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ÖZET 

 

YABANCI KÖKENLĠ BAZI BAKLA (Vicia faba L.) 

POPULASYONLARINDAKĠ GENETĠK ÇEġĠTLĠLĠĞĠN MOLEKÜLER 

KARAKTERĠZASYONU 

 

Bitki ıslahı programlarında öncelikle genetik varyasyonun ortaya çıkarılması 

gerekmektedir. Bu varyasyonu belirlemek için bir moleküler DNA iĢaretleyici tekniği 

olan SSR (Simple Sequence Repeats) yaygın olarak genetik karakterizasyon 

çalıĢmalarında kullanılmaktadır. Bu araĢtırmada ICARDA‟dan (International Center for 

Agricultural Research in the Dry Areas) temin edilen 17 adet bakla hattı ve 1 adet bakla 

çeĢidi, ülkemizde tescil edilmiĢ Eresen-87 ve Kıtık-2003 çeĢitleri ve Antakya ve 

Yayladağı yerel populasyonları olmak üzere toplam 22 adet bakla genotipi, SSR 

markörleri ile değerlendirildi. ÇalıĢmada kullanılan 41 adet SSR primerinden 25 adeti 

bant üretti. SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucunda; polimorfik bant sayısı 25 

adet, monomorfik bant sayısı 14 adet olmak üzere toplam bant sayısı 39 adet olarak 

belirlenmiĢtir. Ortalama gen çeĢitliliği ve polimorfizm bilgi içeriği (PIC) değerleri 

sırasıyla 0,27 ve 0,24 olmuĢtur. Hem gen çeĢitliliği değeri hem de shanon indeksi 

bakımından ülkemizde tarımı yapılan bakla genotipleri ICARDA kökenli genotiplere göre 

daha fazla genetik çeĢitlilik göstermiĢtir. Jaccard benzerlik katsayısı kullanılarak elde 

edilen UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Average) soyağacına 

göre ICARDA kökenli FLIP10- ve FLIP03- ile baĢlayan bakla hatları baĢarı ile ayırt 

edilebilmiĢtir. Bu bulgular gerçekleĢtirilen faktör analizi tarafından da büyük ölçüde 

desteklenmiĢtir. Elde edilen bu sonuçlar, çalıĢmada kullanılan bakla genotipleri arasında 

(özellikle de ülkemizde tarımı yapılanlar) gen çeĢitliliğinin yeterince yüksek olduğunu 

ve bu bilgilerin ıslah çalıĢmalarında kullanılabileceğini göstermiĢtir. 

  

 

2015, 49 sayfa 

 

Anahtar Kelimeler: Bakla, Vicia faba, SSR, Genetik ÇeĢitlilik 
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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, Kıtık-2003 and the 

populations Antakya and Yayladağı), 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 FLIP03- 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. 
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1.GĠRĠġ 

Bakla (Vicia faba L.), yakın doğu'da kültüre alınan en eski bitkilerden olup, hem 

taze baklaları hem de kuru tohumlarından faydalanılmak amacıyla yetiĢtirilmektedir. 

Tohumlarında bulunan yüksek protein içeriği (ortalama 25%) baklayı hayvan ve insan 

beslenmesinde değerli bir besin haline getirmektedir (Musallam et al, 2004). Dünyada 

baĢlıca bakla üretimi yapan ülkeler Çin, Etiyopya, Fransa ve Mısır'dır (FAO, 2012). 

Bakla Türkiye'de nohut, mercimek ve fasulyeden sonra en fazla ekimi ve üretimi 

yapılan bir yemeklik baklagil bitkisidir (TÜĠK, 2010). Ekolojik istekleri bakımından 

ülkemizde önemli bir üretim potansiyeline sahip olmasına rağmen, tüketim 

alıĢkanlığının yetersizliğinden dolayı yemeklik baklagiller içerisinde ön sıralarda yer 

bulamamıĢtır. Buna bağlı olarak bakla ıslah çalıĢmaları ve dolayısıyla tescilli çeĢit 

sayısı oldukça sınırlı kalmıĢtır (Anonim, 2012). Hâlbuki ülkemiz bakla bitkisinin köken 

merkezlerinden birisi olması (Duc, 1997) nedeniyle bakla ıslahı açısından büyük bir 

genetik varyasyona sahiptir. Hastalık ve zararlılara dayanıklılık, soğuk, sıcak, kuraklık 

ve tuzluluk gibi çevresel streslere toleranslı, ve yüksek dane verimli bakla çeĢitlerinin 

ıslah edilmesi, böyle bir varyasyon kullanılarak gerçekleĢtirilebilir. 

Dünya Sağlık Örgütü, uygun bir beslenme için günde 80 g yemeklik baklagillerin 

diyet içerisinde yer almasını tavsiye etmektedir. Fakat ülkemizde yemeklik baklagillerin 

tüketim miktarı tavsiye edilen miktardan düĢüktür. Bu açığı kapatmanın alternatif 

yollarından birisi, yemeklik baklagiller üretimi içerisinde dördüncü sırada yer alan bakla 

bitkisinin üretiminin artırılmasıdır. Bunu gerçekleĢtirmek için uygun tarımsal 

yöntemlerin kullanılması tek baĢına yeterli olmamakta, ayrıca verim potansiyeli yüksek 

çeĢitlerin ıslah edilerek üreticilere dağıtılması gerekmektedir. 

Bitki ıslahında yeni bir çeĢidin geliĢtirilmesi için geçerli olan iki temel kuraldan 

birincisi genetik varyasyonun oluĢturulması ya da var olan genetik varyasyondan 

faydalanma, diğeri ise uygun bitkilerin seleksiyonudur. Bakla üretimine yönelik biyotik 

ve abiyotik sınırlamaların üstesinden gelebilmenin en etkin yolu, bakla tarımının 

yapıldığı ekolojiye uygun çeĢitlerin geliĢtirilmesidir. KuĢku yok ki, gerek hastalık ve 

zararlılara dayanıklı gerekse düĢük veya yüksek sıcaklık gibi çevre koĢullarına uygun 

genotiplerin seçilebilmesi için öncelikle introdüksiyon, melezleme ya da mutasyon 

yöntemlerinden birisiyle oluĢturulan genetik çeĢitliliğin ortaya konması gerekmektedir. 
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Bitkiler arasındaki genetik varyasyonu ortaya çıkarmak için morfolojik 

özelliklerin incelenmesi ve biyokimyasal yöntemlerin yetersiz kalması 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 farklı moleküler 

DNA iĢaretleyici teknikleri ortaya çıkmıĢtır. Moleküler markörler hızlı sonuç verirler, 

çevre Ģartlarından etkilenmez ve tarımsal açıdan önemli karakterlerin seçiminde 

güvenilirdirler. Bu özellikleri nedeniyle son yıllarda bakla ıslahında genetik 

varyasyonun ya da benzerliğin tespit edilmesi için kullanılmaya baĢlanmıĢtır (Gresta ve 

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

 DNA iĢaretleyici tekniklerinden biri olan SSR markörleri (mikrosatellit olarak ta 

bilinirler), yüksek derecede polimorfik ve PCR tabanlı olmaları, ve bir tür içerisinde 

kolaylıkla transfer edilebilmeleri nedeniyle birçok kültür bitkisinde kullanılabilmektedir 

(Lichtenzveig ve ark., 2005).  Bu markör bakla bitkisinde gen haritasının çıkarılmasında 

(Pozarkova ve ark., 2002), Orobanche crenata'ya (canavar otu) dayanıklılık ve genetik 

çeĢitlilik çalıĢmalarında (Zeid ve ark., 2009; Gong ve ark., 2011) ve vicia türleri ve 

çeĢitleri arasındaki genetik yakınlığın belirlenmesi ve filogenetik analizinde baĢarıyla 

kullanılmaktadır (Akash ve Myers, 2012). 

 Bakla bitkisi ülkemizde önemli bir üretim potansiyeline sahip olmakta fakat tescil 

edilen çeĢit sayısı bakımından oldukça gerilerde kalmaktadır. Bu çalıĢma, gerek ICARDA‟dan 

(International Center for Agricultural Research in the Dry Areas) sağlanan gerekse 

ülkemizde tarımı yapılan bazı çeĢit ve yerel bakla populasyonlarına ait genetik çeĢitliliğin SSR 

markörleri kullanılarak ortaya çıkarılması ve bu bilgilerin bakla ıslahında çalıĢan 

araĢtırmacıların hizmetine sunulmasını amaçlamaktadır. 
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2. ÖNCEKĠ ÇALIġMALAR 

2.1 Tarımsal Özelliklerle ilgili ÇalıĢmalar 

   

 Ricciardi (1985), Güney Ġtalya‟da 11 bakla populasyonunda, 12 karakter 

üzerinde çalıĢmıĢ ve tohum veriminin, bitkide dal, bitkide bakla, salkımda bakla, bitki 

boyu, bitkide tohum sayısı, 100 tane ağırlığı ve bakla sayısı ile kesin iliĢkili olduğunu 

tespit etmiĢtir. 

           Tosun ve ark. (1988)‟nın Ondokuz Mayıs Üniversitesi Kuru Pelit Kampüsünde 

ICARDA‟dan temin edilen bakla hatları arasında seçilen 20 hat üzerinde  verim ve 

verim unsurlarını tespit etmek ve yöreye uygun bir çeĢidin yetiĢtiriciliğinin 

yayğınlaĢtırılması amacı ile kıraç  koĢullarda  yaptıkları çalıĢmada, genelde üstün verim 

sağlayan hatlar içerisinde ILB/1933, ILB/1270, ILB/22, ILB/1815, ve ILB/X77Sd 13 

nolu hatlarının ümit verici olduğunu bildirmiĢlerdir. Yaptıkları araĢtırmada, çeĢitler 

arasındaki bitki boyu, dal sayısı, 100 tane ağırlığı, sap x tane ağırlığı interaksiyonu,  

tane verimi ve bakla sayısı, çeĢitler arasında istatistiki olarak önemli farklılıklar 

bulmuĢlardır. 

   Lang li (1988), seçilmiĢ 5 bakla çeĢidinde ortalama bitki boyunu 108,4 cm, 

bitkideki bakla sayısını 24,4 g olarak tespit etmiĢtir. 

            Akmaz (1993), bakla ile yaptıkları denemelerde bitkide bakla sayısını 6,1-11,5, 

bitkide tane sayısını 11,5-16,3 olarak bulmuĢlardır. 

            BeĢer (2000), baklada bitkide bakla sayısının 2,83-4,15 adet/bitki, hasat 

indeksinin %45,49-57,46, tanede protein oranının %26,35 – 29,98 arasında değiĢtiğini 

bildirmiĢlerdir. 

Toker (2004), bakla bitkisinde yapmıĢ olduğu çalıĢmada, bitkide bakla sayısı, 

biyolojik verim, tane verimi ve bitkide dal sayısının çevresel koĢullardan en fazla 

etkilenen özellikler olduğunu ifade etmiĢtir.  

Köseoğlu (2006), Çukurova koĢullarında bakla çeĢidinde yapmıĢ olduğu 

araĢtırmada, Eresen-87, Lara ve Seher çeĢitlerinde ekim sıklığı azaldıkça, bakla 

sayılarının artmasına bağlı olarak bitkide tane sayısı değerleri de artıĢ gösterdiğini 

bildirmiĢtir. 
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2.2. Moleküler Markörler ile Ġlgili ÇalıĢmalar 

Link ve ark. (1995), 13 Avrupa kökenli küçük tohumlu bakla hattı, 6 Avrupa 

kökenli büyük tohumlu bakla hattı ve 9 Akdeniz tipi bakla hatları arasındaki genetik 

çeĢitliliği belirlemek için 59 RAPD primeri kullanmıĢlar, bu primerlerden 35 adetinin 

289 polimorfik bant üreterek bilgilendirici olduğunu belirtmiĢler ve kümeleme analizi 

sonucunda Avrupa kökenli küçük tohumlu bakla hatlarının ayrı bir kümede, Avrupa 

kökenli büyük tohumlu bakla hatları ve Akdeniz tipi bakla hatlarının birlikte aynı 

kümede yer aldığını bildirmiĢlerdir. 

Ratnaparkhe ve ark. (1998), ISSR DNA markörü kullanarak nohut ve yabani 

akraba türlerde genetik çeĢitliliğin belirlenmesi için yapılmıĢ olan bu araĢtırmada, 

(TG)n tekrarına sahip ISSR primerlerinin, (GA)n tekrarına sahip primerlerden daha 

yüksek oranda polimorfizm gösterdiğini bildirmiĢlerdir. 

Huttel ve ark. (1999), Nohut‟un genomik DNA‟sını kullanarak SSR 

geliĢtirmeye çalıĢtıkları bu araĢtırma, 39 klon‟un (TAA)5, 26 klonun (GA)8, 18 klonun 

(GT)8, 27 klonun (AT) tekrarlamaları bakımından zengin olduğunu, bununla birlikte 

farklı trinükleotid tekrarlarında klonlandığını, DNA dizilimi belirlenen 43 klonun  

mikrosattellit taĢıdığını bildirmiĢlerdir. Bu bilgilerden hareketle, yazarlar toplam 28 

SSR primeri geliĢtirmiĢler ve bunların PCR ile ürün verme yeteneklerini bir C. 

reticulatum ve dört C. arietinum genotipinde araĢtırmıĢlardır. AraĢtırmada kullanılan 

28 SSR primerinin ortalama 2-4 allele sahip olduğunu bildirerek, en polimorfik SSR 

primerlerinin CaSTMS10 ve CaSTMS15 primer çiftleri olduğunu bildirerek, geliĢtirilen 

SSR primerlerinin nohutta genetik çeĢitlilik çalıĢmasında baĢarıyla kullanılabileceğini 

bildirmiĢlerdir. 

Liu ve ark. (2000), SSR DNA markörleri ile genetik stok çeĢitleri (converte 

race stocks) arasındaki varyasyonu incelemiĢler ve bir G. hirsutum L. çeĢidiyle diğer 

genetik stok çeĢitleri arasındaki genetik uzaklığı belirlemiĢlerdir. Genetik stok 

çeĢitlerinin çoğunun, G. hirsutum L. türünün standart çeĢidi olan TM1 çeĢidinden 

genetik uzaklığını 0,25‟den az bulmuĢlardır. 

Chowdhury ve ark. (2002), 19 nohut çeĢit ve hattında genetik iliĢkileri 

saptamak amacıyla 22 RAPD ve 22 ISSR markörü kullanmıĢlar ve 6 genotipi genotipe 

özel markörler ile tanımlamıĢlardır. ISSR primerleri RAPD primerlerine göre daha az 

markör oluĢturmuĢtur. Buna karĢılık ISSR primerleri RAPD primerlerine göre daha 
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yüksek polimorfizm oluĢturmuĢtur. Ġncelenen nohut çeĢitlerinde homojenliğin yüksek 

olduğu, benzer genetik tabana sahip genotiplerin daha yakın genetik iliĢkiye sahip 

olduğu, benzer tohum tipindeki genotiplerin benzer grup içersinde yer aldığı 

saptanmıĢtır. 

Guo ve ark. (2003), A ve D genomuna ait diploid ve allotetraploid pamuk 

türlerindeki genetik farklılığı SSR markörleri ile analiz etmiĢlerdir. A ve D genomuna 

ait 10 diploid pamuk türünde yüksek polimorfizm bulmuĢlar ve daha önceden Fryxell 

tarafından yapılan sınıflandırma ile tutarlı bulmuĢlardır. D genomuna ait G. 

Gossypioide ile diğer diploid D genomuna ait çeĢitlerle karĢılaĢtırdıklarında düĢük 

genetik benzerlik bulmuĢlardır. 

Agrama ve Tuinstra (2003), iki DNA moleküler iĢaretleyicisi kullanarak, SSR 

ve RAPD yöntemleriyle, sorgum gen kaynaklarında genetik çeĢitliliği inceledikleri 

çalıĢmada, morfolojik olarak birbirlerinden farklı 22 sorgum genotipini, 32 RAPD ve 

28 SSR primeri ile analiz yaptıklarını, primer baĢına 4,5 polimorfizm oranı ile SSR 

DNA iĢaretleyicisinin yüksek polimorfizme sahip olduğunu, RAPD DNA 

iĢaretleyicisinin polimorfik oranının düĢük olduğunu, SSR verilerine göre hesaplanan 

genetik uzaklık değerlerinin sorgum genotiplerinin coğrafik origini ve taksonomik 

sınıflandırması ile iliĢkili olduğunu bildirerek, SSR DNA iĢaretleyicisinin sorgum 

genotiplerinde genetik benzerliği saptamada baĢarıyla kullanılabileceğini 

bildirmiĢlerdir. 

Galvan ve ark. (2003), 23 ISSR primeri kullanılarak, Fransa orjinli 3 ve 

Arjantin orjinli 10 kültür fasulyesi arasındaki genetik iliĢkinin belirlenmesi için yapılan 

bu çalıĢmada, kullanılan primerlerden 9 adedinin polimorfik olduğunu ve bu polimorfik  

primerlerin 75 polimorfik bant oluĢturduğunu, bant büyüklüklerinin 300- 2400 baz çifti 

arasında bulunduğunu, ISSR verilerine göre elde edilen dendrograma göre 13 fasulye 

çeĢidinin iki ana gruba ayrıldığını, bu gruplarında Andean ve Mesoamerican gen 

kaynaklarını temsil ettiğini saptayarak, kullanılan bu primerlerin fasulye çeĢitlerinin 

genetik çeĢitliliklerinin incelenmesinde kullanılabileceğini bildirmiĢlerdir. 

Zeid ve ark. (2003), AFLP primerleri ile Asya, Avrupa ve Kuzey Afrika 

kökenli elit bakla genotiplerinin genetik çeĢitliliğini araĢtırdıkları çalıĢmalarında; 

jaccard benzerlik katsayısı ve temel koorninat analizine göre sadece Asya kökenli bakla 

hatlarının ayrı bir grup oluĢturduklarını tespit etmiĢlerdir. 
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Hamza ve ark. (2004), 17 SSR primeri kullanarak Tunus‟ta yetiĢtirilen 26 arpa 

çeĢit ve hattında genetik çeĢitliliği araĢtırdıkları bu çalıĢmada, 17 SSR primerinden 

15‟nin polimorfik olduğunu, ortalama primer baĢına 3,6 polimorfik band düĢtüğünü, 

ortalama polimorfizm bilgi indeksinin 0,45 olduğunu, morfolojik ve SSR verilerine 

göre yapılan kümeleme analizi sonucunda arpa çeĢit ve hatlarının kolaylıkla köy çeĢidi, 

tescilli çeĢit veya kullanım alanına göre yemlik veya biralık arpa olarak ayrılabildiğini, 

genetik çeĢitliliği saptamakta kullanılan metodların birbirleriyle iliĢki içinde olduğunu, 

SSR ve morfolojik verilere göre ayrı ayrı oluĢturulan kümeleme gruplarının 

birbirleriyle nispeten uyumlu olduğunu ve Tunus arpa çeĢitlerindeki geniĢ genetik 

çeĢitliliğin bulunduğunu bildirmiĢlerdir. 

Sudapak (2004), nohutta tür içi ve türler arası varyasyonu ortaya çıkarmak için 

ISSR DNA moleküler markörünün potansiyelini araĢtırdığı bu çalıĢmada, Cicer 

türlerinin ISSR primerleri ile kolaylıkla tanımlanabildiğini, fakat tür içindeki 

varyasyonu belirlemede yetersiz kalındığını bildirmiĢtir 

Balaid ve ark. (2006), Lathyrus cinsindeki genetik çeĢitliliği değerlendirmek 

amacıyla ISSR tekniği ile Lathyrus seksuyonuna giren L. sativus ve L. cicera türleri ile 

Clymenum seksuyonuna giren L. ochrus türleri üzerinde yaptıkları çalıĢmada, 5 ISSR 

primeri kullanarak 60 polimorfik DNA bandı saptadıklarını, bir ISSR primerinde elde 

edilen 500 bp uzunluğundaki bandın Clymenum seksuyonunda bulunmadığının ortaya 

çıktığını bildirmektedirler. AraĢtırıcılar, elde ettikleri bulguların mürdümükte tür içi ve 

türler arası yüksek bir moleküler polimorfizm bulunduğunu gösterdiğini 

bildirmektedirler. 

Terzopoulos ve Bebeli (2008), Yunanistan‟da 20 yerel, beĢ adet minör tip ve 15 

adet Akdeniz tipi bakla genotiplerindeki genetik çeĢitliliği araĢtırmak amacıyla dört 

ISSR primeri kullanmıĢlar, çizdikleri soyağacında minör tiplerinin ile Akdeniz tiplerinin 

ayrı kümelerde olduğunu tespit ederek, Akdeniz tipi baklalarının en az iki gen 

havuzundan oluĢabileceğini bildirmiĢlerdir. 

Rehman (2009), ILC 588 x ILC 3279 nohut hatlarının melezlemesinden elde 

ettiği kendilenmiĢ hatlar üzerinde 52 SSR markörü ile yaptığı çalıĢmasında; toplam 13 

genom bölgesinin kurağa dayanıklılık ile iliĢkili olduğunu bildirmiĢtir. 

Babayeva ve ark. (2009), beĢ adet yüksek derecede polimorfik SSR 

markörleriyle Orta Asya ve Kafkasya kökenli 39 kültürü yapılan mercimek genotipinde 
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yaptıkları çalıĢmalarında; toplam 33 allel belirlemiĢler, beklenen gen çeĢitliliği değerini 

0,66 olarak bulmuĢlardır. Sonuç olarak aynı kökene sahip mercimek genotiplerinin 

çoğunluğu ayırt edilebilmiĢtir. 

Gresta ve ark. (2009), altı adet AFLP markörü ile Sicilya yerel bakla 

populasyonunun genetik çeĢitliliğini araĢtırdığı çalıĢmasında; sözkonusu populasyonda 

kayda değer derecede varyasyonun olduğunu belirtmiĢlerdir. Ayrıca ortalama 

polimorfizm oranını % 61,9 ve Pic değerini 0,5 olarak tespit etmiĢlerdir.  

Zong ve ark. (2009), Çin‟de yerel ve yabancı kökenli bakla populasyonları 

arasındaki genetik çeĢitliliği belirlemek amacıyla 10 AFLP primeri kullanarak 266 

polimorfik bant elde etmiĢler, temel bileĢenler analizi ve kümeleme analizi ile Çin 

kökenli baklaları diğerlerinden ayırt edebilmiĢlerdir. 

Jomova ve ark. (2009), Slovakya‟da gen bankasından temin ettikleri 49 nohut 

genotipi içersindeki genetik çeĢitliliği belirlemek amacıyla beĢ SSR primeri 

kullanmıĢlar, bu primerlerden dört adeti polimorfik bant üretmiĢ, lokus baĢına 11 adet 

allel tespit etmiĢlerdir. Aynı çalıĢmada polimorfizm bilgi içeriği (PIC) değerini 0,972-

0,991 arasında bulmuĢlardır. 

Zeid ve ark. (2009), canavarotuna (Orobanche crenata) dayanıklı “Giza 402” 

bakla çeĢidinde bant üreten 73 SSR primerinden 54 adetinin 10 adet Mısır ve Ġspanya 

kökenli bakla genotiplerinde polimorfik bant ürettiğini tespit etmiĢler,  polimorfizm 

bilgi içeriği (PIC) değerini 0,16-0,72 arasında bulmuĢlar, oluĢturdukları UPGMA 

soyağacında tüm dayanıklı genotiplerin aynı grupta yer aldıklarını bildirmiĢlerdir. 

Xu ve ark. (2010), börülce bitkisinde “unguiculata” alt türünde kullanılan SSR 

markörlerin “sesquipedialis” alt türünde kullanılabilmesine yönelik yaptıkları 

araĢtırmada; toplam 410 adet EST (Expressed Sequence Tag) kökenli ve 600 adet 

normal SSR markörlerini kullanarak 14 adet polimorfik SSR belirlemiĢler ve 

gerçekleĢtirdikleri kümele analizi sonucunda unguiculata ve sesquipedialis alt türünün 

farklı kümelerde yer aldığını bildirmiĢlerdir. 

Alghamdi ve ark. (2011), yerel ve ekzotik 34 bakla genotipindeki moleküler 

çeĢitliliği tespit etmek amacıyla 12 ISSR (inter-simple sequence repeat) primeri 

kullandıkları çalıĢmalarında, 0,52 genetik uzaklık katsayısı ile genotiplerin altı ana grup 

altında yer aldıklarını ve tespit edilen yüksek genetik varyasyonun bakla ıslahında 

kullanılabileceğini bildirmiĢlerdir.  
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Abu-Amer ve ark. (2011), baklada genotipik ve fenotipik varyasyonu 

belirlemek için 11 adet Ürdün yerel bakla populasyonu ve 5 ve adet dıĢarıdan getirilen 

bakla çeĢitleri ile gerçekleĢtirdikleri çalıĢmada; bitkide bakla sayısı, baklada tohum 

sayısı, yüz tohum ağırlığı ve bitki boyu değerlerinin istatistiksel olarak önemli derecede 

değiĢtiğini bildirmiĢlerdir. Kullandıkları 11 SSR markörü sonucunda 31 lokus tespit 

etmiĢler ve ortalama polimorfizm oranını %84 olarak bulmuĢlardır. 

Gong ve ark.  (2011), Çin ve Avrupa kökenli bakla genotiplerinin genetik 

çeĢitliliğini araĢtırdıkları çalıĢmalarında, 11 EST-SSR markörü kullanmıĢlar ve 

polimorfizm bilgi içeriği değerini 0,0644-0,4278 aralığında bulmuĢlardır. Ayrıca Çin 

kökenli baklaların genetik çeĢitliliğinin az olduğunu genetik çeĢitliliği artırmak için 

ilave genotiplerin getirilmesi gerektiğini bildirmiĢlerdir. 

Badiane ve ark. (2012), Senegal‟de topladıkları 22 börülce çeĢit ve kendilenmiĢ 

hattı içerisindeki genetik çeĢitliliği ve filogenetik iliĢkileri tespit etmek amacıyla 49 

SSR primeri kullanmıĢlardır. Bu primerlerden 44 adeti bant üretmiĢ, allel sayısı 1-16 

arasında değiĢmiĢ, allel frekansları ise ortamala 0,79 olmuĢtur. 

Wang ve ark. (2012), Çinin değiĢik coğrafik bölgelerinden ve yurt dıĢından 

topladıkları toplam 802 bakla populasyonunun genetik çeĢitlilik ve iliĢkilerini ortaya 

çıkarmak için yaptıkları araĢtırmada 11 ISSR primeri kullanmıĢlar, orta Çin bölgesi 

genotiplerinin çok düĢük bir genetik çeĢitlilik göstermesine karĢın kuzey Çin bölgesi 

genotiplerinin yüksek genetik çeĢitlilik gösterdiklerini bildirmiĢlerdir. 

Binici (2013), SDS-PAGE yöntemini kullanarak 10 bakla genotipi arasındaki 

genetik benzerliği belirlemek için için yaptığı araĢtırmada; jaccard benzerlik 

katsayısının 0,53 ile 0,93 arasında değiĢtiğini ve bu sonuçların bakla ıslah 

çalıĢmalarında kullanılabileceğini bildirmiĢtir. 

Kaur ve ark. (2014), farklı ülkelerden topladıkları 45 bakla genotipinin genetik 

çeĢitliliğini 768 SNP (Single Nucleotide Polymorphism) markörü ile belirlemeye 

çalıĢmıĢlar; gen çeĢitliliği ve polimorfizm bilgi içeriği değerlerinin sırasıyla 0,022-0,500 

ve 0,023-1,00 aralığında, ve populasyon içerisinde yüksek heterozigotluğun olduğunu 

bildirmiĢlerdir. 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM  

 

3.1. Materyal: 

 

 AraĢtırmada ICARDA‟dan temin edilen 17 adet bakla hattı ve 1 adet bakla çeĢidi; 

ülkemizde tescil edilmiĢ Eresen-87 ve Kıtık-2003 çeĢitleri ve Antakya ve Yayladağı 

yerel populasyonları olmak üzere toplam 22 adet bakla genotipi kullanıldı.  Denemede 

kullanılacak olan bakla hatlarına iliĢkin bilgiler çizelge 3.1‟de verilmiĢtir. 

Çizelge 3.1. AraĢtırmada Kullanılan Bakla Genotiplerinin Pedigrileri ve Kökenleri 

Bakla Genotipi Pedigre Köken 

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 / S0C / 2005 (Cold x Bot.) /159 - 2 ICARDA 

FLIP10-52FB F6/HBP / S0C / 2005 (Cold x Bot.) /159 - 3 ICARDA 

FLIP10-56FB F6/HBP / S0C / 2005 (Cold x Bot.) /175 - 2 ICARDA 

FLIP10-57FB F6/HBP / S0C / 2005 (Cold x Bot.) /181 - 3 ICARDA 

FLIP10-58FB F6/HBP / S0C / 2005 (Cold x Bot.) /181 - 4 ICARDA 

FLIP10-59FB F6/HBP / S0C / 2005 (Cold x Bot.) /181 -  1 ICARDA 

Rebaya-40 ILB 365 Mısır 

Kıtık-2003 - Türkiye 

Eresen-87 - Türkiye 

Antakya - Türkiye 

Yayladağı - Türkiye 

* International Center for Agricultural Research in the Dry Areas 

 

3.2. Yöntem: 

3.2.1. Ekim ve Kültürel Uygulamalar 

Bakla hatları, MKÜ Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümünün TelkaliĢ-

Reyhanlı‟daki araĢtırma alanına tesadüf blokları deneme deseni tertibinde Kasım ayında 

ekildi. Ekim iĢlemi elle açılan ve uzunluğu 2 m derinliği ise yaklaĢık olarak 5 cm olan 
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çizilere elle yapıldı. Sıra arası mesafesi 40 cm, sıra üzeri mesafesi ise 15 cm olarak 

ayarlandı. 

3.3. Yapılan ölçümler ve izlenen parametreler: 

3.3.1. Tarımsal Özellikler 

 

           Bitki Boyu (cm)  : Her parselde belirlenen hasat alanından Ģansa bağlı olarak 

seçilen 10 bitkinin, toprak yüzeyinden gövde ucuna kadar olan boylarını ölçüp, ortalama 

bitki boyu hesaplanmıĢ ve cm. olarak ifade edilmiĢtir.  

           Ġlk bakla yüksekliği (cm) : Kuru olgunluk devresinde sansa bağlı olarak seçilen 

10 bitkide, toprak seviyesinden itibaren ilk baklanın oluĢtuğu yükseklik ölçülüp, 

ortalaması alınarak cm. olarak ifade edilmiĢtir. 

           Bakla sayısı (adet/bitki) : Parsellerin her birinden tesadüfi olarak alınan 10 

bitkide baklalar sayılmıĢ, ortalamaları alınıp bitki baĢına bakla sayısı adet olarak 

belirlenmiĢtir. 

           Tane sayısı (adet/ bitki) : Bakla sayısı için seçilen örneklerdeki taneler sayılmıĢ, 

ortalamaları alınarak bitkide adet olarak tane sayısı bulunmuĢtur.  

            Tane ağırlığı (gr/bitki) : Parsellerin her birinden tesadüfi olarak alınan alınan 10 

bitkinin tohumları ayrı ayrı 0,01 hassasiyetli terazide tartılmıĢ ve ortalamaları alınarak 

gr/bitki olarak ifade edilmiĢtir. 

3.3.2. Laboratuar Analizleri 

Ekilen bakla hatları yaklaĢık olarak 15 cm bitki boyuna ulaĢtıktan sonra 3-4 genç 

yaprak alınarak buz içerisinde muhafaza edildi ve -80ºC‟ de tutularak DNA analizleri 

baĢlayıncaya kadar saklandı.  

3.3.3. DNA Ġzolasyonu ve DNA’nın Elde Edilmesi 

DNA izolasyon‟u Dellaporta ve ark. (1983) ve Doyle and Doyle, (1990)‟a göre 

CTAB protokolündeki bazı değiĢikliklerle aĢağıda belirtilen aĢamalar halinde takip 

edildi. Ġzolasyon tamponu 50 mL hazırlandı ve 65°C ye kadar su banyosunda ısıtılarak 

içerisine 100 μL β-Mercaptoethanol [Merck ®] eklendi. Sıvı azot kullanılarak havan 

yardımıyla örnekler ezilerek öğütüldü. ÖğütülmüĢ örneklerden 0,05 g tartılarak 2,0 

mL'lik eppendorfa bırakıldı ve her bir tüpe 600μl izolasyon tampon çözeltisi eklenerek 

su banyosuna bırakıldı. YaklaĢık 60‐80 dakika inkübasyona tabi tutulan örnekler, her 15 
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dakika da bir alt üst edilerek karıĢtırıldı. Daha sonra örneklerin üzerine 600 μL 

kloroform: izoamilalkol ( 24:1 ) eklenip hafifçe alt üst edilerek karıĢtırıldı. KarıĢımı 

yapılan örnekler 10 dakika 5700 RPM‟de santrifüj edildi. OluĢan üç katmanın en üstteki 

katmanı (süpernatant) pipet yardımıyla alınarak yeni bir eppendorf tüpüne bırakıldı. 

Süpernatanta 600 μL isopropanol (20 °C) ilave edilip hafifçe alt üst edilerek DNA 

peletinin oluĢumu gözlenildi. 10 dakika 5700 RPM‟de santrifüj edildi. Süpernatant 

uzaklaĢtırılıp kâğıt havlu üzerinde kurumaya bırakıldı. Kuruyan örneklere 500 μL %70 

EtOH eklendi. Sekiz dakika 5700 RPM‟de santrifüj edilip temizlenen DNA çökeltildi. 

Etanolün (EtOH) tüplerden DNA‟dan tamamen uzaklaĢtırılması için tüpler temiz bir 

kağıt havlu üzerine ters döndürülerek, 20 dakika süre bekletildi. Sonra 300 μL TE 

tamponu eklenerek +4 °C‟ de 1 gece bekletildi. BeĢ dakika 5700 RPM‟de santrifüj 

edildi. Kirli olan DNA‟ yı temizlemek için her tüpe 200 μL 5M NaCl ve toplam hacim 

kadar %100 saf Etanol eklenip, tampon çözeltisi alt üst edildi. BeĢ dakika 6000 RPM‟ 

de santrifüj edilip süpernatant uzaklaĢtırılarak hava kurutması yapıldı. 200 μL steril saf  

su bırakılıp +4 °C‟ de 1 gün bekletildi. Peletler saf su içerisinde tamamen eridikten 

sonra 20 °C‟ de depolandı.  

3.3.4. DNA Konsantrasyonunun Belirlenmesi  

DNA konsantrasyonu nanodrop cihazı yardımıyla belirlenerek jel üzerde 

kontrolünün yapılabilmesi amacıyla 5 μL stok DNA, 3 μL DNA boyası (Fermantas ®) 

ve 2 μL ddH2O bir tüpe koyularak vorteks yapıldı. Hazırlanan karıĢımdan 5 μL 

çekilerek %1‟lik agaroz jele yüklendi. Hazırlanan örnekler %1‟lik agarozda 90 voltta 1 

saat yürütüldü. Daha sonra PCR analizinde kullanılmak üzere DNA konsantrasyon‟ları 

10 ng/ug olacak Ģekilde hazırlanıp kullanma aĢamasına kadar -20°C‟de muhafaza edildi. 

3.3.4. ÇalıĢmada Kullanılan Primerler  

ÇalıĢmada bakla (Vicia faba L.) bitkisine ait 41 adet SSR primeri kullanıldı. 

Yapılan ön çalıĢmada bant üreten 25 adet primer tespit edildi ve bunlar üzerinden 

çalıĢmaya devam edildi. ÇalıĢmada kullanılan ve bant üreten SSR primerleri ve 

sekansları hakkında bilgiler Çizelge 3.2.‟de verilmiĢtir.  
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Çizelge 3.2. ÇalıĢmada kullanılan SSR primerleri 

Sır

a 

No 

Primer 

Adı 
Forward Primer (Ġleri) Reverse Primer (Geri) 

1 DMA011 TGAACTCTGAACCAAAACCGTA TATGCTCGAAGTGTGTTGTCCT 

2* DMA014 TTGATATTAGGCTTCGGCTCTC TATCTTTGTGTGGGTGTCTTGC 

3 DMA017 GGATTTCACATCAGGGAAGAAC GCTCTTTAGAGGGTGAAGACCA 

4 DMA020 TCTCTGTGTAACTGAGGGAGTGAA AACAGTAGCCATGGAAATGGTC 

5 DMA025 AGTTGGATCTGAGAAGGCTCAA AAACCAAACACCAGAGTTCACA 

6* DMA030 TCTAAAACCTCTCCGGTAACCA CCTCATCCATTAGAGCCCAGTA 

7 DMA038 
GCAAACAGATAGAGAGAGAAAGTCA

G 
TAAAGTTTCCTCCTGCTTCTG 

8* DMA042 TGGTACTGGAGGATGTACTGGA CATTATTATTACACCCGCCTCAT 

9* DMA043 GAAGGCTTCTTCGATGAATTTG GCAAAAGCTTCTTCTTGAGCTT 

10* DMA044 CATGAAGTTGAATCCGTTATGC AGCAAATCTCGATGAGGTGATT 

11* DMA045 AAGCAGCTGAAAAGCCTCTAAA GGTTCTTGTCAGGGTGAAGAAG 

12 DMA048 ATTGCAAGAAACATGCACAATC CATCACACCACATAGATCAAGC 

13 DMA050 GGCGTCTTCCTCATAACTCAG TGCTGTGTCTATCATTGGGATT 

14* DMA051 TATTCTCTCCCTCTTCCTCCAC GTTGTTGTTGTCAAAACCTCCA 

15 DMA052 CGATTCACTCAGGTAGACACCA TGTTGTCGCTATTTTCGTTGTC 

16 DMA056 GCTCGCTCTTATTGCTTTTCTT TTGCTTGCCAATGAAACATATC 

17* DMA065 TGGAACATTTTCTTCGTGTGTC TCTAGAGCAGCATTTTGTTGGA 

18* DMA067 TGGTGAGCAGATAGACCTTGAA ATCCACTCTCATCTCGTCTTCC 

19* DMA070 TCATCGTTTCGAGGGAGATAAT GTACCTCCTCGTTTGTCCTCAC 

20 DMA074 CCTTCCGTTTCTACAGTTCCAC TCGTCAGGTTTGTTAGGAGGAT 

21 DMA077 CAAATGTCTCCCTTAACCTTGC TCATCCTCAACAACAACGATTC 

22* DMA089 GGCCTCCTATTTGATGCTTATC TCTCTCTCAATCTGGAATGCAA 

23* DMA093 ACTTCAAAGGACGGTGTTTGTT ATGCCACAAAAAGAGGTCAGAT 

24* DMA099 TTTTTCTCTCCTTCGTGAAAGC CCCATCAACAACAATTACCAGA 

25* DMA101 CTGCTGGTGCACTAGAAACTGT AATTCAAAACGACGCAGTACAA 

26* DMA102 GGACTCACGGTCTCTCTCTCTC ATTTTATAGTTCCGGGCCATTC 

27* DMA103 ATACCCTTTGATCCCAAAACCT GTTGGTGGTGTTGAACTTCTGA 

28* DMA107 CAACTTCAAACCTCTCTCTCTTCC AGCACCCATGATTCTTCTGTTT 

29* DMA110 GAAGAAGAACACCGACATGGAT GGTTCGGGAGAGTAACTCAATG 

30* DMA112 CACCGGGTAAAGTAACCTCATC CGGAAGGTGTGGTTACAGAAAG 

31 DMA116 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 
GCATAACTAACACATTATGCAGG

A 
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Çizelge 3.2. (Devam) 
Sıra 

No 

Primer 

Adı 
Forward Primer (Ġleri) Reverse Primer (Geri) 

38 M49 GCGTTATTAGGCCGCTGTAA AAAACCGTGGCTCGAATATTTA 

39 M57 TGCAGAGAAGCTAAGCACCA TCGCATGGTACAGTAGCAAAA 

40 M58 ACATCAGGGAAGAACGCATC GAGGGTGAAGACCAGCTTTG 

41* M20 CTTGTTTGAGTCTGTCGCTG TTTCCCTCCCAATGTCTGTA 

* Bant üreten SSR primerleri 

3.3.6. PCR Analizi 

  Bu çalıĢmada Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) Röder ve ark. (1998) baz 

alınarak yapıldı. Her PCR karıĢımı 200 ul‟lik steril PCR tüpü içinde yapıldı, 1 unite Taq 

polimeraz enzimi, 200 mM dNTP bazları, 1-2.5 mM MgCl2, 1X PCR tamponu 

(100mM Tris HCl (pH 8.0), 500mM KCl, 1% Triton X–100) ve 30-50 ng genomik 

DNA kullanıldı. Toplam olarak 20 µL PCR karıĢımı hazırlandı. PCR reaksiyon Ģartları 

tipik olarak 5 dk. 94 ºC de 1 döngü , daha sonra 35 döngüde; ayrıĢma (denaturasyon) 

için 94 ºC de 1 dk, eĢleĢme (annealing) için 50-55 ºC de 30 sn dk, uzama (extention) 

için 72 ºC de 1 dk ve 35 döngü bitiminde son olarak 72 ºC de 5 dk inkubasyon 

periyoduna tabi tutuldu. PCR reaksiyonları thermal cycler (Multigene) ile yapıldı.  

3.3.7. Elektroforez ĠĢlemi 

  Elde edilen PCR ürünlerinden 20 µL alınarak 3 µL DNA boyası (Fermantas ®) 

ve 7 µL seyreltilmiĢ DNA ladder (Fermantas ®) jel üzerine eklendi. % 3‟lük agaroz jel 

(Sigma ®) üzerinde 130 voltta 1,5-2 saat süreyle 1X TBE tampon çözeltisi içerisinde ve 

daha sonra jel 15 dakika 0,2 ng L-1 etidyum bromid çözeltisinde boyandıktan sonra jel 

görüntülemesi yapıldı. Jel görüntüleme cihazı ile bilgisayar kayıtları alındı. 

3.4. Verilerin değerlendirilmesi:  

SAS v9.1 istatistik programı kullanılarak tarımsal özelliklerin varyans analizi 

tesadüf blokları deneme desenine göre analiz edildi. Genotiplerin karĢılaĢtırılması için 

Duncan çoklu karĢılaĢtırma testi ve tarımsal özellikler arası korelasyon katsayılarının 

belirlenmesi yine aynı programla yapıldı. 

SSR analizinde jelde görüntülenen bantlar polimorfik olup olmamasına göre 1 

(var) veya (0) yok olarak sınıflandırılıp matris oluĢturularak Jaccard benzerlik katsayısı 

(Jaccard, 1908), J=a/(a+b+c) formülüne göre hesaplandı. Bu formülde J iki genotip 

arasındaki benzerlik katsayısı; a her iki genotipde var olan bant sayısı; b birinci 
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genotipde olup da ikinci genotipde olmayan bant sayısı; c birinci genotipde olmayıp da 

ikinci genotipde olan bant sayısını göstermektedir. Soyağacı (dendogram) çizimi 

UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Average) ya göre yapıldı 

(Sneath ve Sokal, 1973). Benzerlik matrisinin oluĢturulması ve soyağacı çizimi için 

NTSYS-PC v2.1 paket programı (Rohlf, 1998) kullanıldı. 

Her bir primer (lokus) için Polimormizm Bilgi Ġçeriği (PIC) değeri,  

      (∑ 

 

   

  )  ∑ ∑        
 

     

   

   

 

formülüne göre hesaplandı (Botstein ve ark., 1980). Bu formülde pi ve pj, sırasıyla i. ve 

j. allellerin frekanslarını göstermektedir. Primerlerin hem PIC hem de gen çeĢitliliği 

(Nei, 1973) değerleri ile genotiplerin gen çeĢitliliği değerleri Powermarker v3.25 

programı (Liu and Muse, 2005) ile hesaplandı. Her bakla genotipi için allel sayısı, etkili 

allel sayısı ve shanon indeksi (Lewontin, 1972) değerlerinin hesaplanması için Popgen 

v1.32 (Yeh ve Boyle, 1997) programı kullanıldı. 

Statistica v10 istatistik programı yardımıyla SSR verileri faktör analizine tabi 

tutuldu. Faktörleri çıkarmak için temel aksis metodu (principal axis method)  kullanıldı 

ve daha sonra sadece özdeğerleri birden büyük olan faktörler varimax rotasyonu için 

kullanıldı. 
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4.ARAġTIRMA BULGULARI VE TARTIġMA 

 

4.1. Tarımsal özellikler 

 

4.1.1. Bitki boyu (cm) 

 

          Ġncelenen bakla genotiplerinde saptanan bitki boyu değerlerine uygulanan varyans 

analizi sonuçları Çizelge 4.1 „de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.1. Çizelge Farklı Bakla Genotiplerinin Bitki Boyu değerleri (cm) Ġle ilgili 

Varyans Analiz Sonuçları  

Varyasyon Kaynağı Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamı 

Kareler 

Ortalaması 

F 

Değeri 

Tekerrür 2 96,15 48,07 0,87 

Genotip 21 2294,28 109,25 1,98* 

Hata 42 2311,65 55,03 1,98 

DeğiĢim Katsayısı (%)                                      11,79 

* 0,05 düzeyinde önemli ** 0,01 düzeyinde önemli 

 

          Çizelge 4.1‟de izlendiği gibi, incelenen genotipler bitki boyu açısından 

istatistiksel olarak önemli derecede farklılık göstermiĢtir. Ġncelenen bakla genotiplerinde  

saptanan bitki boyu ortalamaları Çizelge 4.2„de verilmiĢtir. 

Çizelge 4.2„de izlendiği gibi, incelenen bakla genotiplerinde ortalama bitki boyu 

52,80 cm ile 77,40 cm arasında değiĢmiĢtir. Yayladağı yerel çeĢidi bitki boyu ortalaması 

ile ile istatistiksel olarak en yüksek bitki boyu ortalamasını gösteren genotip (77,40 cm) 

olmuĢtur. FLIP03-43FB hattı ise bitki boyu ortalaması ile ile istatistiksel olarak en 

düĢük bitki boyu ortalamasını gösteren genotip (52,80 cm) olmuĢtur. Duncan çoklu 

karĢılaĢtırma testi sonuçlarına göre, FLIP03-35FB, FLIP03-38FB, FLIP03-39FB, 

FLIP03-45FB, FLIP03-47FB, FLIP03-49FB ve FLIP03-62FB hatları arasında bitki 

boyu açısından istatistiksel olarak önemli bir farklılığın olmadığı ortaya çıkmıĢtır. 

Ayrıca FLIP03-48FB, FLIP10-52FB, FLIP10-56FB, FLIP10-57FB ve FLIP10-59FB 

hatlarında da bitki boyu açısından istatistiksel olarak önemli bir farklılığın olmadığı 

ortaya çıkmıĢtır. Fakat Rebaya-40, Antakya (yerel çeĢidi), Eresen-87 ve Kıtık-2003 

çeĢitlerinde ise bitki boyu açısından istatistiksel olarak önemli farklılığın olduğu 
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gözlenmiĢtir. Tosun ve ark.(1988)‟de baklada yapmıĢ olduğu araĢtırmada, çeĢitler 

arasında bitki boyu açısından istatistiksel olarak önemli farklılıklar bulmuĢlardır. 

ÇeĢitler arasında bitki boyu açısından farklılık olması genetik bir özellik olup, çevre 

faktörlerindeki değiĢimlerden de etkilenmektedir.  Bu duruma neden olarak, hatların 

incelendiği koĢullar arasındaki ekolojik farklılıklar gösterilebilmektedir. 

Çizelge 4.2.  Farklı Bakla Genotiplerinin Bitki Boyuna ĠliĢkin Ortalamaları (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 

FLIP03-47FB  58,93 bcde 

FLIP03-48FB   65,20 abcde 

FLIP03-49FB  60,40 bcde 

FLIP03-50FB                              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 

Kıtık-2003   64,66 abcde 

Eresen-87                              71,46 abc 

Antakya                              72,26 ab 

Yayladağı                              77,40 a 

Ortalama                              62,90 

* Aynı sütundaki aynı harfe sahip ortalamalar arasında istatistiki olarak fark yoktur. 

 

 

4.1.2. Ġlk Bakla Yüksekliği (cm) 

 

Ġncelenen bakla genotiplerinde saptanan ilk bakla yüksekliği değerlerine 

uygulanan varyans analizi sonuçları Çizelge 4.3.„de verilmiĢtir. 
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Çizelge 4.3.  Farklı Bakla Genotiplerinin Ġlk Bakla Yüksekliğine (cm) ĠliĢkin Varyans 

Analiz Sonuçları  

Varyasyon Kaynağı Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamı 

Kareler 

Ortalaması 

F 

Değeri 

Tekerrür 2 178,86 89,43 2,82 

Genotip 21 1475,54 70,26 1,98* 

Hata 42 1329,79 31,66 1,98 

DeğiĢim Katsayısı (%) 31,13 

* 0,05 düzeyinde önemli ** 0,01 düzeyinde önemli 

 

          Çizelge 4.3‟de izlendiği gibi, incelenen genotiplerde ilk bakla yüksekliği 

açısından istatistiksel olarak önemli derecede farklılık göstermiĢtir. Ġncelenen bakla 

genotiplerinde saptanan ilk bakla yüksekliği ortalamaları Çizelge 4.4„de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.4.  Farklı Bakla Genotiplerinin Ġlk Bakla Yüksekliğine (cm) ĠliĢkin 

Ortalamaları 

       Genotip                  Ġlk Bakla Yüksekliği (cm) 

FLIP03-35FB 14,06 c 

FLIP03-38FB 14,33 c 

FLIP03-39FB 14,00 c 

FLIP03-41FB 15,26 c 

FLIP03-43FB 30,90 a 

FLIP03-45FB 13,93 c 

FLIP03-47FB 17,20 c 

FLIP03-48FB 15,40 c 

FLIP03-49FB 16,80 c 

FLIP03-50FB 13,93 c 

FLIP03-62FB 13,93 c 

FLIP10-51FB 21,46 c 

FLIP10-52FB 18,33 c 

FLIP10-56FB 15,66 c 

FLIP10-57FB 16,66 c 

FLIP10-58FB 19,13 c 

FLIP10-59FB 16,33 c 

Rebaya-40 57,00 c 

Kıtık-2003 13,93 c 

Eresen-87 22,46 c 

Antakya   29,40 ab 

Yayladağı    23,80 abc 

Ortalama                                  18,07 

* Aynı sütundaki aynı harfe sahip ortalamalar arasında istatistiki olarak fark yoktur. 

         

            Çizelge 4.4‟de izlendiği gibi, incelenen bakla genotiplerinde ortalama ilk bakla 

yüksekliği 13,93 cm ile 57,00 cm arasında değiĢmiĢtir. Rebaya-40 çeĢidi ilk bakla 
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yüksekliği ortalaması ile istatistiksel olarak en yüksek ilk bakla yüksekliği ortalamasını 

(57,00 cm) göstermiĢtir. FLIP03-45FB, FLIP03-50FB ve FLIP03-62FB hatları ile Kıtık-

2003 çeĢidi ise ilk bakla yüksekliği ortalaması ile en düĢük ilk bakla yüksekliği 

ortalamasını gösteren genotip (13,93 cm) olmuĢtur. Duncan çoklu karĢılaĢtırma testi 

sonuçlarına göre, Yayladağı ve Antakya yerel çeĢidi ile FLIP03-43FB hattı dıĢında 

kalan tüm genotipler arasında ilk bakla yüksekliği açından istatistiksel olarak önemli bir 

farklılığın olmadığı ortaya çıkmıĢtır. Tamaki ve ark.(1973) „de yapmıĢ olduğu 

araĢtırmada, daha sık ekilen parsellerde baklada bitki boyunun arttığını bildirmiĢlerdir.  

Ekim sıklığının azalıĢıyla, bir baĢka değiĢle sıra üzeri mesafenin artıĢıyla ilk bakla 

yüksekliği de azalmıĢtır. Bu duruma neden olarak, hatların incelendiği koĢullar 

arasındaki ekolojik farklılıklar gösterilebileceği gibi, bazı araĢtırmalarda bakla ekim 

sıklığının ilk bakla yüksekliğine doğrudan etkisi olduğu gözlenmiĢtir 

4.1.3. Bakla Sayısı (adet/bitki)  

          Ġncelenen bakla genotiplerinde saptanan bakla sayısı değerlerine uygulanan 

varyans analizi sonuçları Çizelge 4.5.„de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.5.  Farklı  Bakla Genotiplerinin Bitkide Bakla Sayısına ĠliĢkin Varyans Analiz 

Sonuçları  

Varyasyon Kaynağı Serbestlik      

Derecesi 

Kareler 

Toplamı 

Kareler 

Ortalaması 

F 

Değeri 

Tekerrür 2 8.45 4.22 0.95 

Genotip 21 242.53 11.54 1.98** 

Hata 42 186.92 4.45 1,98 

DeğiĢim Katsayısı (%) 15,75 

* 0,05 düzeyinde önemli ** 0,01 düzeyinde önemli 

 

 

             Çizelge 4.5‟de izlendiği gibi, incelenen genotipler bakla sayısı açısından 

istatistiksel olarak önemli derecede farklılık göstermiĢtir. Ġncelenen bakla genotiplerinde 

saptanan bakla sayısı ortalamaları Çizelge 4.6„de verilmiĢtir. 

Çizelge 4.6‟de izlendiği gibi, incelenen genotiplerde ortalama bakla sayısı 10,30 

ile 17,66 adet arasında değiĢmiĢtir. Rebaya-40 çeĢidi bakla sayısı ortalaması ile 

istatistiksel olarak en yüksek bakla sayısı ortalamasını (17,66 adet) göstermiĢtir. 

FLIP03-62FB hattı ise bakla sayısı ortalaması ile en düĢük bakla sayısı ortalamasını 

gösteren genotip (10,30 adet) olmuĢtur. Duncan çoklu karĢılaĢtırma testi sonuçlarına 

göre, FLIP03-38FB, FLIP03-39FB, FLIP03-41FB ve FLIP03-48FB hatları ile 



19 
 

Yayladağı yerel çeĢidinde bakla sayısı açısından istatistiksel olarak önemli bir 

farklılığın olmadığı ortaya çıkmıĢtır. Ayrıca FLIP03-35FB, FLIP03-43FB,  FLIP03-

50FB, FLIP10-57FB hatları ile Eresen-87 çeĢidi arasında da bakla sayısı açından 

istatistiksel olarak önemli bir farklılığın olmadığı ortaya çıkmıĢtır. Fakat FLIP10-51FB, 

FLIP10-58FB, FLIP03-62FB, Rebaya-40 ve Kıtık genotipleri arasında ise bakla sayısı 

açısından istatistiksel olarak önemli bir farklılığın olduğu ortaya çıkmıĢtır. Grof ve 

Rowland (1987)‟de baklada yapmıĢ olduğu araĢtırmada, değiĢen bitki sıklığının her 

boğuma bağlanan bakla sayısını önemli oranda değiĢtirdiğini belirlemiĢlerdir. Ayrıca 

her boğumda taĢınan bakla sayısı, verimin ve verim stabilitesinin en önemli belirleyicisi 

olarak tespit edilmiĢtir. 

Çizelge 4.6.  Farklı Bakla Genotiplerinin Bitkide Bakla Sayısına(adet) ĠliĢkin 

Ortalamaları  

       Genotip                   Bitkide Bakla Sayısı (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 bcd 

FLIP03-45FB 12,06 cde 

FLIP03-47FB 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 

Kıtık-2003                               8,86 e 

Eresen-87 13,53 bcd  

Antakya 12,13 cde 

Yayladağı   12,86 bcde 

 Ortalama                               13,38 

* Aynı sütundaki aynı harfe sahip ortalamalar arasında istatistiki olarak fark yoktur. 
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4.1.4. Tane Sayısı (adet/bitki) 

 

            Ġncelenen bakla genotiplerinde saptanan tane sayısı değerlerine uygulanan 

varyans analizi sonuçları Çizelge 4.7.„de verilmiĢtir. 

Çizelge 4.7.  Farklı Bakla Genotiplerinin Tane sayısına ĠliĢkin Varyans Analiz Sonuçları  

* 0,05 düzeyinde önemli ** 0,01 düzeyinde önemli 

             Çizelge 4.7‟de izlendiği gibi, incelenen genotipler tane sayısı açısından 

istatistiksel olarak önemli derecede farklılık göstermiĢtir. Ġncelenen bakla genotiplerinde 

saptanan tane sayısı ortalamaları Çizelge 4.8„de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.8.  Farklı Bakla Genotiplerinin Bitkide Tane Sayısına ĠliĢkin Ortalamaları 

       Genotip            Bitkide Tane Sayısı (adet) 

FLIP03-35FB     27,72 efg 

FLIP03-38FB                                 15,70 ı 

FLIP03-39FB                                 16,80 hı 

FLIP03-41FB                                 16,86 hı 

FLIP03-43FB   17,50 hı 

FLIP03-45FB   16,76 hı 

FLIP03-47FB     20,33 ghı 

FLIP03-48FB       29,21 defg 

FLIP03-49FB       31,51 cdef 

FLIP03-50FB   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 45,59 b 

Rebaya-40     37,98 bcd 

Kıtık-2003     25,80 fgh 

Eresen-87   17,66 hı 

Antakya       22,30 fghı 

Yayladağı      27,66 efg 

Ortalama                                 30,79 

* Aynı sütundaki aynı harfe sahip ortalamalar arasında istatistiki olarak fark yoktur. 

 

 

Varyasyon Kaynağı Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamı 

Kareler 

Ortalaması 

F 

Değeri 

Tekerrür 2 7.86 3.93 0.15 

Genotip 21 10233.19 487.29 1,98** 

Hata 42 1134.39 27.03 1,98 

DeğiĢim Katsayısı (%)          16.88 
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           Çizelge 4.8‟de izlendiği gibi, incelenen genotiplerde ortalama tane sayısı 15,70 

ile 63,96 adet arasında değiĢmiĢtir.FLIP10-52FB hattı, tane sayısı ortalaması ile 

istatistiksel olarak en yüksek tane sayısı ortalamasını (63,96 adet) göstermiĢtir. FLIP03-

38FB hattı ise tane sayısı ortalaması ile en düĢük tane sayısı ortalamasını gösteren 

genotip (15,70 adet) olmuĢtur. Duncan çoklu karĢılaĢtırma testi sonuçlarına göre,  

FLIP03-39FB, FLIP03-41FB ve FLIP03-43FB ve FLIP03-45FB hatları arasında bakla 

sayısı açından istatistiksel olarak önemli bir farklılığın olmadığı ortaya çıkmıĢtır. Ayrıca 

FLIP03-62FB, FLIP10-51FB, FLIP10-58FB, FLIP10-59FB hatları arasında da bakla 

sayısı açısından istatistiksel olarak önemli bir farklılık olmadığı ortaya çıkmıĢtır.  Fakat 

FLIP03-38FB, FLIP03-47FB, FLIP03-48FB, Eresen-87, Yayladağı ve Rebaya-40 

genotipleri arasında bakla sayısı açından istatistiksel olarak önemli bir farklılığın olduğu 

ortaya çıkmıĢtır. Köseoğlu (2006) „da Çukurova koĢullarında yapmıĢ olduğu 

araĢtırmada, bakla çeĢitlerinden; eresen-87, lara ve seher çeĢitlerinde ekim sıklığı 

azaldıkça, bakla sayılarının artmasına bağlı olarak bitkide tane sayısı değerleride artıĢ 

gösterdiğini bildirmiĢtir. 

 

4.1.4.  Tane Ağırlığı (g/bitki) 

 

Ġncelenen bakla genotiplerinde saptanan bitkide tane ağırlığı değerlerine 

uygulanan varyans analizi sonuçları Çizelge 4.9.„de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.9.  Farklı Bakla Genotiplerinin Tane Ağırlığına ĠliĢkin Varyans Analiz 

Sonuçları  

Varyasyon Kaynağı Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamı 

Kareler 

Ortalaması 

F 

Değeri 

Tekerrür 2 0.03 0.01 0.00     

Genotip 21 1007.18 47.96 1,98** 

Hata 42 348.80 8.30 1,98 

DeğiĢim Katsayısı (%) 14.38 

* 0,05 düzeyinde önemli ** 0,01 düzeyinde önemli 

 

 

Çizelge 4.9‟da izlendiği gibi, incelenen genotipler tane ağırlığı açısından 

istatistiksel olarak önemli derecede farklılık göstermiĢtir. Ġncelenen bakla genotiplerinde 

saptanan tane ağırlığı ortalamaları Çizelge 4.10„de verilmiĢtir. 
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Çizelge 4.10.  Farklı Bakla Genotiplerinin Bitkide Tane Ağırlığına (g) ĠliĢkin 

Ortalamaları 

      Genotip              Bitkide Tane Ağırlığı  (adet) 

FLIP03-35FB                              16,63 def 

FLIP03-38FB                              12,56 fg 

FLIP03-39FB                              13,44 efg 

FLIP03-41FB 15,18 defg 

FLIP03-43FB 15,75 defg 

FLIP03-45FB 15,09 defg 

FLIP03-47FB                              18,30 de 

FLIP03-48FB                              17,52 def 

FLIP03-49FB                              18,90 cde 

FLIP03-50FB 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 

Kıtık-2003                              24,25 abc 

Eresen-87                              24,73 a 

Antakya                              11,15 g 

Yayladağı                              17,70 def 

Ortalama                              18.73 

* Aynı sütundaki aynı harfe sahip ortalamalar arasında istatistiki olarak fark yoktur. 

 

Çizelge 4.10‟da izlendiği gibi, incelenen genotiplerde ortalama tane ağırlığı 

11,15 ile 24,61 g arasında değiĢmiĢtir. FLIP10-59FB hattı tane ağırlığı ortalaması ile 

istatistiksel olarak en yüksek tane ağırlığı ortalaması (24,61 g) göstermiĢtir. Antakya 

yerel çeĢidi ise tane ağırlığı ortalaması ile en düĢük tane ağırlığı ortalamasını gösteren 

genotip (11,15 g) olmuĢtur. Duncan çoklu karĢılaĢtırma testi sonuçlarına göre,  FLIP03-

51FB, FLIP03-52FB, FLIP03-56FB ve FLIP03-57FB hatlarında tane ağırlığı açısından 

istatistiksel olarak önemli bir farklılığın olmadığı ortaya çıkmıĢtır. Ayrıca FLIP03-

41FB, FLIP03-43FB ve FLIP03-45FB hatları arasında da tane ağırlığı açısından 

istatistiksel olarak önemli bir farklılığın olmadığı ortaya çıkmıĢtır. Fakat FLIP03-47FB, 

FLIP03-49FB, FLIP03-62FB, FLIP10-58FB, FLIP10-59FB hatları ile Antakya yerel 

çeĢidi arasında ise tane ağırlığı açısından istatistiksel olarak önemli bir farklılığın 

olduğu ortaya çıkmıĢtır. Akdemir (1978) „de bakla çeĢidinde yapmıĢ olduğu çalıĢmada; 
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bakla çeĢidinde artan sıra arası mesafelerine paralel olarak tane ağırlığının da arttığını 

bildirmiĢtir. Bu da her bitkiye düĢen yaĢam alanının artması sonucunda tane iriliklerinin 

artmasıyla açıklanabilmektedir. Arslan ve Anlarsal (1996), baklada yapılan çalıĢmada 

ise, düĢük tohumluk miktarlarında daha yüksek 1000 tane ağırlığı elde edildiğini 

bildirmiĢlerdir. Ancak El Saeed (1968)‟de bakla bitkisinde yaptığı çalıĢmada, dane 

veriminin sıklıkla değiĢmediğini belirtmiĢtir. 

 

   4.2. Korelasyon Katsayıları 

 

Ġncelenen bakla genotiplerinde bazı verim öğeleri arasındaki korelasyon 

katsayıları Çizelge 4.11.„de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.11.  Bakla Bitkisinde Bazı Verim Öğeleri Arasındaki Korelasyon Katsayıları 

 Bitki 

Boyu 

Ġlk Bakla 

Yüksekliği 

Bitkide Bakla 

Sayısı 

BitkideTane 

Sayısı 

Bitkide Tane 

Ağırlığı 

Bitki Boyu 1,00 
    

Ġlk Bakla 

Yüksekliği 
0,32* 1,00 

 
  

Bitkide Bakla 

Sayısı 
-0,05 -0,03 1,00 

  

BitkideTane 

Sayısı 
0,00 -0,06 0,47* 1,00 

 

Bitkide Tane 

Ağırlığı 
0,07 0,00 0,52* 0,58* 1,00 

* p<0,05 düzeyinde önemlidir. 

 

Bitkide ilk bakla yüksekliği ile bitki boyu arasında olumlu ve önemli iliĢkiler 

(0,32*) saptanmıĢtır. Bitkide tane sayısı ile bitkide bakla sayısı arasında olumlu ve 

önemli iliĢkiler (0,47*) saptanmıĢtır. Bitkide tane ağırlığı ile bitkide bakla sayısı 

arasında olumlu ve önemli iliĢkiler (0,52*)  saptanmıĢtır. Bitkide tane ağırlığı ile bitkide 

tane sayısı arasında olumlu ve önemli iliĢkiler (0,58*) saptanmıĢtır. 

 

4.3. SSR Analizi 

 

Son yıllarda DNA teknolojisindeki geliĢmeler farklı DNA moleküler 

tekniklerinin geliĢtirilmesine neden olmuĢtur. Özellikle bu geliĢen farklı DNA 

moleküler markör teknikleri kültür bitkilerinde genetik çeĢitliliğin saptanmasında ve 

çeĢitlere özgü parmak izi analizinde yoğun olarak kullanılmaktadır. Parmak izi 
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analizleri ile genetik çeĢitliliği belirleme çalıĢmalarında RAPD, AFLP, SSR, RFLP, 

SCAR ve ISSR DNA moleküler markör teknikleri yoğun olarak kullanılmaktadır. 

Powel ve ark.(1996) ile Tanyolaç (2003)‟ de Bakla bitkisinde yapmıĢ oldukları 

çalıĢmalar sonucunda RAPD ve ISSR tekniklerinin polimorfizm bakımından, RFLP, 

SSR, AFLP ve ISSR DNA moleküler markör tekniklerinin ise tekrarlanabilirlik 

bakımından avantajlı olduğu bildirilmiĢtir. 

Ġncelenen bakla genotiplerinde SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucu elde 

edilen allel sayısı, gen çeĢitliliği, PIC değeri,  polimorfik bant sayısı, monomorfik bant 

sayısı, toplam bant Sayısı ve polimorfizm yüzdesi değerleri Çizelge 4.12.„de verilmiĢtir. 

Çizelge 4.12‟da izlendiği gibi, incelenen SSR Primerlerinin amplifikasyonu 

sonucunda; polimorfik bant sayısı 25 adet, monomorfik bant sayısı 14 adet olmak üzere 

toplam bant sayısı 39 adet olduğu saptanmıĢtır. Toplam bant sayısı bakımından SSR 

primerleri karĢılaĢtırıldığında; DMA070 ve DMA030 SSR primerinden en yüksek bant 

sayısı (3) elde edilmiĢtir. Fakat DMA102, DMA093, M46, DMA042, DMA101, 

DMA107, M10, DMA099, M17, DMA112, DMA089, DMA043 ve M14 SSR 

primerlerinden ise en düĢük bant sayısı (1) elde edilmiĢtir. Polimorfizm oranları 

bakımından SSR primerleri incelendiğinde, polimorfizm oranları % 0 ile % 100 

arasında değiĢmiĢtir.M14, DMA043, M17, DMA099, DMA107, M10, DMA101, 

DMA042 ve M46 SSR primerlerinden en düĢük polimorfizm oranı (%0) elde edilmiĢtir. 

Ancak M20, M9, DMA089, DMA112, DMA103, DMA044, DMA045, DMA051, 

DMA065, DMA070 ve DMA102 SSR primerlerinden ise en yüksek polimorfizm oranı 

(%100) olduğu gözlenmiĢtir. 

SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucunda, allel sayısı 1 ile 3 adet arasında 

değiĢmiĢtir. Toplam bant sayısı bakımından SSR primerleri karĢılaĢtırıldığında, 

DMA070 ve DMA030 SSR primerlerinden en yüksek allel sayısı (3) elde edilmiĢtir. 

Fakat M14, DMA089, DMA089, DMA112, M17, DMA099, M10, DMA107, DMA042, 

M46, DMA093 ve DMA102 SSR primerlerinden ise en düĢük allel sayısı (1) elde 

edilmiĢtir. 

SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucunda, gen çeĢitliliği 0,00 ile 0,70 adet 

arasında değiĢmiĢtir. M14, DMA043,  M17, DMA099, M10, DMA107, DMA101, 

DMA042, M46 ve DMA093 SSR primerlerinden en düĢük gen çeĢitliliği (0,00) elde 
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edilmiĢtir.  Ancak DMA030 SSR primerinden ise en yüksek gen çeĢitliliği (0,70) elde 

edilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.12.  SSR Primerlerinin Amplifikasyonu Sonucu Elde Edilen Allel Sayısı, Gen 

ÇeĢitliliği, PIC değeri, Polimorfik Bant Sayısı, Monomorfik Bant Sayısı, Toplam Bant 

Sayısı ve Polimorfizm Yüzdesi Değerler 

Primer 

Allel 

Sayısı 

Gen 

ÇeĢitliliği PIC 

Polimorfk 

bant sayısı 

Monoformik 

bant sayısı 

Toplam 

bant sayısı 

Polimorfiz

m 

Yüzdesi 

(%) 

DMA102 1 0,30 0,25 1 0 1 100 

DMA110 2 0,17 0,15 1 1 2 50 

DMA070 3 0,66 0,61 3 0 3 100 

DMA065 2 0,35 0,29 2 0 2 100 

DMA030 3 0,70 0,64 2 1 3 67 

DMA067 2 0,46 0,36 1 1 2 50 

DMA051 2 0,46 0,39 2 0 2 100 

DMA093 1 0,00 0,00 0 1 1 0 

DMA045 2 0,43 0,39 2 0 2 100 

M46 1 0,00 0,00 0 1 1 0 

DMA042 1 0,00 0,00 0 1 1 0 

DMA044 2 0,55 0,51 2 0 2 100 

DMA101 2 0,00 0,00 0 1 1 0 

DMA103 2 0,43 0,39 2 0 2 100 

DMA107 1 0,00 0,00 0 1 1 0 

M10 1 0,00 0,00 0 1 1 0 

DMA099 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 

DMA089 1 0,24 0,21 1 0 1 100 

M9 2 0,46 0,39 2 0 2 100 

DMA043 1 0,00 0,00 0 1 1 0 

M14 1 0,00 0,00 0 1 1 0 

DMA014 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 ölçmek amacıyla her bir primer için 

PIC değeri hesaplanmıĢtır. PIC değeri sadece ifade edilen allel sayısını değil aynı 

zamanda bu allelelerin nisbi frekanslarını da dikkate alarak, bir lokusun ayırt etme 
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gücünü tahmin eder (Selvaraj ve ark., 2010; Talukder ve ark., 2010). SSR Primerlerinin 

PIC değeri 0,00 ile 0,64 adet arasında değiĢmiĢtir. 

 Botstein ve ark. (1980), lokusların pic değerlerini yüksek derecede bilgilendirici 

(PIC>0,5), orta derecede bilgilendirici (0,5>PIC>0,25) ve az derecede bilgilendirici 

(PIC<0,25) olmak üzere kategorilere ayırmıĢlardır. Buna göre SSR primerlerinin 

amplifikasyonu sonucunda en fazla bilgilendirici primerler sırasıyla 0,64 PIC değeri ile 

DMA030 ve 0,61 PIC değeri ile DMA070 olmuĢtur. Ayrıca M20 ve DMA044 

primerleri de yüksek derecede bilgilendirici olmuĢtur. DMA102, DMA065, DMA067, 

DMA051, DMA103, M9 ve DMA014 primerleri orta derecede bilgilendirici; DMA110, 

DMA112 ve DMA089 primerleri ise az derecede bilgilendirici olmuĢtur. Bununla 

birlikte M14, DMA043, M17, DMA099, M10, DMA107, DMA101, DMA042, M46 ve 

DMA093 SSR primerleri 0,00 PIC değeri ile bilgilendirici olmamıĢtır. Çünkü bu 

primerler tüm bakla genotiplerinde monomorfik bant üretmiĢlerdir.  

Ġncelenen bakla genotiplerinde SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucu elde 

edilen allel sayısı, etkili allel sayısı, gen çeĢitliliği ve shanon indeksi değerleri Çizelge 

4.13.„de verilmiĢtir. 

Çizelge 4.13‟da izlendiği gibi, incelenen bakla genotiplerinde ortalama etkili 

allel sayısı 1,67 adet, ortalama gen çeĢitliliği 0,40 adet ve ortalama shanon indeksi 

değeri 0,59 adet olduğu saptanmıĢtır. Bakla genotipleri etkili allel sayısı bakımından 

incelendiğinde, etkili allel sayıları 1,54 ile 1,72 adet arasında değiĢmiĢtir. Eresen-87 ve 

FLIP03-38FB genotiplerinden en yüksek allel sayısı (1,88) elde edilmiĢtir. Fakat 

FLIP10-57FB, FLIP10-58FB, FLIP03-62FB ve FLIP10-56FB genotiplerinden ise en 

düĢük allel sayısı (1,54) elde edilmiĢtir. 

Bakla genotiplerinin gösterdiği çeĢitlilik, shanon indeksi ve gen çeĢitliliği (Nei 

1973 ) değeri kullanılarak değerlendirilmiĢtir. Çizelge 4.13‟den de açıkça görülebildiği 

gibi hem gen çeĢitliliği değeri hem de shanon indeksi bakımından ülkemizde tarımı 

yapılan Yayladagi, Antakya, Eresen-87 ve Kıtık-2003 genotipleri ICARDA kökenli genotiplere 

göre daha fazla genetik çeĢitlilik göstermiĢtir. Bu bulgular, Wang ve ark. (2012) nın orta Çin 

bölgesi bakla genotiplerinin çok düĢük bir genetik çeĢitliliğe sahip olmasına karĢın 

kuzey Çin bölgesi bakla genotiplerinin yüksek genetik çeĢitliliğe sahip olduğunu 

bildiren çalıĢması ile benzerlik göstermektedir. Gong ve ark. (2011) da EST-SSR markörü 
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kullanarak Çin‟de yaptıkları araĢtırmada bakla genotipleri arasındaki genetik çeĢitliliğin çok az 

olduğunu ve ıslah çalıĢmaları için dıĢarıdan kaynak getirilmesi gerektiğini bildirmiĢlerdir.  

Çizelge 4.13. Bakla Genotiplerinin Amplifikasyonuna Göre Elde Edilen Allel Sayısı, 

Etkili Allel Sayısı, Gen ÇeĢitliliği ve Shanon Ġndeksi Değerleri. 

Genotip 
Allel 

Sayısı 
Etkili Allel Sayısı Gen ÇeĢitliliği Shanon Ġndeksi  

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 

Kıtık-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 değeri bakımından incelendiğinde, shanon indeksi değerleri 0,53 

ile 0,66 adet arasında değiĢmiĢtir. FLIP10-57FB, FLIP10-58FB, FLIP03-62FB ve 

FLIP10-56FB genotiplerinden en düĢük shanon indeksi değeri (0,53) elde edilmiĢtir. 

Fakat Eresen-87 genotipinden ise, en yüksek shanon indeksi değeri (0,66) elde 

edilmiĢtir. Bakla genotipleri gen çeĢitliği bakımından incelendiğinde, gen çeĢitliği 

değerleri 0,35 ile 0,47 adet arasında değiĢmiĢtir. Eresen-87 ve FLIP03-38FB 

genotiplerinden en yüksek gen çeĢitliliği değeri (0,47) elde edilmiĢtir. Fakat FLIP10-



28 
 

56FB, FLIP03-62FB, FLIP10-58FB ve FLIP10-57FB genotiplerinden ise en düĢük gen 

çeĢitliliği değeri (0,53) elde edilmiĢtir. DMA045, M16, DMA042 ve DMA044 SSR 

primerleri kullanılarak 22 bakla genotipinden elde edilen bant görüntüleri ġekil 4.1‟de 

verilmiĢtir. 

Bakla genotiplerinden SSR verileri kullanılarak hesaplanan Jaccard benzerlik 

katsayıları ise Çizelge 4.14.„de verilmiĢtir. 
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ġekil 4.1. DMA045, M16, DMA042 ve DMA044 SSR primerleri kullanılarak 22 bakla 

genotipinden elde edilen bant görüntüleri. Numara ile gösterilen bakla genotiplerinin 

isimleri sırasıyla 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, Kıtık-2003, Eresen-87, Antakya ve Yayladağı 
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Çizelge 4.14. Bakla genotipleri arasında SSR verilerine göre hesaplanan Jaccard genetik 

benzerlik katsayısı 
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Çizelge 4.14.‟ de izlendiği gibi, Bakla genotipinde Jaccard benzerlik katsayısı 

değeri 0,53 ile 0,97 adet arasında değiĢtiği saptanmıĢtır. FLIP10-56FB ile FLIP10-

52FB, FLIP10-59FB ile FLIP10-58FB bakla genotipleri Jaccard benzerlik katsayısı 

değeri 0,97 adet ile birbirine genetik en yakın genotip olarak saptanmıĢtır. Kıtık-2003 

ile FLIP10-57FB, Antakya ile FLIP10-47FB bakla genotipleri Jaccard benzerlik 

katsayısı değeri 0,53 adet ile birbirine genetik en uzak genotip olarak belirlenmiĢtir. 

SSR verileri kullanılarak Jaccard genetik benzerlik değerine göre yapılan 

soyağacı Ģekil. 4.2 „de verilmiĢtir. 

 

ġekil 4.2. SSR analizi sonucu 22 bakla genotipinden 25 primer kullanılarak elde edilen 

Jaccard benzerlik katsayısı ve UPGMA‟ya göre çizilen soyağacı. 

ġekil 4.2.„ de elde edilen soyağacına göre, bakla genotipine ait 22 bitki önce A 

ve B olmak üzere iki ana gruba ayrılmıĢtır. Soyağacında A ana grubu içinde Kıtık-2003 

ve Antakya çeĢitleri yer almıĢtır. Soyağacında B ana grubu ise kendi içerisinde B1 ve 
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B2 olmak üzere iki alt gruba ayrılmıĢtır. B1 alt grubunda Eresen-87 ve Yayladağı 

çeĢitleri yer almıĢtır. B2 alt grubu ise kendi içerisinde C ve D olmak üzere iki alt gruba 

daha ayrılmıĢtır. C alt grubunda FLIP10- ile baĢlayan hatlar birbirleri arasında 

kümelenerek yer alırken, D alt grubu ise kendi içerisinde iki alt gruba ayrılmıĢtır. 

FLIP03- ile baĢlayan hatlar kendi içerisinde kümelenerek yer alırken, Rebaya-40 çeĢidi 

ise diğer grupda yer almıĢtır. Çizelge 4.1.‟de araĢtırmada kullanılan bakla genotiplerinin 

pedigrileri ve kökenlerine bakıldığında, melezleme programında kullanılan FLIP10- ile 

baĢlayan hatlar C grubu içerisinde yer alırken; FLIP03- ile baĢlayan hatların ise D grubu 

içerisinde yer aldığı gözlenmiĢtir. 

Bakla genotipleri arasındaki varyansın büyük bir kısmından sorumlu 

değiĢkenleri elde etmek amacıyla SSR verileri faktör analizine tabi tutuldu. Faktör 

analizi sonucunda özdeğerleri birden büyük olan dört faktör çıkarılmıĢtır. Çıkarılan bu 

ilk dört faktör toplam varyasyonun % 67,44‟nü oluĢturmuĢtur (Çizelge 4.15). Çizelge 

4.16 „ya dikkat edildiğinde, her bir faktör için faktör yükleri 0,45'ten büyük olan 

genotipler ġekil 4.1‟deki soyağacında da benzer kümelerde yer almıĢlardır. Fakat 

Eresen-87 çeĢidi Çizelge 4.15‟te FLIP03- ile baĢlayan bakla genotipleri ile birlikte yer 

alırken, ġekil 4.1‟deki soyağacında Yayladağı genotipi ile aynı kümede yer almıĢtır. 

Eresen-87 çeĢidinin Çizelge 4.16„daki faktör yüklerine yakından bakıldığında, bu 

çeĢidin sadece faktör1 de değil, FLIP10- hatlarının yer aldığı faktör2 ve ülkemizde 

tarımı yapılan Kıtık-2003, Yayladağı ve Antakya genotiplerinin yer aldığı faktör3‟te de 

kayda değer bir faktör yüküne sahip olduğu görülmektedir. Zong ve ark. (2009) da 

Çin‟de AFLP primerleri ile yaptıkları, değiĢik kökenli bakla genotiplerindeki genetik 

çeĢitliliği belirleme çalıĢmasında, oluĢturulan soyağacı ile temel koordinat analizi 

arasında az miktarda farklılığın olduğunu bildirmiĢlerdir. 

Çizelge 4.15. Faktör analizi sonucu oluĢan faktörlerin Özdeğerleri, Toplam Varyansları 

(%), Yığmalı Özdeğerleri ve Yığmalı Varyansları 

Faktör Özdeğer Toplam Varyans 

(%) 

Yığmalı 

Özdeğer 

Yığmalı Varyans 

( %) 

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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Çizelge 4.16. Faktör analizi sonucu oluĢan faktörler ve bakla genotiplerinin bu faktörler 

üzerindeki yük değerleri 

Bakla Genotipi Faktör1 Faktör2 Faktör3 Faktör4 

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 

Kıtık 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 

Yayladağı 0,44 -0,05 0,55 0,15 

* 0,45 den büyük olan yük değerleri koyu yazılmıĢtır. 
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5. SONUÇ VE ÖNERĠLER 

 

Hatay koĢullarında bazı yabancı kökenli bakla (Vicia faba L.) genotiplerinin 

incelenmesi amacıyla tarımsal özelliklerden; bitki boyu, ilk bakla yüksekliği, bakla 

sayısı, tane sayısı ve tane ağırlığı olmak üzere beĢ özelliği incelenmiĢtir. 

Bitki boyu açısından değerlendirildiğinde; Yayladağı yerel çeĢidi bitki boyu 

ortalaması ile en yüksek bitki boyu ortalamasını (77,40 cm) gösteren genotip olmuĢtur. 

Fakat FLIP03-43FB hattı ise bitki boyu ortalaması ile en düĢük bitki boyu ortalamasını 

(52,80 cm) gösteren genotip olmuĢtur. 

Ġlk bakla yüksekliği açısından değerlendirildiğinde; Rebaya-40 çeĢidi ilk bakla 

yüksekliği ortalaması ile istatistiksel olarak en yüksek ilk bakla yüksekliği ortalamasını 

(57,00 cm) göstermiĢtir. Fakat FLIP03-45FB, FLIP03-50FB ve FLIP03-62FB hatları ile 

Kıtık-2003 çeĢidi ise ilk bakla yüksekliği ortalaması ile en düĢük ilk bakla yüksekliği 

ortalamasını (13,93 cm) gösteren genotip olmuĢtur. Duncan çoklu karĢılaĢtırma testi 

sonuçlarına göre, Yayladağı ve Antakya yerel çeĢidi ile FLIP03-43FB hattı dıĢında 

kalan tüm genotipler arasında ilk bakla yüksekliği açından istatistiksel olarak önemli bir 

farklılığın olmadığı saptanmıĢtır. 

Bakla sayısı açısından değerlendirildiğinde; Rebaya-40 çeĢidi bakla sayısı 

ortalaması ile istatistiksel olarak en yüksek bakla sayısı ortalamasını (17,66 adet) 

göstermiĢtir. Fakat FLIP03-62FB hattı ise bakla sayısı ortalaması ile en düĢük bakla 

sayısı ortalamasını gösteren genotip (10,30 adet) olmuĢtur. 

Tane sayısı açısından değerlendirildiğinde; FLIP10-52FB hattı istatistiksel 

olarak en yüksek tane sayısı ortalamasını (63,96 adet)  göstermiĢtir. Fakat FLIP03-38FB 

hattı ise en düĢük tane sayısı ortalamasını gösteren genotip (15,70 adet) olmuĢtur. 

Tane ağırlığı açısından değerlendirildiğinde; FLIP10-59FB hattı tane ağırlığı 

ortalaması ile istatistiksel olarak en yüksek tane ağırlığı ortalaması (24,61 g) 

göstermiĢtir. Antakya yerel çeĢidi ise tane ağırlığı ortalaması ile en düĢük tane ağırlığı 

ortalamasını gösteren genotip (11,15 g) olmuĢtur. 

Bakla genotiplerinde bazı verim öğeleri arasındaki korelasyon katsayıları 

incelendiğinde; Bitkide ilk bakla yüksekliği ile bitki boyu arasında olumlu ve önemli 

iliĢkiler (r=0,32) saptanmıĢtır. Bitkide tane sayısı ile bitkide bakla sayısı arasında 

olumlu ve önemli iliĢkiler (r=0,47) saptanmıĢtır. Bitkide tane ağırlığı ile bitkide bakla 
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sayısı arasında olumlu ve önemli iliĢkiler (r=0,52) saptanmıĢtır. Bitkide tane ağırlığı ile 

bitkide tane sayısı arasında olumlu ve önemli iliĢkiler (r=0,58) saptanmıĢtır. 

SSR Primerlerinin amplifikasyonu sonucunda; polimorfik bant sayısı 25 adet, 

monomorfik bant sayısı 14 adet olmak üzere toplam bant sayısı 39 adet olduğu 

saptanmıĢtır. Toplam bant sayısı bakımından SSR primerleri karĢılaĢtırıldığında; 

DMA070 ve DMA030 SSR primerinden en yüksek bant sayısı (3 adet) elde edilmiĢtir. 

Polimorfizm oranları bakımından SSR primerleri incelendiğinde, M14, 

DMA043, M17, DMA099, DMA107, M10, DMA101, DMA042 ve M46 SSR 

primerlerinden en düĢük polimorfizm oranı (%0) elde edilmiĢtir. Ancak M20, M9, 

DMA089, DMA112, DMA103, DMA044, DMA045, DMA051, DMA065, DMA070 ve 

DMA102 SSR primerlerinden ise en yüksek polimorfizm oranı (%100) olduğu 

gözlenmiĢtir. Toplam bant sayısı bakımından SSR primerleri karĢılaĢtırıldığında, 

DMA070 ve DMA030 SSR primerlerinden en yüksek allel sayısı (3 adet) elde 

edilmiĢtir. Fakat M14, DMA089, DMA089, DMA112, M17, DMA099, M10, DMA107, 

DMA042, M46, DMA093 ve DMA102 SSR primerlerinden ise en düĢük allel sayısı (1 

adet) elde edilmiĢtir. 

Gen çeĢitliliği değeri ve shanon indeksi bakımından ülkemizde tarımı yapılan 

Yayladagi, Antakya, Eresen-87 ve Kıtık-2003 genotiplerinin ICARDA kökenli genotiplere göre 

daha fazla genetik çeĢitlilik gösterdikleri belirlenmiĢtir. 

Bakla genotipinde Jaccard benzerlik katsayısı değerlendirildiğinde; FLIP10-

56FB ile FLIP10-52FB, FLIP10-59FB ile FLIP10-58FB bakla genotipleri Jaccard 

benzerlik katsayısı değeri (0,97 adet) birbirine genetik en yakın genotip olarak 

saptanmıĢtır. Fakat Kıtık-2003 ile FLIP10-57FB, Antakya ile FLIP10-47FB bakla 

genotipleri Jaccard benzerlik katsayısı değeri (0,53 adet) birbirine genetik en uzak 

genotip olarak belirlenmiĢtir. 

SSR analizleri sonucunda elde edilen UPGMA soyağacına göre; 22 bakla 

genotipi iki ana gruba ayrılmıĢtır. Soyağacında Kıtık-2003 ve Antakya çeĢitleri ile 

Eresen-87 ve Yayladağı çeĢitleri aynı grupta yer almıĢtır. Kullanılan SSR primerleri 

ayrıca FLIP10- ve FLIP03- ile baĢlayan bakla hatlarını ayırt ederek ayrı gruplarda yer 

almasını sağlamıĢtır. Elde edilen bu sonuçlar, çalıĢmada kullanılan bakla genotipleri 

arasında (özellikle de ülkemizde tarımı yapılanlar) gen çeĢitliliğinin yeterince yüksek 

olduğunu ve bu bilgilerin ıslah çalıĢmalarında kullanılabileceğini göstermiĢtir. 
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