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OZET

YABANCI KOKENLI BAZI BAKLA (Viciafabal.)
POPULASYONLARINDAKI GENETIK CESITLILIGIN MOLEKULER
KARAKTERIZASYONU

Bitki 1slah1 programlarinda oncelikle genetik varyasyonun ortaya ¢ikarilmasi
gerekmektedir. Bu varyasyonu belirlemek ic¢in bir molekiiler DNA isaretleyici teknigi
olan SSR (Simple Sequence Repeats) yaygin olarak genetik karakterizasyon
calismalarinda kullanilmaktadir. Bu arastirmada ICARDA’dan (International Center for
Agricultural Research in the Dry Areas) temin edilen 17 adet bakla hatt1 ve 1 adet bakla
cesidi, lilkemizde tescil edilmis Eresen-87 ve Kitik-2003 cesitleri ve Antakya ve
Yayladagi yerel populasyonlari olmak tiizere toplam 22 adet bakla genotipi, SSR
markorleri ile degerlendirildi. Calismada kullanilan 41 adet SSR primerinden 25 adeti
bant iretti. SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucunda; polimorfik bant sayis1 25
adet, monomorfik bant sayis1 14 adet olmak iizere toplam bant sayis1 39 adet olarak
belirlenmistir. Ortalama gen cesitliligi ve polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degerleri
sirastyla 0,27 ve 0,24 olmustur. Hem gen cesitliligi degeri hem de shanon indeksi
bakimindan iilkemizde tarimi yapilan bakla genotipleri ICARDA kokenli genotiplere gore
daha fazla genetik cesitlilik gostermistir. Jaccard benzerlik katsayisi kullanilarak elde
edilen UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Average) soyagacina
gore ICARDA kokenli FLIP10- ve FLIPO3- ile baslayan bakla hatlar1 basari ile ayirt
edilebilmistir. Bu bulgular gerceklestirilen faktor analizi tarafindan da biiyiik 6lgiide
desteklenmistir. Elde edilen bu sonuglar, calismada kullanilan bakla genotipleri arasinda
(0zellikle de iilkemizde tarim1 yapilanlar) gen c¢esitliliginin yeterince yiiksek oldugunu

ve bu bilgilerin 1slah ¢aligmalarinda kullanilabilecegini gostermistir.

2015, 49 sayfa
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ABSTRACT

MOLECULAR CHARACTERIZATION OF GENETIC DIVERSITY IN SOME
FABA BEAN (Vicia faba L.) POPULATIONS

It is essential that the genetic variation be emerged initially in a plant breeding
programme. SSR (Simple Sequence Repeats), a molecular DNA marker, have been
commonly used in the studies including genetic characterization to determine the
variation. In this study, a total of 22 faba bean genotypes, 18 of which were originated
from ICARDA (International Center for Agricultural Research in the Dry Areas) and 4
of which were cultivated in Turkey (namely the varieties Eresen-87, Kitik-2003 and the
populations Antakya and Yayladagi), were evaluated by using SSR markers. Of 41 SSR
markers used, 25 produced bants. As a result of SSR amplification, a total of 39 bants,
25 of which were polymorphic and 14 of which were monomorphic, were achieved. The
mean gene diversity and polymorphism information content (PIC) values were 0.27 and
0.24 respectively. The faba bean genotypes, cultivated in Turkey, showed greater diversity
than those originated from ICARDA. The faba bean genotypes the names of which begin
FLIP10- and FLIPO3- were succesfully seperated, using the UPGMA (Unweighted Pair
Group Method with Arithmetic Average) dendrogram constructed via Jaccard similarity
coefficients. These results were further supported by factor analysis substantially. The

results indicated that there is a sufficient gene diversity among the faba bean genotypes used

(especially cultivated in Turkey) and will facilitate faba bean breeding programs in future.

2015, 49 pages
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1.GIRIS

Bakla (Vicia faba L.), yakin dogu'da kiiltiire alinan en eski bitkilerden olup, hem
taze baklalar1 hem de kuru tohumlarindan faydalanilmak amaciyla yetistirilmektedir.
Tohumlarinda bulunan yiiksek protein igerigi (ortalama 25%) baklayr hayvan ve insan
beslenmesinde degerli bir besin haline getirmektedir (Musallam et al, 2004). Diinyada
baslica bakla tiretimi yapan iilkeler Cin, Etiyopya, Fransa ve Misir'dir (FAO, 2012).
Bakla Tiirkiye'de nohut, mercimek ve fasulyeden sonra en fazla ekimi ve iiretimi
yapilan bir yemeklik baklagil bitkisidir (TUIK, 2010). Ekolojik istekleri bakimindan
tilkemizde O©nemli bir iiretim potansiyeline sahip olmasina ragmen, tiiketim
aligkanliginin yetersizliginden dolay1 yemeklik baklagiller i¢erisinde 6n siralarda yer
bulamamistir. Buna bagli olarak bakla 1slah caligmalar1 ve dolayisiyla tescilli ¢esit
say1st oldukga smirlt kalmistir (Anonim, 2012). Halbuki iilkemiz bakla bitkisinin kdken
merkezlerinden birisi olmast (Duc, 1997) nedeniyle bakla 1slahi agisindan biiyiik bir
genetik varyasyona sahiptir. Hastalik ve zararlilara dayaniklilik, soguk, sicak, kuraklik
ve tuzluluk gibi ¢evresel streslere toleransli, ve yiiksek dane verimli bakla ¢esitlerinin

1slah edilmesi, bdyle bir varyasyon kullanilarak gerceklestirilebilir.

Diinya Saglik Orgiitii, uygun bir beslenme i¢in giinde 80 g yemeklik baklagillerin
diyet igerisinde yer almasini tavsiye etmektedir. Fakat {ilkemizde yemeklik baklagillerin
tilkketim miktar1 tavsiye edilen miktardan diisiiktiir. Bu acig1 kapatmanin alternatif
yollarindan birisi, yemeklik baklagiller {iretimi igerisinde dordiincii sirada yer alan bakla
bitkisinin lretiminin artirtlmasidir. Bunu gerceklestirmek i¢in uygun tarimsal
yontemlerin kullanilmasi tek basina yeterli olmamakta, ayrica verim potansiyeli yiiksek

cesitlerin 1slah edilerek iireticilere dagitilmasi gerekmektedir.

Bitki 1slahinda yeni bir ¢esidin gelistirilmesi i¢in gegerli olan iki temel kuraldan
birincisi genetik varyasyonun olusturulmas: ya da var olan genetik varyasyondan
faydalanma, digeri ise uygun bitkilerin seleksiyonudur. Bakla tiretimine yonelik biyotik
ve abiyotik smirlamalarin iistesinden gelebilmenin en etkin yolu, bakla tariminin
yapildig1 ekolojiye uygun cesitlerin gelistirilmesidir. Kusku yok ki, gerek hastalik ve
zararlilara dayanikli gerekse diisiik veya yiiksek sicaklik gibi ¢evre kosullara uygun
genotiplerin secilebilmesi i¢in Oncelikle introdiiksiyon, melezleme ya da mutasyon

yontemlerinden birisiyle olusturulan genetik cesitliligin ortaya konmas1 gerekmektedir.



Bitkiler arasindaki genetik varyasyonu ortaya ¢ikarmak icin morfolojik
Ozelliklerin incelenmesi ve biyokimyasal yontemlerin yetersiz kalmasi nedeniyle RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA), RFLP (Restriction Fragment Length
Polymorphism), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism), SSR (Simple
Sequence Repeats) ve ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats) gibi farkli molekiiler
DNA isaretleyici teknikleri ortaya ¢ikmistir. Molekiiler markorler hizli sonug verirler,
cevre sartlarindan etkilenmez ve tarimsal acidan Onemli karakterlerin se¢iminde
giivenilirdirler. Bu 6zellikleri nedeniyle son yillarda bakla 1slahinda genetik
varyasyonun ya da benzerligin tespit edilmesi i¢in kullanilmaya baslanmistir (Gresta ve

ark., 2009;Zong ve ark., 2009;Terzopoulos ve Bebeli, 2008).

DNA isaretleyici tekniklerinden biri olan SSR markoérleri (mikrosatellit olarak ta
bilinirler), yiiksek derecede polimorfik ve PCR tabanli olmalari, ve bir tiir igerisinde
kolaylikla transfer edilebilmeleri nedeniyle bircok kiiltiir bitkisinde kullanilabilmektedir
(Lichtenzveig ve ark., 2005). Bu markdr bakla bitkisinde gen haritasinin ¢ikarilmasinda
(Pozarkova ve ark., 2002), Orobanche crenata'ya (canavar otu) dayaniklilik ve genetik
cesitlilik calismalarinda (Zeid ve ark., 2009; Gong ve ark., 2011) ve vicia tiirleri ve
cesitleri arasindaki genetik yakinligin belirlenmesi ve filogenetik analizinde basariyla
kullanilmaktadir (Akash ve Myers, 2012).

Bakla bitkisi iilkemizde 6nemli bir iiretim potansiyeline sahip olmakta fakat tescil
edilen gesit sayis1 bakimindan oldukg¢a gerilerde kalmaktadir. Bu ¢alisma, gerek ICARDA’dan
(International Center for Agricultural Research in the Dry Areas) saglanan gerekse
tilkemizde tarimi yapilan bazi gesit ve yerel bakla populasyonlarina ait genetik ¢esitliligin SSR
markorleri  kullanilarak ortaya c¢ikarilmast ve bu bilgilerin bakla 1slahinda calisan

arastirmacilarin hizmetine sunulmasini amaglamaktadir.



2. ONCEKI CALISMALAR

2.1 Tarimsal Ozelliklerle ilgili Cahsmalar

Ricciardi (1985), Giiney Italya’da 11 bakla populasyonunda, 12 karakter
tizerinde ¢alismis ve tohum veriminin, bitkide dal, bitkide bakla, salkimda bakla, bitki
boyu, bitkide tohum sayisi, 100 tane agirligi ve bakla sayisi ile kesin iligkili oldugunu
tespit etmistir.

Tosun ve ark. (1988)’nin Ondokuz Mayis Universitesi Kuru Pelit Kampiisiinde
ICARDA’dan temin edilen bakla hatlar1 arasinda sec¢ilen 20 hat ilizerinde verim ve
verim unsurlarint tespit etmek ve yodreye uygun bir cesidin yetistiriciliginin
yayginlagtirilmasi amaci ile kira¢ kosullarda yaptiklar1 calismada, genelde iistiin verim
saglayan hatlar igerisinde 1LB/1933, ILB/1270, ILB/22, ILB/1815, ve ILB/X77Sd 13
nolu hatlarinin {imit verici oldugunu bildirmislerdir. Yaptiklari arastirmada, gesitler
arasindaki bitki boyu, dal sayisi, 100 tane agirligi, sap x tane agirligi interaksiyonu,
tane verimi ve bakla sayisi, cesitler arasinda istatistiki olarak ©nemli farkliliklar
bulmuslardir.

Lang li (1988), secilmis 5 bakla ¢esidinde ortalama bitki boyunu 108,4 cm,
bitkideki bakla sayisini 24,4 g olarak tespit etmistir.

Akmaz (1993), bakla ile yaptiklari denemelerde bitkide bakla sayisin1 6,1-11,5,
bitkide tane sayisin1 11,5-16,3 olarak bulmuglardir.

Beser (2000), baklada bitkide bakla sayisinin 2,83-4,15 adet/bitki, hasat
indeksinin %45,49-57,46, tanede protein oraninin %26,35 — 29,98 arasinda degistigini
bildirmislerdir.

Toker (2004), bakla bitkisinde yapmis oldugu ¢alismada, bitkide bakla sayisi,
biyolojik verim, tane verimi ve bitkide dal sayisinin ¢evresel kosullardan en fazla
etkilenen 6zellikler oldugunu ifade etmistir.

Koseoglu (2006), Cukurova kosullarinda bakla cesidinde yapmis oldugu
arastirmada, Eresen-87, Lara ve Seher cesitlerinde ekim siklig1 azaldikca, bakla
sayllarinin artmasina bagli olarak bitkide tane sayisi degerleri de artis gosterdigini

bildirmistir.



2.2. Molekiiler Markorler ile Tlgili Cahsmalar

Link ve ark. (1995), 13 Avrupa kokenli kiiglik tohumlu bakla hatti, 6 Avrupa
kokenli biiyiik tohumlu bakla hatti ve 9 Akdeniz tipi bakla hatlar1 arasindaki genetik
cesitliligi belirlemek i¢in 59 RAPD primeri kullanmislar, bu primerlerden 35 adetinin
289 polimorfik bant iireterek bilgilendirici oldugunu belirtmisler ve kiimeleme analizi
sonucunda Avrupa kokenli kiigiik tohumlu bakla hatlarinin ayr1 bir kiimede, Avrupa
kokenli biiyiik tohumlu bakla hatlar1 ve Akdeniz tipi bakla hatlarinin birlikte ayni
kiimede yer aldigini bildirmislerdir.

Ratnaparkhe ve ark. (1998), ISSR DNA markorii kullanarak nohut ve yabani
akraba tiirlerde genetik cesitliligin belirlenmesi i¢in yapilmis olan bu arastirmada,
(TG)n tekrarina sahip ISSR primerlerinin, (GA)n tekrarina sahip primerlerden daha
yiiksek oranda polimorfizm gosterdigini bildirmiglerdir.

Huttel ve ark. (1999), Nohut’un genomik DNA’simm1 kullanarak SSR
gelistirmeye calistiklart bu arastirma, 39 klon’un (TAA)5, 26 klonun (GA)8, 18 klonun
(GT)8, 27 klonun (AT) tekrarlamalar1 bakimindan zengin oldugunu, bununla birlikte
farkli triniikleotid tekrarlarinda klonlandigini, DNA dizilimi belirlenen 43 klonun
mikrosattellit tasidigini bildirmislerdir. Bu bilgilerden hareketle, yazarlar toplam 28
SSR primeri gelistirmisler ve bunlarin PCR ile iiriin verme yeteneklerini bir C.
reticulatum ve dort C. arietinum genotipinde arastirmislardir. Aragtirmada kullanilan
28 SSR primerinin ortalama 2-4 allele sahip oldugunu bildirerek, en polimorfik SSR
primerlerinin CaSTMS10 ve CaSTMSI15 primer ¢iftleri oldugunu bildirerek, gelistirilen
SSR primerlerinin nohutta genetik cesitlilik ¢alismasinda basariyla kullanilabilecegini
bildirmislerdir.

Liu ve ark. (2000), SSR DNA markorleri ile genetik stok cesitleri (converte
race stocks) arasindaki varyasyonu incelemisler ve bir G. hirsutum L. ¢esidiyle diger
genetik stok ¢esitleri arasindaki genetik uzakligi belirlemiglerdir. Genetik stok
cesitlerinin ¢ogunun, G. hirsutum L. tliriniin standart c¢esidi olan TM1 g¢esidinden
genetik uzakligini 0,25’den az bulmuslardir.

Chowdhury ve ark. (2002), 19 nohut ¢esit ve hattinda genetik iliskileri
saptamak amactyla 22 RAPD ve 22 ISSR markdori kullanmiglar ve 6 genotipi genotipe
6zel markorler ile tanimlamiglardir. ISSR primerleri RAPD primerlerine gore daha az

markdr olusturmustur. Buna karsilik ISSR primerleri RAPD primerlerine gore daha



yiiksek polimorfizm olusturmustur. incelenen nohut cesitlerinde homojenligin yiiksek
oldugu, benzer genetik tabana sahip genotiplerin daha yakin genetik iliskiye sahip
oldugu, benzer tohum tipindeki genotiplerin benzer grup igersinde yer aldig1
saptanmistir.

Guo ve ark. (2003), A ve D genomuna ait diploid ve allotetraploid pamuk
tiirlerindeki genetik farkliligit SSR markorleri ile analiz etmislerdir. A ve D genomuna
ait 10 diploid pamuk tiiriinde yiiksek polimorfizm bulmuslar ve daha 6nceden Fryxell
tarafindan yapilan smiflandirma ile tutarli bulmuslardir. D genomuna ait G.
Gossypioide ile diger diploid D genomuna ait gesitlerle karsilastirdiklarinda diisiik
genetik benzerlik bulmuslardir.

Agrama ve Tuinstra (2003), iki DNA molekiiler isaretleyicisi kullanarak, SSR
ve RAPD yontemleriyle, sorgum gen kaynaklarinda genetik cesitliligi inceledikleri
calismada, morfolojik olarak birbirlerinden farkli 22 sorgum genotipini, 32 RAPD ve
28 SSR primeri ile analiz yaptiklarini, primer basina 4,5 polimorfizm oran: ile SSR
DNA isaretleyicisinin yiiksek polimorfizme sahip oldugunu, RAPD DNA
isaretleyicisinin polimorfik oranmnin diisiik oldugunu, SSR verilerine gore hesaplanan
genetik uzaklik degerlerinin sorgum genotiplerinin cografik origini ve taksonomik
simiflandirmasi ile iligkili oldugunu bildirerek, SSR DNA isaretleyicisinin sorgum
genotiplerinde  genetik  benzerligi  saptamada  basariyla  kullanilabilecegini
bildirmislerdir.

Galvan ve ark. (2003), 23 ISSR primeri kullanilarak, Fransa orjinli 3 ve
Arjantin orjinli 10 kiiltiir fasulyesi arasindaki genetik iliskinin belirlenmesi i¢in yapilan
bu ¢alismada, kullanilan primerlerden 9 adedinin polimorfik oldugunu ve bu polimorfik
primerlerin 75 polimorfik bant olusturdugunu, bant biiytikliiklerinin 300- 2400 baz ¢ifti
arasinda bulundugunu, ISSR verilerine gore elde edilen dendrograma gore 13 fasulye
cesidinin iki ana gruba ayrildigini, bu gruplarinda Andean ve Mesoamerican gen
kaynaklarini temsil ettigini saptayarak, kullanilan bu primerlerin fasulye cesitlerinin
genetik ¢esitliliklerinin incelenmesinde kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Zeid ve ark. (2003), AFLP primerleri ile Asya, Avrupa ve Kuzey Afrika
kokenli elit bakla genotiplerinin genetik c¢esitliligini arastirdiklar1 c¢aligsmalarinda;
jaccard benzerlik katsayisi ve temel koorninat analizine gore sadece Asya kokenli bakla

hatlarinin ayr1 bir grup olusturduklarini tespit etmislerdir.



Hamza ve ark. (2004), 17 SSR primeri kullanarak Tunus’ta yetistirilen 26 arpa
gesit ve hattinda genetik cesitliligi arastirdiklar1 bu ¢alismada, 17 SSR primerinden
15’nin polimorfik oldugunu, ortalama primer basina 3,6 polimorfik band diistiigiindi,
ortalama polimorfizm bilgi indeksinin 0,45 oldugunu, morfolojik ve SSR verilerine
gore yapilan kiimeleme analizi sonucunda arpa ¢esit ve hatlarinin kolaylikla koy cesidi,
tescilli ¢esit veya kullanim alanina gére yemlik veya biralik arpa olarak ayrilabildigini,
genetik cesitliligi saptamakta kullanilan metodlarin birbirleriyle iligki i¢inde oldugunu,
SSR ve morfolojik verilere gore ayr1 ayr1 olusturulan kiimeleme gruplarinin
birbirleriyle nispeten uyumlu oldugunu ve Tunus arpa ¢esitlerindeki genis genetik
cesitliligin bulundugunu bildirmislerdir.

Sudapak (2004), nohutta tiir i¢i ve tiirler aras1 varyasyonu ortaya ¢ikarmak i¢in
ISSR DNA molekiiler markoriiniin potansiyelini arastirdigi bu ¢alismada, Cicer
tirlerinin ISSR primerleri ile kolaylikla tanimlanabildigini, fakat tiir icindeki
varyasyonu belirlemede yetersiz kalindigini bildirmistir

Balaid ve ark. (2006), Lathyrus cinsindeki genetik ¢esitliligi degerlendirmek
amactyla ISSR teknigi ile Lathyrus seksuyonuna giren L. sativus ve L. cicera tiirleri ile
Clymenum seksuyonuna giren L. ochrus tiirleri lizerinde yaptiklari ¢calismada, 5 ISSR
primeri kullanarak 60 polimorfik DNA bandi saptadiklarini, bir ISSR primerinde elde
edilen 500 bp uzunlugundaki bandin Clymenum seksuyonunda bulunmadiginin ortaya
ciktigini bildirmektedirler. Arastiricilar, elde ettikleri bulgularin miirdiimiikte tiir i¢i ve
tirler arast ylksek bir molekiiller polimorfizm bulundugunu gdosterdigini
bildirmektedirler.

Terzopoulos ve Bebeli (2008), Yunanistan’da 20 yerel, bes adet mindr tip ve 15
adet Akdeniz tipi bakla genotiplerindeki genetik gesitliligi aragtirmak amaciyla dort
ISSR primeri kullanmaislar, ¢izdikleri soyagacinda mindr tiplerinin ile Akdeniz tiplerinin
ayrt kiimelerde oldugunu tespit ederek, Akdeniz tipi baklalarmmin en az iki gen
havuzundan olusabilecegini bildirmislerdir.

Rehman (2009), ILC 588 x ILC 3279 nohut hatlarinin melezlemesinden elde
ettigi kendilenmis hatlar tizerinde 52 SSR markorii ile yaptig1 ¢caligmasinda; toplam 13
genom bolgesinin kuraga dayaniklilik ile iliskili oldugunu bildirmistir.

Babayeva ve ark. (2009), bes adet yiiksek derecede polimorfik SSR

markdrleriyle Orta Asya ve Kafkasya kokenli 39 kiiltiirii yapilan mercimek genotipinde



yaptiklar1 calismalarinda; toplam 33 allel belirlemisler, beklenen gen cesitliligi degerini
0,66 olarak bulmuslardir. Sonu¢ olarak ayni kokene sahip mercimek genotiplerinin
cogunlugu ayirt edilebilmistir.

Gresta ve ark. (2009), altt adet AFLP markori ile Sicilya yerel bakla
populasyonunun genetik c¢esitliligini arastirdig1 ¢aligmasinda; s6zkonusu populasyonda
kayda deger derecede varyasyonun oldugunu belirtmislerdir. Ayrica ortalama
polimorfizm oranin1 % 61,9 ve Pic degerini 0,5 olarak tespit etmislerdir.

Zong ve ark. (2009), Cin’de yerel ve yabanci kokenli bakla populasyonlar
arasindaki genetik ¢esitliligi belirlemek amaciyla 10 AFLP primeri kullanarak 266
polimorfik bant elde etmisler, temel bilesenler analizi ve kiimeleme analizi ile Cin
kokenli baklalar1 digerlerinden ayirt edebilmislerdir.

Jomova ve ark. (2009), Slovakya’da gen bankasindan temin ettikleri 49 nohut
genotipi igersindeki genetik cesitliligi belirlemek amaciyla bes SSR primeri
kullanmislar, bu primerlerden dort adeti polimorfik bant iiretmis, lokus basina 11 adet
allel tespit etmislerdir. Ayni ¢alismada polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degerini 0,972-
0,991 arasinda bulmuslardir.

Zeid ve ark. (2009), canavarotuna (Orobanche crenata) dayanikli “Giza 402”
bakla ¢esidinde bant iireten 73 SSR primerinden 54 adetinin 10 adet Misir ve Ispanya
kokenli bakla genotiplerinde polimorfik bant iirettigini tespit etmisler, polimorfizm
bilgi icerigi (PIC) degerini 0,16-0,72 arasinda bulmuslar, olusturduklar1 UPGMA
soyagacinda tiim dayanikli genotiplerin ayn1 grupta yer aldiklarini bildirmiglerdir.

Xu ve ark. (2010), boriilce bitkisinde “unguiculata” alt tiirtinde kullanilan SSR
markorlerin - “sesquipedialis” alt tiirinde kullanilabilmesine yonelik yaptiklari
arastirmada; toplam 410 adet EST (Expressed Sequence Tag) kokenli ve 600 adet
normal SSR markdrlerini kullanarak 14 adet polimorfik SSR belirlemisler ve
gerceklestirdikleri kiimele analizi sonucunda unguiculata ve sesquipedialis alt tiiriiniin
farkli kiimelerde yer aldigini bildirmislerdir.

Alghamdi ve ark. (2011), yerel ve ekzotik 34 bakla genotipindeki molekiiler
cesitliligi tespit etmek amaciyla 12 ISSR (inter-simple sequence repeat) primeri
kullandiklar1 ¢alismalarinda, 0,52 genetik uzaklik katsayisi ile genotiplerin alt1 ana grup
altinda yer aldiklarin1 ve tespit edilen yiiksek genetik varyasyonun bakla islahinda

kullanilabilecegini bildirmislerdir.



Abu-Amer ve ark. (2011), baklada genotipik  ve  fenotipik  varyasyonu
belirlemek icin 11 adet Urdiin yerel bakla populasyonu ve 5 ve adet disaridan getirilen
bakla ¢esitleri ile gerceklestirdikleri ¢alismada; bitkide bakla sayisi, baklada tohum
sayis1, yiiz tohum agirligi ve bitki boyu degerlerinin istatistiksel olarak 6énemli derecede
degistigini bildirmislerdir. Kullandiklar1 11 SSR markorii sonucunda 31 lokus tespit
etmisler ve ortalama polimorfizm oranini1 %84 olarak bulmuslardir.

Gong ve ark. (2011), Cin ve Avrupa kokenli bakla genotiplerinin genetik
cesitliligini arastirdiklar1 ¢alismalarinda, 11 EST-SSR markérii kullanmiglar  ve
polimorfizm bilgi icerigi degerini 0,0644-0,4278 aralifinda bulmuslardir. Ayrica Cin
kokenli baklalarin genetik ¢esitliliginin az oldugunu genetik ¢esitliligi artirmak igin
ilave genotiplerin getirilmesi gerektigini bildirmislerdir.

Badiane ve ark. (2012), Senegal’de topladiklar1 22 boriilce gesit ve kendilenmis
hatt1 igerisindeki genetik cesitliligi ve filogenetik iliskileri tespit etmek amaciyla 49
SSR primeri kullanmiglardir. Bu primerlerden 44 adeti bant {iretmis, allel sayis1 1-16
arasinda degismis, allel frekanslar1 ise ortamala 0,79 olmustur.

Wang ve ark. (2012), Cinin degisik cografik bolgelerinden ve yurt digsindan
topladiklar1 toplam 802 bakla populasyonunun genetik cesitlilik ve iligkilerini ortaya
cikarmak i¢in yaptiklari arasgtirmada 11 ISSR primeri kullanmislar, orta Cin bolgesi
genotiplerinin ¢ok diisiik bir genetik gesitlilik gdstermesine karsin kuzey Cin bolgesi
genotiplerinin yiiksek genetik cesitlilik gdsterdiklerini bildirmislerdir.

Binici (2013), SDS-PAGE yontemini kullanarak 10 bakla genotipi arasindaki
genetik benzerligi belirlemek i¢in i¢in yapti§1 arastirmada; jaccard benzerlik
katsayisinin 0,53 ile 0,93 arasinda degistigini ve bu sonuglarin bakla 1slah
calismalarinda kullanilabilecegini bildirmistir.

Kaur ve ark. (2014), farkli iilkelerden topladiklar1 45 bakla genotipinin genetik
cesitliligini 768 SNP (Single Nucleotide Polymorphism) markérii ile belirlemeye
calismislar; gen gesitliligi ve polimorfizm bilgi igerigi degerlerinin sirasiyla 0,022-0,500
ve 0,023-1,00 araliginda, ve populasyon igerisinde yiiksek heterozigotlugun oldugunu
bildirmislerdir.



3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal:

Arastirmada ICARDA’dan temin edilen 17 adet bakla hatt1 ve 1 adet bakla cesidi;
iilkemizde tescil edilmis Eresen-87 ve Kitik-2003 cesitleri ve Antakya ve Yayladagi
yerel populasyonlar1 olmak {izere toplam 22 adet bakla genotipi kullanildi. Denemede

kullanilacak olan bakla hatlarina iligkin bilgiler ¢izelge 3.1’de verilmistir.

Cizelge 3.1. Arastirmada Kullanilan Bakla Genotiplerinin Pedigrileri ve Kokenleri

Bakla Genotipi Pedigre Koken
FLIP03-35FB F6 / 1444 | 03/HBP/bot x bot/Fam 665-3 ICARDA*
FLIP03-38FB F6 / 1462 / 03/HBP/bot x bot/Fam 676-7 ICARDA
FLIP03-39FB F6 / 1551 / 03/HBP/bot x bot/Fam 712-2 ICARDA
FLIP03-41FB F6 / 1589 / 03/HBP/bot x Ascot/Fam 734-9 ICARDA
FLIP03-43FB F6 /1591 / 03/HBP/bot x Ascot/Fam 734-3 ICARDA
FLIP03-45FB F6 / 1594 / 03/HBP/bot x Ascot/Fam 735-1 ICARDA
FLIP03-47FB F6 /1597 / 03 - 2/HBP/bot x Ascot/Fam 735-2 ICARDA
FLIP03-48FB F6 / 1598 / 03/HBP/bot x Ascot/Fam 735-3 ICARDA
FLIP03-49FB F6 /1605 / 03 - 1/HBP/bot x Ascot/Fam 736-8 ICARDA
FLIP03-50FB F6 /1605 / 03 - 2/HBP/bot x Ascot/Fam 736-8 ICARDA
FLIP03-62FB F6 /1796 / 03 /HBP/C.spotXAscotXOro/784-1 ICARDA
FLIP10-51FB F6/HBP / SOC / 2005 (Cold x Bot.) /159 - 2 ICARDA
FLIP10-52FB F6/HBP / SOC / 2005 (Cold x Bot.) /159 - 3 ICARDA
FLIP10-56FB F6/HBP / SOC / 2005 (Cold x Bot.) /175 - 2 ICARDA
FLIP10-57FB F6/HBP / SOC / 2005 (Cold x Bot.) /181 - 3 ICARDA
FLIP10-58FB F6/HBP / SOC / 2005 (Cold x Bot.) /181 - 4 ICARDA
FLIP10-59FB F6/HBP / SOC / 2005 (Cold x Bot.) /181 - 1 ICARDA
Rebaya-40 ILB 365 Misir
Kitik-2003 - Tiirkiye
Eresen-87 - Tlrkiye
Antakya - Tiirkiye
Yayladag: - Tiirkiye

* International Center for Agricultural Research in the Dry Areas

3.2. Yontem:

3.2.1. Ekim ve Kiiltiirel Uygulamalar

Bakla hatlar, MKU Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Boliimiiniin Telkalis-
Reyhanli’daki arastirma alanina tesadiif bloklar1 deneme deseni tertibinde Kasim ayinda

ekildi. Ekim islemi elle agilan ve uzunlugu 2 m derinligi ise yaklasik olarak 5 cm olan



cizilere elle yapildi. Sira aras1 mesafesi 40 cm, sira {izeri mesafesi ise 15 cm olarak

ayarlandu.

3.3. Yapilan él¢iimler ve izlenen parametreler:

3.3.1. Tarmmsal Ozellikler

Bitki Boyu (cm) : Her parselde belirlenen hasat alanindan sansa bagli olarak
secilen 10 bitkinin, toprak yiizeyinden gévde ucuna kadar olan boylarini 6l¢iip, ortalama
bitki boyu hesaplanmis ve cm. olarak ifade edilmistir.

[k bakla yiiksekligi (cm) : Kuru olgunluk devresinde sansa bagli olarak secilen
10 bitkide, toprak seviyesinden itibaren ilk baklanin olustugu yiikseklik Ol¢iiliip,
ortalamasi alinarak cm. olarak ifade edilmistir.

Bakla sayis1 (adet/bitki) : Parsellerin her birinden tesadiifi olarak alinan 10
bitkide baklalar sayilmis, ortalamalari alinip bitki basina bakla sayis1 adet olarak
belirlenmistir.

Tane sayis1 (adet/ bitki) : Bakla sayisi igin segilen 6rneklerdeki taneler sayilmis,
ortalamalari alinarak bitkide adet olarak tane sayis1 bulunmustur.

Tane agirhigi (gr/bitki) : Parsellerin her birinden tesadiifi olarak alinan alinan 10
bitkinin tohumlart ayri1 ayr1 0,01 hassasiyetli terazide tartilmis ve ortalamalari alinarak

gr/bitki olarak ifade edilmistir.

3.3.2. Laboratuar Analizleri
Ekilen bakla hatlar1 yaklasik olarak 15 cm bitki boyuna ulastiktan sonra 3-4 geng
yaprak alinarak buz icerisinde muhafaza edildi ve -80°C’ de tutularak DNA analizleri

baslayincaya kadar saklandi.

3.3.3. DNA izolasyonu ve DNA’nin Elde Edilmesi

DNA izolasyon’u Dellaporta ve ark. (1983) ve Doyle and Doyle, (1990)’a gore
CTAB protokoliindeki bazi degisikliklerle asagida belirtilen asamalar halinde takip
edildi. Izolasyon tamponu 50 mL hazirland1 ve 65°C ye kadar su banyosunda 1sitilarak
icerisine 100 pL B-Mercaptoethanol [Merck ®] eklendi. Sivi azot kullanilarak havan
yardimiyla 6rnekler ezilerek ogiitiildii. Ogiitiilmiis 6rneklerden 0,05 g tartilarak 2,0
mL'lik eppendorfa birakildi ve her bir tiipe 600ul izolasyon tampon ¢ozeltisi eklenerek

su banyosuna birakildi. Yaklagik 60-80 dakika inkiibasyona tabi tutulan 6rnekler, her 15

10



dakika da bir alt iist edilerek karistirildi. Daha sonra 6rneklerin iizerine 600 pL
kloroform: izoamilalkol ( 24:1 ) eklenip hafifge alt st edilerek karistirildi. Karigimi
yapilan 6rnekler 10 dakika 5700 RPM’de santrifiij edildi. Olusan ii¢ katmanin en tistteki
katmani (siipernatant) pipet yardimiyla alinarak yeni bir eppendorf tiipiine birakildi.
Stipernatanta 600 pL isopropanol (20 °C) ilave edilip hafifce alt {ist edilerek DNA
peletinin olusumu goézlenildi. 10 dakika 5700 RPM’de santrifiij edildi. Siipernatant
uzaklastirilip kagit havlu tizerinde kurumaya birakildi. Kuruyan 6rneklere 500 pL %70
EtOH eklendi. Sekiz dakika 5700 RPM’de santrifiij edilip temizlenen DNA ¢okeltildi.
Etanoliin (EtOH) tiiplerden DNA’dan tamamen uzaklastirilmasi i¢in tlipler temiz bir
kagit havlu iizerine ters dondiiriilerek, 20 dakika siire bekletildi. Sonra 300 puL TE
tamponu eklenerek +4 °C’ de 1 gece bekletildi. Bes dakika 5700 RPM’de santrifijj
edildi. Kirli olan DNA’ y1 temizlemek i¢in her tiipe 200 uL. 5SM NacCl ve toplam hacim
kadar %100 saf Etanol eklenip, tampon ¢ozeltisi alt {ist edildi. Bes dakika 6000 RPM’
de santrifiij edilip siipernatant uzaklastirilarak hava kurutmasi yapildi. 200 pL steril saf

su birakilip +4 °C’ de 1 giin bekletildi. Peletler saf su igerisinde tamamen eridikten

sonra 20 °C’ de depolandi.

3.3.4. DNA Konsantrasyonunun Belirlenmesi

DNA konsantrasyonu nanodrop cihazi yardimiyla belirlenerek jel iizerde
kontroliiniin yapilabilmesi amaciyla 5 pL stok DNA, 3 uLL. DNA boyas1 (Fermantas ®)
ve 2 uL ddH2O bir tiipe koyularak vorteks yapildi. Hazirlanan karigimdan 5 pL
cekilerek %1°lik agaroz jele yiiklendi. Hazirlanan 6rnekler %1°lik agarozda 90 voltta 1
saat yuriitildii. Daha sonra PCR analizinde kullanilmak iizere DNA konsantrasyon’lari

10 ng/ug olacak sekilde hazirlanip kullanma asamasina kadar -20°C’de muhafaza edildi.

3.3.4. Calismada Kullanilan Primerler

Calismada bakla (Vicia faba L.) bitkisine ait 41 adet SSR primeri kullanildu.
Yapilan 6n g¢alismada bant tireten 25 adet primer tespit edildi ve bunlar iizerinden
calismaya devam edildi. Calismada kullanilan ve bant iireten SSR primerleri ve

sekanslar1 hakkinda bilgiler Cizelge 3.2.’de verilmistir.
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Cizelge 3.2. Calismada kullanilan SSR primerleri

Sir Primer Forward Primer (lleri) Reverse Primer (Geri)

a Adi

1 DMAO11 TGAACTCTGAACCAAAACCGTA TATGCTCGAAGTGTGTTGTCCT
2* DMAOQ014 TTGATATTAGGCTTCGGCTCTC TATCTTTGTGTGGGTGTCTTGC

3 DMAO017 GGATTTCACATCAGGGAAGAAC GCTCTTTAGAGGGTGAAGACCA
4 DMAO20 TCTCTGTGTAACTGAGGGAGTGAA AACAGTAGCCATGGAAATGGTC
5 DMA025 AGTTGGATCTGAGAAGGCTCAA AAACCAAACACCAGAGTTCACA
6* DMAO30 TCTAAAACCTCTCCGGTAACCA CCTCATCCATTAGAGCCCAGTA
7 DMAO038 gCAAACAGATAGAGAGAGAAAGTCA TAAAGTTTCCTCCTGCTTCTG

8* DMA042 TGGTACTGGAGGATGTACTGGA CATTATTATTACACCCGCCTCAT
9* DMAO043 GAAGGCTTCTTCGATGAATTTG GCAAAAGCTTCTTCTTGAGCTT
10* DMAO044 CATGAAGTTGAATCCGTTATGC AGCAAATCTCGATGAGGTGATT
11* DMAO45 AAGCAGCTGAAAAGCCTCTAAA GGTTCTTGTCAGGGTGAAGAAG
12 DMA048 ATTGCAAGAAACATGCACAATC CATCACACCACATAGATCAAGC
13 DMAO50 GGCGTCTTCCTCATAACTCAG TGCTGTGTCTATCATTGGGATT
14* DMAO51 TATTCTCTCCCTCTTCCTCCAC GTTGTTGTTGTCAAAACCTCCA
15 DMAO052 CGATTCACTCAGGTAGACACCA TGTTGTCGCTATTTTCGTTGTC
16 DMAO056 GCTCGCTCTTATTGCTTTTCTT TTGCTTGCCAATGAAACATATC
17* DMAO065 TGGAACATTTTCTTCGTGTGTC TCTAGAGCAGCATTTTGTTGGA
18* DMAO067 TGGTGAGCAGATAGACCTTGAA ATCCACTCTCATCTCGTCTTCC
19* DMAO70 TCATCGTTTCGAGGGAGATAAT GTACCTCCTCGTTTGTCCTCAC
20 DMAOQO74 CCTTCCGTTTCTACAGTTCCAC TCGTCAGGTTTGTTAGGAGGAT
21 DMAQ77 CAAATGTCTCCCTTAACCTTGC TCATCCTCAACAACAACGATTC
22* DMAO089 GGCCTCCTATTTGATGCTTATC TCTCTCTCAATCTGGAATGCAA
23* DMAQ093 ACTTCAAAGGACGGTGTTTGTT ATGCCACAAAAAGAGGTCAGAT
24* DMAQ099 TTTTTCTCTCCTTCGTGAAAGC CCCATCAACAACAATTACCAGA
25* DMAI101 CTGCTGGTGCACTAGAAACTGT AATTCAAAACGACGCAGTACAA
26* DMAI102 GGACTCACGGTCTCTCTCTCTC ATTTTATAGTTCCGGGCCATTC
27* DMA103 ATACCCTTTGATCCCAAAACCT GTTGGTGGTGTTGAACTTCTGA
28* DMA107 CAACTTCAAACCTCTCTCTCTTCC AGCACCCATGATTCTTCTGTTT
29* DMA110 GAAGAAGAACACCGACATGGAT GGTTCGGGAGAGTAACTCAATG
30* DMA1l1l12 CACCGGGTAAAGTAACCTCATC CGGAAGGTGTGGTTACAGAAAG
31 DMAI116 CCTTTGTTGGTAGGGTGAAAAA AGAGAGACGAGCAGTCCAAGAG
32* M9 AATCACAAGCGACGACGAC GCGGAATATGCAGACCAAAT
33* M10 CCATGGTTACTGCAGTCGAA GCCGTCGATTGATTCGTATT

34* M14 ACCCGCACTCGTATGTTTTC TTCCTTTACCTGAAGGCGTTT

35 M16 AACCTCTCCGGTAACCAACC AACCTCGCGCCTAGATAACA
36* M17 CTCCAACGAAGGCAGAGAAG CATGATTCCCATAGCCTTGC

37 M46 GGATGGATTGATTCTCCAACA CCATAACTAACACATTATGCAGG
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Cizelge 3.2. (Devam)

Sira  Primer . _— . .

No Adi Forward Primer (Ileri) Reverse Primer (Geri)

38 M49 GCGTTATTAGGCCGCTGTAA AAAACCGTGGCTCGAATATTTA
39 M57 TGCAGAGAAGCTAAGCACCA TCGCATGGTACAGTAGCAAAA
40 M58 ACATCAGGGAAGAACGCATC GAGGGTGAAGACCAGCTTTG
41* M20 CTTGTTTGAGTCTGTCGCTG TTTCCCTCCCAATGTCTGTA

* Bant tireten SSR primerleri

3.3.6. PCR Analizi

Bu calismada Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) Rdder ve ark. (1998) baz
alinarak yapildi. Her PCR karigimi1 200 ul’lik steril PCR tiipii i¢inde yapildi, 1 unite Taq
polimeraz enzimi, 200 mM dNTP bazlari, 1-25 mM MgCl2, 1X PCR tamponu
(100mM Tris HCI (pH 8.0), 500mM KCI, 1% Triton X-100) ve 30-50 ng genomik
DNA kullanildi. Toplam olarak 20 pL PCR karigimi hazirlandi. PCR reaksiyon sartlari
tipik olarak 5 dk. 94 °C de 1 dongii , daha sonra 35 dongiide; ayrisma (denaturasyon)
icin 94 °C de 1 dk, eslesme (annealing) i¢in 50-55 °C de 30 sn dk, uzama (extention)
icin 72 °C de 1 dk ve 35 dongli bitiminde son olarak 72 °C de 5 dk inkubasyon
periyoduna tabi tutuldu. PCR reaksiyonlari thermal cycler (Multigene) ile yapildi.

3.3.7. Elektroforez islemi
Elde edilen PCR iiriinlerinden 20 pL alinarak 3 pLL DNA boyas1 (Fermantas ®)

ve 7 uL seyreltilmis DNA ladder (Fermantas ®) jel tizerine eklendi. % 3’liikk agaroz jel
(Sigma ®) iizerinde 130 voltta 1,5-2 saat siireyle 1X TBE tampon ¢ozeltisi igerisinde ve
daha sonra jel 15 dakika 0,2 ng L-1 etidyum bromid ¢ozeltisinde boyandiktan sonra jel

goriintiilemesi yapildi. Jel goriintiileme cihazi ile bilgisayar kayitlar1 alindi.

3.4. Verilerin degerlendirilmesi:

SAS v9.1 istatistik programi kullanilarak tarimsal 6zelliklerin varyans analizi
tesadiif bloklar1 deneme desenine gore analiz edildi. Genotiplerin karsilastirilmasi i¢in
Duncan ¢oklu karsilastirma testi ve tarimsal 0zellikler arasi korelasyon katsayilarinin
belirlenmesi yine ayn1 programla yapildi.

SSR analizinde jelde goriintiilenen bantlar polimorfik olup olmamasina gore 1
(var) veya (0) yok olarak smiflandirilip matris olusturularak Jaccard benzerlik katsayisi
(Jaccard, 1908), J=a/(atb+c) formiiline gore hesaplandi. Bu formiilde J iki genotip

arasindaki benzerlik katsayisi; a her iki genotipde var olan bant sayisi; b birinci
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genotipde olup da ikinci genotipde olmayan bant sayisi; ¢ birinci genotipde olmayip da
ikinci genotipde olan bant sayisim1 gostermektedir. Soyagaci (dendogram) ¢izimi
UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Average) ya gore yapildi
(Sneath ve Sokal, 1973). Benzerlik matrisinin olusturulmas: ve soyagaci ¢izimi i¢in
NTSYS-PC v2.1 paket programi (Rohlf, 1998) kullanildi.

Her bir primer (lokus) i¢in Polimormizm Bilgi Icerigi (PIC) degeri,

n n—-1 n
PIC=1-— (Zpi2> - Z Z 2pipj?
i=1

i=1 j=i+1
formiiliine gore hesaplandi (Botstein ve ark., 1980). Bu formiilde pi ve pj, sirasiyla i. ve
j. allellerin frekanslarini gostermektedir. Primerlerin hem PIC hem de gen cesitliligi
(Nei, 1973) degerleri ile genotiplerin gen gesitliligi degerleri Powermarker v3.25
programi (Liu and Muse, 2005) ile hesaplandi. Her bakla genotipi igin allel sayisi, etkili
allel sayis1 ve shanon indeksi (Lewontin, 1972) degerlerinin hesaplanmasi i¢in Popgen
v1.32 (Yeh ve Boyle, 1997) programi kullanilda.

Statistica v10 istatistik programi yardimiyla SSR verileri faktor analizine tabi
tutuldu. Faktorleri ¢ikarmak icin temel aksis metodu (principal axis method) kullanildi
ve daha sonra sadece Ozdegerleri birden biiylik olan faktorler varimax rotasyonu igin
kullanildi.
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4. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA
4.1. Tarimsal ozellikler
4.1.1. Bitki boyu (cm)

Incelenen bakla genotiplerinde saptanan bitki boyu degerlerine uygulanan varyans

analizi sonuglar1 Cizelge 4.1 ‘de verilmistir.

Cizelge 4.1. Cizelge Farkli Bakla Genotiplerinin Bitki Boyu degerleri (cm) Ile ilgili
Varyans Analiz Sonuglari

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F

Derecesi Toplam1 Ortalamasi Degeri
Tekerrir 2 96,15 48,07 0,87
Genotip 21 2294,28 109,25 1,98*
Hata 42 2311,65 55,03 1,98
Degisim Katsayisi (%) 11,79

* 0,05 diizeyinde 6nemli ** 0,01 diizeyinde 6nemli

Cizelge 4.1°de izlendigi gibi, incelenen genotipler bitki boyu agisindan
istatistiksel olarak onemli derecede farklilik gdstermistir. Incelenen bakla genotiplerinde
saptanan bitki boyu ortalamalar1 Cizelge 4.2°de verilmistir.

Cizelge 4.2°de izlendigi gibi, incelenen bakla genotiplerinde ortalama bitki boyu
52,80 cm ile 77,40 cm arasinda degismistir. Yayladag: yerel ¢esidi bitki boyu ortalamasi
ile ile istatistiksel olarak en yiiksek bitki boyu ortalamasini gésteren genotip (77,40 cm)
olmustur. FLIP03-43FB hatt1 ise bitki boyu ortalamasi ile ile istatistiksel olarak en
diisiik bitki boyu ortalamasini gdsteren genotip (52,80 cm) olmustur. Duncan g¢oklu
karsilastirma testi sonuglarina goére, FLIP03-35FB, FLIP03-38FB, FLIP03-39FB,
FLIPO3-45FB, FLIP03-47FB, FLIP03-49FB ve FLIP03-62FB hatlar1 arasinda bitki
boyu agisindan istatistiksel olarak onemli bir farkliligin olmadigi ortaya g¢ikmustir.
Ayrica FLIP03-48FB, FLIP10-52FB, FLIP10-56FB, FLIP10-57FB ve FLIP10-59FB
hatlarinda da bitki boyu acisindan istatistiksel olarak 6nemli bir farkliligin olmadig:
ortaya ¢ikmistir. Fakat Rebaya-40, Antakya (yerel ¢esidi), Eresen-87 ve Kitik-2003

cesitlerinde ise bitki boyu agisindan istatistiksel olarak onemli farkliligin oldugu
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gozlenmistir. Tosun ve ark.(1988)’de baklada yapmis oldugu arastirmada, gesitler
arasinda bitki boyu acisindan istatistiksel olarak onemli farkliliklar bulmuslardir.
Cesitler arasinda bitki boyu acisindan farklilik olmasi genetik bir 6zellik olup, ¢evre
faktorlerindeki degisimlerden de etkilenmektedir. Bu duruma neden olarak, hatlarin

incelendigi kosullar arasindaki ekolojik farkliliklar gdsterilebilmektedir.

Cizelge 4.2. Farkli Bakla Genotiplerinin Bitki Boyuna Iliskin Ortalamalari (cm)

Genotip Bitki Boyu (cm)
FLIP03-35FB 59,93 bcde
FLIP03-38FB 58,80 bcde
FLIP03-39FB 57,86 bcde
FLIP03-41FB 68,20 abcd
FLIP03-43FB 52,80 e
FLIP03-45FB 60,13 bcde
FLIPO3-47FB 58,93 bcde
FLIP03-48FB 65,20 abcde
FLIP03-49FB 60,40 bcde
FLIPO3-50FB 56,50 de
FLIP03-62FB 58,13 bcde
FLIP10-51FB 57,00 cde
FLIP10-52FB 65,00 abcde
FLIP10-56FB 64,53 abcde
FLIP10-57FB 64,73 abcde
FLIP10-58FB 68,20 abcd
FLIP10-59FB 64,60 abcde
Rebaya-40 57,00 cde
Kit1k-2003 64,66 abcde
Eresen-87 71,46 abc
Antakya 72,26 ab
Yayladag: 77,40 a
Ortalama 62,90

* Ayni siitundaki ayni harfe sahip ortalamalar arasinda istatistiki olarak fark yoktur.

4.1.2. 11k Bakla Yiiksekligi (cm)

Incelenen bakla genotiplerinde saptanan ilk bakla yiiksekligi degerlerine

uygulanan varyans analizi sonuglari Cizelge 4.3.‘de verilmistir.
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Cizelge 4.3. Farkli Bakla Genotiplerinin Ilk Bakla Yiiksekligine (cm) iliskin Varyans
Analiz Sonuglar1

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F

Derecesi Toplami Ortalamasi Degeri
Tekerriir 2 178,86 89,43 2,82
Genotip 21 1475,54 70,26 1,98*
Hata 42 1329,79 31,66 1,98
Degisim Katsayis1 (%) 31,13

* 0,05 diizeyinde 6nemli ** 0,01 diizeyinde 6nemli

Cizelge 4.3’de izlendigi gibi, incelenen genotiplerde ilk bakla yiiksekligi
agisindan istatistiksel olarak 6nemli derecede farklilik gdstermistir. Incelenen bakla

genotiplerinde saptanan ilk bakla yiiksekligi ortalamalar1 Cizelge 4.4‘de verilmistir.

Cizelge 4.4. Farkli Bakla Genotiplerinin ilk Bakla Yiiksekligine (cm) iliskin
Ortalamalar:

Genotip Ik Bakla Yiiksekligi (cm)
FLIP03-35FB 14,06 ¢
FLIP03-38FB 14,33 ¢
FLIP03-39FB 14,00 ¢
FLIP03-41FB 15,26 ¢
FLIP03-43FB 30,90 a
FLIP03-45FB 13,93 ¢
FLIP03-47FB 17,20 ¢
FLIP03-48FB 15,40 ¢
FLIP03-49FB 16,80 ¢
FLIP03-50FB 13,93 ¢
FLIP03-62FB 13,93 ¢
FLIP10-51FB 21,46 C
FLIP10-52FB 18,33 ¢
FLIP10-56FB 15,66
FLIP10-57FB 16,66 C
FLIP10-58FB 19,13 ¢
FLIP10-59FB 16,33
Rebaya-40 57,00 c
Kitik-2003 13,93 ¢
Eresen-87 22,46 C
Antakya 29,40 ab
Yayladagi 23,80 abc
Ortalama 18,07

* Ayni siitundaki ayn1 harfe sahip ortalamalar arasinda istatistiki olarak fark yoktur.

Cizelge 4.4°de izlendigi gibi, incelenen bakla genotiplerinde ortalama ilk bakla

yiiksekligi 13,93 cm ile 57,00 cm arasinda degismistir. Rebaya-40 ¢esidi ilk bakla
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yiiksekligi ortalamast ile istatistiksel olarak en yiiksek ilk bakla yiiksekligi ortalamasini
(57,00 cm) gostermistir. FLIP03-45FB, FLIP03-50FB ve FLIP03-62FB hatlari ile Kitik-
2003 c¢esidi ise ilk bakla yiiksekligi ortalamasi ile en diisiik ilk bakla yiiksekligi
ortalamasini gésteren genotip (13,93 ¢cm) olmustur. Duncan ¢oklu karsilastirma testi
sonuglarina gore, Yayladagi ve Antakya yerel cesidi ile FLIP0O3-43FB hatt1 disinda
kalan tiim genotipler arasinda ilk bakla yiiksekligi agindan istatistiksel olarak dnemli bir
farkliligin olmadig1 ortaya c¢ikmistir. Tamaki ve ark.(1973) ‘de yapmis oldugu
arastirmada, daha sik ekilen parsellerde baklada bitki boyunun arttigini bildirmislerdir.

Ekim sikligmin azalisiyla, bir baska degisle sira lizeri mesafenin artisiyla ilk bakla
yiiksekligi de azalmistir. Bu duruma neden olarak, hatlarin incelendigi kosullar
arasindaki ekolojik farkliliklar gosterilebilecegi gibi, bazi arastirmalarda bakla ekim

sikliginin ilk bakla yiiksekligine dogrudan etkisi oldugu gézlenmistir

4.1.3. Bakla Sayisi (adet/bitki)
Incelenen bakla genotiplerinde saptanan bakla sayis1 degerlerine uygulanan

varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.5.de verilmistir.

Cizelge 4.5. Farkli Bakla Genotiplerinin Bitkide Bakla Sayisina Iliskin Varyans Analiz
Sonuglari

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F

Derecesi Toplami Ortalamasi Degeri
Tekerriir 2 8.45 4.22 0.95
Genotip 21 242.53 11.54 1.98**
Hata 42 186.92 4.45 1,98
Degisim Katsayis1 (%) 15,75

* 0,05 diizeyinde 6nemli ** 0,01 diizeyinde 6nemli

Cizelge 4.5°de izlendigi gibi, incelenen genotipler bakla sayisi agisindan
istatistiksel olarak 6nemli derecede farklilik gdstermistir. Incelenen bakla genotiplerinde
saptanan bakla sayis1 ortalamalar1 Cizelge 4.6°de verilmistir.

Cizelge 4.6°de izlendigi gibi, incelenen genotiplerde ortalama bakla sayis1 10,30
ile 17,66 adet arasinda degismistir. Rebaya-40 c¢esidi bakla sayisi ortalamasi ile
istatistiksel olarak en yiiksek bakla sayisi ortalamasmi (17,66 adet) goOstermistir.
FLIP03-62FB hatt1 ise bakla sayist ortalamasi ile en diisiik bakla sayis1 ortalamasini
gosteren genotip (10,30 adet) olmustur. Duncan ¢oklu karsilastirma testi sonuglarina

gore, FLIP03-38FB, FLIP03-39FB, FLIP03-41FB ve FLIP03-48FB hatlar1 ile
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Yayladag1 yerel c¢esidinde bakla sayist acisindan istatistiksel olarak ©Snemli bir
farkliligin olmadig1 ortaya c¢ikmistir. Ayrica FLIPO3-35FB, FLIP03-43FB, FLIPO3-
50FB, FLIP10-57FB hatlar1 ile Eresen-87 ¢esidi arasinda da bakla sayisi acindan

istatistiksel olarak onemli bir farkliligin olmadigi ortaya ¢ikmustir. Fakat FLIP10-51FB,
FLIP10-58FB, FLIP03-62FB, Rebaya-40 ve Kitik genotipleri arasinda ise bakla sayisi

acisindan istatistiksel olarak onemli bir farkliligin oldugu ortaya ¢ikmistir. Grof ve

Rowland (1987)’de baklada yapmis oldugu arastirmada, degisen bitki sikliginin her

boguma baglanan bakla sayisin1 6nemli oranda degistirdigini belirlemislerdir. Ayrica

her bogumda tasinan bakla sayisi, verimin ve verim stabilitesinin en dnemli belirleyicisi

olarak tespit edilmistir.

Cizelge 4.6. Farkli Bakla Genotiplerinin Bitkide Bakla Sayisina(adet) Iligkin

Ortalamalan

Genotip Bitkide Bakla Sayis1 (adet)
FLIP03-35FB 13,20 bcd
FLIP03-38FB 12,60 bcde
FLIP03-39FB 12,70 bcde
FLIP03-41FB 12,66 bcde
FLIP03-43FB 13,20 bed
FLIP03-45FB 12,06 cde
FLIPO3-47FB 15,33 abc
FLIP03-48FB 12,70 bcde
FLIP03-49FB 13,70 abcd
FLIP03-50FB 13,46 bcd
FLIP03-62FB 10,30 de
FLIP10-51FB 13,83 abcd
FLIP10-52FB 15,60 abc
FLIP10-56FB 12,20 cde
FLIP10-57FB 13,50 bcd
FLIP10-58FB 16,73 ab
FLIP10-59FB 15,66 abc
Rebaya-40 17,66 a
Kit1k-2003 8,86 e
Eresen-87 13,53 bcd
Antakya 12,13 cde
Yayladagi 12,86 bcde
Ortalama 13,38

* Ayni siitundaki ayn1 harfe sahip ortalamalar arasinda istatistiki olarak fark yoktur.
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4.1.4. Tane Sayisi (adet/bitki)

Incelenen bakla genotiplerinde saptanan tane sayisi degerlerine uygulanan

varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.7.de verilmistir.

Cizelge 4.7. Farkli Bakla Genotiplerinin Tane sayisina Iliskin Varyans Analiz Sonuglar

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F

Derecesi Toplami Ortalamasi Degeri
Tekerriir 2 7.86 3.93 0.15
Genotip 21 10233.19 487.29 1,98**
Hata 42 1134.39 27.03 1,98
Degisim Katsayis1 (%) 16.88

* 0,05 diizeyinde 6nemli ** 0,01 diizeyinde 6nemli

Cizelge 4.7°de izlendigi gibi, incelenen genotipler tane sayisi agisindan

istatistiksel olarak dnemli derecede farklilik gdstermistir. Incelenen bakla genotiplerinde

saptanan tane sayisi ortalamalar1 Cizelge 4.8‘de verilmistir.

Cizelge 4.8. Farkli Bakla Genotiplerinin Bitkide Tane Sayisina Iliskin Ortalamalart

Genotip Bitkide Tane Sayisi (adet)
FLIP03-35FB 217,72 efg
FLIP03-38FB 15,701
FLIP03-39FB 16,80 h1
FLIP03-41FB 16,86 hi
FLIP03-43FB 17,50
FLIP03-45FB 16,76 h1
FLIP03-47FB 20,33 ghi
FLIP03-48FB 29,21 defg
FLIP03-49FB 31,51 cdef
FLIPO3-50FB 40,40 bc
FLIP03-62FB 42,23 b
FLIP10-51FB 42,88 b
FLIP10-52FB 63,96 a
FLIP10-56FB 36,60 bcde
FLIP10-57FB 36,58 bcde
FLIP10-58FB 45,34 b
FLIP10-59FB 4559 b
Rebaya-40 37,98 bcd
Kitik-2003 25,80 fgh
Eresen-87 17,66 hi
Antakya 22,30 fghi
Yayladagi 27,66 efg
Ortalama 30,79

* Ayni siitundaki ayn1 harfe sahip ortalamalar arasinda istatistiki olarak fark yoktur.




Cizelge 4.8’de izlendigi gibi, incelenen genotiplerde ortalama tane sayist 15,70
ile 63,96 adet arasinda degismistir.FLIP10-52FB hatt1, tane sayisi ortalamasi ile
istatistiksel olarak en yiiksek tane sayisi ortalamasini (63,96 adet) gostermistir. FLIPO3-
38FB hatt1 ise tane sayisi ortalamasi ile en diisiik tane sayisi ortalamasini gosteren
genotip (15,70 adet) olmustur. Duncan coklu karsilastirma testi sonuglarina gore,
FLIP03-39FB, FLIP03-41FB ve FLIP03-43FB ve FLIP03-45FB hatlar1 arasinda bakla
sayis1 agindan istatistiksel olarak 6nemli bir farkliligin olmadigi ortaya ¢ikmistir. Ayrica
FLIP03-62FB, FLIP10-51FB, FLIP10-58FB, FLIP10-59FB hatlar1 arasinda da bakla
sayisi agisindan istatistiksel olarak 6nemli bir farklilik olmadigi ortaya ¢ikmistir. Fakat
FLIP03-38FB, FLIP03-47FB, FLIP03-48FB, Eresen-87, Yayladagi ve Rebaya-40
genotipleri arasinda bakla sayis1 a¢indan istatistiksel olarak 6nemli bir farkliligin oldugu
ortaya cikmistir. Koseoglu (2006) ‘da Cukurova kosullarinda yapmis oldugu
arastirmada, bakla ¢esitlerinden; eresen-87, lara ve seher cesitlerinde ekim sikligi
azaldikca, bakla sayilarinin artmasina bagli olarak bitkide tane sayis1 degerleride artis

gosterdigini bildirmistir.

4.1.4. Tane Agirhg (g/bitki)
Incelenen bakla genotiplerinde saptanan bitkide tane agirligi degerlerine

uygulanan varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.9.‘de verilmistir.

Cizelge 4.9. Farkli Bakla Genotiplerinin Tane Agirligima Iliskin Varyans Analiz
Sonuglar1

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F

Derecesi Toplami Ortalamasi Degeri
Tekerriir 2 0.03 0.01 0.00
Genotip 21 1007.18 47.96 1,98**
Hata 42 348.80 8.30 1,98
Degisim Katsayisi (%) | 14.38

* 0,05 diizeyinde 6nemli ** 0,01 diizeyinde 6nemli
Cizelge 4.9’da izlendigi gibi, incelenen genotipler tane agirligr agisindan

istatistiksel olarak dnemli derecede farklilik gdstermistir. Incelenen bakla genotiplerinde

saptanan tane agirlig1 ortalamalari Cizelge 4.10°de verilmistir.
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Cizelge 4.10. Farkli Bakla Genotiplerinin Bitkide Tane Agirhigina (g) Iliskin

Ortalamalar1

Genotip Bitkide Tane Agirlig1 (adet)
FLIP03-35FB 16,63 def
FLIP03-38FB 12,56 fg
FLIP03-39FB 13,44 efg
FLIPO3-41FB 15,18 defg
FLIP03-43FB 15,75 defg
FLIPO3-45FB 15,09 defg
FLIP03-47FB 18,30 de
FLIP03-48FB 17,52 def
FLIP03-49FB 18,90 cde
FLIPO3-50FB 19,79 abcd
FLIP03-62FB 19,00 bcde
FLIP10-51FB 19,29 abcd
FLIP10-52FB 19,82 abcd
FLIP10-56FB 19,76 abcd
FLIP10-57FB 19,75 abcd
FLIP10-58FB 24,48 ab
FLIP10-59FB 24,61 a
Rebaya-40 24,30 abc
Kit1k-2003 24,25 abc
Eresen-87 24,73 a
Antakya 11,159
Yayladagi 17,70 def
Ortalama 18.73

* Ayni siitundaki ayn1 harfe sahip ortalamalar arasinda istatistiki olarak fark yoktur.

Cizelge 4.10°da izlendigi gibi, incelenen genotiplerde ortalama tane agirligi
11,15 ile 24,61 g arasinda degismistir. FLIP10-59FB hatt1 tane agirligi ortalamasi ile
istatistiksel olarak en yiiksek tane agirligi ortalamasi (24,61 g) gostermistir. Antakya
yerel ¢esidi ise tane agirlig ortalamasi ile en diisiik tane agirligr ortalamasini gosteren
genotip (11,15 g) olmustur. Duncan ¢oklu karsilastirma testi sonuglarina gore, FLIPO3-
51FB, FLIP03-52FB, FLIP03-56FB ve FLIP03-57FB hatlarinda tane agirlig1 acisindan
istatistiksel olarak onemli bir farkliligin olmadigi ortaya c¢ikmistir. Ayrica FLIPO3-
41FB, FLIP03-43FB ve FLIP03-45FB hatlar1 arasinda da tane agirhigi agisindan
istatistiksel olarak 6nemli bir farkliligin olmadig1 ortaya ¢ikmistir. Fakat FLIP03-47FB,
FLIP03-49FB, FLIP03-62FB, FLIP10-58FB, FLIP10-59FB hatlar1 ile Antakya yerel
cesidi arasinda ise tane agirligi acisindan istatistiksel olarak Oonemli bir farkliligin

oldugu ortaya ¢ikmistir. Akdemir (1978) ‘de bakla ¢esidinde yapmis oldugu ¢alismada;
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bakla ¢esidinde artan sira arasi mesafelerine paralel olarak tane agirliginin da arttigini
bildirmistir. Bu da her bitkiye diisen yasam alaninin artmasi sonucunda tane iriliklerinin
artmasiyla agiklanabilmektedir. Arslan ve Anlarsal (1996), baklada yapilan ¢alismada
ise, diisiik tohumluk miktarlarinda daha yiliksek 1000 tane agirhigi elde edildigini
bildirmislerdir. Ancak El Saeed (1968)’de bakla bitkisinde yaptigi calismada, dane

veriminin siklikla degismedigini belirtmistir.

4.2. Korelasyon Katsayilari

Incelenen bakla genotiplerinde bazi verim 6geleri arasindaki korelasyon

katsayilar1 Cizelge 4.11.‘de verilmistir.

Cizelge 4.11. Bakla Bitkisinde Baz1 Verim Ogeleri Arasindaki Korelasyon Katsayilari

Bitki Ik Bakla Bitkide Bakla | BitkideTane | Bitkide Tane
Boyu Yiiksekligi Sayist Sayis1 Agirlig
Bitki Boyu 1,00
flk Bakla N
Yiksekligi | %32 1,00
Bitkide Bakla 0,05 0,03 1,00
Sayisi
BitkideTane | o 0,06 047* 1,00
Sayisi
Bitkide Tane | 5 7 0,00 0,52* 0,58* 1,00
Agirthig

* p<0,05 diizeyinde 6nemlidir.

Bitkide ilk bakla yiiksekligi ile bitki boyu arasinda olumlu ve énemli iliskiler
(0,32*) saptanmustir. Bitkide tane sayisi ile bitkide bakla sayisi arasinda olumlu ve
onemli iligkiler (0,47*) saptanmustir. Bitkide tane agirligi ile bitkide bakla sayisi
arasinda olumlu ve 6nemli iligkiler (0,52*) saptanmistir. Bitkide tane agirligi ile bitkide

tane sayisi arasinda olumlu ve 6nemli iligkiler (0,58*) saptanmustir.

4.3. SSR Analizi

Son yillarda DNA teknolojisindeki gelismeler farkli DNA molekiiler
tekniklerinin gelistirilmesine neden olmustur. Ozellikle bu gelisen farkli DNA
molekiiler markor teknikleri kiiltiir bitkilerinde genetik c¢esitliligin saptanmasinda ve

cesitlere Ozgili parmak izi analizinde yogun olarak kullanilmaktadir. Parmak izi
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analizleri ile genetik ¢esitliligi belirleme calismalarinda RAPD, AFLP, SSR, RFLP,
SCAR ve ISSR DNA molekiiler markdr teknikleri yogun olarak kullanilmaktadir.
Powel ve ark.(1996) ile Tanyola¢ (2003)’ de Bakla bitkisinde yapmis olduklari
caligmalar sonucunda RAPD ve ISSR tekniklerinin polimorfizm bakimindan, RFLP,
SSR, AFLP ve ISSR DNA molekiiler markor tekniklerinin ise tekrarlanabilirlik
bakimindan avantajli oldugu bildirilmistir.

Incelenen bakla genotiplerinde SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucu elde
edilen allel sayisi, gen ¢esitliligi, PIC degeri, polimorfik bant sayisi, monomorfik bant
sayisi, toplam bant Sayisi ve polimorfizm yiizdesi degerleri Cizelge 4.12.°de verilmistir.

Cizelge 4.12°da izlendigi gibi, incelenen SSR Primerlerinin amplifikasyonu
sonucunda; polimorfik bant sayis1 25 adet, monomorfik bant sayis1 14 adet olmak iizere
toplam bant sayis1 39 adet oldugu saptanmistir. Toplam bant sayisi bakimindan SSR
primerleri karsilastirildiginda; DMAO70 ve DMAO030 SSR primerinden en yiiksek bant
sayist (3) elde edilmistir. Fakat DMA102, DMAQ093, M46, DMA042, DMA101,
DMA107, M10, DMAOQ099, M17, DMA112, DMA089, DMA043 ve M14 SSR
primerlerinden ise en diisiik bant sayisi (1) elde edilmistir. Polimorfizm oranlari
bakimindan SSR primerleri incelendiginde, polimorfizm oranlari % 0 ile % 100
arasinda degismistir. M14, DMAO043, M17, DMAQ099, DMA107, M10, DMA101,
DMAO042 ve M46 SSR primerlerinden en diisiik polimorfizm orani (%0) elde edilmistir.
Ancak M20, M9, DMA089, DMA112, DMA103, DMAO044, DMA045, DMAO051,
DMAO065, DMAQ70 ve DMA102 SSR primerlerinden ise en yiiksek polimorfizm orani
(%100) oldugu gozlenmistir.

SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucunda, allel sayisi 1 ile 3 adet arasinda
degismistir. Toplam bant sayisi bakimindan SSR primerleri karsilastirildiginda,
DMAO070 ve DMAO030 SSR primerlerinden en yiiksek allel sayisi (3) elde edilmistir.
Fakat M14, DMA089, DMA089, DMA112, M17, DMAQ99, M10, DMA107, DMA042,
M46, DMAQ093 ve DMA102 SSR primerlerinden ise en diisiik allel sayis1 (1) elde
edilmistir.

SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucunda, gen cesitliligi 0,00 ile 0,70 adet
arasinda degismistir. M14, DMA043, M17, DMA099, M10, DMA107, DMA101,
DMAO042, M46 ve DMA093 SSR primerlerinden en diisiik gen ¢esitliligi (0,00) elde
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edilmistir. Ancak DMAO30 SSR primerinden ise en yiiksek gen ¢esitliligi (0,70) elde

edilmistir.

Cizelge 4.12. SSR Primerlerinin Amplifikasyonu Sonucu Elde Edilen Allel Sayisi, Gen
Cesitliligi, PIC degeri, Polimorfik Bant Sayisi, Monomorfik Bant Sayisi, Toplam Bant
Sayis1 ve Polimorfizm Yiizdesi Degerler

Polimorfiz
m
Allel Gen Polimorfk | Monoformik| Toplam Yiizdesi
Primer | Sayis1 | Cesitliligi | PIC | bant sayisi | bant sayis1 | bant sayisi (%)
DMAL102 1 0,30 0,25 1 0 1 100
DMA110 2 0,17 0,15 1 1 2 50
DMAOQ70 3 0,66 0,61 3 0 3 100
DMAO065 2 0,35 0,29 2 0 2 100
DMAO030 3 0,70 0,64 2 1 3 67
DMAO067 2 0,46 0,36 1 1 2 50
DMAO051 2 0,46 0,39 2 0 2 100
DMAOQ093 1 0,00 0,00 0 1 1 0
DMAO045 2 0,43 0,39 2 0 2 100
M46 1 0,00 0,00 0 1 1 0
DMAO042 1 0,00 0,00 0 1 1 0
DMAO044 2 0,55 0,51 2 0 2 100
DMAL101 2 0,00 0,00 0 1 1 0
DMA103 2 0,43 0,39 2 0 2 100
DMAL107 1 0,00 0,00 0 1 1 0
M10 1 0,00 0,00 0 1 1 0
DMAO099 1 0,00 0,00 0 1 1 0
M17 1 0,00 0,00 0 1 1 0
DMA112 1 0,17 0,15 1 0 1 100
DMAO089 1 0,24 0,21 1 0 1 100
M9 2 0,46 0,39 2 0 2 100
DMAO043 1 0,00 0,00 0 1 1 0
M14 1 0,00 0,00 0 1 1 0
DMAO014 2 0,35 0,29 1 1 2 50
M20 2 0,57 0,51 2 0 2 100
Ortalama 1,6 0,27 0,24 1 0,56 1,56 52,7
Toplam 25 14 39

Primerlerin (lokus) bilgi verme derecesini 6lgmek amaciyla her bir primer igin

PIC degeri hesaplanmistir. PIC degeri sadece ifade edilen allel sayisini degil aym

zamanda bu allelelerin nisbi frekanslarin1 da dikkate alarak, bir lokusun ayirt etme
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giiciinii tahmin eder (Selvaraj ve ark., 2010; Talukder ve ark., 2010). SSR Primerlerinin
PIC degeri 0,00 ile 0,64 adet arasinda degismistir.

Botstein ve ark. (1980), lokuslarin pic degerlerini yiiksek derecede bilgilendirici
(PIC>0,5), orta derecede bilgilendirici (0,5>P1C>0,25) ve az derecede bilgilendirici
(PIC<0,25) olmak iizere kategorilere ayirmislardir. Buna gére SSR primerlerinin
amplifikasyonu sonucunda en fazla bilgilendirici primerler sirasiyla 0,64 PIC degeri ile
DMAO30 ve 0,61 PIC degeri ile DMAOQO70 olmustur. Ayrica M20 ve DMAO044
primerleri de yliksek derecede bilgilendirici olmustur. DMA102, DMA065, DMAOQ0G67,
DMAO051, DMA103, M9 ve DMAO014 primerleri orta derecede bilgilendirici; DMA110,
DMA112 ve DMAO089 primerleri ise az derecede bilgilendirici olmustur. Bununla
birlikte M14, DMA043, M17, DMA099, M10, DMA107, DMA101, DMA042, M46 ve
DMAQ93 SSR primerleri 0,00 PIC degeri ile bilgilendirici olmamistir. Ciinkii bu
primerler tiim bakla genotiplerinde monomorfik bant iiretmislerdir.

Incelenen bakla genotiplerinde SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucu elde
edilen allel sayisi, etkili allel sayis1, gen ¢esitliligi ve shanon indeksi degerleri Cizelge
4.13.‘de verilmistir.

Cizelge 4.13’da izlendigi gibi, incelenen bakla genotiplerinde ortalama etkili
allel sayis1 1,67 adet, ortalama gen ¢esitliligi 0,40 adet ve ortalama shanon indeksi
degeri 0,59 adet oldugu saptanmistir. Bakla genotipleri etkili allel sayis1 bakimindan
incelendiginde, etkili allel sayilar1 1,54 ile 1,72 adet arasinda degismistir. Eresen-87 ve
FLIP03-38FB genotiplerinden en yiiksek allel sayist (1,88) elde edilmistir. Fakat
FLIP10-57FB, FLIP10-58FB, FLIP03-62FB ve FLIP10-56FB genotiplerinden ise en
diisiik allel sayis1 (1,54) elde edilmistir.

Bakla genotiplerinin gosterdigi gesitlilik, shanon indeksi ve gen ¢esitliligi (Nei
1973 ) degeri kullanilarak degerlendirilmistir. Cizelge 4.13’den de agik¢a goriilebildigi
gibi hem gen c¢esitliligi degeri hem de shanon indeksi bakimindan ilkemizde tarimi
yapilan Yayladagi, Antakya, Eresen-87 ve Kitik-2003 genotipleri ICARDA kokenli genotiplere
gore daha fazla genetik gesitlilik gostermistir. Bu bulgular, Wang ve ark. (2012) nin orta Cin
bolgesi bakla genotiplerinin ¢ok diisikk bir genetik ¢esitlilige sahip olmasina kargin
kuzey Cin bolgesi bakla genotiplerinin yiiksek genetik c¢esitlilige sahip oldugunu
bildiren ¢aligsmasi ile benzerlik gostermektedir. Gong ve ark. (2011) da EST-SSR markorii
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kullanarak Cin’de yaptiklar arastirmada bakla genotipleri arasindaki genetik ¢esitliligin ¢cok az
oldugunu ve 1slah ¢alismalar1 i¢in disaridan kaynak getirilmesi gerektigini bildirmislerdir.

Cizelge 4.13. Bakla Genaotiplerinin Amplifikasyonuna Gore Elde Edilen Allel Sayisi,
Etkili Allel Sayis1, Gen Cesitliligi ve Shanon indeksi Degerleri.

Genotip SA?; I}Ifsll Etkili Allel Sayis1  Gen Cesitliligi  Shanon indeksi
FLIP03-35FB 2 1,66 0,40 0,59
FLIP03-38FB 2 1,88 0,47 0,66
FLIP03-39FB 2 1,72 0,42 0,61
FLIP03-41FB 2 1,72 0,42 0,61
FLIP03-43FB 2 1,66 0,40 0,59
FLIP03-45FB 2 1,66 0,40 0,59
FLIP03-47FB 2 1,78 0,44 0,63
FLIP03-48FB 2 1,60 0,38 0,56
FLIP03-49FB 2 1,60 0,38 0,56
FLIP03-50FB 2 1,60 0,38 0,56
FLIP03-62FB 2 1,54 0,35 0,53
Ortalama 2 1,67 0,41 0,59
FLIP10-51FB 2 1,78 0,44 0,63
FLIP10-52FB 2 1,60 0,38 0,56
FLIP10-56FB 2 1,54 0,35 0,53
FLIP10-57FB 2 1,54 0,35 0,53
FLIP10-58FB 2 1,54 0,35 0,53
FLIP10-59FB 2 1,60 0,38 0,56
Ortalama 2 1,60 0,37 0,55
Rebaya-40 2 1,60 0,38 0,56
Ortalama 2 1,60 0,38 0,56
Yayladagi 2 1,83 0,46 0,65
Antakya 2 1,72 0,42 0,61
Eresen-87 2 1,88 0,47 0,66
Kitik-2003 2 1,78 0,44 0,63
Ortalama 2 1,80 0,44 0,63
Genel

Ortalama 2 1,67 0,4 0,59

Shanon indeksi degeri bakimindan incelendiginde, shanon indeksi degerleri 0,53
ile 0,66 adet arasinda degismistir. FLIP10-57FB, FLIP10-58FB, FLIP03-62FB ve
FLIP10-56FB genotiplerinden en diisiik shanon indeksi degeri (0,53) elde edilmistir.
Fakat Eresen-87 genotipinden ise, en yiliksek shanon indeksi degeri (0,66) elde
edilmistir. Bakla genotipleri gen c¢esitligi bakimindan incelendiginde, gen c¢esitligi
degerleri 0,35 ile 0,47 adet arasinda degismistir. Eresen-87 ve FLIP03-38FB
genotiplerinden en yiiksek gen ¢esitliligi degeri (0,47) elde edilmistir. Fakat FLIP10-
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56FB, FLIP03-62FB, FLIP10-58FB ve FLIP10-57FB genotiplerinden ise en diisiik gen
cesitliligi degeri (0,53) elde edilmistir. DMAO045, M16, DMAQ042 ve DMA0O44 SSR
primerleri kullanilarak 22 bakla genotipinden elde edilen bant goriintiileri Sekil 4.1°de
verilmistir.

Bakla genotiplerinden SSR verileri kullanilarak hesaplanan Jaccard benzerlik

katsayilari ise Cizelge 4.14.de verilmistir.
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Sekil 4.1. DMA045, M16, DMA042 ve DMA044 SSR primerleri kullanilarak 22 bakla
genotipinden elde edilen bant goriintiileri. Numara ile gosterilen bakla genotiplerinin
isimleri sirasiyla Rebaya-40, FLIP03-35FB, FLIP03-39FB, FLIP10-52FB, FLIP03-
48FB, FLIP10-57FB, FLIP03-49FB, FLIP10-58FB, FLIP03-62FB, FLIP10-51FB,
FLIP03-43FB, FLIP03-47FB, FLIP03-45FB, FLIP03-38FB, FLIP10-56FB, FLIP03-
41FB, FLIP10-59FB, FLIP03-50FB, Kitik-2003, Eresen-87, Antakya ve Yayladag:
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Cizelge 4.14. Bakla genotipleri arasinda SSR verilerine gore hesaplanan Jaccard genetik

benzerlik katsayisi
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Cizelge 4.14. de izlendigi gibi, Bakla genotipinde Jaccard benzerlik katsayisi
degeri 0,53 ile 0,97 adet arasinda degistigi saptanmistir. FLIP10-56FB ile FLIP10-
52FB, FLIP10-59FB ile FLIP10-58FB bakla genotipleri Jaccard benzerlik katsayisi
degeri 0,97 adet ile birbirine genetik en yakin genotip olarak saptanmigtir. Kitik-2003
ile FLIP10-57FB, Antakya ile FLIP10-47FB bakla genotipleri Jaccard benzerlik
katsayis1 degeri 0,53 adet ile birbirine genetik en uzak genotip olarak belirlenmistir.

SSR verileri kullanilarak Jaccard genetik benzerlik degerine gore yapilan

soyagaci sekil. 4.2 “de verilmistir.

Rebaya-40
FLIPO3-35FB
- FLIP03-39FB

@ FLIPO3-38FB
FLIP03-47FB

FLIP03-45FB

FLIPO3-48FB
' FLIPO3-49FB

] FLIPO3-62FB
(B 2) FLIPO3-43FB
FLIPO3-50FB

FLIP03-41FB
| FLIP10-52FB
'FLIP10-56FB

®— B
FLIP10-59FB
@7 FLIP10-51FB

FLIP10-57FB
Eresen-87
B1
Q—‘ Yayladag
@ | Kitik-2003
' Antakya
-+ + »~ +~ I * *~ * * [ "™  + '+ T v v v v 1
0.61 0.70 0.79 0.88 0.97

Jaccard Benzerlik Katsayisi
Sekil 4.2. SSR analizi sonucu 22 bakla genotipinden 25 primer kullanilarak elde edilen
Jaccard benzerlik katsayis1 ve UPGMA ’ya gore ¢izilen soyagaci.
Sekil 4.2.° de elde edilen soyagacina gore, bakla genotipine ait 22 bitki 6nce A
ve B olmak tizere iki ana gruba ayrilmistir. Soyagacinda A ana grubu i¢inde Kitik-2003

ve Antakya cesitleri yer almistir. Soyagacinda B ana grubu ise kendi igerisinde B1 ve
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B2 olmak iizere iki alt gruba ayrilmistir. B1 alt grubunda Eresen-87 ve Yayladagi
cesitleri yer almistir. B2 alt grubu ise kendi igerisinde C ve D olmak tizere iki alt gruba
daha ayrilmistir. C alt grubunda FLIP10- ile baslayan hatlar birbirleri arasinda
kiimelenerek yer alirken, D alt grubu ise kendi igerisinde iki alt gruba ayrilmistir.
FLIPO3- ile baslayan hatlar kendi igerisinde kiimelenerek yer alirken, Rebaya-40 ¢esidi
ise diger grupda yer almistir. Cizelge 4.1.”de arastirmada kullanilan bakla genotiplerinin
pedigrileri ve kokenlerine bakildiginda, melezleme programinda kullanilan FLIP10- ile
baslayan hatlar C grubu igerisinde yer alirken; FLIPO3- ile baslayan hatlarin ise D grubu
icerisinde yer aldig1 gézlenmistir.

Bakla genotipleri arasindaki varyansin biiyilkk bir kismidan sorumlu
degiskenleri elde etmek amaciyla SSR verileri faktor analizine tabi tutuldu. Faktor
analizi sonucunda 6zdegerleri birden biiylik olan dort faktor ¢ikarilmistir. Cikarilan bu
ilk dort faktor toplam varyasyonun % 67,44’ nii olusturmustur (Cizelge 4.15). Cizelge
4.16 ‘ya dikkat edildiginde, her bir faktor icin faktor yiikleri 0,45'ten biiyiik olan
genotipler Sekil 4.1°deki soyagacinda da benzer kiimelerde yer almislardir. Fakat
Eresen-87 cesidi Cizelge 4.15°te FLIP0O3- ile baslayan bakla genotipleri ile birlikte yer
alirken, Sekil 4.1°deki soyagacinda Yayladagi genotipi ile ayni kiimede yer almstir.
Eresen-87 c¢esidinin Cizelge 4.16°daki faktor yiiklerine yakindan bakildiginda, bu
cesidin sadece faktorl de degil, FLIP10- hatlarinin yer aldig1 faktor2 ve iilkemizde
tarimi yapilan Kitik-2003, Yayladagi ve Antakya genotiplerinin yer aldig1 faktor3’te de
kayda deger bir faktor yiikiine sahip oldugu goriilmektedir. Zong ve ark. (2009) da
Cin’de AFLP primerleri ile yaptiklari, degisik kokenli bakla genotiplerindeki genetik
cesitliligi belirleme ¢alismasinda, olusturulan soyagaci ile temel koordinat analizi
arasinda az miktarda farkliligin oldugunu bildirmislerdir.

Cizelge 4.15. Faktor analizi sonucu olusan faktorlerin Ozdegerleri, Toplam Varyanslar:
(%), Yigmali Ozdegerleri ve Yigmali Varyanslart

Faktor | Ozdeger Toplam Varyans Yigmah Yigmal Varyans
(%) Ozdeger (%)
1 9,64 43,86 9,64 43,86
2 2,30 10,45 11,94 54,31
3 1,65 7,53 13,60 61,85
4 1,22 5,58 14,83 67,43
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Cizelge 4.16. Faktor analizi sonucu olusan faktorler ve bakla genotiplerinin bu faktorler
tizerindeki yiik degerleri

Bakla Genotipi Faktorl Faktor2 Faktor3 Faktor4
Rebaya-40 0,41 -0,09 0,24 0,67
FLIP03-35FB 0,70* 0,15 0,14 0,12
FLIP03-39FB 0,77 0,31 0,14 0,15
FLIP10-52FB 0,39 0,75 0,14 0,06
FLIP03-48FB 0,60 0,41 0,17 0,25
FLIP10-57FB -0,03 0,54 -0,08 0,65
FLIP03-49FB 0,30 0,34 0,33 0,53
FLIP10-58FB 0,20 0,77 -0,03 0,00
FLIP03-62FB 0,53 0,10 0,07 0,66
FLIP10-51FB 0,14 0,73 0,26 0,15
FLIP03-43FB 0,61 0,28 0,16 0,33
FLIP03-47FB 0,78 0,18 0,08 0,19
FLIP03-45FB 0,81 0,27 -0,00 0,29
FLIP03-38FB 0,78 0,13 -0,03 0,05
FLIP10-56FB 0,43 0,76 -0,00 0,13
FLIP03-41FB 0,65 0,33 0,40 -0,05
FLIP10-59FB 0,18 0,90 -0,06 0,17
FLIP03-50FB 0,53 0,36 0,30 0,23
Kitik 0,18 -0,04 0,80 -0,05
Eresen 0,46 0,41 0,43 0,05
Antakya -0,15 0,15 0,77 0,29
Yayladagi 0,44 -0,05 0,55 0,15

* 0,45 den biiyiik olan yiik degerleri koyu yazilmustir.
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5. SONUC VE ONERILER

Hatay kosullarinda bazi yabanci kokenli bakla (Vicia faba L.) genotiplerinin
incelenmesi amaciyla tarimsal 6zelliklerden; bitki boyu, ilk bakla yiiksekligi, bakla

sayisl, tane sayisi ve tane agirligi olmak tizere bes 6zelligi incelenmistir.

Bitki boyu acisindan degerlendirildiginde; Yayladagi yerel ¢esidi bitki boyu
ortalamasi ile en yiiksek bitki boyu ortalamasini (77,40 cm) gésteren genotip olmustur.
Fakat FLIP03-43FB hatt1 ise bitki boyu ortalamasi ile en diisiik bitki boyu ortalamasini
(52,80 cm) gosteren genotip olmustur.

[k bakla yiiksekligi agisindan degerlendirildiginde; Rebaya-40 ¢esidi ilk bakla
yiiksekligi ortalamasi ile istatistiksel olarak en yiiksek ilk bakla ytiksekligi ortalamasini
(57,00 cm) gostermistir. Fakat FLIP03-45FB, FLIP03-50FB ve FLIP03-62FB hatlari ile
Kitik-2003 cesidi ise ilk bakla yiiksekligi ortalamasi ile en diisiik ilk bakla yiiksekligi
ortalamasin1 (13,93 cm) gosteren genotip olmustur. Duncan ¢oklu karsilagtirma testi
sonuglarina gore, Yayladagi ve Antakya yerel gesidi ile FLIP03-43FB hatt1 disinda
kalan tiim genotipler arasinda ilk bakla yiiksekligi agindan istatistiksel olarak dnemli bir
farkliligin olmadigi saptanmustir.

Bakla sayisi agisindan degerlendirildiginde; Rebaya-40 ¢esidi bakla sayisi
ortalamasi ile istatistiksel olarak en yiiksek bakla sayisi ortalamasimi (17,66 adet)
gostermigtir. Fakat FLIP03-62FB hatti ise bakla sayis1 ortalamasi ile en disiik bakla
say1s1 ortalamasini gosteren genotip (10,30 adet) olmustur.

Tane sayist agisindan degerlendirildiginde; FLIP10-52FB hatti istatistiksel
olarak en yiiksek tane sayisi ortalamasini (63,96 adet) gostermistir. Fakat FLIP03-38FB
hatti ise en diisiik tane sayisi ortalamasini gésteren genotip (15,70 adet) olmustur.

Tane agirligi acisindan degerlendirildiginde; FLIP10-59FB hatti tane agirligt
ortalamasi ile istatistiksel olarak en yiiksek tane agirligi ortalamas: (24,61 Q)
gostermigtir. Antakya yerel cesidi ise tane agirligi ortalamasi ile en diisiik tane agirlig
ortalamasini gosteren genotip (11,15 g) olmustur.

Bakla genotiplerinde bazi verim Ogeleri arasindaki Kkorelasyon katsayilari
incelendiginde; Bitkide ilk bakla yiiksekligi ile bitki boyu arasinda olumlu ve 6nemli
iligkiler (r=0,32) saptanmistir. Bitkide tane sayisi1 ile bitkide bakla sayis1 arasinda
olumlu ve 6nemli iligkiler (r=0,47) saptanmistir. Bitkide tane agirlig: ile bitkide bakla
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sayist arasinda olumlu ve 6nemli iliskiler (r=0,52) saptanmistir. Bitkide tane agirlig ile
bitkide tane sayisi arasinda olumlu ve 6nemli iliskiler (r=0,58) saptanmuistir.

SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucunda; polimorfik bant sayis1 25 adet,
monomorfik bant sayis1 14 adet olmak iizere toplam bant sayis1 39 adet oldugu
saptanmistir. Toplam bant sayist bakimimdan SSR primerleri karsilagtirildiginda;
DMAO070 ve DMAO030 SSR primerinden en yiiksek bant sayisi (3 adet) elde edilmistir.

Polimorfizm oranlar1 bakimimdan SSR primerleri incelendiginde, M14,
DMAO043, M17, DMA099, DMA107, M10, DMA101, DMAO042 ve M46 SSR
primerlerinden en diisiik polimorfizm oran1 (%0) elde edilmistir. Ancak M20, M9,
DMAO089, DMA112, DMA103, DMA0O44, DMA045, DMAO51, DMA065, DMAQ70 ve
DMA102 SSR primerlerinden ise en yiiksek polimorfizm oram1 (%100) oldugu
gozlenmistir. Toplam bant sayist bakimindan SSR primerleri karsilastirildiginda,
DMAO070 ve DMAO030 SSR primerlerinden en yiiksek allel sayisi (3 adet) elde
edilmistir. Fakat M14, DMA089, DMAO089, DMA112, M17, DMA099, M10, DMA107,
DMAO042, M46, DMA093 ve DMA102 SSR primerlerinden ise en diisiik allel sayis1 (1
adet) elde edilmistir.

Gen cesitliligi degeri ve shanon indeksi bakimindan iilkemizde tarimi yapilan
Yayladagi, Antakya, Eresen-87 ve Kitik-2003 genotiplerinin ICARDA kokenli genotiplere gore
daha fazla genetik cesitlilik gosterdikleri belirlenmistir.

Bakla genotipinde Jaccard benzerlik katsayisi degerlendirildiginde; FLIP10-
56FB ile FLIP10-52FB, FLIP10-59FB ile FLIP10-58FB bakla genotipleri Jaccard
benzerlik katsayist degeri (0,97 adet) birbirine genetik en yakin genotip olarak
saptanmigtir. Fakat Kitik-2003 ile FLIP10-57FB, Antakya ile FLIP10-47FB bakla
genotipleri Jaccard benzerlik katsayist degeri (0,53 adet) birbirine genetik en uzak
genotip olarak belirlenmistir.

SSR analizleri sonucunda elde edilen UPGMA soyagacina gore; 22 bakla
genotipi iki ana gruba ayrilmistir. Soyagacinda Kitik-2003 ve Antakya gesitleri ile
Eresen-87 ve Yayladagi ¢esitleri aym1 grupta yer almistir. Kullanilan SSR primerleri
ayrica FLIP10- ve FLIPO3- ile baslayan bakla hatlarin1 ayirt ederek ayri gruplarda yer
almasii saglamistir. Elde edilen bu sonuglar, calismada kullanilan bakla genotipleri
arasinda (6zellikle de iilkemizde tarimi yapilanlar) gen c¢esitliliginin yeterince yiiksek

oldugunu ve bu bilgilerin 1slah ¢calismalarinda kullanilabilecegini gostermistir.
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