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OZET

TURK FASULYE GENETIK KAYNAKLARINDA BAZI AGRONOMIiK
OZELLIKLER ICIN GENOMIK BOLGELERIN GENOM CAPI iLiSKILI
CALISMALAR (GWAS) iLE TANIMLANMASI
DOKTORA TEZI
MUHAMMAD AZHAR NADEEM
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FEN BILIMLERI ENSTITUSU
TARLA BITKILERI ANABILIiM DALI
(TEZ DANISMANI: DOC. DR. FAHEEM SHAHZAD BALOCH)

BOLU, AGUSTOS - 2019

Genom c¢ap1 iliskilendirme g¢alismalart (GWAS), arzu edilen birgok 06zelligin
markorler ile olan iligkisini belirlemek i¢in kullanilan gii¢lii bir aragtir. Bu ¢alisma
da, Tirkiyenin 19 ilinden toplanan yerel fasulye (Phaseolus vulgaris L.)
koleksiyonunda agronomik d&zellikler bakimindan varyasyonlar ortaya
konulmustur. Calismada, DArTseq ve SNP markdr teknigi kullanilarak GWAS
analizi yapilmistir. Markor ve fenotip iligkisini ortaya koyabilmek i¢in, Dogrusal
Karma Model (weighting Method for a Linear Mixed Model (WMLM)
yaklagiminda agirliklama metodu kullanilmistir. Calisilan 16 6zellik igerisinde,
SNP markor tekniginde 14 6zellik igin iligki tespit edilirken, DArTseq markor
tekniginde ise 11 ozellik ile iliski tespit edilmistir. Bu ¢alismanin, fasulyede bazi
agronomik 6zellikler ile markorler arasinda iligkinin saptandig ilk ¢alisma oldugu
iddia edilebilir. Baz1 SNP markérlerinin pleitropik etki nedeniyle ayni anda farkli
ozellikler ile iliski gosterdigi tespit edilmis olup bu markdrler fasulye islahinda
etkili bir bigimde kullanilabilecektir. Bes cevrede iistiin performans gosteren
toplam 12 fasulye genotipi belirlenmistir. Bu iki markor fasulye tanesinde besinsel
degeri arttirmak i¢in kullanilarak insanligin yetersiz beslenme sorununun ortadan
kaldirilmasma katki saglayabilir. Bu tanimlanan markoérlerin dogrulugu, c¢ok
lokasyonlu yada c¢ok yillik denemeler yoluyla belirlenebilir. Dogruluklar: test
edildikten sonra daha giivenilir ve daha verimli bir sekilde fasulye 1slah1 igin bu

markorler KASP sistemine doniistiiriilebilir.

ANAHTAR KELIMELER: Fasulye, Baglant1 Esitsizligi, Markor-Ozellik Tliskisi,
WMLM



ABSTRACT

IDENTIFICATION OF GENOMIC REGIONS FOR VARIOUS
AGRONOMIC TRAITS IN TURKISH COMMON BEAN GERMPLASM
WITH GENOME WIDE ASSOCIATION STUDIES (GWAS)

PHD THESIS
MUHAMMAD AZHAR NADEEM
BOLU ABANT IZZET BAYSAL UNIVERSITY GRADUATE SCHOOL OF
NATURAL AND APPLIED SCIENCES
DEPARTMENT OF FIELD CROPS
(SUPERVISOR: ASSOC.PROF.DR. FAHEEM SHAHZAD BALOCH )

BOLU, AUGUST 2019

Genome-wide association study (GWAS) is a powerful tool for the identification
of markers associated with various desirable traits. In this study, we uncovered the
genetic basis underlying the variations for agronomic traits present in common bean
(Phaseolus vulgaris L.) collected from 19 provinces of Turkey. GWAS analysis
was performed by using DArTseq and SNP markers systems. Weighting Method
for a Linear Mixed Model (WMLM) approach was employed to investigate the
marker- trait association. Among the 16 studied traits, SNP markers reflected
marker-trait association for 14 traits, while DArTseq markers resulted for 11
traits. This is very first study claiming the marker traits association for various
agronomic traits. Some SNP markers showed multi traits associations due to
pleiotropic effect and these markers can be effectively utilized for the common
bean breeding perspectives. A total of 12 landraces has been selected on the basis
of their superior performance in five different environments. Identified linked
markers must be validated under multi-location/year experiments and after their
validation, these markers could be converted into KASP assay in the near future

for the more precise and productive common bean breeding activities.

KEYWORDS: Common bean, Linkage disequilibrium, Marker trait association,
WMLM.
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Azhar'a tez siiresince gostermis oldugu miithis sabr1 ve paha bicilmez destegi i¢in
ozellikle tesekkiir ederim Bu tezi onun siirekli destegi olmadan yazmak miimkiin
olmayacakti. Bu siire zarfinda beni sevip destekledikleri icin kardeslerime

0zellikle Mazhar ve Answer'a da ayrica tesekkiir ederim.

Bu ¢alismanin yiiriitiilmesinde ve hayalimin ger¢eklesmesinde sagladiklar1
katkilardan dolay1 TUBITAK’a tesekkiirlerimi sunarmm. “Tiirkiye Bilimsel ve
Teknolojik Arastirma Kurumu” nun (TUBITAK) destekleri olmadan bu
calismanin gerceklesmesi hi¢ bir zaman miimkiin olmayacakti. Bu ¢alismanin

yiiriitiilmesinde sagladig1 doktora bursu igin TUBITAK'a miitesekkirim.

Bu calisma, 2150630 nolu proje kapsaminda TUBITAK tarafindan

desteklenmistir.
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1. GIRIS

Diinya niifusunun hizla artmasi nedeniyle, artan niifusa yetecek miktarda gida
ve besin iiretimine ihtiya¢ duyulmaktadir (Long vd., 2015). Diinyada, 2000 yilinda
kisi basina diisen ortalama giinliik kalori miktar1 2789 kcal iken,2050’1i yillarda bu
miktarin 3130 kcal olmasi 6ngériilmektedir (FAO, 2012). Gida talebindeki bu istikrarli
artig, diilnya niifusunun biiytimesine paralel olacaktir. Fasulye (Phaseolus vulgaris L.),
diinya genelinde gelismekte olan toplumlar i¢in hem protein, karbonhidrat, vitamin ve
mineral kaynagi hem de linoleik ve oleik asitler gibi doymamuis yag asitleri bakimindan
zengin bir besin kaynagidir. (Celmeli vd., 2018). Son yirmi yilda artan diinya niifusuna
paralel olarak fasulye iiretiminde 6nemli artislar gozlenmistir. Diinya niifusu 2000
yilinda 6 milyar iken fasulye iiretimi 17.8 milyon ton (FAO, 2016), 2016 yilinda
diinya niifusu 7.4 milyara ulagtiginda fasulye iiretimi 26.8 milyon tona ulasmistir
(FAO, 2016). Ancak 2050 yilinda diinya niifusunun 10 milyardan fazla olmasi
beklenmektedir. Bu nedenle, 2050 yilinda artan niifusun gida ihtiyacina cevap
verebilmenin yaninda, kronik bir sekilde yeterli beslenemeyen 870 milyon insanin da
beslenme ihtiyacini karsilayabilmek i¢in diinya bitkisel iiretiminin %60-110 oraninda
artirtlmasina ihtiya¢ duyulmaktadir. Bu soruna ¢6ziim tiretebilmek i¢in, 2005 ve 2050
yillar1 arasinda, % 100-110 oraninda daha fazla gida tiretmek gerektigi bildirilmektedir
(Tilman vd., 2011. Cok sayida bilim insani, liretim artisinin ancak verim artigi ile

miimkiin olacag goriisiindedir (Godfray vd., 2010).

Gida kithigr problemini azaltmak i¢in, 1980°1i yillarda molekiiler markor
teknolojilerinin gelismesi ve 1slah faaliyetlerine odaklanma, bitki 1slahinin kaderini
degistirmistir. Farkli molekiiler markorlerin gelistirilmesi ve sekans teknolojilerindeki
ilerlemeler, genetik haritalama ve markor destekli seleksiyon yontemiyle bitki 1slahini
miimkiin kilmistir (Nadeem vd., 2018a; Collard vd., 2005). Iki ebeveynli (bi-parental)
populasyonlarda haritalama ve genom capinda iligkilendirme ¢alismalari (GWAS),
istenilen ozelliklerle iliskili markdrlerin  tanimlanmasinda  kullanilan  genetik
haritalamalardir. Markor destekli seleksiyonun 6n kosulu, iligskili markdrlerin
belirlenmesi olarak kabul edilir. Yakin ge¢miste, baglantili (linkage) haritalama
yoluyla farkli bitki tiirlerinde istenilen birgok 6zellikle iliskili markor tespit ¢alismalari
bulunmaktadir (Chalmers vd., 2001; Takeuchi vd., 2003; McConnell vd., 2010). iki
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ebeveynli (bi-parental) haritalama veya baglantili (linkage) haritalama yontemleri,
daha az sayida rekombinasyon ve daha az segregasyon icermesi gibi dezavantajlari
sebebiyle diisiik ¢oziiniirliikli haritalama yontemleri olarak bilinmektedir (Nadeem
vd., 2018a; Collard vd., 2005). Bu da tanimlanmis QTL’lerin etkili bir sekilde markore
dayali seleksiyonda kullanim olasiligini azaltmaktadir (Stich ve Melchinger, 2010).
Bi-parental haritalama ve klasik 1slah uygulamalarinin sahip oldugu dezavantajlarin
iistesinden gelebilmek i¢in iliskili haritalama yontemleri gelistirilmistir (Nadeem vd.,
2018a; Stich vd., 2013). Iliskili haritalama, iki ebeveynli haritalamalarin aksine hem
daha biiyiik germplazm koleksiyonlarina, hem de yiiksek rekombinasyona sahiptir ve
bu yolla ¢ok daha iyi iliskili bir ayristirma sunmaktadir (Ersoz vd., 2007). Genom
capinda iliskilendirme calismalari (GWAS) iic 6nemli unsur barindirmasi gerekir: 1)
Arastirma ile ilgili genetik bilgiyi etkili bir sekilde saglayacak yeterli biiyiikliikte
popiilasyon 6rnekleri, 2) Biitiin genomu kaplayacak sekilde polimorfik allelerin etkili
genotiplemesi, ve 3) Genetik iliskileri tarafsiz bir bigimde ortaya koyan giiglii
istatistiksel metotlar (Cantor vd., 2009).

Fasulye (Phaseolus vulgaris L.; 2n=2x =22) kendine dollenen, 587 Mbs
biiytlikliigiinde genoma sahip, kiiclik genomlu (Schmutz vd., 2014) Latin Amerika’nin
en eski bitkisidir (Bitocchi vd., 2012). Phaseolus cinsi 70'den fazla tiir igerir ve
bunlardan 6zellikle bes tanesi (P. vulgaris L., P. lunatus L, P. acutifolius, P. coccineus
L. ve P. dumosus) en fazla yetistirilenlerdir (Spataro vd., 2011). Ates fasulyesi olarak
bilinen P. coccineus, fasulyenin bilinen en yakin akrabasidir (Delgado-Salinas vd.,
1999). P. coccineus, fasulye ve P. lunatus 'tan sonra ekonomik agidan en 6nemli
ticiincii fasulye tirtidiir (Santalla vd., 2004). Fasulye 300 milyondan fazla insanin gida
kaynag1 olarak tliketilmektedir (Petry vd., 2015). Yiiksek beslenme degeri nedeniyle
bu bitkiye olan ilgi artmis ve fasulye veriminde 6nemli bir artis gdzlenmistir.
Giliniimiizde kisi basina fasulye tiiketimi 19.3 kg olup, bu miktar insan beslenmesinde
kullanilan baklagil proteinin %71'ini, thtiya¢ duyulan toplam proteinin %16.9’nu ve

kalorinin ise % 7.3’{inii karsilamaktadir (Binagwa vd., 2018).

Tiirkiye, diinya biyogesitliliginin en 6nemli bolgelerinden ve birgok bitkinin
orijin merkezlerinden biri olarak kabul edilmektedir (Baloch vd., 2017). Fasulyenin,
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Avrupa’dan Tiirkiye’ye girisi Asyali tiiccarlar tarafindan olmustur. O zamandan beri
Tiirkiye, farkli cografi bolgelerde ve ekolojilerde yiizlerce yerel fasulye genotiplerine
ev sahipligi yapmaktadir (Sehirali, 1988). Fasulye artik Tiirk tarimi ve mutfaginda
essiz bir yer edinmistir. Tiirkiye'de son yirmi yilda fasulye veriminde biiyiik bir artis
gozlenmistir. 2010 yilinda, Diinya fasulye {iretimi 23 milyon ton iken, Tiirkiye'nin
fasulye tiretimi yaklasik 213 bin ton olarak gerceklesmistir (FAO, 2010). 2016 yilina
gelindiginde Diinya iiretimi yaklasik 27 milyon ton olurken, Tiirkiye iiretimi 651 bin
tona yiikselmis yani son 6 yilda ii¢ katina ¢ikmistir (FAO, 2016). Bugiine kadar,
toplamda 39 kuru fasulye ¢esidi ticari olarak tescil ettirilmistir (TUIK, 2019). Oztiirk
vd. (2009) tilkemizde kuru fasulye veriminin kademeli olarak arttigini bildirmis ve
bunun c¢evresel adaptasyonu iyi yeni g¢esitlerin girmesi yoluyla oldugunu rapor
etmislerdir. Tiirkiye’de kuru fasulye iiretiminde erkencilik 6zellikleri nedeniyle bodur
tiplerin tiretimi tercih edilmektedir. Ancak tirmanici sirik fasulye tiplerinin 6zellikle

taze sebze olarak tiiketildigi yerler de mevcuttur (Bozoglu ve Sézen, 2007).

Bu caligsma, Tiirkiye’nin 19 farkli ilinden toplanmis 180 yerel fasulye ¢ekirdek

koleksiyonunda, alt1 ticari gesitle birlikte;
1) Fenotipik ve genotipik ¢esitliligi kapsamli bir sekilde aragtirmak,
2) Populasyon yapisini ortaya koymak,

3) Birgok agronomik, kalite ve pisirme 6zellikleri ile ilgili molekiiler

markdrleri belirlemek amaglariyla yiiriitiilmiistiir

Bu hedefleri basarili bir sekilde gerceklestirebilmek i¢in, bes farkli ¢evrede
elde edilen fenotipik verilerin sekanslama ile genotipleme (GBS) yontemine dayal

cok sayida DArTseq ve SNP markorleri kullanilmistir.



2. KURAMSAL TEMELLER VE KAYNAK ARASTIRMASI

Fasulye (Phaseolus vulgaris L.), diploid, tek yillik ve agirlikli olarak kendine
dollenen bir bitki olmasina ragmen, yabani ve kiiltiir formlarinda yabanci déllenme ya
da dogal melezlenmelerin de gergeklestigi birgok aragtirmaci tarafindan bildirilmistir.
Ibarra-Perez vd. (1997), fasulye bitkisinde yabanci dollenme oranlarmin %0-85
arasinda oldugunu bildirmislerdir. Fasulye, biiyiime sekli, tohum o6zelliklerine
(biiyiiklik, sekil ve renk) ve olgunlagma siirelerine gore biiylikk varyasyon
gostermektedir. Fasulye bitkisinin belirli/belirsiz bodur formda olabilecegi gibi yari
sarilict ve sarilict 6zelliklere sahip formlari da bulunmaktadir (Freytag ve Debouck,
2002). Fasulye tohumlarmin beyaz, kirmizi, kestane rengi, pembe, krem, lacivert,
siyah, kahverengi ve daha birgok rengi igeren ¢ok genis bir renk araligina sahip oldugu
gozlemlenmistir (Nadeem vd., 2018b). Bu varyasyonlar sayesinde fasulyenin,
Amerika, Afrika, Orta Dogu, Cin ve Avrupa gibi ¢ok ¢esitli ekolojik kosullarda ve

yetistirme sistemlerinde iiretimi miimkiin olmaktadir (Blair vd., 2010).

Fasulye taze tiiketimi i¢in yetistirilmesinin yani sira, genellikle kurutohumlari
tiketilmektedir (De Ron vd., 2015). Fasulye, 18-24 °C sicaklik araliginda optimum
gelisme gosteren tek yillik sicak iklim bitkisdir. Cigeklenme sirasindaki maksimum
sicakligin 30 °C'yi ge¢mesi durumunda ¢icek dokme meydana gelebilmekte, bunun
sonucu olarak bakla baglama oranin azalmasi ile verim kaybi yasanmaktadir. Giin
igerisindeki sicakligin 20 °C'nin altina diismesi, bos bakla olusumuna ve olgunlasma
siiresinin uzamasina neden olmaktadir. Yillik toplam 600-650 mm yagisin fasulye
yetistiriciligi i¢in ideal oldugu, yagish kosullarda ise minimum 400-500 mm suyun
yeterli oldugu diisiiniilmektedir. Kumlu-tinli, kumlu-killi-tinli ya da killi-tinl1 biinyeli
topraklarda kil iceriginin % 15-35 olmas1 fasulye iiretimi i¢in uygun ortamlari

olusturmaktadir (Liebenberg, 2002).

2.1. Fasulyenin Filogeni ve Orijini

Orta Amerika, Phaseolus cinsinin 4-6 milyon yil 6nce ortaya ¢iktig1, Phaseolus
tiirlerinin en fazla dagilim gosterdigi cografi bolge olarak bildirilmistir (Freytag ve
Debouck, 2002; Delgado-Salinas vd., 2006). Bu varsayim, Phaseolus cinsinin

kokeninin ge¢ Miyosen'den (jeolojik devirlerden tiglincii (Senozoik) zamanin Neojen
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doénemine ait bir boélimdiir ve giintimiizden 23.03 ila 5.33 milyon yil 6ncesine karsilik
gelir) sonra meydana geldigini gostermektedir (yaklasik 7 Milyon yil 6nce) (Coates
vd., 2004). Bu varsaymmi giiglendirmek i¢in, Delgado-Salinas vd. (2006) Phaseolus
cinsinin sekiz temel soyunu arastirmiglar ve vulgaris tiiriiniin bu gruplar arasinda en
eski oldugunu ve 4 milyon yil 6nce ortaya ¢iktigini belirlemislerdir. Phaseolus cinsinin
dort temel tirtintin (P. vulgaris, P. dumosus, P. coccineus, P. acutifolius) bu grupta
oldugu belirtilmistir. Orta Amerika'ya 6zgii olan P. dumosus ve P. coccineus tiirlerinin
P. vulgaris' e ¢ok yakin oldugu ve bunlarin kismen tiirler aras1 melezlenebilicegi
belirtilmistir. Diger taraftan, P. lunatus ve P. acutifolius tiirlerinin P. vulgaris tiiriine
olduk¢a uzak oldugu varsayilmaktadir. a-amilaz (gen inhibitorii) sekans verileri bu
varsayimi giiclendirmekte ve P. vulgarisiin P. coccineus ve P. dumosus'tan

ayrilmasinin 2 milyon y1l 6nce gergeklestigini gostermektedir (Gepts vd., 1999).

Fasulye, Amerika’da, simdiki adiyla Meksika olarak adlandirilan Orta
Amerika Bolgesi’nde ortaya c¢ikmis ve yabani formlar1 c¢ogunlukla kuzeybati
Arjantin'den kuzey Meksika'ya dogru dagilarak iki ana gen havuzuna (Orta Amerika
ve Gliney Amerika) ayrilmistir. Bununla birlikte, Peru-Ekvador arasinda ilk olarak
1980°de kesfedilen ve ti¢lincii gen havuzu olarak adlandirilan, cogunlukla Andes bati
yamaclarinda cok kii¢iik bir alanda yetisen yabani popiilasyonlarin varligi da
belirlenmistir (Debouck vd., 1993). Peru-Ekvador gen havuzu temelde Giineyve Orta
Amerika gen havuzunda bulunmayan Phaseolin tip-1 adli tohum proteini ile
karakterize edilmislerdir (Kami vd., 1995). Kami vd. (1995), Phaseolin
kodlamasindan sorumlu genin bir bolimiinii sekanslamislar ve Phaseolin tip-1’in
sadece Peru-Ekvator fasulye popiilasyonlarinda mevcut oldugu, diger iki gen
havuzunda bulunmadigini bunun da igiincii bir yeni gen havuzunu olusturdugunu

bildirmislerdir.

Kami vd. (1995), Peru-Ekvador’un Phaseolin tip-1’inde tandem direkt
tekrarlarin bulunmadigini ve bu tandem direkt tekrarlarin sadece Orta Amerika ve
Giliney Amerika gen havuzunda bulundugunu tespit etmislerdir. Bu caligmanin
temelinde, fasulyenin baslangigta Kuzey Peru ve Ekvador yabani popiilasyonlarindan
koken aldigint ve nihayetinde Giiney Peru'dan Arjantin'e (gliney yoniinde) ve
kuzeye; Kolombiya'dan kuzey Meksika'ya yayildigini bildirmislerdir. Diger taraftan,
Bitocchi vd. (2012) yabani fasulye tiplerinin yer aldig1 genis bir koleksiyon kullanip
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bes farkli gen fragmentinde niikler gesitliligi tanimlayarak fasulye orjininin agik¢a
Orta Amerika oldugunu belirten yeni bir hipotez sunmuslardir. Bu fasulye tipleri

cografik dagilimin temelini net bir sekilde agiklamaktadir.

2.2. Fasulyenin Kiiltiire Alinmasi

Kiiltiire alma islemi, yabani bitki tiirlerinin modifikasyonunda &nemli rol
oynayan ve faydali bir iiriin haline getiren olduk¢a karmasik bir siirectir (Di Vittori
vd., 2017). Kiiltire alinmig fasulye formlari; biiyiime sekli, tohum dormansisi,
fotoperiyot duyarliligi, tohum rengi, sekli ve biiyikligli gibi onemli parametreler
bakimindan yabani formlardan farklilik gdstermektedir. Biitiin modifikasyonlar
yabani formlardan kiiltiir bitkilerini genetik olarak farkli kilmakta ve farkli iklim
kosullarinda daha iyi performans gdstermelerine yardimei olmaktadir (Gepts ve Papa,
2002). Kiiltiire alma siireci, yetistiricilige uygun bitki tlirlerinde azalmis genetik
cesitliligin sonucu olmus ve genetik ¢esitliligin azalmasinda temel rol oynamistir

(Glémin ve Bataillon, 2009).

Phaseolus tiirlerinin yabani ve 1slah edilmis formlari, tohum ve bakla
biiytikliiklerine, biiylime sekillerine, tohum dormansisine, fotoperiyot duyarliliginave
hasat edilen kisimlar ile bitkinin rengine gore ayirt edilebilir (D1 Vittori vd., 2017).
Orta Amerika ve Gliney Amerika, fasulyenin bagimsiz olarak kiiltiire alindig1 ana

bolgelerdir.

Yiiriitiilen ¢esitli arastirmalar fasulyenin tek bir merkezde kiiltiire alindiginm
savunurken (Papa ve Gepts, 2003; Kwak ve Gepts, 2009; Rossi vd., 2009), baz1 bilim
insanlar1 ise fasulyenin iki gen havuzundan olustugunu ve bunun sonucu olarak iki
merkezde kiiltiire alindigin1 savunmaktadirlar (Papa vd., 2006; Acosta-Gallegos vd.,
2007). Yiritilen farkli ¢aligmalar, kiiltiire alinmig Orta Amerika gen havuzunun
genetik cesitliliginin azaldigini agikga gostermistir (Rossi vd., 2009, Nanni vd.,
2011). Benzer olarak yapilan ¢alismalar, Orta Amerika gen havuzundaki genetik
cesitliligin, Giiney Amerika gen havuzuna kiyasla iic kat daha fazla azaldigim
dogrulamistir. Orta Amerika gen havuzunda genetik ¢esitliligin ciddi oranda
azalmasimn kiiltiire alma islemlerinin Giiney Amerika gen havuzunda tikanikligin

olusmasi sebebiyle gergeklestigi bildirilmektedir (Bitocchi vd., 2013).
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Son zamanlarda yeni nesil teknolojiler (NGS) transkriptome seviyesindeki
niikleotidi tespit etmek ve Orta Amerika gen havuzunda meydana gelen kiiltlire alma
stirecini arastirmak i¢in kullanilmistir. Bellucci vd. (2014b) yiiriittiikleri arastirmada,
Orta Amerika gen havuzundaki kiiltire almadan dolayr gen ifadesinin ve
cesitliliginin ciddi sekilde azaldigini ortaya koymuslardir. Birinci ve ikinci kiiltiire
alma durumlarinin disinda, gesitli aragtirmalar fasulyenin farkli yerlerde de kiiltiire
alindiginm1 gostermektedir (Singh vd., 1991b; Pickersgill ve Debouck, 2005). Bitocchi
vd. (2013)’nin sonuglari, fasulyenin iki merkezde kiiltiire alindigimi desteklemistir.
Bu iki alanda fasulyenin kiiltiire alinmasindan sonra, Orta Amerika gen havuzu dort
gruba (Durango, Jalisco, Mesoamerica, Guatemala) ayrilirken, Giiney Amerika gen
havuzu ise ii¢ gruba (Nueva Granada, Peru ve Sili) ayrilmistir (Beebe vd., 2000,
2001).

Kiiltiire alma tarihleri ve onlarin cografi merkezleri halen tartisilmakta olan
diger énemli konular olup, Orta Amerika gen havuzu iki cografik bolgede (Oaxaca
Vadisi ve Bati-Orta Meksika'daki Rio Lerma-Rio Grande de Santiago havzasi)
kiiltiire alinmistir (Kwak ve Gepts, 2009; Bitocchi vd., 2013). Bu hipotezin yani sira,
Giiney Peru merkezini kiiltiire almanin baglangi¢ noktasi olarak bildiren bazi diger
bilim insanlarina karsilik Beebe vd. (2001) ve Bitocchi vd. (2013) Bolivya ve Kuzey
Arjantin’in kiiltiire almanin baglangi¢ noktasi oldugunu savunmuslardir. Mamidi vd.
(2013) kiiltiire almanin muhtemel baslangi¢ tarihlerini arastirmak ic¢in 13 lokusun
sekans verilerini kullanmisglar ve Giiney Amerika’da 7000 yil, Orta Amerika’da ise
8000 y1l once kiiltiire alindigini bildirmislerdir. Bellucei vd. (2014b) yiiriittiikleri
aragtirmanin  sonucunda bagimsiz kiiltiire alma durumlarinin iki  farkli gen
havuzundan meydana geldigini ve kiiltiire alma siirecine dahil olan genleri kesfetmek

icin QTL tanimlamasinin ayirt edici oldugunu bildirmislerdir.

2.3. Fasulye Genetik Kaynaklari

Kiiltiire alinmis fasulye tiirleri (P. vulgaris; P. coccineus; P. dumosus: P.
acutifolius ve P. lunatus) ile Phaseolus tiirlerinin gesitli yabani formlar1 farkli
merkezlerde bulunmaktadir. Diinya ¢apinda 117.000 fasulye ¢esidi mevcuttur ve P.

vulgaris bu ¢esitlerin % 86'sin1 olusturmaktadir. Koruma altindaki ¢esitlerin % 65'i
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yerel tiirler, % 15'1 modern yetistiricilikte kullanilan 1slah edilmis ¢esitler ve % 3’1
yabani fasulye tiirlerinden olugsmaktadir. Centro Internacional de Agricultura Tropical
(CIAT) Cali, Kolombiya, diinyanin en biiyiik ve en ¢esitli fasulye koleksiyonununa ev
sahipligi yapmaktadir. CIAT yaklasik 40.000 fasulye genotipine sahiptir. Bu fasulye
genotipleri koruma altindaki fasulye gen kaynaklarinin % 71.6'sin1 kapsamaktadir.
CIAT, 105 iilkede dagilmis olan 441.225 numuneden olusan ve 37.390 fasulye
(Cizelge 2.1) genotipine ev sahipligi yapmaktadir (http://ciat.cgiar.org/what-we-

do/crop-conservation-and-use/bean-diversity/).

Buna karsilik fasulye gen kaynaklarini koruyan diger bazi istasyonlardan olan,
Almanya'daki Institut fiir Pflanzengenetik ve Kulturpflanzenforschung (IPK:
http://www.ipk-gatersleben.de) ve Centro Nacional de Recursos Genéticose
Biotecnologia’da (Brezilya’da CENARGEN/EMBRAPA ile) enstitiileri fastilye
genotiplerinin 1800'den fazlasim biinyelerinde bulundurmaktadirlar
https://www.embrapa.br/en/recursos-geneticos-e-biotecnologia).  Belgika  Ulusal
Botanik Bahgesi, yabani Phaseoleae - Phaseolinae tiirlerinin koleksiyonunu
icermektedir. Hali hazirda bu Phaseolus tiiriiniin 2074 ¢esidine ev sahipligi
yapmaktadir. Ayn1 zamanda Phaseolus cinsinin 41 tiiriine ait 720 {yesi ile Vigna
cinsine ait 1158 liyesine de ev sahipligi yapmaktadir.
(http://www.plantentuinmeise.ne/RESEARCH/COLLECTIONS/LIVING/PHASEO
LUS/inde x.html). Diger taraftan, Western Regional Plant Introduction Station
(WRPIS), 20.000'den fazla Phaseolus o6rnegine ve 17.000 P. vulgaris formunu

icermesi  ile  en fazla sayida  fasulye  Ornegine  sahip  yerdir

(https://www.ars.usda.gov/research/publications/publication/?seqN0115=319341).


http://ciat.cgiar.org/what-we-%20do/crop-conservation-and-use/bean-diversity/
http://ciat.cgiar.org/what-we-%20do/crop-conservation-and-use/bean-diversity/
http://www.embrapa.br/en/recursos-geneticos-e-biotecnologia)
http://www.embrapa.br/en/recursos-geneticos-e-biotecnologia)
http://www.plantentuinmeise.be/RESEARCH/COLLECTIONS/LIVING/PHASEOLUS/inde
http://www.plantentuinmeise.be/RESEARCH/COLLECTIONS/LIVING/PHASEOLUS/inde
http://www.ars.usda.gov/research/publications/publication/?seqNo115=319341)
http://www.ars.usda.gov/research/publications/publication/?seqNo115=319341)

Cizelge 2.1. Diinya capinda ¢esitli gen bankalarindaki fasulye genetik

kaynaklar1
Gen bankasi Aksesyonlari Yerel populasyolar | Yaban tiirler (%)
(%) (%)
CIAT, Colombia* | 35,891 (14) 30,507 (85) 2153 (6)
USDA, USA 14,674 (6) 9832 (67) 880 (6)
Embrapa, Brazil 14,460 (6) 5784 (40) -
INIFAP, Mexico 12,752 (5) 7014 (55) 2168 (17)
IPK, Germany 8680 (3) 5729 (66) 87 (1)
NBPGR, India - 1887 -
BAIBU, Turkey - 250 -

*CIAT (The International Center for Tropical Agriculture), USDA (United
States Department of Agriculture), (Instituto Nacional de
Investigaciones Forestales, Agricolasy Pecuarias, Mexico), IPK
(Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research), NBPGR
(National Bureau of Plant Genetic Resources), BAIBU (Bolu Abant
Izzet Baysal University)

Tiirkiye'nin farkli cografi bolgelerinden, yaklagik 250'ye yakin fasulye yerel
popiilasyonlar1 mini(temel) koleksiyon olarak toplanmis ve Bolu Abant izzet Baysal
Universitesi'nde muhafaza edilerek Tiirk fasulye gen kaynaklarma ilgi duyan bilim

insanlari i¢in hazir bir kaynak olarak bulundurulmaktadir.

2.4. Fasulye’de Islah Calismalari

2.4.1. Klasik Islah

Klasik 1slah metotlar1 kullanilarak, fasulyenin basarili bir sekilde 1slah
edilmesinde ve genis kapsamli hedeflere ulasilmasinda farkli metotlar
kullanilmaktadir. Baslica 1slah faaliyetleri olarak, gesitli biyotik ve abiyotik stres

faktorleri i¢in cesitlerin genetik olarak giiclendirilmesi ve bitkilerin adaptasyon



yeteneklerinin arttirilmasi gibi ¢alismalar yapilmistir (Beaver ve Osorno, 2009).
Fasulye diisiik yabanci dollenme oranina sahip (Brunner ve Beaver, 1989) ve genel

olarak ¢evresel faktorlerden etkilenen bir bitkidir (Ibarra-Pérez vd., 1997).

Pedigree metodu, F2-F4 generasyonunda kalitatif ozelliklerin segimini
kolaylastirirken, F5-F7 generasyonlarinda verimi artirmak gibi kompleks 6zelliklerin
secimine de imkan sunan en ¢ok kullanilan 1slah metodudur (Kelly ve Cichy, 2012).
Tek tohum veya tek bakla se¢imi, pedigri yonteminden ¢ok daha hizli sonug veren ve
sera ortaminda kullanilabilen baska bir yontemdir. Bu yontem, fasulyede cesitli
genetik calismalar i¢in RIL popiilasyonlarinin gelistirilmesinde c¢esitli 1slahgilar
tarafindan yaygin olarak kullanilirken, QTL c¢alismalarinda kullanilan RIL
popiilasyonlarini gelistirmede herhangi bir seleksiyon uygulanmamaktadir (Vallejo ve
Kelly, 2005).

Tekrarlamali seleksiyon, tarlada bol miktarda kaliteli polenin oldugu ve
yabanci dollenen bitkilerin 1slahinda siklikla kullanilan diger bir 1slah yontemidir.
Seleksiyonun sonraki asamalar i¢in yeterli liretimin olmadig: yiiksek oranda kendine
dollenen bitkilerde (fasulye) iki farkli ebeveyinin birbiri ile ¢ok sayida melezlenmesi
zor olmaktadir (Kelly ve Cichy, 2012). Bu yontem, bitki 1slahinda Tip-II
Mesoamerican siyah fasulye irkindan, biiyiik tohumlu yatik Tip-111 Durango irki pinto
fasulyesi gelistirilmesi i¢in basariyla uygulanmistir (Kelly ve Adams, 1987). Bu
yontemle Sierra pinto ¢esidi, dik tip-II kisa biiylime sekline sahip biiyiik boy pinto
fasulyesi tohumlari 6zelliklerine sahip gelistirilen ilk gesittir (Kelly vd., 1990). Sierra
pinto c¢esidinin gelisimi, diger orta tohumlu Durango ve Jalisco irki gesitlerinin
gelisimi i¢in de genetik koprii gorevi gormiistiir. Fasulye yetistiricileri Sedona pembe
fasulyesi (Kelly vd., 2006), Merlot kiigiik kirmiz1 ¢esidi (Hosfield vd., 2004) ve
Matterhorn Great Northern (Kelly vd., 1999) gibi diger tohum ¢esitlerini

gelistirmislerdir.

Bir popiilasyondaki ¢oklu 6zelliklerin se¢imi gamet seleksiyonu kullanilarak
farkl1 ebeveynlerin melezlenmesi ile yapilabilmektedir (Singh, 1994). Gamet
seleksiyonunun hastaliga dayanikli hatlarinin gelistirilmesinde basarili bir 1slah
yontemi oldugu goriilmiistiir (Teran vd., 2009). Bu yontemle fasulyede mozaik nekroz

viriistine karst (BCMNYV) direnci saglayan bc-3 allel geni ve altin saris1 mozaik
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virlistine (BGYMYV) direnci saglayan bgm genleri belirlenmistir (Velez vd., 1998).

Geri melezleme, bazi genlerin eksik oldugu varyeterlerde bir ya da daha fazla
genin aktarilmasinda kullanilan ¢ok etkili bir 1slah yontemidir (Kelly ve Cichy, 2012).
Bu yontem, farkli gen havuzlarindaki fasulyelerin entegrasyonu ile yabani ve yerel
populasyonlardan arzu edilen genetik varyasyonlarin ortaya ¢ikarilmasinda basariyla
uygulanmistir (Roman-Avilés ve Kelly, 2005; Blair vd., 2006). Birbirine uyusmayan
Phaseolus tiirleri arasindaki tozlanma, geri melezleme yonteminin kullanilmasyla
arttirtlabilir (Haghighi ve Ascher, 1988). Geri melezleme yontemi, tepary fasulyesi ile
kiiltiir fasulyesinin melezlenmesinden fazla sayida rekombinant hattin gelistirilmesi
i¢in kullanilmis ve bu hatlarin délleri, her iki tiirden gelen genleri igermektedir (Mejia-
Jiménez vd., 1994; Urrea ve Singh, 1994).

2.4.2. Fasulye Genomik Kaynaklari

Fasulye 2n = 22 kromozom sahip olan diploid bir tiirdiir ve genom boyutu588
(Bennett ve Leitch, 2005) ile 637 Mbp (Arumuganathan ve Earle, 1991) arasinda
degismektedir. Soya fasulyesi gibi biiyiik genom biiyiikliigiine sahip bitkilerin genom
calismalarinda, olduk¢a faydali bir 6rnek bitki olmaktadir (McConnell vd., 2010).
Fasulye genetik haritasi, 1990'dan beri farkli tip molekiiler markorler, yani RFLP
markorleri (Nodari vd., 1993) ve RAPD markoérleri (Adam-Blondon vd., 1994)

kullanilarak elde edilmistir.

Fasulye genomunun sekanslanmasi, Schmutz vd. (2014) tarafindan G19833
fasulye genotipinde tiim genom shortgun sekanslama tekniginin uygulanmasiyla
basarili sekilde elde edilmistir. Elde edilen sekanslar 11 kromozom iizerinde toplanmis
ve 587-Mb fasulye genomunun yaklasik %80'ini ifade etmistir. Birlestirilmis genom
dizileri, transkriptome verileriyle ab initio yaklagimlarinin uygulanmasi yoluyla
aciklanmigtir. 27197 gen modeli ile 4441 doniistimli olarak kaymis transkript
tarafindan toplam 31632 protein kodlama dizisi tanimlanmistir. Ayrica, genomda
biiylik miktarda mevcut olan transpozon elementlerini arastirmislardir. Nitekim,
transpozonlarin genomun % 45'ini olusturdugu, ayrica fasulyenin yaklasik % 40'min
da retrotranspozonlardan olustugu bildirilmektedir. Vlasova vd. (2016) tarafindan

BAT93 fasulye hattinin genomu PhaslbeAm konsorsiyumunun destegi ile
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sekanslanmistir. Genetik igerige baglhi olarak, fasulye genomu bazi siirprizleri

igcermekte ve transpozon eklemenin yliksek seviyesi ile 27000 geni kodlamaktadir.

Fasulye genlerinin % 91’1 soya fasulyesinin ayni gen sirasinda olan bloklar
icerisinde bulunmaktadir. Bir diger degisle fasulyedeki genom replikasyonu soya
fasulyesi ile karsilastirnldiginda, soyada meydana gelen biitiin genom
replikasyonlarindan daha azdir (Schmutz vd., 2014). Son zamanlarda, fasulyenin
genom haritalamast ve markor gelistirilmesine ¢ok yararli olacak ilk kromozom
Olcegi, versiyonu Enerji Bolimii (http: / www. Phytozome.net/common bean)
tarafindan gelistirilmistir. 521 Mb, tekrarlanan DNA’nin %41°1 ile fasulye
kromozomu 6lgekli diizenegidir (Schmutz vd., 2014). Ibero-amerikali arastirmacilar
2016 yilinda BAT93 (Orta Amerika kokenli) genotipinin genom dizilimini
yaymlamislardir. BAT93, Orta Amerika fasulye formlar1 referans genomu haline
gelmis ve bu genomun Giliney Amerika kokenli fasulye formlarina karsilik olarak

kullanilmasinin ilging olacag: bildirilmistir (Vlasova vd., 2016).

Giiney Amerika referans genomuyla calisilirken, temel nokta soya fasulyesi ile
karsilastirilmas1 olmustur. Ancak, Orta Amerika referans genomunun baklagil ve
baklagil olmayan bitkiler ile karsilastirilmasi ve fasulye genlerinin evrimsel

yoriingelerinde ilk kiiresel anlayisa onciiliik etmistir.

2.4.3. ileri Islah Yontemleri

24.3.1. Fasulye’de Baglanti Haritalar1 ve QTL Analizi

Son yirmi yilda fenotipik ve DNA markor analizlerinde kaydedilen ilerleme,
hem genetik arastirmalar hem de bitki 1slahi1 i¢in bir dizi faydali tekniklerin
gelistirilmesine imkan saglamistir. Ayrica, bitki tiirlerinin ¢ogu i¢in 6zellikle de
fasulye (Phaseolus vulgaris L.) gibi baklagil tiirlerinde 6nemli 6zellikleri kontrol eden
genler genetik baglant1 haritalar1 teknigi kullanilarak haritalanmistir. (Gonzélez vd.,
2009). Fasulyenin ilk DNA-tabanli genetik haritalar1 temel olarak RFLP markdorlerine
dayanmaktadir (Vallejos vd., 1992; Nodari vd., 1993). Fenotipik varyasyonun yani

sira niikleotid seviyesinde polimorfizmi en iist diizeye c¢ikarmak i¢in farkli
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ebeveynler secilerek haritalama popiilasyonlar1 gelistirlmistir. Vallejos vd. (1992)
tarafindan kullanilan haritalama populasyonu "XR-235-1-1" (Orta Amerika) X
"Calima" (Giiney Amerika) melezinin bir geri melez soyundan olusmustur. Nodari
vd. (1993) tarafindan kullanilan haritalama populasyonu ise “BAT 93 (Orta
Amerika) X “Jalo EEP558” (Orta Amerika) melezlemesinden tiiretilen bir F2

popiilasyonundan olugsmustur.

Son birkag¢ yilda, fasulye genomu ve EST dizilim programlari, fonksiyonel
markdrlerin tanimlanmasinda hizlanmaya neden olan sekans verisinin biiylk
cogunlugunu Uretmistir.  Giinlimiizde GenBank niikleotit veri tabaninda
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/; Temmuz 2016) yaklasik 168.500 fasulye
sekans1 bulunmakta ve bunlarin biiyiikk ¢ogunlugu EST sekanslarindan (129.000)
olugmaktadir. Ramirez vd. (2005) tarafindan Orta Amerika (‘Negro Jamapa’) ve
Giliney Amerika (‘G19833°) gen havuzlarindaki farkli cDNA kaynaklarindan elde
edilmis 21.000'in iizerinde EST dizisini inceleyen biiylik 6l¢ekli bir sekans analizi
yiritilmistir. Bu analiz, ¢akisan dizilerin 214 kb’de 529 SNP'nin tanimlanmasina
izin vermis ve her 387 bp'de bir SNP vermistir. Zou vd. (2014), yeni nesil dizileme
(NGS) i¢in DNA Kkiitliphanelerini olusturmak Ttizere 36 fasulye genotipi

kullanmiglardir.

[Nlumina’nin HiSeq 2000 Sequencing System tarafindan 76 milyon sekans
okumasi analiz edilerek tiretilmistir. Varsayilan 43.698 SNP ve 1267 InDel’in hepsi
tanimlanmis ve 24.907 SNP’nin 8835 gende ve 692 InDel’in ise 637 gende bulundugu
tespit edilmistir. Ayrica, Wu vd. (2014), kurakliga duyarl genlerin kesfedilmesi i¢in
bir RNA-seq yaklasimi kullanarak, ‘Long 22-0579' (Orta Amerika) ve '‘Naihua' (Giiney
Amerika) fasulye cesitlerinin transkriptlerinde toplam 10.482 SSR ve 4099 SNP
lokusu tanimlamiglardir. Agronomik o6zellikler icin QTL'lerin belirlenmesinde ¢ok

sayida calisma yapilmis olup, s6z konusu ¢alismlar Cizelge 2.2°de 6zetlenmistir.

2.4.3.2. Tek Niikleotid Polimorfik (SNP) Markorleri

Fasulyede genetik calismalar icin etkili molekiiler araglara her zaman ihtiyag
duyulmaktadir. Homolog DNA fragmentleri ve kiiclik niikleotidler arasinda tek DNA

baz farkliliklari, eklemeler ve silmelerin (indels) hepsi tek niikleotid polimorfizmleri
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(SNP) olarak adlandirilir. SNP’ler ¢ok arzu edilen molekiiler markorlerdir, ¢iinki
bunlar yakindan iliskili genotipler arasinda bile derinlemesine genetik analiz igin
kullanilabilirler (Hyten vd., 2010). SNP'ler, genler ve kantitatif 6zellik lokusu (QTL)
kesfi, genetik c¢esitliligin degerlendirilmesi, iliski analizleri ve markor destekli
seleksiyon dahil olmak iizere bitki 1slahinda ¢esitli gorevler i¢in bialelik ve ko-
dominant DNA markorleri olarak kullanilabilir. SNP markoérleri diger markdérlere
gore iki temel avantaja sahiptir: (1) Genomlar igindeki en bol genetik ¢esitlilige sahip
olmalar1 (Zhu vd., 2003) ve (2) yiiksek verimli SNP analizleri i¢in genis bir teknoloji
yelpazesi gelistirilmis olmasidir (Fan vd., 2006). Ek olarak, SNP'ler, diisiik mutasyon
oranlarindan dolayi, basit dizi tekrarlama (SSR) markorlerinden daha kararlidir. Bu
nedenle, SNP'ler popiilasyon genetigi ve filogeni c¢alismalari i¢in yararhidir (Jin vd.,
2003). SNP markérlerinin bir baska 6zelligi de, yakin iligkili tiirler arasinda transfer
edilip mikrosenten analizi i¢in kullanilabiliyor olmasidir. SNP markdrleri fasulyede
genetik cesitlilik i¢in (Hyten vd., 2010; Cortés vd., 2011), QTL haritalama ve
baglant1 haritas1 yapiminda (Song vd., 2015; Sandhu vd., 2018) ve genom cap1
iligkilendirme ¢alismalarinda (GWAS) (Kamfwa vd., 2015; Moghaddam vd., 2016)

basariyla uygulanmstir.
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Cizelge 2.2. Fasulyede farkli tarimsal 6zelikler bakimindan tanimlannmis QTL bolgeleri

Locus/QTL/gen ad1 Ozellikler kromozom Haritalama populasyonu Kaynaklar
Baglant1 haritas—Rekombine
DO Cimlenme Pv02, Pv03,Pv04, edilmis kendilenmis hatlar Koinange vd. (1996)
(RILS)
DF (fin), DF Pv01, Pv08, Pv09 Koinange vd. (1996), Tar’anvd. (2002)

dfl.1, df2.1, df6.1, df9.1, df9.2, df11.1

$s715646578, ss715646088

Ref_259 comp19102_c0

Phvul.003G033400, Phvul.002G000500

DM, DM (fin)

DM

DM1, Dm5.1, Dm7.1,

DM6.1, DM6.2

Ciceklenmne giin sayisi (erkencilik)

Vernalizasyon ve ¢iceklenme zamani

Olgunlagma siiresi (erkencilik)

Pv01, Pv02, Pv06, Pv09,
Pv11l

Pv01, Pv08

Pv05

Pv03, Pv02

Pv01

Pv09, Pv10

Pv01, Pv05, Pv07

Pv06

Baglant: haritast — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
(RILs)

GWAS—kiiltiire alinmig

Aday gen yaklagimi

Baglant: haritas1 — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
(RILS)

Baglanti haritas1 —F2:4
populasyonu

Baglant: haritas1 —Geri melez
populasyonu

Baglant: haritasi — Rekombine

edilmis kendilenmis hatlar
(RILs)

Blair vd. (2006)

Kamfwa vd. (2015)

Bellucci vd. (2014a, b)

Schmutz vd. (2014)

Koinange vd. (1996)

Tar’an vd. (2002)

Blair vd. (2006)

Peréz-Vega vd. (2010)
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St

PvSHP1

fin

Cabl-1, Cabl-2, Cab2-1

NM (fin), NM

TB, Brnl

NP (fin)

NP

NP, PPP

Pp7.2,
Pp9.2
Pp11.3
PH
PH

tohum dékme

Tohum dékme

Sarilganlik

Tirmanicilik

Ana sapta bogum sayisi

Bakla sayisi

Bakla sayist

Bakla sayist

Bakla sayis1

Bitki boyu

Pv02

Pv06

PvO1

Pv04

PvO1

Pv04

PvO1

Pv08

Pv04

Pv07
Pv09
Pvil
Pv03
Pv07

Baglant1 haritast — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
(RILS)

Aday gen yaklasimi/ Baglant1
haritast

— Rekombine edilmis
kendilenmis hatlar (RILs)
Baglant1 haritast — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
(RILS)

Baglanti haritas1 — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

Baglant1 haritasi — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

Baglanti haritas1 —F2:4
populasyonu Baglant1 haritasi
— Rekombine edilmis
kendilenmis hatlar RILS
Baglanti haritasi — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

Baglant1 haritast — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

Baglanti haritas1 — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs, Baglant1 haritasiF2:4
populasyonu

Baglanti haritas1 —Geri melez
populasyonu

Baglanti haritas1 —F2:4
populasyonu

Koinange vd. (1996)

Nanni vd. (2011)

Koinange vd. (1996)

Checa and Blair (2008)

Koinange vd. (1996)

Tar’an vd. (2002), Checa and Blair (2008)

Koinange vd. (1996)

Koinange vd. (1996)

Koinange vd. (1996),

Tar’an vd. (2002)

Blair vd. (2006)

Tar’an vd. (2002)

Blair vd. (2006)
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Plh1-1
Plh1-3,PIh2-1

Plh1-4
PIh2-3

PL

$5715639408, ss715649359,55715647392

SW

SW

Sw2.1, Sw2.2, Sw3.1, Sw6.1, Sw7.1,Sw8.1,
Sw9.1, Swi10.1, Swil.l

Ref 259 comp6493, Ref 220 _comp2070,
Ref_25_comp3527, Ref_259_comp4515

SL2
SL3

Bakla uzunlugu

Bakla uzunlugu

Bakla agirlig1

100 tohum agirhig

100 tohum agirhig

100 tohum agirhig:

Meyve biyikligii

Pv03
Pv04

Pv08

Pv1l

Pv02,Pv07

Pv08

Pv01, Pv07, Pv1l

Pv04, Pv1l

Pv01, Pv02, Pv03, Pv04,
Pv05, Pv06, Pv07, Pv08,

Pv09,Pv10,Pv1l

Pv03

Pv02
Pv03

Baglanti haritas1 — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

Baglanti haritas1 — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

kiiltire alinmig

baglanti haritas1 — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

Baglanti haritas1 —F2:4
populasyonu

Baglant: haritasi—geri melelz
populasyonu

Aday gen yaklagimi

Checa and Blair (2008)

Koinange vd. (1996)

Kamfwa vd.(2015)

Koinange vd. (1996)

Tar’an vdl. (2002)

Blair vd. (2006)

Bellucci vd.
(2014a, b)
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SL6

SL8
SL10

SL1.1,SL1.2,SL2.1,SL6

WI3

WI6

WI7
SH6
SH8

SWI2, SWI7, SWI9

ST2,ST9

PSC3, PSC4

Y

$5715648538, ss715646178
BMD17

BM143

X57211, PVBR118

Tohum uzunlugu

Tohum uzunlugu

Tohum uzunlugu

Tohum genisligi

Tohum genisligi

Tohum kalinlig

Birinci tohum rengir

Tohum verimi

Tohum verimi
Yaprak uzunlugugth
100 tohum agirhigi

Bakla uzunlugu

Pv06

Pv08
Pv10

PvO01, Pv02, Pv06

Pv03

Pv06

Pv07
Pv06
Pv08

Pv02, Pv07, Pv09

Pv02, Pv09

Pv03, Pv04,

Pv05, Pv09, Pv10

Pv03, Pv09
Pv04
Pv04
Pv08

Baglant1 haritast — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

Baglant1 haritas1 pping—
Rekombine edilmis
kendilenmis hatlar RILs

Baglanti haritasi ping—
Rekombine edilmis
kendilenmis hatlar RILs

Baglant1 haritasi — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

Baglant1 haritast — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

Baglant1 haritast — Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

baglant: haritas1 Rekombine
edilmis kendilenmis hatlar
RILs

kiiltiire alinmus
GWAS—Xkiiltiire alinmis
Baglanti haritast
baglant1 haritasi

baglant1 haritasi

Peréz-Vega vd.(2010)

Yuste-Lisbona vd. (2014)

Peréz-Vega vd. (2010)

Peréz-Vega vd. (2010)

Yuste-Lisbona vd. (2014)

Yuste-Lisbona vd. (2014)

Yuste-Lisbona vd. (2014)

Kamfwa vdl. (2015)
Souza vd. 2017
Souza vd. 2017
Souza vd. 2017
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2.4.3.3. DArTseq Markorleri

15 yildan daha uzun bir siire 6nce 6nerilen mikro dizi tabanli DArTseq
teknolojisi, daha yliksek genomik kapsama alanini destekleyen, veri noktasi
basina diisiik bir maliyetle ¢ok sayida polimorfik markdr gelistirmeyi teklif
etmistir (Jaccoud vd., 2001). DArTseq adi verilen yeni bir degisken, genom
karmasikligin1 azaltmak i¢in enzim bozunumunu kisitlamayr kullanarak DNA
polimorfizmlerini tanimlamada yeni nesil sekanslama olarak gelistirilmistir
(Kilian vd., 2003). Bu teknoloji smnirlt sayidaki markorler ile belirli zorluklarin
istesinden gelmeye yardimci olmustur. Yiiksek verimlilik kabiliyeti, her bir
markorden elde edilen sekansi saglamasinin yani sira hizli karakterizasyona,
sekans veri bagimsizligina, tek baz degisimlerinin ve indekslerin tespiti ve biitiin
genomu kapsamaya izin vermistir (Jones vd., 2009). Bu teknoloji, DArTseq
markér uygulanmalarim1  genetik  popiilasyon  degiskenliginde, yiiksek
yogunluklu genetik haritalamada ve genomik montaj destegi analizlerinde
kullanimima imkan saglamistir. DArTseq markorleri ilk olarak genetik
cesitliligin tanimlanmasinda, popiilasyon yapisi (Nadeem vd., 2018b) ve fasulye
icin iligkili haritalama analizlerinde uygulanmistir (Ates vd., 2018; Valdisser
vd., 2017).

2.4.3.4. Fasulyede Genom Capinda Qliskilendirme Calismalar:
(GWAS)

Iliskilendirme haritas1 (AM), tarihsel rekombinasyon olaylarindan
yararlanir ve sekans diizeyinde kompleks ozellik varyasyonunun diseksiyonu
icin baglant1 haritalamasina giiclii bir alternatif haline gelmistir (Zhu vd. 2008).
Iki tiir iliskili haritalama yaklasimi vardir: (i) belirli dzellikler igin fenotipik
varyasyonu kontrol etmede varsayilan rolleri olan secilmis aday genlerdeki
polimorfizmleri iliskilendiren aday gen (CQG) iligki haritas1 (candidate gene
association mapping) ve (i1) genom ¢api iliskili haritalama (GWAS). GWAS,
genom taramasi olarak adlandirilan c¢esitli kompleks oOzelliklerle iligkileri
bulmak i¢in tiim genomdaki genetik cesitliligi inceleyen haritalama (Risch ve

Merikangas, 1996) uygulamasidir.
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Fasulye genomunun seklanlamasi (Schmutz vd., 2014) yiiksek verimli ve
etkin genotipleme (Hyten vd., 2010; Gujaria-Verma vd., 2016) gibi gelismeler,
GWAS’1 fasulyenin c¢esitli kompleks 6zelliklerini genetik tabanli belirleyebilme
firsat1 saglamistir. Buna ek olarak, fasulye sahip oldugu bu genis genetik
cesitlilik nedeniyle GWAS i¢in degerli bir materyal olarak tanimlanmaktadir
(Blair vd., 2009). Ek olarak, iligkili haritalamada konvansiyonel QTL
haritalamasindan farkli olarak, bireyler arasinda popiilasyon yapisini ve
akrabaliklarii dikkate almak onemlidir, ¢linkii popiilasyonun saf olmamasindan
dolay1 yanlis iliskiler tespit edilebilmektedir (Oraguzie vd., 2007). Bu teknik,
tarimsal oOzellikleri kontrol eden yeni genlerin tanimlanmasini miimkiin

kilacaktir (Korte ve Farlow, 2013).

2.4.3.5. Fasulyede Agronomik Ozellikler icin GWAS

Agarwal (2014), GWAS" 6k SNP c¢ipi kullanarak cesitli agronomik
ozelliklerle baglantili markorleri belirlemek i¢in test etmistir. Toplam alt1 genin
tohum verimi ve olgunlasma siiresiyle iligkili oldugu ve iki aday genin de
olgunlukla iligkili oldugunu saptamistir. Tohum verimi ve olgunlasma siiresi ile
iligkili yedinci kromozom tizerindeki
sc00853In138233 81612 G_A 292173871 olarak adlandirilan 6nemli bir SNP
markdrii bulunmugtur. Kamfwa vd. (2015), GWAS"1 237 fasulye genotip
cesidinde ve 5398 SNP markorii kullanarak cesitli agronomik 6zellikleri
belirlemek igin test etmisler ve Phvul.001G221100 markériiniin ¢igeklenme ve
olgunlagsma giinleri ile olan iligkiyi yansittigin1 bildirmislerdir. Moghaddam vd.
(2016), 150.000 SNP isaretleyicisini kullanarak tarimsal 6zellikler icin GWAS
analizi yapmis ve ¢iceklenme giinii, olgunlusma siiresi, biiyiime sekli ve tohum

agirhigini kontrol eden aday genler bulmay1 amaglamislardir.

Cok yakin bir zamanda, Ates vd. (2018), 20,766 SNP markorii
kullanarak Tiirk fasulye genetik kaynaklarinda ¢iceklenme giinii ile baglantili
markorleri tamimlamak i¢in GWAS analiz yapmiglar ve DF igin baglanmis
SNP'lere homolojiyi temsil eden sekanslardan oldugu tahmin edilen 11 aday gen
bulmuslardir. Nascimento vd. (2018), ciceklenme ile ilgili genomik bolgeleri
tanimlamak icin GWAS" test etmisler ve c¢esitli cigeklenme o6zellikleri igin

fasulyenin farkli kromozomlarindaki t¢ geni (Phvul.007G229300 ve
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Phvul.010G142900.1) tanimlamiglardir. Ayrica ¢ok yakin bir zamanda Resende
vd. (2018) GWAS" fasulye igindeki bitki mimarisi, yatma ve iiretkenlik ile
baglantili markorleri tanimlamak igin test etmisler ve bu 3 6zellik i¢in toplam 8
markor  belirlemiglerdir. Galeano vd. (2012), BM143 ve BSn244 2

markdrlerinin ¢esitli agronomik 6zelliklerle iligkili oldugunu saptamiglardir.
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3. MATERYAL ve YONTEM

3.1. Bitki Materyali

Bu c¢alismada, Tiirkiye’nin farkli cografi bolgelerindeki ¢iftei
tarlalarindan toplanmis 5 adet ¢ali fasulye populasyonu ve 177 adet yerel fasulye
populasyonu ile 6 ticari fasulye ¢esidi materyal olarak kullanilmistir. Proje
kapsaminda kullanilan fasulye popiilasyonlarinin toplandigi il, ilge, koy, ytikselti
ve koordinat bilgileri Cizelge 3.1 ve Sekil 3.1°de verilmistir. Toplanan fasulye
genotipleri ile Bolu Abant Izzet Baysal Universitesi’nde mini bir fasulye gen

havuzu olusturulmus ve denemeler yiirtitiilmiistiir.
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Cizelge 3.1. Proje kapsaminda kullanilan fasulye yerel populasyonlarina ait pasaport bilgileri

Sira No Populasyon Adi il Tlge Koy Yiikseklik (m) Koordinatlar
1 BN-1 Bingol Geng Selvi Beldesi 964 38°34319/40° 18917
2 BN-6 Bingol Ilicalar Merkez 1161 38° 58893/40° 40699
3 BN-7 Bingol Merkez Alatepe 1154 39°03502/40° 45401
4 BN-11 Bingol Merkez Cobantast 1542 39° 04033/40° 48557
5 BN-16 Bingol Adakli Gokeeli 1335 39° 12738/40° 25142
6 BN-18 Bingol Kigi Giineyagil 1489 39° 17427/40° 20136
7 BN-25 Bingol Solhan Kavaklidere 1176 38°55287/40° 56822
8 BN-33 Bingol Yedisu Sen Mezrasi - -
9 BN-36 Bingol Yedisu Muz - -
10 BN-44 Bingol Yedisu Kiirdan - -
11 BN-45 Bingol Yedisu Kiirdan - -
12 BN-52 Bingol Yedisu Eski Balta - -
13 BN-53 Bingol Yedisu Eski Balta - -
14 BN-58 Bingol Yedisu Kara Polat - -
15 BN-60 Bingol Yedisu Désengi - -
16 BN-61 Bingol Yedisu Kara Polat - -
17 BN-63 Bingol Yedisu Glizgiili - -
18 BN-65 Bingol Karliova Ucevler - -
19 HK-7 Hakkari Merkez Otluca 2054 37°36246/43° 42370
20 HK-11 Hakkari Merkez Uziimcii 2097 37°36332/43° 42526
21 HK-12 Hakkari Merkez Uziimcii 2097 37°36332/43° 42526
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22 HK-13 Hakkari Merkez Agacdibi 2097 37°29370/43° 38184
23 HK-16 Hakkari Merkez Cimenli 1137 37°29096/43° 37693
24 HK-20 Hakkari Merkez Uziimcii 1135 37°29773/43° 34389
25 HK-23 Hakkari Merkez Tagbas1 970 37°23929/43° 29723
26 HK-28 Hakkari Cukurca Narli 875 37°16013/43° 35195
27 HK-31 Hakkari Merkez Bay 1832 37°32687/43° 43333
28 HK-37 Hakkari Merkez Merzan 1993 37° 34095/43° 42308
29 HK-38 Hakkari Merkez Merzan 1993 37° 34095/43° 42308
30 HK-39 Hakkari Merkez Merzan 1993 37° 34095/43° 42308
31 HK-43 Hakkari Merkez Durankaya 1764 37° 33418/43° 37329
32 HK-44 Hakkari Merkez Durankaya 1764 37° 33418/43° 37329
33 HK-51 Hakkari Merkez Rezan 1601 37°42104/43° 56276
34 HK-55 Hakkari Yiiksekova Bagish 1811 37° 43279/44° 02206
35 HK-59* Hakkari Yiiksekova Armutdiizii 2090 37°40771/43° 57535
36 HK-63 Hakkari Yiiksekova Su Ustii 1955 37°35208/43° 04488
37 HK-65 Hakkari Yiiksekova Biiyiik Ciftlik 1955 37°35208/43° 04488
38 HK-69 Hakkari Yiiksekova Merkez 1915 37° 32928/44° 08427
39 HK-71 Hakkari Semdinli Gtizelkonak 1724 37° 25223/44° 29056
40 HK-76 Hakkari Merkez Uziimcii 1135 37°29773/43° 34389
41 TK-83 Tokat - - - -

42 MAS-92 Kahramanmaras - - - -

43 BT-5 Bitlis Hizan Merkez 1629 38°13424/42° 21614
44 BT-14 Bitlis Hizan Akbiyik 1522 38° 11967/42° 20644
45 BT-16 Bitlis Hizan Yemisli 1638 38°12806/42° 21679
46 BT-22 Bitlis Hizan Bahgelievler 1521 38°12806/42° 21679
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47 BT-25 Bitlis Hizan Kalkanli 2004 38°07704/42° 37670
48 BT-35 Bitlis Hizan Soguksu 1365 38°06783/42° 33292
49 BT-40 Bitlis Hizan Gayda 1271 38°10051/42° 22985
50 BT-46 Bitlis Tatvan Yolalan 1645 38°16080/42° 18559
51 BT-48 Bitlis Merkez Ciarbast 1710 38°15861/42° 17972
52 BT-53 Bitlis Merkez Kuslu 1615 38°19739/42° 14841
53 BT-66 Bitlis Mutki Yumrumese 1459 38°26765/41° 51660
54 BT-69 Bitlis Mutki Kavakbas1 1303 38°28884/41° 48924
55 BT-71 Bitlis Mutki Yenidogan 1197 38°29116/41° 47168
56 BT-79 Bitlis Mutki Eller 1423 38°28878/41° 43845
57 BT-81 Bitlis Giiroymak Yazlikonak 1810 38°30257/42° 07150
58 BT-90 Bitlis Giiroymak Asagikolbasi 1655 38° 32695/42° 06804
59 BT-94 Bitlis Giiroymak Arpacik 1700 38°30930/42° 05787
60 BT-97 Bitlis Giiroymak Kustasi 2002 38°29645/42° 04575
61 BT-103 Bitlis Tatvan Tagdemir 1828 38°27451/42° 23777
62 BT-105 Bitlis Tatvan Camalti 1728 38°27483/42° 26602
63 BT-111 Bitlis Tatvan Resadiye 1689 38°29404/42° 32232
64 BT-114 Bitlis Merkez Cinarbasi 1459 38°26765/42° 51660
65 BT-115 Bitlis Mutki Yumrumese 2002 38°29645/42° 04575
66 BT-117 Bitlis Merkez Kuslu 1615 38°19739/42° 14841
67 BT-118 Bitlis Tatvan Kirkbulak 1752 38°24726/42° 16166
68 BT-119 Bitlis Hizan Yemisli 1638 38°12806/42° 21679
69 BT-120 Bitlis Merkez Yolalan 1543 38°17889/42° 15891
70 BT-121 Bitlis Mutki Yumrumese 1459 38°26765/41° 51660
71 BT-124 Bitlis Giiroymak Yazlikonak 1615 38°19739/42° 14841
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72 ML-3 Malatya Dogansehir Erkenek Bel. 1388 37°55785/37° 56501
73 ML-13 Malatya Dogansehir Kurucaova Bel 1369 37°59707/38° 01503
74 ML-14 Malatya Dogansehir Savakl 1364 38°02576/37° 54593
75 ML-18 Malatya Dogansehir Elmal1 1410 38°03339/37° 44688
76 ML-25 Malatya Dogansehir Cighk 1235 38°06477/37° 55440
77 ML-28 Malatya Dogansehir Giiroba 1459 38°05052/37° 57494
78 ML-32 Malatya Dogansehir Comlekoba 1370 38°05372/37° 56691
79 ML-33 Malatya Dogansehir Polat Bel. 1270 38°09447/37° 51215
80 ML-45 Malatya Akgadag Oren 1158 38° 14905/37° 55605
81 ML-50 Malatya Hekimhan Cayevleri Mah. 1457 38° 48854/37° 54964
82 ML-51 Malatya Yesilyurt Asagikdy 1456 38°09010/38° 18332
83 ML-52 Malatya Dogansehir Merkez 1280 38°06477/37° 55440
84 ML-59 Malatya Dogansehir Kurucaova 1369 37°59707/38° 01503
85 ML-71 Malatya Dogansehir Giiroba 1465 38°05052/37° 57494
86 TN-1 Tunceli Mazgirt Merkez 1122 39° 00014/39° 34766
87 TN-5 Tunceli Ovacik Yesilova 1289 39°20037/39° 05286
88 TN-11 Tunceli Pertek Beydami - -

89 VN-1 Van Gilirpmar Merkez 1748 38° 19126/43° 22555
90 VN-11 Van Catak Elmact 1807 38°04867/43° 04475
91 VN-13 Van Catak Bilgi 1702 38°05736/43° 15575
92 VN-17 Van Catak Bilgi 1702 38°05736/43° 15575
93 VN-19 Van Catak Alacayar 1629 38°01890/43° 08884
94 VN-25 Van Catak Merkez 1502 38°00451/43° 03619
95 VN-27 Van Catak Merkez 1783 38°00721/43° 04473
96 VN-29* Van Baskale Albayrak 2072 38° 08452/44° 12332
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97 VN-33 Van Bagkale Caldiran 2005 37° 47409/44° 07448
98 VN-36 Van Bagkale Belliyurt 1876 37° 49064/44° 06905
99 VN-42 Van Ercis Merkez 1704 39° 01746/43° 21668
100 VN-47 Van Ercis Merkez 1689 39°00036/43° 21362
101 VN-51 Van Bagkale Barisg 2244 38°01147/43° 39146
102 VN-59 Van Bahgesaray Unliice 1702 38°31128/42° 19587
103 VN-64 Van Bahgesaray Unliice 1702 38°31128/42° 19587
104 VN-65 Van Bahgesaray Elmayaka 1705 38°30546/42° 19126
105 VN-68 Van Catak Elmaci 1807 38°04867/43° 04475
106 EL-2 Elazig Palu Seydilli 877 38°41578/39° 53162
107 EL-7 Elazig Palu Gomegbaglar 956 38°37887/39° 51625
108 EL-9 Elazig Palu Keklikdere 870 38°36885/39° 49865
109 EL-10 Elazig Palu Baltas: 919 38°35361/39° 47344
110 EL-14 Elazig Maden Gezin 919 38°35361/39° 47344
111 EL-16 Elazig Maden Kiziltepe 1291 38°28865/39° 31155
112 EL-25 Elazig Maden Yildizhan 1313 38°21174/39° 22660
113 EL-27 Elazig Sivrice Bagkaynak 1390 38°22855/39° 22217
114 EL-29 Elazig Sivrice Elmasuyu 1364 38°24728/39° 23341
115 EL-30 Elazig Maden Gezin 1350 38°30760/39° 33182
116 EL-34 Elazig Maden Yesilova 1503 38°32905/39° 33695
117 EL-36 Elazig Maden Kiiciikova 1410 38°32551/39° 32526
118 EL-39 Elazig Maden Gezin 1350 38°30760/39° 33182
119 MS-1 MusMus Malazgirt Giilkuru 1607 39°05869/42° 38738
120 MS-2 Mus Bulanik Giilliiova 1550 39°03619/42° 19105
121 MS-7 Mus Bulanik Giilliova 1550 39°03619/42° 19105
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122 MS-10 Mus Bulanik Balotu 1489 39° 06752/42° 08046
123 MS-15 Mus Bulanik Degirmensuyu 1514 39°10268/42° 05099
124 MS-18 Mus Korkut Sazlikbas1 1293 39° 40424/41° 58975
125 MS-22 Mus Haskoy Merkez 1315 38°38175/41° 46056
126 MS-27 Mus Haskdy Azikl 1369 38°38595/41° 44016
127 MS-28 Mus Haskdy Kiiltiir 1278 38°40889/41° 41773
128 MS-34 Mus Merkez Akpinar 1400 39°10591/41° 30486
129 MS-39 Mus Varto Tepekoy 1280 39°05383/41° 30168
130 MS-41 Mus Varto Tepekoy 1280 39°05383/41° 30168
131 MS-42 Mus Varto Ozeng 1468 39° 06895/41° 30281
132 MS-43 Mus Varto Tase1 1577 39°12636/41° 23917
133 MS-46 Mus Bulanik Giilliova 1550 39°03619/42° 19105
134 MS-48 Mus Bulanik Giilliova 1550 39°03619/42° 19105
135 MS-49 Mus Bulanik Giilliova 1550 39°03619/42° 19105
136 MS-50 Mus Bulanik Balotu 1489 39° 06752/42° 08046
137 MS-51 Mus Bulanik Adivar 1463 38°13447/42° 10513
138 MS-52 Mus Haskoy Merkez 1350 38°13447/42° 10513
139 MS-53 Mus Haskoy Azikli 1369 38°38595/41° 44016
140 SV-3 Sivas Susehri Arpact 1050 40° 957/38° 539
141 SV-4 Sivas Susehri Giinliice 1050 40° 957/38° 539
142 Sv-7 Sivas Sugehri Aksar 1050 40° 957/38° 539
143 SV-12 Sivas Hafik Yakaboyu 1350 39°510/37° 230
144 SV-13 Sivas Kangal Akpinar 1540 39°130/37° 240
145 SV-16 Sivas Divrigi Arikbast 1250 39°240/38° 70
146 Sv-17 Sivas Imranl Baglica 1650 39° 5248/38° 758
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147 SV-18 Sivas fmranlt Gokdere 1650 39° 5248/38° 758
148 SV-44 - - - - -

149 SV-62 - - - - -

150 SV-68 s - - - -

151 SV-69 Sivas - - - -

152 SV-70 Sivas - - - -

153 BLACK-1 Bilecik Pazaryeri Derekdy 786 39°59'38"/29° 54'41"
154 BLACK-2 Bilecik Pazaryeri Gilinyurdu 805 40° 0'5.9"/29° 549"
155 BLACK-6 Bilecik Pazaryeri Derekdy 876 39°59'38"/29° 54'41"
156 BLACK-7 Bilecik Pazaryeri Derekdy 876 39°59'38"/29° 54'41"
157 BLACK-8* Bilecik Pazaryeri Derekdy 876 39° 59'38"/29° 54'41"
158 BLACK-10 Bilecik Pazaryeri Derekdy 876 39° 59'38"/29° 54'41"
159 BLE-3 Balikesir Manyas Salur Mah. 29 40° 05'51"/27° 56'11"
160 BLE-4 Balikesir Manyas Akcaova Mah. 30 40° 07'167/27° 51'18"
161 BLE-5 Balikesir Ivrindi Ayakli Koyt 404 39.516°/27.364°
162 BLE-6 Balikesir Ivrindi Ayakli Koyt 403 39.516°/27.364°
163 BLE-17 Balikesir Sindirgt Kiirendere 1051 39.313°/28.571°
164 BLE-18 Balikesir Sindirgt Kiirendere 1051 39.313°/28.571°
165 BLE-19 Balikesir Sindirgt Kiirendere 1051 39.313°/28.571°
166 BLE-20 Balikesir Sindirgt Kiirendere 1051 39.313°/28.571°
167 DzC-1 Duzce Merkez Derdin 859 40.711°/31.228°
168 DzC-9 Duzce Merkez Darica Mah. 163 40°49'18"/31° 10'26"
169 YLV-13 Yalova Ciftlikkoy Kabakli 125 40° 39'30"/29° 24'36"
170 YLV-20 Yalova Cinarcik Ortaburun 689 40° 37'04"/29° 09'00"
171 YLV-21 Yalova Cinarcik Ortaburun 688 40° 37'04"/29° 09'00"
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172 ER-1 Erzincan Refahiye Merkez 1589 39° 544/38° 467
173 ER-3 Erzincan Kemah Gokkaya 1130 39°3610/39° 28
174 ER-4 Erzincan Kemaliye Merkez 950 39° 1539/38° 2948
175 ER-5 Erzincan Kemaliye Akgal1 950 39° 1539/38° 2948
176 Bursa-1 Bursa Yenisehir Fethiye 335 40.289°/29.445°
177 Bursa-22 Bursa Kestel Aksu 360 40.169°/29.317°
178 Dermasyon Nigde - - - -

179 Derinkiyu Nigde - - - -

180 Civril-bolu Bolu Merkez Doganci Mah. 842 40° 40'45"/31° 33'30"
181 Bolu-Goynuik™ Bolu Merkez Doganct Mah. 842 40° 40'45"/31° 33'30"
182 Moralaca™ Bolu Merkez Doganci Mah. 842 40° 40'45"/31° 33'30"
183 Akman”

184 Goynuk”™

185 Ksracesehir”

186 Onceler”

187 Goksun™

188 Akdag”

x Ticari gesit, * sirik fasulye yerel ¢esiti - bilinmiyor
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3.2.Denemenin Yiiriitiildiigii Lokasyonlar ve Lokasyonlarin Iklim ve

Toprak Kosullar:

Proje kapsaminda tarla ¢alismalari iKi farkli lokasyonda yiiriitiilmiistiir. Birinci
deneme alani, Bolu Abant Izzet Baysal Universitesi, Ziraat ve Doga Bilimleri
Fakiiltesine ait arastirma ve deneme alani olup, deniz seviyesinden yaklasik 754 m
yiikseklikte ve 31 © 37 'enlem ve 40 © 44' boylamda yer almaktadir. Deneme alani
topraginin tuzsuz (1.516 dS m-1), pH’s1 hafif alkali (7.59), kireg igerigi oldukga diisiik
(%0.63), tinli biinyeli, organik madde igeriginin az (%1.86) ve yarayish fosfor
iceriginin yliksek oldugu Sénmez vd. (2018) tarafindan bildirilmistir.

Bolu 2016 Temmuz ay1 yagis miktarinin 0.1 kg/m2, ortalama temmuz ay1
sicakliginin ise 20.3 oldugu Cizelge .. ‘da verilmistir. 2017 yil1 yagis miktar1 son on
alt1 yillik ortalamaya gore nispeten daha yiiksek olmakla beraber, 2017 Temmuz’unun
yagis miktarmin (1.6 kg/m?) bu ayin uzun yillar ortalamasima gore (30.4 kg/m?) daha
kurak gectigini gostermektedir. Ancak, 2018 yilina bakildiginda Temmuz ayindaki
yagis miktarinin 37.1 kg/m2 oldugu ve bu ayin uzun yillar ortalamasina gore daha

yagisli oldugu goriilmektedir (Cizelge 3.2).

Ikinci deneme alam, Sivas Cumhuriyet Universitesine bagl Sivas Meslek
Yiiksekokulu Bitkisel ve Hayvansal Uretim Boliimii Arastirma ve Uygulama alaninin
(39°42°31.39°1ik K, 37° 01°13.15’lik) deniz seviyesinden yiiksekligi 1271 m’dir. Bu
uygulama alaninin toprak 6zellikleri, pH’s1 hafif alkali, organik madde igerigi yiiksek,
Siltli-killi-tin biinyeye sahip, kire¢ icerigi diisiik (% 19.6), tuzluluk sorunu olmayan
(% 0.03), toplam azot igerigi yeterli (% 0.089) ve yarayish fosfor igeriginin diisiik
(34.0 kg/ha) oldugu belirlenmistir. Sivas ekolojik kosullart 2017 ve 2018 yillar
Temmuz ay1 yagis miktar1 géz Oniine alindiginda, yagis miktarinin sirasiyla 26.4 mm
ve 0.0 mm oldugu goriilmektedir (Cizelge 3.2). Dolayisiyla, Sivas ekolojik kosullart
icin 2018 y1linin 2017 yilina gore daha kurak gectigini sdyleyebiliriz.
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Cizelge 3.2. Denemenin yiiriitildiigii yillara ait Bolu ve Sivas lokasyonu

iklim verileri
Lokasyon Ozellikler Yil Nisan Mayis Haziran Temmuz Agustos Eylil EKim
2016 119 131 184 20,3 23 15,3 113
Sivas 2017 95 133 179 22,2 234 20,2 10,6
Ortalama Sicaklik oC 2018 12,0 150 19,0 22,1 218 195 124
2016 126 140 199 20,5 20,0 154 10,3
Bolu 2017 82 128 174 20,6 200 175 97
2018 124 155 18,2 19,8 20,5 16,2 123
2016 23,7 1548 351 26,4 0,1 12,3 58
Sivas mm 2017 52,7 90,0 23,3 0,0 3,2 23 276
Toplam Yags 2018 26 79,7 356 4,0 0,0 98 17,5
2016 54,1 96,2 504 0,1 242 379 114
Bolu kg/m* 2017 63,7 741 648 1,6 396 4,4 1043
2018 18,7 99,8 111,22 37,1 26,3 29,0 473
2016 48,8 66 58,9 53,0 48,7 53,2 525
Sivas 2017 52,3 604 551 43,8 46,1 36,6 56,2
Ortalama Nisbi Nem % 2018 449 625 56,6 48,9 50,8 45,7 54,6
2016 64,0 759 68,7 63,9 68,0 69,7 77,0
Bolu 2017 66,1 747 733 65,8 70,1 653 764
2018 63,3 76,4 73,1 71,2 68,7 744 804

3.3. Tarla Denemesi ve Deneme Deseni

Proje baslangicindan Onceki yetistirme sezonunda (2015 yili), tiim

fasulye populasyonlar tarla denemesine tabi tutulmustur. Denemede tek bitki

seleksiyonu ve kendileme yapilmistir. Segilen ve kendilenen tek bitkiler projenin

ilk yilinda (24 Nisan 2016) tohumlarin ¢ogaltmas: i¢in Bolu Abant izzet Baysal

Universitesi Ziraat ve Doga Bilimleri Fakiiltesine ait arastirma ve deneme

alaninda yetistirilmistir. Tarla denemesi genis gen kaynagi bulundugundan

Augmented deneme desenine gore dizayn edilmis, her bir sira 3 m uzunlugunda

ve siralar arasi bosluk 70 cm olacak sekilde 8 blokta yiiriitiilmiistiir. Arastirmada,

6 ticari ¢esit kontrol amacli olarak kullanilmistir. Her bir sirada 25 tohum olacak
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sekilde ekim yapilmistir. Cikislar gerceklestikten sonra, her bir sirada 15 bitki
kalacak sekilde tekleme islemi yapilmistir. Hasat zamani 10 bitki secilerek bu
bitkilerde agronomik ve tarimsal 6zellikler belirlenmistir. Ayrica bu bitkilerden
elde edilen fasulye tanelerinde projede bahsedilen pisirme, kalite 6zellikleri ve
besin elementi analizleri yapilmistir. Projenin ikinci ve tiglincii yilinda, fasulye
tohumlar1 Bolu’da 27 Nisan 2017 ve 15 Nisan 2018 tarihlerinde, Sivas’ta ise 15
Mayis 2017 ve 16 Mayis 2018 tarihlerinde ekilmistir. Temel gilibreleme olarak,
ekim igleminin gerceklestirildigi zaman tabana, 4 kg/da azot (%21°lik Amonyum
Siilfat giibresi) ve 6 kg/da fosfor (%46’lik Diamonyum Fosfat-DAP) olacak
sekilde, her bir parsel igin tartim yapilarak ve elle serpilip tirmik
yardimiyla topraga karigtirilmak suretiyle giibreleme islemi gergeklestirilmistir.
Deneme siiresince bolgeye 6zgii tarimsal iglemler standart olarak uygulanmistir.
Bolu ve Sivas lokasyonlarindaki denemelerle ilgili resimler Sekil 3.2 ve Sekil

3.3’de verilmistir.

Sekil 3.2. Tarla deneme alanindan goriiniim (Bolu lokasyonu).

3.4. Agronomik Ozelliklerin Incelenmesi

Fasulye yerel cesitlerinin morfolojik ve agronomik o6zellikleri IPGRI
(International Plant Genetic Resources Institute) ve EU-CPVO (European Union
Community Plant Variety Office) tarafindan gelistirilen ¢esit degerlendirme
kriterlerine gore yapilmustir. Cikis siiresi(glin), % 50 cikis siiresi(giin), ilk
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cigeklenme tarihi, % 50 ¢iceklenme tarihi, ilk bakla olusum tarihi, ilk bakla
yiiksekligi (cm), ana dal sayisi (adet), yan dal sayisi (adet), bitki boyu (cm),
olgunlasma stiresi(giin), bitki agirhigi (g), kok uzunlugu (cm), bitkide bakla sayisi
(adet), bakla uzunlugu (cm), bakla genisligi (mm), tek bakla agirligi (g),
bakladaki tohum sayis1 (adet), tohum genisligi (mm), tohum uzunlugu (mm), tek
tohum agirligi (g), bitki basina tohum sayisi1 (adet), toplam tohum agirhigi (g) ve
100 tohum agirlig1 (g) gibi agronomik ozellikler 2 lokasyon x 2 yil (4 ¢evre) +
Bolu bes farkli cevrede her hat i¢in tesadiifen se¢ilen 10 bitkide yapilmustir.

Sekil 3. 3. Tarla deneme alanindan goériiniim (Sivas lokasyonu)

3.5. Molekiiler analizler

3.5.1. DNA Ekstraksiyonu

Denemeye konu olan fasulye populasyonlarindan segilmis tek bitkilerde
(2 haftalik donemde) Genomik DNA analizi Baloch vd. (2016) tarafindan
modifiye edilmis Doyle ve Doylenin (1990) CTAB protokoliine gore
yapilmistir.

DNA ekstraksiyonu agagidaki gibi gergeklestirilmistir;
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» 100 mg taze ve geng yapraklar 2M1 eppendorf tiipe alinmustir.

» Bitki dokularini sertlestirmek icin sivi azot ve 6glitme i¢in doku lizorii

kullanilmistir.

» Her numuneye 1 ml taze tampon ilave edilmis ve 1 saat boyunca 65

°C'de inkiibe edilmistir.

» 1 saat bekletilen numuneler 5 dakika boyunca buz kalibinda

sogutulmus ve iizerine isoamil-Alcholo (24:1) eklenmistir.
» Numuneler 30 dakika boyunca calkalayicida yavasca ¢alkalanmistir.

» Calkalyicidan alinan 6rnekler 10000 devir dk-1’de 30 dakika boyunca

santrifiij edilmistir.

» Bu islem sonucunda Eppendorf tiipiinde olusan iki fazdan, tist fazdaki
seffaf beyaz renkli ekstrakt DNA icermekte iken asagi fazdaki yaprak
dokusunu igermektedir. Ust seffaf faz dikkatlice alinarak 1.5 ml'lik yeni

bir tiipe aktarilmistir.

» Alinan iist faza ayn1 hacimde ve buzla sogutulmus izopropanol ilave

edilerek, tiipler 10 kez cok dikkatlice ters-diiz islemi yapilmistir.
> Ornekler tekrar 20 dakika boyunca 10000 X G'de santrifiij edilmistir.

> Ikinci kez santrifiijlenen 6rneklerde DNA peletleri goriiniir hale gelmis
ve bunlar tipiin dibinde biriktigi goriilmistiir. Bu DNA topaklarinin

tiiplerde kalmasi i¢in yogun bir sekilde dikkatlice s1vi damlatilmistir.

» Sadece DNA topaklar1 igeren tiiplere 1 ml % 70 etanol ilave edilerek, cok
dikkatli bir sekilde 5 dakika boyunca el ile ¢alkalamis ve bu islem

DNA'y1 diger kimyasallardan temizlemek i¢in 2 kez daha tekrarlanmistir.

> Usteki sivi1 faz dikatlice uzaklastirilarak DNA topaklarinin tiipiin dibinde
cokelmesi saglanmis ve Orneklerin igindeki geri kalan etanoliin

buharlagmasi i¢in oda sicakliginda numuneler bekletilmistir.
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3.5.2. DNA Konsantrasyonu

DNA konsantrasyonlart1 % 0,8 agaroz jeli kullanilarak Ol¢lilmiis ve
NanoDrop (DeNovix DS-11 FX, ABD) ile ayrica dogrulanmustir. Cizelge 3.3°de
calisilan germplazma igin stok DNA konsantrasyonu gosterilmektedir. Yiiksek
kaliteli DNA, 50 ng pul-1'lik bir nihai konsantrasyona kadar seyreltilmistir. DNA
ornekleri, sekansa bagli genotipleme platformu kullanilarak DArTseq ve SNP
analizleri igin Avustralya'da Diversity  Array Technology Pty, Ltd,
(http://www.diversityarrays.com/) sirketine gonderilmistir. Analiz sonucunda
14298 SNP ve 15616 DArTseq markor iiretilmistir.

Cizelge 3.3. Nanodropla hesaplanmis DNAnin kalitesi ve konsantrasyonu

Sira no Genotip DNA konsantrasyonu 260/280
1 BN-1 1157 1.83
2 BN-6 1085 1.85
3 BN-7 923 1.86
4 BN-11 6964 1.86
5 BN-16 1781 1.91
6 BN-18 1007 1.84
7 BN-25 1173 1.88
8 BN-33 804 1.79
9 BN-36 1854 1.85
10 BN-44 413 1.86
11 BN-45 522 1.83
12 BN-52 1776 1.82
13 BN-53 523 1.82
14 BN-58 1566 1.98
15 BN-60 1401 1.84
16 BN-61 1209 1.74
17 BN-63 209 1.79
18 BN-65 297 1.79
19 HK-7 992 1.64
20 HK-11 1565 19
21 HK-12 1534 19
29 HK-13 2013 1.79
23 HK-16 1711 1.89
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24 HK-20 1280 1.9
25 HK-23 2595 1.85
2% HK-28 3128 1.87
27 HK-31 3634 191
28 HK-37 3956 1.8
29 HK-38 2170 1.87
30 HK-39 2039 1.83
31 HK-43 3447 1.81
32 HK-44 2103 1.84
3 HK-51 2713 1.89
34 HK-55 3342 1.85
35 HK-59* 1121 1.96
36 HK-63 2320 1.89
37 HK-65 3289 1.9
38 HK-69 3912 1.88
39 HK-71 3516 1.92
40 HK-76 1045 178
a1 TK-83 2473 1.87
42 MAS-92 2126 1.88
43 BT-5 1773 1.85
44 BT-14 1777 1.82
45 BT-16 1506 1.76
46 BT-22 2773 1.89
47 BT-25 3261 1.83
48 BT-35 437 2

49 BT-40 4587 1.84
50 BT-46 4453 178
51 BT-48 1813 1.81
52 BT-53 3021 1.8
53 BT-66 2155 1.82
54 BT-69 150 2.05
55 BT-71 4715 17
56 BT-79 5298 172
57 BT-81 2615 177
58 BT-90 2130 1.86
59 BT-94 4128 1.76
60 BT-97 5323 172
61 BT-103 9395 1.63
62 BT-105 4808 17
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63 BT-111 2668 185
64 BT-114 4980 1.72
65 BT-115 5412 1.74
66 BT-117 4672 1.87
67 BT-118 3531 175
68 BT-119 6312 1.74
69 BT-120 6389 174
70 BT-121 6810 1.68
71 BT-124 2864 1.88
72 ML-3 2249 2.19
73 ML-13 2008 1.93
74 ML-14 856 1.96
75 ML-18 2616 1.93
76 ML-25 1288 174
77 ML-28 1541 197
78 ML-32 1399 1.94
79 ML-33 689 1.93
80 ML-45 2099 197
81 ML-50 1627 197
82 ML-51 3823 1.89
83 ML-52 1478 1.91
84 ML-59 3111 1.87
85 ML-71 3012 1.86
86 TN-1 1893 1.89
87 NS5 3263 1.62
88 TN-11 563 117
89 VN-1 6826 1.47
90 VN-11 2622 167
91 VN-13 304 1.68
92 VN-17 322 1.85
93 VN-19 9015 1.28
94 VN-25 264 179
95 VN-27 490 1.79
9% VN-20* 2817 1.96
97 VN-33 812 1.83
98 VN-36 8741 19
99 VN-42 8148 1.92
100 VN-47 1982 1.68
101 VN-51 4897 1.82
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102 VN-59 4374 1.76
103 VN-64 1377 1.91
104 VN-65 2019 1.89
105 VN-68 6939 1.73
106 EL-2 2784 1.88
107 EL-7 1438 1.88
108 EL-9 2827 1.93
109 EL-10 6529 1.72
110 EL-14 2028 1.98
111 EL-16 2112 1.88
112 EL-25 3144 1.61
113 EL-27 1507 1.88
114 EL-29 169 2.12
115 EL-30 1139 191
116 EL-34 8504 1.93
117 EL-36 4281 1.86
118 EL-39 1290 1.92
119 MS-1 1844 1.93
120 MS-2 6952 1.85
121 MS-7 2056 1.99
122 MS-10 679 1.97
123 MS-15 758 1.94
124 MsS-18 1086 1.9
125 MS-22 759 1.99
126 MS-27 3617 1.82
127 MS-28 2053 1.87
128 MS-34 2201 2

129 MS-39 2054 1.92
130 MS-41 918 1.94
131 MS-42 2917 1.94
132 MS-43 2709 1.45
133 MS-46 100 1.81
134 MS-48 146 1.95
135 MS-49 198 1.57
136 MS-50 2170 1.96
137 MS-51 414 1.85
138 MS-52 1930 1.92
139 MS-53 3854 1.9
140 SV-3 401 2.05
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141 SV-4 405 1.76
142 SV-7 9532 1.92
143 SV-12 1747 1.93
144 SV-13 193 1.84
145 SV-16 191 1.61
146 Sv-17 262 1.77
147 SV-18 199 1.72
148 SV-44 1006 1.83
149 SV-62 272 1.87
150 SV-68 1024 1.86
151 SV-69 103 1.68
152 SV-70 386 1.85
153 BLACK-1 531 1.79
154 BLACK-2 1187 1.85
155 BLACK-6 507 1.9
156 BLACK-7 458 1.83
157 BLACK-8* 1416 1.79
158 BLACK-10 194 1.78
159 BLE-3 275 1.86
160 BLE-4 852 2.29
161 BLE-5 1140 1.86
162 BLE-6 1603 1.88
163 BLE-17 1277 1.8
164 BLE-18 892 1.74
165 BLE-19 409 1.85
166 BLE-20 1585 1.88
167 DZC-1 320 1.92
168 DZC-9 456 1.98
169 YLV-13 1093 1.84
170 YLV-20 736 1.99
171 YLV-21 904 1.94
172 ER-1 1065 1.89
173 ER-3 1064 1.85
174 ER-4 1291 1.87
175 ER-5 304 1.9
176 Bursa-1 225 1.82
177 Bursa-22 589 1.87
178 Dermasyon 790 1.9
179 Derinkiyu 459 1.97
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180 Civril-bolu 406 1.97
181 Bolu-Goynuik* 321 1.89
182 Moralaca™ 222 1.77
183 Akmanx 1585 1.76
184 Goynukx 876 1.73
185 Ksracesehirx 1548 1.78
186 Oncelerx 787 1.8
187 Goksunx 1819 1.9
188 Akdag~ 776 1.9

x Ticari gesit, * sirik fasulye yerel ¢esiti - bilinmiyor

3.5.3. DArTseq ve SNP Analizleri

DArTseq, yeni nesil sekanslama platformlarinda ortaya c¢ikan verilerin
siralanmasinin birlesimini temsil eder (Elshire vd., 2011; Kilian vd., 2012) ve
cesitli aktif genlere (bitkilerde ilgilenilen cesitlili 6zellikler ile iligkili genler)
karsilik gelen genom fraksiyonlarinin segimini kolaylastirmaktadir (Li vd.,
2015). Bu teknolojinin fasulye i¢in optimizasyonu, seg¢ilen genomun

fraksiyonlar1 ve verilerin bliytikliigli dikkate alinarak gergeklestirilmistir.

3.6. Istatistik Analiz
3.6.1. Agronomik Ozelliklerin Analizi

Iki farkli lokasyonla ilgili bes farkli cevreden (2016, 2017 ve 2018 Bolu,
2017 ve 2018 Sivas) elde edilen agronomik veriler analiz i¢in 6ncelikle standart
cesitler ile kontrol edilmistir. Bu ¢alismada Augmented deneme desenine gore
(Federer, 1956) dizayn edilmis ve istatistiksel analizler Rathore vd.(2004)
tarafindan gelistirilen augmented blok dizayn cevrimi¢i yazilim programi
kullanilarak gergeklestirilmistir. Analizler, iki adimda gergeklestirilmistir. Ilk
adimda, cevre i¢inde varyans analizi hesaplanmis ve diizeltilmis veriler elde
edilmistir. Elde edilen veriler, hem g¢esit diizeyinde hem de genotip x gevre
etkilesimlerini ortaya ¢ikaracak sekilde analize tabi tutulmustur. Varyans analizi
yapilmadan once, Fligner-Killeen testi ilk verilerin homojenligi kontrol

edilmistir. Fligner-Killeen testi, deneme hatalarindan kaynaklanan standarttan
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sapan verilerin standardizasyonunun yapilabilmesi i¢in uygun bir yontemdir.
Karigik model denkleminde gevresel etkiler rasgele, genotipik etkiler ise Gomez
ve Gomez (1984) 'in de dnerdigi gibi sabit olarak kabul edilmistir. Kalitim analizi
Habyarimana, (2016) tarafindan 6nerilen varyans bilesenleri kullanilarak, genotip
etkisi sabitlenip ¢evrenin rastgele etkisi ile hesaplanmustir. R yazilimi bu analizleri
yapmak i¢in kullanilmistir (R Core Team, 2013). Kantitatif 6zellikler, istatistiksel
yazilim programit XLSTAT (www.xlstat.com) kullanilarak; korelasyonlar, biplot

ve temel bilesen analizi (PCA) gibi farkli parametreler analiz edilmistir.

3.6.2. Molekiiler Markor (SNP ve DArTseq) Analizi

DArTseq ve SNP platformlarindaki tiim goriintiileri analiz etmek icin
DArTsoft v.7.4.7 (DArT P / L, Canberra, Avustralya) kullanilmistir. DArTseq
markdrleri, Baloch vd. (2017) ve Brinez vd. (2012) tarafindan tarif edilen her bir
ornegin genomik sunumunda bir markériin varhigmi veya yoklugunu gosteren ikili
veri (1/0) olarak puanlanmistir. DArTseq markorleri, Baloch vd. (2017) ve
Brinez vd. (2012) tarafindan tarif edilen her bir 6rnegin genomik sunumunda bir
markdriin varhi§ini veya yoklugunu gosteren ikili veri (1/0) olarak puanlanmistir.
Bilgilendirici markorleri degerlendirmek i¢in, arama hizi, polimorfizm bilgisi
igerigi (PIC) ve tekrarlanabilirlik gibi ¢esitli parametreler, tarama amaciyla
kullanilmistir. PIC degerinin 0.3, tekrarlanabilirlik degerinin 1, arama hizi
degerlerinin ise 0.9'dan diisiik oldugu markorler yanlis ¢ikarimlardan kaginmak

amaciyla dikkate alinmadan analiz edilmistir.

3.6.3. Genetik Cesitlilik Popiilasyon Yap1 Analizleri

Fasulye populasyonlar1 ve ticari ¢esitler arasindaki genetik mesafe,
Euclidean genetik mesafe katsayilar1 kullanilarak belirlenen DArTseq ve SNP
markdrlerinden elde edilen paylasilan alellerin oranmma gore hesaplanmistir.
Bunun yaninda, beklenen heterozigotluk (Hs), genel gen gesitliligi (Ht) ve
akrabalik katsayis1 (Fis) gibi cesitli indeksler, Goudet vd. (1996) ve Yang
(1998)’in algoritmalarin1 takip eden hierfstat R paketi (R Core Team, 2013)
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kullanilarak hesaplanmistir. VanRaden (2008)’de agiklanan ilk yontem izlenerek,
cift tarafli akrabalik katsayilar1 genomik iliski matrisinden (pairwise kinship
coefficients) elde edilmistir. Tirk fasulye germplazminin genetik yapisini
anlamak i¢in, temel koordinat analizi (PCoA), UPGMA ve model tabanl
Bayesian kiimeleme algoritmalar1 yapilmistir. Ana koordinat analizi (PCoA), R
yazilim programinda gergeklestirilmistir. UPGMA dendongramlari, fasulye
populasyonlart ve modern ticari gesitler arasinda ¢ift yonlii genetik mesafeler
kullanilarak olusturulmus ve elde edilen dendogram iTOL'de gorsellestirilip
diizenlenmistir (http://itol.embl.de/; Letunic ve Bork, 2016). Secilen fasulye
populasyonlarinin  genetik yapisi, STRUCTURE yaziliminda uygulanan
Bayesian model tabanli kiimeleme kullanilarak analiz edilmistir (Evanno vd.
2005). 1 ila 10 arasinda degisen kiime sayis1 (K), karisim ve paylasilan alel
frekanslar1 kullanilarak belirlenmistir. Her K degeri i¢in on bagimsiz ¢aligma
ayarlanmig ve her calisma i¢in, ilk yanma siiresi, bireylerin kokeni hakkinda
onceden bir bilgi icermeyen 500.000 MCMC (Markov zinciri Monte Carlo)
yinelemeleriyle 500 olarak belirlenmistir. K'nin gergek degeri, Structure

Harvester  (http://taylorQ.biology.ucla.edu/structureHarvester/; Evanno vd.,
2005) adresindeki ¢evrimici web sitesinde uygulanan AK degerine dayanarak en
iyl K'y1 (alt popiilasyonlarin sayisini) bulmak icin olusturulan gecici bir miktar

ile 6lglilmiistiir.

3.6.4. GWAS analizi

Iliskilendirme haritalamas: (AM) analizi, popiilasyonu ve aile yapisini
diizeltmek i¢in Kinship matrisi kullanilarak agirlastirilmis karma dogrusal model
(Weighted Mixed Linear Model, WMLM) yaklagimlar1 kullanilmigtir. Akrabalik
(kinship) matrisi, TASSEL 5.0.5'te uygulanan inis yontemiyle 6l¢eklendirilmis
kimlik kullanilarak tespit edilmistir (Bradbury vd., 2007). Fenotipik verilerin
mantikli olup olmadiginm1 kontrol etmek i¢in Quantile-Quantile plot (g-g plot)
cizilmigtir. Her bir 6zellik i¢in ayr1 ayr1 kromozomlarla baglantili markdrlerin
dagilimin1 kontrol etmek i¢in Manhattan grafikleri ayri ayri olusturulmustur.
Mliskilendirme analiz sonuglarinda, p degeri (markér), bir isaretleyicinin 6zellik

ile iliskili olup olmadigmi ve R*nin (markér) anlamli bir markdr tarafindan
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hesaplanan fenotipik varyasyon oranmni tanimladigini gostermistir (Jin vd.,
2011). LD, allel frekanslarina bagli olarak D, r? veya ki-kare ile tim DArTseq ve
SNP belirtegleri i¢in tahmin edilmistir (Hill ve Robertson, 1968). Polimorfik
bolgelerin ¢ift LD degerleri, hem X hem de Y ekseninde ¢izilmistir. Her hiicre,
onemli LD olusumunu gosteren renk kodlariyla iki markoér bolgesi grubunun
degerlendirmesini karakterize etmistir. LD azalmasini hesaplamak i¢in, onemli
LD'de (p <0.001) baglantili markorler arasindaki ¢ift yonlii korelasyonlar
kullanilmistir. LD bozunumunun esigi r? = 0.1'in altinda kabul edilmistir. Ozellik
belirleyici iligkisi, TASSEL yazilimi (Bradbury vd., 2007) yardimi ile
agirlastirilmis karma dogrusal model (WMLM) (Zhang vd., 2010) kullanilarak

tahmin edilmistir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

4.1. Fenotipik Ozelliklerle Tlgili Cesitlilik

Tiirk fasulye gen kaynaklarinin fenotipik varyasyonlarini belirlemek i¢in beg
farkli ¢cevrede, iki farkli lokasyonda (Bolu ve Sivas) tarla denemeleri yiirtitilmiistiir.
Bes farkli gevrede yetistirilen fasulye genotiplerinden elde edilen verilerin ortalamalari
alinarak, ileride yapilacak gesitli analizlerde kullanilmak iizere kayit altina alinmistir.
Bu calismada, fasulye yerel genotipleri ve ticari gesitleri ile Augmented deneme
desenine uygun olarak yiiriitillen denemelerde, c¢ikis siiresi (giin), c¢iceklenme giin
sayisi (giin), bakla baglama giin sayis1 (giin), ilk bakla yiiksekligi (cm), ana dal sayis1
(adet), yan dal sayis1 (adet), olgunlasma giin sayist (giin), bitki boyu (cm), bakla
uzunlugu (cm), bitkide bakla sayis1 (adet), baklada tohum sayis1 (adet), tohum boyu
(mm), tohum eni (mm), tohum yiiksekligi (mm), tane verimi (kg/da), 100 tane agirligi

(g) gibi agromorfolojik 6zellikler incelenmistir.

Calismada c¢ikis siiresi disindaki tiim 6zellikler 1slah amaglar1 i¢in 6nemli
diizeyde faydali genotipik etkiler yansitmistir (Cizelge 4.1). GXE interaksiyonu, ¢ikis
stiresi, c¢iceklenme giin sayisi, bitki basina bakla sayisi, ana dal sayis1 ve 100 tane
agirhigi i¢cin GXE interaksiyonunun istatistiksel olarak énemli olmadig1 saptanmastir.
Bu sonug, bir ¢evrede yapilan se¢imlerin diger ¢evrelerde de yararli bicimde
kullanilabilecegini, ¢esit gelistirme siirecini hizlandirabilecegini ve bu faaliyetle ilgili
maliyetleri de azaltabilecegini gostermektedir. Bu ¢calismadaki genotipik varyasyonlar
ve GxE etkilerinin nceki ¢alismalarla uyumlu oldugu belirlenmistir. Ornegin, Pereira
vd. (2017)’min Brezilya’da fasulye tizerinde farkli ¢evrelerde yirittiikleri
arastirmada, cesitli verim parametreleri i¢cin GXE interaksiyonlarinin istatistiksel
olarak dénemli oldugunu bulmuslardir. Barili vd. (2015), Brezilya’da 40 yil 6nce tescil
edilmis fasulye ¢esitlerini kullanarak yapmis olduklar1 arastirmada, verim 6zelligi
bakiminda 6nemli farkliliklar bulmuslar ve GxE etkilesimlerinin 1yi anlagilmasindan
sonra, yeni gelistirilen fasulye cesitlerinin, eski ortamlara kiyasla c¢esitli ¢evrelere
daha fazla adapte oldugunu belirtmislerdir. Bulgularimiz daha once yiiriitiilen ¢esitli
arastirmalar ile benzerlik gostermektedir (Oliveira vd., 2006, Rocha vd., 2013; Okii
vd., 2018).
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Ali vd. (2006)’na gore kalitim derecesi, belirli karakterler igin se¢im
degerinin bir Ol¢iisii ve bunlarin aktarilabilirliginin bir gostergesidir. Kalitim derecesi
analizi yapilmis olup bitki boyu (0.958) i¢in yliksek kalitim derecesi, bitki ¢ikis giinii
(0.052) igin ise diisiik kalitim derecesi ortaya ¢ikmustir (Cizelge 4.2). Bitki boyu,
tohum ¢api, olgunlagma stiresi ve ilk bakla yiiksekligi gibi 6zellikler digerlerine gore
oldukca kalitsal bulunmustur. Cok yillik lokasyonlarda yiiksek kalitsal ozellikler
gosteren; olgunlagma siiresi, baklada tahum sayisi, bitki basi tohum sayisi ve 100 tane
agirligl parametreleri ¢evre faktorlerinden az etkilenmis olup Wondimu ve Bogale
(2017)’in galismasi ile uyumlu bulunmustur. Bulgular daha onceki c¢alismalarla da

desteklenmistir (Scully vd., 1991, Okii vd., 2018).

Cizelge 4.1. Tirk fasulye genotiplerinin farkli 6zellikleri i¢in varyans
analizi sonuglari

Ozellikler Varyasyon Kaynagi F degerleri
Cikis siiresi Genotipler 0,39
GxE 0,26
Cigeklenme giin sayisi Genotipler 3,07 **
GxE 1,34
[lk bakla yiiksekligi Genotipler 12,99 ****
GxE 1,89 *
Ana dal sayisi Genotipler 3,82 ***
GxE 1,54
Yan dal sayisi Genotipler 2,51 **
GxE 2,47 **
Bitki boyu Genotipler 10,07 ****
GxE 0,90
Olgunlagma siiresi Genotipler 17,63 ***
GxE 189,9 ***
Bitkide bakla sayisi Genotipler 3,79 ***
GxE 1,71
Bakla uzunlugu Genotipler 8,48 ****
GxE 7'31 *hkk
Baklada tane sayis1 Genotipler 3,68 ***
GXE 1,75*
Tohum boyu Genotipler 13,72 ****
GxE 5,63 ****
Tohum eni Genotipler 6,79 ****
GxE 3,75 ***
Tohum yiiksekligi Genotipler 13,61 ****
GxE 3,41 ***
Tane verimi Genotipler 9,76 ****
GxE 3,55 **
100 tane agirlig Genotipler 8,42%***
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| GxE | 0,93

* P <0.05 hata smurlar1 iginde 6nemli, **P < 0.01 hata sinirlari iginde 6nemli ; *** P <

0.001 hata sinirlar1 iginde 6nemli **** P < (0.0001 hata sinirlar1 i¢inde 6nemli.

Cizelge 4.2. Tiirk fasulye gen kaynaklarinda kalitim derecesi analizi

Ozellikler varC varG h2
Cikis stiresi 0,678 0,012 0,052
Ciceklenme giin sayist 0,354 0,450 0,792
[lk bakla yiiksekligi 0,207 0,751 0,916
Ana dal sayist 0,525 0,426 0,709
Yan dal sayist 0,801 0,154 0,365
Bitki boyu 0,105 0,808 0,959
Olgunlasma stiresi 0,102 0,849 0,943
Bitkide bakla sayis1 0,505 0,454 0,729
Bakla uzunlugu 0,165 0,451 0,891
Baklada tane sayisi 0,436 0,428 0,747
Tohum boyu 0,199 0,609 0,902
Tohum eni 0,105 0,554 0,940
Tohum yiiksekligi 0,293 0,659 0,871
Tane verimi 0,373 0,559 0,818
100 tane agirligi 0,278 0,723 0,886

var(C: ¢cevresel varyasyon , varG: genotip varyasyon, h2: kalitim derecesi

Arastirma kapsaminda bes ¢evrede yetistirilen Tiirk fasulye gen kaynaklariin
bazi tarimsal 6zellikler bakimindan elde edilen ortalama degerleri Cizelge 4.3'de,
maksimum, minimum, ortalama degerleri ve standart sapma degeleri Cizelge 4.4°de
gosterilmistir. Cikis giin sayis1 degerleri incelendiginde, 9,6 (VN-36) ile 14.7 giin (BN-
36) arasinda degisim gosterdigi, ortalama c¢ikis giin sayisinin 12,53 giin oldugu
belirlenmistir.  Cigeklenme giin sayis1  bakimindan elde edilen veriler
degerlendirildiginde, ortalama ¢igeklenme giin sayis1 60,76 giin iken, minimum ve
maksimum ¢iceklenme giin sayilarinin M$-46 (51,2 giin) ve HK-51 (75,18 giin)
genotiplerinden elde edildigi saptanmistir. Calismada, bakla baglama giin sayis1 62,00
(EL-30) — 95,33 (BN-118) giin arasinda degisim gosterirken, ortalama bakla baglama
giin sayis1 76,84 giin olarak belirlenmistir. Aragtirmada, ilk bakla yiiksekligi 6,3 (SV-
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12) ile 94,7 cm (Moralaca) arasinda degisiOm gostermis ve ortalama ilk bakla
yuksekligi 23,85 cm olarak bulunmustur. Ana dal sayis1 bakimindan veriler
degerlendirildiginde, en fazla ana dal sayis1t HK-59 yerel ¢esidinden (8,19 adet), en
diisiik ise MS-8 yerel ¢esidinden (1,58 adet) elde edilirken; ortalama ana dal sayisinin
ise 3,54 adet ol dugu tespit edilmistir. Yan dal sayisi bakimindan, BN-61 yerel
¢esidinin 0,68 adet, BN-63 yerel ¢esidinin ise 5,44 adet yan dal sayisina sahip oldugu,
ortalama yan dal sayisinin 2,87 adet oldugu belirlenmistir. Calismada bitki boyu
bakiminda genotipler arasinda énemli diizeyde farkliliklarin olustugu, ortalama bitki
boyu degerinin 100,77 cm oldugu, en diisiik ve en yiisek bitki boyu degerinin sirasiyla
BN-58 (21,00 cm) ve VN-13 (168,75 cm) yerel fasulye genotiplerinden elde edildigi
belirlenmistir. Calismada olgunlasma siiresi bakimindan; Moralaca ve ML-25
genotipleri, sirasiyla 165,66 ve 98,66 giin ile en ge¢ ve en erken olgunlagan yerel
genotipler olarak belirlenmistir. Arastirmadaki genotiplerin ortalama olgunlasma
sliresi ise 133,39 giin olarak saptanmustir. Genotiplerin bakla uzunlugu, 8,28 (EL-39)
— 19,68 cm (HK-37) arasinda genis bir varyasyon gostermis; genel ortalama ise 11,44
cm olarak dlglilmistiir. Bitki basina bakla sayis1 ortalama degeri 19,44 adet olup, 7,01
adet (HK-31) ve 42,69 adet (BT-120) arasinda degism gostermistir. Baklada tohum
say1st en diisiik Van-29 genotipinde (1,74 adet) belirlenirken, en yiiksek BT-76 (8,24
adet) genotipinde tespit edilmis ve ortalama baklada tohum sayist 3,86 adet olarak
saptanmistir. Calismada ortalama tohum boyu 12.64 mm iken, en diisiik tohum
boyuna Karacagehir (7,41 mm) ¢esidinin, en yiiksek tohum boyuna ise Moralaca
(22,93 mm) genotipinin sahip oldugu belirlenmistir. Karacagehir ve HK-59 yerel
cesitlerinde 6l¢iilen maksimum ve minimum tohum eni sirasiyla 5,32 mm ve 14,03
mm olarak saptanmistir. Calismada, ortalama tohum eni 7,21 mm olarak 6l¢iilmiistiir.
Ortalama tohum ytiksekliginin 5,79 mm oldugu, en diisiik (4,02 mm) ve en yliksek
(10,87 mm) tohum yiiksekligi degerlerinin sirasiyla VN-68 ve SV-13 yerel
genotiplerinden elde edildigi belirlenmistir. Aragtirmada bitki basina tane verim 5,88
(BT-69) -59,24 g (BT-76) arasinda degism gostermis Ve ortalama verim 22,15 g olarak

belirlenmistir.

Moralaca ve ML-13 yerel fasulye genotiplerinde 100 tohum agirliginin (g)
sirastyla 158,36 g ve 24,97 g arasinda degisim gosterdigi belirlenmis ve genel
ortalamanin ise 44,60 g oldugu saptanmistir. Arastirmada incelenen yerel fasulye

genotipleri arasinda bazi bitkisel karakterler yoniinden yiiksek oranda varyasyonlar
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saptanmustir. Bu ¢calismadan elde edilen veriler daha 6nce yiiriitiilen ¢esitli arastirmalar
ile paralellik gostermektedir (Rana vd., 2015, De La Fuente vd., 2013). Arastirmada
kullanilan fasulye genotiplerinin ortalama 100 tohum agirhigi (44,60 g) daha once
yiriitiillen arastirmalarda saptanan degerlerden yiiksek bulunmustur (Bozoglu and
Sozen, 2011, Yeken vd., 2018 a). Bu ¢alismada 100 tane agirliginin yiiksek olmasi,
daha oOnceki caligmalara kiyasla c¢ok fazla sayida yerel fasulye genotipinin
incelenmesinden ve daha yiiksek tohum biiyiikliigiine sahip yerel genotiplerin
calismada yer almasindan kaynaklandigi seklinde yorumlanabilir. Caligmada, fasulye
genotiplerinin % 57,37 sinin tohum agirlig1 40 g'n {izerinde, % 42,62'si ise 25 g'in
altinda veya 25-40 g arasinda yer almistir. Singh vd. (1991tarafindan yiiriitiilen
calismalarda belirtildigi tizere, 100 tohum agirliklarina gore incelenen fasulye
genotiplerinin biiyliik oranda Orta Amerika ve Giliney Amerika gen havuzuna ait
olduklar1 fikri olusmaktadir. Bes ¢evrede de 16 6zelligin tamaminin frekans dagilimi
hesaplanmustir. Cikis siiresi (Sekil 4.1), ¢igeklenme giin sayisi (Sekil 4.2), olgunlagma
stiresi (Sekil 4.6), bakla uzunlugu (Sekil 4.8), bitkide bakla sayis1 (Sekil 4.9), baklada
tane sayisi (Sekil 4.10), tohum boyu (Sekil 4.11), tohum eni (Sekil 4.2), tohum
yiiksekligi (Sekil 4.13) ve tane verimi (Sekil 4.14) ozellikleri olarak bes cevrede de
normal frekens dagilimi goriilmiistiir. Birincil ve ikincil dallar i¢in tiim ¢evrelerde
normal frekans dagilimi goriilmiistiir. Bakla ¢ikis siiresi olarak Bolu-2017 haricinde
tiim cevrelerde normal frekans dagilimi goriilmiistiir. 100 tohum agirlig (Sekil 4.15)

ise bu ¢evrelerde normal olmayan frekans dagilimi gostermistir.
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Cizelge 4.3. Bes ¢evrede yetistirilen, Tiirk fasulye gen kaynaklarinin bazi tarimsal 6zellikler bakimindan ortalama degerleri

Genotip CG CGS IBY BGS ADS YDS BB (O8] BBS BU BTS B TE TY TV 100TA
BN-1 14,26 55,66 81,67 8,79 5,27 3,04 111,00 27,74 11,43 13,04 3,44 11,59 5,64 4,88 16,28 35,3
BN-6 11,49 60,33 85,33 13,48 4,28 2,14 126,67 80,07 8,81 22,41 2,58 10,18 6,95 4,15 8,32 40,74
BN-7 11,04 57 81,33 13,8 4,57 1,94 128,00 95,39 9,34 16,53 4,17 11,88 6,82 5,73 16,21 333
BN-11 11,26 58,66 82,00 14,44 3,71 1,68 136,00 71,5 10,16 16,5 4,14 12,02 6,58 4,76 22,2 34,39
BN-16 11,82 58,66 81,67 20,66 3,48 1,01 139,33 127,32 12,05 24,21 3,94 13,55 74 4,64 24,4 51,01
BN-18 11,04 64,33 95,33 38,73 2,91 191 137,00 139,22 10,74 16,38 5,91 10,58 8,34 6,58 36,41 56,93
BN-25 12,6 63,33 88,00 33,2 2,11 1,01 136,67 130,1 8,77 21,21 4,81 8,65 7,76 6,14 28,65 54,72
BN-33 10,71 56,66 83,67 11,23 4,37 2,81 124,33 35,47 10,67 9,38 2,96 15,33 6,64 59 13,78 66,33
BN-36 9,6 59 82,33 15,32 3,55 0,74 134,33 1243 10,1 30,85 4,13 12,22 6,68 5,38 33,2 38,69
BN-44 13,71 56 79,67 10,58 3,96 1,94 118,33 31,9 10,49 15,85 2,99 14,65 6,69 5,57 20,97 61,05
BN-45 12,71 60,66 87,33 25,5 3,91 1,18 132,33 136,53 10,93 33,91 4,73 12,09 6,91 5,82 40,75 40,09
BN-52 12,38 59 82,33 14,37 4,08 1,81 126,67 104 8,46 41,85 4,42 8,48 5,53 5,34 30,98 50,17
BN-53 13,04 57 78,67 11,64 4,95 5,04 113,00 25,2 10,58 18,58 3,02 15,35 6,34 5,97 17,71 67,14
BN-58 12,15 57,33 76,67 9,79 4,51 4,91 113,33 21 9,98 15,45 2,85 14 6,59 5,57 12,82 43,93
BN-60 11,71 57 78,67 13,56 3,98 191 120,67 102,63 11,77 25,41 4,55 11,78 6,32 5,44 30,22 42,28
BN-61 11,71 59 79,33 11,87 3,13 0,68 115,33 105,2 9,25 22,75 4,86 10,22 6,09 5,22 20,84 28,91
BN-63 116 55 74,00 10,03 4,42 5,44 115,00 31,3 10,06 15,55 4,01 13,56 73 5,94 13,25 42,19
BN-65 11,82 55,66 75,00 11,84 4,28 4,21 111,00 41,2 10,66 15,21 2,64 14,49 6,5 5,58 17,5 57,59
HK-7 11,82 62,66 92,00 31,62 4,61 2,08 150,67 116 13,79 9,38 2,96 13,16 72 5,52 17,07 54,8
HK-11 1,71 63,66 88,33 31,7 2,8 1,48 151,33 122,43 12,74 34,28 4,83 10,85 5,51 4,73 41,99 29,78
HK-12 11,04 62,33 89,00 28,62 2,75 2,28 147,67 129,87 10,93 19,15 4,81 10,5 6,81 6,74 45,63 40,65
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HK-13 10,71 67,33 86,33 33,97 3,38 1,74 152,33 123,6 12,56 38,75 3,27 14,07 7,21 7,09 36,72 38,92
HK-16 11,38 63,66 91,33 18,47 4,75 3,24 140,67 116,57 10,27 26,55 4,91 11,11 5,78 4,64 28,41 28,07
HK-20 13,65 62,18 87,00 25,12 3,08 2,44 138,33 101,95 9,02 18,84 3,19 11,99 7,15 6,29 14,37 38,76
HK-23 13,99 63,85 81,67 21,56 2,84 1,77 135,33 120,49 9,24 18,81 2,74 9,92 5,98 4,81 10,87 26,19
HK-28 13,32 63,52 83,00 43,92 1,98 2,27 156,00 121,78 9,94 13,54 4,64 14 8,05 6,38 17,25 61,6
HK-31 12,32 62,85 76,00 46,3 2,58 1,91 146,33 160,92 18,28 7,01 2,81 13,81 6,71 6,21 13,75 45,07
HK-37 13,32 67,52 76,33 24,58 2,65 1,81 127,00 127,19 19,68 12,68 6,61 13,5 6,59 511 28,76 37,45
HK-38 13,99 71,52 90,00 43,59 2,32 2,31 156,67 153,15 16,15 7,74 2,92 12,29 7,22 5,75 16,58 41,04
HK-39 13,32 58,52 82,33 18,19 3,82 1,84 120,33 91,39 12,24 14,51 2,71 16,16 8,77 4,94 22,09 54,46
HK-43 13,32 58,18 84,33 13,79 4,59 2,71 131,67 92,49 13,49 12,04 4,65 13,39 7,51 5,37 24,94 48,12
HK-44 12,99 59,18 82,33 14,23 4,52 2,91 135,33 103,02 10,94 15,99 4,26 11,04 7,13 5,72 22,07 37,17
HK-51 12,99 75,18 89,67 29,75 3,39 2,53 149,00 145,42 14,11 11,76 2,79 13,45 6,92 5,61 17,4 37,86
HK-55 13,32 64,18 93,33 35,65 4,29 3,07 153,00 131,42 11,51 22,04 4,95 12,15 7,29 4,71 12,54 30,59
HK-59 13,32 56,85 82,67 44,12 8,19 3,41 155,00 155,02 12,21 11,94 2 18,93 14,03 8,7 29,55 137,33
HK-63 12,99 62,18 94,00 18,28 3,71 2,24 137,67 117,65 11,71 18,34 3,65 10,72 5,83 4,24 10,18 34,92
HK-65 12,99 58,52 84,33 15,96 3,75 1,97 137,67 107,95 11,08 19,68 3,47 12,31 7,15 5,02 21,59 32,62
HK-69 12,99 59,18 85,00 22,63 3,39 2,19 138,00 137,65 10,33 25,44 4,51 11,73 7,17 4,9 27,89 30,92
HK-71 13,21 64,18 89,67 35,12 2,92 2,11 145,00 138,99 12,28 19,28 5,9 11,52 8,76 6,41 36,28 44,01
HK-76 13,21 62,85 88,00 33,36 3,99 2,87 145,33 111,09 10,65 17,21 4,88 11,83 7,21 5,73 24,05 38,62
TK-83 13,54 61,85 82,33 14,09 4,32 3,44 126,33 44,42 14,79 9,18 3,07 15,73 8,44 7,9 17,32 51,78
MAS-92 13,21 55,85 78,00 10,83 3,89 4,81 101,33 36,75 9,17 12,81 3,5 12,71 7,09 5,87 9,83 48,21
BT-5 13,76 64,85 87,67 34,95 2,09 2,64 145,33 134,55 12,2 15,58 5,87 12,12 9,49 6,53 41,06 46,57
BT-14 12,76 61,18 84,33 16,12 4 2,87 136,00 134,65 10,03 29,98 5 12,94 7,43 5,27 19,62 42,13
BT-16 131 58,52 78,00 12,86 4,48 5,34 110,33 34,85 11,49 7,74 3,27 15,25 6,98 5,83 8,58 47,98
BT-22 13,43 61,85 85,67 26,52 31 1,91 139,33 127,72 12,47 17,44 4,58 11,97 7,83 6,28 39,78 55,96
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BT-25 13,1 56,52 82,67 14,57 3,82 291 131,33 143,65 10,68 18,48 4,37 11,88 6,93 4,83 20,21 33,75
BT-35 12,4 70,35 92,33 36,95 2,61 2,48 143,67 129,82 10,83 17,24 3,26 8,21 5,88 5,44 9,3 26,38
BT-40 11,74 63,02 85,00 23,96 2,78 2,04 142,00 130,75 10,5 23,49 4,45 11,07 7,27 6,3 34,7 43,74
BT-46 12,07 59,02 79,33 15,4 3,19 1,74 119,00 51,98 10,06 23,29 3,8 12,99 6,33 5,17 21,3 36,81
BT-48 11,74 55,69 77,67 10,33 4,01 4,18 118,00 38,15 9,48 11,95 1,77 15,96 6,28 5,87 10,61 44,21
BT-53 11,74 57,02 81,00 16,04 43 4,58 127,00 38,82 10,07 14,89 2,84 14,43 6,58 5,48 14,29 54,44
BT-66 13,07 57,69 78,33 25,65 2,16 1,38 134,67 137,88 9,66 23,89 3,5 10,86 8,44 6,36 24,24 38,45
BT-69 12,07 56,69 77,33 12,26 3,6 3,54 127,67 48,38 9,92 18,34 3,31 11,7 6,76 4,6 5,88 51,46
BT-71 11,29 60,69 81,33 13 3,41 2,21 126,00 128,22 11,78 24,86 3,87 12,64 6,46 4,39 26,34 46,24
BT-79 11,96 54,69 80,67 11 3,16 1,88 116,67 105,42 9,98 16,63 3,43 12,66 6,71 5,38 14,72 32,92
BT-81 12,29 64,02 93,00 34,57 2,63 2,28 125,33 150,68 14,35 29,59 4,84 16,08 6,96 6,03 35,5 42

BT-90 11,29 63,02 83,67 24,53 3,26 2,94 121,00 116,92 9,72 37,52 4,61 10,05 6,44 4,56 16,47 33,68
BT-94 11,29 61,02 81,67 12,56 3,53 1,34 114,00 117,18 8,63 13,39 3,97 12,07 7,39 5,78 12,59 39,96
BT-97 11,29 61,69 80,33 20,33 3,76 2,38 135,33 124,08 13,63 19,29 3,07 12,87 6,87 4,9 26,64 43,09
BT-103 11,62 69,35 91,67 42,41 3,26 2,78 135,67 141,88 13,93 16,63 4,29 11,73 5,41 5,58 16,69 33,57
BT-105 12,29 60,35 83,33 28,92 2,63 1,84 135,33 134,68 9,49 20,83 4,31 10,73 7,48 6,34 20,77 41,87
BT-111 12,62 61,69 85,00 26,46 1,94 1,94 139,33 126,68 10,7 20,23 4,21 10,62 7,81 6,19 31,73 41,18
BT-114 11,29 64,35 83,67 24,36 2,81 2,34 149,33 130,22 10,78 30,63 4,55 11,02 6,15 59 23,45 45,58
BT-115 11,29 61,69 81,67 12,3 4,3 3,48 136,33 99,35 9,61 28,89 4,97 11,37 6,59 5,19 30,6 34,28
BT-117 11,62 63,35 84,00 27,87 2,88 3,11 134,67 115,28 10,44 30,56 4,41 12,21 7,08 6,2 30,54 37,49
BT-118 11,51 62,35 82,33 9,12 4,13 2,54 144,33 114,98 8,85 24,83 3,97 12,19 6,48 5,53 28,81 33,79
BT-119 11,18 63,35 82,67 27,49 3,7 1,94 151,67 139,22 12,95 24,43 4,74 12,63 5,88 4,1 34,38 39,03
BT-120 11,18 60,35 80,33 19,96 4,26 2,54 144,33 104,65 9,97 42,69 5,01 10,17 5,86 4,42 37,4 31,86
BT-121 12,18 64,02 76,00 36,99 3,31 2,28 149,67 133,75 10,94 23,86 4,44 12,46 7,49 6,26 28,28 46,09
BT-124 12,18 60,92 73,33 38,86 1,84 2,47 150,00 125,28 10,68 17,13 5,17 12,32 8,72 6,42 28,26 39,14
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ML-3 12,18 68,92 79,00 22,9 29 3 148,67 144,38 17,72 14,06 4,07 12,97 6,96 5,75 18,04 51,72
ML-13 10,85 61,92 74,33 17,22 3,83 2,54 149,00 127,38 9,2 21,59 3,67 10,62 5,75 52 14,78 24,97
ML-14 10,83 58,26 74,67 19,89 3,27 2,67 144,33 140,12 10,91 17,36 4,1 12,01 6,89 5,22 14,23 34,98
ML-18 10,75 67,59 86,33 62,13 2,87 2,8 153,67 153,55 11,55 19,07 4,82 11,59 9,73 9,68 43,64 44,81
ML-25 11,74 54,26 72,33 11 4,34 5,14 98,67 31,65 12,71 11,73 4,04 14,49 5,66 5,05 7.5 32,13
ML-28 11,4 64,92 74,67 50,15 2 2,6 130,00 152,45 14,96 14,63 4,82 12,62 8,72 7,02 24,1 38,12
ML-32 11,29 70,26 81,00 35,86 2,14 31 154,00 157,48 8,48 14,83 4,08 12,42 7,06 5.8 28,29 38,53
ML-33 10,63 60,26 68,00 11,39 4,27 3,97 150,67 108,42 9,61 32,46 4,44 9,71 6,16 5,47 35,4 38,63
ML-45 10,96 67,92 79,00 32,76 2,99 2,17 141,00 138,42 17,78 15,83 5,67 13,96 6,18 5,19 23,53 35,56
ML-50 11,51 64,92 78,33 28,1 3,97 2,84 143,67 140,15 13,78 20,83 5,94 13,64 7,7 5,85 20,49 42,55
ML-51 11,51 65,26 81,33 50,88 3,57 3,57 146,00 134,72 11,91 24,73 3,44 12,92 7,25 5,84 23,73 37,36
ML-52 11,85 59,92 72,67 45,86 3,2 2,5 152,00 139,68 11,58 18,26 4,6 12,22 8,41 6,57 27,25 45,98
ML-59 10,18 55,59 65,00 10,26 4,47 5,04 124,67 38,88 12,85 15,66 4,04 11,23 5,43 4,17 10,08 33,33
ML-71 10,85 62,26 74,00 39,79 2,83 3 156,33 151,08 11,27 22,79 4,27 11,57 8,24 6,63 28,2 39,32
TN-1 11,51 67,26 77,00 51,33 2,42 3,52 160,67 150,84 9,9 15,41 4,5 11,93 8,04 6,44 26,81 42,56
TN-5 10,85 61,59 82,67 23,12 2,77 2,05 147,00 126,98 12,17 20,36 3,74 14,48 8,65 6,86 26,39 46,04
TN-11 10,85 63,92 72,00 21,96 3,12 2,24 136,67 155,62 11,42 18,33 3,97 12,42 7,56 7,11 22,42 44,25
VN-1 11,51 66,26 75,00 24,93 2,32 1,59 143,67 156,18 17,45 17,23 6,37 12,16 5,92 4,74 29,87 31,65
VN-11 11,18 68,26 79,00 52,28 3 31 146,00 123,62 16,53 14,53 5,09 14,03 7,07 551 18,53 49,4

VN-13 10,51 71,26 82,00 61,09 31 2,74 141,33 168,75 15,72 21,96 5,86 12,22 6,21 4,72 32,63 29,63
VN-17 11,51 67,92 78,00 41,36 3,28 2,9 155,00 150,98 11,25 25,16 5,27 11,25 8,87 6,28 46,41 41,45
VN-19 11,51 68,59 77,00 32,62 3,4 2,47 144,00 145,65 14,09 23,46 3,77 10,94 7,09 6,2 17,63 37,24
VN-25 10,63 62,92 70,67 12,39 4,44 52 136,00 109,02 14,35 19,76 3,59 14,96 8,03 5,73 33,45 57,44
VN-27 11,37 61,91 81,00 15,18 4,34 3,19 146,67 94,34 12,27 15,74 2,24 14,14 7,74 4,98 22,31 51,24
VN-29 11,26 57,24 69,33 37,35 1,83 1,56 155,67 1215 11,98 37,44 1,74 17,21 12,66 7,21 38,38 101,23

53




VN-33 11,59 68,91 79,33 37,3 1,96 1,93 144,33 116,44 12,68 16,74 4,47 12,76 6,11 4,6 26,44 38,82
VN-36 14,7 64,24 72,67 19,74 4,1 3,03 151,00 114,47 12,85 22,04 2,42 14,71 8,04 4,55 30,65 52,36
VN-42 14,15 64,91 76,67 24,14 4,93 3,33 116,00 130,9 13,25 28,71 3,43 15,26 7,98 517 45,66 47,47
VN-47 14,37 55,24 66,67 12,89 4 4,43 109,33 48,87 10,22 14,68 3,34 13,43 6,14 5,49 13,88 43,65
VN-51 13,7 67,24 77,33 32,8 4,58 3,19 119,33 122,94 12,82 27,64 4,17 12,15 6,29 4,76 29,39 28,91
VN-59 14,37 62,24 72,67 41,14 2,14 2,66 155,33 134,6 10,6 19,44 3,42 11,19 8,02 6,63 26,2 53,85
VN-64 14,15 57,58 67,67 13,48 4,11 4,73 111,33 30,27 11,31 12,18 2,53 14,59 6,64 5,95 15,63 54,92
VN-65 13,7 63,24 72,67 28,17 3,55 2,53 134,67 127,2 12,86 18,01 2 16,36 8,74 5,29 19,06 59,16
VN-68 13,37 66,24 83,33 35,18 3,04 3,13 136,67 136,57 14,96 24,01 3,04 11,76 6,32 4,02 20,76 36,01
EL-2 13,37 64,58 74,67 16,38 3,7 2,69 143,00 112,84 13,64 25,61 3,21 13,13 6,97 5,02 38,26 44,75
EL-7 13,7 56,24 76,00 8,44 4,53 4,29 110,67 31,4 11,22 14,54 2,9 12 5,82 4,9 17,35 30,46
EL-9 12,7 54,91 73,00 8,11 4,13 3,89 112,67 30,1 11,49 13,78 3,4 12,01 5,36 5,06 12,22 33,71
EL-10 13,81 54,91 64,00 9,54 4,03 2,99 108,33 27,8 11,53 12,08 2,5 14,16 6,14 5,27 10,62 41,79
EL-14 14,48 66,91 79,00 35,85 3,27 3,06 151,00 118,7 12,75 19,44 3,07 11,84 7,7 6,51 31,15 44,54
EL-16 12,7 54,91 62,67 9,13 4,57 2,73 119,00 24,1 12,18 14,28 3,64 12,3 5,99 5,06 13,7 37,41
EL-25 13,03 60,24 70,33 15,74 3,87 3,16 124,33 126,67 11,27 41,58 4,2 10,11 57 4,76 42,68 30,2
EL-27 12,7 57,58 67,33 8,31 4,18 3,03 116,33 30,3 11,82 13,21 4 11,76 5,61 4,83 10,16 32,94
EL-29 13,26 60,91 70,67 11,24 4,27 2,59 122,67 117 10,42 19,01 4,48 10,63 5,57 4,94 21,77 31,23
EL-30 13,15 56,91 62,00 10,02 4,71 4,46 119,67 36,5 11,34 16,81 3,37 13,65 6,28 55 17,1 40,7
EL-34 12,81 55,91 78,33 7,17 4,53 4,23 111,00 29,07 11,19 14,28 3,2 12,25 5,97 4,89 12,98 37,96
EL-36 12,7 67,58 78,33 27,34 3,52 2,53 148,67 134,37 11,57 23,44 3,24 11,01 7,42 6,87 25,91 43,59
EL-39 12,99 62,2 86,67 19,18 3,58 2,93 153,00 105,55 8,28 26,98 4,21 11,63 6,64 4,45 22,22 32,06
MS-1 13,66 61,87 74,33 19,48 3,92 3,06 133,67 114,75 12,54 27,52 5,32 11,57 7,58 4,93 29,96 33,16
MS-2 13,66 61,2 70,33 21,39 3,46 2,43 123,00 116,39 10,86 20,92 2,78 16,3 7,81 6,56 19,42 57,59
MS-7 11,77 59,2 69,33 11,9 3,56 3,2 122,33 116,22 10,42 21,72 4,01 12,91 7,03 4,93 22,39 36,38
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M$-10 13,77 60,87 69,67 12,01 3,72 2,26 126,67 96,55 11,3 21,38 3,28 12,42 7,47 5,52 18,55 40,38
M$-15 12,66 54,54 64,67 8,12 3,14 2,5 129,00 95,79 11,49 20,55 3,78 10,79 7,56 6,46 19,14 36,34
M$-18 13,33 61,2 71,67 33,74 1,58 2,13 139,33 131,35 11,72 19,58 4,85 11,22 8,73 5,93 34,32 45,55
M$-22 13,99 64,87 76,33 46,05 2,39 2,76 150,00 147,82 11,91 18,15 2,95 13,9 8,5 6,48 26,13 53,23
M$-27 13,99 62,54 71,67 23,62 1,82 1,7 154,00 140,65 10,19 21,32 4,25 11,92 8,32 6,72 25,58 43,23
M$-28 14,33 62,54 71,33 10,61 4,39 5,43 133,33 43,05 9,36 17,12 3,01 10,48 7,07 6,14 12,81 33,99
M$-34 13,66 60,2 72,00 68,85 3,55 2,66 152,33 158,29 13,12 20,55 4,51 11,19 7,48 6,72 25,68 37,36
M$-39 13,66 60,87 70,67 22,88 3,05 2,3 136,67 139,22 9,78 31,43 4,71 10,83 6,54 5,16 28,65 30,22
M$-41 13,22 60,87 69,33 28,26 4,09 3,46 140,33 128,15 12,34 18,12 2,51 15,9 7,89 5,36 17,43 53,59
M$-42 13,55 56,54 66,33 31,27 3,55 2,6 150,00 154,79 13,15 14,05 2,85 12,14 6,88 55 19,75 40,75
M$-43 13,55 58,87 70,67 31,51 2,6 2,33 137,33 132,85 12,74 25,92 4,24 12,77 6,79 5,41 28,85 38,9
M$-46 12,88 51,2 67,00 23,88 3,15 2,9 131,00 136,69 9,64 27,22 3,77 12,34 9,02 6,5 20,15 40,85
M$-48 13,44 63,2 70,00 30,61 2,8 2,66 130,00 117,45 12,63 19,18 4,88 11,81 7,49 5,84 30,58 36,05
M$-49 13,44 52,54 67,00 31,46 3,89 2,8 118,33 112,72 8,81 17,95 4,35 10,69 6,55 5,29 14,51 30,13
M$-50 12,77 56,2 68,33 12,67 3,33 2,26 122,00 112,15 8,44 20,82 5,17 11,4 6,88 511 20,19 29,3
M$-51 13,77 58,54 67,33 12,21 4,69 43 106,00 100,82 14,75 12,38 3,96 15,86 5.8 5,67 12,55 34,96
M$-52 13,66 62,54 74,00 30,85 3,59 2,96 145,33 140,02 9,88 21,18 4,15 11,16 7,57 6,76 26,03 44,8
MS$S-53 13,33 53,87 71,67 19,7 2,16 19 143,67 139,62 9,85 15,32 3,61 12,55 8,73 6,85 19,94 45,82
SV-3 13,66 56,87 64,67 9,01 4,59 5,23 113,33 32,79 10,86 16,08 3,95 13,5 7,97 6,68 9,81 43,33
Sv-4 14,66 58,87 69,00 15,15 4,55 4,16 108,67 31,59 11,64 14,85 3,25 11,85 6,81 6,33 12,15 41,48
Sv-7 14,17 56,18 68,33 10,79 4,95 3,31 124,00 22,76 9,44 9,91 3,09 13,71 7,65 6,74 10,71 44,95
SV-12 12,84 59,51 76,33 6,36 4,61 4,07 130,67 37,33 9,37 21,54 2,96 10,6 7,28 5,82 13,41 30,92
SV-13 12,84 61,18 69,67 10,33 3,7 3,61 120,67 40,86 9,15 12,07 3,16 10,57 6,69 10,87 11,78 38,47
SV-16 12,84 56,84 69,33 9,94 4,14 2,83 118,33 36,19 11,21 14,9 3,09 10,84 5,84 6,26 7,59 35,26
SV-17 13,17 55,51 66,33 9,14 4,33 2,22 113,33 30,76 12,73 14 2,88 15,42 7,28 6,17 13,27 49,3
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SV-18 13,17 59,18 69,33 13,69 2,71 2,14 129,67 52,1 12,94 16,04 2,33 15,73 8,16 6,46 20,17 59,09
Sv-44 13,17 55,84 66,67 9,3 4,75 3,87 141,00 37,6 9,95 16,74 2,46 12,55 79 7,43 14,23 38,66
SV-62 12,5 55,84 69,33 8,03 5,08 2,71 107,67 33,53 11,46 13,77 1,89 14,17 7,27 6,52 12,17 51,98
SV-68 13,5 55,84 67,00 16,47 3,31 1,44 107,67 27,53 10,47 12,21 3,89 9,35 5,66 6,12 9,56 31,66
SV-69 12,84 55,51 68,67 10,05 4,11 2,21 107,67 29,1 11,61 9,87 2,76 13,93 7,29 6,43 12,54 49,1
SV-70 12,84 54,51 64,00 8,69 4,81 3,34 134,00 37,7 8,53 19,11 3,13 11,28 7,12 6,66 10,87 42,17
BLACK-1 13,5 66,84 73,33 62,7 2,8 2,04 132,67 118,66 9,5 20,54 5,03 8,71 7,39 6,25 28,6 30,39
BLACK-2 12,84 59,51 71,33 12,83 3,41 2,17 130,67 120,56 10,81 25,34 3,39 12,82 6,06 5,24 22,92 30,84
BLACK-6 135 60,84 73,33 46,27 2,33 2,14 125,00 1255 9,87 34,67 5,29 10,68 7,95 6,87 38,47 40,57
BLACK-7 13,17 55,84 65,67 15,3 3,71 2,14 121,67 1115 10,11 18,37 2,79 14,61 6,63 5,94 12,62 49,16
BLACK-8 13,17 57,18 69,67 26,33 1,98 1,07 150,67 123,6 11,6 22,87 1,76 17,88 11,92 8,64 40,56 115,86
BLACK-10 13,84 63,84 75,67 68,43 3,2 2,17 154,67 128,93 11,62 25,21 4,83 11,43 8,88 6,47 52,67 44,56
BLE-3 12,84 55,18 67,00 13,85 4,08 3,97 107,33 29,43 9,49 11,74 3,89 11,38 7,15 5,94 7,64 33,53
BLE-4 12,17 56,18 66,33 9,63 4,38 4,07 111,67 21,36 11,15 12,97 3,46 13,84 6,36 5,67 13,66 43,54
BLE-5 13,17 58,51 72,33 16,73 2,4 1,47 125,33 98,8 131 15,01 3,26 14,96 8,45 6,74 12,58 50,53
BLE-6 13,5 57,84 68,00 15,63 4,25 4,31 105,00 25,36 11,51 12,54 3,23 14,73 5,93 5,94 10,62 47,49
BLE-17 12,5 55,84 67,33 9,22 3,91 3,84 125,67 110,58 9,07 37,67 3,55 11,1 6,6 5,53 34,13 31,8
BLE-18 13,84 55,84 66,67 11,03 4,58 2,44 109,00 38,63 10,45 15,81 3,09 14,95 6,61 5,73 10,07 48,15
BLE-19 13,72 62,51 75,33 38,27 3,28 1,87 149,00 127,06 10,35 16,91 5,33 9,35 7,39 6,14 20,72 43,81
BLE-20 12,08 56,92 80,00 33,06 1,91 3,46 152,67 128,29 11,53 14,62 3,38 12,38 7,5 5,95 15,29 49,31
DzC-1 12,3 72,92 85,00 55,6 1,79 2,73 156,33 124,52 14,78 12,55 5,16 13,24 7,26 5,57 13,85 48,11
DzC-9 11,97 63,92 74,00 24,17 4,12 3,16 143,67 128,09 11,2 17,05 5,58 11,38 8,04 6,24 23,2 46,57
YLV-13 12,64 56,59 68,33 14,17 3,96 4,26 121,33 43,06 10,64 19,95 3,34 15,66 7,37 6,22 11,8 56,21
YLV-20 12,3 67,92 80,33 49,68 1,7 3,06 138,33 135,32 11,72 22,02 5,17 10,05 7,13 6,79 21,93 38,42
YLV-21 12,97 62,59 72,33 33,1 2,64 3,23 143,00 132,86 13,55 20,05 4,97 12,28 7,41 6,26 30,51 45,41
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ER-1 12,97 58,59 68,67 10,17 4,46 51 115,67 37,42 11 18,05 3,17 14,06 6,47 5,82 12,48 43,18
ER-3 12,3 59,25 67,67 15,54 4,76 5,13 119,33 45,16 11,37 14,92 3,63 12,93 6,75 5,34 16,15 55,63
ER-4 12,64 54,92 65,33 11,5 4,5 3,7 116,33 31,02 11,67 11,09 3,84 14,78 6,5 5,48 9,25 49,92
ER-5 12,3 54,92 65,00 10,11 3,63 4,36 110,67 40,39 10,8 16,52 3,24 12,91 6,04 5,03 12,83 44,3
Bursa-1 13,64 55,59 66,67 13,74 3,96 4,16 116,33 39,69 11,2 15,32 391 14,42 6,61 5,53 15,52 49,38
Bursa-22 11,3 57,25 68,33 10,5 4,25 3,53 125,67 42,12 10,81 14,79 3,34 13,46 6,55 5,55 12,2 46,52
Dermasyon 11,3 62,59 73,33 15,07 2,96 3,4 144,33 87,26 11,24 16,35 3,82 11,99 7,15 4,88 14,35 42,25
Derinkiyu 12,64 62,25 72,00 15,24 3,77 3,13 141,00 80,82 12,08 24,89 2,97 16,27 8,68 5,24 29,69 67,13
Civril-bolu 12,64 63,59 73,00 25,92 2,86 3,23 136,67 128,86 11,07 14,99 4,04 10,08 7,32 7 17,77 59,9
Bolu-Goynuik 11,97 56,59 76,67 82,49 2,86 4,13 164,33 168,56 11,42 7,53 2,17 21,43 13,39 7,52 13,43 148,25
Moralaca 12,97 57,25 77,67 94,74 2,09 3,96 165,67 158,86 11,82 9,54 2,22 22,93 13,32 8,4 13,58 158,36
Akman 10,81 63,58 72,21 13,53 4,29 3,86 125,04 50,97 8,94 19,39 3,88 9,57 6,62 4,82 13,34 34,97
Goynuk 10,96 58,38 67,29 13,45 4,65 4,25 131,50 43,34 10,55 17,01 2,72 13,63 6,4 5,78 14,24 44,96
Ksracesehir 9,89 60,5 72,00 12,77 4,05 3,36 123,33 68,68 10,32 23,18 4,76 7,41 5,32 4,91 19,32 36,22
Onceler 9,26 61,2 68,23 12,45 4,68 3,12 119,21 39,23 11,25 16,78 2,89 12,56 6,7 5,59 14,29 48,29
Goksun 10,85 63,6 71,65 13,86 3,89 2,89 126,58 101,69 14,29 21,65 4,57 10,02 511 4,77 18,74 26,89
Akdag 10,26 62,3 67,29 12,76 4,56 4,23 122,65 42,98 9,89 18,26 2,43 9,32 6,26 6,01 12,69 52,07

CG: Cikis giin, CGS: Cigeklenme giin sayis1, BGS: Bakla baglama giin sayis1, IBY: Ilk bakla yiiksekligi, ADS: Ana dal sayis1, YDS:Yan dal
sayisi, OS: Olgunlasma siiresi, BB: Bitki boyu, BU: Bakla uzunlugu, BBS: Bitkide bakla sayisi, BTS: Baklada tohum sayisi, TB:

Tohum boyu, TE: Tohum eni, TY: Tohum yiiksekligi, TV: Tane verimi, 100TA: 100 tane agirligi; g
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Cizelge 4.4. Tiirk fasulye gen kaynaklariin bazi tarimsal 6zelliklerine ait

maksimum, minimum ve standart sapma degerleri

Ozellikler Minimum Maksimum Ortalama Std, sapma
Cikis giin sayis1 9,600 14,700 12,523 1,079
Cigeklenme giin sayisi 51,200 75,180 60,766 4,378
Bakla baglama giin
sayisi 62,000 95,333 76,595 7,529
Ik bakla yiiksekligi 6,360 94,740 23,853 15,083
Ana dal sayist 1,580 8,190 3,547 0,920
Yan dal sayist 0,680 5,440 2,879 1,012
Olgunlasma stiresi 98,667 165,667 133,398 15,044
Bitki boyu 21,000 168,750 100,774 43,814
Bakla yiiksekligi 8,280 19,680 11,448 1,946
Bitkide bakla sayis1 7,010 42,690 19,443 6,867
Baklada tohum sayis1 1,740 8,240 3,868 1,021
Tohum boyu 7,410 22,930 12,646 2,142
Tohum eni 5,320 14,030 7,215 1,327
Tohum yiiksekligi 4,020 10,870 5,797 0,956
Tane verimi 5,880 59,240 22,155 9,946
100 tane agirlig 24,970 158,360 44,604 17,382

Histogram (Bolu 2016) Histogram (Bolu 2017) Histogram (Bolu 2018)
gii : ol glz
i el i

1 13 15
BIEMG

B3EMG

20 30

Histogram (Sivas 2017)

BO

Frequency
@
S

40 +

20 +

SIEMG

Histogram (Sivas 2018)

18
S2EMG

Sekil 4.1. Cikis siiresi i¢in frekans dagilimi

58




Histogram (Bolu 2016) Histogram (Bolu 2017) Histogram (Bolu 2018)
04 03 045
035 e 0.4
g o3 z z 035
.g 02 E 015 E e
g H g 92
g 015 £ o1 % o1s
& o1 & € o,
005 048 005
0 0 0
50 60 70 0 a0 s0 60 70 20 a0 20
DFB1 DFB2
Histogram (Sivas 2017) Histogram (Sivas 2018)
03 03
025 02s +
[ [y
§ 02 § 02
5 015 .g 015
s s
% o1 5 o1
& &
005 005
0 0
50 60 70 80 50 60 70 80
DFS1 DFS2
Sekil 4.2. Cigceklenme giin say1s1 i¢in frekans dagilimi
Histogram (Bolu 2016) Histogram (Bolu 2017) Histogram (Bolu 2018)
03s 025 04
03 4 1 035 4
Euzs g o 1 g 0x
E- 60 §-u.15 g0
& & ' E 02
$ 015 - é' 01 g i
L = k3
2 2 aie & 01
005 - 005
0 o L 0
S0 6 70 B0 9 100 50 70 90 110
days to podsB1 days to podsB2
Histogram (Sivas 2017) Histogram (Sivas 2018)
03s 03s
03 - 03
E 0.25 A g 025
E 02 E’ 02
&
$ 0as 4 S o1s
< 011 3 01
« [
005 0.0s
0 " 0
60 70 80 90 100 110 %0 100 110 120 130 140
days to podsS1 days to podsS2

Sekil 4.3. Tlk bakla yiiksekligi i¢in frekans dagilimi




MB1

Histogram (Bolu 2016) Histogram (Bolu 2017) Histogram (Bolu 2018)
=0 &0 70
5 s0
[ g 3
£ g a g
ia 30
Ex . B>
12 10 10
o o o+
o 2 4 (3] B 10 o 5 10 o 2 4 & a
PBE1 PBBR2 PEB3
Histogram (Sivas 2017) Histogram (Sivas 2018)
60 8o
70
50
= &0
o 40 5
§ g
= 30 = 40
Ij!.- zo L;E 30
z0
10 10
o o
o 2z 4 (3 2 a 4 5
PBS1 PB52
. . <
Sekil 4.4. Ana dal sayisi1 i¢in frekans dagilimi
Histogram (Bolu 2016) Histogram (Bolu 2017) Histogram (Bolu 2018)
T so z =
.E- 30 E N g o
20 - =
10 o 10
sBB1 SBB2 5BB3
Histogram (Sivas 2017) Histogram (Sivas 2018)
=3 20 & so
g = £ s
20 zo
1o 10
SBS1 SBS2
. . <
Sekil 4.5. Yan dal sayis1 i¢in frekans dagilimi
Histogram (Bolu 2016) Histogram (Bolu 2017) Histogram (Bolu 2018)
@
w0 ]
=i
£ z z.
B 4 4
[
[

Frequency

Histogram (Sivas 2017)

Frequency

Ms1

Histogram (Sivas 2018)

Sekil 4.6. Olgunlagma siiresi i¢in frekans dagilimi

60




Histogram (Bolu 2016)

phB1

Histogram (Bolu 2017)

Histogram (Bolu 2018)

Frequency
w s ow
g & &
|+—v—v—r

Frequency

Histogram (Sivas 2017)

Frequency
9
0
Ay

Histogram (Sivas 2018)

Frequency

Sekil 4.7. Bitki boyu i¢in frekans dagilimi

Histogram (Bolu 2016)

80 +
70
z 60
§ so+
3
geor
“ 30
20
10
o+
0 s 10 1s 20 2

podLB1

s

Histogram (Bolu 2017)

Histogram (Bolu 2018)

Histogram (Sivas 2017)

70
60 -
50 4
30 +
20
10
P
0 5 10 15 2
podLS1

Frequency
&

0

Histogram (Sivas 2018)

Sekil 4.8. Bakla uzunlugu i¢in frekans dagilimi

Histogram (Bolu 2016)

PdsPPtB1

Histogram (Bolu 2017)

Frequency

Histogram (Bolu 2018)

20 40 60

Histogram (Sivas 2017)

PdsPPtS1

PdsPPtS2

Sekil 4.9. Bitkide bakla sayis1 i¢in frekans dagilimi

61



Histogram {Bolu 2016)

Histogram (Bolu 2017)

Histogram (Bolu 2018)

z - o <0
E 2s g 20 g
2 g g =0
g 0 g1 g
[ & = 2o
10
. 5 10
o o 1
o 2 4 & a o 2 4 ‘e 2 a 5
SdpPDBE1L SdpPDB2 SdpPDB3
Histogram (Sivas 2017) Histogram (Sivas 2018)
so 50
as
a0 s0
35
g =0 g
g g .
£ £
1= 20
10 0
s
o o
o 1 2 3 a s & 7 &
SdpPDS2
. . e -
Sekil 4.10. Baklada tane sayisi i¢in frekans dagilimi
Histogram (Bolu 2016) Histogram (Bolu 2017) Histogram (Bolu 2018)
50 100 80
80 S0 70
70 20 o
. ” 0
60
% so % o
20
& X80
30 25
= 20
10 10
o 0
o s 10 15 20 25 o s 10 15 20 25 30
seedlB1 seedLB2
Histogram (sivas 2017) Histogram (sivas 2018)
%0 70
AL l 60
70 i
60 =0
§ =0 %
H H
g I g 30
= <
30 T >0
20 [
& 10 -
) o
o s 10 15 20 25 o s
seedlLS1
. . e -
Sekil 4.11. Tohum boyu i¢in frekans dagilim1
Histogram (Bolu 2016) Histogram (Bolu 2017) Histogram (Bolu 2018)
90 I
80
70 [
60 -
E % 50 -
Z g 20
g £
201
0]
ol
4 6 8 10 12 14 16
seedwdB2
Histogram (Sivas 2017) Histogram (Sivas 2018)
g
§
H
g

Sekil 4.12. Tohum eni i¢in frekans dagilimi

62




Frequency

Histogram (Bolu 2016)

Histogram (Bolu 2017)

Histogram (Bolu 2018)

Frequency

seedhtB1

Frequency

Histogram (Sivas 2017)

Histogram (Sivas 2018)

®
o

Frequency
W ow oW B oW op N
o 8 0 © ¢ o 0 ©
Fv—o—ﬁ
Frequency

W

N
"

seedhts1

seedhts2

Sekil 4.13. Tohum yiiksekligi igin frekans dagilimi

Histogram (Bolu 2016)

Histogram (Bolu 2017)

Histogram (Bolu 2018)

Frequency
cnEhEhEnd &l
Frequency

Frequency

o

as
an
as
s
25
20
15
10
s
o

o 200 a0 s0 &

o 20 P 50 o 20 40 50
yields1 yieldBz yieldss
Histogram (Sivas 2017) Histogram (Sivas 2018)
5o
50
an
E E
£ E
10
o
a0 10 30 so 70 a0 100
yields1

Sekil 4.14. Tane verimi i¢in frekans dagilim1

100
20
a0
70
&0
50
40
30
20
10
o

Frequency

Histogram (100swB1)

Histogram (100swB2)

Histogram (100swB3)

140
120
100
&0

&0

40

z0

o

a s 100 150 200

Frequency

100swB1

50 100 150 o0 250 300

100swB2

Frequency
2

120
100
a0
40
20
o

a 50 1m0 150 200

100swBS

Frequency

Histogram (100swS1)

80

70
60
50
a0
E1Y
20
10

o

20 30 ao L1 50 70 80 an 100

100sws1

Frequency

Histogram (100swS2)

o 20 a0 &0 a0 100 120

1005ws2

Sekil 4.15. 100 tane agirlig1 icin frekans dagilimi

63




4.2.Farkh TarmmsalOzellikler Arasindaki Korelasyon Katsayilar1 ve
Degiskenlik Analizi

Korelasyon katsayilari i¢in olusturulan matris incelendiginde, ¢igeklenme giin
sayisi ile bakla baglama giin sayisi, ilk bakla yiiksekligi, bitki boyu, olgunlasma siiresi,
bakla uzunlugu, baklada tohum sayis1 ve bitki basina tane verimi arasinda anlamli ve
pozitif korelasyon oldugu saptanmistir (Cizelge 4.5). Ciceklenme giin sayisi ile ¢ikis
giin sayisi, ana dal sayisi, yan dal sayisi, tohum uzunlugu ve 100 tane agirlig1 arasinda
negatif bir korelasyonu belirlenmistir. Olgunlagma giin say1si, ¢iceklenme giin sayisi,
bakla baglama giin sayisi, ilk bakla yiiksekligi, bitki boyu, bitkide bakla say1si, tohum
eni, tohum yiiksekligi, tane verimi ve 100 tane agirlig1 ile anlamli ve pozitif bir iligki
saptanirken, ¢ikis giin sayisi, ana dal sayis1 ve tohum uzunlugu arasinda negatif bir
iligki saptanmistir. 100 tane agirlifi, tohum yiiksekligi ve tohum eni ile oldukca
anlamli ve pozitif bir korelasyonu gostermistir. Bitkinin olgunlasma siiresi ile bitki
boyu arasinda son derece anlamli ve pozitif bir iliski oldugu, bitki boyu arttikc¢a,
olgunlagma igin daha fazla zamana ihtiya¢ olacagi ve Hakkari, Malatya, Tunceli ve
Van illerine ait yerel genotiplerde bu durumun acik¢a goriildiigli ortaya c¢ikmuigtir.
Tohum agirhigt ile farkl 6zellikler arasinda pozitif iliskiler gézlenmis olup, elde edilen
bulgular, fasulye ile ilgili yiiriitilen Onceki c¢alismalarla uyumlu oldugunu
gostermektedir (Krasteva vd., 2008; Blair vd., 2006). Blair vd. (2009), tohum
agirhginin fasulye i¢in onemli ticari deger tasidigini, bu karakter bakimindan ¢ok
kiiclik tane yapisina sahip olan c¢esitlerin hem satict hem de tiiketici topluluklar

tarafindan kabul gérmeyecegini ileri siirmiistiir.

Incelenen tiim ozellikler arasindaki varyasyonun seviyesini hesaplamak icin
elde edilen verilere temel bilesen analizi (PCA) uygulanmistir. Korelasyon matrisine
dayanan PCA kullanarak, 6zdegerler, bilesenlerin yiizdesi Ve ilk bes bilesen tarafindan
aciklanan kiimiilatif varyasyonlar hesaplanmistir (Cizelge 4.6). ilk bes ana bilesenin
toplam varyasyonun % 73,80’ini olusturdugu saptanmistir. PC1 toplam varyasyonun
% 30,88'ini olusturmus; bitki boyu, olgunlagma siiresi ve ilk bakla yiiksekligi en
yiiksek pozitif 6zdegerleri yansitmistir. PC2, % 20,71 varyasyon goOstermis ve
¢ogunlukla 100 tane agirligi, tohum eni ve tohum yiiksekligi ile karakterize edilmistir.
Diger taraftan, % 9,22°lik varyasyon PC3 ile agiklanmis ve bakla uzunlugu bu faktorii
en ¢ok karakterize eden 6zellik olmustur. PC4 ve PC5 degisimin toplamda sirasiyla
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%7,08 ve %15,89'unu olusturmustur. PCA genel olarak evrimsel egilimleri ve cesitli
bilesenlerin goreceli katilimini anlamak amaciyla cesitli popiilasyonlar arasindaki
ayrisma derecesini ve desenini dlgmek i¢in kullanilmaktadir (Sharma vd., 2009). 11k 3
temel bilesenden (PC'ler) elde edilen analitik sonuglar, bitki boyu, bitki agirligi, 100
tane agirligi ve bakla uzunlugunun, bu c¢alismada degerlendirilen fasulye
poplilasyonlarini1 karakterize etmek icin en etkili sekilde kullanilan ana 6zellikler
oldugunu gostermektedir. Bu nedenle, fasulye genotiplerinin karakterizasyonu ve
seleksiyonu i¢in, bu 0Ozelliklerin tlizerinde daha fazla durulmasi olduk¢a Gnem
tagimaktadir. Fasulye c¢esitliligi iizerine katki saglayan en 6nemli 6zelliklerin basinda
bitki boyu, olgunlagma siiresi, bitki basina tane verimi, 100 tane agirligi ve bakla
uzunlugu oldugunu gosteren bu bulgularin, daha 6nceki ¢alismalarla uyumlu oldugu

goriilmektedir (Ceolin vd., 2007; Mishra vd., 2010).

Ilk iki PC kullamlarak yapilan, genotiplerin ve 6zelliklerin iliskisini gdsteren
biplot analizi (GT Biplot) toplam varyasyonunun % 51,59'unu agiklamistir (Sekil
4.16). Biplot analizi, fasulye genotiplerini ¢ali fasulyesi (scarlet runner bean) ve
fasulye (common bean) olarak ikiye ayirmistir. Bitki boyu, verim, biiylime sekli ve
olgunlasma giin sayisi, fasulye genotiplerinin karakterizasyonunda onemli rol
oynamistir. GT Biplot, 6zellikleri ile ilgilenilen popiilasyonlardaki ¢esitliligi daha iyi
karakterize etmek igin, kullanilabilecek Ozellikler arasindaki genetik iliskilerin
arastirilmasina yardimer olmakta ve cesitli 1slah caligmalarina destek saglamaktadir.
(Oliveira vd., 2018). Bu calismada, GT biplot analizi, ¢ali fasulyeleri tiplerini tiim
genotipler arasindan net olarak ayirt etmistir (Sekil 4.1). Biplot analizi, ¢alisilan tim
materyalleri bitki boyu, biiyiime sekli ve 100 tane agirligina gore; A: Fasulye (common
bean), B: Cal1 fasulyesi (scarlet runner bean) olarak iki gruba ayirmistir (Sekil 4.3).
Fasulye genotipleri A1 ve A2 olmak iizere iki alt gruba ayrilmistir. A1 grubu, ¢ikis
giin sayisini, ana dal sayisini ve yan dal sayisini kapsarken, diger 6zellikleri A2 grubu
kapsamaktadir. A2 grubunun olugmasinda 100 tane agirlig1 ve bitki boyu o6zellikleri
belirleyici olmus, yerel genotiplerin ¢esitli 6zellikler ile pozitif bir iliski igerisinde
oldugu tespit edilmistir. Calismada kontrol olarak kullanilan ticari ¢esitler, biiylime
sekilleri ve kiigiik tohum sekilleri ile Al grubunda kiimelenmistir. Cal1 fasulyesi, bitki
boylarinin ¢ok yiiksek olmasi ve tohum agirliklarinin fasulyeden (common bean)
neredeyse 2-3 kati biiyiik olmasindan dolayr yerel genotiplerden ayri olarak
gruplandirilmistir. Nadeem vd. (2018b)’nin yaptiklart ¢alismada g¢ali fasulyesinin,
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fasulyeden daha yiiksek bitki boyuna ve 2-3 kat1 daha fazla 100 tane agirli§ina sahip

oldugunu bildirmislerdir. Bu sonuglar daha 6nceki sonuglari destekler niteliktedir.
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Cizelge 4.5. Tiirk fasulye gen kaynaklariin morfolojik 6zellikler arasi iligkileri

CG CGS IBY BGS ADS YDS BB (O] BBS BU BTS B TE TY TV 100TA
Ozellikler
CG 1 -0,151 -0,234™ -0,027 0,050 0,064 -0,183 -0,146 -0,010 -0,184 -0,205™ 0,098 0,115 0,109 -0,106 0,048
CGS 1 0,525™ 0,536™ -0,423" -0,257" 0,575 0,610™ | 0,432 0,166 0,388™ | -0,221™ | 0,018 0,002 0,400™ | -0,156
BGS 1 0,319 -0,206™ -0,364™ 0,404™ 0,450 0,098 0,157 0,284™ -0,147 0,035 -0,102 0,311 | -0,029
iBY 1 -0,524™ -0,224™ 0,661 0,680 | 0,299 0,030 0,256™ 0,109 0,521 | 0,354™ 0,367 | 0,354™
ADS 1 0,491 -0,473™ | -0,569™ | -0,147 -0,137 -0,337" 0,159 0,2-21** -0,183 -0,325™ | 0,007
YDS 1 -0,358™ | -0,635™ | -0,075 -0,285™ -0,241™ | 0,220™ | -0,106 0,000 -0,389™ | 0,079
0s 1 0,752 | 0,188™ 0,203 0,182 -0,025 | 0,462™ | 0,207 0,463 | 0,244
BB 1 0,276™ 0,354™ 0,409 -0,113 | 0,362 | 0,103 0,581 0,081
BU 1 -0,219™ 0,123 0,309 0,050 -0,057 0,138 0,090
BBS 1 0,308™ | -0,340™ | -0,076 | -0,188™ | 0,610 0,2&1”
BTS 1 -0,494™ | -0,168 -0,129 0,476™ 0,3-98**
B 1 0,517 | 0,233" -0,132 0,730
TE 1 0,625™ 0,275™ | 0,776™
TY 1 0,111 0,466
TV 1 0,034
100TA 1

CG: Cikis giin, CGS: Cigeklenme giin sayisi, BGS: Bakla baglama giin sayis1, IBY: Ilk bakla yiiksekligi, ADS: Ana dal sayisi,
YDS:Yan dal sayisi, OS: Olgunlagsma siiresi, BB: Bitki boyu, BU: Bakla uzunlugu, BBS: Bitkide bakla sayisi, BTS:
Baklada tohum sayisi, TB: Tohum boyu, TE: Tohum eni, TY: Tohum yiiksekligi, TV: Tane verimi, 100TA: 100 tane

agirhg; g
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Cizelge 4.6. Tiirk fasulye gene kaynaklariin tarimsal 6zellikleri i¢in temel

bilesen analiz sonuglari

Ozellikler PC1 PC2 PC3 PC4 PC5

Cikis giin sayist -0,206 0,223 -0,051 -0,660 0,449
Cigeklenme giin sayisi 0,731 -0,178 0,426 -0,023 -0,037
Bakla baglama giin sayis1 0,564 -0,184 0,192 0,309 -0,283
[lk bakla yiiksekligi 0,758 0,365 0,134 -0,142 -0,092
Ana dal sayis1 -0,674 0,004 0,021 0,421 0,145
Yan dal sayis1 -0,577 0,179 0,184 0,140 0,000
Olgunlagma siiresi 0,810 0,200 0,002 0,086 -0,156
Bitki boyu 0,905 0,011 -0,001 0,000 0,051
Bakla yiiksekligi 0,302 0,167 0,752 0,024 0,426
Bitkide bakla sayis1 0,380 -0,438 -0,558 0,303 0,337
Baklada tohum sayis1 0,507 -0,525 0,021 -0,125 0,082
Tohum boyu -0,152 0,801 0,192 0,300 0,248
Tohum eni 0,388 0,811 -0,278 0,017 0,013
Tohum yiiksekligi 0,191 0,627 -0,294 -0,296 -0,234
Tane verimi 0,705 -0,115 -0,332 0,172 0,430

100 tane agirligt 0,100 0,890 -0,113 0,249 0,012
Ozdeger 4,941 3,314 1,476 1,134 0,944
Degiskenlik(%) 30,883 20,710 9,224 7,086 5,898
Kimiilatif % 30,883 51,593 60,817 67,903 73,80

Biplot for Agronomic traits (PC1 and PC2: 51.59 %)
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Sekil 4. 16. Agronomik 6zellikler bakimindan biplot analizi
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43.Tiirk Fasulye Genotiplerinde Dartseq ve SNP Markorleri

Kullanilarak Genetik Cesitlilik ve Popiilasyon Yapisinin Belirlenmesi

Tiirk fasulye gen kaynaklarinin tiim genom DArTseq profili 15,608 DArTseq
markorii kullanilarak belirlenmistir. Sekans sirketi, referans genoma gore 11 fasulye
kromozomu iizerinde 11,839 DArTseq markdriiniin pozisyonlarini belirlemistir. Bu
11,839 DArTseq markorii, fasulyenin tiim kromozomlarinda dagilimini
gostermektedir (Cizelge 4.7). Kromozom basina ortalama 1,076,27 markor saptanmas;
maksimum markor sayist kromozom 2'de 1.354 olarak bulunmustur. Bu sonuglar,
onceki ¢alismalar tarafindan desteklenmektedir (Nemli vd. 2017; Valdisser vd. 2017;
Valdisser vd. 2016). Mukeshimana vd. (2014) fasulyede kromozom 2'de daha fazla,

kromozom 6'da ise daha az DArTseq markorii bulundugunu bildirmistir.

Cizelge 4.7. Fasulyenin farkli koromozomlarinda DArTseq markdrlerinin

dagilimi
Kromozom Kromozom Kromozom bazinda DArTseq

biytkligi DArTseq markdor sayist | marker/Mbp

(Kbp)”
1 52183,50 1021 19,56
2 49033,70 1354 27,61
3 52218,60 1284 24,58
4 45793,20 920 20,09
5 40237,50 988 24,55
6 31973,20 854 26,70
7 51698,40 1023 19,78
8 59634,60 1314 22,03
9 37399,60 949 25,37
10 43213,20 948 21,93
11 50203,60 1184 23,58
Scaffolds - 74 -
Toplam 513589,10 11913 23,25

*Schumutz vd. (2014) tarafindan yayinlanan referans genoma goére kromozom

biiyiikliigi

188 fasulye genotipinin popiilasyon yapisi ve genetik ¢esitliliginin
degerlendirilmesi icin tretilen 14,290 SNP markori kullanilmistir. 14,290 SNP
markdriinden 12,950 SNP markorii fasulyenin 11 kromozomunda dagilmis ve
kromozom basina ortalama 1170,09 SNP markorii yer almistir (Cizelge 4.8). Tim
kromozomlar {izerinde SNP markoérlerinin / Mbp'nin ortalama dagilimi 25,41,
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kromozom 6'da maksimum (34,12) ve kromozom 4'te ise minimum (20,54)
bulunmustur. Calismamizda elde edilen bulgular 6nceki calismalarda elde edilen
bulgularla kiyaslandiginda baz1 farkliliklar gostermektedir. Song vd. (2015)
maksimum SNP markdoriiniin kromozom 11°de mevcut oldugunu ve Schroder vd.
(2016) ise kromozom 8 iizerinde maksimum SNP markoriiniin buldugunu

bildirmislerdir.

Cizelge 4.8. Fasulye’nin farkli kromozomlarinda SNP markdrlerinin dagilimi

Kromozom Kromozom Kromozom bazinda  SNP SNP
biiyiikligi (Kbp)* markdr sayist marker/Mbp

1 52183,50 1171 22,44
2 49033,70 1521 31,01
3 52218,60 1355 25,94
4 45793,20 941 20,54
5 40237,50 1017 25,27
6 31973,20 1091 34,12
7 51698,40 1142 22,08
8 59634,60 1375 23,05
9 37399,60 1053 28,15
10 43213,20 947 21,91
11 50203,60 1258 25,05
Scaffolds - 79 -
Ortalama 513589,10 1170,09 25,41

*Schumutz vd. (2014) tarafindan yayinlanan referans genoma gore kromozom

buyukligii

Hem DArTseq hem de SNP markor verileri kullanarak Euclidean genetik
uzaklik degerleri R istatistik programi kullanarak hesaplanmistir. Fasulyede “Andean
ve Mesoamerikan” olmak iizere iki gen havuzu bulunmaktadir. Tiirkiye’deki fasulye
gen kaynaklarinin hangi orijine ait oldugunu anlamak i¢in hem DArTseq hem de SNP
markdr kullanarak hesaplanan Euclidean genetik uzaklik degerlerine gore UPGMA
soyagaclart olusturulmustur. DArTseq ve SNP markor sistemleri kullanarak
olusturulan soyagaclar sirasiyla Sekil 4.17 ve Sekil 4.18 verilmistir. Her iki markor
sistemi fasulye gen havuzunu iki ana grubuna (A ve B) ayirmistir. Andean gen
havuzuna ait fasulye genotipleri bir araya gelirken (Grup A), Mesoamerikan gen
havuzuna ait genotipler grup B altinda toplanmistir. Her iki markor sistemi Tiirk

fasulye gen kaynaklarin1 100 tane agirligi, biiyiime sekline ve toplandigi bolgeye
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gore basarili bir sekilde gruplandirmistir. Singh vd. (1991),100 tane agirlig1 40g’ dan
fazla olan fasulye genotiplerin Andean gen havuzuna girdigini, 100 tane agirligi 40g’
dan az olan fasulye genotiplerinin ise Mesoamerican gen havuzuna girdigini
belirlemisglerdir. DArTseq ve SNP markorleri fasulye genotiplerini hem gen
havuzuna gore, hem biiylime sekline gore hem de bolgelere gore yiiksek basariyla
gruplandirma yapmiglardir. DArTseq markor sistemi, incelenen genotiplerin
%356,91’inin Andean gen havuzuna ve %29,78’inin ise mesoamerikan gen havuzuna
ait oldugunu belirlemistir. SNP markdr sistemi ise, incelenen genotiplerin
%53,19’unun Andean ve %?28,72’inin Mezoamerikan gen havuzunda yer aldigini
gostermistir. Her iki markor sistemi asagi yukari benzer sonuglari ortaya koymustur.
Durumun daha iyi anlasilabilmesi i¢in temel bilesen analizi de (PCoA) yapilmstir.
flk iki temel bilesen toplam varyasyonun DArTseq markér sistemine gore %83 PCoA
ve SNP markor sistemine gore % 81 sagladigimi gostermistir. PCoA analizinde
gruplandirma, UPGMA agacindaki gruplandirmay: yansitmistir (Sekil 4.19 ve Sekil
4.20). Structure analizi DArTseq markorlerini kullanarak gen kaynaklarini; A, B ve
siiflandirilmamis populasyon seklinde adlandirarak 3 populasyona aymrmistir (Sekil
4.21). Bitki boyu ve 100 tohum agirhig1 6zelliklerinde A popiilasyonu Andean gen
havuzuna, B popiilasyonu ise Mezoamerikan gen havuzuna aittir. Cal1 fasulyesi ise
her iki gen havuzundan da bulunmayip kendi kiimesini olusturmaktadir. Structure
analizi SNP markorlerini kullanilarak gen kaynaklarini bitki boyu ve 100 tohum
agirhgr oOzelliklerinde A ve B olmak iizere 2 popiilasyona ayirmistir. SNP
markorlerinde A poiilasyonu (kirmizi) Meso-Amerikan gen havuzuna, B

popiilasyonu (yesil) ise Andean havuzuna (Sekil 4.22) aittir.

4.3.1. Andean-Mesoamerikan Gen Havuzlari Arasinda Hibridizasyon

Her iki markdr sisteminde Andean gen havuzuna ait bazi genotipler,
mesoamerikan gen havuzunda yer alirken, bazi mesoamerikan genotipleri de Andean
gen havuzunda yer almislardir. DArTseq markor sistemine gore gruplandirmaya
bakildiginda %14.36 oraninda gen havuzlar1 arasinda hibridizasyonu ortaya ¢ikmistir.
Ornek olarak MS-46, HK-7, HK-43, BT-97, HK-44, VN-36, HK-39, BN-36, VN-68,
BLACK-4, Nigde-Derinkuyu, Nigde dermasonu, VN-42, VN-65, VN-25 gibi baz1
genotiplerin 100 tane agirliklarinin 40g’dan fazla olmasi nedeniyle Andean grubunda

yer almasi gerekirken, Mezoamerikan grubunda yer almiglardir. Diger taraftan, 100
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tane agirligr 40g’dan az olan ML-14, ML,59, ML-18, HK-38, VN-11, ML-3, BT-
103,MS-48,TN-1, BT-105, BT-117 ve BLACK-1 genotipleri Mezoamerikan grubu
yerine Andean gen havuzunda yer almislardir. Bu durum iki gen havuzu arasinda gen
akist oldugunun gostergesidir.SNP  markoér sistemine gore gruplandirmaya
bakildiginda ise gen havuzlar1 arasindaki gen akisi miktarinin (%18.08) DArTseq
markdr sisteme gore biraz daha yliksek saptandigi goriilmektedir. “ML-14, ML-13,
BLE-17, EL-34, ML-59,BT-35,BT-105, EL-27, BN-1, EL-7, EL-9, BLE-3, MS-18,
HK-38, MS-48, HK-51, MS$S-34 gibi bazi Mezoamerikan genotipler” Andean
grubunda yer alirken, MS$-46, HK-43, MS-7, MS-28, Goksun, BLE-4, HK-44, MS-
15, VN-68, BN- 36, Nigde-Dermason, BT-97,VN-36, VN-42, BN-16, VN-25, VN-
27, VN-65” gibi baz1 Andean genotipler Mezoamerikan grubunda yer almiglardir. Bu
sonuglar, Tirkiye’deki fasulye gen kaynaklarinin her iki gen havuzu arasinda
hibridizasyona ugradigim1 gostermektedir. Tiirkiye’de fasulye gen havuzlan
arasindaki gen akisinin diger Avrupa iilkelerindekine gore daha az oldugu saptanmis
olup, bu durum Tiirkiye fasulye gen kaynaklarmnin orijinal formunda oldugunu ortaya

koymaktadir.

DArTseq markor sistemi ile yapilan genetik ¢esitlik analizi sonuglari,
Mesoamerikan gen havuzunda genetik cesitiiligin Andean gen havuzuna gore daha
yuksek oldugunu gosteririken, SNP markor sistemi sonuglart durumun tersini
yansitmugtir. Proje kapsaminda incelenen Tiirkiye’deki fasulye gen kaynaklart ile ilgili

genetik cesitlik parametereleri asagdaki Cizelge 4.9’de verilmistir.

Cizelge 4.9. Tiirk Andean ve Mesoamerikan gen havuzundaki genetik
cesitlilikle ilgili parametreleri

Populasyon Hs Ht Fst Ortalama Maksimum ve minimum
genetik genetik mesafe
mesafe

DArTseq_Meso 0,22 0,24 0,05 51,40 16,97 - 82,32

SNP Meso 0,17 0,18 0,07 54,33 31,37 - 104,89

DArTseq_Andean 0,17 0,19 0,11 44,62 7,01 - 88,09
SNP_Andean 0,19 0,21 0,09 58,24 12,65 - 138,60
DArTseq tim 0,18 0,19 0,06 72,59 10,63-106,035

populasyonlari

SNP tiim 0,31 0,37 0,09 79,58 12,25 - 145,40
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populasyonlar

* Hs: Beklenen heterozigotluk (popiilasyon igin genetik cesitlilik), Ht: Toplam genetik
cesitlilik, Fst genetik farkliligin 6l¢iisii.
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gore Tiirk fasulye gen kaynaklarinin genetik cesitliligi
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Second dimension (7%)
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Sekil 4.19. DArTseq Markor sistemine gore temel birlesen analizi (PCoA)
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Sekil 4.21. DArTseq markorleri kullanilarak olusturulan fasulye gen
kaynaklarindaki popiilasyon yapist

Sekil 4.22. SNP markoérleri kullanilarak olusturulan fasulye gen

kaynaklarindaki popiilasyon yapisi
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4.4. DArTseq Markérleri Kullamlarak Fenotip iliskili Haritalama ve
Baglanti (Linkage) Dengesizligi

Calismada fenotip ile iligkili markorleri belirleyebilmek icin, DArTseq
dizileme markorleri kullanilmistir. Fenotip iligkisini ortaya koyabilmek igin
agirlastirilmis karma dogrusal model (Weighted Mixed Linear Model, WMLM)
yaklasiminda agirliklama metodu kullanilmistir. Modelde populasyonun aile yapisini
dogrulamak i¢in populasyona aidiyet katsayisi olan Q ve akrabalik katsayis1 K degeri
birlikte (yani Q+K modeli) uygulanmis ve analizler Tassel v 5.2.50. istatisitik
pogrami kullanilarak gerceklestirilmistir. Ozellik-markor iliskisini
degerlendirebilmek icin hesaplanan diizeltilmis ortalamalara ait veriler bes ayri
cevrede 2 yil boyunca yiiriitiilen denemelerden elde edilmistir. Diizeltilmis ortlamalar
fenotipik veri olarak degerlendirilmistir. Fenotip ile iligkili markorleri belirlemede
kullanmak i¢in, toplamda 10865 DArTseq dizileme markorii segilmistir. Her 6zellige
ait ve 6nemli oldugu belirlenen markoriin hangi kromozom {tizerinde lokalize oldugu
Manhatan grafigi kullanilarak gdsterilmistir. Her grafik Tassel programinda p
degerinin  -logl0  ‘nu  kullanilarak kromozom {izerindeki lokalizasyonu
olusturulmustur. Baglant1 dengesizligi (Linkage disequilibrium, LD) hesaplanarak

heat map haritalar1 gelistirilmistir (Sekil 4.23).

Calismada, toplam markoriin %72.71 (7900)’si fasulye genomu iizerinde
haritalanmis ve %27.28 (2965)’1 yeni markor olarak bulunmustur. Her kromozomda
haritalanmis markor saysi 931 (kromozom 2) ile 591 arasinda (kromozom 6) degisim
gostermistir (Cizelge 4.9. Tim niikleer genom igerisinde markorler arasindaki
uzaklik 13,15 Mbp (kromozom 7) ile 18,99 Mbp (kromozom 3) arasinda degisim
gosterirken, ortalama uzaklik 15,54 Mbp olmustur. Ortalama r? 0,06 olarak bulunmus
ve onemli derecede LD %87,66 olarak gerceklesmistir (Cizelge 4.10). Tiim genomda
LD degeri kromozom 7 de 1.1 Mbs ile kromozom 3 ve 9 da 2,3 Mbs arasinda ve
ortalama LD degeri 1,61 Mbs olarak saptanmistir. LD ve r? degerlerinde dogrusal
olmayan bir egilim gozlemlenmis ve fiziksel haritada uzaklik azalmis (decayed) ve

neredeyse 2,3 Mbs ve r?0.2 olarak bulunmustur (Sekil 4.24).
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Sekil 4.23. Tiirk fasulye gen kaynaklarinda DArTseq markor kullanarak

LD (baglant1 esitsizligi) gdsteren heat map
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Sekil 4.24. Tirk fasulye gen kaynaklarinda genom ¢apinda ortalama LD

(baglanti esitsizligi)
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Cizelge 4.10. Fasulyenin farkli kromozomlarinda DArTseq markor kullanarak
elde edilen baglati 1 dekay ve LD (%)

Kromozom Markor Ortalama r2 LD (%) LD
sayisl mesafe (Mbs) Dekay
(Mb)
1 658 12,61 0,112 80,79 1,7
2 931 18,99 0,066 88,30 2,2
3 863 16,53 0,075 83,35 2,3
4 632 13,80 0,044 90,73 1,15
5 659 16,38 0,056 87,12 1,2
6 591 18,48 0,063 81,06 1,25
7 680 13,15 0,037 92,41 11
8 863 14,47 0,049 86,77 2,1
9 637 17,03 0,047 86,76 2,3
10 599 13,86 0,043 90,79 1,25
11 787 15,68 0,062 96,21 1,2
Scaffold 53 - - - -
Bilinmeyen 2912 - - - -
Ortalama 15,45 0,06 87,66 1,61

45. DArTseq Markérleri Kullamlarak Agronomik Ozellikler I¢in

GWAS

Fasulye bitkisinde, toplamda 16 6zellik tizerinde, markor ve fenotip arasindaki
iliski belirlenmeye ¢alisilmistir. Bu ¢alismada incelenen 6zelliklerden, bitkideki bakla
say1si, bakladaki tane sayist ve tane uzunlugu ile iligkili 6nemli markor bulunamamas,

diger tiim ozelliklerde iligkili O6nemli markdrler bulunmustur (Cizelge 4.11).
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Cizelge 4.11. Tiirk fasulye gen kaynaklarinda bazi tarimsal, kalite, pisme ve

antioksidan 6zellikleri i¢in istatistiki agidan 6nemli diizeyde

iliskili DArTseq markorleri

Ozellik Markor Kromozom Genomdaki p-degeri r2
pozisyonu
Cikas siiresi 8179065 * * 9,77E-05 0,087
8178418 8 52379898 6,35E-05 0,094
[1k ciceklenme siiresi 8210539 1 17687046 1,05E-04 0,093
i1k bakla 3373857 * * 8,01E-05 0,101
baglana siiresi

8214418 11 46685857 3,98E-05 0,101
[lk bakla yiiksekligi 3368546 * * 5,49E-05 0,095
Ana dal sayist 8213452 1 4158924 6,68E-04 0,067
3373387 1 5863585 7,84E-04 0,071
3368511 4 43381002 9,64E-05 0,091

3370619 * * 5,65E-08 0,19
3375564 11 46581607 9,10E-07 0,149
3368749 o3 * 5,23E-06 0,126
Yan dal sayisi 3376207 11 42973740 1,99E-05 0,112
3365486 11 42973688 3,26E-05 0,104
8201614 7 45813102 8,25E-05 0,098
3370911 2 30380002 1,12E-04 0,089
Bitki Boyu 3371415 1 32260357 1,39E-06 0,143
3369025 1 32260428 1,75E-06 0,154
8180418 11 47442978 4,89E-06 0,122
3368505 11 49215288 6,11E-06 0,126
3371485 4 44955889 7,96E-06 0,117
3374958 10 14474672 3,39E-05 0,098
3374404 8 45467819 1,11E-04 0,087
3369395 * * 2,66E-05 0,103
3366451 * * 2,91E-05 0,105

Olgunlasma 8666233 * * 4,24E-06 0,13

siiresi

8205245 8 12851720 2,46E-05 0,108
3374455 * 1185 5,21E-05 0,095
3372230 8 13218341 5,33E-05 0,099
Bakla uzunlugu 8213241 6 16390430 5,87E-05 0,107
Tohum genisligi 3373385 8 54980534 3,26E-04 0,082
Tohum kalinlig: 3370577 * * 1,15E-04 0,088
8175818 * * 1,66E-04 0,085
Bitki verimi 8215545 8 56563358 1,21E-04 0,088
3372052 9 20132762 1,29E-05 0,113
100 tohum agirligt 3367130 3 52018089 4,15E-05 0,103

8214418 11 46685857 5,40E-05 0,1
3375893 1 3824172 8,67E-05 0,093

*Bulundugu kromozom saptanamadi
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4.5.1. Cikis Giin Sayisi

Cikis giin sayisiyla iligkili olarak DArtseq markorleri igerisinde 8179065 adli

markorle (p- degeri 9.77E-05) 6nemli iliski tespit edilmistir. Bu markér fasulye

genomu igerisinde herhangi bir kromozom iizerinde dagilim gostermemistir (Cizelge

11; Sekil 4.25). Ayrica bu markor ¢ikis giin sayisi 6zelligine ait olusan varyasyonunun

% 8.7’sini agiklamaktadir. Bugiine kadar fasulyede cikis giin sayis1 ile ilgkili ne bir

markér ne de QTL bdlgesi tanimlanamamistir. Yapilan calisma ile tanimlanan

markoriin dogrulugu ¢ok yillik veya ¢ok lokasyonlu denemeler ile belirlendikten sonra

markdre dayali 1slahta kullanilmasi daha dogru olacaktir.
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45.2. Ciceklenme Giin Sayisi

Fasiilyede cigeklenme giin sayisiyla iligkili iki ayr1 DArtseq markdri
belirlenmistir. Bunlar 8178418 ve 8210539 numarali markorlerdir. Bu iki markoériin
ciceklenme giin sayisi ile nemli diizeyde iliskisinin oldugu saptanmistir. 8178418 adli
markdr ¢igeklenme giin sayisina ait varyasyonun %9.4’tinii ifade etmekte olup, 8 nolu
kromozom iizerinde ve 52379898 pozisyonda yer almaktadir (Cizelge 4.11; Sekil
4.26). Bununla birlikte, ikinci markor olan 8210539 adli markor 1. kromozomda
17687046 pozisyonunda yer almakta ve bu oOzellige ait varyasyonun % 9.3’nii
aciklamaktadir. Fasulyede vejetasyon siiresini basarili bir sekilde tamamlamanin
anahtar1 olan c¢igceklenme giin sayisinin verim {izerinde c¢ok Onemli bir etkisi
bulunmaktadir (Cockram vd. 2011). Son zamanlarda yapilan ¢alismalardan birinde,
Ates vd. (2018) 1. ve 8. kromozomda ilgkili 6nemli markorler bulmuslardir. Kamfwa
vd. (2015) gigeklenme giin sayisi ile iligkili markdorlerin yine kromozom 1 ve 8
tizerinde bulundugunu bildirmislerdir. Belirtilen bulgular bu ¢aligmada elde ettigimiz

sonuglari destekler niteliktedir
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Sekil 4.26. Fasulyede DArTseq markdrleri kullanarak ¢igeklenme giin

sayisi i¢in olusturulan Manhattan grafigi
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4.5.3. Bakla Baglama Giin Sayisi

Calismada elde edilen veriler, bakla baglama giin sayis ile ilgili sadece bir
markoriin (3373857) onemli bir iliski i¢cinde oldugunu (8.01E-05) gostermistir.
3373857 markoriiniin - yeni bir markdr oldugu bulunmus ve herhangi bir
kromozomdaki pozisyonu heniiz bilinmemektedir. Bu 6zellige ait varyasyonun %
10.1°1ni aciklamaktadir (Cizelge 4.10; Sekil 4.27). Bugiine kadar, bakla baglama giin
sayist ile alakali herhangi bir ¢alisma yapilmamistir. Bu ¢alismada iliskili oldugu
belirlenen 3373857 markori fasulye 1slahinda kullanilabilecektir.
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Sekil 4.27. Fasulyede DArTseq markarleri kullanarak ilk bakla

baglanma giin sayis1 i¢in olusturulan Manhattan grafigi
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45.4. 1k Bakla Yiiksekligi

Ik bakla yiiksekligi fasulyede hasadin mekanize olabilmesi ile alakali 5nemli
bir parametredir. Ylriitiilen calisma sonucunda, bu 6zellik bakimindan iliskili iki
markdr saptanmistir. 8214418 ve 3368546 numarali iki markoriin ilk baklaytiksekligi
ile onemli derecede iligkili oldugu tespit edilmistir. (Cizelge 4.11, Sekil 4.28).
8214418 markoriiniin (p= 3.98E-05) en 6nemli iligkiyi gosterdigi ve varyasyonun
yaklasik 9%10.1’ini agikladigi, 8. kromozom iizerinde yer aldigir belirlenmistir.
Bununla birlikte 3368546 markoriiniin herhangi bir kromozom tizerindeki pozisyonu
bilinmemektedir. Simdiye kadar ilk bakla yiiksekligini irdeleyen ve iligkili markor
bulmaya yonelik herhangi bir calismaya rastlanilmamistir. Bu iki markor de (8214418
ve 3368546) dogrulugu saptandiktan sonra mekanizasyonlu hasada uygun fasulye

1slahinda kullanilabilecektir.
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Sekil 4.28. Fasulyede DArTseq markérleri kullanarak ilk bakla

yiiksekligi i¢in olusturulan Manhattan grafigi
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4.5.5. Ana Dal Sayisi

Ana dal sayisiyla iligkili olarak 6 adet DArtseq markoriiniin 6nemli iligkili
oldugu tespit edilmistir. Bu markdérlerden 4 adedinin fasulye genomu igerisinde 4 ve
11 nolu kromozomlarda yer aldig1 saptanmus, iki adedinin ise kromozom lokasyonu
belirlenememistir (Cizelge 4.11; Sekil 4.29). 8213452 ve 3373387 nolu markdrler 1.
kromozom {izerinde sirasiyla 4158924 ve 5863585 pozisyonunda yer almaktadir.
Bununla birlikte, 3368511 adli markor 4. kromozomda 43381002 pozisyonunda yer
almistir. 11. kromozomda birincil dal sayisiyla 6nemli iliski tespit edilmistir. 3375564
adli markor 46581607 pozisyonunda bu kromozom iizerinde yer almistir. Bununla
birlikte 3370619 ve 3368749 markorleri herhangi bir kromozom iizerinde pozisyonu
bilinmeyen ancak birincil dal sayisiyla 6nemli iligki tespit edilen yeni markdorlerdir.
Markoérler igerisinden en yiiksek onemli iligkiyi (P = 5.65E-08) 3370619 nolu markor
gostermistir. DArtseq markorii bu 6zellige ait varyasyonun % 19°nu agiklamaktadir.
Bu calisma, birincil dal sayisini irdeleyen ve iliskili markor bulmaya yonelik ilk
calisma olmasi nedeniyle ayr1 bir 6neme sahip olup, belirlenen markoérler, markore

dayal1 fasulye 1slahinda kullanilabilecektir.
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Sekil 4.29. Fasulyede DArTseq markdrleri kullanarak ana dal sayisi

i¢in olusturulan Manhattan grafigi
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4.5.6. Yan Dal Sayisi

Yan dal sayist ile toplamda dort markoriin 6nemli iligki i¢cinde oldugu tespit
edilmistir. Belirlenen markorler 3370911, 8201614, 3376207 ve 3365486 adh
markdrler olup, sirasiyla 2, 7 ve 11 nolu kromozomlarda bulunmaktadirlar (Cizelge
4.11; Sekil 4.30). 3376207 markorii 11. kromozoda 42973740 nolu pozisyonda yer
alirken, 3365486 markorii yine ayni kromozomda 42973688 pozisyonda yer aldigi
belirlenmistir. 3370911 markori kromozom 2’°de yayilmis olup, 8201614 markoriiise
kromozom 7 tizerinde yer almistir. Markorler igerisinden 3376207 markorii en yiiksek
onemli iliskiyi (P = 1.99E-05) gostermistir. DArtseq markorii ikincil dal sayisina ait
varyasyonun % 11.2°ni agiklamaktadir. Birincil dal sayisina benzer olarak, daha
onceleri ikincil dal sayisi ile ilgili markorlerle iliskili her hangi bir ¢aligma
rastlanmamistir. Toplam dal sayisi ile alakali olarak, Tar’an vd. (2002)’nin yapmis
olduklar1 QTL ¢alismada 2. kromozomla ile baglanti bulunmustur. Bu markori fasulye
1slah aktiviteleri igerisine almadan Oncelikli olarak, 3370911 markériiniin de ayni
kromozom tizerinde yer almasi nedeniyle bu markoriin ikincil dal sayisi ile iliskisinin

dogrulanmasi 6nem gostermektedir.
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Sekil 4.30. Fasulyede DArTseq markérleri kullanarak ikincil dal

say1st i¢in olugturulan Manhattan grafigi
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4.5.7. Bitki Boyu

Toplamda 9 adet DArtseq markorii ile bitki boyu arasinda 6nemli iliski tespit
edilmistir. Bu markorler fasulye genomu igerisinde 1, 4, 10 ve 11 nolu kromozomlar
tizerinde ve kromozomu bilinmeyen, bir dagilim gostermistir (Cizelge 4.11; Sekil
4.31). 3371415 ve 3369025 markorleri kromozom 1 iizerinde dagilim gostermis ve
sirastyla 32260357, 32260428 pozisyonunda yer almistir. 3371485 ve 3374404
markdrleri sirasiyla kromozom 4 ve 8 iizerinde dagilim gostermistir. 8180418 ve
3368505 markorleri kromozom 11 {izerinde dagilim gostermistir. 3369395 ve 3366451
markorlerinin ise kromozom lokasyonlari saptanamamistir. Kromozom 1 iizerinde yer
alan 3369025 markortii en yiiksek onemli iligkiyi (P = 1.75E-06) gostermistir. DArtseq
markdrleri bitki boyuna ait varyasyonun %15.4’nii agiklamaktadir. Agrawal, (2014)
bitki boyu ile iliskili markorlerin yine kromozom 8 ve 11 {izerinde bulundugunu
bildirerek bizim bu c¢alismada elde ettigimiz sonuglari desteklemektedir. Bu
markdrlerin dogrulugunun belirlenmesinden sonra fasulye islahinda kullanilmasi

mumkin olacaktir.
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45.8. Olgunlasma Giin Sayis1

Olgunlasma giin sayis1 ile iligkili 4 adet 6nemli DArtseq markori tespit edilmis
ve bu markérlerden iki adedinin fasulye genomu igerisinde 8 nolu kromozom iizerinde
oldugu belirlenmis olup, digerlerinin kromozom lokasyonu saptanamamistir (Cizelge
4.11; Sekil 4.32). 8666233 markorii en yiiksek 6nemli iliskiyi (P = 4.24E-06)
gostermis ve bu markér olgunlasma giin sayist i¢in varyasyonun %13’nii
aciklamaktadir. 8205245 ve 3372230 markorleri 8. kromozoda ve sirastyla 12851720
ve 13218341 nolu pozisyonlarda yer almistir. Elde ettigimiz bulgular, Galeano vd.
(2012)’nin bulgular1 ile uyumlu olup, olgunlagma giin sayist ile iligkili markoriin 8.
kromozom {izerinde yer buldugunu bildirmislerdir. Bununla birlikte, 8666233 ve
3374455 adli markorlerin ne kromozomlart ne de kormozom pozisyonlari
saptanabilmistir. Kamfwa vd. (2015)’in yapmis olduklar1 ¢aligmada elde ettikleri
bulgular bizim bulgularimizdan farklilik gostermektedir. Kamfwa vd. (2015)
olgunlagsma giin sayis1 ile iliskili markoriin kromozom 1 iizerinde yer aldigini
bildirmislerdir. Benzer olarak, Agrawal (2014)’iin yapmis oldugu calisma bizim
sonuglarimizdan farkli olarak bu 6zellikle iliskili markorlerin 7. ve 9. kromozomlar
tizerinde dagilim gostermis oldugunu bildirmistir. Olgunlagma giin sayisi, farkl
cografik bolgelere adaptasyonun kritik anahtaridir (Kamfwa vd. 2015). Bu nedenle,
gelecek 1slah galismalart i¢in farkli arastiricilar tarafindan bulunan iligkili markdrler

ile yapmis oldugumuz bu calisgmada tanimlanan yeni markdrlerin dogrulanmasina

ihtiya¢ duyulmaktadir.
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sayis1 i¢in olusturulan Manhattan grafigi
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45.9. Bakla Uzunlugu

Bu ¢alismada, bakla uzunlugu ile 6nemli (8.01E-05) ilski gosteren sadece bir
markor (8213241) saptanmistir. 8213241 markdrii 6. kromozom tizerinde dagilim
gostermisgtir. Bu markor bu 6zellikle 6nemli derecede iliski (P = 5.87E-05)
gostermistir. Bu 6zellige ait varyasyonun % 10.7’sini agiklamaktadir (Cizelge 4.11;
Sekil 4.33). Galeano vd. (2012)’nin yapmis oldugu calismada iliskili markoriin 3.
kromozomda, Souza vd. (2017) yapmis olduklar1 QTL ¢alismasinda ise 6zelligin 8.
kromozomla baglantili  oldugunu vurgulanmislardir. Bu  sonuglar bizim
sonuclarimizdan farklilik géstermektedir. Bu nedenle, gelecek i1slah ¢aligmalari i¢in
Galelano vd. (2012) tarafindan bulunan iliskili markdrler ile bu ¢calismada tanimlanan

yeni markorlerin dogrulanmasina ihtiyag vardir.
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4.5.10.Tohum Genisligi

Tohum genisligi ile iliskili sadece bir markor (3373385) 6nemli (P=3.26E-04)
bulunmustur. Bu markoér 8. kromozom tizerinde 54980534 nolu pozisyonda (Cizelge
4.11; Sekil 4.34) dagilim gostermistir. Markor bu 6zellige ait varyasyonun % 8.2’sini
aciklamaktadir. Elde edilen bu bulgular Perez Vega vd. (2010)’nin bulgularindan
farklilik gostermektedir. Arastiricilar, tohum genisligi ile ilgili QTL ¢alismasinda bagl

markorlerin 3, 6 ve 7. kromozomlarda lokalize oldugunu saptamislardir.
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4.5.11. Tohum Boyu

3370577 ve 8175818 adl1 DArtseq markorleri ile tohum boyu arasinda 6nemli
iligki tespit edilmistir (Cizelge 4.11; Sekil 4.35). Bu markorlerin ne kromozomlari ne
de kormozom pozisyonlar1 saptanabilmistir. 3370577 markorii en yiiksek Onemli
iligkiyi (P = 1.15E-04) gostermis olup, bitki boyu i¢in varyasyonun % 8.8’ni
aciklamaktadir. Pérez-Vega vd. (2010) nin fasiilyeyle yiiriittiikleri QTL ¢alismasinda
bu ozelligin 6 ve 8. kromozomla baglantili oldugunu bildirilmislerdir. Ancak bu
calismada belirlenen markorlerin kromozom pozisyonlari hakkinda bilgi mevcut
degildir. Bu nedenle ¢alisilan markorlerin  gegerliliginin sinanmasi sonrasinda
kromozom ve pozisyonlarinin belirlenerek onaylanmasi, 1slah caligmalarinda

kullanilabilmesi i¢in 6nem tagimaktadir.

P-Values by Chromosome for SEDHT

4.00 A
A
350 c — 3 > 3 »
i | N N o eewews
= - - ™ A
&
= -
3 250 e - -
© <
2
o
e Y ko <o e cm m e metm s =)
= 200
=
o
o
- 150
1.00 |} sl 2 : ( 4 SN - ... S T
050
0.00 - L2 2 - B2 it L. L oo
o o o (2] @ pe= - o o o~ = @ @ @ o~ o~ o e - o o @ @
o o g ? Q [x} [x} O «© I~ g @ @ @ ~ I~ I~ [ [ @ @ - -
S o 3 A L. = T o o 0, v o® @ @ W G B K~ K~k & @ o o
o o T T T - - o © Lo [=] @ @ @ + + + o« o« N3 N3 - -
[=] =] vl (v} (vl = = o o [ w® ™ m m o o o = = 0 0 o o
8 © ® ® o o ® o o ~ g = = = § € ¥ 0 0o W B © o
o 9 ~ ~ [ ] w L) o o w w g o o o ~ ~ @ @ o =]
o o~ T - @ o™ o~ o~ o | = (] w0 - @ - Ly o ™
Position

uie2 < 4 =5 6 7 >8 019 €410 B 1) SCAFFOLD_104 A SCAFFOLD_12 @ SCAFFOLD_17 ™ SCAFFOLD_196 ¥ SCAFFOLD_198 = SCAFFOLD_204
SCAFFOLD_22 SCAFFOLD_229 % SCAFFOLD_23 SCAFFOLD_24 SCAFFOLD_255 A SCAFFOLD_257 € SCAFFOLD_273 = SCAFFOLD_32 ¥ SCAFFOLD_349

® SCAFFOLD_355 » SCAFFOLD_36 W SCAFFOLD_40 < SCAFFOLD_42 SCAFFOLD_445 SCAFFOLD_47 SCAFFOLD_484 SCAFFOLD_499 = SCAFFOLD_61

¥ SCAFFOLD_64 SCAFFOLD_69 SCAFFOLD_705 # SCAFFOLD_71 SCAFFOLD_74 SCAFFOLD_749 ® SCAFFOLD_752 A UNKOWN
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4.5.12. Bitki Basina Verim

DArtseq markdrleri igerisinde verim ile iliskili 8. kromozom {lizerinde dagilim
gosteren 8215545 nolu sadece bir markor dnemli bulunmustur (Cizelge 4.11; Sekil
4.36). Bu markoriin verimle iliskisi ¢ok onemli ( P=1.21E-04) bulunmustur. 8.
kromozm iizerinde bulunan bu markdr, bitki verimi i¢in varyasyonun % 8.8’ini
aciklamaktadir. Bulgularimiza benzer olarak Galeano vd. (2012)’nin yapmis olduklari
calismada da verimle iliskili markoriin 8. kromozomda dagilim gosterdigini
bildirmislerdir. Kamfwa vd. (2015) yapmis olduklar: bir diger ¢alismada da verim ile

iligkili markoériin 8. kromozomda oldugunu bildirmislerdir.
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4.5.13. 100 Tohum Agirhg

Toplamda 4 adet DArtseq markorii ile 100 tohum agirligi arasinda 6nemli iligki
tespit edilmistir. Bu markdrler fasulye genomu igerisinde 2, 3, 9 ve 11 kromozomlari
tizerinde dagilim gostermistir (Cizelge 4.11; Sekil 4.37). 3375893 markorii kromozom
2 iizerinde dagilim gostermis 3824172 pozisyonunda yer almistir. 3367130, 3372052
ve 8214418 markorleri sirastyla 3., 9. ve 11. kromozomlar iizerinde dagilim
gostermistir. Bu markorler igerisinde 3372052 markorii en yiiksek onemli iliskiyi (P =
1.29E-05) gostermis ve bu markor 100 tane agirligr icin varyasyonun % 11.3’{inii
aciklamaktadir. Kamfwa vd. (2015) tohum agirhig: ile iligkili markdrler iizerinde
yaptiklar1 ¢alismada bizim bulgularimiza benzer olarak iligkili markirlarin 3. ve 9.
kromozom {lizerinde dagilim gosterdiklerini bildirmislerdir. Agarwal (2014), 100
tohum agirligr ile ilgili yaptigi calismada 9. Kromozom iizerinde yer alan 3372052
numaralt markoriin maksimum varyasyonu gosterdigi ve bu 6zellikle 6nemli seviyede
iligkili oldugunu bildirmistir. Bu ¢alismada elde edilen bulgular bizim bulgularimizi

destekler niteliktedir.

P-Values by Chromosome for 100SD
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Sekil 4.37. Fasulyede DArTseq markorleri kullanarak 100 tohum

agirligi icin olusturulan Manhattan grafigi

93



4.6. Baglant1 Esitsizligi ve SNP Markérii Kullamlarak iliskili Haritalama

Calismada ozelliklerle ile iligskili markorleri belirleyebilmek icin SNP
markorleri kullanilmistir. Fenotiple olan iligkisini ortaya koyabilmek i¢in Dogrusal
Karma Model (weighting Method for a Linear Mixed Model (WMLM)) yaklasiminda
agirliklama metodu kullanilmistir. Modelde populasyonun aile yapisini dogrulamak
icin populasyona aidiyet katsayis1 olan Q ve akrabalik katsayis1 K degeri birlikte (yani
Q+K modeli) uygulanmis ve analizler Tassel v 5.2.50. istatistik pogrami kullanilarak
gerceklestirilmistir. Ozellik ve markér iliskisini degerlendirebilmek igin hesaplanan
diizeltilmis ortalamalara ait veriler 2 yil boyunca yiiriitilen denemelerden elde
edilmistir. Diizeltilmis ortalamalar fenotipik data olarak degerlendirilmistir. Fenotip
ile iligkili markdrleri belirlemede kullanmak i¢in toplamda 10874 SNP markori
secilmigtir. Her 6zellige ait ve dnemli oldugu belirlenen markériin hangi kromozom
tizerinde lokalize oldugu Manhatan grafigi kullanilarak gosterilmistir. Her grafik
Tassel programinda p degerinin -logl0 ‘nu kullanilarak kromozom Tizerindeki
lokalizasyonu olusturulmustur. Baglanti  esitsizligi  (Linkage disequilibrium)

hesaplanarak heat map haritalar gelistirilmistir (Sekil 4.38).

Bu ¢alisma da toplam markdriin % 87.43 (9508)’1 fasulye genomu {izerinde
haritalanmis ve 9%12.56 (1366) yeni markdér bulunmustur. Kromozom basina
haritalanmig markdr saysi 654 (kromozom 4) ile 1162 (kromozom 2) arasinda degisim
gostermistir (Cizelge 4.12). Tiim niikleer genom igerisinde markorler arasindaki
uzaklik 14.28 Mbp (kromozom 4) ile 24.86 Mbp (kromozom 6) arasinda degisim
gosterirken ortalama uzaklik 18.79 Mbp olmustur. Ortalama r? 0.252 olarak bulunmus
ve onemli derecede LD %73.44 olmustur (Cizelge 4.12). SNP markoérleri DArtseq
markorlerine oranla daha yiiksek ortalama r? degerine sahip olmustur. Tiim genomda
LD degeri kromozom 7 de 2.2 Mbs ile kromozom 7 ve 8 de 1.1 Mbs arasinda degismis
ve ortalama LD degeri DArtseq markériine kiyasla daha diisiik saptanmustir. LD ve r?
degerlerinde dogrusal olmayan bir egilim gozlemlenmis ve fiziksel haritada uzaklik

azalmis ve neredeyse 2.2 Mbs ve r?0.35 olarak belirlenmistir (Sekil 4.39).
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Sekil 4.38. Tiirk fasulye gen kaynaklarinda SNP markdr kullanarak
LD (baglant1 esitsizligi) gdsteren heat map
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Sekil 4.39. Tirk fasulye gen kaynaklarinda SNP markérleri kullanarak
genom capinda ortalama LD (baglant1 esitsizligi)

Cizelge 4.12. SNP markorleri kullanarak baglanti esitsizligi ve baglanti
dikey (decay)

Kromozom Kromozom Ortalama rl LD (%) LD Decay
bazinda mesafe (Mbs) (Mb)
markdr sayisi
1 915 17,53 0,201 76,93 1,22
2 1162 23,70 0,233 75,25 1,15
3 1003 19,21 0,179 82,07 1,2
4 654 14,28 0,305 65,74 1,1
5 761 18,91 0,271 73,04 1,35
6 795 24,86 0,212 78,95 1,25
7 858 16,60 0,272 72,13 1,3
8 1005 16,85 0,310 63,51 22
9 833 22,27 0,302 70,07 1,2
10 679 15,71 0,230 75,88 1,25
11 843 16,79 0,255 74,03 2,1
Scaffold 36 - - - -
Unknown 1330 - - - -
Mean 18,79 0,252 73,42 1,39
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47. SNP Markérleri Kullamlarak Agronomik Ozellikler Icin GWAS

Fasulye bitkisinde toplam 16 6zellik {izerinde, markor ve fenotip arasindaki
iligki belirlenmeye calisilmistir. 14 Ozellikle ile SNP markorleri arasinda iliski
belirlenmesi sebebiyle, SNP markdrlerinin DArtseq markorlerine oranla daha bilgi
verici oldugu tespit edilmistir. Bu ¢alismada incelenen 6zelliklerden bitki verimi ve
cikis giin sayisiyla iligkili onemli markor bulunamamis diger tiim 6zelliklerde iliskili

Oonemli markdrler bulunmustur (Cizelge 4.13).

Cizelge 4.13. Tirk fasulye gen kaynaigerigi 6zellikleri i¢in istatistik olarak

onemli derecede iliski markdrler

Ozellikler Markor Kromzom Genomdaki P-degeri r2
pozisyonu
11k ¢igeklenme siiresi SNP-3370894 2 27378707 4,81E-06 0,188
SNP-3381206 2 12360331 1,10E-05 0,172
SNP-3377249 2 6117407 1,38E-05 0,132
SNP-8215208 1 5543193 1,45E-05 0,13
SNP-8206455 1 45481267 2,66E-05 0,124
SNP-3382273 6 31929801 5,95E-05 0,126
SNP-3384591 8 14407830 9,46E-05 0,112
[lk bakla baglanma siiresi SNP-3383199 5 2968069 9,87E-05 0,12
SNP-3382217 5 2678209 1,35E-04 0,1
[lk bakla yiiksekligi SNP-1312231 * Unknown 7,86E-07 0,37
SNP-8205001 6 18211372 9,32E-07 0,23
SNP-8203018 8 2076767 1,77E-06 0,16
SNP-2234414 8 1734686 3,54E-05 0,12
SNP-1832269 2 43027283 3,60E-05 0,13
SNP-8669658 11 47972220 4,25E-05 0,1
SNP-3370006 10 4094400 7,39E-05 0,11
Ana dal sayis1 SNP-3382473 8 20064548 7,63E-08 0,22
SNP-3368199 3 407903 6,62E-06 0,14
SNP-8211946 10 35345414 4,07E-05 0,12
SNP-3381653 7 3116335 4,95E-05 0,12
SNP-3378114 1 212648 5,60E-05 0,11
SNP-8214582 4 21508899 2,59E-04 0,1
Yan dal sayisi SNP-3382693 11 47729649 3,53E-04 0,103
Bitki boyu SNP-1312148 4 44997878 3,32E-06 0,27
SNP-3375955 1 44813993 3,74E-06 0,19
SNP-3370374 10 827956 9,98E-06 0,22
SNP-8200098 1 6009837 1,29E-05 0,14
SNP-3368364 11 3007252 1,32E-05 0,18
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Olgunlagma stiresi SNP-3371107 8 48004795 1,70E-04 0,1023
SNP-3384591 8 14407830 2,29E-04 0,1017
SNP-1312148 4 44997878 2,70E-04 0,1426
SNP-8204710 * Unknown 2,84E-04 0,0978
Bitkide bakla sayisi SNP-8203670 4 43500659 2,66E-06 0,152
SNP-3376516 2 36558773 1,34E-04 0,103
SNP-3381950 6 21077460 1,35E-04 0,104
Bakla uzunlugu SNP-3381510 6 13274311 1,14E-04 0,105
SNP-3366498 * Unknown 1,28E-04 0,166
SNP-3374942 5 15961142 1,31E-04 0,172
SNP-8201096 2 28769976 1,40E-04 0,164
SNP-3368865 10 42401540 1,51E-04 0,158
SNP-8206406 4 39768916 1,60E-04 0,167
Baklada tohum sayis1 SNP-3374492 5 16837439 6,67E-05 0,22
SNP-3381021 10 39954100 1,21E-04 0,1
Tohum uzunlugu SNP-3377622 9059811 2,11E-05 0,152
SNP-8205001 18211372 2,72E-05 0,174
SNP-3382960 Unknown 3,82E-05 0,188
SNP-3380023 7 9029942 5,47E-05 0,138
SNP-2234654 10 4897253 1,10E-04 0,173
Tohum genisligi SNP-3377188 35090083 4,24E-08 0,205
SNP-3372983 Unknown 5,05E-08 0,348
SNP-8208087 3 41610080 5,35E-08 0,336
SNP-8197489 4 42818493 6,52E-08 0,355
SNP-1664690 2 30010180 7,22E-08 0,34
SNP-3368865 10 42401540 7,28E-08 0,329
Tohum kalinlig: SNP-3382594 6 22642069 1,55E-06 0,197
SNP-3377215 9 37315649 1,75E-06 0,167
SNP-3380531 4 44446487 1,98E-06 0,165
SNP-8199906 7 48227353 2,56E-06 0,184
SNP-3383809 8 54971157 1,37E-05 0,136
SNP-3382937 10 41588678 1,74E-05 0,132
100 tohum agirlig1 SNP-3381021 10 39954100 1,71E-06 0,16
SNP-3382031 10 37966614 1,87E-06 0,16
SNP-3379372 10 39957065 2,50E-06 0,15
SNP-8198017 10 37893194 2,97E-06 0,17
SNP-3377213 10 40319134 3,34E-06 0,15
SNP-8669652 7 45045843 5,67E-06 0,17
SNP-3377812 10 40168107 6,15E-06 0,14
SNP-3384303 7 45045777 7,27E-06 0,16
SNP-8669755 Unknown 7,71E-06 0,14

*Bulundugu kromozom saptanamadi

98



4.7.1. Ciceklenme Giin Sayis1

SNP markérleri igerisinde toplamda ¢iceklenme giin sayisiyla 7 markor
arasinda onemli iliski tespit edilmistir (Cizelge 4.13; Sekil 4.40). Onemli iliski
gosteren markorlerden SNP-8215208 ve SNP-8206455 1. kromozom iizerinde, SNP-
3370894, SNP-3381206 ve SNP-3377249 markorleri 2. kromozom iizerinde, SNP-
3382273 ve SNP-3384591 markorleri sirastyla 6. ve 8. kromozomlar iizerinde dagilim
gostermistir. Bu o6zellik ile dnemli iliski gosteren 7 markor arasindan SNP-3370894
markori istatistiki (P = 4.81E-06) olarak 6nemli ve en yiiksek iliskiyi gostermistir.
Ayrica bu markdr ¢igeklenme giin sayis1 varyasyonunun % 18.8’ini agiklamaktadir.
Fasulye tane verimi {izerine dnemli etkide bulunan ¢i¢ceklenme giin sayis1 (Cockram
vd. 2011) tizerine yapilan son ¢alismalardan bir tanesinde, Nemli vd. (2018), 1. ve 2.
kromozomda iliskili 6nemli markorler saptamislardir. Kamfwa vd. (2015) ¢igeklenme
giin sayist ile iligkili markorlerin yine 1. ve 8. kromozom {izerinde bulundugunu

saptamiglardir. Belirtilen sonuglar bizim bulgularimiz1 destekler niteliktedir.
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4.7.2. Bakla Baglama Giin Sayisi

Bakla baglama giin sayis1 bakimindan elde edilen sonuglar incelendiginde, 5.
kromozomda dagilim gosteren SNP-3383199 ve SNP-3382217 adli iki markoér ile
bakla baglama gilin sayisi arasinda Onemli bir iligki oldugu saptanmistir. SNP-
3383199 markori istatistiki (P = 9.87E-05) olarak 6nemli ve en yiiksek iliskiyi
gostermistir. Ayrica bu markor ¢iceklenme giin sayist varyasyonunun % 12’sini
aciklamaktadir (Cizelge 4.13; Sekil 4.41). Bugiine kadar, bakla baglama giin sayisive
iligkili markor belirlenmesi ile ilgili herhangi bir ¢alismaya rastlanmamistir. Bu
nedenle, iliskili oldugu tespit edilen bu iki markoriin dogrulanmasi sonrasinda markdre
dayal1 fasulye 1slahinda kullanilmas1 daha dogru sonuglara ulasilabilmesi bakimindan

Onem tagimaktadir.
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4.7.3. 1lk Bakla Yiiksekligi

Ik bakla yiiksekligi dzellikle makineli hasat agisindan énemli bir rolesahiptir.
Calisma sonucunda bu 6zellik ile iliskili toplamda 7 markor bulunmustur (Cizelge
4.13, Sekil 4.42). 1832269 markorii 2. kromozomda SNP-8205001 markdri ise
6.kromozomda dagilim gostermis ve ilk bakla yiiksekligi ile iliskili bulunmustur. SNP-
8203018 ve 2234414 markdrleri 8. kromozom iizerinde dagilim gostermis ve iliskili
bulunmus diger markdrlerdir. Yine bu 6zellikle iliskili oldugu tespit edilen SNP-
3370006 ve SNP-8669658 markorleri sirasiyla 10 ve 1. kromozomlarda dagilim
gostermislerdir. Onemli iliski tespit edilen yedi baglantili markér icerisinde SNP-
1312231 markorti (p=7.86E-07) en 6nemli iliskiyi gosterdigi ve varyasyonun yaklasik
%37’sini agikladig1 belirlenmistir. Bununla birlikte SNP-1312231 markdorii herhangi
bir kromozom iizerindeki pozisyonu bilinmeyen yeni bir markordiir. Simdiye kadar ilk
bakla ytksekligi ile iliskili markdr bulmaya yonelik herhangi bir c¢aligmaya
rastlanmamistir. Bu yedi markor bu 6zellik ile iligkilerinin dogrulanmasi sonrasi
fasulye 1slahinda makineli hasat agisindan markore dayali seleksiyon igin

kullanilabilecektir
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4.7.4. Ana Dal Sayisi

Ana dal sayisiyla iliskili olarak toplamda 6 adet SNP markorii arasinda dnemli
iliski tespit edilmistir. Bu markorler fasulye genomu igerisinde 1, 3, 4, 7, 8 ve 10.
kromozomlar tlizerinde dagilim gostermistir (Cizelge 4.13; Sekil 4.43). Ana dal sayis1
ile iliskili SNP-3378114, SNP-3368199 ve SNP-8214582 markorleri sirastyla 1., 3. ve
4, kromozomlar tizerinde SNP-3381653, SNP-3382473 ve SNP-8211946
markorleri ise 7., 8. ve 10. kromozomlar iizerinde yer almaktadir. Ana dal
sayisi ile baglantili oldugu tespit edilen bu 6 SNP markorii igerisinde en yiiksek
onemli iliskiyi (P = 7.63E-
08) 8. kromozom {izerinde yer alan SNP-3382473 nolu markor gostermistir. Bu
markdr bu ozellige ait varyasyonun % 22’sini agiklamaktadir. Tar’an vd. (2002)
yapmis olduklart QTL ¢alismalarinda bu 6zelligin 2. kromozomla ile baglantili
oldugunu belirtmisleridir. Ancak ana dal sayisiyla yapilan bu iliski analizinde sonuglar
tamamen farkli bulunmustur. Bu calisma, ana dal sayisi ile iligkili markér bulmaya
calisan ilk calisma olmasi nedeniyle 6nem tagimakta olup, belirlenen markéorler fasulye

1slahinda, markore dayali seleksiyonda kullanilabilecektir
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4.7.5. Yan Dal Sayisi

Yan dal sayisi ile bir markér (SNP-3382693) arasinda onemli iliski tespit
edilmis ve bu markoriin 11. kromozom iizerinde dagilim gosterdigi belirlenmistir
(Cizelge 4.13; Sekil 4.44). Onemli bulunan bu SNP markérii yan dal sayisina ait
varyasyonun % 10.3’linli aciklamaktadir. Ana dal sayisina benzer olarak, ikincil dal
sayisi ile de herhangi bir iliskili markor ¢alismasi bulunmamaktadir. Toplam dal sayis1
ile alakal1 olarak Tar’an vd. (2002) yapmis olduklar1t QTL ¢alismasinda 2. kromozom
ile baglant1 bulmuslardir. Ancak elde ettigimiz sonuglar Tar’an vd. (2002) yaptiklari
calismalara gore farklilik gostermektedir. Bu nedenle bu markoriin dogrulugunun

belirlenmesi gerekmektedir.
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4.7.6. Bitki Boyu

Toplamda 5 adet SNP markorii ile bitki boyu arasinda onemli iliski tespit
edilmis ve bu markorler fasulye genomu igerisinde 1, 4, 10 ve 11 kromozomlari
tizerinde dagilim gostermistir (Cizelge 4.13; Sekil 4.45). SNP-3375955 ve SNP-
8200098 markdrleri kromozom 1 iizerinde dagilim gosterirken, SNP-1312148
markorlii 4. kromozomda {lizerinde dagilim gostermistir. SNP-3370374 ve SNP-
3368364 markorleri sirasiyla 10. ve 11. kromozomlar iizerinde dagilim gostermistir.
Onemli iliski tespit edilen 5 markér arasindan 4. kromozom iizerinde dagilim gosteren
SNP-1312148 markorii en yiiksek onemli iliskiyi (P = 3.32E-06) gostererek,bitki
boyuna ait varyasyonun %27’sini agiklamaktadir. Bu 6zellik i¢in varyasyonun
%?27’sini agiklayan SNP markorii fasulye 1slahinda markorlere dayali seleksiyonda
kullanilabilir. Agrawal, (2014) bitki boyu ile iliskili markdrlerin 8. ve 11. kromozom
tizerinde bulundugunu bildirerek bizim c¢alismamizda elde ettigimiz sonuglari
desteklemektedir. Bu ¢aligmada belirlenen ve 11. kromozom tizerinde yer alan SNP-
3368364 markorii bu ozellikle iligkili bulunmustur. Bu markérlerin dogrulugunun

belirlenmesiyle, bitki boyu i¢in yapilacak 1slah programlarinda kullanilabileceklerdir.
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Sekil 4.45. Fasulyede SNP markor kullanrak bitki boyu i¢in olusturulan
Manbhattan grafigi
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4.7.7.0lgunlasma Giin Sayisi

Olgunlagma giin sayis1 ile 6nemli iliskili olarak toplamda 4 adet SNP markdorii
tespit edilmis ve bu markorlerden {i¢ adedinin fasulye genomu igerisinde 4, 8§ nolu
kromozom iizerinde yer aldig1 saptanmig ve bir markdriin ise kromozom lokasyonu
belirlenememistir (Cizelge 4.13; Sekil 4.46). SNP-1312148 markdrii 4. kromozom
tizerinde ve 44997878 pozisyonunda yer almistir. SNP-3371107 ve SNP-3384591adli
markorler 8. kromozomda dagilim gostermistir. Kromozomu ve pozisyonu bilinmeyen
8204710 adli markor de fasulyede olgunlagsma giin sayist ile iligkili bulunmus yeni bir
markordiir. liskili oldugu tespit edilen 4 markér arasindan en yiiksek 6nemli iliskiyi
SNP-1312148 markérii (P =2.70E-04) gbstermis ve bu markdr olgunlagma giin sayisi
icin varyasyonun %14.26’n1 agiklamaktadir. SNP-1312148 markoriiniin pleitropik
etki nedeniyle ayn1 anda farkli 6zelliklerle (olgunlasma giin sayis1 ve bitki boyu)
istatistiki olarak onemli iliski gosterdigi tespit edilmis ve bu markoriin fasulye
1slahinda kullanilmasi onerilmistir. Bu ¢alismanin sonuglar1 Galeano vd. (2012)’nin
bulgular1 ile paralellik gdstermekte olup,calismalarinda olgunlagsma giin sayisi ile
iliskili markoriin 8. kromozom tizerinde oldugunu bildirmislerdir. Kamfwa vd. (2015)
olgunlasma giin sayisi ile iligskili markoriin 1. kromozom {izerinde yer aldigini
bildirmislerdir. Benzer olarak, Agrawal (2014)’iin yapmis olduklar1 ¢alismada bizim
sonuglarimizdan farkli olarak bu 6zellikle iliskili markoérlerin 7. ve 9. kromozomlar
tizerinde dagilim gostermis oldugunu bildirmislerdir. Olgunlasma giin sayisi, farkl
cografi bolgelere adaptasyon i¢cin Onemli bir kriterdir. (Kamfwa vd. 2015). Bu
nedenle, gelecek 1slah ¢alismalart i¢in farkli arastiricilar tarafindan bulunan iliskili
markdrler ile yapmis oldugumuz bu calismada tanimlanan yeni markorlerin

dogrulugunun test edilmesine ihtiya¢ duyulmaktadir.
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olusturulan Manhattan grafigi
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4.7.8. Bitkideki Bakla Sayis1

Bitkideki bakla sayisi ile 6nemli iliskili toplamda 3 adet SNP markorii tespit
edilmis ve bu markdrler fasulye genomu igerisinde 2, 4 ve 8 nolu kromozomlar
tizerinde bir dagilim gostermistir (Cizelge 4.13; Sekil 4.47). SNP-3376516, SNP-
8203670 ve SNP-3381950 adli markorler sirasiyla 2, 4 ve 6. kromozomlar iizerinde
dagilim gostermistir. Iliskisi tespit edilen 3 markér arasindan en yiiksek dnemli iliskiyi
SNP-8203670 markorii (P =2.66E-06) gostermis ve bu markor bitkideki bakla sayisi
i¢cin varyasyonun %15.2’sini agiklamaktadir. Bu ¢alismanin sonuglari, Galeano vd.
(2012)’nin  yapmis oldugu calismanin bulgulariyla Ortiismektedir. Arastiricilar
calismalarinda bitkideki bakla sayisi ile iligkili markorlerin 2. ve 9. kromozomlar
tizerinde oldugunu bildirmislerdir. Ancak, Kamfwa vd. (2015)’in yaptiklar1 ¢calisma
ise iligkili markorlerin fasulyenin 5. ve 7. kromozomlar iizerinde yer aldigini
gostermistir. Bu nedenle Galeano vd. (2012) ve Kamfwa vd. (2015)’nin tanimladiklar
markdrler ve bu projeyle tanimlanan markdrlerin mutlak olarak dogruluklarinin test

edilmesi gerekmektedir.
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4.7.9. Bakla Uzunlugu

Bakla uzunlugu ile 6nemli iligkili, 2, 4, 5, 6, 10 ve kromozomu bilinmeyen
olarak toplamda 6 adet SNP markorii tespit edilmistir (Cizelge 4.13; Sekil 4.48). SNP-
8201096, SNP-8206406 ve SNP-3374942 markorleri sirastyla 2, 4 ve 5. kromozomlart
tizerinde dagilim gostermistir. SNP-3366498 markdrii kromozomu bilinmeyen yeni bir
markér olarak belirlenmistir. iliskili oldugu tespit edilen 6 markér igerisinde en yiiksek
onemli iliskiyi SNP-3374942 markorii (P = 1.31E-04) gostermistir. Bu 6zellige ait
varyasyonun % 17.2°sini agiklamaktadir. Bu ¢alismanin sonuglari, Galeano vd.
(2012)’nin yapmis oldugu calismanin sonuglarina gore farklilik gostermektedir.
Galeano vd. (2012)’nin yapmis olduklari ¢alismada iligkili markoriin 3. kromozomda,
Souza vd. (2017) yapmis olduklart QTL galismasinda ise 6zelligin 8. kromozomla
baglantili oldugunu vurgulamislardir. Bu sonuglar bizim sonuglarimiza gore farklilik
gostermektedir. Bu nedenle, gelecek 1slah galigmalart i¢in Galelano vd. (2012)
tarafindan bulunan iligkili markdrler ile bu ¢aligmada tanimlanan yeni markdrlerin

dogruluklarinin test edilmesi 6nem tagimaktadir.
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4.7.10. Bakladaki Tane Sayisi

Bakladaki tane sayisi ile onemli iliskili toplamda 2 adet SNP markorii tespit
edilmis ve bu markoérler fasulye genomu igerisinde 5 ve 10 nolu kromozomlar tizerinde
bir dagilim gostermistir (Cizelge 4.13; Sekil 4.49). SNP-3374492 adli markor 5.
kromozom iizerinde ve 16837439 pozisyonunda , SNP-3381021 markori ise 10.
kromozom iizerinde ve 39954100 pozisyonunda yer almustir. iliskisi tespit edilen 2
markdr arasindan en yiiksek onemli iligkiyi 5. kromozom {tizerindeki SNP-3374492
markdrii (P =6.67E-05) gdstermis ve bu markor baklada tane sayisi igin varyasyonun
%22’sini agiklamaktadir. Bu ¢alismanin sonuglari, Galeano vd. (2012)’nin yapmis
oldugu c¢aligmanin sonuglara gore farklilik gdstermektedir. Galeano vd. (2012)’nin
yapmis olduklar1 ¢aligmada iligkili markoriin @ 8. kromozomda oldugunu
bildirmislerdir. Bu nedenle Galeano vd. (2012)’nin tanimladiklar1 markor ile bu
projeyle tanimlanan markorlerin mutlak olarak dogruluklarmin test edilmesi

gereklidir.
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olusturulan Manhattan grafigi
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4.7.11. Tohum Uzunlugu

Tohum uzunlugu ile 6nemli iligkili toplamda 5 adet SNP markori tespit
edilmis ve bu markérler fasulye genomu igerisinde 6, 7, 10 kromozomlari iizerinde ve
kromozomu bilinmeyenler seklinde bir dagilim gostermistir (Cizelge 4.13; Sekil 4.50).
SNP-8205001 markorii 6. kromozom tizerinde, SNP-3377622 ve SNP-3380023 adli
markdrler 7. kromozomda dagilim gostermistir. SNP-2234654 markorii da 10.
kromozom {iizerinde dagilim gostermistir. SNP-3382960 markorii ise kromozomu ve
pozisyonu bilinmeyen ve fasulyede tohum uzunlugu ile iligkili bulunmus yeni bir
markdrdiir. SNP-8205001 markdoriiniin pleitropik etki nedeniyle ayni anda farkli
ozelliklerle (tohum uzunlugu ve ilk bakla yiiksekligi) istatistiki olarak onemli iliski
gosterdigi tespit edilmis ve bu markoriin fasulye islahinda kullanilmasi siddetle
onerilmektedir. iliskisi tespit edilen 5 markor arasindan en yiiksek onemli iliskiyi
SNP-3382960 markorii (P =3.82E-05) gdstermis ve bu markdr tohum uzunlugu i¢in
varyasyonun %18.8’ini agiklamaktadir. SNP-8205001 markdriiniin 6. kromozom
tizerinde bulundugu seklindeki bulgu Pérez-Vega vd. (2010) yapmus olduklar
calismada da saptanmistir. Bu nedenle, gelecek 1slah ¢aligmalari i¢in Pérez-Vega vd.
(2010) tarafindan bulunan iligkili markdrler ile yapmis oldugumuz bu g¢alismada

tanimlanan yeni markorlerin dogrulugunun test edilmesine ihtiyag vardir.
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Sekil 4.50. Fasulyede SNP markor kullanrak tohum uzunlugu i¢in

olusturulan Manhattan grafigi
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4.7.12. Tohum Genisligi

Tohum genisligi ile onemli ilsikili toplamda 6 markdr tespit edilmis ve bu
markdrler 1, 2, 3, 4, 10 kromozomlar iizerinde ve kromozomu bilinmeyenler seklinde
bir dagilim gostermistir (Cizelge 4.13; Sekil 4.51). SNP-3377188, SNP-1664690 ve
SNP-82080873380023 adli markdrler sirastyla 1, 2 ve 3. kromozom iizerinde oldugu
belirlenmistir. SNP-8197489 ve SNP-3368865 markorleri 4 ve 10. kromozom
tizerinde, SNP-3372983 markorii ise kromozomu ve pozisyonu bilinmeyen ve tohum
genisligi ile iliskili bulunmus yeni bir markordiir. iliskili 6 markdr iginde SNP-
3368865 markori en yiiksek 6nemli (P=6.52E-08) iliskiyi gostermis ve ayni zamanda
pleitropik etki gstermis bir markordiir. Bu markor hem bakla uzunlugu hem de tohum
genisligi ile iliskili bulunmustur. Tohum genisligine ait varyasyonun % 35.5’ini
aciklamaktadir. Perez Vega vd. (2010)’nin yaptig1 ¢alismada tohum genisligi ile ilgili
QTL calismasinda bagli markdrlerin 3, 6 ve 7. kromozomlarda lokazlize oldugunu
saptamiglardir. Bu calismada, SNP-8208087 markorii Perez Vega ve ark (2010)’na

benzer olarak 3. kromozomda oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.51. Fasulyede SNP markor kullanrak tohum genisligi i¢in

olusturulan Manhattan grafigi
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4.7.13. Tohum Kalinh@

Toplamda 6 SNP markéri ile tohum kalinligir arasinda onemli iliski tespit
edilmis ve bu markorlerin 4, 6, 7, 8, 9 ve 10 . kromozomlara dagildig: belirlenmistir.
(Cizelge 4.13; Sekil 4.52). SNP-3380531, SNP-3382594 ve SNP-8199906 markorleri
sirastyla 4, 6 ve 7. kromozomlar iizerinde dagilim gostermistir. SNP-3383809, SNP-
3377215 ve SNP-3382937 markorleri ise 8, 9 ve 10. kromozomlarda lokalize
olmuslardir. Tliskisi tespit edilen 6 markor arasindan en yiiksek énemli iliskiyi SNP-
3382594 markorii (P =1.55E-06) gostermis ve bu markér tohum kalinligi igin
varyasyonun %19.7’sini aciklamaktadir. Pérez-Vega vd. (2010) tarafindan iligkili
bulunan markorlerden SNP-3382594 markoriiniin 6. kromozom iizerinde, SNP-
3383809 markoriiniin 8. kromozom {izerinde bulundugu seklindeki sonuglar ile
aragtirmamiz sonucunda tanimlanan yeni markorlerin dogrulugunun test edilmesi

gerekmektedir.
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® SCAFFOLD_36 » SCAFFOLD 40 § SCAFFOLD 42 <« SCAFFOLD_43 SCAFFOLD_47 SCAFFOLD_54 SCAFFOLD_57 SCAFFOLD_67 = SCAFFOLD_69

¥ SCAFFOLD_97 UNKNOWN

Sekil 4.52. Fasulyede SNP markdr kullanrak tohum kalinligi icin

olusturulan Manhattan grafigi
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4.7.14. 100 Tane Agirh@

100 tane agirlig: ile onemli iliskili toplamda 9 adet SNP markorii tespit edilmis
ve bu markorler fasulye genomu igerisinde 7 ve 10. kromozomlar iizerinde ve
kromozomu bilinmeyenler seklinde bir dagilim gostermistir (Cizelge 4.13; Sekil 4.53).
SNP-3381021, SNP-3382031, SNP-3379372, SNP-8198017, SNP-3377213 ve SNP-
3377812 toplamda 6 markor 10. kromozom iizerinde dagilim gostermistir. SNP-
8669652 veSNP-3384303 adli markorler 7. kromozomda dagilim gostermistir. SNP-
8669755 markorii ise kromozomu ve pozisyonu bilinmeyen ve fasulyede 100 tane
agirhigy ile iligkili bulunmus yeni bir markordiir. 100 tane agirlig: ile iliskisi tespit
edilen 9 markor arasindan en yiiksek onemli iligkiyi SNP-8669652 markorii (P
=5.67E-06) gostermis ve bu markdér SNP-8669652 igin varyasyonun %17’ sini
aciklamaktadir. Iliskisi tespit edilen 9 markér arasindan SNP-3381021 markérii 100
tane agirligi ile iliskili olmanin disinda bakladaki tane sayisi ile de iligkili bulunmustur.
Bu calismanin sonuglari, Kamfwa vd. (2015) ve Agrawal (2014)’iin yapmis oldugu
calismalardan elde edilen bulgulara gore farklilik gostermektedir. Kamfwa vd. (2015)
ve Agrawal (2014) 100 tane agirlig ile iligkili markoriin bizim bulgularimizdan farkls
olarak 3. ve 9. kromozom iizerinde dagilim gosterdigini bildirmislerdir. Daha 6nce
yapilan caligmalarda tanimlanan markorler ile bu projeyle tanimlanan markorlerin

mutlak olarak dogruluklarinin test edilmesi gerekmektedir.
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¥ SCAFFOLD_97 UNKNOWN

Sekil 4.53. Fasulyede SNP markdr kullanrak 100 tane agirligi i¢in

olusturulan Manhattan grafigi
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4.8. Islah Amaclar icin Ustiin Genotiplerin Seleksiyonu

Farkli gevre/yil altinda en iyi performans gosteren ve stabil genotiplerin se¢imi,
bu ¢alismanin amaglar1 arasinda yer almaktadir. Genotipleri degerlendirmek i¢in daha
once farkli algoritmalar ve istatistiksel araglar kullanilmigtir. Korelasyon katsayisi
analizi, Ozellikler arasindaki iligki seviyesini Olgmek icin basit ama saglam
yaklasimlardan biridir. Bu nedenle, iistiin genotiplerin se¢imi igin korelasyon analizini
kullanilmis ve hem cift¢ci hem de tiiketici acgisindan biiyiik 6nem arz eden ve diger
ozellikler ile 6nemli iliski icerisinde olan 5 temel 6zellik segilmistir. ilk bakla
yiiksekligi, olgunlagsma siiresi, bitki boyu, tohum boyu ve 100 tane agirlig1 en iyi
performans gosteren fasulye genotiplerinin degerlendirilmesinde se¢im kriteri olarak
kabul edilmistir. Bu ¢aligmada, ilk bakla yiiksekliginin; bakla uzunlugu, baklada tane
sayisi, tohum boyu, tohum eni, tane verimi ve 100 tane agirlig1 gibi ¢esitli verim
ozellikleri ile olumlu ve pozitif yonde kolerasyon gosterdigi tespit edilmistir.
Korelasyon analizi, ilk bakla yiiksekligi i¢in herhangi bir genotip se¢iminin, bagl
genler veya farkli genlerin birbirleri arasindaki epistatik etkileri nedeniyle, diger
iliskili 6zellikleri de otomatik olarak sececegini acgikca agiklamaktadir. Tohum boyu,
fasulye veriminde biiyiik rol oynayan énemli bir faktordiir ve insanlarin ticari ¢esit igin

tercihlerini dogrudan yansitmaktadir.

Bu nedenle, fasulye genotipleri arasindan daha uzun tohum boyuna, 100
tohum agirligina, erkenci ve bodur gelisme 6zelligi gosteren 12 fasulye genotipi
timitvar olarak secilmistir (Cizelge 4.13). Bu genotipler farkli ¢cevre kosullarinda ¢ok
iyi performans gosterdiginden dolay1 ¢esitli fasulye islah caligmalar1 igin aday

ebeveynler olarak onerilebilir.
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Cizelge 4.14. En iyi performans gosteren 12 fasulye genotipinin agro-morfolojik 6zellikleri.

Genotip Ozellik
CG CGS iBY BGS ADS YDS BB oS BBS BU BTS B TE TY TV 100TA
BN-53 13 57 11.64 53 4.95 5.04 25.2 113 18.58 10.58 3.02 15.35 6.34 5.97 17.71 67.14
BN-65 12 56 11.84 57 4.28 421 41.2 111 15.21 10.66 2.64 14.49 6.5 5.58 17.5 57.59
BT-53 12 57 16.04 67 4.3 4.58 38.82 127 14.89 10.07 2.84 14.43 6.58 5.48 14.29 54.44
VN-47 14 54 12.89 58 4 4.43 48.87 109 14.68 10.22 3.34 13.43 6.14 5.49 13.88 43.65
EL-30 13 57 10.02 59 4.71 4.46 36.5 119 16.81 11.34 3.37 13.65 6.28 55 17.1 40.7
SV-18 13 59 13.69 74 271 2.14 52.1 129 16.04 12.94 2.33 15.73 8.16 6.46 20.17 59.09
SV-62 12 54 8.03 57 5.08 271 33.53 107 13.77 11.46 1.89 14.17 7.27 6.52 12.17 51.98
SV-69 13 53 10.05 56 411 221 29.1 107 9.87 11.61 2.76 13.93 7.29 6.43 12.54 49.1
BLE-18 14 55 11.03 58 4.58 2.44 38.63 109 15.81 10.45 3.09 14.95 6.61 5.73 10.07 48.15
ER-3 12 54 15.54 58 4.76 5.13 45.16 119 14.92 11.37 3.63 12.93 6.75 5.34 16.15 55.63
ER-5 12 55 10.11 69 3.63 4.36 40.39 110 16.52 10.8 3.24 12.91 6.04 5.03 12.83 44.3
Bursa-1 14 56 13.74 67 3.96 4.16 39.69 116 15.32 11.2 391 14.42 6.61 5.53 15.52 49.38

CG: Cikis giin, CGS: Ciceklenme giin sayis;, BGS: Bakla baglama giin sayis1, IBY: ilk bakla yiiksekligi, ADS: Ana dal
sayisi, YDS:Yan dal sayisi, OS: Olgunlagma siiresi, BB: Bitki boyu, BU: Bakla uzunlugu, BBS: Bitkide bakla sayisi,
BTS: Baklada tohum sayisi, TB: Tohum boyu, TE: Tohum eni, TY: Tohum yiiksekligi, TV: Tane verimi, 100TA: 100
tane agirhgy; g

115




5.SONUC VE ONERILER

» Tiirk yerel fasulye genotipleri arasinda, incelenen 6zellikler bakimindan ¢ok

yiksek diizeyde hem fenotipik hem de genotipik ¢esitlilik gozlemlenmistir.

» Cigeklenme giin saysi, bakla olusturma giin sayisi, bitki boyu, olgunlasma
giin sayisi, bitkideki bakla sayist ve 100 tane agirligi gibi 6zelikler Tirk
yerel fasulye genotiplerinde var olan fenotipik cesitlilik tizerinde 6nemli rol

oynamisglardir.

» Calismada, bitki boyu ve olgunlasma siiresi oldukga yiiksek kalitim

diizeyinde bulunmustur.

» Bes farkli ¢evrede yiiriitilen arazi calismalarinda 12 fasulye genotipi

iimitvar olarak tespit edilmis ve ¢esit aday1 olarak belirlenmistir.

» Fasulye genomunda, 11 kromozom boyunca dagilim gosteren toplamda
15.608 DArTseq markdriinden en iyi olan 11.839 DArTseq markori

kullanilmig ve bunlardan %24.14’{iniin yeni markor oldugu belirlenmistir.
» Fasulye genomunda, 11 kromozom boyunca dagilim gosteren toplamda

» 14.290 SNP markoriinden 12.871 SNP markorii kullanilmis ve bu

markorlerden %9.93 liniin yeni markor oldugu belirlenmistir.

» Germplasmin tamami her iki markor sistemi kullanilarak bir kiimeleme
algoritmas1 olan UPGMA ve temel bilesen analizleri (PCoA) ile

gruplandirilmistir.

» DArTseq markoriinde elde edilen ortalama r2 0.06 ve ortalama 6nemli LD

degeri de % 87.66 olarak belirlenmistir.

» SNP markoriinde elde edilen ortalama r2 degerinin 0.252 ve ortalama

onemli LD degerinin ise % 73.44 oldugu saptanmustir.

» SNP markoriiniin DArTseq ile kiyaslandiginda daha bilgi verici oldugu

belirlenmistir.
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» Bazi1 SNP markirlar1 (SNP-3384591, SNP-8205001, SNP-1312148, SNP-
3368865, SNP-3381021, SNP-3382392, ve SNP-8205132) pleitropik etki
gorilmiistiir yani ayn1 zamanda farkli birka¢ 6zellikte onemli iliski tespit
edilmigtir. Bunlarin fasulye 1slahinda etkin bir sekilde kullanilmasi tavsiye

edilmektedir.

» DArTseq markirlarindan 8214418 nolu markir hem 100 dane agirlig: ile
hem de ilk bakla yiiksekligi ile 6nemli iligski tespit edilmis bu nedenle

fasulye 1slahinda kullanilmasi 6nerilmektedir.

» Tanimlanan baglantili markirlar ¢cok lokasyonlu denemeler veya cok yilli
denemeler yoluyla dogrulugunun test edilmesi gereklidir. Dogrulugu
kesinlesmis markirlarin KASP sistemine doniistiiriilerek fasulye islahinda

kullanilmalidir.
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