçiborlu-3 (%3.44), Gelendost-3 (%3.52) ve Ş. Karaağaç-2 (%3.63) populasyonlarının 

en düşük nispi kromozom boyunun aralık farkı olduğu ve böylece en simetrik karyotipe 

sahip oldukları görülmüştür, Hüyük-2 (%5.48), Yalvaç-3 (%5.23) ve Bolvadin-3 

(%5.13) populasyonlar ise en asimetrik populasyonlar olmuştur (Çizelge 5.3). TF% 

indeksi bakımından, Tefenni-2 (41.84), Yeşilova-2 (41.74) ve Senirkent-2 (41.72) 

populasyonlarının en yüksek yüzdeye sahip olması nedeniyle, başka bir deyişle 

sentromerlerin kromozomların ortasında bulunması ve kromozomların çoğunun 

metasantrik karyotipinde olması sebebiyle en simetrik populasyonlar oldukları 

görülmüştür (Huziwara 1962) ve Hüyük-2 (40.14), Ağlasun-2 (40.22), Şuhut-2 (40.32) 

ve Sultandağı-1 (40.41) populasyonlarının ise en asimetrik populasyonlar olduğu 

görülmüştür (Çizelge 5.3). Karyotip asimetri ölçüm yöntemlerinin her biri, 

kromozomların farklı özelliğini kullandığı için onlardan elde edilen sonuçlar da 

birbirine benzemek zorunda değildir. Değişim katsayı sonuçları, bu değişimin araştırma 

Şekil 5.1 Romero- Zarco (1986) Saçılım diyagramı asimetri endeksleri. A1 ve A2 değerleri 

Çizelge 4.29 'de özetlenmiştir 

file:///E:/sony/Desktop/Persian.docx%23Ref176
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konusu 25 yonca populasyonunda, %9,6 ile %14,9 arasında değiştiğini göstermiştir. Bu 

araştırma sonuçlarına göre, Yeşilova-3 populasyonu (%9,6) en düşük değişim katsayısı 

ile en simetrik karyotipe sahiptir ve kromozomlarının uzunluğu daha muntazamdır. 

Hüyük-2 (%14.9) populasyonu ise en yüksek değişim katsayısı ile en asimetrik 

karyotipe sahiptir (Çizelge 5.3). 

Dağılım indeks (DI) istatistiği, her türlü küçük karyotip değişkenliğini belirleme 

potansiyeline sahiptir ve dağılım indeksi ne kadar fazla olursa, karyotip daha özelleşmiş 

ve varlık daha fazla gelişmiş ve evrimleşmiş olur (Levania vd. 1992). Dağılım indeksi, 

toplam  kromozom boyunun kademeli değişiklik dağılımını, karyotip mecmuası içinde 

sentromer konumunun değişkenliği ile kıyasla belirlenir. Böylece Stebbins ‘in karyotip 

simetri sınıfları derecelendirmesini pekiştirir (Stebbins 1971). Bu istatistik sonuçları 

(Çizelge 5.3), Yeşilova-3  (4.318) populasyonunun en yüksek miktarla en çok simetrik 

karyotip içeren ve evrim açısından en gelişmiş populasyon olduklarını, Hüyük-2 

populasyonunun ise en az (2.744) ile en asimetrik karyotipe sahip olduğunu 

göstermiştir. Bu indeks, taksonomi ve türler arası özellikle de yakın türler arasındaki 

ilişkiyi belirlemede, diğer sistematik parametreler kadar yararlı olabilir (Levania vd. 

1992).  Stebbins sınıflandırmasını kullanarak tüm araştırılan populasyonlar, 2A ve 2B 

simetri gruplarında sınıflandırılmıştır. Bu nedenle, populasyonlar arası farklılıkları 

simetri bakımından saptamak amacıyla yapılan ek çalışmalarda, Romero- Zarco 1986 

sınıflandırılması kullanılmıştır. Bu araştırma sonuçları A1 değerinin 0,208 ile 0.271 

arasında değiştiğini göstermiştir. Araştırma sonuçlarına göre, Bolvadin-3 populasyonu 

en düşük A1 (0.208) miktarı ile (0.208) en simetrik karyotipe ve Ağlasun-2 populasyonu 

en yüksek A1 (0.271) miktarı ile en asimetrik karyotipe sahiptir (Çizelge 5.3 ve Şekil 

5.1). Bu verilere (A1) dayanarak, Ağlasun-2 populasyonunda en yüksek kromozom içi 

farklılıklar (kromozom kolları arasındaki farklılıklar) olduğunu ve bunun sonucunda da 

asimetrik karyotiplerin oluştuğunu, Bolvadin-3 populasyonunda ise bu durumun tam 

tersinin gerçekleştiğini söylemek mümkündür. A2 parametresi incelemesinde, bu 

parametre değerinin 0.096 ile 0.149 arasında değiştiği saptanmıştır. A2 miktarı en çok 

Hüyük-2 (0.149) ve Bolvadin-3 (0.134) populasyonlarında saptandığı için, bu 

populasyonlarda değişik kromozom boyları arasında en çok fark olduğunu söylemek 

mümkündür (en asimetrik karyotip). Tam tersine Yeşilova-3 ve Keçiborlu-3 



   

 

159 

 

populasyonlarının her ikisinin de en az A2 miktarı ile (0.096) kendi kromozom boyları 

arasında en az farklılığa sahip oldukları görülmüştür (en simetrik karyotip) (Çizelge 

5.3).  Araştırma konusu olan yonca populasyonlarında karyotipler arasındaki asimetri, 

evrim sürecinin kalıcı ve sürekli etkilerini göstermektedir (Stebbins 1971). Evrim 

bakımından daha gelişmiş olan bitki türleri, karyotip bakımından daha asimetrikler ve 

bu asimetri durumu kromozom parçalarının yer değiştirmesi sonucu daha da artış 

gösterir (Stebbins 1971). 

Karyotip simetrisi ölçüm parametreleri açısından, karyotip benzersizliği, türler içi ve 

populasyonlar arası başarılı melezlemeleri önlediği gibi, üremede ve uygun tohum 

üretiminde yetersizlikle sonuçlanabilir. Başka bir deyişle, bu tür birleşmelerden elde 

edilen sonuçlar büyük ölçüde kısır olabilirler (Richards 1986, Sharma 1994). 

5.3 Yonca populasyonlarında karyotip parametrelerin çok değişkenli analizi 

Korelasyon katsayısı karakterler arasında bir ilişki olduğunu göstermektedir. 

Sitogenetiğin çeşitli özellikleri arasındaki korelasyon Çizelge 5.4 ’da belirtilmiştir. 

Kromozomal parametrelerde Ortalama (TL), Kısa Kol, Uzun Kol ve Toplam Haploid 

Kromozom Uzunluğuyla (TC) daha yüksek derecede önemli pozitif korelasyon 

bağlantısı kurmuş ayrıca Ortalama (TL)’nin Kol Oranıyla (AR) pozitif bağlantısı 

yüksek bir öneme sahiptir. TL ve TC nin AR ile korelasyonu düşük olduğu için 

kromatinin nicel değişikliklerinden dolayı kromozomların toplam uzunluğundaki en 

önemli faktör olduğu ve yapısal değişikliklerin kromozomların toplam uzunluklarının 

varyasyonuna etkisi olmadığı sonucuna varılmıştır.  Uzun kol daha çok kısa kolla ve kol 

oranıyla bağlantılıdır. Kol Oranı CI ve TF% ile  negatif korelasyon yüksek derecede 

önem göstermektedir. Birçok özellikler arasında sitogenetik korelasyon önemli 

olduğunda, bu karakterlerden genotiplerin yüksek varyasyonu olmadığını 

göstermektedir. Sitogenetik korelasyonu önemli olmadığı zaman, bu karakterlerden 

genotiplerin yüksek varyasyon gösterdiği ortaya çıkar ve bu populasyonlar mayoz 

boyunca kromozom çalışmalarında kullanılabilir. 
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Çizelge 5.6 İncelenen yonca ( Medicago Sative L.) populasyonlarinda kromozomal parametrelerin basit korelasyon katsayıları  

 

 

 
** Korelasyon 0.01 seviyede önemlidir.  
   * Korelasyon 0.05 seviyede önemlidir. 

 

Ortalama Kromozom Uzunluğu (Ortalama (TL)), Satelit Boyu (SAT), Haploid kompleman toplam kromozom boyu (TC), Ortalama 

Sentromerik indeks (CI), Karyotipin toplam formu yüzdesi ( TF%) (Huziwara 1962 ), Varyasyon Katsayısı (CV%), Dağılım İndeksi (DI) 

(Levania vd. 1992 )ve Nispi kromozom boyunun aralık farkı  (DRL) 
 

 

 

 

 

 

 

Parametreler Ortalama (TL) TC Uzun kol (L) Kisa Kol (S) Kol Orani (AR) CI SAT CV% DRL TF% DI 

Ortalama (TL) 1 
          

TC .981** 1 
         

Uzun kol (L) .998** .980** 1 
        

Kisa Kol (S) .997** .982** .993** 1 
       

Kol Orani (AR) .494* .456* .537** .435* 1 
      

CI -0.346 -0.287 -0.376 -0.273 -.897** 1 
     

SAT 0.393 0.383 0.378 0.359 0.274 -0.388 1 
    

CV% -0.146 -0.146 -0.16 -0.16 -0.11 0.03 .545** 1 
   

DRL -0.168 -0.172 -0.183 -0.185 -0.071 -0.015 .434* .894** 1 
  

TF% -0.272 -0.286 -0.302 -0.204 -.804** .833** -.476* -0.152 -0.136 1 
 

DI 0.094 0.094 0.105 0.113 0.026 0.05 -.531** -.986** -.909** 0.226 1 
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Çizelge 5.7 Temel bileşenler ve birincil değişkenlere analizden elde edilen üç temel bileşen 

arasındaki ilişki 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

*,**: Önemli  P<0.05, P<0.01 sırasıyla 

 

 

Yonca populasyonlari Klaster analizinde, K-Ortalamaları ve F testleri kullanılarak, 4 

gruba ayrılmıştır (Şekil 5.3 ). Oluşturulan alt gruplarda, YESILOVA-3 ve 

KEÇIBORLU-3’ün en yakın, HÜYÜK-2 ve YESILOVA-2’nin ise en uzak genetik 

mesafeye sahip olduğu görülmüştür. Karyotip karşılaştırmalar için çok değişkenli 

istatistiksel yöntemlerin kullanılması, populasyonlar ve bitki türleri arasinda genom 

farklılıklarının olduğunu belirtmektedir. Birbirinden uzak gruplarda bulunan 

populasyonlar, daha fazla genetik farklılık barındırdıkları için, genetik mesafeden doğan 

uyumsuzluğun izin verdiği ölçüde, uygun genetik çeşitlilik üretmek amacıyla ıslah 

programlarında kullanılabilmektedir. Ölçülmüş bütün karyotip özellikleri üzerinde 

yapılan klaster analizinde, dört klaster oluştuğu halde, ortak klasterlerde konulan 

populasyonlar bazen ortak kökenli olduklarından uygun genetik çeşitlilik üretilebilir. 

Aslında yapılan bu analizde amaç, kökenin kromozom özellikleri üzerindeki etkisini 

ispatlamak değildir. Çünkü günümüzde islah ve tohum ureten merkezler ile tohum 

yetiştirme merkezleri arasında olan ilişki sayesinde, en uzak bölgelerde bile rahat bir 

 
Komponentler  

Parametreler 1 2 3 ∑r
2
 

A2 0.985** -0.093 -0.034 0.980 

CV% 0.985** -0.093 -0.034 0.980 

DI -0.981** 0.06 -0.04 0.968 

DRL 0.921** -0.134 -0.010 0.866 

Satelit 0.639** 0.404* 0.296 0.659 

Kisa Kol (S) -0.068 0.986** 0.134 0.995 

Ortalama (TL) -0.051 0.974** 0.205 0.993 

TC -0.052 0.969** 0.187 0.977 

Uzun kol (L) -0.069 0.962** 0.248 0.992 

CI -0.03 -0.149 -0.933** 0.894 

A1 -0.077 0.217 0.926** 0.910 

TF% -0.203 -0.104 -0.920** 0.898 

Kol Orani (AR) -0.062 0.302 0.915** 0.932 

 
Özdeğeri 5.534 4.282 2.232  

Nisbi Varyans 42.566 32.937 17.168  

Kümülativ Varyans 42.566 75.503 92.672  
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şekilde ve bol miktarda tohum alışverişi yapılmakta ve buralardan elde edilen tohumlar 

islah programlarında kullanılabilmektedir. Bu nedenle populasyonların birçoğu köken 

bakımından ortak genetik geçmişe sahip olabilirler ve bu tür araştırmalarda aynı şekilde 

görünebilirler. Bu araştırmada amaç karyotip özellikleri açısından en çok benzer olan 

populasyonlar ve genotipleri bulmaktır. Araştırmada, sınıflandırma yaparken 

kromozomsal özellikleri kullanmanın nedeni ise, populasyonların aşırı uzaklıklarının, 

kromozom boyutları açısından homojenik eksikliğe sebep olma ihtimalidir.  

Temel bileşenlere analiz yöntemi, genetik ve sitogenetik çeşitliliği açıklamada ve 

anlatmada yaygın bir şekilde kullanılmaktadır. Bu araştırmada, temel bileşenlere analiz 

sonuçları, ilk üç bileşenin verilerde ortaya çıkan değişimlerinin %92.67’ni açıklamış ve 

25 yonca populasyonun içindeki çeşitlilikte en çok rolü olduğunu göstermiştir (Çizelge 

5.5 ).  

A2, CV yüzdesi, DI, DRL ve Satelit özelliklerinin (sırasıyla 0.985, 0.985, -0.981, 0.921 

ve 0.639) birinci bileşen ile yüksek korelasyonunu (ilişkisini) göz önünde bulundurarak, 

bu özelliklerin birinci bileşenin ortaya çıkmasında çok etkili olduğunu ve en çok 

çeşitliliğe (varyasyon) neden olduğunu söylemek mümkündür. Kısa Kol (S), TC, 

Ortalama(TL) ve Uzun kol (L) ise en çok ikinci değişken ile korelasyon (ilişki) 

içindedir ve ikinci değişkenin ortaya çıkmasında daha etkilidirler. Belirtme katsayısı 

toplamına göre  Σr
2
 (Çizelge 5.5), populasyonlar arasındaki varyasyonu açıklamak için, 

ilk sıradaki temel üç değişkeni kullanmak çok uygun bulunmuştur ve Σr
2
 değerinin 

yüksek olması, korelasyon matrisi esasında temel bileşenlere doğru analiz yapıldığını 

göstermektedir. Populasyonları birbirinden ayırmada, temel bileşenlere analizin 

yeterliğini göstermek için, birinci ve ikinci değişken arasında iki boyutlu plat çizilmiştir 

(Şekil 5.2). 

Populasyonları temel bileşenler analiz esasına göre sınıflandırırken 4 grup oluştu. 

Buradan elde edilen sonuçlar, klaster analizi esasında yapılan sınıflandırmadan elde 

edilen verileri onaylamaktadır. Bu nedenle en fazla tohumu elde etmek için, HÜYÜK-2 

populasyonu hariç, klaster grupları arasındaki melezlemeler en yüksek kromozomsal 

homolojiye sahip oldukları için tavsiye edilir. HÜYÜK-2 populasyonu kromozomsal 

homoloji bakımından, hetromorf kromozomlara sahip olduğu için ve mayoz aşamasında 
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bozukluk oluşabileceğinden kısırlıkla sonuçlanabilir. Bu nedenle, bu yöntem her küme 

toplulukları grupları arasında yüksek genetik çeşitliği üretme açısından en iyi 

melezleme yöntemidir. 

 

 

 

 

  

 

Şekil 5.2 Karyotip özellikleri göz önünde bulundurularak temel bileşenlerin analizinden elde 

edilen birinci ve ikinci temel bileşen kullanılarak yonca populasyonların 

sınıflandırılması 
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Şekil 5.3 Araştırma konusu yonca populasyonlarında karyotip özellikler esasında yapılan klaster analizinden elde edilen dendrogram 

(Cophenetic; r= 0.76) 
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