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OZET

IGDIR EKOLOJIiK KOSULLARINDA TOPLANAN ADi YONCA (Medicago
sativa L.) GENOTIPLERININ BIiTKISEL, VERIM, KALITE ve MOLEKULER
KARAKTERIZASYON OZELLIKLERININ BELIRLENMESI

EREN, Baris
Doktora Tezi, Tarla Bitkileri Anabilim Dali
Danigsman: Dog. Dr. Bilal KESKIN

Mart 2019, 101 sayfa

Bu arastirma; 2018 yilinda Igdir ekolojik kosullarinda dogal olarak yetisen 48 yonca
genotip ve 2 sertifikali Adi yonca (Medicago sativa L.) materyali kullanilarak yiiriitiilmiistiir.
Toplanan yonca genotipleri klonlanarak, tesadif bloklari deneme desenine goére 3 tekerriirli
olarak deneme tarlasina sasirtilmistir. 48 genotip ve 2 yonca ¢esidine ait bitkisel, verim, kalite ve
molekiiler karakterizasyon 6zellikleri belirlenmistir. Arastirmada ¢igeklenme giin sayisi, ana sap
uzunlugu, dogal bitki boyu, ana sap kalinligi, yaprak alan indeksi, kok tacinda dal sayisi, bitki
basina yas ot agirligi, kuru ot agirligi, kuru ot orani, bitki basina yillik toplam yas ot agirhigi, yillik
toplam kuru ot agirligi, yillik ortalama kuru ot orani, ham protein (HP), nétr ¢oziiciilerde
¢oziinemeyen lif (NDF), asit ¢oziiciilerde ¢6ziinemeyen lif (ADF), asit ¢oziiciilerde ¢oziinemeyen
lignin (ADL), kuru madde sindirilebilirligi (KMS), sindirilebilir enerji (SE), metabolik enerji
(ME), kuru madde tiiketimi (KMT) ve nisbi yem degeri (NYD) ozellikleri incelenmistir.
Aragtirma sonuglarina gore; genotipler arasinda cigeklenme giin sayist 46-54 giin arasinda
degisim gostermistir. En yiiksek ana sap uzunlugu 118,50 cm ile 4 numarali ve en yiiksek ana sap
kalinligi1 4,84 mm ile 34 numarali yonca genotipinden elde edilmistir. En yiiksek kok tacinda dal
say1s1 58,56 adet ile 17 numarali yonca genotipinde elde edilmistir. Yatma durumlari 2 (yar1 yatik)
ve 3 (orta dik) formlarinda gelisim gostermislerdir. Yas agirliklart 219,78-930,18 gr/bitki
degerleri arasinda degistigi, en yiiksek yas ot agirlig1 930,18 gr/bitki ile 7 numarali yonca genotipi
olmustur. En yiiksek kuru ot agirligi 171,16 gr/bitki ile 33 numarali yonca genotipi olmustur.
Genotipleri arasinda kuru ot oran1 %25,33-31,77 degerleri arasinda degismistir. Y1llik toplam yas
ot agirhigi degerleri 762,90-2652,89 gr/bitki, yillik toplam kuru ot degerleri 228,74-520,17 gr/bitki
ve yillik kuru ot orami ise %24,25-30,51 degerleri arasinda degisim gdstermistir. Yonca
genotiplerinde besin kalite 6zellikleri sonuglarina goére en yiiksek HP, KMS, SE, ME, KMT ve
NYD degerleri 49 numarali genotipten elde edilmistir. Bununla birlikte NDF, ADF ve ADL
ozelliklerine ait en yiiksek degerler 33 numarali yonca genotipinden elde edilmistir. 10 adet IPBS
(inter primer binding sites) markérleri kullanilarak yapilan molekiiler tanimlama ¢alismalarinda
toplamda 267 polimorfik bant elde edilmis ve ortalama polimorfizm orami %93,71 olarak
belirlenmistir. Tiim markdrlere ait ortalama H (gen cesitliligi) degeri 0,17 ve ortalama
polimorfizm (PIC) degeri 0,14 olarak elde edilmistir. Ayrica genotiplere ait DICE benzerlik
katsayist ortalama 0,50 ve korelasyon katsayis1 (r)= 0,74534 olarak elde edilmistir. NTSYS-pc
programi kullanilarak genotipler arasindaki genetik uzaklik en diisiik 0,2588 ve en ytiksek 0,8090
oldugu hesaplanmustir. Structure yapi analizi ile genotiplere ait popiilasyon yapilar1 ve Delta K
degerleri belirlenmistir. Yonca genotipleri 4 alt popiilasyona ayrilmistir. Yonca genotipleri
molekiiler cesitlilik gostermektedir ve 1slah c¢aligmalarinda kullanilmak {izere planlama
yapilabilir.

Anahtar kelimeler: M. sativa, Verim, Kalite, Molekiiler Karakterizasyon, Yerel Genotip



ABSTRACT

DETERMINATION OF PHENOLOGICAL, MORPHOLOGICAL, YIELD,
QUALITY AND MOLECULAR CHARACTERIZATION PROPERTIES OF
ALFALFA (Medicago sativa L.) GENOTYPES COLLECTED IN IGDIR
ECOLOGICAL CONDITIONS

EREN, Baris

PhD Thesis, Department Of Field Crops
Thesis Advisors: Doc. Dr. Bilal KESKIN
March 2019, 101 pages

This research was carried out in Igdir ecological conditions in 2018 by using naturally
grown 48 genotypes and 2 registered alfalfa (Medicago sativa L.) genotypes. Collected alfalfa
genotypes were cloned and applied to the experimental field with 3 replications according to
experimental design of random blocks. Plant, yield, quality and molecular characterization
properties of 48 genotypes and 2 cultivars of alfalfa were determined. Molecular characterization
studies were carried out in addition to determining the plant, yield and quality characteristics of
50 alfalfa genotypes. In the study, number of flowering days, Main stem length, plant height, main
stem thickness, leaf-area index, number of branches at root crown, weight of alfalfa, dry weight
of alfalfa, dry grass retio, 1st year total weed weight, 1st year total dry grass ratio, 1st year dry
grass ratio, crude protein (CP), neutral detergent fiber (NDF), acid detergent fiber (ADF), acid
detergent lignin (ADL), dry matter digestibility (DMD), digestible energy (DE), metabolizable
energy (ME), dry matter intake (DMI) and relative feed value (RFV) properties were examined.
According to the research results; number of flowering days varied between 46-54 days among
genotypes. The highest main stem length was obtained from genotype 4 (118,50) cm and the
highest main stem thickness was obtained from genotype 34 (4,84 mm). In addition, the highest
number of branches in the root crown was obtained from genotype 17 with number of 58,56.
Alfalfa genotypes have been improved in 2 (semi-steep) and 3 (middle-steep) forms. Green
weights were reported to vary between 219,78-930,18 g/plant values. The highest green weight
was 930,18 g / plant and the number 7 alfalfa genotype. The highest dry grass weight was 171,16
g/ plant and the number 33 alfalfa genotype. The rate of dry grass among the genotypes ranged
from 25,33% to 31,77%. Annual total green weight values of 762,90-2652,89 gr/plant, Annual
total dry grass values of 228,74-520,17 g / plant and Annual dry grass ratio has changed between
24,25-30,51%. According to the feed quality characteristics of alfalfa genotypes, the highest CP,
DMD, DE, ME, DMI and RFV values were obtained from genotype number 49. However, the
highest values of NDF, ADF and ADL were obtained from the alfalfa genotype 33. A total of 267
polymorphic bands were obtained in molecular identification studies using 10 IPBS (inter primer
binding sites) markers and the average polymorphism rate was determined as 93,71%. In addition,
the mean H (gene diversity) value of all the markers was 0,17 and the mean polymorphism (PIC)
value was obtained as 0,14. Furthermore, the DICE similarity coefficient for genotypes was 0,50
and the correlation coefficient (r) = 0,74534 was obtained. Using the NTSYS-pc program, the
genetic distance between the genotypes was calculated as the lowest 0,2588 and the highest was
0,8090. Population structures and Delta K values of genotypes were determined by Structure
analysis. Alfalfa genotype is split into four subpopulations. Alfalfa genotypes show molecular
diversity and can be planned for use in breeding studies.

Key words: Medicago Sativa, Yield, Quality, Molecular Characterization, Local Genotype



ONSOZ ve TESEKKUR

Igdir Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii Tarla Bitkileri Anabilim Dalinda
doktora tezi olarak hazirlananan bu c¢alismada Igdir ekolojik sartlarinda yetisen dogal
yonca (Medicago sativa L.) genotipleri toplanarak sera ortaminda klonlama yontemi
kullanilarak ¢ogaltilmistir. Toplanan yonca genotipleri ile tescilli yonca ¢esitleri tarla
denemesi ile kiyaslanarak ilerde yapilmasi planlanan 1slah ¢alismalari i¢in materyal temin
edilmesi hedeflenmektedir. Deneme tarlasina sasirtilan 50 yonca genotipine ait bitkisel,
verim, kalite ve molekiiler karakterizasyon 6zelliklerin belirlenmesi amaglanmistir. Elde

edilen veriler dogrultusunda 1slah programlar1 gelistirilmesi hedeflenmektedir.
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SIMGELER ve KISALTMALAR DiZiNi

Simgeler

I Yiizde

(NH4)2SO4 ..o Amonyum siilfat

Al Baglanma sicakligi

(07 10{ @ & IO Kalsiyum Karbonat

(0 1 0 PP Santimetre

da ..o Dekar

AATP o, Deoksiadenozin trifosfat
CERP .... W ........... 4 4 Deoksisitidin trifosfat
AGTP ., Deoksiguanozin trifosfat
dH20 ..o, Distile su

ANTP Deoksiriboniikleotit

dS...... 48 .. 8 . 48 Decisiemens

ATTP o, Deoksitimidin trifosfat
EC o Electric Conductivity (Elektriksel iletkenlik)
D ettt Gram

Ho Gen ¢esitliligi

Ra. . Hektar

HCl. .o Hidrojen kloriir
Kb, KiilObAZ
KO Kilogram
L Litre

2 T P Metre
Mo Molar

MA . Miliamper

MM e Milimetre

MM . Milimolar
N Azot

NaOH ..., Sodyum Hidroksit

Lo P P Nanogram
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MM Nanomol

O Santigrat

P o Yiizdelik polimorfizm

P205. .. Fosfor pentoksit

PH. .o Potentia Hydrogenia

PMOL. ... Pikomol

PPM. e parts per million

PP Rotations per minute (Dakikadaki devir sayisi)

S e Saniye

Oy ..... W ................... Volume/Volume

pI .. . Mikrolitre

Kisaltmalar

ABD ..o, Amerika Birlesik Devletleri

ADF ..., Asit ¢oziiciilerde ¢coziinemeyen lif

ADL ..o Asit ¢oziiciilerde ¢oziinemeyen lignin

EDTA. ..o Etilen diamintetraasetikasit

DNA. .. Deoksiriboniikleik asit

GPS ., Global  Positioning  System  (Kiiresel
Konumlama Sistemi)

HP Ham protein

IBA . Indol Butirik Asit

IRAP. ..o, Inter-Retrotransposon Amplification

Polymorphism (Retrotranspozon arast

cogaltilmis polimorfizm)

ISSR...ci Internal Simple Sequence Repeats (Basit dizi
tekrarlari)

IPBS. ..o inter-primer-binding sites

KMS ., Kuru Madde Sindirilebilirligi

KMT o, Kuru Madde Alimi1

ME .. Metabolik enerji



NDF ., Notr ¢oziiciilerde ¢oziinemeyen lif
NTSYS. Numerical Taxonomy Multivariate Analysis

System (Degiskenli sayisal taksonomi analiz

sistemi)
NYD oo Nisbi yem degeri
PIC . Polimorfizm bilgi icerigi
PCR...oo Polymerase chain reaction (Polimeraz zincir
reaksiyonu)
RAPD......cooiiiii Random  Amplified Polymorphic DNA

(Rastgele ¢ogaltilmis polimorfik DNA)
REMAP. ..., Retrotransposon-Microsatellite Amplified
Polymorphism (Retrotranspozon-mikrosatellit

¢ogaltilmis polimorfizm)

SE ......... 0 . .. 48 . 48 Sindirilebilir enerji

SSR. . Simple Sequence Repeats (Basit dizi tekrarlar)
TUIK ...................coeeiiiiee, Tiirkiye Istatistik Kurumu

UPGMA. ..., Unweighted pair group method using

arithmetic averages (Aritmetik ortalamayi
kullanan agirliksiz ¢ift grup metodu)

UV Ultra Viyolet

UYO. Uzun yillar ortalamasi
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1. GIRIS

Tiim canlilarin yasami bitkilerin varligina bagli olarak devam etmektedir. Ciinkii
canli varliklarin besinleri ya bitkilerden ya da bitkiler ile beslenen hayvanlardan elde
edilmektedir. Bu nedenle tarimsal iiretime gereken 6nem verilmelidir. Tarimsal tiretimin
en Onemli amaci bitkilerden en yiiksek verimi elde etmek i¢in uygun kosullarin
saglanmasidir. Tarimsal iiretimde 6zellikle hayvan beslemede en 6nemli faaliyet siiphesiz
yem bitkilerinin ekimidir. Yem bitkileri tariminin, Tiirkiye ve Diinyadaki 6nemi giderek
artmaktadir. Ozellikle organik ve saglikli beslenme konusunda artan bilgi ve talep cayir-
mera alanlarimizin degerini bir kat daha artirmaktadir. Yem bitkileri ve ¢ayir-mera
alanlarimizin daha verimli ve kaliteli olmasi temel hedeflerimizden biri olmalidir. Bunun
saglanmasinda en biiylik faktor kaliteli tohum {iretimi ile yeni c¢esit gelistirmekten
gecmektedir. Yem bitkileri ekilis alanlarinin bugiinkii mevcut iiretim alanlarina gére daha
fazla arttirllmasi tarimimizin gelismesi ve teknolojinin gosterdigi yolda basariya

ulagilmasi igin zorunludur (Yolcu ve Tan, 2008).

2018 yilinda Tiirkiye’de tarimsal faaliyetlerin yiiriitiildiigli toplam tarim arazisi
37.817.000 ha olarak belirlenmistir. Toplam islenen tarim arazisi alan1 23.200.000 ha
olup toplam tarim arazinin yaklasik olarak %61,34’nli olusturmaktadir. Tiirkiye’de
toplam islenen tarim alani 19.738 bin ha olup, ekilen tarim alan1 i¢erisinde yem bitkileri
ekim alan1 1.999.261 ha ve bu degerin ekilen alanin yaklasik olarak %10,09 oldugu
goriilmektedir. Ekilen yem bitkilerinin yaklasik olarak %31,87’sini (635.105 ha) yonca
arazisi olusturmaktadir (TUIK, 2018). Ulkemizde 6zellikle de artan stres faktdrlerinden
etkilenen tuzlu ve kurak topraklarin 1slahinin uzun vadede siirecegi gz oniine alinirsa,
mevcut tarim alanlarindan en st diizeyde istifade edilmesi gerekmektedir. Ancak bu
sekilde artan diinya niifusunun besleme ihtiyaci karsilanabilir (Temel ve Simsek, 2011).
Tirkiye’de hayvan beslemede kaliteli kaba yemin ikinci 6nemli kaynagi durumunda olan
yem bitkKisi tiretimi baz1 sorunlardan dolayr artmamaktadir. Yetistirme yontemlerindeki
yetersizlikler, kaliteli tohum temini, 1slah edilmis yiiksek verimli ¢esitlerin azlig1, nadas
yerine ekim ndbetinin gerekliligi fikrinin olusmamasi ve elde edilen iirlinlerin
degerlendirilememesi ve pazarlanmasinda yasanan problemler baslicalaridir (Avcioglu
ve Soya, 1994; Soya ve Avcioglu, 1994; Soya ve ark., 1998). Cayir ve mera alanlari

Tiirkiye’de kaliteli kaba yem ihtiyacinin en kolay ve diisiik maliyetli kismini



olusturmaktadir. Ancak bu alanlar otlatma mevsimlerinin disinda bilingsizce
kullanilmasindan ayrica tarim arazilerine doniistiiriilmesinden dolayr miktar ve verim
kapasiteleri diismekte ve asil amacinin disina ¢ikmaktadir. Cayir ve meralardan tekrar
yiiksek verimlerin elde edilebilmesi i¢in uzun bir 1slah caligmasi ve bununla birlikte
uygun otlatma yontemleri gerekmektedir. Bu siire zarfinda yem bitkilerinin ekimi gayir

ve meralarin 1slahina ¢ok biiyiik oranda katki saglayacaktir (Cerekgi, 2003).

Artan diinya niifusuyla birlikte biiyliyen beslenme problemi, beklenen en biiyiik
sorunlarin baginda gelmektedir. Diinya niifusu hizla artmakta ve azalan dogal kaynaklari
dengelemek i¢in verim ve kaliteyi arttirmak i¢in yeni zirai bitki ¢esitleri gelistirmek
gerekir. Artan diinya niifusuna karsin tarim arazilerinin sinirli olmasi bilim insanlarini,
birim alanda daha fazla verim alacak yeni ¢esitlerin gelistirilmesi i¢in 1slah yontemlerine
yonlendirmistir. Bunun yapilabilmesi i¢in bitki 1slahinda en 6nemli kaynagin hig sliphesiz
genetik kaynaklar oldugu kabul edilmektedir. Bu nedenle bir bitki 1slah¢isinin en biiyiik
yardimcisinin bitkisel gen kaynaklar1 oldugunu sdyleyebiliriz (Sehirali ve Ozgen, 1987).
Gecmisten giinlimiize yapilan klasik 1slah ¢alismalari sayesinde 6nemli bir¢ok tarimsal
iriinde hem kalitatif hem de kantitatif olarak ciddi boyutlarda kazanimlar olmustur.
Bilingli ve bilingsiz 1slah ¢aligmalar1 iyi sonuglar vermis ve bunun sonucunda verimli ve
tilketime uygun cesitler gelistirilmistir. Ancak artan diinya niifusu ve meydana
gelebilecek abiyotik stres kosullari ileride, bugiin oldugu gibi tarim iizerinde ¢esitli
sorunlar olusturabilir. Bu sorunlarla bas edebilecek ve her tiirlii ortam kosullarina adapte
olabilecek olan genlerin belirlenmesi bu anlamda 6nemli bir tarimsal hedeftir. Tiim bu
gerekgeler goz Oniine alindiginda yem bitkisi tiretiminde hedefin elbette yeterli ve kaliteli

besleme materyali elde etmek oldugu bir gergektir.

Diinya’da yem kaynaklarmin basinda bugdaygiller familyast ve sonrasinda
baklagiller familyas1 gelmektedir. Ancak buna ragmen diinya’nin aksine Tirkiye’de
baklagil familyasina, 6zellikle yem bitkisi liretimine gereken 6nem verilmemektedir
(Eren, 2014). Baklagiller hayvan beslemede ve insanlarin giinliikk protein ihtiyacini
karsilamada bugdaygillerden sonra gelen en énemli familyadir. Diinya niifusundaki artis
ve beslenme gereksimi baklagillerin 6nemini daha da arttirmistir (Kagar ve ark, 2005).
Baklagiller ililkemizde en fazla tarimi yapilan ve beslemede kullanilan yem bitkisi

tirlerindendir. Ayrica insan ve hayvan beslemenin disinda toprak gelisiminde azot



fiksasyonu araciligiyla da onemli katki saglamaktadir (Shultze, 1998). Baklagil
familyasina ait birgok bitki tiirli hayvansal beslemede, gidada, giibrelemede, peyzaj
alanlarinda siis bitkisi olarak ve endiistri alanlarinda kullanilmaktadir (Verdier et al.,
2008). Baklagiller 6zellikle hayvansal beslemede karbonhidrat igerigi, yeterli yag orani
ve Ozellikle yiiksek protein miktarlarindan dolay1 hayvan besini olarak kullanilan 6nemli
bir yem kaynagidir (Ferber, 1999; Phillips, 2006). insanlar, giinliik protein ihtiyacinin
licte birini bitkisel proteinlerden yani baklagil bitkilerinden saglamaktadir. Bunun
yaninda azot i¢in ihtiya¢ duyulan besinin yaklasik olarak %30 unu baklagiller
saglamaktadir (Ag¢ikgoz, 2001; Suzan, 2008). Bu ozelliklerinden dolay1 baklagiller
familyas1 gelismis iilkelerde tarimsal faaliyetlerde, insan ve hayvan besleme agisindan

onemli bir yer edinmektedir (Graham and Vance, 2003).

Tarimsal ve morfolojik agidan 6nemli farkliliklar goriilen baklagiller familyasina
ait bitki cinslerinde gesitlilik goriilmektedir. Diinya genelinde baklagiller familyasina ait
600 iin tizerinde cins ve yaklasik 15.000 civarinda tiir tespit edilmistir. Tiirkiye’de ise
baklagil familyasina ait 61 cins ve 900’1 asan tiir saptanmistir (Se¢men ve ark, 2008).
Baklagil familyasi igerisinde yonca (Medicago spp.), ti¢giil (Trifolium spp.), bezelye
(Pisum spp.), tas yoncasi (Melilotus spp.), acibakla (Lupinus spp.), soya fasiilyesi
(Glycine max spp.), yer fistig1 (Arachis hypogaea) gibi 6nemli tiirler yer almaktadir. Bu
tiirler igerisinde diinyada ve iilkemizde en fazla 6neme sahip ve ayni zamanda en ¢ok

yetistirilen tarimsal tiriin yoncadir (Se¢gmen ve ark., 2008)

Yonca (Medicago sativa) bitkisi ekimi eski ¢aglara dayanan, Diinya genelinde
ekimi yaygin olan 6nemli bir yem bitkisidir (Uluocak, 1984). Anadolu kdkenli olan yonca
(Medicago sativa) bitkisinin tilkemizdeki tarihgesinin 3.300 y1l dncesine dayandig eski
kaynaklarda bildirilmistir (Hanson et al., 1988). Bu veriler yonca bitkisinde kiiltiir
caligmalarinin ¢ok eski tarihlere dayandigini gostermektedir (Michaud et al., 1988).
Yoncanin orjininin Ermenistan’in yiiksek yerleri, Iran, Orta Asya ve Giiney Tiirkmenistan
bolgeleri oldugu bilinse de yakin zamanda yapilan molekiiler ¢aligsmalar yonca bitkisinin
anavatanin Anadolu’nun da i¢inde bulundugu Kafkas bolgesi oldugu diisiiniilmektedir
(Sakiroglu and Brummer, 2013). Yonca bitkisi degisik idare ve toprak sartlarina adapte
olabilen ve bu nedenle Diinya’da Kuzey yarim kiirede Sibirya ve Alaska’ya kadar, Gliney

yarim kiirede ise Kuzey Afrika iilkeleri ve iki yarim kiire arasinda kalan bolgede ki bir¢ok



farkli iklim sartlarinda yetisebilen 6nemli bir yem bitkisidir (Barnes et al., 1988; Avcioglu
ve ark., 2009). Yonca bitkisinin yabanci dollek olmasi, gesitli iklim sartlarinda degisken
gen kombinasyonlarinin meydana gelmesine ve boylelikle zengin bir yonca ¢esitliliginin
ortaya ¢ikmasina sebep olmustur (Quiros and Bauchan, 1988). Yonca kiiltiiriinlin ana
vatan merkezlerinden Hindistan, Cin, Rusya ve Mezopotamya’ya yayildigi bilinmektedir.
Meksika ve Peru’ya ise 16. yiizyilda Ispanyalilar tarafindan tasindig: bilinmektedir. Bu
bolgeden ise Sili’ye kadar yayilip “Sili Yoncasi” olarak kayitlara ge¢mistir. (Ivanov,
1977)

Yonca bitkisi hayvan beslemede yas ve kuru ot olarak tiiketilebildigi gibi silaj1
yapilarak da kullanilabilmektedir. Diinyanin bir¢ok yerinde ayrica tilkemizin hemen her
bolgesinde {iretimi rahatlikla yapilabilmektedir. Adi yonca (Medicago sativa L.) olarak
ta bilinen yonca bitkisi Orta Anadolu ve Dogu Anadolu gibi soguk bolgelerde ayrica
Giiney bolgelerimizde basariyla yetistirilmektedir (Saglamtimur ve ark., 1990). Yonca
bitkisi diinya’da en ¢ok yetistiriciligi yapilan ¢ok yillik bir yem bitkisidir. Yonca bitkisi
derin bir kok sistemine sahip olmasindan dolayir topragin derinliklerindeki ihtiyag
duydugu su ve besin maddelerine rahatlikla ulagabilmektedir. Birim alanda igerdigi
yiiksek protein miktarindan dolayr besleme degeri yiiksektir. Yonca bitkisi diger yem
bitkilerinden daha yiiksek yem degerine sahip oldugu i¢in yem bitkilerinin kraligesi
olarak da adlandirilmaktadir (Yesil ve Sengiil, 2009). Otlatilmaya dayanikli olan yonca
bitkisi mera 1slahinda karisim ekimlerle mera kalitelerinin arttirilmasinda da rol
oynamaktadir. Yonca bitkisi sahip oldugu kaliteli kaba ot verimiyle hayvan besleme
acisindan yesil ya da kuru ot olarak her tiirlii hayvan i¢in besleme degeri yiiksek ve

lezzetlidir (A¢ikgdz, 2001).

Yonca bitkisinde yil icerisinde elde edilen bigcim sayisi, toprak ve iklimsel
degisikliklere gore farklilik arz etmektedir. Yapilan bazi ¢alismalarda, degisken iklimsel
sartlarinda 6zellikle yagis ve sicakligin da etkili oldugu yar1 tropik iklim sartlarinda 8-9
bicim alinirken, soguk iklim sartlarinda bi¢im sayillarinin 2-3’e kadar diistiigii
bildirilmistir (Lowe et al., 1972). Tiirkiye’de bolgesel olarak en fazla bigim sayist Giiney
bolgelerimizde, ortalama 7-8 bigim olarak elde edilirken bu say1 Dogu bélgelerimizde 2-
3 bigim sayisina kadar diismektedir (Tosun, 1974; Manga, 1981; Eginlioglu ve ark. 1996).

Yem bitkilerinin tiretimi ve bununla birlikte hayvanciligin gelismis oldugu, o6zellikle



ABD, Fransa, Avusturalya ve Arjantin olmak iizere birgok gelismis iilkede toplam ekim
arazileri igerisinde yonca tariminin yapildigi alanlar %30’lara kadar yiikselmektedir.
Oysa Tiirkiye’de 2018 verileri incelendiginde bu oranin %2,7 oldugu goriilmektedir
(TUIK, 2018).

Diinya’da tarimi en fazla yapilan yem bitkilerinden biri olan yonca bitkisinin
Tiirkiye’de de gereken 6nemi gérmesi gerekmektedir. Bunun i¢in verim noktasinda en iyi
genotiplerin bulunup 1slah calismalarima dahil edilmesi yonca bitkisine olan Gnemi
arttiracak ilk adim olacaktir. Bitkilerde uygulanan 1slah caligmalarinda bitkilerin
ekonomik degerinin yiiksek olmasi en 6nemli kriterlerin baginda gelmektedir. Bu sekilde
basit bir 1slah tanim1 yapilacak olursa, bitkilerin genetik ve fenotipik yapilarinda verim
ve kaliteyi arttirmak amaciyla, seleksiyon yontemiyle yapilan degisliklere bitki 1slahi

denilmektedir (Ulukan, 2007).

Hayvan yetistirme ve insan beslemede ihtiya¢ duyulan bitkilerin her tiirli 1slah
calismalariyla gelistirilmesi ve farkli iklim ve toprak sartlarinda yiiksek verim elde
edilebilecek yonca genotiplerinin elde edilmesi gerekmektedir (Yesil ve Sengiil, 2009).
Yonca bitkisi her tiirlii 1slah galigmalarinda verim ve kalite yoniinden ciddi sonuglar
alinabilecek karaktere sahip bir bitkidir. Yonca bitkisinin iistiin 6zelliklerinden dolay,
degisken ortam sartlarina adaptasyonu, tohum gelisimi, her tiirlii zararlilaya kars1 direng
kazandirmak, kuraklik ve hastalik benzeri stres faktorlerine dayanikli ve en dnemlisi
verim ve kalite yoniinden iistiin genotiplerin gelistirilmesi hedeflenmelidir (Ferber, 1999;
Phillips, 2006). Yonca bitkisinde yapilan 1slah ¢alismalarinda elde edilen verimsel artislar
tahil verimlerinden daha diisiik olmasina karsin molekiiler ¢calismalar hiz kazanmistir.
Yonca genotiplerinde yapilan 1slah g¢alismalart ge¢mis tarihlerden bu yana olumlu
sonuglar vermistir. Yonca islah ¢alismalarinda 1956 yillarindan yakin tarihe kadar verim,
kalite, adaptasyon ve zararlilara kars1 diren¢ noktasinda artiglar saglanmistir (Hill and
Kalton, 1976). Fakat son yillarda yapilan caligmalar incelendiginde verim artis1 igin
yapilan 1slah ¢aligmalarinda diger bitkilerle kiyaslandiginda o kadar da etkili stratejiler
gelistirildigi sdylenemez (Sakiroglu ve ark., 2015).

Bu caligmada Igdir iline ait 16 lokasyonda ve her lokasyonda 3 ayr1 noktadan
farkli gen kombinasyonuna sahip toplam 48 farkli yonca genotipi toplanmistir.

Lokasyonlardan toplanan yonca klonlart sera sartlarinda koklendirilip yetistirildikten



sonra Igdir Universitesi Tarimsal Uygulama ve Arastirma merkezine ait deneme tarlasina
sasirtilmis ve bu genotiplerin fenolojik, morfolojik, verim, kalite ve molekiiler

karakterizasyonlarinin belirlenmesi amaglanmustir.



2. KAYNAK OZETLERI

2.1.  Fenolojik ve Morfolojik Ozellikler

Etzel et al. (1988), yiriittiikleri bir arastirma da yonca bitkisinde sap sayisindaki
artiglarin bitki bliylime hizina gore artig sagladigi, gelisimi yavas olan yonca bitkilerinde
sap sayisinin 6,00 adet, gelisimi hizli olan genotiplerde ise 9,10 adet oldugunu

bildirmislerdir.

Koacheki et al. (1989), Meshed iklim kosullarinda iki yil siire ile yiiriittiikleri
calismada 12 yonca ¢esidinde karsilastirma yapmislardir. Elde edilen verilere gore

cesitlere gore sap sayilarinda varyasyon oldugu bildirilmistir.

Saruhan ve Kusvuran (2011), Dicle Universitesine ait deneme tarlasinda
yirtittikleri 2 yillik bir ¢alismada 4 yonca (El¢i, Bilensoy, Kayseri ve Yerel) ve 1 hat
(SYN-1) ¢esidinde en yiiksek dogal bitki boyunun SYN-1 (63,47 cm) hattinda, en diistik
dogal bitki boyunun ise Bilensoy (53,91 cm) ¢esidinde elde edildigini belirtmislerdir.

Saglamtimur ve ark. (1986), Cukurova kosullarinda bazi yem bitkileri
adaptasyonu iizerine bir ¢alisma yliriitmiislerdir. Elde edilen sonuclara gore yonca

bitkisinin 69,20 cm boylanabildigini bildirilmislerdir.

Tosun ve ark. (1979), Erzurum sartlarinda yiiriittiikleri yonca denemesinde ilk
hasat isleminde bitki boyunda 53,40-59,20 cm, sap kalinliginda 2,69 mm, ikinci hasatda
ise bitki boyunda 38,40-60,40 cm, sap kalinliginda ise ortalama 2,55 mm degerlerini elde

etmislerdir.

Karakurt ve Firincioglu (2003), yurti¢i ve yurtdisindan temin edilen toplam 148
yonca bitkisinin sentetik varyete 1slahi ¢aligmasini yapmislardir. Elde edilen sonuglara
gore en yiiksek bitki boyu birinci yil 94,8 cm ikinci y1l 79,2 cm olarak bildirilmistir. Sap
sayis1 birinci yil en yiiksek 92,4 adet, ikinci y1l 168,4 adet bulunmus ayrica en yliksek sap

kalinlig1 birinci yil 4,9 mm, ikinci yil ise 3,8 mm olarak belirlenmistir.

Gokalp ve ark. (2017), Kazova kosullarinda yiirtittiikleri ¢alismada bazi yonca
cesitlerinde kalite ve agronomik degerleri belirlemistir. Elde edilen verilere gore; iki yillik
ortalama bitki boyu 78,1-85,72 cm, ana sap sayilar1 7,9 ile 9,4 adet, ana sap kalinligi,

3,19-3,32 mm degerleri arasinda degismistir.



Bigak¢1 ve Balabanli (2016), 10 adet yonca g¢esidinde yiiriittiikleri arastirmada
bitki materyallerinde elde ettikleri bitki boyunun 80,3 ile 103,22 arasinda degistigini,
ayrica bitkide sap sayisinda en yiiksek 55,44 adet/bitki oldugunu belirlemislerdir.

Kavut ve ark. (2014), 2006 ve 2007 yillarinda Ege Universitesi Ziraat Fakiiltesi
Tarla bitkileri boliimii deneme tarlalarinda yiiriittiigii calismada 4 farkli yonca ¢esidinde
ana sap uzunlugunu 73,97- 81,50 cm, ana sap ¢apini 3,21-3,59 mm, ana sap sayisini1 12,9-

14,9 adet olarak tespit etmislerdir.

Kavut (2016), 2006 ve 2007 yillar1 arasinda yiirtittiikleri denemede 4 farkli yonca
¢esidinde verim Ozellikleri karsilastirilmistir. Caligmada en diigiik ve en yiiksek bitki
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boyunun 73,91-85,19 cm olarak degistigi bildirilmistir.

Albayrak ve ark. (2014), yiiriittiikkleri projede topladiklari yonca genotiplerini
klonlama yontemi ile cogalttiktan sonra deneme tarlasina sasirtmuslardir. Iki yil
yiirtittiikleri calismada yonca genotiplerinde elde ettikleri bitki boyu 23,67-79,83 cm, ana

sap uzunlugu 28,50-84,50 cm arasinda belirlenmistir.

Tamkog (1992), Konya ekolojik sartlarinda yiiriittiigii calismada Elgi yoncasinda
morfolojik verileri incelemistir. Elde edilen sonuglara gore El¢i yoncasinda bitki boyu
77,84 cm olarak belirlenmistir.

Akbari ve Avcioglu (1992), Bornova kosullarinda yiiriittiikleri iki y1llik ¢alismada
yonca ¢esitleri arasinda agronomik 6zellikleri karsilagtirmistir. Elde edilen sonuglara gére
bitki boyu 79-100 cm, arasinda degismistir. Ayrica yonca bitkisinde ¢igek renginin mavi

ve mavinin tonlar1 oldugu bildirilmistir.

Dumlu ve ark. (2017), Erzurum sartlarinda Savas ve ABD orjinli, toplam 3 gesitte
yonca denemesi yiiriitmiislerdir. iki yillik ortalamalara gére ana sap uzunlugu en diisiik
ve en yiiksek sirasiyla 59,5 ve 69,5 cm, en diisiik ve en yiiksek sap kalinligi 2,81ve 3,04
mm, kuru ot verimleri 1.043,6 ve 1.580,8 kg/daarasinda bildirilmistir.

2.2.  Verim Ozellikleri

Saruhan ve Kusvuran (2011), tarafindan Dicle Universitesine ait deneme
tarlasinda ytiriitiilen 2 yillik bir ¢alismada 4 yonca (El¢i, Bilensoy, Kayseri ve Yerel) ve
1 hat (SYN-1) ¢esidinde bitki boyu, yesil ot verimi, kuru ot verimleri belirlenmistir. 2
yillik ortalamalara goére en yliksek yesil ot verimi El¢i (4.896 kg/da), en diisiik yesil ot



verimi Bilensoy (3.515 kg/da) ve en yiiksek kuru ot verimi El¢i (1.266 kg/da), en diisikk
kuru ot verimi Bilensoy (945 kg/da) ¢esitlerinde elde edilmistir.

Tosun ve ark. (1979), Erzurum sartlarinda yonca c¢esitlerinde yiiriittiikleri
arastirmada fenolojik ¢alismalarla birlikte verim 6zelliklerini incelemistir. Elde edilen
sonuglara gore kuru ot veriminde ortalama 340-1.655 kg/da arasinda degerler elde

edilmistir.

Turan (2010), Van ilinde yiirittiigh iki yillik ¢alismada 5 yonca ¢esidinde farkli
ekim zamanlarinin ot verimi 6zelliklerine etkisini incelemistir. Elde edilen sonuglara gore
yesil ot verimi 2.254-3.374 kg/da, bitki boyu 77,1-82,3 cm, kuru madde verimi 893-1.036
kg/da arasinda kaydedilmistir.

Albayrak ve ark. (2014), yiiriittiikkleri projede topladiklari yonca genotiplerini
klonlama ydntemi ile cogalttiktan sonra deneme tarlasina sasirtnslardir. iki y1l yiiriitiilen
caligmada yonca genotiplerinde yillik kuru madde verimi 41,16 ile 175,39 g/bitki arasinda
degismistir.

Tamkog (1992), Konya ekolojik sartlarinda yiiriittiigii calismada Elgi yoncasinda
ortalama yesil ot verimini 4.093,54 kg/da, kuru ot verimini 972,64 kg/da olarak
bildirmistir.

Akbari ve Avcioglu (1992), Bornova kosullarinda yiiriittiikleri iki y1llik ¢alismada
yonca ¢esitleri arasinda yem kalitelerini karsilastirmistir. Elde edilen sonuglara goére

bitkide kuru madde orami %19,8-25,1, kuru madde verimi 57-135 gr/bitki arasinda

bulunmustur.

Altinok ve Karakaya (2002), Ankara sartlarinda ii¢ yillik yiiriittikkleri denemede 8
yonca materyeli kullanmiglardir. Bitki boyunda en yiiksek deger birinci bigim Oncesi ve
en yliksek verim yine birinci bigimde elde edilmistir. Yesil ot verimi ilk y1l 1.869 kg/da,
ikinci y11 4.071 kg/da, tigiincii y1lda ise 3.839 kg/da, kuru ot verimi birinci y11 651 kg/da,
ikinci y1l 1297 kg/da, iiciincii y1lda ise 1.226 kg/da olarak bildirilmistir. Ug y1lin toplam
yesil ot veriminin 9.779 Kkg/da, toplam kuru ot veriminin 3.214 Kkg/da ise
oldugubildirilmistir.

Seker (2003), 20 ekotip ve 2 ¢esit (Kayseri, Bilensoy) olmak toplam 22 yonca

bitkisinde performans denemesi yiiriitmiislerdir. Yonca ¢esitlerinde ortalama en yiiksek



toplam yas ot verimleri sirastyla 4.471,1- 4.226,5- 4.123,3 olarak verilmistir. Ayrica en
yiiksek kuru ot verimleri sirastyla 1.217,1, 1.140,1 ve 1.112,3 kg/da olarak bildirilmistir.
Kayseri ve Bilensoy-80 ¢esitlerine ait yas ot verimleri sirasiyla 3.486,0 ve 3.381,8 kg/da

ve kuru ot verimleri ise sirasiyla 937,1 ve 941,2 kg/da olarak bulunmustur.

Acikbas ve ark. (2017), goller yoresinde topladiklart yonca genotiplerine ait verim
ve kalite 6zelliklerini incelemislerdir. Calismada 17 yonca (15 genotip, 2 tescilli gesit)
bitkisi kullanilmistir. Elde edilen sonuglara gore kuru ot verimi 1.143-2.183 kg/da

arasinda bildirilmistir.

2.3.  Kalite Ozellikleri
Gokalp ve ark. (2017), Tokat ilinde yiiriittiikkleri denemede yonca cesitleri
arasinda, ortalama en yliksek ham protein oranin1 Emiliano (%18,88) en diisiik ham

protein oranini ise Gea (%17,06) ¢esidinde elde edtmislerdir.

Turan (2010), Van ilinde yiiriittiigi iki yillik ¢alismada 5 yonca ¢esidinde farkli
ekim zamanlarinda kalite 6zelliklerini karsilastirmistir. Elde edilen sonuglara gére yonca

cesitleri arasinda ham protein oranlar1 %16,3-16,4 arasinda degismistir.

Yilmaz ve Albayrak (2016), Isparta kosullarinda yiiriittiikleri caligmada 5 adet
yonca ¢esidinde kuru ot, ham protein, ADF ve NDF oranlarini belirlemislerdir. Calismada
kuru ot oranlar1 381,24-410,00 kg/da ham protein oranlar1 ise %16,23-17,53 degerleri
arasinda bulunmustur. Ayni1 zamanda arastirmada en diisiik ADF %34,50 en diisiik NDF

orant ise %42,20 olarak belirlenmistir.

Albayrak ve ark. (2014), yiirittiikleri iki y1llik calismada yonca genotiplerinde
kalite analizlerini incelemislerdir. Calisma sonucundaki kalite analizlerinde en diisiik ve
en yiiksek HP orani sirasiyla %14,10 ve 18,69, en diisiik ve en yliksek ADF orani1 sirasiyla
%30,26 ve 33,44 ve son olarak en yiiksek NDF oran1 %41,8 olarak bildirmislerdir.

Yilmaz (2011), yonca bitkisinde yiiriitmiis oldugu arastirmada gesitler arasinda
ham protein oranlarinin %16,23-17,53, NDF oranlarinin %42,27-44,98 ve ADF

oranlarinin ise %30,26-33,44 arasinda degistigini bildirmistir.

Altinok ve Karakaya (2002), Ankara sartlarinda yiiriittiikleri yonca denemesinde
kalite verimi olarak birinci y1l ham protein oranin1 %21-25, ikinci y1l %15-17 ve igiincii

y1l %17-22 arasinda bildirmislerdir.
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Dumlu ve ark. (2017), Erzurum sartlarinda 3 farkli yonca ¢esidinde yiiriittiikleri
calismada kalite analizleri yapmustir. Iki yillik ortalama sonuglara gore en diisiik ve en
yiiksek ham protein oranlar1 %16,78 ve 19,01, en diisiik ve en yiiksek ADF oranlari
%38,60 ved0,32, en diisiik ve en yiiksek NDF orani, %42,67 ve %44,28 arasinda
degismistir.

Acikbas ve ark. (2017), goller yoresinde toplamis olduklari yonca genotiplerinde
kalite 6zelliklerini incelemistir. Calismada 17 yonca (15 genotip, 2 tescilli ¢esit) bitkisi
kullanilmistir. Calisma sonuglarina gore kalite ozellikleri bakimindan HP oraninin
%17,4-22,6, ADF oraninin %28,7-32,9, NDF oraninin ise %39,5-42,6 arasinda

o

degistigibelirtilmistir.

2.4.  Molekiiler Ozellikler

Alinca (2008), Giineydogu Anadolu Boélgesinde yayilis gosteren 17 farkli buton
yoncasinda genetik c¢esitliligin belirlenmesi i¢in 14 adet ISSR markorii kullanmigslardir.
Elde edilen verilere gore ortalama Jackard benzerlik katsayis1 0,70 belirlenirken, en diigiik

ve en yiiksek benzerlik katsayisi 0,63-1,00 arasinda degismistir.

Mandoulakani et al. (2012), 80 yonca genotipinde genetik ¢esitliligi analiz etmek
igin retrotranspozon temelli bes tek ve 10 IRAP markor kombinasyonu kullanmislardir.
Tms1Retl ve non-native RTN LORE1 ve LORE2 temel alinarak tasarlanmis tiim tek
IRAP markarlerinin, ayirt edilebilir ve polimorfik bantlama gosterdigini belirtmislerdir.
Kullanmis olduklar1 15 IRAP markoriinden 10u 101 bant olusturmus. 101 bant
sayisindan 66's1 polimorfik bant olusturmustur. Polimorfik bantlarin ortalamasi1 markor
basina 6,6 olarak bildirilmistir. Calismada DICE benzerlik katsayisindan faydalanarak en
diisiik 0,13 ve en yiiksek 0,67 olarak bildirilmistir. Kullanilan IRAP markoérlerinden elde
edilen H (gen ¢esitliligi) en diisiik 0,208, en yiiksek 0,261 arasinda belirlenmistir. Yine
ayni ¢alismada kullanilan REMAP markoérlerinde ise H (gen ¢esitliligi) en diisiik 0,249,
en yiiksek 0,290 olarak bildirilmistir.

Andeden et al. (2014), 71 nohut ¢esidinde genetik gesitliligi belirlemek i¢in 10
ISSR markor kullanarak molekiiler karakterizasyon ¢alismasi yapmuslardir. Elde edilen
sonuglara gore toplam 135 bant sayisinin polimorfik bant sayist (%99,3), ortalama

polimorfik bant sayis1 130 olarak bildirilmistir. 71 genotip i¢in ortalama polimorfizm
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bilgisi isaretleme sistemi i¢in igerik (PIC) degeri 0,91 olarak saptanmistir. IPBS
markorlerinde elde edilen H (gen ¢esitliligi) ortalama 0,266 olarak belirlenmistir. Ayrica
ISSR markorlerinden elde edilen H (gen ¢esitliligi) ortalama 0,293 olarak bildirilmistir.

Oten ve Albayrak (2016), 28 yonca tiir ve genotiplerinde genetik cesitliligin
belirlenmesi i¢in yaptiklari ¢aligmada 15 adet SSR markorleri kullanmislardir. Toplamda
34 bant sayis1 elde edilirken bunlar igerisinde toplam polimorfik 33 bant sayist elde
edilmistir. Ayrica ortalama polimorfizm oran1t %97,77 olarak belirlenmistir. 28 yonca
genotipinde genotipler arasindaki benzerlik katsayisi en diisiik 0,58 ile en yiiksek 0,88

degerleri arasinda belirlenmistir.

Mandoulakani et al. (2015), 8 yonca genotipinde genetik ¢esitliligi belirlemek i¢in
yapmis olduklari ¢alismda IRAP, REMAP, SSR ve ISSR markérleri kullanmiglardir. 10
adet IRAP markoriinde elde edilen ortalama PIC degeri 0,14, 14 adet REMAP
markdriinde ortalama 0,12 olarak belirlenmistir. Ayrica 16 adet ISSR markériinde elde
edilen ortalama PIC degeri 0,28 iken, 8 adet SSR markériinde elde edilen ortalama PIC

degeri 0,62 olarak belirlenmistir.

Rezaie et al. (2010), iran da 33 yonca ekotipinde genetik cesitliligi belirlemek i¢in
10 SSR markorii kullanmiglardir. 10 SSR markoriine ait PIC degerleri 0,36 ile 0,81

degerleri arasinda degisirken ortalama PIC degeri 0,62 bulunmustur

Yin et al. (2018), yaptiklar1 ¢agilmada 6 yonca genotipinde genetik cesitlilik ve
popiilasyon yapisini belirlemeyi amaglamiglardir. PIC oranlar1 0,885 ile 0,951 arasinda
degismistir. Kullanmig olduklar1 10 SSR markoriinde elde edilen ortalama PIC degeri
0,928 olarak belirlenmistir

Sakiroglu et al. (2010), yonca genotiplerinde gesitlilik ve genetik iliskileri
degerlendirmek i¢in yapmis olduklar1 ¢aligmada 89 SSR markorii kullanmislardir.
Yapilan ¢alismada 89 SSR markériine ait PIC degerleri 0,28 ile 0,94 arasinda degisirken
ortalama PIC degeri 0,71 olarak belirlenmistir

Unverdi (2007), 6 fig cesidinde yaptiklari ¢alismada 12 ISSR markérii kullanarak
genetik ¢esitliligi belirlemistir. Caligmada Jaccard benzerlik katsayist en diisiik 0,36 ve
en yiiksek 0,62 olarak belirlenmistir. Ayrica ortalama Jaccard benzerlik katsayisi 0,52
olarak bildirilmistir.
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Anbaran et al. (2007), Iran’in farkl1 cografi bolgelerinde ekimi yapilan 6 yonca
genotipinde SSR markérleriyle genetik cesitliligi belirlemek i¢in yapmis olduklar

calismada korelasyon katsayis1 degerini r=0,88 olarak belirlemislerdir.

Mengoni et al. (2000), 6 yonca genotipinde genetik ¢esitliligi belirlemek igin
yapmis olduklar1 ¢alismada Mantel testi kullanilarak elde edilen korelasyon katsayisini

r=0,41 olarak belirlemislerdir.
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3. MATERYAL ve METOT

3.1. Materyal

Calisma materyalini, Igdir ili dogal ekolojik kosullarda yetisen adi yonca
(Medicago sativa L.) genotipleri ile Sunter ve Kayseri yonca g¢esitleri olusturmustur. Igdir
ekolojik sartlarindaki yonca genotiplerinin popiilasyonunu temsil edecek sekilde 16
lokasyon belirlenmistir. Her yonca genotipine ait lokasyonlar harita {izerinde

belirlenmistir.

Cizelge 3.1. Bitkilerin toplandig1 lokasyonlara ait GPS kayitlar

Lokasyonlar Kordinatlar Rakim (m)
Godekli Koyt 39°49'11.7"N 44°35'37.5"E 808
Aralik Ilcesi 39°5322"K 44°31'09"D 821
Hasanhan Koyii 39°57"22.2"N 44°20'34.4"E 826
Sarach Koyt 39°54'40.9"N 44°28'02.5"E 817
Tasburun Beldesi 39°58'51"K 44°14'48"D 825
Karakoyunlu flgesi 39°5821"K 44°1022"D 848
Tacirli Koyii 39°59'14"K 44°06'39"d 846
Suveren Koyt 39°48'32.1"N 44°04"26.9"E 1200
Igdir Merkez 39°55'K 44°02'D 850
Halfeli Beldesi 39°53'17"K 43°59'19"D 860
Hoshaber Beldesi 39°55'K 43°57'D 870
Kiilliik Koyt 39°59'0"K 43°54'0"D 880
Bayraktutan Koyt 40°00'00"K 43°55'00"D 888
Kopriibast Koyt 40°02'49.5"N 43°44'41.5"E 1000
Hamurkesen Koyt 39°58'35.0"K 43°43'11.8"D 1261
Tuzluca lgesi 43°02'58"K 43°39'39"D 1102

Bitki ornekleri belirlenen her lokasyonda 3 farkli noktadan alinmustir. Igdir ili

ortalama 850 m rakima sahiptir (IVCSM, 2019). Lokasyonlar icerisinde en diisiik 808 en
yiiksek 1261 m rakima sahip olan yerler mevcuttur. Ayrica topografik yapisi ve toprak
ozellikleri bakimindan farklilik gdsteren lokasyonlar mevcuttur. Ornegin Aralik ilgesinde
riizgar erozyondan etkilenen kumul toprak yapisi mevcutken, Halfeli ve Tasburun

mevKkilerinde aliivyal toprak yapilari mevcuttur (Temel ve Sahin, 2011).
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Cizelge 3.2. Toplanan yonca genotiplerine ait lokasyon ve genetik 6zellikleri

G[\?Q. Genotip Lokasyon yeri Lokasyon %i:ﬁl'llf
1 1. lokasyon 1. 6rn. Godekli 1 39°48'52.4"N 44°36'09.4"E  Yerel Genotip
2 1. lokasyon 2. 6rn. Godekli 2 39°50'00.6"N 44°32'58.6"E  Yerel Genotip
3 1. lokasyon 3. 6rn. Godekli 3 39°45'50.0"N 44°39'19.3"E  Yerel Genotip
4 2. lokasyon 1. 6rn. Aralik 1 39°51'08.0"N 44°30'25.0"E  Yerel Genotip
5 2. lokasyon 2. 6rn. Aralik 2 39°51'59.9"N 44°32'57.7"E  Yerel Genotip
6 2. lokasyon 3. 6rn. Aralik 3 39°53'21.0"N 44°2822.4"E  Yerel Genotip
7 3. lokasyon 1. 6rn. Hasanhan 1 39°56'02.1"N 44°24'33.5"E  Yerel Genotip
8 3. lokasyon 2. 6rn. Hasanhan 2 39°56'11.5"N 44°18'42.3"E  Yerel Genotip
9 3. lokasyon 3. 6rn. Hasanhan 3 39°57'57.1"N 44°23'16.7"E  Yerel Genotip
10 4. lokasyon 1. 6rn. Saracl 1 39°54'41.6"N 44°2820.9"E  Yerel Genotip
11 4. lokasyon 2. 6rn. Saragl 2 39°54'33.9"N 44°27'50.8"E  Yerel Genotip
12 4. lokasyon 3. orn. Saragli 3 39°54'56.5"N 44°26'19.1"E  Yerel Genotip
13 5.lokasyon 1. 6rn. Tagburun 1 39°58'00.3"N 44°18'59.0"E  Yerel Genotip
14 5.lokasyon 2. 6rn. Tasburun 2 39°58'48.4"N 44°17'05.6"E  Yerel Genotip
15 5. lokasyon 3. 6rn. Tagburun 3 39°57'29.5"N 44°15'15.3"E  Yerel Genotip
16 6. lokasyon 1. 6rn.  Karakoyunlu 1l  40°00'00.9"N 44°11'55.5"E  Yerel Genotip
17 6. lokasyon 2. 6rn.  Karakoyunlu 2 39°58'23.7"N 44°09'35.5"E ~ Yerel Genotip
18 6. lokasyon 3. 6rn.  Karakoyunlu 3 39°59'27.9"N 44°14'14.3"E  Yerel Genotip
19 7. lokasyon 1. 6rn. Tacirli 1 39°56'17.0"N 44°0425.8"E  Yerel Genotip
20  7.lokasyon 2. 6rn. Tacirli 2 39°55'49.8"N 44°05'31.1"E  Yerel Genotip
21 7. lokasyon 3. 6rn. Tacirli 3 39°56'13.5"N 44°04'44.8"E  Yerel Genotip
22 8. lokasyon 1. 6m. Suveren 1 39°49'07.0"N 44°04'34.2"E  Yerel Genotip
23 8. lokasyon 2. 6m. Suveren 2 39°48'54.0"N 44°04'34.9"E  Yerel Genotip
24 8. lokasyon 3. 6m. Suveren 3 39°51'18.2"N 44°03'37.8"E  Yerel Genotip
25  9.lokasyon 1. 6rn. Igdir 1 39°56'03.5"N 44°0320.7"E ~ Yerel Genotip
26 9.lokasyon 2. 6rn. Igdir 2 39°5528.8"N 44°0425.2"E  Yerel Genotip
27 9. lokasyon 3. 6. Igdir 3 39°55'18.0"N 44°0228.1"E  Yerel Genotip
28  10. lokasyon 1. 6rn. Halfeli 1 39°53'42.9"N 43°59'31.7"E  Yerel Genotip
29  10. lokasyon 2. 6rn. Halfeli 2 39°53'00.7"N 43°59'00.9"E  Yerel Genotip
30  10. lokasyon 3. 6rn. Halfeli 3 39°53"22.6"N 43°58'40.4"E  Yerel Genotip
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Cizelge 3.2. (devam)

Gen.

No Genotip Isimleri

Lokasyon Yeri

Lokasyon

Genetik Ozellik

31  11. lokasyon 1. orn.
32 11. lokasyon 2. orn.
33 11. lokasyon 3. orn.
34 12.lokasyon 1. 6rn.
35 12. lokasyon 2. 6rn.
36 12. lokasyon 3. orn.
37 13. lokasyon 1. orn.
38  13.lokasyon 2. 6rn.
39 13. lokasyon 3. 6rn.
40 14. lokasyon 1. 6rn.
41 14. lokasyon 2. orn.
42 14. lokasyon 3. orn.

43 15. lokasyon 1. 6rn.

44 15.lokasyon 2. orn.
45 15. lokasyon 3. 6rn.
46 16. lokasyon 1. orn.
47 16. lokasyon 2. orn.

48 16. lokasyon 3. 6rn.

49 Sunter

50 Kayseri

Hoshaber 1
Hoshaber 2
Hoshaber 3
Kiilliik 1
Kiilliik 2
Kiilliik 3
Bayraktutan 1
Bayraktutan 2
Bayraktutan 3
Kopriibasi 1
Kopriibasi 2
Kopriibast 3
Hamurkesen 1
Hamurkesen 2
Hamurkesen 3
Tuzluca 1
Tuzluca 2

Tuzluca 3

39°5420.3"N 43°57'35.0"E
39°55'03.6"N 43°58'05.4"E
39°5522.9"N 43°56'50.7"E
39°58'02.7"N 43°56'57.9"E
39°58'12.2"N 43°59'02.0"E
39°57'03.3"N 43°59'51.1"E
40°01'34.9"N 43°52'22.5"E
40°00'46.3"N 43°55'37.7"E
39°59'15.4"N 43°56'15.2"E
40°01'55.1"N 43°45'11.0"E
40°02"25.0"N 43°48'46.6"E
40°03'30.5"N 43°47'20.4"E
39°5921.8"N 43°38'54.7"E
39°5924.4"N 43°41'59.3"E
40°01'03.4"N 43°41'49.9"E
40°04'36.9"N 43°39'52.8"E
40°02'19.1"N 43°40'02.3"E
40°02'48.9"N 43°42'01.2"E

Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Yerel Genotip
Cesit

Cesit

Lokasyonlar arasi

rakim farklari, topografik yapilari, toprak oOzelliklerinin

farklilik gostermesi gibi 0Ozellikler lokasyonlarin belirlenmesinde 6nemli kriterler

olmustur. Ayn1 zamanda her lokasyon igerisinde 3 farkli durak (6rnek) belirlenirken de

duraktaki optimum varyasyonun elde edilmesi diistiniilmiistiir. Toplanan yonca

genotiplerine ait loksayonlarin uydu goriintiisti Sekil 3.1°de verilmistir. Ayrica tiim yonca

genotiplerine ait kaynak lokasyonlar1 ve genetik 6zellikleri Cizelge 3.2 de verilmistir.
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Sekil 3.1. Yonca genotiplerinin toplandigi lokasyonlara ait uydu goriintiisii

Cizelge 3.3. Igdir ilinin uzun yillar (1950-2018) ve 2018 yili yetisme sezonuna ait iklim

verileri

Yagis (mm) Sicaklik (°C) Nispi Nem (%0)
Aylar Yetisme UYO** Yetisme UYO Yetisme UYO

Sezonu Sezonu Sezonu
Mart 16,5 21,9 12,3 6,99 45,7 52,2
Nisan 18,2 37,4 14,2 13,4 41,7 49,9
Mayis 69,3 494 18,4 17,5 457 51,5
Haziran 31,8 33,1 23,4 22,3 46,1 47,3
Temmuz 5,9 14,5 29,2 26,2 45,1 453
Agustos 5,8 9,6 26,4 25,6 52,6 471
Eyliil 0,3 10 24,5 20,8 53,3 50,9
Ekim 33,1 28,1 12,8 13,3 71,3 62,9
Toplam/Ort 180,9 204,0 20,2 18,3 50,9 50,9

*Meteoroloji Genel Mudiirliigi, 2018; **Uzun yillar ortalamasi
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3.1.1. Deneme yerine ait bazi iklim ozellikleri

Igdir ekolojik kosullarinda toplanan yonca genotipleri 2017 yilinda deneme
tarlasina sasirtilmistir. Ancak 2017 yili tesis yil1 olmasi ve klonlarin deneme tarlasina
sasirtilmast uzun bir doneme sigmasindan dolayr 2017 yilinda genotiplerden bitkisel,
verim ve kalite 6zelliklerine ait veri alinamamuistir. Bu nedenle bitkilere ait veriler 2018
yilinda alimmistir (Cizelge 3.3). Igdir 1li uzun yillar iklim verileri incelendiginde, nispi
nemin %50,9, ortalama sicaklik 18,3 °C ve toplam yagis miktarinin 204,0 mm oldugu
goriilmektedir (MGM, 2018). Denemeye yerine ait 2018 Mart-Ekim aylarina ait ortalama
nisbi nem %50,9, ortalama sicaklik ise 20,2°C, toplam yagis miktar1 180,9 mm olarak
belirlenmis ve bu veriler dogrultusunda denemenin yliriitiildiigii yetisme sezonu, uzun
yillar ortalamasina gore sicak ancak yagis miktar1 daha az bir yil oldugu belirlenmistir

(Cizelge 3.3).

3.1.2. Deneme tarlasina ait toprak verileri

Bu calisma Igdir Universitesi Tarimsal Uygulama ve Arastirma Merkezine ait
deneme tarlasinda yiiriitiilmiistiir. Deneme alanina ait toprak 6rnekleri deneme alanini
temsil edecek sekilde 0-30 cm derinlikten alinarak toprak analizi yapilmistir (Cizelge
3.4). Toprak tekstiirii Bouyoucos hidrometre yontemi kullanilarak belirlenmistir
(Bouyoucos, 1955). Toprak reaksiyonu (pH) 1;2.5 toprak:su karigiminda cam elektrotlu
pH metre ile belirlenmistir (Jackson, 1973). Elektriksel iletkenlik (EC dSm™? ekstraksiyon
stizeklerinde elektriksel kondiiktivite aleti ile belirlenmistir (Rhoades, 1982).

Cizelge 3.4. Deneme alanindan alinan toprak drneklerine ait degerler

Incelenen Toprak Ozellikleri Degerler
pH 8,34
Kire¢ (%) 11,08
EC (mS/cm) 1,03
Organik Madde (%) 1,18

P (ppm) 2,61

K (ppm) 1,79

Ca (ppm) 16,67
Mg (ppm) 6,4
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Kireg igerigi (CaCOz) Scheibler kalsimetresi ile belirlenmistir (Caglar, 1949).
Organik madde icerigi Smith-Weldon yontemi kullanilarak belirlenmistir (Nelson and
Sommers, 1982). Elverisli Fosfor (P20s) asit floriirde mavi renk yontemi ile (Saglam,
1994) degisebilir K, Ca ve Mg sodyum asetatla (1IN, pH:8,2) ekstraksiyonu ile
belirlenmistir (Rhoades, 1982). Elde edilen sonuglara gére deneme alanina ait toprak killi
tinl biinyede olup, EC 1,03 ile tuzluluk orani az, pH’s1 8,34 ile orta alkali, organik madde
orani 1,18 ile diisiik, kire¢ %11,08 ile yiiksek oldugu belirlenmistir (Cizelge 3.4).

3.2. Metot
3.2.1. Genetik materyallerin toplanmasi

Bitki toplama gezileri 2016 yiliin ilkbahar1 ve sonrasinda yapilmistir. Bitki
toplama iglemi tstiin ve verimli ¢esitlerin belirlenebilmesi ve dogru seleksiyon igin
bitkilerin ¢i¢eklenme doneminde yapilmistir. Ciceklenme baslangiciyla birlikte her
lokasyonda ki duraklar gezilerek bitkiler yerinde kazma kiirek yardimiyla koklerinden
cikarilarak saksilara aktarilmistir. Her yonca genotipine ait lokasyon bilgileri GPS ile
kayit altina alinmistir. Belirlenen her bir lokasyonda 3 yonca genotipi toplanmis ve

toplamda ise 48 yonca bitkisi saksilara aktarilarak Igdir Universitesi Tarimsal Uygulama

ve Arastirma Merkezine tagmmustir.

%3 i 4 ¥

® % A o Y g “_\: g L
Sekil 3.2. Dogal ortamlarindan toplanmis yonca bitkileri
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3.2.2. Yonca genotiplerinin klonlama yontemi ile cogaltilmasi

Saksilara alman 48 yonca bitkisi belirli bir siire gelisimini tamamladiktan sonra
klonlama islemi i¢in laboratuvar ortamina taginmistir. Laboratuvar ortaminda uzun siire
canli tutulan yonca genotiplerinin gen¢ siirgiinlerinden Ornekler makas yardimiyla
aliarak klonlama yapilmistir. Klonlamada bitkinin geng siirgiinlerinden alinan klonlarin
daha iyi1 koklendigi gézlemlenmistir. Bu nedenle toplanan yonca genotiplerinden ana
materyallerden segilen geng siirglinler 2-3 g6z icerecek sekilde ugtan itibaren ikinci ya da
ticiincli bogumdan ve dalin kalan kisimlarindan yaprak bogumunun yaklagik 1 cm

yukarisindan kesilerek alinmigtir (Elgi ve Sevimay, 1990).

Sekil 3. 3. Klon yapimina elverisli yonca siirgiinleri

Yaprak bogumu iistiinden 1 cm altindan ise yaklasik 5 cm kalacak sekilde klon
alinabilmektedir. Her bir klon yaklasik 5-7cm uzunluklari arasinda kesilmis, daha sonra
iist yapraklar makasla temizlenmistir. Alinan her yonca genotipine ait klonlar daha sonra
500 ppm IBA soliisyonu igerisinde 5-10 saniye bekletildikten sonra viyollere
aktartlmistir. Viyoller igerisinde %50 torf ve %50 perlit karisimi olacak sekilde
hazirlanarak 1 gilin Oncesinde sulanmaya birakilmistir (Kaynak ve Ersoy, 1997).
Klonlama isleminde kesilen yonca kesitinin govde igerisinin bos olmamasia dikkat
edilmistir. Govde i¢i bos olan yonca klonlar1 koklenmede problem yasadiklar1 onceki
calismalarda belirlenmistir (Elgi ve Sevimay, 1990). Klonlarin kéklendirilme isleminde
ortamin uygun sicakhigr icin ortalama 20 °C olmasi saglanmustir. Bitkiler giin boyu

sisleme seklinde sulanmis ve bakimlari yapilmistir (Elgi ve Sevimay, 1990).
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Sekil 3.4. Uygun iklim sartlarinda perlit-torf karigimina dikilmis yonca klonlar

3.2.3. IBA solusyonu hazirlanmasi

500 ppm’lik IBA soliisyonu hazirlamak i¢in; 0,5 gr =500 mg IBA hassas terazide
tartilip 2-4 ml kadar 1 Normluk NaOH iginde ya da 3-5 ml Etil Alkol iginde ¢6zdiiriilmiis
ve son hacmi 1 litre’ye tamamlanilmistir. 50 ml’lik 1 Normalite degerinde NaOH stok
soliisyon hazirlamak igin de 2 gr NaOH tartip, 50 ml saf suda ¢ozdiirtilmistiir (El¢i ve
Sevimay, 1990; Kaynak ve Ersoy, 1997; Ayanoglu ve Ozkan, 2000).

3.2.4. Deneme arazi dizaym

Her yonca genotipine ait klonlar deneme tarlasina sasirtilmadan Once Igdir
Universitesi Tarimsal Uygulama ve Arastirma merkezi igerisinde bir deneme dizayni
yapilmistir. Deneme tarlasinda 3 blok ve her blokta toplam 48 parsel olacak sekilde
planlanmigtir. Bloklar aras1t mesafe 150 cm, parseller aras1t mesafe ise 100 cm olarak
belirlenmistir. Parsel boyutlarinin eni 100 cm, uzunluk 200 cm ve her parsele 50 cm sira
arast ve 50 cm sira lizeri olacak sekilde her parsele toplam 10 adet yonca genotipi
sasirtilmistir. Deneme arazisi 3 tekerriirlii olmak tizere tesadiifi bloklar deneme desenine

gore dizayn edilmistir.
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Cizelge 3.5. Yonca genotiplerine ait deneme deseni

1. Blok

2. Blok

3. Blok

© 00 N oo O A W DN PP

11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30

1. lokasyon 3. 6rnek
16. lokasyon 1.6rnek
14. lokasyon. 1. 6rnek
14. lokasyon. 2. 6rnek
10. lokasyon 2. 6rnek
8. lokasyon 1. 6rnek
7. lokasyon 1. 6rnek
10. lokasyon 1. 6rnek
2. lokasyon 1. 6rnek
3. lokasyon 1. 6rnek
7. lokasyon 2. drnek
7. lokasyon 3. 6rnek
15. lokasyon 3. 6rnek
4. lokasyon 2. 6rnek
10. lokasyon 3. 6rnek
9. lokasyon 3. 6rnek
6. lokasyon 2. 6rnek
11. lokasyon 2. 6rnek
3. lokasyon 2. 6rnek
14. lokasyon 3. 6rnek
9. lokasyon 2. 6rnek
11. lokasyon 1. 6rnek
6. lokasyon 1. 6rnek
12. lokasyon 1. 6rnek
12. lokasyon 2. 6rnek
8. lokasyon 2. 6rnek
12. lokasyon 3. 6rnek
2. lokasyon 2. 6rnek
2. lokasyon 3. 6rnek

1. lokasyon 2. 6rnek

11. lokasyon 2. 6rnek
6. lokasyon 2. 6rnek
3. lokasyon 2. 6rnek
14. lokasyon 3. 6rnek
9. lokasyon 2. 6rnek
6. lokasyon 3. 6rnek
11. lokasyon 1. 6rnek
3. lokasyon 3. 6rnek
12. lokasyon 1. 6rnek
12. lokasyon 2. 6rnek
8. lokasyon 2. 6rnek
12. lokasyon 3. 6rnek
2. lokasyon 2. 6rnek
2. lokasyon 3. 6rnek
1. lokasyon 2. 6rnek
9. lokasyon 1. 6rnek
7. lokasyon 1. 6rnek
2. lokasyon 1. 6rnek
1. lokasyon 2. 6rnek
7. lokasyon 2. 6rnek
7. lokasyon 3. 6rnek
10. lokasyon 1. 6rnek
14. lokasyon. 1. 6rnek
8. lokasyon 1. 6rnek
9. lokasyon 1. 6rnek
14. lokasyon. 2. 6rnek
Sunter
10. lokasyon 2. 6rnek
10. lokasyon 3. d6rnek

4. lokasyon 1. 6rnek

11. lokasyon 3. 6rnek
3. lokasyon 2. 6rnek
14. lokasyon 3. 6rnek
9. lokasyon 2. 6rnek
6. lokasyon 3. 6rnek
11. lokasyon 1. 6rnek
5. lokasyon 3. 6rnek
12. lokasyon 1. 6rnek
12. lokasyon 2. 6rnek
8. lokasyon 2. 6rnek
12. lokasyon 3. 6rnek
2. lokasyon 2. drnek
2. lokasyon 3. 6rnek
1. lokasyon 2. 6rnek
3. lokasyon 1. 6rnek
7. lokasyon 2. 6rnek
6. lokasyon 2. 6rnek
4. lokasyon 3. 6rnek
8. lokasyon 3. 6rnek
Kayseri
16. lokasyon 2. 6rnek
15. lokasyon 1. 6rnek
13. lokasyon 3. 6rnek
13. lokasyon 2. 6rnek
13. lokasyon 1. 6rnek
5. lokasyon 1. 6rnek
16. lokasyon 3. 6rnek
15. lokasyon 3. 6rnek
15. lokasyon 3. 6rnek

4. lokasyon 2. 6rnek
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Cizelge 3. 5. (Devam)

31 4. lokasyon 1. 6rnek 4. lokasyon 2. 6rnek 1. lokasyon 1. 6rnek
32 1. lokasyon 3. 6rnek 3. lokasyon 1. 6rnek 5. lokasyon 2. 6rnek
33  11. lokasyon 3. 6rnek 11. lokasyon 3. 6rnek 2. lokasyon 1. 6rnek

34 4. lokasyon 3. 6rnek 4. lokasyon 3. 6rnek 8. lokasyon 1. 6rnek

35 Kayseri 8. lokasyon 3. 6rnek 16. lokasyon 1.6rnek
36  15. lokasyon 2. 6rnek 15. lokasyon 2. 6rnek 14. lokasyon. 2. 6rnek
37  16. lokasyon 2. 6rnek 16. lokasyon 2. 6rnek 9. lokasyon 3. 6rnek
38  15.lokasyon 1. 6rnek 15. lokasyon 1. 6rnek 10. lokasyon 3. 6rnek
39  13.lokasyon 3. drnek 13. lokasyon 3. 6rnek Sunter

40  13.lokasyon 2. 6rnek 13. lokasyon 2. 6rnek 10. lokasyon 1. 6rnek
41  13.lokasyon 1. 6rnek 13. lokasyon 1. drnek 6. lokasyon 3. 6rnek

42 5. lokasyon 1. 6rnek 5. lokasyon 1. 6rnek 7. lokasyon 1. 6rnek
43  16. lokasyon 3. 6rnek 16. lokasyon 3. 6rnek 6. lokasyon 1. 6rnek
44 3. lokasyon 3. 6rnek 3. lokasyon 3. 6rnek 7. lokasyon 3. 6rnek
45 9. lokasyon 1. 6rnek 5. lokasyon 3. 6rnek 4. lokasyon 1. 6rnek
46 1. lokasyon 1. 6rnek 6. lokasyon 1. 6rnek 1. lokasyon 3. 6rnek
47 5. lokasyon 2. 6rnek 1. lokasyon 1. 6rnek 11. lokasyon 2. 6rnek
48 5. lokasyon 3. 6rnek 5. lokasyon 2. rnek 10. lokasyon 2. 6rnek
49 Sunter 9. lokasyon 3. 6rnek 14. lokasyon. 1. 6rnek
50 8. lokasyon 3. 6rnek Kayseri 15. lokasyon 2. 6rnek

3.2.5. Yonca klonlarinin deneme tarlasina sasirtilmasi

Koklenen yonca klonlar1 saksilara aktarilarak gliclenmeleri saglanmistir. Daha
sonra koklendirme isleminde basarili olunan ve uygun gelisme gosteren klonlar deneme
tarlasina sasirtilmistir. Her lokasyonda alinan her bir bitkiden 30 adet klon alinarak 10’ar
klon olarak 3 tekerriir halinde tarlaya sasirtilmistir. Her klon aras1 50x50 cm mesafelerle

dikilmistir.
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Sekil 3.6. Saksilara daha dnceden aktarilmis yonca fidelerinin tarla sa51rt1fmas1.
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3.2.6. Bakim ve sulama islemleri

Igdir ili dogal vejetasyonundan toplanip klonlama ydntemi ile ¢ogaltilan yonca
genotipleri deneme tarlasina sasirtildiktan sonra parsel iglerinde ¢ikan yabanci otlarin
kontrolii i¢in ¢apalama islemi yapilmistir. Igdir ili yaz aylar1 kurak gegen bir il oldugu

icin yonca genotiplerinin ihtiya¢ duydugu su yapraklarda solma olmadan sulama islemi

yapilmustir. Bununla birlikte her hasat doneminden sonra yonca 6rnekleri sulanmistir.

Sekil 3.8. Gelisimini tamamlan yonc genoipleri
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Sekil 3.9. Hasat donemine yakin yonca genotipleri

3.2.7. Yonca genotiplerinde hasat

Yonca yetistiriciliginin en biiyiilk problemlerinden biri olan yonca hortumlu
bdcegi yilin ilk hasat doneminde tiim Igdir ilinde oldugu gibi deneme tarlamizda da yonca
orneklerine ciddi sekilde zarar vermistir. Bu nedenle denemeye ait 1. bi¢im islemi
ciceklenme beklenmeden yapmak zorunda kalinmistir. Yonca hortumlu boceginin verdigi
zarardan dolay1 ilkbaharda larva zararindan once erken bi¢im yapilmasi gerekmektedir
(Kogan et al. 1982). Bu nedenle 10.04.2018 tarihinde 1. hasat islemi yapilmistir. Hasat
islemleri daha sonra ki donemlerde % 10 ¢igeklenme ile birlikte yapilmistir. Hasat

islemleri toprak ylizeyinde 5 cm aniz kalacak sekilde yapilmistir.

3.3. Incelenen Ozellikler
3.3.1. Fenolojik ve morfolojik gézlemler
Deneme tarlasina sasirtilan her bir lokasyondan alinan yonca klonlarina ait

fenolojik, morfolojik, verim ve kalite kriterlerine gore gozlem ve dl¢iimler yapilmistir.

3.3.1.a. Ciceklenme giin sayisi1 (giin)
Birinci bi¢gim isleminden sonra bitkilerde ¢iceklenme basladigi ana kadar gegen

giin sayisi belirlenmistir (Anonim, 2001).
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3.3.1.b. Ana sap uzunlugu (cm)
Her bir yonca genotipine ait klonlar toprak yilizeyinden itibaren ilk tomurcuk arasi

uzunluguna kadar olan kismi esnek olmayan cetvelle 6lgiilmiistiir (Anonim, 2001).

3.3.1.c. Dogal bitki boyu (cm)
Yonca bitkisinde %10 ¢igeklenme doneminde her bir tekerriir icin 5 bitkide
bitkinin tepe kismui ile toprak yiizeyi arasindaki mesafe 6l¢iilmiistiir. Daha sonra 5 bitkinin

ortalamasi alinmistir (Anonim, 2001).

3.3.1.¢. Ana sap kalinhgi (mm)
Her bir klon i¢in ¢igek tomurcugu olusturan ilk bitkilerin sap kalinligi 2. ve 3.

bogum aras1 0.1 mm bolmeli kumpasla 6l¢iilmiistiir (Anonim, 2001).

3.3.1.d. Yaprak alani indeksi (cm)

Yonca genotiplerine ait her bir parselden %10 ¢i¢eklenmeyle birlikte, hasat
isleminden 6nce alinan 5 er yonca klonuna ait yapraklardan yaprak alan indeksi Leaf Area
Metter cihaziyla hesaplanmistir. Daha sonra 5 bitkinin ortalamasi alinmistir (Blonquist et
al, 2006; Safari et al., 2008).

3.3.1.e. Yatma durumu (1-5)
Her bir parsel igerisindeki yonca genotipine ait klonlar (1-5) i1skalasina gore

belirlenmistir. Iskalaya gore rakamsal karsiliklar su sekildedir (Anonim, 2001);

1=dik, 2=yar1 dik, 3= orta, 4= yar1 yatik, 5= yatik.

3.3.1.f. Kok tacinda dal sayis1 (adet/bitki)
Deneme tarlasina sasirtilan lokasyonlara ait her bir kolonun kok tacindaki dal

sayilar1 sayilarak tespit edilmistir (Anonim, 2001).

3.3.1.g. Bitkilerde cicek rengi
Vejetasyon siiresi i¢erisinde bi¢cim Oncesi her bir yonca klonunda bitki ¢igek rengi

gozlemler sonunda belirlenmistir (Anonim, 2001).

3.3.2. Verim OzelliKleri
Her bir yonca bitkisinde %10 ¢igeklenme doneminde toprak ylizeyinde 5 cm aniz
birakacak sekilde hasat islemi yapilarak asagidaki veriler alinmistir. Her bigim isleminde

yas ot agirligi, kuru ot agirlig1 ve kuru ot oran1 alinmistir.
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3.3.2.a. Yas ot agirhg (gr/bitki)
Deneme tarlasina sasirtilan yonca bitkilerinde her bir tekerriire ait tiim bitkiler

bi¢im isleminden sonra yas agirliklar1 hesaplanmistir (Anonim, 2001).

3.3.2.b. Kuru ot agirhg (gr/bitki)

Deneme tarlasina sasirtilan klonlar bigimden sonra 500 grelik yas ot Ornegi
alinarak, tarla bitkileri boliimiine ait kurutma odasinda 3 giin kurutulduktan sonra, 70 °C
ayarlt kurutma dolabinda agirliklar1 sabitlesinceye kadar bekletilerek kuru ot agirliklar

hesaplanmistir (Anonim, 2001).

3.3.2.c. Kuru ot orani (%)
Kuru ot agirliklart hesaplandiktan sonra elde edilen degerler alinan yas ot

agirligina boliinerek %’lik cinsinden kuru ot oran1 hesaplanmaistir.

3.3.2.¢c. Yillik toplam yas ot agirhg (gr/Bitki)
Bir yil igerisinde yapilan tiim hasat isleminden sonra yas ot agirliklar: alinmis ve

tiim agirliklar toplanmigtir. Daha sonra toplam yas ot agirlig1 hesaplanmstir.

3.3.2.d. Yillik toplam kuru ot agirhg: (g/bitki)
Deneme tarlasina sasirtilan bitkilerin herbir bigimde elde edilen kuru ot verimleri

toplanarak toplam kuru ot verimleri belirlenmistir.

3.3.2.e. Yillik ortalama kuru ot oram (%0)

Y1l igerisinde yapilan tiim hasat isleminden sonra yas ot agirliklart ve kuru
agirliklar1 birbirlerine oranlanarak kuru ot oranlari her bir bigim igin ayri ayri
hesaplanmistir. Her bir bigimde elde edilen kuru ot oranlar1 toplanarak bi¢im sayilarina

boliindiikten sonra yillik ortalama kuru ot oran1 belirlenmistir.

3.3.3. Yem kalite (besin) ozellikleri

Kalite ¢alismalari i¢in birinci bigim sonrasi elde edilen yonca bitki 6rneklerinde
Ham protein (HP), Notr ¢oziiciilerde c¢oziinemeyen lif (NDF), Asit ¢oziiciilerde
¢oziinemeyen lif (ADF), Asit ¢oziiciilerde ¢oziinemeyen lignin (ADL), Kuru Madde
Sindirilebilirligi (KMS), Kuru madde tiiketimi (KMT), Sindirilebilir Enerji Miktar1 (SE),
Metabolik Enerji (ME) ve Nispi yem degeri (NYD) analizleri yapilmustir.
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3.3.3.a. Ham protein (HP) analizi (%)

Her popiilasyon i¢in alinan bitki Ornekleri Kkurutulduktan sonra ogiitme
degirmeninde ogiitillerek Mikro Kjeldahl metoduna goére toplam azot tayini
yapilmis(AOC, 1997) ve daha sonra azot oranlar1 6,25 katsayisi ile ¢arpilarak bitkinin
ham protein oranlar1 belirlenmistir.

3.3.3.b. Nétr ¢oziiciilerde ¢oziinemeyen lif (NDF), Asit ¢oziiciilerde ¢oziinemeyen lif
(ADF) ve Asit ¢oziiciilerde ¢oziinemeyen lignin (ADL) oranlari(%)

Ham protein analizi i¢in kurutulup o6giitiilen 6rnekler hassas terazi yardimiyla
Filterbag icerisine toplam agirlik 0,950 gr - 1,050 gr arasinda bir deger olacak sekilde
tartim islemleri yapilmigtir. Daha sonra Ankom Fiber analizlerinde NDF orani
belirlenmistir. ADF ve ADL oranlar1 Van Soest et al. (1991) tarafindan gelistirilen metot

kullanilarak belirlenmistir.

3.3.3.c. Kuru madde sindirilebilirligi (KMS)
Kuru madde sindirilebilirlik degerleri sindirilebilir enerji miktarini1 tahmin etmek
icin belirlenmektedir. Bu amagla Sheaffer et al. (1995) tarafindan formiiliize edilen

asagidaki formiille hesaplanmistir.
KMS = 88,9 — (0,779 x %ADF) (3.1)

3.3.3.¢. Sindirilebilir enerji miktar: (SE)
Sindirilebilir enerji miktar1 (SE ) Fonnesbeck et. al. (1984) tarafindan gelistirilen

asagidaki formiille belirlenmistir.
SE (Mcal kg) = 0,27 + 0,0428 x (%KMS) (3.2)
3.3.3.d. Metabolik enerji (ME)

Metabolik enerji, Khalil et al. (1986) tarafindan gelistirilen asagidaki formiille

sindirilebilir enerji degerleri, Metabolik enerjiye (ME) dontistiirilmiistiir.
ME (Mcal kg!) = 0,821 x SE (Mcal kgt) (3.3)

3.3.3.e. Kuru madde tiiketimi (KMT) oram (%)
NDF analiz sonucu elde edilen veriler kullanilarak asagidaki formiilden

faydalanilarak hesaplanmistir (Sheaffer et al. 1995).

Kuru Madde Tiiketimi (KMT) = 120 / (%NDF) (3.3)
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3.3.3.f. Nispi yem degeri (NYD)
Elde edilen KMS ve KMT degerleri kullanilarak asagidaki formiillerle
hesaplanmustir (Sheaffer et al., 1995).

Nisbi Yem Degeri = (KMS x KMT) / 1,29 (3.4)

3.3.4. Molekiiler Karakterizasyon
Yonca genotiplerine ait aragtirmada molekiiler karakterizasyon ¢alismalarina ait
laboratuvar calismalar1 icin Atatiirk Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri

Boliimiine ait molekiiler genetik laboratuvart kullanilmistir.

3.3.4.a. Bitki materyallerinin hazirhg:

Deneme tarlasindan alinan yonca genotiplerine ait yaprak ornekleri molekiiler
analizlerde kullamilmak {izere Atatiirk Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri
Béliimiine ait molekiiler laboratuvarinda -80 °C’de DNA izalasyonu i¢in muhafaza

edilmistir.

3.3.4.b. Genomik DNA izolasyonu

Yonca genotiplerine ait Orneklerin DNA izolasyonunda, Doyle and Doyle
(1990)’e gore CTAB (Cetyltrimethylammonium bromide) protokolii modifiye edilerek
uygulanmistir. DNA izolasyon protokoliine gore; yonca genotiplerine ait, muhafaza
ettigimiz yapraklardan 0,30-0,35 gr yaprak pargalar tartilip havan igerisinde sivi azot
kullanilarak pudra haline gelene kadar ezilme islemine tabi tutulmustur. Pudra haline
getirilen yonca ornekleri daha sonra eppendorf tiiplere aktarilmigtir. Daha sonra yaprak
orneklerinin i¢inde bulundugu eppendorf tiipleri icerisine 1000 ul CTAB buffer ilave
edilmistir. 1-2 defa alt list edilerek karistirilmasi saglanmistir. Daha sonra eppendorf
tiipleri 65-70 C°de 60 dk siireyle su banyosunda bekletilmistir. Bu siire zarfinda her 10
dk da bir 4-5 defa yavasca alt {ist edilerek karistirilmigtir. Eppendorf tiipleri daha sonra
su banyosundan ¢ikartilarak oda sicakliginda 10 dk bekletilmistir. Ornekler daha sonra
24 °C’de 14.000 rpm’de 20 dakika santrifiij edilmistir. Santrifiijlenen eppendorf tipleri
icerisinde olusan silipernatant kismindan 800 pl alinarak yeni ependorf tiiplere
aktarilmistir. Daha sonra silipernatant tizerine 800 pl kloroform:izoamilalkol (24:1) (v/v)
karigimindan eklenmistir. Eppendorf tiipleri birkag kez alt tist edildikten sonra 4 °C’de
14.000 rpm’de 20 dakika santrifiij edilmistir. Sanrifiij isleminden sonra tiiplerin {ist faz

kismindan 600 pl almarak yeni eppendorf tiiplerine aktarilmigtir. Daha sonra yeni
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eppendorf tiipleri lizerine 600 pl kloroform:izoamilalkol (24:1) (v/v) ilave edilerek bir
dakika boyunca alt iist edilmistir. Eppendorf tiipleri daha sonra 4 °C’de 14.000 rpm’de 20
dakika santrifiij edilmistir. Santrifiij edilen eppendorf tiipleri igerisinde {ist faz kismindan
500 ul alinip yeni eppendorf tliplerin igerisine aktarilmistir. Bu asamadaki yeni eppendorf
tiipleri buz standlar1 igerisinde tutulmustur. Eppendorf tiipleri i¢erisine 100 pul amonyum
asetat (10 M), 100 ul sodyum asetat (3 M) ve 500 pul soguk isopropanol ilave edildikten
sonra tekrar birka¢ kez alt iist edilmistir. Tiipler daha sonra 4 °C’de 14.000 rpm’de 20
dakika santrifiij edilmistir. Santrifiij isleminden sonra eppendorf tiipleri icerisine -20
°C’den ¢ikarilan %70’lik etil alkolden 200 pl eklendikten sonra 1 dk bekletilerek 4 °C’de
14.000 rpm’de 5 dakika santrifiij edilmistir. Tiipler igerisindeki s1v1 faz atilip tiiplerin dip
kisminda kalan DNA topag1 oda sicakliginda kurumaya birakilmis ve kurutma isleminden
sonra 100 pl 1x’lik TE (10 mM Tris, 0,1 mM EDTA, pH 7,4) eklenerek DNA 6rnekleri

¢ozdiiriilmistiir. Daha sonra DNA 6rnekleri buzdolabinda -18 °C’de muhafaza edilmistir.

3.3.4.c. DNA yogunlugunun agaroz jel elektroforezinde incelenmesi

1X Tris-Asetikasit-EDTA (TAE) tamponu ile %1’lik agaroz jeli hazirlanmis ve
jel boyamasi i¢in 100 ml agaroz soliisyonuna 10ul SafeView™ Classic (G108, ABM)
eklenmistir. Hazirlanan ¢6zelti homojen hale gelene kadar 100 °C’de kaynatilmistir.
Agaroz jeli daha sonra tanklara dokiilerek taraklar takilmistir. Agaroz jeli polimerize
olduktan sonra yiiklemeye hazir hale gelmistir. DNA izolasyonu yapilmis her bir 6rnekten
2 ul, DNA oOrnekleri tizerine 8 pl ultra saf su ve 2ul brom fenol blue eklenmistir. Elde
edilen karistm mikropipet araciligiyla jelde bulunan kuyucuklara yiiklenmistir. Bastaki
ilk kuyucuga, 2 ul 1kb (DNA ladder, Fermentas GeneRuler TM) yiiklenmistir. Daha sonra
elektroforez iglemi igin 60 Volt gerilim ve 400 mA akim uygulanarak 6rnekler iki saat
siirecek sekilde yiiriitiilmiistiir. ki saatlik elektroforez isleminden sonra &rnekler Gel
Doc™ XR+ goriintiileme sisteminde Ultraviyole (UV) 151k altinda goriintiilenerek kayit

altina alinmastir.

3.3.4.c. DNA orneklerinde yogunluk ol¢iimii
DNA kalitesi ve yogunlugunun belirlenmesi molekiiler markor yontemlerinde
kullanilmast i¢in gerekli bir 6lgiimdiir. Absorbans oranlarinin yaklasik olarak 1.8 nm
olmas1 gereken A230 ve A280 dalga boylar1 ile DNA kalitesi ve saflig1 belirlenmektedir.
(Wilfinger et al., 1997). Qubit ® 2.0 (Fluorometer, INVITROGEN) cihazi yardimiyla
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DNA o6rneklerine ait A230 ve A280 degerleri Ol¢lilmiistiir. Yogunluk miktarlarina gore
stok DNA’lar 5 ng/ul olarak seyreltilmistir. Daha sonra DNA 06rnekleri ile ¢aligma
soliisyonu hazirlanmistir. Stok DNA’lar daha sonra PCR reaksiyonlarinda kullanilmak

tizere -20 °C’de muhafaza edilmistir.

3.3.4.d. IPBS markér analizi

Literatiir yardimiyla 10 IPBS-retrotranspozons markorii kullanilarak 4 yonca
orneginde PCR yapilarak markorlerin amplifikasyon ve polimorfizm durumu
incelenmistir. (Kalendar et al., 2010). Markorler PCR Thermal Cycler cihazinda Cizelge
3.7 de gosterilen basamaklara tabi tutulmustur. IPBS-retrotranspozons Polimeraz Zincir
Reaksiyonu (PZR) bilesenleri 4,2 ul dH20, 1 pl markoér, 1 pl 10X PZR buffer (750 mM
Tris-HCI pH 8,8, 200 mM (NH4)2S04 , % 0,1 (v/v) Tween-20), 1 ul MgClz (25 mM),
0,5 ul ANTP (2 mM her bir dNTP (dATP, dGTP, dCTP ve dTTP), 0,3 ul Tag DNA
polimeraz (Applied Biological Materials (ABM, Canada)) ve 4 ul DNA (5 ng/ul), 10 ul

toplam hacim hazirlanmistir (Pour ve ark., 2019).

Cizelge 3.6. IPBS analizinde kullanilan Mix karisim bilesenleri

Bilesenler Miktar
1 IPBS Markorii 1 ul
2 10X PZR buffer 1 ul
3 MgCl> 1 ul
4 dNTP 0,5ul
5 Tag DNA polymerase 0,3
6 DNA 2 ul
7 dH.0 4,2
Total Hacim 10 pl

3.3.4.e. Molekiiler veri analizi
Markor araciligiyla elde edilen total polimorfik bant sayilari, toplam bant sayisina

boliindiikten sonra 100 ile ¢arpilarak polimorfizm oranlar1 belirlenmistir.
(Polimorfik bant sayisi / Toplam bant sayis1) x 100 = Polimorfizm Orani (%)  (3.5)

IPBS markérlerine ait PCR {irlinlerine ait jel goriintiilerinde bantlarin olmasi ya

da olmamasina bagl olarak skorlama islemi yapilmistir.
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DNA orneklerinin PCR islemlerinde kullanilan markorler ve sekans bilgileri

Cizelge 3.7.’de verilmistir.

Cizelge 3.7. PCR islemindeki reaksiyon basamaklarina ait sicaklik ve siireler

Reaksiyon Basamagi Sicakhik Siire (sn) Dongii
On bozulma 94 30 1
Bozulma 94 25 42
Markdr baglanma sicakligi
Yapisma (Annealing) 45 42
(44-63 °C)
Uzama (Extension) 72 60 42
Son Uzama 72 300 1

DNA bantlarima ait goriintii olmas1 durumu ‘1’ (bant var), olmamasi durumunda
‘0’ (bant yok) seklinde Microsoft Excel veri dosyasi ortamina aktarilmistir. PCR ya da
deneme hatasi oldugu diisiiniilen bazi1 bant olmama durumlar1 missing data (kayip veri)
‘9> seklinde kaydedilmistir. Biitin DNA verileri daha sonra NTSYS (Numerical
Taxonomy Multivariate Analysis System), NTSYS-pc version 2.11f, Exeter Software
paket programiyla analiz islemine tabi tutulmustur (Rohlf, 2000). Yonca populasyonlari
arasindaki benzerlik indeksleri NTSYS programi kullanilarak hesaplanmistir. Daha sonra
dendrogram olusturabilmek i¢in (Dice, 1945) ve benzerlik indeksinden faydalanilarak
UPGMA metodu kullanimistir. Temel Bilesenler Analizi, DICE benzerlik ve varyans-
kovaryans matriksine bagl olarak gerceklestirilmistir. UPGMA yontemiyle; genotipler
arasindaki genetik iliskinin belirlenmesi SIMQUAL metoduna gore 2a/(2a+b+c) formiilii
ile ifade edilmektedir. Formiile gore a: Karsilastirilan ¢iftler arasindaki bant varligi
toplami; b: Toplam bant sayisinin ilk birey i¢in varligi; ¢: Toplam bant sayisinin ikinci
birey i¢in varligi olarak ifade edilmistir. DICE benzerlik verilerinden faydalanip, COPH
modiiliinden yararlanilarak agac matriksi ultrametrik benzerlik matriksine ¢evrilmistir.
Daha sonra MxCOMP modiiliinden faydalanilarak ultrametrik benzerlik matriksi ile
benzerlik matriksi karsilastirilmistir. SIMINT modiilii kullanilarak Temel Bilesenler
Analizi i¢in korelasyon matriksi olusturulmustur. Korelasyon matriksi yardimiyla EIGEN
modiilii kullanilarak eigen vektorleri hesaplanmigtir. PROJ modiiliinde Eigen vektorleri
kullanilarak 2D ve 3D grafikler olusturulmustur. H ve PIC degerleri PowerMarker

programi araciligiyla hesaplanmistir.
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Cizelge 3.8. PCR islemlerinde kullanilan IPBS markoérleri

No Markor Adi Markor Sekanslar: Amplifikasyon  Polimorfizm
5--3’

1 IPBS-2074 GCTCTGATACCA Var Var
2 IPBS-2270 ACCTGGCGTGCCA Var Var
3 IPBS-2087 GCAATGGAACCA Var Var
4 IPBS-2298 AGAAGAGCTCTGATACCA Var Var
) IPBS-2375 TCGCATCAACCA Var Var
6 IPBS-2377 ACGAAGGGACCA Var Var
7 IPBS-2376 TAGATGGCACCA Var Var
8 IPBS-2388 TTGGAAGACCCA Var Var
9 IPBS-2389 ACATCCTTCCCA Var Var

10 IPBS-2402 TCTAAGCTCTTGATACCA Var Var

Kiimeleme metodu araciligiyla, STRUCTURE version 2.3.4 (Pritchard et al.,

2000) paket program1 kullanilarak popiilasyon yapisi tanimlanmistir. Yap1 analizi, 1’den

10’a kadar ayarlandiktan sonra, 5.000 tekerriir ve 5.000 yakma periyodu belirlenerek

yapilmistir. Delta K (AK) sirali degerler arasindaki verilerin kayit ihtimalindeki degisim

oranina dayandirilarak popiilasyon sayilar1 belirlenmistir. STRUCTURE HARVESTER

0.6.94 Web version programi kullanilarak Delta K degeri belirlenmistir (Pritchard et al.,

2000).

3.3.4.f. Istatistiksel analizler

Yonca genotiplerinden elde edilen verim ve bazi morfolojik 6zelliklerin varyans

analizleri ve Duncan ¢oklu karsilagtirma testleri SPSS 17.0 istatistik paket programinda

yapilmistir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA

4.1. Fenolojik ve Morfolojik Gozlemler

Yonca genotiplerinin fenolojik ve morfolojik &zelliklerine ait varyans analiz
sonuclar1 Cizelge 4.1°de verilmistir.
Cizelge 4.1. Yonca genotiplerinde ciceklenme giin sayisi, ana sap uzunlugu, dogal bitki

boyu, ana sap kalinligi, yaprak alan indeksi ve kok tacinda dal sayisina ait
varyans analiz tablosu

F Degerleri ve Onemlilik

Varyasyon . Dogal Yaprak Kok
Kaynag Cigeklenme @02 sap @na sap bitki alan tacinda

giin sayisi uzunlugu kalinhg: boyu indeksi dal

Genotip 3,085 ** 13,607** 6,785** 8,684** 31,235** 48,237**
** F degerleri P < 0,01 ihtimal sinirlarinda 6nemlidir.

Cizelge 4.1 incelendiginde yonca genotiplerine ait ¢igeklenme giin sayisi, ana sap
uzunlugu, dogal bitki boyu, ana sap kalinlig1, yaprak alan indeksi ve kok tacinda dal sayis1
degerlerinde genotipler arasindaki fark p<0,01 diizeyinde 6nemli bulunmustur. Yonca
genotiplerinde popiilasyonlar arasinda ¢igceklenme giin sayisi, ana sap uzunlugu, dogal
bitki boyu, ana sap kalinligi, yaprak alan indeksi ve kok tacinda dal sayilarinda
ortalamalarda olusan farkliliklarin belirlenmesi igin her bir kriter i¢in Duncan analizi

yapilmistir.

4.1.1. Ciceklenme giin sayisi (giin)

Arastirma sonucunda elde edilen veriler dogrultusunda yonca genotipleri arasinda
en erken ¢igeklenen genotip 46 giin ile 17 numarali genotip olmustur. Genotipler arasinda
en geg ciceklenme gosteren genotip ise 54 giin ile 21 numarali genotip olmustur. Ayrica
Sunter ¢esidinde ciceklenme giin sayis1 49 giin ve Kayseri ¢esidinde ise ¢igeklenme giin
sayist 48 giin olarak belirlenmistir. (Cizelge 4.2). Yapilan arastirmada ¢i¢eklenme giin
sayist birinci bi¢cim isleminden sonra bitkilerde %10 ¢igeklenme basladigi ana kadar
gecen giin sayis1 olarak belirlenmistir. Demiroglu ve ark. (2008), Bornova ve Odemis
ilgelerinde yiiriittiigii ¢calismada yonca cesitlerinde ¢igeklenme giin sayilarini Bornova
ilcesinde 29,7-37,5 giin arasinda degistigini ve Odemis ilgesinde ise 27,6-34,0 giin

arasinda degisim gosterdigini bildirmislerdir.
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Cizelge 4.2. Yonca genotiplerine ait ¢igeklenme giin sayisi ve ana sap uzunlugu

Genotlp  Cleeklenme  yf,  Genotip  Cleckdenme ol o,
(cm) (cm)

1 50,67 a-g 71,00 m-p 26 49,33 b-h 92,44 c-h
2 52,67 ab 76,78 i-p 27 48,33 c-h 88,44 c-i
3 50,00 a-h 64,83 p 28 47,33 f-h 90,11 c-i
4 47,33 f-h 118,50 a 29 47,00 gh 84,55 c-m
5 49,33 b-h 90,22 c-i 30 47,33 f-h 97,89 b-e
6 50,00 a-h 92,33 ¢c-h 31 49,33 b-h 101,11 bc
7 49,00 b-h 89,85 c-i 32 47,33 f-h 96,43 b-g
8 48,33 c-h 87,89 c-j 33 46,67 gh 108,98 ab
9 52,33 a-c 74,67 j-p 34 52,33 a-C 100,32 bc
10 51,67 a-e 79,31 h-p 35 48,67 b-h 85,67 dk
11 51,33 a-f 45,67 r 36 52,00 a-d 89,55 c-i
12 49,00 b-h 98,77 b-d 37 51,67 a-e 84,00 f-m
13 51,67 a-e 80,08 h-o 38 52,33 a-c 77,89 1-p
14 49,33 b-h 79,11 h-6 39 52,67 ab 66,56 0p
15 49,00 b-h 67,42 n-p 40 48,67 b-h 84,89 e-l
16 47,50 f-h 89,67 c-i 41 46,67 gh 84,55 e-m
17 46,33 h 84,33 e-m 42 47,00 gh 97,00 b-f
18 48,33 c-h 86,00 d-k 43 50,67 a-g 72,89 k-p
19 51,67 a-e 89,56 c-i 44 52,67 ab 72,00 I-p
20 51,33 a-f 74,67 j-p 45 52,33 a-C 41,06 1
21 54,00 a 83,50 f-m 46 48,67 b-h 89,78 c-i
22 47,33 f-h 90,89 c-1 47 51,67 a-e 83,00 g-m
23 49,67 b-h 99,32 b-d 48 48,00 d-h 80,22 h-n
24 47,67 e-h 89,00 c-i Sunter 49,33 b-h 83,33 f-m
25 51,33 a-f 66,83 0-p Kayseri 48,67 b-h 118,33 a

Ortalama 49,67 84,82 49,67 84,82
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Karakurt ve Firincioglu (2005), yapmis olduklari ¢alismada yonca genotiplerinde
ciceklenme giin sayisin1 23,5 ve 44,1 giin arasinda degisim gosterdigini bildirmislerdir.
Literatiir verileriyle ¢alisma arasindaki farkliliklarin ekim tarihi ve baslangi¢ giin
sayillariin  farkli glin  belirlenmesinden kaynaklandigi, genotiplerin  genomik
yapilarindaki farkliliklar, kis dormansi seviyeleri ayn1 zamanda bolgenin sicaklik ve

1siklanma siiresi gibi faktorlerin etkili oldugu soylenebilir.

4.1.2. Ana sap uzunlugu (cm)

Cizelge 4.2 incelendiginde, yonca genotiplerinin ana sap uzunluklarinin 41,06 ile
118,52 c¢m arasinda degistigi gortilmiistiir. 50 yonca genotipine ait ortalama ana sap
uzunlugu ise 84,82 cm olarak belirlenmistir. Yonca genotiplerine ait en uzun ana sap
uzunlugu 118,52 ve 118,33 cm ile sirasiyla 4 ve 50 numarali genotiplerde olmustur. Ana
sap uzunlugu en kisa olan genotip 41,06 cm ile 45 numarali yonca genotipi olmustur.
Kavut ve ark. (2014), baz1 yonca genotiplerinde yapmis olduklari ¢alismada ana sap
uzunlugunun olarak en kisa 73,97 cm ile en uzun 81,50 cm arasinda degistigini
bildirmislerdir. Aka ve Avcioglu (2003), Ege sartlarinda yiiriitmis olduklari denemede 7
farkli yonca genotipinde en kisa ve en uzun ana sap uzunluklarinin 61,56 — 67,5 cm
arasinda degistigini bildirmislerdir. Dumlu ve ark. (2017), Erzurum sartlarinda
yiriittiikleri denemede c¢esit ve hatlar arasinda 1. yil elde edilen en kisa ana sap
uzunlugunu 59,5 cm, en uzun ana sap uzunlugunu 74,6 cm ve ortalama ana sap
uzunlugunu ise 68,3 cm olarak bildirmislerdir. Kavut (2016), baz1 yonca gesitlerinde ana
sap uzunlugunun 73,91-85,19 cm degerleri arasinda degistigini bildirmisdir. Oten ve
Albayrak (2014), yiiriittiikleri calismada dogal ortamlarinda bulunan yonca genotiplerinin
tarla sartlarindaki ana sap uzunlugu en kisa 66,61 cm ve en uzun 101,28 cm ve ortalama
ana sap uzunlugu ise 84,29 cm oldugunu bildirmislerdir. Mevcut ¢alismamizda elde
edilen ana sap uzunlugu degerleri Kavut ve ark. (2014), Oten ve Albayrak (2014)’nin
yapmis olduklar1 ¢aligmalarla paralel, diger caligmalardan ise yiiksek oldugu
goriilmektedir. Ana sap uzunlugundaki farkliliklarin  genotiplerin  genomik
farkliliklarindan, deneme alaninin ekolojik farkliliklar1 ve yetisme kosullarindan
kaynaklanabilmektedir. Daha 6nce yapilmis bazi ¢alismalarda yetisme kosullarindaki
nem miktarmin bitki boyunda ortalama %?23-24 oraninda artig sagladigini bildirmislerdir

(Powell and Bork, 2005).
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4.1.3. Dogal bitki boyu (cm)

Yonca genotiplerine ait dogal bitki boyu degerleri Cizelge 4.3 de verilmistir.
Cizelge 4.3 incelendiginde yonca genotipleri arasinda dogal bitki boyu degerleri en kisa
40,33 cm ile 21 numarali yonca genotipinde ve en uzun dogal bitki boyu ise 82,78 ve
82,74 cm ile sirasiyla 49 ve 50 numarali yonca genotipinden elde edilmistir. Yonca
genotiplerine ait ortalama dogal bitki boyu 61,25 cm olarak belirlenmistir. Yonca genotipi
ve ¢esitleri tlizerine yapilan bazi ¢alismalarda; Acikgéz ve ark. (1984), yiirittiikleri
calismada dogal bitki boyu degerleri 59,4-83,0 cm arasinda degisirken, ortalama bitki
boyu degeri 67 cm olarak bildirmiserdir. Aver ve ark. (2011), yonca genotiplerinde bitki
boyu 68-93 cm arasinda degistigini, Bigak¢i ve Balabanli (2016), bazi yonca
genotiplerinde bitki boyunu 80,33-103,22 cm arasinda degistigini, Oten (2014), ise bitki
boyunun 57,86-89,03 c¢cm arasinda degistigini bildirmisdir. Kavut (2016), 4 yonca
cesidinde elde ettigi bitki boyunun 73,91-85,19 cm degerleri arasinda degistigini ve
Albayrak vd ark. (2014), bazi yonca genotiplerinde ortalam bitki boyunu 53,2 cm olarak
bildirmislerdir. Karakurt ve Firincioglu (2003), bazi yonca popiilasyonlarinda bitki
boyunun 38,7-94,8 cm arasinda degistigini ve ortalama bitki boyunun ise 66,0 cm
oldugunu bildirmislerdir. Yiiksel (2012), bitki boyunun 84,40-93,66¢cm, Gokalp ve ark.
(2017), Tokat sartlarinda bazi yonca gesitlerinde bitki boyu degerlerinin 76,66-85,72 cm
degerleri arasinda degistigini ve ortalama bitki boyunun 80,96 cm oldugunu, Turan
(2010), yonca genotiplerinde bitki boyunun 77,1-82,3 ¢cm degerleri arasinda degistigini
bildirmislerdir. Demiroglu ve ark. (2008), yonca genotiplerinde bitki boyu degerlerinin
67,81-73,85 cm, Saruhan ve Kusvuran (2011), bazi yonca genotiplerinde yapmis
olduklar1 verim ¢aligmasinda bitki boyunun 53,91-63,47 cm arasinda degistigini
bildirmiglerdir. Engin ve Mut (2017), baz1 yonca ¢esitlerinde kalite ve ot verimi iizerine
yaptiklart ¢alismada ortalama bitki boyunun 70,4 c¢cm, Tucak ve ark. (2008), yonca
cesitlerinde bitki boyunun 54,67-60,82 cm, Yesil ve Sengiil (2009), bazi yonca
ekotiplerinde yiiriittiikleri morfolojik ¢aligmada bitki boyu degerlerinin 55,80-84,80 cm,
arasinda degistigini bildirmislerdir. Soya ve ark. (2005), yaptiklar1 ¢alismada bitki boyu
degerlerinin 61,7-65,8 cm arasinda degistigini ve Karakurt ve Firincioglu (2003), bitki
boyunun 42,4-84,8 cm, Karakurt (2012), Kayseri yoncasi iizerinde yiiriittiikleri bir
calismada ortalama bitki boyunun 67,6 cm oldugunu bildirmislerdir.
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Cizelge 4.3. Yonca genotiplerine ait dogal bitki boyu degerleri ve ana sap kalinlig:

degerleri
Cenotip  piiBovy  kahnby OO poyy | Anasap
No (cm) (mm) No (cm) kalinhigr (mm)
1 62,17 d-1 4,16 e-0 26 51,57 h-n 3,88 h-r
2 50,22 1-n 3,62 o-r 27 65,00 d-g 4,03 f-6
3 72,42 a-d 3,78 I-r 28 69,44 b-e 3,82 j-r
4 57,39 e-k 4,80 ab 29 64,67 d-g 4,11 e-6
5 57,56 e-k 4,30 a-l 30 49,00 i-n 4,31 a-l
6 73,33 a-d 4,76 a-d 31 45,89 k-n 4,27 b-m
7 67,67 c-f 4,07 f-6 32 65,89 c-g 3,99 f-p
8 77,45 a-c 4,40 a-1 33 80,56 ab 4,66 a-e
9 66,45 c-g 3,62 0-r 34 63,00 d-h 4,84 a
10 56,11 f-I 3,78 k-r 35 58,94 e-i 3,86 1-r
11 45,11 I-n 3,08s 36 61,78 d-i 4,08 f-6
12 73,67 a-d 4,35 a-k 37 55,89 f-1 4,29 a-m
13 66,11 c-g 4,15e-0 38 59,44 e-i 4,55 a-f
14 67,39 c-f 4,24 ¢-n 39 50,55 1-n 4,29 a-m
15 46,17 j-n 3,43 p-s 40 57,78 e-j 3,99 f-p
16 41,83 n 3,77 I-r 41 68,67 c-e 4,40 a-i
17 57,89 e-j 4,22 d-n 42 65,00 d-g 3,84 1-r
18 64,17 d-g 4,54 a-f 43 56,22 f-1 3,90 h-r
19 58,89 e-i 3,58 6-r 44 59,45 e-i 4,39 a-j
20 65,22 d-g 3,97 g-p 45 44,00 mn 2,955
21 40,33 n 3,73 m-r 46 54,78 g-m 4,06 f-6
22 73,33 a-d 3,67 n-r 47 58,11 e-i 3,95 g-p
23 64,00 d-g 4,49 a-g 48 66,67 c-g 3,83 i-r
24 68,98 c-e 4,43 a-h Sunter 82,74 a 3,75 1-r
25 50,67 1-n 3,39rs Kayseri 82,78 a 4,79 a-c
Ortalama 61,25 4,06 61,25 4,06
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Tamko¢ (1992), Konya ekolojik sartlarinda yiirittikkleri calismada Elgi
yoncasinda elde edilen bitki boyunun 77,84 cm oldugunu belirlenmistir. Bigak¢1 ve
Balabanli (2016), yonca genotiplerinin dogal bitki boyu ortalamasini 92,49 c¢cm olarak
belirlemislerdir. Yonca bitkisinde bitki boyu degerlerinin 28-185 cm arasinda degiskenlik
gosterdiginin ve bu farkliliklarin genetik yap1 ve c¢evresel etkenlerden kaynaklandigin
bildirilmisdir (Alinoglu ve ark., 1972; Smith et al., 1989; Volenec ve Cherney, 1990).
Mevcut calismamizda elde edilen bitki boyu degerlerinin, yukarida verilen literatiir

caligmalarindaki bitki boyu degerleri ile tutarli degerler elde edildigi goriilmektedir.

4.1.4. Ana sap kalinhig (mm)

Cizelge 4.3 incelendiginde 50 yonca genotipine ait en diisiik ana sap kalinliginin
2,95 mm ile 45 numarali genotip ve en yiiksek ana sap kalinligi 4,84 mm ile 34 numarali
genotipte oldugu belirlenmistir. Yonca genotiplerine ait ortalama ana sap kalinlig1 4,06
mm olarak belirlenmistir. Karakurt ve Firincioglu (2003), bazi yonca g¢esitlerinde
minimum sap kalinligin1 2,6 mm ve maksimum sap kalinligini ise 4,9 mm ve ortalama
sap kalinligini ise 3,9 mm olarak bildirmislerdir. Dumlu ve ark. (2017), Erzurum ilinde
iki farkli lokasyonda ortalama ana sap kalinligin1 Pasinler lokasyonunda 2,92 mm ve
Erzurum lokasyonunda ise 2,84 mm olarak bildirmislerdir. Kavut ve ark. (2014), Erzurum
sartlarinda yirtittiikleri ¢aligmada ana sap kalinliginin 3,21-3,59 mm arasinda degistigini
ve ortalama ana sap kalinligimin 3,42 mm oldugunu bildirmislerdir. Gokalp ve ark.
(2017), Tokat sartlarinda baz1 yonca gesitlerinde ana sap kalinlig1 degerlerinin 3,19-3,32
mm arasinda degistigini ve ortalama ana sap kalinliginin ise 3,26 mm oldugunu
bildirmislerdir. Yesil ve Sengiil (2009), baz1 yonca ekotiplerinde yiiriittiikleri morfolojik
calismada ana sap kalinlig1 degerlerinin 2,08-6,04 mm degerleri arasinda degistigini,
Karakurt (2012), Kayseri yoncasi iizerinde yiiriittiikleri bir ¢caligmada ortalama ana sap
kalinlig1 degerinin 3,7 mm oldugunu bildirmislerdir. Yapmis oldugumuz ¢alismadan elde
edilen ana sap kalinligi degerleri Karakurt (2012), Yesil ve Sengiil (2009), Kavut ve ark.
(2014), Gokalp ve ark. (2017), Karakurt ve Firincioglu (2003), ve Dumlu ve ark.
(2017)’nin yapmis olduklar1 calismalarda elde edilen ana sap kalinligi degerleriyle

benzerlik gostermektedir.
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4.1.5. Yaprak alan indeksi (cm?)

Yonca genotiplerine ait yaprak alan indeksi 0,98 cm? ile 11,23 cm? degerleri
arasinda degismektedir. En diisiik yaprak alan indeksi 0,98 cm? ile 45 numarali genotipte
ve en yiiksek yaprak alan indeksi 11,23 cm?ile 5 numarali genotipte oldugu belirlenmistir.
Yonca genotiplerinde ortalama yaprak alan indeksi ise 4,28 cm? olarak belirlenmistir
(Cizelge 4.4). Yesil ve Sengiil (2009), baz1 yonca ekotiplerinde yiiriittiikleri morfolojik
calismada yaprak alan indeksi degerlerinin 0,41-2,03 cm? arasinda degistigini
bildirmislerdir. Bagka bir ¢alismada Sengiil (2002), yonca ¢esitlerinde yapmis olduklari
calismada en diisiik yaprak alan indeksinin 2,87 cm? ve en yiiksek yaprak alan indeksinin
ise 6,00 cm?ile Kayseri ¢esidinden elde edildigini bildirmislerdir. Smith et al. (1991),
Afrika ekotipi bazi1 yoncalarda yaprak alan indeksi degerlerinin 1,80-2,11 cm? arasinda
degistigini bildirmiglerdir. Yonca genotiplerinde yaprak alan indeksinin genetik yap1 ve
bitkilerin gelisim hizlarina bagli olarak degisim gosterdigi bilinmektedir (Etzel et al.,
1988). Elde edilen yaprak alan indeksi degerleri diger ¢alismalardan yiiksek bulunmustur.
Yem bitkileri arasinda ideal yaprak alani indeksi bitkilerin morfolojik ve anatomik
yapisina bagli olarak 3 ila 11 arasinda degismektedir (Nelson ve Sommers, 1995). Uygun
kosullar altinda bitkilerde yaprak, gévde, siirgiin vb yeni doku ve organlarin gelismesiyle
canlt biyokiitlenin artmasina ve yaprak alan indeksinin artmasina neden olur (Dahl,
1995). Bitkilerde yaprak alan indeksi degerleri ¢evresel etkenler, ¢esit ve tarimsal
uygulamalara gore degiskenlik gostermetedir. Genotiplerin ¢esitlere gore yiiksek yaprak
alan indeksine sahip olmalar1 yabani genotipler olmasi ve gesitlere kiyasla sadece ¢evre

kosullar1 ve genetik yapilarindan kaynakli oldugu sdylenebilir.

4.1.6. Yatma durumu (1-5)

Yonca genotipleri 3 (orta) ve 2 (yari dik) dik formlarinda gelisim gostermislerdir.
Tiim yonca genotipleri i¢erisinde 3 (orta) formda gelisim gosteren 7 adet yonca genotipi
olurken, 43 adet yonca genotipi ise 2 (yar1 dik) formda gelisim gosterdigi belirlenmistir.
Orta (3) formda gelisim gosteren genotipler sirasiyla 2, 4, 12, 26, 40, 42 ve 46 numaral
yonca genotipleri oldugu belirlenmistir. Demiroglu ve ark. (2008), yiiriittiikkleri galismada
yonca ¢esitlerine ait yatma durumu ozelliklerini (1-5) skalasina gore belirlemislerdir.
Elde edilen sonuglara gore tiim ¢esitlerin 1 (dik) formda gelisim gosterdiklerini

belirlemislerdir. Elde edilen sonuglar ile literatiir calismalar1 arasindaki farkliliklarin
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nedeni kullanilan materyallerin yabani genotipler olmasi ve genotipik farkliliklardan

kaynaklandig1 sOylenebilir.

Cizelge 4.4. Yonca genotiplerine ait yaprak alan indeksi, yatma durumu ve kok tacinda

dal sayis1

Genotip Yaprak Yatma talfl?ll;a Genotip Yaprak Yatma talc(l(l)llzla
No inetlzllgﬂsi Durumu dal sayis1 No inﬂgﬂsi Durumu dal sayisi

(adet) (adet)

1 2,88 o-t 2 28,50 j-m 26 5,23 f-i 3 36,71 e-1
2 3,03 n-t 3 22,00 p-s 27 5,89 ef 2 43,17 ¢d
3 1,58 uii 2 14,65 5 28 7,37d 2 52,42 be
4 2,74 p-u 3 40,67 ¢-f 29 3,73 k-r 2 28,17 j-n
5 11,23 a 2 49,33 ¢ 30 4,44 h-m 2 37,44 e-h
6 8,84 c 2 54,50 ab 31 3,98 -6 2 30,19 i-l
7 3,10 n-t 2 30,28 i-| 32 4,61 g-m 2 44,83 ¢
8 4,37 h-m 2 30,56 i-I 33 2,58 r-u 2 30,67 i-l
9 1,94 t-i ) 24,28 m-r 34 4,77 f-1 2 35,75 g-i
10 3,60 I-s 2 32,00 1-k 35 2,15 t-u 2 18,89 s
11 2,39s-u 2 20,84 rs 36 3,01 n-t 2 21,61 p-s
12 5,24 f-i 3 38,56 d-h 37 3,87 k-p 2 27,89 j-n
13 6,47 de 2 38,56 d-h 38 2,58 r-u 2 28,56 j-m
14 4,23 1-n 2 23,72 m-s 39 3,58 I-s 2 24,78 m-r
15 2,66 p-u 2 21,42 p-s 40 5,00 f-j 3 41,25 ¢-e
16 5,54 e-h 2 39,19 d-h 41 3,46 m-g 2 28,00 j-n
17 10,09 b 2 58,56 a 42 6,49 de 3 57,22 a
18 3,72 k- 2 31,00 i-k 43 2,84 6-t 2 22,46 0-s
19 4,07 i-6 2 40,07 ¢-g 44 4,09 i-0 2 22,32 6-5
20 4,72 -l 2 32,39 i-j 45 0,98 ii 2 23,25 n-s
21 5,66 e-g 2 41,50 ¢-e 46 4,01 -6 3 42,67 ¢d
22 5,23 f-i 2 42,58 ¢d 47 3,44 m-s 2 23,44 n-s
23 4,14 1-n 2 40,75 ¢-f 48 3,14 n-t 2 25,89 |-p
24 2,36 s-u 2 27,11k-6  Sunter 4,94 f-k 2 34,89 h-i
25 2,55 r-u 2 27,33k-0 Kayseri 5,321 2 36,25 f-1

Ort. 4,28 33,38 4,28 33,38
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4.1.7. Kok tacinda dal sayis1 (adet)

Cizelge 4.4 incelendiginde yonca genotiplerine ait kok tacinda dal sayisi ortalama
33,38 adet olarak belirlenmistir. Genotipler arasinda en diislik kok tacinda dal sayis1 14,65
ile 3 numarali genotipte ve en yiiksek kok tacinda dal sayisi ise 17 numarali genotipde
58,56 adet olarak belirlenmistir. Bigak¢1 ve Balabanli (2016), yiiriittiikleri ¢alismada
yonca genotiplerinde sap sayisinin 24,17 ile 55,44 adet/bitki arasinda degistigini
bildirmiglerdir. Karakurt ve Firincioglu (2003), yiiriittiikleri ¢alismada minumum kok
tacinda dal sayisinda 26,6 adet/bitki ve maksimum dal sayisinda ise 92,4 adet/bitki elde
ettiklerini, ortalama sap sayisinda ise 58,8 adet/bitki oldugunu bildirmislerdir. Kavut ve
ark. (2014), Erzurum sartlarinda kok tacinda dal sayisinin ortalama 13,92 adet olarak,
Sengiil (2002), yonca ekotiplerinde ortalama sap sayisinin 37,50 adet oldugunu
bildirmistir. Karakurt (2012), Kayseri yoncasi iizerinde yiirittiikleri bir calismada
ortalama dal sayisinin 50,4 adet oldugunu bildirmislerdir. Elde ettigimiz kok tacinda dal
sayist degerleri Bigak¢1 ve Balabanli (2016), Karakurt ve Firincioglu (2003), Kavut ve
ark. (2014), ve Karakurt (2012)’nin elde ettigi degerler ile paralellik gostermektedir. Kok
tacinda dal sayisindaki farkliliklarin genetik ve gevresel kosullardan kaynaklandigi birgok
arastirmaci tarafindan ifade edilmektedir (Demiroglu ve ark., 2008; Gokalp ve ark.,
2017).

4.1.8. Bitkilerde cicek rengi

Yonca genotiplerine ait ¢icek renkleri tek renk ve tonlar1 olarak belirlenmistir.
Tiim yonca genotipleri mor renginin tonlarini (agik-koyu) igermektedir. Alinoglu ve ark.
(1972) yapmis olduklar1 calismada yoca genotiplerinde ¢igek renginin erguvani menekse,
menekse moru ve tonlar1 oldugunu bildirmislerdir. Pecetti et al. (1999), yiiriittiikleri
calismada yonca genotiplerinde %74,1-100 arasinda degisen mor rengi ve tonlar

oldugunu bildirmislerdir.

4.2. Verim Ozellikleri
Yonca genotiplerinin verim &zelliklerine ait varyans analiz sonuglart Cizelge

4.5°de verilmistir.
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Cizelge 4.5. Yonca genotiplerinde yas ot agirligi, kuru ot agirligi, kuru ot orani, yillik
toplam yas ot agirligi, yillik toplam kuru ot agirligt ve yillik ortalama kuru

ot oranina ait varyans analiz tablosu

F Degerleri ve Onemlilik

Kaynag S{as ot KEJI’U 9t Kuruot  toplam toplam Kuru ot
agirhk  agirhg orani yas ot kuru ot orani
agirhgi agirhgi

Genotip 3,665 4,667 2,309 4,109 3,325™ 1,998™

** F degerleri P <0,01 ihtimal sinirlarinda 6nemlidir.

Cizelge 4.5 incelendiginde yonca genotiplerine ait yas ot agirligi, kuru ot agirligi,
kuru ot orani1 yillik toplam yas ot agirligi, yillik toplam kuru ot agirligi ve yillik ortalama
kuru ot oram1 degerlerinde genotipler arasindaki fark p<0,01 diizeyinde Onemli
bulunmustur. Yonca genotipleri arasinda yas ot agirligi, kuru ot agirligi, kuru ot orani,
yillik toplam yas ot agirligi, yillik toplam kuru ot agirligi ve yillik ortalama kuru ot
oranina ait ortalamalarda olusan farkliliklarin belirlenmesi i¢in her bir kriter i¢in Duncan

analizi yapilmstir.

4.2.1. Yas ot agirhg (gr/bitki)

Cizelge 4.6 incelendiginde yonca genotiplerine ait yas ot agirligr 219,78-930,18
gr arasinda degistigi goriilmektedir. Yonca genotipleri arasinda en diislik yas ot agirligi
219,78 gr ile 45 numarali yonca genotipinde ve en yiiksek yas ot agirhigi ise 930,18 gr ile
7 numarali yonca genotipinde belirlenmistir. Ayrica yonca genotipleri arasinda ortalama
yas ot agirligr ise 551,93 gr olarak belirlenmistir. Monirifar (2013), bazi1 yonca
ekotiplerinde elde ettigi yas ot agirligin1 275,40-476,27 gr/bitki, ayrica ortalama yas ot
agirligini ise 380,08 gr/bitki olarak bildirmistir. Akbari ve Avcioglu (1992), Bornova
ekolojik sartlarinda yiiriittiikleri ¢aligmada yonca genotiplerinde yas ot agirlinin en diisiik
ve en yiiksek 383 ve 677 gr/bitki degerleri arasinda degistigini bildirmislerdir. Elde edilen
yas ot agirliklart Monirifar (2013), ve Akbari ve Avcioglu (1992), ¢alismalarindan daha
yiiksek bulunmustur. Yonca yetistiriciliginde tarimsal uygulamalarin, ekolojik kosullar,
toprak yapisi, bakim ve sulama olanaklar1 gibi faktorlerin yonca veriminde oldukca
etkilidir. Ayrica kullanilan materyallerin genetik 6zelliklerinin cografik yapiya

adaptasyon yeteneginin yiiksek olmasi da énemli bir kriter oldugunu sdylenebilir. Elde

44



edilen sonuglarin literatiir ¢alismalariyla farklilik gostermesi kullanmis oldugumuz

materyallerin yerel genotipler olmasi, bakim ve sulama gibi imkanlarin kullanilmasindan

kaynaklandig1 sdylenebilir.

Cizelge 4.6. Yonca genotiplerine ait yas ot agirhigi ve kuru ot agirlig

Genotip ;g:fl?gtl Kuru ot agirhg Genotip ;;El:gl Kuru ot agirhg
No (gr/bitki) (gr/bitki) No (gr/bitki) (gr/bitki)
1 262,75 ki 146,18 a-¢ 26 868,70 abc 153,18 abc
2 577,43 c-k 126,72 ced 27 390,32 h-I 151,65 abc
3 302,80 jkI 153,00 abc 28 674,93 a-i 165,82 ab
4 747,05 a-e 154,23 abc 29 385,52 1-| 155,50 abc
S 444,88 e-| 140,42 a-d 30 550,09 c-k 165,48 ab
6 919,87 ab 140,32 a-d 31 660,50 a-i 139,30 a-d
7 930,18 a 151,70 abc 32 508,83 d-| 156,84 abc
8 699,53 a-1 157,00 abc 33 302,60 jkI 171,16 a
9 489,28 d-I 111,09 de 34 660,23 a-i 147,66 a-¢
10 529,47 ¢l 127,19 ced 35 550,68 c-k 125,73 ced
11 505,10 d-I 79,20 f 36 724,65 a-g 143,13 a-d
12 605,59 b-j 154,91 abc 37 385,38 1-I 145,34 a-d
13 477,87 d-I 156,59 abc 38 356,45 i-| 143,29 a-d
14 408,47 f-I 134,12 b-d 39 392,31 h-l 114,47 ¢d
15 473,83 d-I 139,32 a-d 40 718,30 a-h 136,23 a-d
16 404,05 g-| 160,96 abc 41 674,45 a-i 158,88 abc
17 539,34 c-| 143,12 a-d 42 583,63 c-k 148,25 a-¢
18 557,00 c-k 148,75 a-¢ 43 408,12 f-I 139,92 a-d
19 365,39 i-I 150,49 abc 44 740,27 a-e 142,19 a-d
20 736,25 a-f 151,95 abc 45 219,78 | 62,96
21 520,43 d-| 135,06 b-d 46 421,46 e-| 141,33 a-d
22 511,59 d-I 169,39 ab 47 560,93 c-k 141,01 a-d
23 406,32 f-I 167,35 ab 48 460,59 d-I 134,84 b-d
24 787,14 a-d 152,83 abc Sunter g5 8ga-c 152,14 abc
25 421,45 e-| 83,59 ef Kayseri 921,91 ab 157,72 abc
Ortalama 551,93 142,59 551,93 142,59
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4.2.2. Kuru ot agirhg (gr/bitki)

Cizelge 4.6 incelendiginde yonca genotiplerinde kuru ot agirligi 62,96 — 171,16
gr degerlerinin arasinda degistigi goriilmektedir. Genotipler arasinda en diisiik kuru ot
agirlig1 62,96 gr olarak 45 numarali yonca genotipinde ve en yiiksek kuru ot agirligi ise
171,16 gr 33 numarali yonca genotipinde belirlenmistir. Tiim yonca genotiplerine ait
ortalama kuru ot agirhigi ise 142,59 gr olarak belirlenmistir. Kir ve Soya (2008), mera tipi
yonca c¢esitlerinde verim ve kalite ozellikleri acisindan degerlendirdikleri bazi yonca
cesitlerinde kuru ot agirliginda en diisiik 191,7 gr/bitki ve en yliksek 289,5 gr/bitki
degerlerin elde edildigini bildirmislerdir. Akgelik (2018), dogal yonca genotiplerinde
yapmis olduklar1 ¢caligmada, tohumla ¢ogaltilmis yonca genotiplerinde en diisiik kuru ot
agirliginin 60,92 gr/bitki iken en yiiksek kuru ot agirliginin ise 294,83 g/bitki olarak elde
edildigini bildirmistir. Akgelik (2018), klonla gogaltmis olduklar1 yonca genotiplerinde
ise kuru ot agirhginin 57,33-229,67 gr/bitki degerleri arasinda degistigini bildirmistir.
Akbari ve Avcioglu (1992), Bornova ekolojik sartlarinda yiiriittiikleri calismada yonca
genotiplerinde kuru ot agirliginin en diisiik ve en yiiksek 57 ve 135 gr/bitki degerleri
arasinda degistigini bildirmislerdir. Oten (2014), yonca genotiplerinde elde ettikleri kuru
ot agirhigi degerlerinin 27,69-313,65 gr/bitki arasinda degisim gosterdigini rapor etmistir.
Elde edilen sonuglar ile literatiir sonuglar1 arasindaki farkliliklarin kullanilan
materyallerin genotip yapisi, ¢evresel etkenler ve tarimsal uygulamalarin farkliliklarindan

kaynaklandig1 diistiniilmektedir.

4.2.3. Kuru ot oram (%)

Cizelge 4.7 incelendiginde yonca genotipleri arasinda kuru ot orami en diisiik
%25,33 ile 14 numarali genotip ve en yliksek kuru ot oran1 %31,77 ile 25 numarali yonca
genotipi oldugu belirlenmistir. Yonca genotipleri arasinda ortalama kuru ot orani ise
%28,06 olarak belirlenmistir. Yonca genotipleri arasinda %30 ve iizeri kuru ot oranina
sahip genotipler ise sirasiyla %31,05 (9), %31,02 (22), %30,96 (33), %30,72 (45),
%30,71 (8), %30,58 (29) ve %30,17 (23), numarali genotipler oldugu belirlenmistir.
Yonca genotiplerinde ortalama kuru ot orani ise %28,20 olarak elde edilmistir. Kavut ve
ark. (2014), baz1 yonca ¢esitlerinde kuru ot oraninda en diisiik %21,30 ve en yiiksek kuru

ot orani ise %22,70 olarak bildirmislerdir.

46



Cizelge 4.7. Yonca genotiplerine ait kuru ot oran1 ve yillik toplam yas ot agirhigi

Genotip  Kuru ot Ylll:)l: :g:lligl Y& Genotip  Kuruot ;,;l;l:,l: gg:ii;
No orani (%) (gr/bitki) No orani (%) (gr/bitki)
1 28,37 a-h 823,79 Im 26 2078a-e  1878,73b-g
2 27,72 b-h 1974,28 b-e 21 28,63 a-h 1295,20 f-m
3 28,78 a-h 762,90 m 28 27,76 a-h 1434,45 ¢-|
4 28,73 a-h 1698 47 c-i 29 30,58 a-¢ 1201,62 h-m
5 23,83 e-h 1582,89 ¢-j 30 28,55 a-h 1403,71 ¢-m
6 27,72 b-h 244333 ab 31 26,69 c-h 1510,36 c-k
7 26,88 c-h 2126,37 abc 32 27,67 b-h 1234,64 g-m
8 30,71 abc 1423,92 ¢l 33 30,96 ab 1269,21 f-m
9 31,05 ab 1573,96 ¢+ 34 29,83 a-e 1715,37 c-i
10 28,04 a-h 1047,07 i-m 35 28,67 a-h 1827,46 c-h
11 29,67 a-f 932,97 j-m 36 27,21 b-h 1770,21 c-h
12 29,57 a-g 1568,63 ¢-j 37 26,22 d-h 1448,50 ¢-|
13 26,36 d-h 1558,81 C-j 38 26,40d-h  1227,98 g-m
14 25,33 h 1392.21 d-m 39 27,40 b-h 1277,82 f-m
15 26,59 ¢-h 1186,18 h-m 40 26,10 e-h 1551,15 C-j
16 28,35 a-h 1254,98 g-m 4l 29,07 a-h 1934,38 b-f
17 27,60 b-h 1517.72 c-k 42 25,71 f-h 2060,42 beg
18 28,72 a-h 1301,07 f-m 43 25,55 gh 1503,99 c-k
19 26,80 ¢-h 1194,73 h-m 44 26,87 c-h 1555,67 c-j
20 26,43 d-h 1789.36 c-h 45 30,72 abc 888,54 kim
21 25,35 h 1387.13 d-h 46 26,31 d-h 1074,96 1-m
22 31,02 ab 1332.94 e-h 47 25,58 gh 1632,06 c-i
23 30,17 a-d 1382.90 d-h 48 27,80 a-h 1287,82 f-m
24 28,62 a-h 158557 ¢ SUNEr  g77ah  2029,92 b-d
25 31,77 a 1673,05¢c-i  Kayseri  g184+h 2652,89 a
Ortalama 28,06 1503,65 28,06 1503,65
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Kir ve Soya (2008), mera tipi yonca gesitlerinde verim ve kalite ozellikleri
acisindan degerlendirdikleri bazi yonca ¢esitlerinde kuru ot oraninda %20,03 ve %21,31
degerleri arasinda degistigini bildirmislerdir. Bitkilerde 151k ve sicakligin artmasiyla
yapraklarda kutikulanin ve hiicre 6ziiniin yogunlastigini ve bdylelikle kuru madde
oraninin arttigini bildirmislerdir (Hess and Kiefer, 1981). Elde ettigimiz sonuglarin diger
caligmalardan yiiksek olmast 151k, sicaklik ve genetik yapidan kaynaklandig:

distintiilmektedir.

4.2.4. Yillik toplam yas ot agirhg: (gr/bitki)

Cizelge 4.7 incelendiginde, yonca genotiplerine ait en diigiik yillik toplam yas ot
agirhigr 762,90 gr/bitki ile 3 numarali genotip oldugu belirlenmistir. En yiiksek yillik
toplam yas ot agirhigi 2.652,89 gr/bitki ile 50 numarali yonca genotipi oldugu
belirlenmistir. Yonca genotiplerine ait yillik toplam yas ot agirligi ortalama degeri ise
1.503,65 gr/bitki olarak elde edilmistir. Kir ve Soya (2008), mera tipi yonca ¢esitlerinde
verim ve kalite ozellikleri acisindan degerlendirdikleri bazi yonca cesitlerinde yas ot
agirhigr degerlerinin 931-1.359 gr arasinda degistigini bildirmislerdir. Genis adaptasyon
yetenegine sahip yonca genotipleri verim ve verim unsurlart agisindan da farkliliklar
goriilmektedir Ayrica yonca genotipleri dormansi durumlarina gore de verim farkliliklar
goriilmektedir (Lowe et al., 1972). Elde edilen toplam yas ot agirligi degerleri mevcut

literatiir caligmalariyla kiyaslandiginda diger caligmalardan yiiksek elde edilmistir.

4.2.5. Yilk toplam kuru ot agirhg: (gr/bitki)

Cizelge 4.8 incelendiginde yonca genotiplerine ait yillik toplam kuru ot agirligi
228,74-520,17 gr/bitki degerleri arasinda degismektedir. En diisiik yillik toplam kuru ot
agirlig1 228,74 gr ile 45 numarali yonca genotipi olmustur. En yiiksek yillik toplam kuru
ot agirhgr degeri 520,17 gr olarak 50 numarali yonca genotipi olmustur. Yonca
genotiplerine ait yillik toplam kuru ot agirlig1 degerlerine ait ortalama ise 420,46 gr olarak
belirlenmistir. Oten (2014), Yonca genotiplerinde yillik kuru ot agirligi degerleri en
disiik 331,4 gr/bitki ve en yiliksek yillik kuru ot agirligit 949,5 gr/bitki olarak
bildirmiglerdir. Ayrica ortalama yillik kuru ot agirligr ise 533,84 gr/bitki olarak elde
etmislerdir. Avci ve ark. (2011), yonca genotiplerinde elde ettikleri yillik kuru ot agirlig
709-1335 gr/bitki degerleri arasinda degistigini bildirmislerdir.
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Cizelge 4.8. Yonca genotiplerine ait yillik ortalama kuru ot agirligi Ve kuru ot orani

Yilik toplam Yillik toplam
Genotip kuru ot Yillik Kuru Ot  Genotip kuru ot Yillik Kuru Ot
No agirh@ Orani (%) No agirhg Oran (%)

(gr/bitki) (gr/bitki)
' 413,96 b-g 218529 26 439,59 a-d 28,06 a-f
2 402,36 ¢-g 28,13 a-f 27 47461 ac 28.86 a-f
3 385,11 ¢-g 2847 a1 28 453664 28,50 a-f
4 444,62 a-d 28,03 a-f 29 443,57 a-d 29,74 abc
5 442,15 a-d 21,56 a-g 30 424,76 b-f 26,01d-g
6 41561 b-g 28,11a-f 31 415,87 b-g 3051a
L 454,01 a-g 26,29 ¢-g 32 417,88 b-g 28,74 a-f
| 443,13 a-d 28 che 33 482,56 abc 29,65 a¢
9 401,18 c.q 28,14 af 34 b oo 29,53 a-d
10 404,82 c-g 27,59 a-g 35 415,57 b-g 26,79 b-g
11 356,63 d.g 27,81 a-f 36 42100 b-f 26,30 -
12 464,66 a-g 30,51 a 37 437,50 a-e 26,12 ¢-g
13 423,56 b-f 24,259 38 390,37 c-g 26,81 b-g
14 442,60 a-d 25,94 e-g 39 343,60 fg 27,18 a-g
15 391,71 ¢-g 27,14 a-g 40 417,53 b-g 27,86 a-f
16 424,71 b-f 26,76 b-g 41 417,79 b-g 28,83 a-f
17 446,07 a-d 28,54 a-f 42 436,46 a-e 27,32 a-g
18 360,20 d-g 25,63 fg 43 406,09 c.q 26,07 d-g
19 454,13 a- 29,16 a-f 44 439,20 a-d 27,26 a-g
20 449,75 a-d 2580 e-g 45 228.74 h 29,66 a-¢
21 397,44 c-g 27,10 a-g 46 412,35 c-g 26,78 b-g
22 482,69 a-c 29,87 ab 47 408,18 c.g 25,65 fg
23 47011 ac 29,35 a-e 48 208,96 c-g 26,92 b-g
24 426.29 b-f 28,20 a-f Sunter 50663 ab 27,34 a-g
25 345,93 efg 26,77b-g  Kayseri 50174 26,52 b-g
ort. 420,46 27,71 420.46 27,71
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Akgelik (2018), dogal yonca genotiplerinde yapmis olduklar1 ¢alismada, tohumla
cogaltilmis yonca genotiplerinde yillik kuru ot agirligi degerleri 114,39-499,67 g/bitki
olarak elde etmislerdir. Akgelik (2018), ayrica klonla ¢ogaltmis olduklari yonca
genotiplerinde ise yillik kuru ot agirligt 96,31-496,67 gr/bitki degerleri arasinda
degistigini bildirmiglerdir. Calismada elde ettigimiz degerler literatlir ¢alismalariyla

benzerlik gosterdigi goriilmektedir.

4.2.6. Yillik kuru ot oram (%)

Cizelge 4.8’de yonca genotiplerinin yillik ortalama kuru ot orani degerleri
verilmistir. Genotiplere ait yillik kuru ot orant %24,25-30,51 degerleri arasinda
degismektedir. En diisiik yillik kuru ot oran1 %24,25 ile 13 numarali yonca genotipinde
oldugu belirlenmistir. Yonca genotiplerine ait en yliksek yillik kuru ot oranlart %30,51
degeri ile 12 numarali yonca genotipi olmustur. Isik ve sicakliga bagli degisim gosteren
kuru ot oranlari, yillik kuru ot oranlarindan farklilik gdstermektedir. Ilk hasat sonras1 kuru

ot oranlarindaki diisiislerin yillik kuru ot oranlarinda diisiislere sebep oldugu sdylenebilir.

4.3. Yem Kalite Analizleri
Yonca genotiplerinin kalite 6zelliklerine ait varyans analiz sonuglar1 Cizelge

4.9’de verilmistir.

Cizelge 4.9. Yonca genotiplerinde HP, NDF, ADF, ADL KMS, SE, ME, KMT ve NYD

degerlerine ait varyans analiz tablosu

F Degerleri ve Onemlilik

Varyasyon SE ME
Ko
aynagi ';'/P NCE F ACE F AO[/) L Kc',\/"s (Mcal (Mcal KM% NYD
0 (0] (0] (0] (0] kg'l) kg'l)

Genotip  2,988** 2,505** 2481** 1913** 2488** 2475** 2506** 2,645** 2,706**

** F degerleri P <0,01 ihtimal sinirlarinda 6nemlidir.

Cizelge 4.10 incelendiginde yonca genotiplerine ait HP, NDF, ADF, ADL, KMS,
SE, ME, KMT ve NYD degerlerinde genotipler arasindaki fark p<0,01 ihtimal diizeyinde
onemli bulunmustur. Yonca genotiplerinde popiilasyonlar arasinda HP, NDF, ADF,
ADL, KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerlerine ait ortalamalarda olusan farkliliklarin

belirlenmesi i¢in her bir kriter i¢in Duncan analizi yapilmistir.

50



4.3.1. Ham protein (HP) orani (%0)

Cizelge 4.10 incelendiginde yonca genotiplerine ait HP oranlan %15,92-22,31
degerleri arasinda degisim gostermektedir. Yonca genotipleri i¢in en diisiik HP oranm
%15,92 ile 33 numaral1 genotip ve en yiiksek HP orani ise %22,31 ile 4 numarali yonca
genotipi oldugu belirlenmistir. Ayrica yonca genotiplerine ait ortalama HP orani1 %19,37
olarak elde edilmistir. Agikgoz ve ark. (1984), bazi yonca gesitlerinde HP oranlarinin
%15,2-17,1 degerleri arasinda degistigini ve ortalama HP orami ise %16,1 olark
bildirmiglerdir. Altinok ve Karakaya (2001), baz1 yonca ¢esitlerinde HP oranlarint %21-
25 degerleri arasinda degistigini bildirmiglerdir. Dumlu ve ark. (2017), 2 farkh
lokasyonda bazi yonca secitlerinde elde ettikleri ortalama HP oranlar1 %16,78-19,01
degerleri arasinda degistigini, Ag¢ikbas ve ark. (2017), dogal yonca genotiplerinde en
diisitk HP oran1 %17,4 ve en yliksek HP orani1 ise %22,6 ve ortalama HP orani ise %19,6
oldugunu bildirmislerdir. Gokalp ve ark. (2017), Tokat sartlarinda bazi yonca gesitlerinde
HP oranlarinin %17,16-18,88, Yilmaz ve Albayrak (2016), Isparta kosullarinda bazi
yonca ¢esitlerinde HP oranlarinin  %16-23-17-53 degerleri arasinda degistigini
bildirmislerdir. Saruhan ve Kusvuran (2011), baz1 yonca genotiplerinde yapmis olduklari
verim c¢alismasinda HP oranlarinin %17,94-22,67 degerleri arasinda degistigini ve
ortalama HP oraninin ise %20,31 olarak bildirmislerdir. Engin ve Mut (2017), baz1 yonca
cesitlerinde kalite ve ot verimi {izerine yaptiklari calismada ortalama HP oraninin %22,7
bildirmislerdir. Kir ve Soya (2008), mera tipi yonca ¢esitlerinde verim ve kalite 6zellikleri
acisindan degerlendirdikleri bazi yonca cesitlerinde HP oranlarmin %17,86-20,26
arasinda degistigini  bildirmiglerdir. Elde etiiimiz HP oranlar1 diger literatiir

caligmalariyla benzerlik gostermektedir.

4.3.2. NDF (Nétr ¢oziiciilerde ¢oziinmeyen lif) orani (%)

Cizelge 4.10 incelendiginde, yonca genotiplerinden elde edilen NDF oranlari
%37,42-49,29 degerleri arasinda elde edilmistir. Yonca genotipleri arasinda en diisiik
NDF orant %37,42 ile 49 numarali yonca genotipi oldugu belirlenmistir. Yonca
genotipleri arasinda en yiiksek NDF oran1 %49,29 ile 8 numarali yonca genotipi olmustur.
Yonca genotipleri arasinda ayrica ortalama NDF orani ise %43,64 olarak elde edilmistir.
Dumlu ve ark. (2017), 2 farkli lokasyonda bazi yonca segitlerinde elde ettikleri ortalama

NDF oranlarinin %42,67-44,28 degerleri arasinda degistigini bildirmislerdir.

o1



Cizelge 4.10. Yonca genotiplerine ait HP ve NDF degerleri

Genotip HP NDF Genotip HP NDF
No (%) (%) No (%) (%)
1 20,67 a-e 44,88 a-d 26 18,29 d-j 46,75 a-¢
2 21,92 abc 44,00 a-f 27 18,33 d-j 45,71 a-d
3 19,18 b-i 45,48 a-d 28 17,85 e-j 47,28 abc
4 22,31a 47,14 a-¢ 29 20,34 a-e 41,75 cg
5 16,99 h-j 45,06 a-d 30 20,63 a-e 42,02 c-g
6 16,75 1-] 47,42 abc 31 18,14 e-j 45,12 a-d
7 20,61 a-e 43,19 a-g 32 19,92 a-h 43,21 a-g
8 16,68 1-j 49,29 a 33 15,92 j 48,74 ab
9 20,84 a-e 41,53 c-g 34 19,85 a-h 45,54 a-d
10 18,71 ¢-j 43,68 a-g 35 20,70 a-e 44,54 a-d
11 20,59 a-e 43,02 a-g 36 19,12 b-i 42,69 b-g
12 16,43 ij 47,55 abc 37 19,35 a-i 41,30 c-g
13 18,99 b-i 43,30 a-g 38 20,76 a-e 43,17 a-g
14 19,48 a-i 43,40 a-g 39 20,70 a-e 37,569
15 20,29 a-f 41,60 c-g 40 18,87 cj 45,13 a-d
16 19,32 a-i 43,16 a-g 41 17,20 g-j 45,13 a-d
17 18,88 b-j 40,92 ¢-g 42 21,31 a-d 41,58 c-g
18 18,41 d-j 46,55 a-¢ 43 18,90 b-j 43,00 a-g
19 19,47 a-i 42,37 c-g 44 20,05 a-h 43,41 a-g
20 21,97 ab 37,83 fg 45 20,62 a-e 39,43 d-g
21 19,24 a-i 45,61 a-d 46 19,68 a-1 44,85 a-d
22 17,25 f-j 43,93 a-f 47 18,82 ¢-j 43,07 a-g
23 19,83 a-h 45,48 a-d 48 19,64 a-1 38,22 e-g
24 18,49 d-j 44,25 a-e sunter 21,73 a¢ 37,42 g
25 20,20 a-g 37,84 fg Kayseri 18,24 d-j 47,12 a-¢
Ortalama 19,37 43,64 19,37 43,64
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Acikbas ve ark. (2017), dogal yonca genotiplerinde en diisiik NDF oran1 %39,5
ve en yilksek NDF orani ise %42,6, ayrica ortalama NDF orani ise %41,2 olarak
bildirmislerdir. Yilmaz ve Albayrak (2016), Isparta kosullarinda bazi yonca ¢esitlerinde
NDF oranlarinin %42,27-44,98, Engin ve Mut (2017), bazi yonca gesitlerinde kalite ve
ot verimi {lizerine yaptiklari calismada ortalama NDF oraninin %43,5 oldugunu
bildirmislerdir. Elde ettigimiz NDF oranlarinin ve ortalama NDF orani diger ¢aligmalarla

benzerlik gostermektedir.

4.3.3. ADF (Asit coziiciilerde ¢coziinmeyen lif) oram (%)

Cizelge 4.11 incelendiginde, ADF oranlar1 %26,50-38,69 degerleri arasinda
degisim gostermektedir. Yonca genotiplerine ait en diisiik ADF oran1 %26,50 ile 49
numarali genotip, en yiiksek ADF orani ise %38,69 ile 33 numarali yonca genotipi
olmustur. Yonca genotiplerine ait ortalama ADF orani ise %32,63 olarak belirlenmistir.
Dumlu ve ark. (2017), 2 farkli lokasyonda bazi yonca segitlerinde elde ettikleri ortalama
ADF oranlarmin %38,60-40,32 degerleri arasinda degistigini, Acikbas ve ark. (2017),
dogal yonca genotiplerinde en diisiik ADF oraniin %28,7 ve en yliksek ADF oraninin
ise %32,9 oldugunu ayrica ortalama ADF oranimnin ise %31,6 oldugunu bildirmislerdir.
Yilmaz ve Albayrak (2016), Isparta kosullarinda bazi yonca gesitlerinde ADF oranlarinin
%30,26-33,44, Engin ve Mut (2017), baz1 yonca gesitlerinde kalite ve ot verimi iizerine
yaptiklar ¢aligmada ortalama ADF oraninin %30,3 olarak bildirmislerdir. Elde ettigimiz
ADF oranlar1 Dumlu ve ark. (2017)’nin elde etiigi degerlerden diisiikk ancak Agikbas ve
ark. (2017), Yilmaz ve Albayrak (2016), Engin ve Mut (2017)’nin yaptig1 ¢alismalarla

benzerlik gostermektedir.

4.3.4. ADL (Asit ¢oziiciilerde ¢oziinemeyen lignin) orani (%)

Cizelge 4. 11 incelendiginde, yonca genotiplerine ait ADL oranlart %4,51-7,18
degerleri arasinda degismektedir. Yonca genotiplerine ait en diisiik ADL oran1 %4,51 ile
sirastyla 18 numarali yonca genotipi oldugu belirlenmistir. Yonca genotipleri i¢cinde en
yiiksek ADL oran1 %7,18 ile 33 numarali yonca genotipi ve tiim yonca genotiplerine ait
ortalama ADL oram ise %6,05 olarak elde edilmistir. Unalp (2015), farkli gelisme
donemlerinde elde edilen yonca genotiplerinde ¢igeklenme donemine ait ADL oranlarinin

%8,49-10,74 degerleri arasinda degisim gosterdigini bildirmislerdir.
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Cizelge 4.11. Yonca genotiplerine ait ADF ve ADL degerleri

Genotip ADF ADL Genotip ADF ADL

No (%) (%) No (%) (%)

1 30,22 b-1 5,48 b-g 26 36,28 a-¢ 6,69 a-¢
2 28,41 d-1 5,20 ¢-g 27 35,01 a-e 6,69 a-¢
3 30,85 b-1 5,72 a-g 28 36,63 abc 6,62 a-d
4 34,16 a-f 6,26 a-f 29 30,35 b-1 5,58 b-g
5 34,65 a-e 6,42 a-f 30 33,42 a-h 6,36 a-f
6 35,14 a-d 6,24 a-f 31 36,14 a-¢ 6,87 a-b
7 30,29 b-1 5,66 a-g 32 32,43 a-1 6,22 a-b
8 35,17 a-d 6,46 a-e 33 38,69 a 7,18 a

9 28,11 e11 5,12 d-g 34 36,74 ab 6,73 a-¢
10 32,08 a-1 6,04 a-f 35 34,27 a-f 6,40 a-f
11 29,72 c11 5,72 a-g 36 34,69 a-e 6,32 a-f
12 34,04 a-g 6,36 a-f 37 33,64 a-h 6,15 a-f
13 34,59 a-e 6,09 a-f 38 35,03 a-e 6,57 a-e
14 33,66 a-h 6,51 a-e 39 31,26 b-1 5,88 a-g
15 28,61 d-1 5,41 b-g 40 34,78 a-e 6,58 a-e
16 33,80 a-h 6,27 a-f 41 34,29 a-f 6,39 a-f
17 33,63 a-h 6,63 a-d 42 30,34 b-1 5,63 b-g
18 27,10 h-1 451¢g 43 31,08 b-1 6,22 a-f
19 31,86 a-1 5,80 a-g 44 30,15 b-1 571 a-g
20 27,43 f1 5,05e-g 45 27,59 f-1 5,24 c-g
21 34,80 a-e 6,41 a-f 46 33,70 a-h 6,28 a-f
22 32,48 a-1 581ag 47 29,38 ¢-1 5,64 a-g
23 33,49 a-h 6,12 a-f 48 28,60 d-1 5,41 b-g
24 36,06 a-¢ 6,76 abc Sunter 26,50 1 4,89 fg
25 27,22 g1 5,07 efg Kayseri 37,03 ab 6,93 ab

Ort. 32,63 6,05 32,63 6,05
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Elde etiigimiz ADL oranlar1 %10 ¢igeklenme dénemine ait oldugu ancak Unalp

(2015)’nin elde ettikleri ADL degerlerinin tam ¢i¢ceklenme doneminde elde edildigi i¢in

farklilik gosterdigi diistiniilmektedir.

Cizelge 4.12. Yonca genotiplerine ait KMS ve SE degerleri

Genotip KMS SE Genotip KMS SE

No (%) (Mcal kg™) No (%) (Mcal kg?)
1 67,36 a-i 3,15 a-1 26 61,36 h-j 2,90 h-j
2 69,38 a-¢ 3,24 a-¢ 27 62,43 e-j 2,94 e-j
3 66,22 a-i 3,10 a-i 28 60,89 1ij 2,88 1-]
4 64,80 a-j 3,04 a-j 29 67,12 a-i 3,14 a-i
5 62,17 f-j 2,93 f 30 64,72 a-j 3,04 a-j
6 61,66 g-j 2,91 g+ 31 61,42 h-j 2,90 h-j
7 67,28 a-i 3,15 a-i 32 65,23 a-i 3,06 a-i
8 61,61 g-j 2,90 h-j 33 58,39 j 2,77
9 69,17 a-d 3,23 a-d 34 61,64 g-j 2,91 g-j
10 65,01 a-j 3,05 a-j 35 64,04 b-j 3,01 b-j
11 67,74 a-h 3,17 a-h 36 63,03 c-j 2,97 ¢+
12 62,43 e-j 2,94 e-j 37 63,99 b-j 3,01 b+j
13 63,06 C-j 2,97 c-j 38 63,44 C-j 2,99 c-j
14 64,02 b-j 3,01 b-j 39 66,52 a-i 3,12 a-i
15 68,53 a-f 3,20 a-f 40 62,85 ¢-j 2,96 c-j
16 63,84 b-j 3,01 b-j 41 62,55 d-j 2,95 d-j
17 63,80 b-j 3,00 b-j 42 67,54 a-1 3,16 a-1
18 68,99 a-e 3,22 a-e 43 65,91 a-i 3,09 a-i
19 65,51 a-i 3,07 a-i 44 67,16 a-i 3,15 a-i
20 70,21 ab 3,27 ab 45 69,51 a-¢ 3,24 a-¢
21 62,98 c-j 2,96 ¢-j 46 64,08 b-j 3,02 b-j
22 64,06 b-j 3,01 b-j 47 67,28 a-i 3,15 a-i
23 64,32 a-j 3,02 a-j 48 68,27 a-g 3,19 a9
24 61,63 g-j 2,919 Sunter 70,87 a 330a
25 69,64 abc 3,25 abc Kayseri 60,73 ij 2,87 ij

Ort. 64,93 3,06 64,93 3,06
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4.3.5. KMS (Kuru madde sindirilebilirligi) (%)

Yonca genotiplerinde KMS degerleri Cizelge 4.12 incelendiginde %58,39-70,87
degerleri arasinda degisim gostermektedir. Genotiplere ait en diisiik KMS oran1 %58,39
ile 33 numarli yonca genotipi, En yiiksek KMS oranlar1 ise %70,87 ile 49 numarali yonca
genotipi olmustur. Yonca genotiplerine ait ortalama KMS oran1 %64,93 olarak
belirlenmistir. Aksoy ve Yilmaz (2003), yonca genotiplerinde ele ettikleri KMS degerleri
%45,65-58,84 degerleri arasinda degistigini bildirmislerdir. Denek ve Deniz (2002),
yonca genotiplerinde elde etiikleri KMS degeri %56,32, Deniz ve ark. (2000), yonca
genotiplerinde KMS degerini %58,56 olarak bildirmislerdir. Elde edilen KMS oranlari

diger literatiir ¢alismalarinda elde edilen KMS oranlarina yakin degerler elde dilmistir.

4.3.6. SE (Sindirilebilir enerji) (Mcal kg™)

Cizelge 4.12 incelendiginde, SE (Sindirilebilir enerji) degerleri arasinda en
yiiksek SE degeri 3,30 mcal kg™ ile 49 numarali yonca genotipi ve en diisiik SE degeri
ise 2,77 mcal kg? ile 33 numarali yonca genotipi oldugu belirlenmistir. Tiim yonca

genotiplerine ait ortalama SE degeri ise 3,06 mcal kg™ olarak elde edilmistir.

4.3.7. ME (Metabolik enerji) (Mcal kg?)

Cizelge 4.13’de goriildiigi gibi yonca genotipleri arasinda ME (Metabolik enerji)
2,27-2,71 Mcal kg degerleri arasinda dgismektedir. Yonca genotiplerinde en diisiik ME
degeri 2,27 mcal kgt ile 33 numarali yonca genotipi, en yiiksek ME degeri ise 2,71 mcal
kg*ile 49 numarali yonca genotipi oldugu belirlenmistir. Aksoy ve Yilmaz (2003), yonca
genotiplerinde elde ettikleri ME degerleri en diisiik 1,37 Mcal kg? ve en yiiksek 1,95
Mcal kg™ olacak sekilde elde etmislerdir. Elde etiigimiz ME degerleri Aksoy ve Yilmaz
(2003), tarafindan bildirilen degerlerden yiiksek bulunmustur.

4.3.8. KMT (Kuru madde tiiketimi) oram (%)

Cizelge 4.13 incelendiginde, KMT (Kuru madde tiiketimi) oranlar1 %2,43-3,21
degerleri arasinda degisim gostermektedir. Yonca genotiplerine ait en diisitk KMT orani
%2,43 ile 8 numarali yonca genotipi olmustur. Yonca genotiplerine ait en yiikksek KMT
oran1 ise %3,21 ile 49 numarali yonca genotipi oldugu belirlenmistir. Yonca
genotiplerinin tiimiine ait ortalama KMT orani ise %2,77 olarak elde edilmistir. Cagan ve
ark. (2012), baz1 tek yillik yonca tiirlerinde KMT oranlarim1 %2.4 ile %3,1 degerleri

arasinda degistigini belirtmislerdir.
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Cizelge 4.13. Yonca genotiplerine ait ME ve KMT ve NYD degerleri

Gl\(la(r)] . (M clzl/lI Ilfg-l) }?‘%;— NYD Gl\?Q ' (McI::\/II Ilfg-l) '?D/{I))T NYD

1 259a-i  2,68c-f 140,11 ¢-i 26 238h-j  257¢f 1223¢-i

2 2,66 a-¢ 2,74 cf 147,16 a1 27 2,42 d-j 2,64 c-f 127,9 f-i

3 255ai  2,65¢cf 136,95 ¢-i 28 2361  2,55¢-f 120,76 hii
4 2,5 a-j 2,55¢-f 127,87 f-i 29 258a-i 288ae 149,94 a-h
5 24fj  268cf 12875f-i 30 25aj  287ae 144,48 b-i
6 2,399 2,54¢f 121,8¢-i 31 2,38hj 266cf 126,66 f-i
7 2,59 a-i 2,79 b-f 145,60 a-1 32 2,51 a-i 2,79 b-f 141,43 c-i
8 2,39 g+ 2,43 f 116,30 11 33 2,27 | 2,47 ef 112,12

9 265a-d 293a-d 158,26 a-f 34 2399-j 2,64cf 126,15f-i
10 25la-i  2,77b-f 140,22 ¢-i 35 2,47 b-j 2,7 c-f 133,9 d-i

11 2,6 a-h 2,79 b-f 146,81 a-1 36 2,43 ¢ 2,82af 137,74 ¢-i
12 241ej 253def 12248 g-i 37 247bj 29lad 144,68 a-i
13 2,44 c-j 2,77 b-f 135,82 d-i 38 2,45 c-j 2,79 b-f 137,16 ¢-i
14 2,47 b-j 2,76 c-f 137,25 ¢ 39 2,56 a-i 32l1a 165,37 ad
15 263af 29ae 154,36 ag 40 243¢j  267cf 130,06 f-i
16 2,47 b-j 2,79 b-f 137,65 ¢-i 41 2,42 d-j 2,67c-f 129,47 1
17 2,46 b-j 2,96 a-¢ 146,44 a-1 42 2,59 a1 29ae 151,64 a-h
18 264a-e  259¢f 138,92 ¢-i 43 254a-i  2,79b-f 142,91 b-i
19 252ai  283af 14391b-i 44 2,58 a-i 2,77 c-f 143,97 b-i
20 2,69 ab 3,18ab 173,24 a-c 45 2,66 a-¢ 3,05a-c 164,39 a-e
21 2,44 c-j 2,64 c-f 129,38 f-i 46 2,47 b-j 2,68 c-f 133,41 d-i
22 2,47 b-j 2,74 cf 136,14 d-i 47 2,59 a-i 2,79 b-f 146,06 a-1
23 2,48 b-j 2,65cf 132,58 e-i 48 2,62 a-g 3,18ab 169,29 a-¢
24 2,39 g 2,72cf 130,51 f-i Sunter 2,71a 321la 176,25 a
25 2,67 abc 321a 173,84ab  Kayseri 2,36 ij 2,55¢f 119,88 hii

Ort. 2,50 2,77 140,01 2,50 2,77 140,01

57



4.3.9. NYD (Nispi yem degeri)

Cizelge 4.13 incelendiginde, Yonca genotiplerinde NYD (nisbi yem degeri)
112,12-176,25 degerleri arasinda degisim gostermektedir. Yonca genotipleri igerisinde
en diisiik NYD degeri 112,12 ile 33 numarali yonca genotipinden elde edilmistir. Yonca
genotiplerinde en yiiksek NYD degeri ise 176,25 ile 49 numarali yonca genotipinden elde
edilmistir. Yonca genotiplerine ait ortalama NYD degeri ise 140,01 oldugu belirlenmistir.
Acikbas ve ark. (2017), dogal yonca genotiplerinde NYD degerlerinin 138,1-154,4
arasinda degistigini ve ortalama NYD degerinin ise 145,4 oldugunu bildirmislerdir.
Cacan ve ark. (2012), baz1 tek yillik yonca tiirlerinde NYD oranlarinin 111,4-156,3
arasinda degisim gosterdigini belirtmislerdir. Calismamizda elde edilen NYD degerleri
Cagan ve ark. (2012), Acgikbas ve ark. (2017)’nin ¢alismalarinda elde edilen NYD

degerleri ile benzerlik gostermektedir.

4.3.10. Bitkisel ve kalite ozelliklere ait koralasyon analizi
Yonca genotiplerine ait fenolojik, morfolojik ve kalite 6zelliklerine ait korelasyon

belirlenmis olup Cizelge 4.14’da detayli olarak verilmistir.

Cigeklenme giin sayisinin artmasi ile ana sap uzunlugu, dogal bitki boyu, ana sap
kalinlig1, yaprak alan indeksi, kok tacinda dal sayisi, yas ot agirligi, kuru ot agirligi,
toplam kuru ot orani, yillik kuru ot orani, NDF, ADF ve ADL degerlerinde azalmalar
oldugu (negatif korelasyon) belirlenmisken, HP, KMS, SE, ME, KMT ve NYD
degerlerini ise artirmistir (pozitif korelasyon). Diger taraftan ¢igeklenme giin sayisindaki
degisim kuru ot orani yillik toplam yas ot agirlig1 ve bi¢im sayisina herhangi bir etkisinin

olmadig belirlenmistir.

Ana sap uzunlugunun artmasiyla HP, KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerlerinde
azalmalar oldugu (negatif korelasyon) belirlenmistir. Ana sap uzunlugundaki artis ile
dogal bitki boyu, ana sap kalinligi, yaprak alan indeksi, kok tacinda dal sayisi, yas ot
agirhig, kuru ot agirligi, toplam yas ot ve kuru ot agirligi, NDF, ADF, ADL degerlerinde
ise artis (pozitif korelasyonlar) goriilmektedir. Ancak ana sap uzunlugundaki farkliligin
kuru ot orani, yillik kuru ot orani ve bi¢im sayisi degerlerine bir etkisi olmadigi

belirlenmistir.
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Cizelge 4. 14.

Bitkisel ve kalite 6zelliklere ait koralasyon analizi

. o " Top. Yilhk
Cicek. Ana Dogal Ana Yap. Kok Kuru Yilhk -
Gin  Sap  bitki  Sap  Alan  Tac. YOt KuruOt o Top. ~ Kuru  Kuru Bicim HP o NDF - ADF - ADL s e ME kMT
: Agr. Agr. Ot Ot Sayisi % % % %
Sayis1  Uzun. boyu Kal. Ind. Dal Oran Yas Ot o Y
Agirhgi  Oram
Ana Sap 371 1
Uzun.
Dogal bitki 206" 362" 1
boyu
Anasap g5 623" 365" 1
Kalin.
Yapr.Alan - _jggr gt gmpM 259 1
Ind.
KokTac. _gpp~ 491~ 161" 204~ 824" 1
Dal
s " " " . .
Yas Ot agr, 093¢ 3467 2247 246 186" 165 1
ig:” Ot _3g6™ 610" 410" 479"  282° 315" 217" 1
SurdOt 106¢ -051% 411 004% 224" 111% 143 024% 1
;{;;"O'itop' S025% 4177 2587 2847 2597 1957 794" 197" -214” 1
Log";“r“ 264" 514”  446™ 2057 311" 296" 249" 653" -074% 297" 1
OYt";‘r'; r'l‘]“r“ 174 058% 1158 0798 0258 12 gg7ad 0418 375" _155M  o2dd g
Bigim sayi 008 COLL® 4037 014¥073% 045 052 04™ 036 143 088% 117 1
P 2627 -228" -256" -260" -278" 179" 1009  -161°  ,005%  -073% 1118 -239™ -200° 1
NDE % -191° 326" 180" 326  ,120% 163" 136 104" 071%  046% 157 283" -027% -486" 1
ADE% S190° 410" 103%™ 372" 246 264 134% 205" -067% 125" 194" 173" -085% -485" 677" 1
ADL% 186" 338" 050" 338" 2037 208" 006 144  -008%  002% 1550 180" -004% -427 604~ 933~ 1
KMS 2217 -4027  -142%0 376" 269  -263" -134% 212" 049%  -124% 194" -208° 030" 636" 6927 -979" -909" 1
. 218" -400 -143% 374" 270"  -264" -134% 211"  048%  -123%  -103° -208" 030" 636~ -692° -979” -909™ 1,000 1
ME 221 -403"  -143% 376" -271" -264 -133%  -215"  048% 125" 105" -208° 028" 638" 693" 978" -909 1,000 1,000” 1
KMT 174" -316™ -158%  -314™ 11150 1548 13560 _197°  .052% . 045% . 144% 274" 040 4817 -991"  -667" -598~ 681" 681" 682" 1
NYD 204" -378™  -154%  -369™  -100" -218™  -144%  -221"  -005%  -082%  -173" -265" ,044% 586 -945"  -854 -779™ 872" 871 872" 951"
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Dogal bitki boyunun artmasi ile HP, degerinde azalmalar (negatif korelasyon)
belirlenmistir. Dogal bitki boyunun artmasi ile ana sap kalinligi, kok tacinda dal sayzst,
yas ot agirhigi, kuru ot agirhigi, yillik toplam yas ot agirligi, toplam kuru ot orani ve bigim
sayis1 degerlerinde artis (pozitif korelasyonlar) belirlenmistir. Ancak dogal bitki boyu
degerlerindeki degisim yaprak alan indeksi, kuru ot orani, yillik kuru ot oran1, ADF, ADL,
KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerlerine herhangi bir etkisi olmadig1 belirlenmistir.

Ana sap kalinliginin artmasi ile HP, KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerleri
arasinda azalmalar (negatif korelasyon) saptanmistir. Ana sap kalinliginin artmasi ile
yaprak alan indeksi, kok tacinda dal sayisi, yas ot agirligi, kuru ot agirligi, toplam yas ot
agirhigl, toplam kuru ot orani, NDF, ADF, ADL degerlerinde artis (pozitif korelasyonlar)
belirlenmistir. Ancak ana sap kalinligindaki degisimler kuru ot orani, yillik kuru ot orani

ve bicim sayisina herhangi bir etkisi olmamisir.

Yaprak alan indeksinin artmasi ile kuru ot orani, HP, KMS, SE, ME ve NYD
degerleri arasinda azalma (negatif korelasyon) belirlenmistir. Yaprak alan indeksinin
artmasi ile ile kok tacinda dal sayisi, yas ot agirlik, kuru ot agirligi, toplam yas ot agirligi,
toplam kuru ot agirhgi, ADF, ADL degerleri arasinda artig (pozitif korelasyon)
belirlenmistir. Ancak yaprak alan indeksi degerlerindeki degisiminin yillik kuru ot orani,

bi¢im sayisi, NDF ve KMT degerlerine herhangi bir etkisi olmadigi belirlenmistir.

Kok tacinda dal sayisindaki artis ile HP, KMS, SE, ME ve NYD degerlerinde
azalmaya (negatif korelasyon), Ayrica kok tacinda dal sayisindaki artis ile yas ve kuru ot
agirlig, yillik toplam yas ot agirligi, yillik toplam kuru ot agirligi, NDF, ADF, ADL,
degerlerinde artma (pozitif korelasyon) belirlenmistir. Ancak kok tacinda dal sayisi
degerlerindeki degisimin yillik kuru ot orani, bi¢im sayis1 ve KMT degerlerine herhangi

bir etkisi olmadig1 belirlenmistir.

Yas ot agirhiginin artmasi kuru ot agirligi, toplam yas ot agirligi, toplam kuru ot
agirhigl, degerlerinde artis (pozitif korelasyon) belirlenmistir. Ancak yas ot agirligindaki
degisimin yillik kuru ot orani, bi¢im sayisi, HP, NDF, ADF, ADL, KMS, SE, ME, KMT
ve NYD degerlerinde herhangi bir degisime etkisi olmadig1 belirlenmistir.

Kuru ot agirligmin artmast HP, KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerlerinde
azalmaya (negatif korelasyon), yillik toplam yas ot agirligi, NDF ve ADF degerleri
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arasinda ise artmaya (pozitif korelasyon) etki ettigi belirlenmistir. Kuru ot agirligindaki
degisimin kuru ot orani, yillik kuru ot orani, bi¢im sayis1 ve ADL degerlerine herhangi

bir etkisi olmadig1 belirlenmistir.

Kuru ot oranmin artmasi ile yillik toplam yas ot agirhigi degerinde azalmalar
oldugu (negatif korelasyon), yillik toplam kuru ot oran1 degerinde ise artmaya neden
oldugu (pozitif korelasyon) belirlenmistir. Ayrica kuru ot orani1 degerlerindeki degisimin
toplam kuru ot agirligi, bigim sayisinda, HP, NDF, ADF, ADL, KMS, SE, ME KMT ve
NYD degerlerine herhangi bir etkisi olmadigi belirlenmistir.

Yillik toplam yas ot agirliginda artis ile yillik toplam kuru ot orani, degerinde
azalmalar oldugu (negatif korelasyon) belirlenirken, yillik toplam kuru ot agirlig1 ve ADF
degerlerinde ise artisa (pozitif korelasyon) neden oldugu belirlenmistir. Ayrica yillik
toplam yas ot agirligindaki degisim yillik toplam kuru ot orani, bi¢cim sayisi, HP, NDF,
ADL, KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerlerine herhangi bir etkisi olmadigi

belirlenmistir.

Toplam kuru ot agirliginin artmasi ile KMS, SE, ME ve NYD degerlerinde
azalmalar oldugu (negatif korelasyon) belirlenmisken, ADF degerinde ise artmaya
(pozitif korelasyon) neden oldugu belirlenmistir. Toplam kuru ot agirligindaki degisimin
yillik kuru ot orani, bigim sayisi, HP, NDF, ADL ve KMT degerlerine herhangi bir etkisi

olmadig belirlenmistir.

Yillik kuru ot oranindaki artis ile HP, KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerleri
arasinda azalma (negatif korelasyon), NDF, ADF ve ADL degerlerinde ise artmaya
(pozitif korelasyon) neden oldugu belirlenmistir. Yillik kuru ot oranindaki degisim bi¢im

sayisina herhangi bir etkisi olmamuistir.

Bi¢im sayisindaki artis ile HP degerlerinde azalma (negatif korelasyon) meydana
gelmistir. Ancak bi¢im sayisindaki degisimlerin NDF, ADF, ADL, KMS, SE, ME, KMT
ve NYD degerlerinde herhangi bir etkiye sahip olmadig: belirlenmistir.

HP oraninda artis ile NDF, ADF ve ADL degerleri arasinda azalma (negatif
korelasyon) belirlenirken, KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerleri arasinda artma (pozitif

korelasyon) belirlenmistir.
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NDF oranindaki artis ile KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerlerinde azalma
(negatif korelasyon) belirlenirken, ADF, ADL degerleri arasinda ise artig (pozitif

korelasyon) belirlenmistir.

ADF oranindaki artis ile KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerleri arasinda azalma

(negatif korelasyon), ADL degerleri arasinda ise artis (pozitif korelasyon) belirlenmistir.

ADL oranindaki artis ile KMS, SE, ME, KMT ve NYD degerlerinde azalma

(negatif korelasyon) belirlenmistir.

KMS oranindaki artis ile SE, ME, KMT ve NYD degerleri arasinda artis (pozitif

korelasyon) belirlenmistir.

SE orani ile ME, KMT ve NYD degerleri arasinda artis (pozitif korelasyon)

belirlenmistir.

ME oranindaki artis ile KMT ve NYD degerleri arasinda artis (pozitif korelasyon)

belirlenmistir.

KMT oranindaki artis NYD degerinde artisa (pozitif korelasyon) neden oldugu

belirlenmistir.

4.4. Molekiiler (IPBS) Analizler

50 Yonca genotipine ait molekiiler caligmalarinda kullanilan 10 IPBS markoriin
hepsinde polimorfizm (farklilik gosterme) elde edilmistir. Cizelge 4.15’de molekiiler
analizlerde kullanilan IPBS markorlerinden elde edilen bant profilleri ve markorlere ait

cesitlilik degerleri verilmistir.

Elde edilen veriler incelendiginde, kullanilan 10 IPBS markor icerisinde markor
bagmna en az toplam bant sayisi, polimorfizm orani %88,88 olan IPBS -2298 numarali
markdrde, en fazla toplam bant sayisi ise %100 ile IPBS -2377 numarali markorde elde
edilmistir. Yonca genotiplerinde elde edilen toplam bant sayis1 280 ve polimorfik bant
sayis1 ise 267 olarak belirlenmistir. Elde edilen Topam bantlar igerisinde en az polimorfik
bant sayis1 8 olan IPBS -2298 markdriinden ve en fazla polimorfik bant sayisi 40 olan
IPBS -2274 olarak belirlenmistir. Ortalama polimorfik bant sayist her bir markor basina
26,7 olarak belirlenmistir. Mandoulakani et al. (2012) 80 yonca genotipinde genetik

cesitliligi analiz etmek igin retrotranspozon temelli 10 IRAP markér kombinasyonu
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kullanmiglardir. TmslRetl ve non-native RTN LORE1l ve LORE2 temel alinarak
tasarlanmig tiim IRAP markérleri, ayirt edilebilir ve polimorfik bantlama gosterdigini
belirtmislerdir. Kullanmis olduklar1 15 IRAP markériinden 10'u 101 bant olusturmus. 101
bant sayisindan 66's1 polimorfik bant olusturmustur. Polimorfik bantlarin ortalamasi

markdr basina 6,6 oldugunu bildirmislerdir.

Cizelge 4.15. Yonca genotiplerinde molekiiler ¢alismalar i¢in kullanilan IPBS

markdrlerine ait karakterizasyon degerleri

Bantlarin Sayisi Cesitlilik Degerleri
No Markér Adi At Toplam  Polimorfik P H PIC
(°C) Bant Bant %

1 IPBS -2274 60 41 40 97,56 0,17 0,14
2 IPBS -2087 45 26 25 %,15 014 0,12
3 IPBS -2270 60 15 12 80,00 0,19 0,15
4 IPBS -2375 44 37 36 97,29 017 0,14
5 IPBS -2376 52,5 39 38 97,43 0,17 0,14
6 IPBS -2377 44 28 28 100 0,14 0,12
7 IPBS -2382 44 27 26 96,29 0,18 0,15
8 IPBS -2389 48 36 35 97,22 019 0,16
9 IPBS -2402 58 22 19 86,36 0,23 0,19
10 IPBS -2298 58 9 8 88,88 0,15 0,13
Toplam 280 267

Ortalama 28 26,7 93,71 0,17 0,14

At: Baglanma sicakligi, P%: Yiizdelik polimorfizm, H: Gen ¢esitliligi, PIC: Polimorfizm bilgi igerigi

Andeden et al. (2014), 71 nohut ¢esidinde genetik cesitliligi belirlemek i¢in 10
ISSR markor kullanarak molekiiler karakterizasyon ¢alismasi yapmuslardir. Elde edilen
sonuglara gore toplam 135 bant sayisinin polimorfik bant sayist (%99,3), ortalama
polimorfik bant sayist 130 bant saptandigini bildirmislerdir. 71 genotip i¢in ortalama
polimorfizm bilgisi isaretleme sistemi igin igerik (PIC) degeri 0,91'dir. Oten ve Albayrak.
(2016), 28 yonca tiir ve genotiplerinde genetik ¢esitliligin belirlenmesi i¢in yaptiklar
caligmada 15 adet SSR markérleri kullanmiglardir. Toplamda 34 bant sayisi elde edilirken

bunlar igerisinde toplam polimorfik 33 bant sayisi elde edilmistir. Ayrica ortalama
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polimorfizm oran1 %97,77 olarak belirlemislerdir. Yaptigimiz ¢aligmada elde edilen
polimorfizm oran1 %93,71 olarak belirlenmistir. Calismamiz Mandoulakani et al. (2012),
Andeden et al. (2014) ve Oten ve Albayrak (2016), ¢calismalarina yakin degerler elde
edilmistir. Yonca genotiplerinde kullanilan IPBS morkorlerinde PIC degerleri
incelendiginde; polimorfizm degeri en az olan IPBS-2087 ve IPBS-2377 isimli
markdrlerde 0,12 olarak goriilmiistir. En fazla polimorfizm PIC degeri IPBS-2402
numaral1 markoérde 0,19 olarak belirlenmistir. Kullanilan 10 adet markoriin ortalama PIC
degeri ise 0,14 olarak belirlenmistir. Yin et al. (2018), yaptiklar1 ¢asilmada 6 yonca
genotipinde genetik cesitlilik ve popiilasyon yapisini belirlemeyi amaglamislardir. PIC
oranlar1 0,885 ile 0,951 arasinda degistigi goriilmistiir. Kullanmis olduklart 10 SSR
markdriinden elde etikleri ortalama PIC degeri 0,928 olarak belirlemislerdir. Sakiroglu
et al. (2009), 256 yonca genotipde c¢esitlilik ve genetik iliskileri degerlendirmek igin
yapmis olduklar1 ¢alismada 89 SSR markori kullanmislardir. Yaptiklart ¢alismada 89
SSR markériine ait PIC degerleri 0,28 ile 0,94 arasinda degisirken ortalama PIC degeri
0,71 olarak belirlemislerdir. Rezaie et al. (2010), iran da 33 yonca ekotipinde genetik
cesitliligi belirlemek i¢in 10 SSR markori kullanmiglardir. 10 SSR markériine ait PIC
degerleri 0,36 ile 0,81 degerleri arasinda degisirken ortalama PIC degeri 0,62 oldugunu
bildirmislerdir. Mandoulakani et al. (2015), 8 yonca genotipinde genetik ¢esitliligi
belirlemek i¢in yapmis olduklar1 ¢alismada IRAP, REMAP, SSR ve ISSR markarleri
kullanmiglardir. 10 adet IRAP markoriinde elde ettikleri ortalama PIC degeri 0,14, 14
adet REMAP markoriinde ortalama PIC degeri 0,12 olarak belirlemislerdir. Ayrica 16
adet ISSR markoriinde elde ettikleri ortalama PIC degeri 0,28 iken, 8 adet SSR
markdriinde elde ettikleri ortalama PIC degeri 0,62 olarak belirlemislerdir. IPBS
markdrleri kullanilarak yapmis oldugumuz calismada elde ettigimiz PIC degerleri
yukarda verdigimiz mevcut calismalar ile kiyaslandiginda SSR markori kullanilan
caligmalardan diisiik anca IRAP, REMAP ve ISSR markorii kullanilan ¢aligsmalara yakin

degerler elde edilmistir.

Kullanilan her markér igin elde edilen H (gen ¢esitliligi) degerleri 0,14 ile 0,23
degerleri arasinda degisim gostermektedir. Markorlere ait en diisiik H (gen ¢esitliligi)
degeri, 0,14 olarak IPBS-2377 ve IPBS-2087 numarali genotiplerden elde edilirken, en
yiksek H (gen g¢esitliligi) degeri, 0,23 olarak IPBS-2402 numarali markorde elde
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edilmistir. Ayrica ¢alismada tiim markorlere ait ortalama H (gen c¢esitliligi) degeri 0,17
olarak elde edilmistir. Ertus ve ark. (2016), Van ilinde 76 adet yonca genotipinde genetik
cesitliligi belirlemek adina yaptiklar1 ¢alismada 12 adet ISSR markorii kullanmislardir.
Kullanilan markorlerde H (gen ¢esitliligi) degeri 0,05 ile 0,30 arasinda degisirken
ortalama h degeri 0,27 olarak belirlemislerdir. Mandoulakani et al. (2012), 80 yonca
genotipinde genetik cesitliligi analiz etmek icin retrotranspozon temelli bes tek ve 10
IRAP markor kombinasyonu kullanmislardir. Kullanilan IRAP markorlerinden elde
edilen H (gen cesitliligi) en diisiik 0,208 ile en yiiksek 0,261 arasinda degistigini
bildirmiglerdir. Yine ayni ¢alismada kullanilan REMAP markarlerinde ise H (gen
cesitliligi) en diisiikk 0,249 ile en yiiksek 0,290 olarak bildirmislerdir. Andeden et al.
(2014), 71 nohut ¢esidinde genetik ¢esitlilik belirlemek i¢in IPBS ve ISSR markorleriyle
karsilastirma yapilmistir. IPBS markorlerinde elde edilen H (gen ¢esitliligi) ortalama
0,266 olarak belirlenmistir. Ayrica ISSR markorlerinden elde edilen H (gen cesitliligi)
ortalama 0,293 olarak bildirmislerdir. Yapmis oldugumuz ¢alisma mevcut caligsmalar ile
kiyaslandiginda H (gen gesitliligi) degerlerinin Mandoulakani et al. (2012), Andeden et
al. (2014) ve Ertus ve ark. (2016) yapmis olduklari galismalara yakin degerler

gostermektedir.

4.4.1. Yonca genotipleri ve ¢esitlerinin tanimlanmasi

Yapmis oldugumuz ¢aligmada, 50 yonca genotipinde 10 IPBS markéri
kullanilarak molekiiler tanimlama yapilmistir. Elde edilen her bir bant excel tablosunda
var olmasi durumunda ‘1°, olmamasi durumunda ‘0’ olacak sekilde skorlama yapilmistir.
Veri analizleri NTSYSpc 2.11f programi kullanilarak yapilmistir. 50 yonca genotipine ait
IPBS DNA verileri kullanilarak DICE yontemiyle benzerlik katsayilari hesaplanarak
belirlenmistir. Genotiplere ait ortalama DICE benzerlik katsayis1 0,50 olarak
belirlenmistir. Genotiplere ait DICE benzerlik katsayisi kiyaslandiginda, 11 numarali
genotipi ile 47 numarali genotipi arasinda 0,2588 katsay1 degeri ile benzerlik orani en az
olan genotipleri oldugu belirlenmistir. En yiiksek benzerlik katsayisi ise 0,8090 olarak 19
ve 20 numarali genotipleri arasinda belirlenmistir. Unverdi (2007), 6 fig ¢esidinde
yaptiklar1 caligmada 12 ISSR markorii kullanarak genetik gesitliligi belirlemislerdir.
Calismada Jaccard benzerlik katsayisi en diisilk 0,36 ve en yiiksek 0,62 olarak

belirlemisglerdir. Ayrica ortalama Jaccard benzerlik katsayisini 0,52 olarak bildirmislerdir.
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Mandoulakani et al. (2012), 80 yonca genotipinde genetik ¢esitliligi belirlemek i¢in IRAP
ve REMAP markorleri kullanmislardir. Calismada DICE benzerlik katsayisindan
faydalanarak en diisiik 0,13 ve en yiiksek benzerlik katsayisini 0,67 olarak bildirmislerdir.
Alinca (2008), Giineydogu Anadolu Bolgesinde yayilis gosteren 17 farkli buton
yoncasinda genetik ¢esitliligin belirlenmesi i¢in 14 adet ISSR markoérii kullanmiglardir.
Elde edilen verilere gore ortalama Jackard benzerlik katsayis1 0,70 belirlenirken, en diisiik
ve en yiiksek benzerlik katsayis1 0,63-1,00 arasinda degistigini bildirmislerdir. Oten
(2014), 28 yonca genotipinde genetik ¢esitliligi belirlemek adina 15 tane mikrosatellite
markorii kullanmiglardir. 28 yonca genotipinde elde edilen veriler incelendiginde
genotipleri arasindaki benzerlik katsayisi en diisiik 0,58 ile en yiiksek 0,88 degerleri
arasinda degistigini bildirmislerdir. Yapmis oldugumuz calisma ve literatiir caligsmalari

karsilastirildiginda birbirine yakin benzerlik katsayilari elde edildigi goriilmektedir.

Cizelge 4.16. 10 IPBS markir1 kullanilarak elde edilen DICE benzerlik katsay1 degerleri

1 2 3 4 5 6 7 8

1 1,0000

2 0,4000 1,0000

3 0,3226 0,5745 1,0000

4 0,4444 0,6154 0,6000 1,0000

5 0,3077 0,5435 0,6444 0,5618 1,0000

6 0,3762 0,5098 0,5000 0,5833 0,4286 1,0000

7 0,4167 0,5567 0,4632 0,5806 0,4516 0,7379 1,0000

8 0,3953 0,4545 0,5176 0,5476 0,4337 0,4583 0,4889 1,0000

9 0,3656 0,5319 0,3696 0,4000 0,3778 0,5400 0,5263 0,4598

10 0,3191 0,5053 0,4301 0,4598 0,4835 0,5347 0,5208 0,4598

11 0,4000 0,5094 0,4615 0,5918 0,4118 0,5714 0,5421 0,4444

12 0,4045 0,5333 0,5000 0,5581 0,5581 0,5000 0,5934 0,4634

13 0,4124 0,5918 0,5417 0,6667 0,4468 0,5577 0,5253 0,5333

14 0,4158 0,5686 0,4400 0,5957 0,4490 0,5185 0,5631 0,4792
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Cizelge 4.16. (devam)

1 2 3 4 5 6 7 8
15 0,3762 0,5098 0,4400 0,5684 0,4898 0,6296 0,6019 0,3958
16 0,4545 0,5349 0,4524 0,5500 0,4634 0,5000 0,5747 0,3947
17 0,3820 0,6222 0,4773 0,6265 0,5116 0,5833 0,5714 0,4096
18 0,3689 0,6538 0,4510 0,6316 0,4200 0,5091 0,5143 0,4490
19 0,3864 0,6292 0,5057 0,6667 0,4706 0,5474 0,6667 0,4691
20 0,3368 0,5208 0,4468 0,6813 0,4565 0,5490 0,5979 0,4889
21 0,2683 0,5000 0,4198 0,3750 0,4557 0,4130 0,3953 0,3659
22 0,2927 0,4819 0,3951 0,4444 0,4557 0,4494 0,5238 0,4156
23 0,3516 0,5435 0,4444 0,5176 0,4773 0,5102 0,5376 0,4235
24 0,3750 0,3918 0,3789 0,2637 0,3871 0,4078 0,4082 0,3516
25 0,3182 0,5618 0,5287 0,4651 0,5412 0,4421 0,5111 0,4198
26 0,4337 0,5476 0,3902 0,4872 0,4750 0,4444 0,4941 0,3590
27 0,2857 0,5859 0,4536 0,5161 0,5053 0,3810 0,4600 0,4086
28 0,4043 0,5417 0,4086 0,5116 0,4396 0,5192 0,5918 0,4043
29 0,3441 0,6170 0,4130 0,5412 0,3778 0,4000 0,5053 0,4318
30 0,3789 0,5000 0,4043 0,4494 0,4130 0,4314 0,4948 0,4000
31 0,4040 0,5000 0,5102 0,4731 0,5417 0,4528 0,4752 0,4301
32 0,2824 0,4138 0,4286 0,5060 0,4146 0,4632 0,5393 0,3765
33 0,3830 0,5895 0,4946 0,5747 0,4835 0,5149 0,5417 0,4545
34 0,3800 0,4752 0,4848 0,5684 0,4742 0,5047 0,5098 0,4255
35 0,4792 0,5979 0,5263 0,6304 0,5591 0,5049 0,6122 0,4444
36 0,3404 0,5684 0,4946 0,4944 0,5275 0,4752 0,5000 0,4186
37 0,3656 0,5532 0,5217 0,5275 0,5333 0,4800 0,6105 0,5057
38 0,3333 0,6506 0,5476 0,6329 0,5185 0,5116 0,5238 0,5897
39 0,3232 0,5800 0,5102 0,5714 0,5208 0,5849 0,5347 0,4086
40 0,2955 0,5618 0,5517 0,6207 0,5882 0,4632 0,5111 0,4634
41 0,4040 0,6000 0,4898 0,5684 0,5208 0,4906 0,5545 0,4731
42 0,3750 0,5155 0,4421 0,5275 0,4946 0,4272 0,4694 0,3778
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Cizelge 4.16. (devam)

43 0,3191 0,5053 0,5591 0,6067 0,5714 0,5149 0,4792 0,4773

44 0,3023 0,4828 0,4471 0,5176 0,4819 0,4731 0,5000 0,4444

45 0,3956 0,5435 0,4667 0,6136 0,5682 0,5510 0,6237 0,4706

46 0,3146 0,5556 0,4773 0,5176 0,4651 0,4375 0,4396 0,4762

47 0,2597 0,4800 0,3889 0,4179 0,4545 0,3951 0,4267 0,3478

48 0,2989 0,4706 0,3902 0,4211 0,3947 0,3736 0,4000 0,3846

49 0,3516 0,5435 0,4444 0,5057 0,4773 0,4898 0,4946 0,4186

50 0,3636 0,5618 0,4598 0,5176 0,4706 0,4632 0,5333 0,4634
Cizelge 4.16. (devam)

9 10 11 12 13 14 15 16

9 1,0000

10 0,4946 1,0000

11 0,4423 0,4381 1,0000

12 0,4773 0,4719 0,4400 1,0000

13 0,4792 0,5979 0,5185 0,5435 1,0000

14 0,4200 0,4752 0,4464 0,5417 0,5577 1,0000

15 0,4200 0,4752 0,5179 0,5625 0,5385 0,5556 1,0000

16 0,3721 0,4889 0,4842 0,5500 0,5169 0,5319 0,5275 1,0000

17 0,5227 0,6067 0,4800 0,5476 0,5870 0,5833 0,5417 0,6024

18 0,3922 0,4466 0,5439 0,5102 0,5472 0,5455 0,5455 0,5745

19 0,4828 0,5000 0,4646 0,6024 0,6374 0,5895 0,5684 0,6076

20 0,4255 0,5053 0,5283 0,4889 0,5714 0,5882 0,5490 0,5349

21 0,3855 0,3855 0,3789 0,4872 0,4419 0,4565 0,4565 0,4267

22 0,4691 0,3902 0,4731 0,5974 0,4706 0,4494 0,4944 0,3562

23 0,4000 0,3736 0,5882 0,4651 0,5106 0,4898 0,4694 0,4286

24 0,3789 0,3542 0,3738 0,4396 0,4646 0,4466 0,3883 0,4719

25 0,5057 0,4091 0,4444 0,5301 0,3956 0,5053 0,4632 0,4878

26 0,4390 0,5060 0,3404 0,5128 0,5116 0,5111 0,5111 0,4474

27 0,3918 0,4490 0,4404 0,5161 0,4752 0,4762 0,4000 0,3820

28 0,4211 0,5684 0,5234 0,5111 0,5918 0,5962 0,5769 0,5814
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Cizelge 4.16. (devam)

9 10 11 12 13 14 15 16
29 0,4348 0,4516 0,4231 0,5455 0,5000 0,5400 0,5000 0,5542
30 0,4255 0,4632 0,4528 0,4889 0,5102 0,4902 0,4314 0,4944
31 0,4286 0,5657 0,4364 0,4681 0,5098 0,5283 0,4528 0,5217
32 0,3256 0,4186 0,4490 0,4938 0,5169 0,4421 0,4842 0,4533
33 0,4516 0,5532 0,5333 0,5843 0,6186 0,5149 0,5743 0,5349
34 0,3838 0,5600 0,4685 0,5895 0,5631 0,5234 0,5607 0,5393
35 0,5053 0,5417 0,4673 0,6813 0,5657 0,6019 0,5437 0,5176
36 0,4301 0,5319 0,4190 0,5618 0,5567 0,5149 0,4950 0,5116
37 0,4348 0,4516 0,4615 0,5682 0,5000 0,4800 0,5200 0,4941
38 0,4634 0,5366 0,4835 0,6329 0,5814 0,5747 0,5287 0,4571
39 0,3878 0,4444 0,4727 0,4894 0,5294 0,5283 0,5472 0,4368
40 0,4138 0,4773 0,4242 0,5783 0,5495 0,4632 0,4632 0,4359
41 0,4490 0,5253 0,4727 0,6170 0,5882 0,5472 0,5283 0,6136
42 0,3579 0,4792 0,4112 0,5934 0,5657 0,5631 0,4272 0,4270
43 0,4301 0,4894 0,4762 0,5393 0,5567 0,5149 0,4950 0,4286
44 0,4000 0,4419 0,3918 0,4938 0,5618 0,4946 0,4946 0,3947
45 0,4000 0,5275 0,4510 0,5814 0,5106 0,5306 0,5510 0,5610
46 0,4773 0,4270 0,3600 0,5000 0,4565 0,5625 0,4792 0,4337
47 0,4533 0,4800 0,2588 0,4857 0,5570 0,4750 0,3951 0,3284
48 0,4000 0,3294 0,3789 0,4250 0,3596 0,5556 0,4835 0,4615
49 0,4667 0,4835 0,4314 0,5814 0,5532 0,5918 0,5510 0,4198
50 0,4598 0,5000 0,4242 0,6506 0,6374 0,5474 0,4842 0,5263
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Cizelge 4.16. (devam)

17 18 19 20 21 22 23 24
17 1,0000
18 0,5510 1,0000
19 0,6265 0,5361 1,0000
20 0,5778 0,5769 0,8090 1,0000
21 0,5063 0,4043 0,4675 0,4186 1,0000
22 0,4675 0,3956 0,5263 0,4337 0,5479 1,0000
23 0,5814 0,4200 0,4941 0,4348 0,5432 0,6329 1,0000
24 0,3956 0,4000 0,3556 0,3711 0,4368 0,3571 0,4086 1,0000
25 0,5783 0,4536 0,4878 0,4494 0,4935 0,4737 0,4941 0,3778
26 0,5641 0,5217 0,5714 0,4762 0,4324 0,4789 0,4250 0,3765
27 0,5806 0,4486 0,5217 0,4646 0,5169 0,5116 0,5053 0,4000
28 0,5714 0,5283 0,6067 0,5510 0,4889 0,5176 0,5376 0,4444
29 0,5682 0,6275 0,5747 0,4681 0,4524 0,4938 0,4667 0,3368
30 0,5111 0,4615 0,4944 0,4375 0,3721 0,4096 0,5000 0,3918
31 0,5106 0,5000 0,5161 0,4600 0,4270 0,4598 0,4792 0,4158
32 0,4878 0,4330 0,6250 0,5393 0,3951 0,5263 0,4286 0,3778
33 0,5843 0,5243 0,5682 0,5684 0,4524 0,5610 0,5055 0,4167
34 0,5053 0,4954 0,5319 0,5545 0,4000 0,4773 0,4124 0,3922
35 0,5934 0,5143 0,6000 0,5567 0,4419 0,5238 0,4731 0,4490
36 0,5618 0,4854 0,5682 0,4632 0,4878 0,4878 0,4615 0,4375
37 0,4545 0,5098 0,5057 0,4894 0,4578 0,4938 0,4667 0,4632
38 0,5897 0,5227 0,6234 0,5316 0,5070 0,5526 0,4819 0,3544
39 0,5319 0,5000 0,5376 0,4800 0,3596 0,4598 0,4792 0,3366
40 0,5783 0,4742 0,6098 0,5169 0,4872 0,5526 0,5176 0,3333
41 0,5745 0,5926 0,6237 0,5600 0,4045 0,5057 0,5208 0,4158
42 0,5055 0,4571 0,5556 0,4948 0,4186 0,5000 0,4516 0,4490
43 0,5843 0,4078 0,5682 0,5474 0,5000 0,5854 0,5275 0,3958
44 0,5432 0,4421 0,6000 0,5057 0,4675 0,5135 0,5060 0,4318
45 0,6279 0,5000 0,6353 0,5870 0,4444 0,4810 0,5682 0,3656
46 0,5476 0,4694 0,5060 0,4667 0,4500 0,4416 0,4651 0,3297
47 0,4571 0,3810 0,5507 0,4737 0,3636 0,4333 0,3429 0,3333
48 0,4250 0,4681 0,4810 0,4419 0,3733 0,3714 0,4250 0,3636
49 0,5814 0,4800 0,5882 0,4783 0,4634 0,5316 0,4773 0,3656
50 0,5783 0,4948 0,7073 0,5618 0,4872 0,6053 0,5412 0,4222
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Cizelge 4.16. (devam)

25 26 27 28 29 30 31 32
25 1,0000
26 0,3896 1,0000
27 0,4783 0,5057 1,0000
28 0,4494 0,5814 0,4950 1,0000
29 0,4598 0,5366 0,4948 0,5833 1,0000
30 0,4045 0,4762 0,4040 0,5510 0,5532 1,0000
31 0,4731 0,4773 0,4854 0,5941 0,5102 0,5000 1,0000
32 0,4250 0,4675 0,4565 0,5161 0,4138 0,3820 0,4783 1,0000
33 0,4545 0,5060 0,4490 0,5417 0,4946 0,5684 0,5253 0,4828
34 0,4468 0,4494 0,4423 0,5686 0,5253 0,4752 0,5524 0,5161
35 0,4889 0,5882 0,6000 0,5918 0,5053 0,5361 0,5347 0,4944
36 0,5000 0,5542 0,5102 0,5532 0,4516 0,4632 0,4848 0,4941
37 0,4828 0,3902 0,3918 0,4842 0,4783 0,4468 0,5102 0,4186
38 0,5526 0,5205 0,6207 0,5000 0,6118 0,4762 0,6364 0,5000
39 0,4731 0,4545 0,4466 0,5149 0,4286 0,4400 0,4231 0,4348
40 0,5366 0,4935 0,5652 0,4444 0,4828 0,4270 0,6022 0,5432
41 0,4516 0,5227 0,5437 0,5941 0,6122 0,5200 0,5962 0,4783
42 0,4222 0,4941 0,5200 0,5306 0,4000 0,4124 0,5743 0,5393
43 0,5000 0,4819 0,5714 0,5208 0,4731 0,3789 0,5859 0,5287
44 0,4250 0,5867 0,4889 0,4719 0,4235 0,4368 0,5055 0,5500
45 0,5176 0,6000 0,5263 0,5591 0,5333 0,5652 0,5625 0,5000
46 0,5060 0,4615 0,5376 0,4783 0,5227 0,4444 0,5106 0,4337
47 0,3529 0,5397 0,4533 0,4675 0,4865 0,4737 0,4359 0,3881
48 0,4359 0,4384 0,3765 0,4884 0,4524 0,4884 0,4318 0,3158
49 0,4706 0,5250 0,5053 0,5319 0,5333 0,4565 0,4792 0,5412
50 0,4390 0,5714 0,5217 0,6000 0,5517 0,4719 0,5376 0,5926
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Cizelge 4.16. (devam)

33 34 35 36 37 38 39 40
33 1,0000
34 0,6000 1,0000
35 0,5833 0,6275 1,0000
36 0,5319 0,5000 0,6042 1,0000
37 0,5806 0,5859 0,5684 0,5161 1,0000
38 0,5714 0,5517 0,6024 0,5412 0,5366 1,0000
39 0,4848 0,4952 0,5149 0,5253 0,5306 0,5000 1,0000
40 0,5000 0,5532 0,5778 0,5000 0,5057 0,6835 0,4946 1,0000
41 0,5859 0,6095 0,6535 0,4646 0,5102 0,6136 0,5192 0,5806
42 0,4792 0,5294 0,5714 0,5625 0,4842 0,5882 0,5149 0,5778
43 0,5745 0,5600 0,5625 0,4468 0,4516 0,6265 0,4848 0,6591
44 0,3953 0,4565 0,5227 0,4884 0,4471 0,5000 0,4835 0,6250
45 0.5275 05567  0.6022  0.4615 0.4889  0.6500 04792  0.5882
46 0,4494 0,5263 0,5275 0,4719 0,4318 0,6500 0,5106 0,5542
47 0,4865 0,4051 0,5455 0,4789 0,3562 0,4762 0,4359 0,4242
48 0,4048 0,4045 0,4598 0,4938 0,3614 0,4412 0,3409 0,4211
49 0,5275 0,5361 0,5806 0,5714 0,4444 0,6076 0,5000 0,5176
50 0,5455 0,5106 0,5556 0,5455 0,4598 0,6076 0,4946 0,5854
Cizelge 4.16. (devam)
41 42 43 44 45 46 47 48 49 50

41 1,0000

42 0,5347  1,0000

43 05657 0,5417  1,0000

44 0,439% 0,5227  0,5116 1,0000

45 06875 0,5376 0,6154  0,5060  1,0000

46  0,5957  0,5275 0,5393  0,4938 0,5814 1,0000

47 05250 0,4658 0,4789  0,4179 0,5714 0,4571 11,0000

48 10,4889 0,3614 0,4444  0,3896 0,4750 0,5000 0,4103 1,0000

49 05417 05591 05055  0,5542 0,5455 0,6047 0,5070 0,4444 1,0000

50 0,6452 0,6000 05455 0,6000 0,6118 0,5783 0,5294 0,3846 0,8000 1,0000
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4.4.2. IPBS markorleri jel goriintiileri

Yonca genotiplerinde genetik ¢esitliligin belirlenmesi i¢in yapilan ¢alismada 10
farkli IPBS markdri kullanilmistir. Arastirmada kullanmis oldugumuz IPBS -2376, IPBS
-2087, IPBS -2388, IPBS -2382, IPBS -2375, IPBS -2377, IPBS -2402, IPBS -2270, IPBS

-2389 ve IPBS -2074 markdrlerine ait jel goriintiileri alinmis olup asagida verilmistir.

Sekil 4.1. IPBS-2376’nolu markoér kullanilarak elde edilen bant goriintiisii
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Sekil 4.2. IPBS-2087’nolu markoér kullanilarak elde edilen bant goriintiisii
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Sekil 4.3. IPBS-2388’nolu markor kullanilarak elde edilen bant goriintiisii

73



m123456739mﬂw /2798,29 30 3 4 35435 142 43 44 4546 47 4849 50

5 3 : ’ :
g - — -
- = - “EBeweuRew E sl Tewm -
$ — 3 X -

- - - e o ol e -

2 = = - -

w&mame - - - .
- p 2 .

" \ 3 ¥ -~ ¥ .
. P = 2 Ve Emes -
_-.___&_-_ g ¥ _.!_

St

.- . - -

10 1112 13141516 17 18 19 20 21@2" 2425 ZG 27 28 29 30 3132 33 34 35 36 3733 39 40 41 42 43 44 45 46 47 4"40 50
. Mnrr-——.-—nﬂmauw*—.q-w?-:_ - e e >

uu,ﬁ-.-hﬂi -

C - - 2 L
- - -

Sekil 4.6. IPBS-2377°nolu markoér kullanilarak elde edilen bant goriintiisii
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Sekil 4.7. IPBS-2402’nolu markor kullanilarak elde edilen bant goriintiisii
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Sekil 4.9. IPBS-2389°nolu markor kullanilarak elde edilen bant goriintiisii
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Sekil 4.10. IPBS-2074 nolu markdr kullanilarak elde edilen bant goriintiisii

4.4.3. IPBS verileri ile elde edilen upgma dendogram

Calismada DICE benzerlik indeksinden faydalanilarak 50 yonca genotipinde
UPGMA metoduyla kiimeleme analizi yapilmistir. Elde edilen analiz sonuglarindan
faydalanilarak dendogramdan ultrametrik benzerlik matriksi olusturulmustur. DICE
benzerlik matriksi kullanilarak Mantel testi yapilmistir (Mantel, 1967). Elde edilen
sonuglara gore 50 yonca genotipinde korelasyon katsayisi degeri r=0,74534 olarak
belirlenmistir. Benzerlik indeksi ve dendogram iliskisindeki istenen yiiksek korelasyon
ve dendogram benzerlik indeksinin temsil etmesi i¢in korelasyon katsayisinin 0,9 ve {izeri
olmasi beklenmektedir. (Mohammadi and Prasanna, 2003). Mandoulakani et al. (2015),
8 yonca genotipinde genetik ¢esitliligi belirlemek i¢cin ISSR, REMAP, SSR ve IRAP
markorlerinin etkinligini aragtirmiglardir. Mantel testi ile korelasyon katsayilar1 IRAP
markorlerinde r=0,72, REMAP markorleri i¢in r=0,76, ISSR markérlerinde r=0,79, SSR
markérlerinde ise r=0,78 olarak belirlemislerdir. Anbaran et al. (2007), Iran’m farkli
cografi bolgelerinde ekimi yapilan 6 yonca genotipinde SSR markorleriyle genetik
cesitliligi belirlemek i¢in yapmis olduklar1 ¢calismada korelasyon katsayisi degeri r=0,88
olarak belirlemislerdir. Mengoni et al. (2000), 6 yonca genotipinde genetik ¢esitliligi
belirlemek i¢in yapmis olduklari ¢asilmada Mantel testi kullanilarak elde edilen
korelasyon katsayis1 r=0,41 olarak belirlemislerdir. Yapmis oldugumuz ¢alismada Mantel
korelasyon katsayisina yakin ve literatlir caligmalarinda elde edilen korelasyon

katsayilariyla benzer sonuglar verdigi goriilmektedir.
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Sekil 4.11. DICE benzerlik indeksi ile yapilan UPGMA dendogrami
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Sekil 4.11 incelendiginde, yonca genotiplerine ait yapmis oldugumuz ¢alismada
dendogram benzerlik oranlar1 0,36 ile 0,81 degerleri arasinda degisim gostermistir. 50
yonca genotipi dendogram da iki ana gruba ayrilmistir. Dendograma ait gruplamada, ilk
basta 2 grup olacak sekilde tiim genotipler (2) ve (1) numarali guruplara ayrilmistir. 2
numarali grup daha sonra 2 alt gruba (3) ve (4) ayrilmistir. 4 numaral alt grupta 24
numarali genotip yaklasik 0,39 benzerlik oraniyla diger genotiplerden ayrilmigtir. Daha
sonra 3 numarali alt grup 5 ve 6 numarali gruplar olusturmustur. 6 numarali alt grup 2
genotiple (8 ve 9 numarali genotip) 0,44 benzerlik oraniyla 5 numarali alt gruptaki
genotiplerden ayrilmistir. 5 numarali alt grupta ise 7 ve 8 numarali alt gruplar olusmustur.
8 numarali alt grup igerisinde 30 ve 48 numarali genotiplerle yaklasik 0,44 benzerlik
oraniyla 7 numarali alt gruptan ayrilmistir. 7 numaral alt grup ise 9 ve 10 numaral alt
gruplara ayrilmistir. 10 numarali grup 47 numarali genotip ile 0,45 benzerlik oraniyla 9
numarali alt gruptan ayrilmistir. Daha sonra 9 numarali alt grup 11 ve 12 numarali alt
gruplara ayrilmistir. 12 numarali alt grupta 4 farkli yonca genotipi 0,46 benzerlik oraniyla
11 numarali gruptan ayrilmistir. 11 numarali alt grup 13 ve 14 numarali alt gruplar
olusturmustur. 14 numarali alt grup 3 genotip ile 0,48 benzerlik orani ile 13 numaral alt
gruptan ayrilmigtir. 13 numarali alt grup kendi i¢inde 15 ve 16 numarali alt gruplara
ayrilmistir. 16 numarali alt grup 3 genotip ile 0,52 benzerlik oraninda 15 numaral1 alt
gruptan ayrilmistir. 15 numarali alt grup altinda 17 ve 18 numarali alt gruplar olusmustur.
Son olarak 17 numarali alt grup altinda 19 ve 20 numarali alt gruplar olusmustur. 20
numarali alt grup kendi icinde 20a ve 20b numarali kiimeleme olusturmuslardir. 19
numarali alt grup ise 21a ve 21b numaral alt kiimelere ayrilmistir. 20 ve 21 numaral: alt

grup 0,52 benzerlik oraniyla birbirinden ayrilmistir.

Tiim gruplar incelendiginde en fazla kiimeleme 20 numaral alt grup i¢inde 20a
numarali alt grup ve 19 numaral alt grup icinde 19a numaral alt guruplarinda oldugu
gorilmektedir. 20a numarali alt grupta denemede kullanmis oldugumuz 2 tescilli ¢esit ve
10 tane yonca genotipi bulunmaktadir. 10 yonca genotipi sirasiyla 46, 42, 43, 40, 38, 31,
45, 41, 35, 12 numarali genotipleri oldugu goriilmektedir. 20a numarali alt grupta
kiimelesmeye dahil olan 10 yonca genotipi tescilli ¢esitlerden 0,57 benzerlik oraninda
ayrilmiglardir. 20a kiimesindeki 10 yonca genotipinin biiylik ¢ogunlugu (8 yonca

genotipi) Igdir-Aralik ilgesi arasinda toplanan yonca genotiplerinden olusmaktadir.
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Ayrica 21 numarali alt grup igerisinde 21b numarali alt grup 10 tane farkli yonca
genotipiyle farkli bir kiimeleme olusturmustur. 21b numaral alt gruptaki 10 adet yonca
genotipi sirasiyla 4, 19, 20, 13, 14, 28, 6, 7, 15, 10, 17 numarali genotipleridir. Bu
genotipleri ise Igdir merkeze yakin Halfeli, Tacirli, Bayraktutan ve Karakoyunlu

bolgelerinden toplanan genotipleri oldugu belirlenmistir.

4.4.4. Molekiiler verilere dayal temel bilesenler analizi

Yonca Ornekleri arasinda NTSYS programi kullanilarak temel bilesenler analizi
yapitlmistir. Temel bilesenler analizi ile genotipleri arasindaki genetik c¢esitlilik
belirlenmistir. PCA (Principle component Analysis) analiz sonucunda iki ve ii¢ boyutlu
grafikler elde edilmistir. STRUCTURE programindan elde edilen sonuglar1 iki ve iig
boyutlu mekanlarda bireysel genotiplerin gorsellestirilmesi saglanmigtir (Sakiroglu et al.,
2009). Dendogram iizerinde 1 numarali gurubun 2 numarali gruptan ayrilma derecesi 0,36
ile diislik benzerlik orani oldugu gézlemlenmektedir. Benzer durum ti¢ boyutlu grafikte
de uzak noktada konumlandigin1 géstermektedir. Ayni zamanda 7 numarali alt grup 9 ve
10 numarali alt gruplara ayrilmistir. 10 numaral alt grupta bulunan 47 numarali genotip
0,45 benzerlik orani ile diger gruplardan ayrilirken iki boyutlu grafikte ise kiimeleme
gosteren gruplardan farkli olarak konumlandigi goriilmektedir. Dendograma ait sonuglar
PCA (Principle component Analysis) analiz sonuclart ile kiyaslandiginda genotiplerin
benzer sekilde konumlandig1 ve tutarli sonuglar elde edildigi goriilmektedir. NTSYS
programi kullanilarak eigen degerleri belirlenmistir (Cizelge 4.17). PCA (Principle
component Analysis) analiz sonucu elde edilen iki ve {li¢ boyutlu ilk anabilesenlere ait
eigen degerleri toplami1 56,20 olarak elde edilmistir. Elde edilen ilk ii¢ anabilesenlere ait

eigen toplami toplam varyasyonun %56,20’sini gostermektedir.

Cizelge 4.17. Ik ii¢ anabilesenin eigen degerleri

Anabilesenler =lgen Yiizdeleri Eklemeli Toplamlar:
Degeri
1. 25,28 50,56 50,56
2. 1,51 3,03 53,59
3. 1,30 2,60 56,20
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Sekil 4.12. Temel bilesenler analizi ile elde edilen iki boyutlu dendogram
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Sekil 4.13. Temel bilesenler analizi ile elde edilen ii¢ boyutlu dendogram
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4.4.5. Genotiplerin poliilasyon yapisi

Tiim yonca genotiplerinin popiilasyon yapisinin anlamak i¢cin STRUCTURE
yazilim programindan faydalanilmistir (Pritchard et al.,, 2000: Demirel, 2018).
STRUCTURE analizi, c¢ekirdek koleksiyonlardaki alt popiilasyonlarin varligini
belirlemek igin farkli mahsuller igin yaygin olarak kullanilmistir (Sakiroglu et al., 2010).

Cizelge 4.18. Structure analizinde hesaplanan Delta K degerleri

K Tekrar Mean StdevLnP  Ln'(K) |Ln"(K)| Delta K
LnP (K)
(K)
1 5 -7833,7 1,191638 — — —
2 5 -7460,2 25,728875 373,5 152,7 5,934966
3 5 -7239,4 22,059012 220,8 35,66 1,616573
4 5 -7054,26  51,767248 185,14 397,64  7,681305
5 5 -7266,76  675,152333  -212,5 2124,42  3,146579
6 5 -9603,68  5155,00326 - — —
2336,92

Programin daha sonra her bir genotipi i¢in atadig1 Delta K degeri STRUCTURE
HARVESTER yazilim araciligiyla belirlenmistir. Delta K'nin optimal degeri, gesitli
caligmalarda popiilasyon yapisini ortaya ¢ikarmak i¢in kullanilmistir (Sakiroglu ve ark.,
2010). Belirlenen Delta K degerleri Cizelge 4.18 de verilmistir. Structure analizinde
hesaplanan en biiyiik Delta K degeri 7,68 olarak belirlenmistir.
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Sekil 4.14. Genotiplere ait popiilasyon yapisin1 gdsteren tahmini K degeri

STRUCTURE yazilim programi kullanilarak popiilasyon yapist belirlenmistir.
Elde edilen sonuclara gore yonca genotipleri 4 alt gruba (Q1, Q2, Q3 ve Q4) ayrilmistir.
Her alt gruptaki yonca genotiplerinin 0,80 ve tizeri degere sahip 29 yonca genotipi yliksek
saflik oranina sahip, 21 yonca genotipinin ise hibrit oldugu belirlenmistir. Her gruba ait
Fst: Fixation index degerleri hesaplanarak, ortalama Fst degerleri sirasiyla Q1 (kirmizi)

i¢cin 0,5353, Q2 (yesil) i¢in 0,4416 ve Q3 (mavi) i¢in 0,6934 olarak hesaplanmustir.

Cizelge 4.19. Alt popiilasyonlara ait beklenen heterozigotluk ve Fst degerleri

Alt Popiilasyonlar Beklenen Heterozigotluk Fst
Q1 0,1634 0,27

Q2 0,2004 0,18

Q3 0,1642 0,26

Q4 0,1415 0,30
Ortalama 0,1673 0,25
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Allellerin korelasyonunu hesaplayarak popiilasyon farkinin (Fst: Fixation index)
Olciilmesi ile her bir alt grubun ortalama Fst degerleri; Q1 (kirmizi) igin 0,27, Q2 (yesil)
i¢in 0,18, Q3 (mavi) i¢in 0,26 ve Q4 (sar1) 0,30 olarak belirlenmistir (Sekil 4.15).
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Sekil 4.15. 50 yonca genotipine ait popiilasyon yapi analiz semasi (K=4)

Populasyon yapilarina ait Cizelge 4.21 incelendiginde 6, 7, 11, 15, 16 ve 20
numarali yonca genotiplerinin Q1 populasyonu altinda toplandigi, 1, 8, 9, 24 ve 37
numarali yonca genotiplerinin Q2 populasyonunda, 2, 3, 5, 25, 36 ve 39 numarali1 yonca
genotiplerin Q3 populasyonunda ve son olarak 12, 22, 29, 38, 40, 42, 43, 44, 46, 47, 49
ve 50 genotiplerinin ise Q4 populasyonu altinda gruplandig: belirlenmistir. Sakiroglu et
al. (2010), 20 diploid yonca genotipinde popiilasyonun genetik yapisini belirlemek igin
STRUCTURE programindan faydalanmislardir. Structure programi araciligiyla 10 SSR
markir ile analiz edilen 240 genotipe ait K=2 degerini elde etmislerdir. 240 genotipi iki
kiimeye ayrildigini birinci kiimede 99 genotipin ve ikinci kiimede ise 141 genotipin
bulundugunu bildirmislerdir. Caligmada iki nesil rastgele ¢iftlesme nedeniyle

olusabilecek belirgin bir poptiilasyon yapisi bulunamadigini bildirmislerdir.
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Cizelge 4.20. 50 yonca genotipini alt popiilasyonlara ayiran tiyelik katsayilari

Genotip Q1 Q2 Q3 Q4 Genotip Q1 Q2 Q3 Q4
numarasi numarasi
1 0,009 0,986 0,002 0,002 26 0,013 0,031 0,245 0,711
2 0,024 0,001 0,962 0,012 27 0,001 0,004 0,611 0,384
3 0,005 0,002 0,992 0,001 28 0,703 0,006 0,006 0,285
4 0,748 0,005 0,245 0,002 29 0,013 0,114 0,004 0,869
5 0,003 0,004 0,981 0,012 30 0,149 0,173 0,171 0,506
6 0,988 0,003 0,006 0,002 31 0,026 0,205 0,020 0,748
7 0,969 0,006 0,014 0,011 32 0,306 0,004 0,006 0,685
8 0,026 0,965 0,004 0,005 33 0,615 0,017 0,006 0,362
9 0,006 0,979 0,012 0,003 34 0,475 0,024 0,015 0,486
10 0,406 0,007 0,567 0,019 35 0,216 0,038 0,123 0,623
11 0,975 0,017 0,004 0,004 36 0,022 0,014 0,938 0,026
12 0,006 0,033 0,012 0,949 37 0,026 0,957 0,015 0,002
13 0,660 0,004 0,241 0,095 38 0,006 0,002 0,006 0,987
14 0,468 0,004 0,005 0,522 39 0,127 0,002 0,867 0,004
15 0,981 0,006 0,002 0,012 40 0,002 0,002 0,040 0,956
16 0,893 0,007 0,089 0,011 41 0,293 0,002 0,006 0,700
17 0,121 0,007 0,745 0,128 42 0,007 0,007 0,004 0,982
18 0,795 0,007 0,246 0,053 43 0,050 0,013 0,040 0,896
19 0,698 0,001 0,003 0,298 44 0,038 0,056 0,073 0,833
20 0,954 0,001 0,001 0,043 45 0,206 0,002 0,002 0,791
21 0,005 0,451 0,002 0,542 46 0,002 0,005 0,008 0,985
22 0,008 0,009 0,008 0,976 47 0,010 0,010 0,022 0,958
23 0,347 0,002 0,047 0,605 48 0,236 0,289 0,190 0,285
24 0,008 0,980 0,004 0,008 49 0,013 0,010 0,011 0,966
25 0,006 0,002 0,983 0,009 50 0,002 0,001 0,001 0,996
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5. SONUCLAR ve ONERILER

Igdir ili ekolojik kosullarinda toplanan dogal yonca genotipleri Igdir Tarimsal
Uygulama ve Arastirma merkezinde klonla ¢ogaltilarak deneme tarlasina sasirtilmistir.
48 dogal ve 2 tescilli yonca gesidiyle toplamda 50 yonca genotipinde bazi bitkisel ve
tarimsal 6zellikler incelenmekle birlikte, genotiplere ait genetik farkliliklarin belirlenmesi

icin PCR temelli IPBS markérleri ile molekiiler karekterizasyon ¢alismalari yapilmustir.

Bu tez ¢alismasi kapsaminda Igdir ilinin farkli noktalarindan toplanarak ¢ogaltilan
yerel genotipler ile giinimiiz sartlarinda ekimi devam eden tescilli ¢esitler ile
karsilastirma yapilmistir. Arastirmada elde edilen sonuglarina gore; yerel genotiplerin
tescilli gesitlere yakin sonuglar gosterdigi belirlenmistir. Ornegin ana sap kalinliginda en
yiiksek deger 34 numarli yonca genotipinde, yas ot agirliginda en yiiksek deger 7
numarali yonca genotipinden, kuru ot agirliginda en yiiksek verim 33 numarali yonca
genotipinden elde edilmistir. Ayrica kuru ot oraninda en yiliksek deger 25 numarali yonca
genotipinden elde edilmistir. Yillik ortalama kuru ot oraninda en yiiksek deger 12
numarali yonca genotipinden elde edilmistir. Yem kalite analizlerinde en yiiksek HP orani
4 numaral1 yonca genotipi, istenen en diisiik NDF orani 20 ve 39 numarl genotiplerlerden
elde edilmistir. Kalite 6zelliklerinden istenen en diisiik ADF oranlar1 sunter ¢esidine en
yakin 18, 25 ve 45 numarali yonca genotiplerinden, en diisiik ADL orani ise 18 numarali
yonca genotipinden elde edilmistir. KMS ve SE oranlarinda sirasiyla 20, 25 ve 45
numarali yonca genotiplerinden kalite 6zellikleri agisindan sunter g¢esidine en yakin
sonuglar elde edilmistir. Incelenen parametreler dogrultusunda verim o6zellikleri
acisindan 7, 12, 25, 33 ve 34 numarali genotipler, kalite 6zellikleri agisindan ise 4, 18,
20, 25, 39 ve 45 numarali yonca genotiplerinde iyilestirmeye yonelik 1slah ¢aligmalar

yapilabilir.

10 adet IPBS markorleri kullanilarak yapilan molekiiler tanimlama ¢aligsmalarinda
toplamda 267 polimorfik bant elde edilmis ve ortalama polimorfizm orani %93,71 olarak
belirlenmistir. Ayrica ¢alismada tiim markorlere ait ortalama H (gen ¢esitliligi) degeri
0,17 ve ortalama polimorfizm (PIC) degeri 0,14 olarak elde edilmistir. Ayrica genotiplere
ait DICE benzerlik katsayis1 ortalama 0,50 ve korelasyon katsayis1 (r)= 0,74534 olarak
elde edilmistir. Genotiplere ait DICE benzerlik katsayisi kiyaslandiginda, 11 numaral
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genotipi ile 47 numarali genotipi arasinda 0,2588 katsay1 degeri ile benzerlik orani en az
olan genotipleri oldugu belirlenmistir. En yiiksek benzerlik katsayisi ise 0,8090 olarak 19
ve 20 numarali genotipleri arasinda belirlenmistir. STRUCTURE yap1 analizi ile
genotiplere ait populasyon yapilar1 belirlenerek Delta K degerleri belirlenmis ve en
yiiksek Delta K degeri 7,68 olarak hesaplanmstir. Yonca genotipleri 4 alt populasyona
ayrilmigtir.  Genotiplerin molekiiler ¢esitlilik gosterdigi ve 1slah calismalarinda

kullanilmak tizere planlama yapilabilir.

Sonug olarak toplanan yerel genotiplerin bitki 1slah1 ve genetik kaynak muhafazasi
acisindan olduk¢a Onemlidir. Elde edilen bu kaynaklarin muhafazasi ve sonraki islah
calismalar1 agisindan degerlendirilmesi 6nem arz etmektedir. Elde edilen sonuclar zirai
anlamda degerli bulgular oldugu ve 1slah g¢aligmalarina 1s1k tutacagi diigtiniilmektedir.
Ayrica elde edilen molekiiler veriler 15181nda yonca genotiplerinin bitkisel ve kalite
ozellikleri goz tintinde bulundurularak gelecek 1slah ¢aligmalar1 projeleri ig¢in ebeveyn
secimlerinde Onemli sonuglar elde edilmistir. Mevcut yonca genotiplerinin yerel
genotipler olmas1 ve bunlarin 1slah ¢alismalariyla yeni ¢esitlerin gelistirilmesine olanak

saglayacagi diistinilmektedir.
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