FASULYE (Phaseolus vulgaris L.) ISLAH
PROGRAMINDA GENIiTOR OLARAK
KULLANILABILECEK GENOTIPLERIN VE BAZI
TiCARI CESITLERIN SSR VE SNP ANALIZLERI
KULLANILARAK GENETIK
KARAKTERIZASYONU
OMER AVICAN
Yiiksek Lisans Tezi
Tarmmsal Biyoteknoloji Anabilim Dah
Damsman: Dog. Dr. B. Banu BILGEN

2019



T.C.
TEKIRDAG NAMIK KEMAL UNIVERSITESI
FEN BIiLIMLERI ENSTITUSU

YUKSEK LiSANS TEZI

FASULYE (Phaseolus vulgaris L.) ISLAH PROGRAMINDA GENITOR OLARAK
KULLANILABILECEK GENOTIPLERIN VE BAZI TICARI CESITLERIN SSR VE
SNP ANALIiZLERI KULLANILARAK GENETIK KARAKTERIZASYONU

OMER AViICAN

TARIMSAL BiYOTEKNOLOJi ANABILIiM DALI

DANISMAN: Dog¢. Dr. Behiye Banu BILGEN

TEKIRDAG-2019

Her hakki sakhdir.



Bu tez caligsmasi Tekirdag Namik Kemal Universitesi, Bilimsel Arastirma Projeleri Birimi

tarafindan NKUBAP.03.YL.18.171 numarali proje ile desteklenmistir.



Dog. Dr. Behiye Banu BILGEN danismanliginda, Omer AVICAN tarafindan hazirlanan
“Fasulye (Phaseolus vulgaris L.) Islah Programinda Genitér Olarak Kullanilabilecek
Genotiplerin ve Bazi Ticari Cesitlerin SSR ve SNP Analizleri Kullanilarak Genetik
Karakterizasyonu” isimli bu ¢alisma asagidaki jiiri tarafindan Tarimsal Biyoteknoloji Ana

Bilim Dali’nda Yiiksek Lisans tezi olarak oy birligi ile kabul edilmistir.

Jiiri Baskan1: Dog. Dr. Behiye Banu BILGEN (Danisman) Imza:
Uye: Dr. Ogr. Uyesi Siiray PEHLIVANOGLU Imza:
Uye: Dr. Ogr. Uyesi Sheida DANESHVAR ROYANDAZAGH Imza:

Fen Bilimleri Enstitiisti Yonetim Kurulu adina

Dog. Dr. Bahar UYMAZ

Enstitii Miudirii



OZET

Yiiksek Lisans Tezi

FASULYE (Phaseolus vulgaris L.) ISLAH PROGRAMINDA GENITOR OLARAK
KULLANILABILECEK GENOTIPLERIN VE BAZI TICARI CESITLERIN SSR VE SNP
ANALIZLERI KULLANILARAK GENETIK KARAKTERIZASYONU

OMER AVICAN

Tekirdag Namik Kemal Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Tarimsal Biyoteknoloji Anabilim Dali

Danisman: Dog. Dr. Behiye Banu BILGEN

Fasulye Leguminosae familyasindan Phaseolus cinsine ait bir tiirdiir. Fasulye igerdigi
protein, A ile C vitamini ve mineral yoniinden zengin olmasi nedeniyle ekonomik 6neme
sahiptir. Fasulye Diinya genelinde yetistirilen baklagiller igerisinde en fazla ekim alanina sahip
olan baklagildir. Ulkemizdeki fasulye genotip veya populasyonlarinin genetik cesitliliginin tam
olarak ortaya konmasi gen kaynaklarimiz agisindan dnemli bir yere sahiptir. Bu tez ¢alismasi
kapsaminda Diinya’da ve Tiirkiye’nin farkli bolgelerinde ekimi gerceklestirilen ticari fasulye
gesitlerine ve 1slah materyallerine ait toplamda 94 genotip kullanilmistir. 10 SSR lokusu
(BM141, BM143, BM152, BM160, BM172, GATS91, PV-at002, PV-ctt001, PV-ag001 ve PV-
at007) ve 73 polimorfik SNP primeri kullanilarak g¢esit ve islah hatlarmin genetik yapisi
incelenmistir. Calismada kullanilan SSR lokuslarinin tamami polimorfik olarak saptanmistir.
Analiz edilen 94 6rnekte 10 SSR lokusu i¢in toplam 89 allel saptanmigtir. SSR analizi
sonucunda lokus basina diisen ortalama allel sayis1 (Na=8,9), etkili allel sayis1 (Ne=3,731),
Shannon Sabiti (1=1,468), gbzlenen heterozigotluk (H0=0,023) ve beklenen heterozigotluk
(He=0,654) hesaplanmistir. Calisma sonucunda SSR verileri kullanilarak yapilan Bayesian
temelli STRUCTURE analizi sonucuna gore 94 fasulye genotipi genetik olarak kendi arasinda
3 ana gruba ayrilmigtir. Fasulye genotiplerinin SNP analizi sonucunda genetik benzerlik
degerlerine gore elde edilen UPGMA dendrogramina goére 2 ana gruba ayrilmistir. Elde edilen
sonuglar, calisilan fasulye cesitlerinin ve 1slah hatlarmin genetik yapilari hakkinda 6nemli
bilgiler vermistir. Bu ¢alismanin 1s18inda elde edilen sonuglar ile kendi gen kaynaklarimiz
kullanilarak yeni ¢esitler gelistirmeye yonelik 1slah programlarinin planlanmasi miimkiin
olacaktir.

Anahtar kelimeler: fasulye 1slahi, genetik ¢esitlilik, Phaseolus vulgaris, SSR, SNP
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ABSTRACT

MSc. Thesis

GENETIC CHARACTERIZATION OF SOME COMMON BEAN (Phaseolus vulgaris L.)
COMMERCIAL VARIETIES AND GENOTYPES USED AS A GENITOR IN BEAN
BREEDING PROGRAMS WITH SSR AND SNP MARKERS

OMER AVICAN

Tekirdag Namik Kemal University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Agricultural Biotechnology
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Behiye Banu BILGEN

Common bean is a species belonging to the Phaseolus genus of Leguminosae family. It
has economic importance due to being rich in protein, vitamin A and C, and minerals. Among
the legumes grown in the world, the bean is one of the most cultivated species of legumes. The
determination of genetic diversity in bean genotypes or populations has an important role in
terms of our genetic resources. In this study, 94 genotypes which were cultivated in different
parts of the world and our country were investigated with SSR and SNP markers. 10 SSR locus
(BM141, BM143, BM152, BM160, BM172, GATS91, PV-at002, PV-ctt001, PV-ag001, and
PV-at007) and 73 polymorphic SNP primer were used for the determination of genetic structure
in commercial cultivars and breeding lines. All of the SSR loci used in the study were found to
be polymorphic. A total of 89 alleles were identified for 10 SSR loci in 94 samples analyzed.
Mean number of alleles per locus (Na=8.9), effective allele number (Ne=3.731), Shannon
information index (1=1.468), observed heterozygosity (Ho=0.023) and expected heterozygosity
(He=0.654) were calculated based on SSR analysis. According to the results of Bayesian based
STRUCTURE analysis using SSR data, 94 bean genotypes were genetically divided into three
main groups. According to genetic similarity based UPGMA dendrogram obtained from SNP
analysis, 94 bean genotypes were divided into 2 main groups. The obtained results provide
important information about the genetic structures of the studied bean cultivars and breeding
lines. With the significant results obtained from this thesis, it will be possible to develop
breeding programs to develop new cultivars by using our own gene resources.

Keywords: bean breeding, genetic diversity, Phaseolus vulgaris, SSR, SNP
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ONSOZ

Tiirkiye, sahip oldugu bitki gen kaynaklar1 ve biyogesitlilik bakimindan Diinya’daki
zengin tlkeler arasinda yer almaktadir. Anadolu birgok bitki tiiriiniin gen merkezidir. Bitki
tirlerinin dogal yayilis alan1 olarak Anadolu 6nemli yere sahiptir. Diinya genelinde yetistirilen
baklagiller igerisinde en fazla ekim alanina sahip baklagil tiirlerinden bir tanesi fasulyedir.
Phaseolis vulgaris L.’in sebze bahgelerinin vazgecilmez tiirleri arasinda yer almasinin temel
nedeni yetistiriciliginin kolay, pazar ve gida degerlerinin yiiksek olmasidir.

Ulkemizde son yillardaki fasulye tiiketimi incelendiginde kuru fasulye tiiketimine ek
olarak taze fasulye tiiketiminde de artis oldugu goriilmektedir. Bunun en 6nemli nedenlerine
toplumumuzun tiikketim aligkanliklarinin zamanla degismesini ve taze fasulyenin konserve
sanayinde yaygin olarak kullanilmasini sayabiliriz. Farkli sekillerde degerlendirilebilen fasulye
genel olarak tilkemizin her yoresinde yetistirilmektedir. Phaseolus tiirleri Orta ve Giiney
Amerika orijinlidir. Fasulye’nin Anadolu’ya girmesinden sonra bu tiire ait genetik kaynaklar
tilkenin hemen her yerine dagilmistir. Dogal ve yapay seleksiyon baskisit sonucunda zamanla
fasulye tarimi yapilan bolgelere 6zgii olan ve gesitli yoresel isimlerle anilan fasulye
populasyonlari olusmustur.

Fasulye baklagiller arasinda biiyiik bir genetik cesitlilige sahiptir. Ulkemizde sebze
yetistiriciligi konusunda hem klasik 1slah yontemi hem de biyoteknolojik ve molekiiler 1slah
programlariyla yerel genotipler gelistirilmekte ve modern sebze tarimina kazandirilmaktadir.
Fakat fasulyenin tohum ederi diisiik olmasindan kaynakli yeterli 1slah programlarinin
olmamasi, dis kaynakli bir¢ok ¢esidin tilkemize girmesine neden olmustur. Fasulye 1slahinda
gen havuzunun iyi bir sekilde c¢esitli morfolojik ve molekiiler belirtegler kullanilarak
tanimlanmasi 6nemlidir. Yaptigimiz bu tez kapsaminda genetik karakterizasyonu belirlemede
en etkili ve kullanigh metotlardan olan mikrosatellit (SSR) ve tek niikleotid polimorfizmi (SNP)
belirtegleri kullanilarak 94 farkli fasulye genotipinin (oturak taze, sirik taze, oturak kuru, sirik
kuru, oturak barbunya ve sirik barbunya fasulye genotiplerinin) genetik yapisi incelenmistir.
Elde edilen veriler, hem ¢alisilan fasulye genotiplerinin genetik yapisi hakkinda bize bilgi
sunmus hem de bundan sonra fasulye 1slah materyalleri ve ticari gesitler tizerinde yapilacak
olan 1slah ¢aligmalari ve arastirmalarina kaynak materyal olarak rol oynayacaktir.

Bu tez caligmasinin ortaya ¢ikmasinda yogun is tempoma ragmen hicbir emegini
esirgemeden calismamin her asamasinda beni siirekli destekleyen ve yardimci olan tez
danismanim Dog. Dr. Behiye Banu BILGEN e, tezin son seklini almasinda degerli katkilarini
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1. GIRIS

Fasulye bitkisi Leguminosae (Baklagiller) familyasindan Phaseolus cinsine ait bir
tirdiir. Baklagiller familyas1 toplamda 400 cins ve yaklasik 10.000 tiir icermektedir. Fasulye,
nohut, mercimek, soya, bakla, bezelye gibi ekonomik 6neme sahip tiirler bu familyadandir.
Diinya’da Phaseolus cinsine ait 5 adet tiiriin 1slah1 gergeklestirilebilmistir. Bu tiirler; P. vulgaris
L. (common bean), P. coccineus L. (runner bean), P. acutifolius A. Gray (tepary bean), P.
lunatus L. (lima bean) ve P. polyanthus Greeman (year bean)’dur (Debouck ve ark. 1993, Singh
1999, Gaitan-Solis ve ark. 2002). Ekonomik ve bilimsel amagli en ¢ok tercih edilen fasulye tiirii
ise P. vulgaris L.’dir. Anavatan1 Giiney Amerika olan fasulye 16’nc1 yiizyilin baslarinda
Avrupa’ya getirilmis, zamanla tarimi artmig ve Diinya’nin hemen hemen her tarafinda
yetistirilmeye baslanmgtir. Ulkemizde fasulye yetistiriciligi yaklasik 250 yil oncesine
dayanmaktadir (Nemli 2013).

Fasulye tohumlarindaki protein igeriginin, kuru agirliklarinin %22°si kadar olmasi
nedeniyle insan gida maddesi olarak diyetin 6nemli bir pargasi haline gelmistir (Alzate-Marin
ve ark. 2003). Fasulye taze meyve ve danelerinin yaklasik olarak %901 sudur ve A (karoten)
ve C vitamini bakimindan zengindir. Fasulyenin besin degerinin yiiksek olmasi, farkli
sekillerde tiiketime uygun olmasi (taze, kuru, konserve, tursu vs.), protein kaynaginin yanisira
fosfor, demir gibi mineraller bakimindan zengin olmasi nedeniyle lilkemizde de tiiketimi en
fazla olan sebzelerdendir (Ak¢in 1973). Bir besin olarak tiiketilmesinin yaninda topragin
yapisini diizeltmesi, topragin organik madde miktarini arttirmasi, azot biriktirmesi, capa bitkisi
olmasi ve bitki artiklarmin yem sanayinde kullanilmasi nedeniylede fasulye 6nemli bir bitki
turtidiir (Smith ve Huyser 1987, Direk ve ark. 2002).

Phaseolus vulgaris Diinya’da taze bakla iiretimi olarak 1.341.992 ha alanda 19.042.406
ton; kuru dane tretimi olarak ise 25.563.866 ha alanda 20.698.984 ton olarak en fazla ekim ile
tiretimi yapilan yemeklik tane baklagil bitkisidir (Blair ve ark. 2006, Galvan ve ark. 2006,
Miklas ve ark. 2006, Benchimol ve ark. 2007). Diinya taze fasulye iiretiminde birinci sirada
Cin, ikinci Endonezya, Tiirkiye ise 603.653 ton ile Diinya iiretiminin %3,1’ini karsilayarak
ticlincii sirada yer almaktadir. Diinya kuru fasulye tiretiminde rol olan {ilkeler sirasiyla
Myanmar, Hindistan ve Brezilya’dir (Anonim 2016). Diinya’da ve iilkemizde bu denli yaygin
yetistiriciligi yapilmakta olan ve biiylik bir genetik ¢esitlilik gosteren fasulyenin baklagiller
arasindaki bu 6nemli konumu giin gectikce artis gostermektedir. Tarimsal iiretim bakimindan
onemli konuma sahip olan fasulye, saglikli bir yasam igin gerekli olan protein, vitamin,

kompleks karbonhidratlar ve mineralleri (Ca, Mg, K, Cu, Fe, Mg ve Zn) igermesinden dolay1



on plana ¢ikmaktadir (Kagar ve ark. 2004, Miklas ve ark. 2006, Marotti ve ark. 2007, Blair
2013).

Tiirkiye, Akdeniz ve Yakin Dogu gen merkezlerinin kesistigi bolgede yer almasindan
dolay1 bitki genetik kaynaklar1 yoniinden ¢ok 6zel bir konumdadir. Tiirkiye jeomorfolojik
yapist, iklim ve topografya 6zellikleri, habitat tipleri yoniinden genis biyogesitlilige sahiptir.
Tiirkiye florasinda, yaklasik 3700 kadarinin endemik oldugu 12054 civarinda ¢igekli bitki tiirii
bulunmaktadir (Ozhatay ve Byfield 2005, Ozhatay ve ark. 2011). i¢inde bulundugumuz
cografyanin sahip oldugu dogal kaynaklarimiza ve bitki gen kaynaklarimiza sahip ¢ikmak igin
genetik cesitliligin korunmasi, tiirlerin genetik ve morfolojik karakterizasyonunun yapilmast,
degerlendirilmesi ve kullanilir hale getirilmesi gerekmektedir (Sehirali ve ark. 2005). Ozellikle
son 50 yilda molekiiler biyoloji ve genetik alaninda gergeklestirilmis olan ilerlemelerle
geleneksel biyoteknoloji yeni bir seviyeye ulagsmis ve modern biyoteknolojinin ortaya ¢ikmasi
ve gelisimi dnem kazanmistir. Son yillarda DNA belirteg teknolojisindeki ilerleme yiiksek
seviyelere ulasmis ve filogenetik analizlerden genlerin klonlanmasina kadar gesitli genetik
analizlerde ¢ok degerli araglar saglamistir. PCR tabanli belirtegler tarafindan kolaylikla genetik
yapinin  belirlenmesi, molekiiler haritalarin  olusturulmasi, ilgilenilen karakterlerin
etiketlenmesi miimkiin olmustur. Fasulyede de molekiiler belirteglerin kullanilmasiyla yapilan
molekiiler genetik calismalarin sayisi her gecen giin artmaktadir (Metais ve ark. 2001, 2002,
Duran ve ark. 2005, Sicard ve ark. 2005, Coelho ve ark. 2009, Angioi ve ark. 2010, Buah ve
ark. 2017, Carucci ve ark. 2017). Ulkemizde fasulye gen kaynaklarmin morfolojik veya
molekiiler yontemlerle tanimlandigi ¢alismalarin sayisi1 son yillarda artmaya baslamistir.
Ulkemizdeki fasulye populasyonlarmin genetik varyasyonun tam olarak ortaya konmasi gen
kaynaklarimiz agisindan 6nemli bir yere sahiptir. Bu nedenle bu tez ¢alismasinda yer alan 1slah
hatlar1 ve ticari c¢esitlerin birbirleri ile olan genetik iliskilerin molekiiler ydntemlerle
tanimlanmasi, 1slah amacina yonelik hatlarin se¢iminde kullanilabilecek materyallerin elde
edilmesini miimkiin kilacaktir. Bu tez kapsaminda, Tiirkiye’de ekimi gerceklestirilen bazi ticari
gesitlerin ve 1slah kademesinde olan bazi hatlarin DNA temelli molekiiler belirtegler ile genetik
cesitliliklerinin belirlenmesi temel olarak amaglanmistir. Ayrica, ¢aligilan gesitlerin genetik
parametrelerinin tahmin edilmesi ile genetik cesitlilik diizeylerinin belirlenmesi ve fasulye
ticari ¢esitlerinin ve 1slah programinda kullanilan hatlarin molekiiler filogenetik analizinin
yapilmasi, belirlenen genetik ¢esitlilik diizeylerinin literatiirde mevcut olan diger ¢alismalarla
karsilagtirilmast amaglanmistir. Bu ¢aligmadan elde edilen sonuglar ile gen kaynaklarimizin
yeni ¢esitler gelistirmeye yonelik 1slah programlarinda daha etkin sekilde yer almasi miimkiin

olacaktir.



2. KURAMSAL TEMELLER VE KAYNAK OZETLERI

2.1. Baklagiller Familyasi ve Fasulye Hakkinda Genel Bilgiler

Leguminosae (Fabaceae, Baklagiller) familyasi, Diinya {izerinde {igiincii sirada yer alan
en genis familyalardan birisidir. Baklagil kelimesi latince “Legumen” kelimesinden tiiremistir
ve kabuklu baklanin hasat edilen tohumlar1 anlami tasir (Salunke ve Kadam 1989). Baklagiller
familyas1 yaklasik 800 cins 20.000 tiirden olusur (Lewis ve ark. 2005). Eski ¢aglardan beri
insan beslenmesinde 6nemli bir besin kaynagi olan baklagillerin misir piramitlerinde ve mezar
kazilarinda orneklerine rastlandigi bildirilmektedir. Giliniimiizde de baklagillerden fasulye,
nohut, mercimek, bezelye, boriilce, soya fasulyesi gibi yemeklik tane baklagiller 6nemli besin
ve gida kaynaklarimizi olusturmaktadir (Tan ve Serin 2009).

Yemeklik dane baklagillerin ham protein igerigi ceside gore degismekle birlikte
genellikle %20°den fazladir. Yaygin olarak tiiketilen baklagillerden soya fasulyesinde %43,7,
nohutta %22,8, fasulyede %25,5, baklada %27,7, kilig fasulye’de %21 oraninda protein oldugu
bildirilmistir (El-Tabey Shehata 1992, Kapoor ve ark. 1992).

Baklagiller sahip olduklar1 azot (N) baglayabilme yeteneklerinden dolay1 dogada diger
bitki tiirleri arasinda 6nemli bir yere sahiptir. Baklagiller Rhizobium cinsi bakteriler ile ortak
yasam (simbiyosis) i¢inde bulunmalari sayesinde havadaki elementer azotu yiiksek yapili
bitkilerin kullanabilecegi azot formuna doniistiiriirler. Baklagillerin topraga bagladiklar1 azot
azimsanmayacak diizeydedir. Normal gelismis bir yonca tarlasinda dekara baglanan N miktari,
tarla da ekili kaldig: siire gibi baz1 faktorlere gore degismekle birlikte 14,8-29,0 kg/da’dir. Bu
miktar ak lggiilde 26,8, cayir iiggililiinde 15,4, tiyli figde 18,4 kg/da’a kadar ¢ikmaktadir
(Larue ve Patterson 1981). Cesitli faktorlere bagli olarak belirlenen azotun %33’ bugdaygillere
transfer edilmektedir (Halitgil ve ark. 2007). Bu gibi avantajlarindan dolay1 baklagiller,
kendilerinden sonra tarlaya ekilecek olan bugdaygiller i¢in ¢ok iyi bir 6n bitki konumundadir.

Baklagillerin atmosferdeki azotu topraga baglamasi, topraga yiiksek kaliteli organik
madde saglamas1 ve topraktaki besin maddelerinin dolasimini ve su tutmasini kolaylagtirmasi
onemli ozelliklerinden bazilaridir. Sahip olduklar1 6zelliklere dayanarak baklagiller, sebze
yetistiriciligi i¢in yiiksek potansiyele sahiptir, hem iriin olarak hem de iriin kalintisi olarak
islevsel 6zellikdedir. Baklagillerin tarlada diger bitkilerle rotasyona tabi tutulmasinin, ekilebilir
alanlarda giibre ve enerji kullanimin1 azaltmada ve dolayisiyla sera gazi salinimini azaltmada
onemli rolii bulunmaktadir (Stagnari ve ark. 2017).

Phaseolus vulgaris, kromozom sayis1 2n=2x=22 olan diploid bir tiir olmakla birlikte
kiiciik bir genoma sahiptir [633 Mbp (0.66 pg)/IC] (Vallejos ve ark. 1992, Ramalho ve Abreu
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2006). Fasulye ¢cogunlukla kendine tozlanmasina ragmen %1’den daha az oranda karsilikli
dollenme goriilebilmektedir (Guerra-Sanz 2004, Ramalho ve Abreu 2006). Fasulye ¢esitleri
Mesoamerikan ve Andean olmak iizere cografik olarak iki ana gruba ayrilmistir (Piergiovanni
ve Lioi 2010). Yapilan ¢alismalar sonucunda kiiltiir bitkisi olarak yetistirilen fasulye ¢esit veya
genotiplerinin atalarma gore genetik c¢esitlilik diizeylerinin daha diisiik oldugu bulunmustur.
Ayni gen havuzundan ebeveyn olarak secilen genotiplerin genetik farkliliklarinin diisiik
seviyede olmasindan dolay1r fasulye yetistiriciligindeki ve 1slahindaki gelismeler yavas
olmustur. P. vulgaris tiiriine ait fasulyelerin morfolojik olarak incelenmesinde, ayni tiir
isimlerine sahip olmalarina ragmen cicek, bitki sekli, meyve ve tohum gibi &zellikler
bakimindan farkliliklar bulundugu saptanmistir.

Diinya’da en fazla kullanilan ve yetistirilen fasulye formlar iki biiyiikk grup altinda
toplanmaktadir. Yer (bodur) fasulyesi (Phaseolus vulgaris var. nanus) ve sirik fasulyesi
(Phaseolus vulgaris var. comminus) olarak adlandirilan bu gruplarin taze, kuru ve hem taze
hem de kuru olarak tiiketilen ¢esitleri mevcuttur. Bunun yan sira kiiltiire alinan fasulyelerin
yenilebilir boliimleri; kuru yenilebilir fasulyeler (rehidrasyon sonrasi olgun kuru tohum olarak
tilkketilen) ve taze fasulyeler (kabugu olgunlasmadan taze olarak tiiketilen; cit¢it fasulye, yesil,
Fransiz ve Haricot fasulye gibi) olarak iki gruba ayrilmaktadir (Myers ve Baggett 1999).
Tiirkiye 2018 y1l1 taze fasulye tiretimi 580949 tondur. Tiirkiye kuru fasulye ile ilgili 2018 y1l1
istatistiklerini inceledigimizde; ekim alan1 848045 dekar, tiretim 220000 ton ve verim 259
kg/dekar olarak bildirilmistir (Anonim 2018).

Fasulyenin Diinya’da iiretimi, Orta, Kuzey ve Giiney Amerika, Giiney ve Dogu Afrika,
Giiney, Bat1 ve Dogu Avrupa ile Dogu Asya olmak {izere temelde bes kitada yapilmaktadir
(Lioi ve Piergiovanni 2013). Giiney Amerika ve Orta Amerika fasulyenin iki ana gen merkezi
oldugundan &tiirii ayn1 zamanda genetik ¢esitliliginde yliksek oldugu bolgeler olarak karsimiza
¢ikmaktadir (Beebe ve ark. 2000, Rodino ve ark. 2003, Benchimol ve ark. 2007, Chiorato ve
ark. 2007, Marotti ve ark. 2007, Kwak ve Gepts 2009). Blair ve ark. (2006) tarafindan yapilan
caligmada, Orta Amerika (Mesoamerikan) gen havuzuna ait olan fasulyelerin biyokimyasal ve
morfolojik yonden farkliliklar gostererek Durango, Jalisco ve Mesoamerika irklarini igine
aldiklari; Giiney Amerika (Andean) gen havuzuna ait olan fasulyelerin ise Peru, Nueva Granada
ve Sili irklarindan olustugu bildirilmistir.

Fasulye, insan beslenmesinde ¢ok Onemli yeri olan bir sebzedir. Giinliik protein
ithtiyacini karsilamak i¢in birgok gelismekte olan iilkede yetistirilen baglica gidalar arasinda yer
almaktadir. Biyotik ve abiyotik stres kosullarina olan hassasiyet, gelistirilen g¢esitlerin

adaptasyonunun simirli oranda olmasi ve gesitli yetistiricilik sistemlerinin uygulanmasi gibi
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nedenler ile birgok iilkede yetistirilen fasulye genotiplerinin ortalama veriminin oldukga diisiik
oldugu bildirilmektedir. Ayrica fasulye simbiyotik azot fiksasyonu ile toprak ve ¢evrenin
tyilestirilmesine yardimci olmaktadir (Assefa ve ark. 2019).

Etkin 1slah programlarinin olusturulmasi ve siirdiiriilebilmesi igin temel genetik
cesitlilik kaynagi olarak mevcut gen bankalarinda depolanmis germplazmlarin kullanimi
sonucunda yiiksek verimli cesitlerin gelistirilmesi miimkiin hale gelmektedir. Bir genotipin
genetik kaynak olarak kullanimi igin 6ncelikle gerekli olan, kiiltiire alinmus tiirlerin, yabani
akrabalarinin, elde var olan atasal genotiplerin genetik ¢esitliliginin dagiliminin bilinmesi
onemlidir. Fasulye ¢ogunlukla kendine dollenen bir tiir oldugu igin ilk zamanlarda izoenzim ve
RFLP gibi genetik belirtecler kullanilarak caligmalar yapilmis ve genetik yapir hakkinda
nispeten az bilgiler elde edilmistir. Genetik ¢esitliligin belirlenmesinde PCR tabanli DNA
belirte¢ teknolojilerinin kullanilmas1 genetik yap1 hakkinda daha fazla bilgi edinmek i¢in
onemli katkilar saglamaktadir. Maliyet, verimlik ve kolaylik gibi nedenler SNP, SSR ve AFLP
belirteglerini fasulye genetik gesitliligini belirlemede kullanilan en yaygin belirtegler haline
getirmistir (Assefa ve ark. 2019).

Ulkemizdeki fasulye gen kaynaklarma ait koleksiyon Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii
Ulusal Gen Kaynaklar1 Bankasi’nda ve Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii’nde muhafaza
edilmektedir. Fasulye tiretimi 6zellikle Carsamba Ovasi’nda yogunlasmis olup ovada bolge
sartlarina uyum saglamis ¢ok sayida yerel tip bulunmaktadir ve biiyiik bir populasyon zenginligi
s6z konusudur. Taze fasulye yetistiriciliginde iscilik ve sirik maliyetinden dolayr bodur

cesitlerin kullanimi daha fazladir (Madakbas ve ark. 2007).

2.2. Fasulyenin Taksonomisi ve Gen Kaynaklari

Phaseolus cinsi, yaklagik 80 tiirii iceren Amerikan orijinli baklagiller familyasinin bir
tiyesidir (Porch ve ark. 2013). P. vulgaris tiiriine ait taksonomik siniflandirma Cizelge 2.1°de
verilmektedir. Phaseolus cinsine ait kiiltirii yapilan fasulyelerin %90’ P. vulgaris
olusturmaktadir. Phaseolus cinsine ait dort gen havuzu (birincil, ikincil, tiglinciil ve dordiinciil)
bulunmaktadir.

Birincil gen havuzu Orta Amerika (Meksika), And Daglar1 (Peru) ve daha sonra
kesfedilen Kuzey And Daglar1 (Ekvator) gen havuzudur. Bu gen havuzlarindan en zengin olani
40’dan fazla tiire sahip olan Orta Amerika’dir (Debouck ve ark. 1993). Thome ve ark. (1996)
tarafindan yapilan ¢alismaya gore Kolombiya’nin merkezinin bir diger birincil gen havuzu

oldugu belirtilmis fakat bu gériisii destekleyecek yeterli kanit bulunmadig: bildirilmistir. Ikincil



gen havuzunu P. vulgaris ile ¢ok yakindan iliskili olan tiirler olusturmaktadir. Ornegin,
Linnaeus ve Mendel P. coccineus ile P. vulgaris arasindaki farkliliklar tizerine galisarak P.
coccineus’un kokenini bulabilmislerdir. P. vulgaris ile yakin olan bir diger tir P.
polyanthus’dur. Schmit ve ark. (1993)’nin ¢alismasinda, P. coccineus’un niiklear DNA’sinin
P. vulgaris ile benzerlik gdsterdigi saptanmistir. Kesin olmamakla birlikte ispanya, Balkanlar,
Tiirkiye, Hindistan, iran, Afganistan, Burma, Cin, Filipinler, Nijerya’dan Etiyopya’ya kadar
olan bazi bolgeler, Dogu Afrika iilkeleri (Etiyopya’dan Zambiya’ya) ve Madagaskar’in ikincil

gen merkezleri olabilecegi sanilmaktadir (Debouck 1988).

Cizelge 2.1. P. vulgaris’in sistematikteki yeri (Anonim 2019)

Alem Plantae
Alt Alem Tracheobionta
Boliim Magnoliophyta
Simif Magnoliopsida
Alt Simf Rosidae
Takim Fabales
Familya Fabaceae
Cins Phaseolus L.
Tiir Phaseolus vulgaris L.

Ugiinciil gen havuzu ise P. acutifolius, P. filiformis ve P. augustissimus tiirlerinden
olusmaktadir. Ugiinciil gen havuzundaki tiirlerin P. vulgaris’ten oldukga biiyiik genetik
uzakliga sahip oldugu bildirilmektedir. P. acutifolius; yiiksek sicakliga ve kurakliga toleransli,
ayrica yaygin bakteri yanikligima da dayaniklidir. Birincil ve {igiinciil gen havuzlar1 arasinda
yapilan bir melezleme ile yasayabilen bir dol elde etmek i¢in embriyo kurtarma gibi
biyoteknolojik yontemlerin kullanimi gerekmektedir. Dordiinciil gen havuzu, tglinciil gen
havuzundan daha uzak iligkili P. lunatus gibi tiirlerden olusmaktadir. P. lunatus, basariyla
kiiltiire alinmis, verimliligi ve tropikal kosullara adaptasyonu ¢ok iyi bir tiirdiir (Ulukap1 2009).
Bununla birlikte, Singh (1999)’in ¢alismasinda P. vulgaris ile bu gen havuzuna ait bireylerin
arasinda yasama kabiliyetinde olan déller elde edilemedigi bildirilmis, P. lunatus ve P. vulgaris

arasinda farkliliklar bulundugu saptanmustir.



2.3. Diinya’da Fasulye Gen Kaynaklarinin Toplanmasi, Karakterizasyonu, Islah1 ve

Degerlendirilmesi Konusunda Yapilmis Calismalar

Diinya’da fasulye gen kaynaklarinin toplanmasi ve morfolojik yap1 yoniinden genetik
olarak farkliliklarinin belirlenmesi itizerinde ¢ok sayida arastirma yapilmistir. Macaristan
Tapioszele’de bulunan kolleksiyonda, P. vulgaris’e ait taze ve kuru 2259 materyalin bulundugu
ve bu materyalin 710 tanesinin yerel Macar ¢esitlerine, 29’unun 1slah edilmis Macar ¢esitlerine
ve 1410 tanesinin de yabanci ¢esitlere ait oldugu (%65°1 komsu iilkelerden), 110 tanesinin ise
Asya ve Amerikan orijinli oldugu belirtilmektedir (Unk 1984).

Kiiba’da bitki genetik kaynaklarinin koleksiyonu i¢in 1982 yilinda INIFAT gen bankasi
tarafindan baglatilan ve 6 yil slireyle devam ettirilen bir ¢aligsma ile fasulye gen kaynaklarinin
orijinleri, ¢esitlilik durumlar1 ve kullanim alanlar1 belirlenmistir. Yapilan bu arastirmada 328
yerel fasulye ¢esidi kullanilmis ve bunlarin tohumlarinin %53 {iniin renklerinin siyah, %25’inin
kirmiz1 ve %0,3 liniin ise beyaz oldugu bildirilmistir (Castineiras ve ark. 1991).

Ron ve ark. (1990) tarafindan yapilan ¢alismada, 1989 yilinda Kuzey Ispanya’nin iki
farkli bolgesinde 38 yerel fasulye materyalini taze bakla, kuru tohum o6zellikleri ile verim
yoniinden degerlendirilmistir. Arastirma sonucunda toplanan materyal 6zellikleri yoniinden
Cluster (Kiimeleme) analizi yontemi ile 4 farkli gruba ayrilmistir. Bu gruplardan ikisinin, iyi
kalitede taze bakla ve kuru tohumlara sahip olan yerel cesitleri kapsamadig1 belirlenmistir.

Escribano ve ark. (1991) tarafindan Kuzeydogu Ispanya’daki fasulye populasyonlari
arasindaki taksonomik iligkilerin incelendigi ¢alismada 38 populasyon ve 5 ticari gesit, 2 farkli
lokasyonda (Pontevedra ve Pravia sehirlerinde) yetistirilmistir. Calismada yer alan 43 ¢esit
kiimeleme analiz yontemine gore 4 gruba ayrilmistir. Buna gore 1. grup, Asturas’tan toplanilan
“Granja” olarak adlandirilan ve kuru fasulye olarak tiiketilen 9 cesidi kapsamaktadir. Bu
cesitlerin tohum boyunun 20 mm’den biiyiik, genisliginin ise 8 mm’den biiyiik ve seklinin
dortgen yapilt oldugu belirlenmistir. Bu ¢esitlerin gelisme periyodunun ge¢ ve biiyiime
tiplerinin sirik formlu oldugu bildirilmistir. 2. grup 2 taze fasulye ¢esidini kapsamaktadir.
Bunlardan 1 tanesi ticari gesit “Seleccion F-15 mata baja” ve digeri ise “Frijol amarillo” olarak
adlandirilan PHA-0405"dir. 3. grup Kuzeydogu Ispanya’da farkli yorelerden toplanilan ve kuru
olarak tiiketilen 14 yoresel ¢esidi kapsamaktadir. Bu gesitlerin oldukga kiiglik baklalara sahip
oldugu ve taze tiiketim i¢in uygun olmadig bildirilmistir. 4. grup, 18 ¢esidi kapsamaktadir. Bu
grup, 2 alt grup igerisinde incelenmistir. 1.alt grup, 4 ticari ve yerel 6 taze fasulye ¢esidini ve
diger 2.alt grup ise 8 kuru fasulye gesidini kapsamaktadir. 1.alt grupta yer alan taze fasulye

cesitleri, en uzun baklalara (121-180 mm) sahiptirler. Ancak bu ¢esitlerin baklalarinda kivrilma



oldugu belirlenmistir. 2. alt grup ise kuru fasulye ¢esitlerini kapsamaktadir. Bu ¢esitlerin bakla
uzunluklarinin orta biiyiikliikte (120-140 mm), tohumlarinin 10,62-17,21 mm uzunlugunda ve
100 tane agirhiginin ise 46-62 g arasinda degisim gosterdigi saptanmistir. Sonug¢ olarak
toplanilan fasulye populasyonlar1 arasinda tohum verimi diginda bakla ve tohumun fiziksel
ozellikleri ve agronomik ozellikler yoniinden yiiksek derecede belirgin farkliliklar oldugu
bulunmustur.

Gil ve Ron (1992) tarafindan yapilan ¢alismada Iber Yarimadasi’nin kuzeybatisindan
toplanan 51 yerel gesitten olusan koleksiyondaki bitkilerin, degisim durumunu belirlemek
amaciyla Uluslararas1 Bitki Genetik Kaynaklar1 Enstitiisii (IBPGR) tarafindan belirlenen 26
morfolojik 6zellik yoniinden 2 y1l siireyle degerlendirme yapilmistir. Bu amagla ilk ¢igeklenme,
%50 ciceklenme, ciceklenme sonu, bakla uzunlugu, baklada kivrilma durumu, kil¢iklilik
durumu, tohum uzunlugu, genisligi, kalinlik, yaprak rengi, bliylikliigii, bitki basina bakla say1s1
vb. 6zellikler incelenmistir. Toplanan materyal, kiimeleme analizi yontemine gore 6 grup olarak
tanimlanmistir. 51 yerel gesit arasinda 15 6zellik i¢in farklilik bulundugu bildirilmis, fakat
yillarin etkisinin 6nemli olmadig1 saptanmistir.

Escribano ve ark. (1994) tarafindan Kuzeybat: Ispanya’da 56 fasulye populasyonu 4
farkli ¢evre kosulu altinda yetistirilerek IBPGR kriterlerine gore degerlendirilmistir.
Ciceklenme zamani, bakla ve tohum Ozellikleri, hasat zamani, verimlilik gibi 18 farkl
agronomik Ozellik incelenmistir. Populasyonlar arasinda tiim ozellikler yoniinden belirgin
farkliliklar oldugu ve bunlarin ¢ogunda genotip X g¢evre interaksiyonunun 6nemli oldugu
bulunmustur. Arastiricilar, 16 populasyonu erkencilik, verim, bakla ve tohum biyiikligi
yoniinden 1slah degerlerinin yiiksek olmasi nedeniyle timit verici olarak tanimlamstir.
Populasyondaki baklalarin hem taze hem de sanayi i¢in olduk¢a uygun olduklar belirtilmistir.

Escribano ve ark. (1997) tarafindan yapilan bir diger calismada, Kuzeybati Ispanya’dan
orneklenen fasulye populasyonlarinda bakla ve tohum Xkalitesi Ozelliklerindeki genetik
farkliliklar incelenmistir. Bu amagla 59 fasulye populasyonu ve 5 ticari gesit, 3 farkli ¢evre
kosulunda yetistirilmis ve 16 6zellik yoniinden degerlendirilmistir. Populasyonlarda baklada
kivrilma durumu, uzunluk, genislik ve bakla ile tohum genislik/kalinlik oranlari, tohum
tekstiirli, tohum sertligi, tohumun su emme giicii, ham protein, ham yag, ham seliiloz, toplam
seker ve nisasta igerikleri bakimindan belirgin farkliliklar gosterdikleri bulunmustur.
Aragtiricilar, 17 populasyonu bakla, tohum pisme kalitesi ve protein igerigi bakimindan 1slah
programlarnda kullanilabilecek ebeveyn materyal olarak bildirmistir.

Escribano ve ark. (1998) tarafindan Ispanya Galicia’daki yerel fasulye cesitleri

arasindaki genetik farkliligin durumunu belirlemek amaciyla yapilan diger bir arastirmada ise
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Galicia’da yetistirilen 66 yerel cesitte morfolojik ozelliklerin incelenmesi yaninda, bu
materyalin ¢esit tanimlamalarinda kullanilmak iizere protein bant desenlerinin dagilimlar1 da
belirlenmistir. Yapilan ¢alisma sonucunda yerel gesitler, 14 kantitatif ve 5 kalitatif 6zellik
yoniinden kiimeleme analizine tabi tutulmus ve 11 farkli grup olarak tanimlanmuistir.

Zeven ve ark. (1999) tarafindan Hollanda gen bankasinda bulunan ¢ogunlukla bodur
formlu fasulye gen kaynaklari (toplam 157 populasyon) toplam 14 kantitatif ve kalitatif 6zellik
yoniinden incelenmistir. Bodur fomlu tiplerin ¢ogunlukla I ve T tipi phaseolinlere sahip
olduklar1 belirlenmistir.

Piergiovanni ve ark. (2000)’nin ¢alismasinda italya’da Basilicata bolgesindeki fasulye
populasyonlarinin tohum kalite &zellikleri arasindaki farkliliklar1 incelenmistir. Bolgeden
toplanan 21 populasyon, kiimeleme analizi sonucunda 2 ana grup igerisinde kiimelenmistir.
Kiimeleme analizi sonucunda olusan dendrogramda sirik formlu ve bodur formlu
populasyonlarin belirgin kiimeler olusturduklari saptanmistir. Bu populasyonlarin morfolojik
ozellikler, phaseolin tipi ve besin igerikleri yoniinden yapilan siniflandirma sonucunda Andean
gen havuzuna ait olan Peru irkindan olduklar1 saptanmustir.

Rodino ve ark. (2003) tarafindan Ispanya ve Portekiz bolgesindeki gen kaynaklarinin
toplanmasi, karakterizasyonu ve 1slah calismalarinda degerlendirilmesi tizerinde bir arastirma
yiiriitilmiistiir. Fasulye, Ispanya’nin Iberian Peninsula bélgesinde geleneksel iiriinlerden
birisidir. Bolgeden 388 genetik materyal toplanmis olup 34 kantitatif ve 13 kalitatif 6zellik
yoniinden tanimlamalar1 yapilmustir. Ispanya’ni kuzeyindeki yiiksek bdlgelerde ates fasulyesi
populasyonlari beyaz tohum 6zellikleri yoniinden genis oranda degerlendirilmektedir.

Iberian Peninsula bdlgesinden toplanilan 31 populasyon arasindaki gesitliligin ortaya
konularak degerlendirilmesi {izerinde yapilan bir aragtirmada morfolojik, agronomik ve tohum
kalite 6zellikleri yoniinden incelemeler yapilmistir. Incelenen genotipler; agronomik ve tohum
ozelliklerinin bir¢ogu bakimindan belirgin olarak farkliliklar gostermistir. Ates fasulyesi
tiplerinde gelecekte yapilacak 1slah calismalar: i¢in kendilenmis hatlarin selekte edilebilmesi
icin yeterli morfolojik ¢esitlilige sahip olduklari belirlenmistir (Santalla ve ark. 2004).

Piergiovanni ve ark. (2006) tarafindan Italya’nin Abruzzo ve Lazio bolgesindeki yerel
fasulye populasyonlar: iizerinde arastirmalar yapilmistir. Gen kaynaklar1 toplama ¢aligmalari
sonucunda 19 yerel ¢eside ait olan 44 populasyon toplanmistir. Yerel ¢esitlerin bir¢ogu, Lazio
bolgesindeki Aniene nehri kiyisindaki vadiden toplanmistir. Yerel ¢esitler arasindaki genetik
varyasyonun degerlendirilebilmesi amaciyla populasyonlar; bitki ve tohumlarin bazi morfolojik
ozellikleri ve phaseolin igerikleri yoniinden analiz edilmistir. Populasyonlarin, Andean gen

havuzuna ait olduklar1 belirlenmistir. Kiimeleme analizi uygulanmis ve elde edilen
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dendrogramin 2 ana alt gruptan olustugu bulunmustur. ilk kiime, daha gok Abruzzo bolgesinden
toplanilan populasyonlardan olusuyorken, ikinci alt kiime digerlerini kapsamistir. Abrusso ve
Lazio bolgesi populasyonlar1 arasinda diisiik derecede olmakla birlikte farkliliklar oldugu

saptanmistir.

2.4. Tiirkiye’de Fasulye Gen Kaynaklarinin Toplanmasi, Karakterizasyonu, Islah ve

Degerlendirilmesi Konusunda Yapilmis Calismalar

Ulkemizdeki tarimsal yapiy1 ortaya koymak amaciyla Zhukovsky (1950), 1925- 1927
yillar1 arasinda yapmis oldugu ¢alismada, lilkemizde yetistirilmekte olan fasulyeleri toplamis
ve tohum sekillerine gore yaptig1 degerlendirmede yuvarlak tohumlu tiplerin Dogu Karadeniz
Bolgesinde, bobrek ve eliptik tohumlarin Kastamonu, yass1 bobrek sekilli tohumlarm ise I¢
Anadolu’da yayginlik gosterdigini, alacali renkli tohumlara ise Ege Bolgesinde rastlandigi
bildirmistir (Kipcak ve ark. 1951).

Ekinci (1939), Tirkiye’de yetistirilen fasulye genotip ve gesitlerinin sistematik ve
morfolojik yonden incelenmesi amaciyla yaptigi arastirmada 36 ilden topladigi 232 6rnekte
inceleme yapmustir. Orneklerde yapilan calisma sonucunda fasulyeler, ¢cimlenme durumlari, ilk
yapragin renk, sekil ve biiytlikliigii, gercek yapraklarin renk ve biiyiikligi, ¢icek rengi, meyve
rengi, kilgik durumu, sekil, enine kesit, biiyiiklik (uzunluk, genislik, kalinlik), tohum
olgunlagma siiresi, bitki biiyiikliigli, tohum rengi, sekli ve biiyiikligi ve 1000 tohum agirlig
yoniinden degerlendirilmistir. Arastirma sonucunda yukarida belirtilen 6zellikler yoniinden
fasulyeler 25 ayr1 grup halinde toplanmis ve bu gruplarin 6zellikleri verilmistir.

Sehirali (1971) tarafindan iilkemiz bodur fasulye cesitleri {izerinde yapilan ¢alismada
fasulyeleri yaprak biiyiikliigli, rengi, yaprak ucu sekli, ¢icek rengi, ¢iceklenme zamani, bakla
uzunlugu, kalinlig1 ve rengi ile tohum iriligi ve rengi yoniinden gruplandirmistir. Ciftci ve
Sehirali (1984) tarafindan, Tiirkiye kuru fasulye populasyonunda farkli karakterlerin fenotipik
ve genotipik cesitliligi ile kalitim derecelerini hesaplamak amaciyla Ankara kosullarinda bir
calisma yapilmistir. Calismada ilk yaprak alani, bitki boyu, bitki agirligi, bakla agirligi, bakla
boyu, bakladaki tane sayisi, bitki verimi, 100 tane agirligi ve hasat indeksi gibi 6zellikler
incelenmistir. Kalitim derecesi (%) verileri; ilk yaprak alaninda %81,76-23,34, bitki boyunda
%92,00-84,6, bitki agirliginda %92,98-46,57, bitkideki bakla sayisinda %97,29-56,99, bakla
agirliginda %80,87-47,87, bakla boyunda %77,87-18,96, %bitki veriminde 75,44-44,29, 100
tane agirh@inda ise %82,15-14,74 olarak saptanmustir.
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Zeytun (1987) tarafindan Carsamba Ovasi’nda yetistirilen fasulye gesitleri iizerinde
yapilan bir calismada fenolojik ve morfolojik karakterler tespit edilmis, oOzellikle ilk
ciceklenmedeki bitki boyu, hasat sirasindaki bitki boyu, bakla ve tohum ozellikleri gibi
morfolojik 6zellikler incelenmistir. Analiz edilen 33 fasulye ¢esidinde, bodur ¢esitlerde bitki
boyunun 32-58 cm, sirik gesitlerde ise 273-474 cm arasinda bulundugu, bitkideki bakla
sayisinin 16,32-86,28 adet ve bakladaki tohum sayisinin ise 3,14-5,87 arasinda oldugu
bildirilmistir.

Giilimser ve Zeytun (1988), Carsamba ovasinda fasulye tarimi ve sorunlarini
belirlemek amaciyla yaptiklari anket ¢alismasinda, iireticilerin %66’sinin taze tiiketim amagh
yetistiricilik yaptiklar1 saptanmigtir. Taze tiikketim amaclh yetistirilen fasulyelerden Giirsel,
Kizilcik oturak, Kirkgiinliik ve diger bodur fasulye cesitlerinin erkenci; Ayse Kadin, Sar1 Ayse
ve Beyaz Alman sirik fasulye c¢esitlerinin erkenci ve Sar1 Seker ile Barbunya cesitlerinin ve
tamaminin gegei 6zellik gosterdigi saptanmustir.

Tiirkes (1989)’in ¢alismasinda, Edirne’den toplanilan Kara Ayse, Manyas yoresinden
toplanilan Sirik Seker ve Uludag yoresinden toplanan Ferasetsiz ile {ilkemizin farkl: illerinden
toplanilan Boncuk Ayse fasulye populasyonlarinda teksel seleksiyon yontemi ile erkencilik,
sekil, goriiniis ve verim yoniinden yapilan ¢aligsmalar sonucunda 4 ¢esit adayr belirlenmistir.
Tarim ve Koyisleri Bakanligi Gegit Kusagi Tarimsal Arastirma Enstitlisiinde Orta Anadolu
Bolgesi kosullarinda taze ve kuru olarak i¢ ve dis pazar isteklerine uygun, verimli, hastalik ve
zararlilara dayanikli fasulye tiplerinin seleksiyon yolu ile 1slahi lizerinde yapilan ¢aligmalarda,
1964 yilinda 4F-89 Fransiz sirik fasulye ¢esidi, 1983 yilinda yuvarlak meyveli Sazova-149 yer
taze fasulye c¢esidi ve 1984 yilinda yasst meyveli olan yer ¢esitlerinden; Sarisu ve 40 giinliik
Sarisu yer fasulye cesitleri tescil ettirilmistir. Ayrica Ferasetsiz sirik fasulye populasyonunda
yapilan seleksiyon ¢alismast sonucunda 1995 yilinda Ferasetsiz fasulye tescili yapilmistir.

Bas ve ark. (1991) tarafindan Ege Bolgesindeki mevcut taze fasulye gen kaynaklarini
1slah ederek yeni ¢esitler kazandirmak amaciyla bir arastirma yapilmistir. Bu ¢calismada, 1984-
1985 yillarinda Ege Bolgesinden toplanilan 360 hat, ¢esit ve populasyon gézlemlere alinmis,
bunlar arasindan uygun performans gosterenler belirlenmistir. 1986 yilinda, ilkbahar
doneminde 85 yer, 38 sirik, sonbahar doneminde ise 3 sirik ve 9 yer cesidi gozlemlere
almmistir. Ilkbahar dénemi icin iimitvar gesit saptanamazken, sonbahar dénemi i¢in denenen
cesitlerin bir kismi1 timitvar bulunmustur. Zondra 86 isimli bir ¢esit tescil ettirilmistir.

Ozgelik (1999) tarafindan &rtiialt1 yetistiriciligine elverisli sirik taze fasulye gesit 1slahi
amaciyla Akdeniz sahil seridinden toplanan ¢esitli fasulye populasyonlari kullanilarak ¢alisma
yapilmigtir. Demre-1 adi verilen populasyondan seleksiyona uygun olanlardan teksel
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seleksiyonla 6 hat se¢ilmistir. Segilen hatlardan 16 no’lu hattin verim ve kalite yoniinden tistiin
bulundugu, 6zellikle sonbahar ve ilkbahar sera yetistiriciligine tavsiye edilebilecegi rapor
edilmistir. Tarim ve Kdyisleri Bakanlig1 Alata Bahge Kiiltiirleri Aragtirma Enstitiisii tarafindan
1990-1996 yillar1 arasinda populasyon halindeki sirik ve bodur Ayse fasulye ¢esitlerinin teksel
seleksiyon yolu ile 1slahi iizerinde yapilan ¢alismada Icel’de yetistirilen sirik ve bodur Ayse
fasulyelerden iyi gelisme gosteren, kilgiksiz, seliilozsuz, baklalar1 diizgiin, uzun, uniform etli
ve arzu edilen renkte olan yiiksek verimli tiplerin selekte edilmesi amaglanmistir. Denemeye
aliman hatlarin verim ve kalite 6zellikleri dikkate alinarak yapilan seleksiyon sonucunda 14
numarali sirik Ayse ve 21 numarali bodur Ayse hatlarinin verim ve kalite yoniinden ilk siray1
almalar1 nedeniyle Icel yoresi igin ilkbahar fasulye vyetistiriciliine uygun olduklari
belirlenmistir (Tunar ve Kesici, 1998).

Balkaya ve Yanmaz (2003) tarafindan bazi taze fasulye gesit adaylari ile ticari gesitlerin
morfolojik ozelliklerinin belirlenmesi ve protein belirtecleri ile tanimlanmalari amaciyla
yiiriitiilen ¢alismada teksel seleksiyon yontemi ile taze tiiketime uygun olarak gelistirilen 15
fasulye ¢esit adayimnin ve ticari olarak yetistirilen 5 taze fasulye ¢esidinin morfolojik 6zellikleri
ve protein belirtegler yardimi ile tanimlamalar1 yapilmistir. Calismada erkencilik, morfolojik
ozelliklerden bitki boyu, yaprak (renk, u¢ ve yan yaprak boyu ve eni, ug yaprak sekli), ¢icek
(brakte biiylikligii, renk), bakla (boy, en, enine kesit sekli, renk, kilgiklilik, piiriizliilik, kivrilma
diizeyi ve tohum belirginligi) ve tohum (irilik, sekil, renk) 6zellikleri incelenmistir. Ayrica
SDS-PAGE teknigi kullanilarak ¢esit ve g¢esit adaylarinin protein bantlasma yapilari ortaya
¢ikarilmigtir. Yapilan ¢alisma sonucunda ¢alismada kullanilan gesit adaylarinin birbirlerinden
ve mevcut ¢esitlerden hem morfolojik 6zellikler hem de protein bantlagma yapis1 bakimindan

farkliliklar gosterdikleri ortaya konulmustur.

2.5. Fasulye Genetik Cesitliligini Belirlemede Dominant ve Kodominant Genetik Belirteg

Kullanilarak Yapilan Calismalar

Fasulye yetistiricileri ve 1slahgilart tarafindan iistiin nitelikli hatlarin seleksiyonu ve
adaptasyonu ile 1slah yaparak yeni gesitler gelistirilmistir. Molekiiler belirtegler, fasulyeler
arasindaki genetik cesitliligi tanimlamak ve 1slah siirecine katki saglamak i¢in 6nemli araglardir
(Benchimol ve ark. 2007). Briand ve ark. (1998) tarafindan 51 saf fasulye hatt1 ve 13 yerel
fasulye ¢esidinde 12 RAPD belirteci kullanilarak genetik ¢esitlilik belirlenmistir. Calismanin
sonucunda kullanilan c¢esitler 2 ana gruba ayrilmis ve %60’1n lizerinde benzerlik tespit

edilmistir. Alvarez ve ark. (1998) tarafindan yapilan ¢aligmada Ispanya’nin kuzeydogu Meseta
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bolgesinden toplanilan P. vulgaris (60 populasyon) ve P. coccineous (6) populasyonlari
arasindaki genetik varyasyonunun belirlenebilmesi amaciyla izoenzim ve RAPD analizleri
yapilmistir. Izoenzim analizlerinde her iki tiirde de populasyonlar arasinda genetik gesitlilik
oldugu ortaya ¢ikmustir. Ayrica izoenzim analizinde, Ispanyol populasyonlarindaki genetik
cesitliligin yabani Amerikan genetik materyallerinden daha az oldugu belirlenmistir.

Beebe ve ark. (2000)’nin ¢aligmasinda Diinya’da fasulye iiretiminin %60’dan fazlasinin
Orta Amerika orijinli oldugun ve fasulyelerin orijinlerini belirlemek i¢in genetik bilgilerinin
elde edilmesi gerektigi bildirilmistir. Bu ¢alismada, 269 fasulye genotipinin genetik yapisi 39
RAPD belirteci kullanilarak incelenmistir. Caligmanin sonunda 261 bant elde edilmis, primer
basina ortalama 6,7 bant gézlenmistir. Metais ve ark. (2000) tarafindan yapilan ¢alismada
RFLP, DAMD-PCR, ISSR ve RAPD belirtecleri kullanilarak 24 ticari fasulye hatlar1 arasindaki
polimorfizm ve akrabalik dereceleri belirlenmistir. Calismada kullanilan bes ISSR primerinden
bir tanesinden elde edilen altis1 polimorfik 15 bantin farkli fasulye hatlarinin ¢ok yonlii bant
profillerini belirlemede yeterli oldugu bulunmustur. Yedi RAPD primeriyle test edilen
genotiplerde ayirt edici bantlar elde edilmis ve %66’s1 polimorfik bulunmustur. Calismanin
sonunda ticari hatlar arasindaki genetik farklilig1 ortaya ¢ikarmak i¢in sadece RFLP ve RAPD
belirteglerinden elde edilen sonuglar kullanilmistir.

Galvan ve ark. (2001)’nin ¢alismasinda Kuzey Arjantin’de 10 ticari fasulye ¢esidinin
genetik c¢esitliligi RAPD belirtecleriyle analiz edilmistir. Calismada 16 tane primer kullanilmis
ve primerlerin sadece 4 tanesi polimorfizm gdstermistir. Polimorfik bantlarin ¢ogu (%59) OPA-
09 ve OPA-20 primerlerinden elde edilmistir. Benzerlik matrisinde 3 farkli katsay1 degeri (Basit
eslestirme, Jaccard ve Dice) kullanilmis, UPGMA ve temel koordinat analizleri
olusturulmustur. Calismada benzerlik degerleri %40’dan yiiksek bulunmustur. Hem grup
analizleri hem de temel koordinat analizleri her iki gen havuzunda da (Giiney Amerika, Orta
Amerika) ortak ¢ikmistir. Rodino ve ark. (2001) tarafindan yapilan ¢alismada Portekiz’deki 88
adet yerel fasulye ¢esidi 17 kantitatif, kalitatif ve biyokimyasal belirte¢ vasitasiyla
arastirilmistir. Agronomik 6zelliklere gore birgok grubun belirlendigi; yerel ¢esitlerin 3 grupta
kiimelendigi ve Portekiz fasulyelerinin ¢ogunun Giiney Amerika kaynakli oldugu bildirilmistir.

Negri ve Tosti (2002) tarafindan Italya’nin orta bolgesindeki bulunan Phaseolus gen
kaynaklarindaki genetik cesitliligin belirlenmesi amaciyla yapilan ¢alismada bolgeden toplanan
31 P. vulgaris ve 5 P. coccineous populasyonu iizerinde incelemeler yapilmistir. Toplanan
materyal arasindaki genetik varyasyonun degerlendirilebilmesi igin 3 AFLP primer

kombinasyonu denenmistir. Genotipler arasinda yiiksek bir poliformizm oldugu (%90,2)
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belirlenmistir. P. vulgaris tiiriine ait genotiplerin dendrogramda, 2 alt kiimeden olustuklari
gorilmiistir.

Rodino ve ark. (2003) tarafindan Iber yarimadasindan 6rneklenen 188 yerel fasulye
cesidinin kantitatif ve Kkalitatif ozellikleri incelenmis ve %74,7’sinin Giiney Amerika,
%16,8’inin Orta Amerika, %8,4’liniin ise bu iki gen merkezi arasindaki rekombinantlar oldugu
belirlenmistir. Ayrica bu ¢alismada Orta Amerika ve Giliney Amerika gen havuzuna ait sira dig1
biiyiik tohumlu genotipler belirlenmistir. Ocampo ve ark. (2003) nin galismasinda ispanya’dan
orneklenen 54 fasulye genotipi ile Amerika orijinli 30 yabani fasulye genotipi, Giiney Amerika
ve Orta Amerika’dan alinan 2 kontrol grubuyla, ayrica dis grup olarak olarak P. coccineus ve
Vigna unguiculata ile 4 RAPD primeri yardimiyla incelenmistir. Calismada 136 bant elde
edilmis ve 132 bant biitiin 6rneklerde %97 oraninda polimorfik oldugu bulunmustur. Sadece P.
vulgaris’in 86’s1 %93,5 oran ile polimorfik bulunmustur. Ayrica fasulye genotiplerinin
morfolojik &zellikleri de incelenerek Ispanya’dan alinan fasulye genotiplerinin cogunun (43/54)
Giliney Amerika orijinli oldugu tespit edilmistir.

Tiwari ve ark. (2005) nin ¢alismasinda, Himalaya’dan toplanan 99 fasulye genotipi 60
RAPD primerinden segilen 10 primer ile incelenmistir. Calismada 123 tane bant elde edilmis
ve bu bantlarin 121 tanesi polimorfik ¢ikmistir. Galvan ve ark. (2006) tarafindan, Arjantin’in
farkli bolgelerinden toplanan 10 yabani fasulye populasyonu arasinda genetik cesitlilik 33
RAPD belirteci ve 10 morfolojik 6zellik ile belirlenmistir. RAPD analizinde 33 primerden
alinan bantlarin sadece 6 tanesi polimorfizm gdstermis ve toplam 40 banttan 8 tanesi (%20)
polimorfik bant olarak bulunmustur. Ayrica calismanin sonunda, genetik ¢esitliligi belirlemede
morfolojik 6zellikler molekiiler belirteclerden daha basarili bulunmustur.

Martins ve ark. (2006) tarafindan, 17 tane yerel fasulye ¢esidi iizerinde 40 primer
kullanarak 689 RAPD lokusu incelenmistir. RAPD analizi sonucunda populasyon ici ¢esitlilik
(%10) az, populasyon arasi ¢esitlilik ise (%90) yiiksek bulunmustur. Marotti ve ark. (2007)
tarafindan yapilan calismada 16 Italyan fasulyesinin genetik farkliligi ve 4 ticari gesitle
akrabalik dereceleri 6 RAPD ve 8 ISSR belirtecleri ile arastirilmistir. Calismada ISSR’da %385
ve RAPD’de %69 oraninda polimorfik bant elde edilmistir.

Sustar ve Maras (2006)’1n ¢aligmasinda Slovenya fasulye gen kaynagindan temin edilen
100 fasulye genotipi 10 AFLP belirteci ile incelenmis ve 303 tane polimorfik bant elde
edilmistir. Bunun yaninda oransal olarak fasulye genotiplerinde yliksek bir genetik c¢esitlilik
olustugunu bildirilmistir. Svetleva ve ark. (2006) tarafindan, Bulgaristan’da yiiriitiilen
calismada 33 Bulgaristan, 45 yabanci fasulye genotipi 13 ISSR primeri ve 3 AFLP primer
kombinasyonu kullanilarak incelenmistir. ISSR analizinde 150 banttan 55 tanesi (%36,7),
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AFLP analizinde ise 54 tane (%32,9) polimorfik bant elde edilmistir. Ayrica ¢alismada
incelenen fasulye genotiplerinde heterojenligin oldugu goriilerek, genotipler Orta Amerika ve
Giliney Amerika olmak iizere iki ana gruba ayrilmistir.

Chiorato ve ark. (2007)’nin ¢alismasinda, Brezilya’da gen bankasindan temin edilen
220 fasulye hatt1 19 RAPD primeri ve 23 morfolojik belirteg ile analiz edilmistir. Calismanin
sonucunda 210 bant elde edilerek, bu bantlarin 139 tanesi polimorfik bulunmugstur. 23 tane
morfolojik parametrenin 139 tane RAPD bandindan daha fazla genetik farkliligi ortaya
koydugunu bildirilmistir.

Tertivanidis ve ark. (2008) tarafindan Makedonya orijinli 19 yerel kuru fasulye
populasyonuna ait 10’ar genotipte RAPD analizi yapilmistir. Toplam 11 primerin
kullanilmastyla 56 polimorfik bant ve primer basina da ortalama 5,1 polimorfik bant elde
edilmistir. Kumar ve ark. (2008)’nin ¢aligmasinda 26 fasulye hatti 44 RAPD belirteciyle
incelenmis, 15 primerin polimorfizm gosterdigi belirlenmistir. 15 primerde toplam 124 bant
skorlanmis, bantlarin 95 tanesinin polimorfik oldugu ve genotiplerin kiime analizleri sonucunda
4 gruba ayrildiklart bildirilmistir. Jose ve ark. (2009) tarafindan Hindistan’in farkl
bolgelerinden 6rneklenen 20 yerli fasulye genotipi 15 RAPD primeri ile analiz edilmistir.
Calismanin sonunda elde edilen 102 banttan 63 tanesi polimorfik bant olugturmustur.

Maciel ve ark. (2003) tarafindan yapilan ¢aligmada 31 P. vulgaris genotipi ve 2 Vigna
unguiculata arasindaki akrabaliklar ve genetik varyasyon AFLP analizi ile degerlendirilmistir.
Arastirmada 9 primer kombinasyonunda toplam 263 bant elde edilmistir. Sonuglara gore
amplifikasyon tirtinlerinin %95°den daha fazlasi, bu genotipler arasinda DNA seviyesinde
yiiksek polimorfizm gostermistir. Galvan ve ark. (2010) tarafindan 19 adet Arjantin fasulye
yerel ¢esidi ve yabani populasyonun tanimlamasi yapilarak; farkliliklar ISSR markoérleri ve
tohum proteinleriyle incelenmistir. ISSR belirteglerinin populasyon i¢i ve arasi farklilig
belirledigi, 10 adet primerden 4 adedinin polimorfik oldugu bildirilmistir.

Boczkowska ve ark. (2012)’nin ¢alismasinda 1slah ¢aligmalarinda kullanilmak {izere
fasulye genetik potansiyelini belirlemek amaciyla, ulusal koleksiyondan P. coccineus’un 2
ticari ¢esidi ve 3 yerel ¢esidinin genetik ¢esitlilik seviyesi AFLP ile analiz edilmistir.

Masi ve ark. (2003) tarafindan 3 fasulye yerel ¢esidi arasindan secilen 266 adet genotipte
30 SSR belirteci kullanilarak analizler yapilmistir. Sonugta SSR basina ortalama 4,3 allel ve
toplam 135 allel belirlenmistir. Guerra-Sanz (2004) tarafindan yapilan caligmada fasulye
genotipleri 20 adet SSR belirteci ile degerlendirilmis ve 18 adet polimorfik SSR bolgesi
belirlenmistir. Mikrosatellitleri ihtiva eden 20 dizi tespit edilmis ve bu mikrosatellitleri

cogaltmak icin primer ¢iftleri tasarlanmigtir. P. vulgaris genotiplerinin bir setinde, yerel
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cesitlerde, hibritlerde ve ek olarak P. coccineus’e yakin akraba olan 2 genotipte
polimorfizmlerin tespiti i¢in primerler degerlendirilmistir. 18 polimorfik SSR bdlgesi tespit
edilmistir. Genotipler ve Phaseolus tiirleri ayn1 seviyede polimorfik bulunmustur.

Lioi ve ark. (2005) tarafindan 7 yerel italya fasulye cesidi ile 33 yerel populasyon
arasindaki cesitlilik derecesi SSR ve AFLP belirtecleri kullanilarak belirlenmistir. Calismada
ayrica besin ve tohum ozellikleri de incelenmistir. SSR ve AFLP belirtecleriyle analiz edilen
biitlin populasyonlar Giiney Amerika ve Orta Amerika olmak {izere 2 gen grubuna ayrilarak,
populasyonlar arasinda Onemli bir heterojenlik olusmustur. Sicard ve ark. (2005)’nin
calismasinda, 14 P. vulgaris’in yerel genotipi ve 9 P.coccineus (ates fasulyesi) genotipi ISSR,
SSR ve kloroplast SSR ile incelenmistir. SSR yonteminde ates fasulyesinin daha fazla genetik
cesitlilik icerdigi tespit edilmistir. Elde edilen veriler 1s1ginda cift¢iler tarafindan yapilan
seleksiyon calismalar1 ve farkli ¢evre sartlarina adaptasyon mekanizmasinin fasulyede yerel
cesitler icindeki genetik cesitliligi korudugu sonucuna varilmistir.

Buso ve ark. (2006)’nin ¢alismasinda fasulye genotipleri i¢cin SSR belirteclerinin diger
belirteglere gore sinirli sayida oldugu belirtilerek, polimorfik bant elde edilebilecek 20 adet yeni
SSR primerleri dizayn edilmistir. Benchimol ve ark. (2007) tarafindan 20 fasulye materyali 123
SSR belirteci kullanilarak karakterize edilmistir. Elde edilen bantlardan 87’si polimorfik ve 33
tanesi monomorfik bulunmustur.

Blair ve ark. (2006) tarafindan 44 fasulye genotipi 129 SSR belirteciyle incelenmis ve
Giiney Amerika orijinli olan genotipler %53 oraninda, Orta Amerika orijinli olan genotipler ise
%33,4 oraninda polimorfizm gostermistir. Blair ve ark. (2007), 123 fasulye genotipi lizerinde
morfolojik ve 33 SSR belirteciyle karakterizasyon ¢alismasi yapmislardir. Gliney Amerika gen
havuzunda morfolojik olarak yiiksek cesitlilik, molekiiler belirteclerde ise diisiik ¢esitlilik 12
belirlemislerdir. Ayrica, Gliney Amerika gen kaynagin Sili, Nueva ve Granada olmak tizere 3
farkli gruba ayirmiglardr.

Hanai ve ark. (2007) tarafindan yapilan ¢alismada 714 genomik sekanstan 471 SSR, 219
EST’den ise 240 SSR lokusu tespit edilmistir. Brezilya ¢esidi ve akraba tiiri kapsayan Orta
Amerika ve And Daglar1 gen havuzlarindan kiiltiire alinmis 23 adet fasulye genotipinin,
bulunan SSR’ler1 da icerecek sekilde 120 adet SSR, 40 adet EST-SSR kullanilarak molekiiler
polimorfizmi degerlendirilmistir. 31 EST-SSR bolgesinin, 2-7 allel veren 26 polimorfik
genomik SSR ile karsilagtirildiginda 2-12 allel verdigi ve fasulye genotiplerinin polimorfik
oldugu belirlenmistir.

Desiderio ve ark. (2008)’nin ¢aligmasinda, farkli gen havuzlart ve formlarinin (yabani

ve kiiltlir) tamamin1 temsil eden 190 adet P. vulgaris genotipi analiz edilmistir. Tiim materyal
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17 kloroplast mikrosatelliti (cpSSR) ile analiz edilmistir. 131 genotipin bir alt grubu, ayni
zamanda tiim genom boyunca dagilmis 300 polimorfik AFLP ve 2 STS belirteciyle de analiz
edilmistir. Bu sonuglarin P. vulgaris’in kokenleri ve kiiltiire alinmasiyla ilgili olarak
kullanilacag bildirilmistir.

Zhang ve ark. (2008)’nin ¢alismasinda fasulyenin Amerika’dan Cin’e 400 yildan daha
once getirildigi ve su anda iilkenin pek ¢ok bolgesinde 6nemli bir ihrag {iriinii oldugu bildirilmis
ve 229 adet Cin yerel fasulye ¢esidi 30 SSR belirteci ile analiz edilmistir. Tim
mikrosatellitlerde her lokus i¢in ortalama 5,5 allel olmak tizere toplam 166 allel belirlenmistir.
Farkli gen havuzlarinin alt gruplari arasinda gen akist (Nm) 0,86 veya daha diisiik, gen havuzlar
icindeki alt gruplar arasinda 2,6 veya daha yiiksek olarak tespit edilmistir.

Asfaw ve ark. (2009) tarafindan Dogu Afrika’dan (Etiyopya ve Kenya) toplanan 192
yerel fasulye genotipi SSR belirtecleri ve morfolojik yonden incelenmistir. Genotiplerin Orta
Amerika ve Giiney Amerika gruplarina ayrildigini ve ayrica iki grup arasinda da bir karisim
oldugunu bildirilmistir. Etiyopya’dan toplanan genotipler ¢ogunlukla Orta Amerika gen
havuzuna ait ¢ikarken, Kenya’dan toplanan genotiplerin ise Giiney Amerika gen havuzuna ait
oldugunu belirlenmistir.

Coelho ve ark. (2009) tarafindan yapilan ¢alismada Kuzey Portekiz’den topladiklari
fasulye gen kaynaklarindaki genetik gesitlilik, 20 yerel genotip iizerinde agronomik 6zelliklere
bakarak ve SSR (6 lokus) belirtegleriyle saptanmistir. Blair ve ark. (2010)’nin ¢aligmasinda
Giiney Afrika’daki 365 fasulye genotipi SSR belirtegleri ile analiz edilmis ve genotiplerin 132
tanesinin Gliney Amerika, 195 tanesinin Orta Amerika, 32 yerel ve 6 ¢esidin ise bu iki grup
arasinda orta formda oldugu tespit edilmistir.

Del Piano ve ark. (2009)’nin ¢aligmasinda “Fagiolo di Controne” populasyonlari, bazi
ticari ve yerel italyan varyeteleri, ayrica italyan fasulye populasyonlarinin genetik farkliligit SSR
ve ISSR molekiiler belirtegleri kullanilarak belirlenmistir. Arastirmada 22 SSR primerinin
sonuclarina gore 1-9 arasinda allel olusturdugu ve toplam 63 SSR band1 kaydedilmistir. ISSR
analizi 14 farkli primerle yapilmistir. Bu primerler 14-26 bant olusturmus ve polimorfik bantlar
gozlemlenmis, toplam 219 bant bildirilmistir. Genetik benzerlikleri, Jaccard Benzerlik
Indeksi’ne gére ve UPGMA ’ya dayali bir dendrogram olusturularak hesaplanmistir. Hem SSR,
hem de ISSR’nin polimorfik bantlarina dayanan dendrogramda, “Coco” fasulyeleriyle birlikte
“Fagiolo di Controne’’ populasyonlar birlikte gruplandirilmistir.

Foschiani ve ark. (2009)’nin ¢calismasinda italya’daki pek cok P. vulgaris L. yerel cesidi
arasinda ve igindeki genetik farkliliklar 15 fenotipik 6zellik ve 23 mikrosatellit primeri ile

belirlenmistir. Yeterli ayirim giicii olan bu belirte¢lerden 10 tanesi ¢alismadaki biitiin 6rnekleri
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genotiplemede kullanilmigtir. Kwak ve Gepts (2009) tarafindan yapilan ¢alismada And Daglari
ve Orta Amerikan gen havuzundan 349 adet yabani ve yerel fasulye genotipinde 26 adet
mikrosatellit belirteci ile genetik yap1 analiz edilmistir. Dordii And Daglar1 ve dordi Orta
Amerikan gen havuzundan olmak {izere 9 adet yerel ve yabani fasulye populasyonu
tanimlanmastir.

Becerra ve ark. (2010) tarafindan Sili fasulye koleksiyonunda polimorfizm diizeyini
degerlendirmek, genetik farklilig1 ve diger koleksiyonlarla iligkisini belirlemek amaciyla SSR
belirtegleri kullanilmistir. Mikrosatellit allel sayis1 2-14, polimorfizm bilgi igerigi 0,08-0,84
arasinda, her belirtecin heterozigotluk orani ise 0-0,052 olarak tespit edilmistir. Negri ve Tiranti
(2010) tarafindan tehdit altindaki P. vulgaris yerel ¢cesidinde 26 SSR belirteci kullanilarak dogal
koruma alani i¢cinde ve disindaki baslangic populasyonundan 80 birey degerlendirilmistir.
Dogal koruma alani disindaki ¢ogaltimlarda kullanilan bitki sayisinin (120), normal olarak gen
bankasi yontemlerinde kullanilan ve de ¢ift¢i tarlasinda ayr1 olarak korunandan daha fazla
oldugu bildirilmistir. Cabral ve ark. (2011)’nin ¢alismasinda 31 adet Brezilya yerel genotipi, 20
adet tescilli cesit ve 6 ticari genotipten olugmak iizere toplam 57 kuru fasulye genotipinin 16
mikrosatellit primeri kullanarak genetik farkliligi belirlenmistir. 13 SSR primerinin 29
polimorfik allel verdigi bildirilmistir.

Garcia ve ark. (2011)’nin ¢alismasinda 9583 EST igerisinden tespit ettikleri 377 adet
EST-SSR ve 167 adet genomik SSR belirteci kullanilmistir. Fasulye tiirleri arasinda ayni
belirteclerin kullanilabilirligi tespit edilmistir. Fasulyede en yliksek amplifikasyon oran1 %63,7,
ortalama polimorfizm bilgi igerigi genomik SSR igin 0,53, EST-SSR i¢in 0,47 olarak
belirlenmistir. Fasulye populasyonlar1 315 yeni SSR primeriyle test edilmis, populasyonlara
gore polimorfizm oraninin %24 ile %76 arasinda degistigi bildirilmistir.

Gill-Langarica ve ark. (2011)’nin yaptiklari arastirmada, 200 genotip ve 10 adet fasulye
cesidinde genetik cesitliligi belirlemek i¢in; 3 adet AFLP primeri ve 7 adet SSR bdlgesi
kullanilmigtir. Arastirma sonucunda genetik ¢esitlilik, varyasyon ve karsilikli iliskiler
degerlendirilmistir. Avila ve ark. (2012)’nin ¢alismasinda 174 P. vulgaris genotipi, 8 P. augusti,
2 P. lunatus ve 1 P. coccineus genotipinden olusan koleksiyonun genetik ¢esitliligi 29 SSR
belirteci ile belirlenmistir. Sonuglara gore, toplam 311 ve ortalama 10,7 allel ile yiiksek
polimorfizm bulunmustur.

Jimenez ve ark. (2012) tarafindan Inta Rojo fasulye ¢esidinin sertifikasyon siirecinde
genetik saflik nedeni ile sorun ¢iktig1, bugiine kadar ¢esidin genetik saflig1 i¢in sadece fenotipik
yontemler kullanildigi bildirilmistir. Bu nedenle ¢alismada farkli tohum kademelerinin genetik

saflig1 karsilastirilarak tip dis1 bitkilere yonelik 12 adet SSR belirteci kullanilmistir. Mercati ve

18



ark. (2013) tarafindan yapilan ¢alismada Avrupa’da fasulyenin evrimsel gelisimini belirlemek
ve genetik kaynaklari dogru bir sekilde yonetmek i¢in bolgede yetistirilmekte olan 87 fasulye
yerel cesidi, 4 Amerikan genotipi ve 5 Italyan fasulye cesidinde SSR belirtegleri kullanilarak
analizler yapilmistir. Yerel cesitler arasindaki genetik uzaklik Nei katsayisi kullanilarak
hesaplanmig ve UPGMA dendrogram analizi yapilmistir.

Ulukapt ve Onus (2012) tarafindan yapilan ¢alismada 33 fasulye hatt1 ve 3 fasulye
standart ¢esidi 6 SCAR ve 22 SSR belirteci kullanilarak analiz edilmistir. SSR belirteclerinin
%731 polimorfik olarak bulunmus ve PIC degerleri 0,071 ile 0,379 arasinda hesaplanmistir.
Montero-Rojas ve ark. (2013)’nin ¢alismasinda Haiti, Karayipler, Dominik Cumhuriyeti ve
Porto Riko’dan saglanan lima fasulyesinin genetik yapisi ve farkliligini belirlemek icin 24 adet
SSR belirteci kullanilmistir. Karayipler koleksiyonundaki yerel fasulye cesitlerinin Orta
Amerika kokenli oldugu tespit edilmistir. Genetik ¢esitlilik en yiiksek Porto Riko, en diisiik
Haiti yerel ¢esitlerinde bulunurken; gézlenen heterozigotluk orani en yiiksek Haiti, en diisiik
Porto Riko yerel gesitlerinde tespit edilmistir. UPGMA analizi, yerel ¢esitlerin tiim Haiti
cesitleriyle birlikte 3 grupta gruplandigini gostermistir.

Bilir ve ark. (2019) tarafindan yapilan c¢alismada 93 yerli ve 9 tescilli fasulye
genotiplerinin populasyon yapisinin belirlenmesi amaciyla 13 SSR belirteci kullanilmistir.
Calisma sonucunda 192 SSR alleli belirlenmis ve ortalama allel sayisi 14,8 olarak
hesaplanmistir. En yiiksek allel (29) BM160 lokusunda, en diisiik allel (6) BM172 lokusunda
gozlenmistir.

Fasulye’de SNP frekansi nispeten yiiksektir, ~588 Mbp genomda 88 bg¢’de bir SNP
gozlenmektedir. Bundan dolayr genomda alti milyondan fazla SNP olmasi1 beklenmektedir
(Gaitan-Solis ve ark. 2008, Schmutz ve ark. 2014, Blair ve ark. 2018). Nemli ve ark. (2017)’nin
calismasinda Andean ve Mesoamerikan genotiplerinden olugan 173 fasulye genotipinde 43.018
SNP belirlenmistir. 16.366 SNP bolgesi populasyon yapisinin belirlenmesi ve kiimeleme
analizinde kullanilmistir. Ates ve ark. (2018) tarafindan yapilan g¢alismada 173 fasulye
genotipinin ¢iceklenme zamam iliskilendirme haritasi DArT belirtecleri kullanilarak
yapilmustir. Calismada 22.848 SNP bolgesi taranmis ve 20.766 SNP baglant1 dengesizliginin
tahmininde kullanilmistir. Hem lokasyon hemde yillara ait veriler birlestirildiginde 6 SSR
belirtecinin istatistiki olarak 6nemli oldugu saptanmistir.

Raatz ve ark. (2019) tarafindan yapilan g¢alismada Afrika’da islah¢ilar ve 1slah
proramlarindan elde edilen 708 fasulye genotipinin 800’den fazla SNP kullanilarak
tanimlanmas1 yapilmistir. Caligma sonunda Andean ve Mesoamerikan gen havuzlarinin

populasyon yap1 analizinde net bir sekilde ayrildigi gézlenmistir.

19



3. MATERYAL VE YONTEM
3.1. Bitki Materyali

Bu ¢alismada Diinya’da ve Tiirkiye’ nin farkli bolgelerinde ekimi gercgeklestirilen ticari
fasulye cesitleri ve May-Agro Tohumculuk A.S. 1slah programindan gelistirilmis 1slah
materyallerinden elde edilmis fasulye (Phaseolus vulgaris L., Phaseolus acutifolius ve
Phaseolus coccineus) tiirlerine ait toplamda 94 genotip (79 ticari ¢esit ve 1slah kademesine ait
15 1slah hatt1) kullanilmistir. Calismada yer alan fasulye genotipleri P. vulgaris var. nanus:
Determinate-Oturak (bodur, yer) ve P. vulgaris var. comminus: Indeterminate-Sirik fasulye
formlarindan olusmaktadir.

94 genotip igerisinde; P. vulgaris tiiriinden 91 adet (41 adet oturak taze, 11 adet sirik
taze, 11 adet oturak barbunya, 8 adet sirik barbunya, 4 adet oturak kuru, 16 adet sirik kuru
fasulye), P. acutifolius A. Gray tiiriinden 2 adet, P. coccineus L. tiiriinden ise 1 adet 1slah
kademesindeki oturmus hat ve ticari ¢esitler yer almaktadir. Kullanilan materyallere ait bilgiler

Cizelge 3.1 ve Cizelge 3.2°de belirtilmistir.

Cizelge 3.1. Calismada kullanilan fasulye genotiplerinin kodlama sistemi

Oturak Barbunya OB
Oturak Kuru OK
Oturak Taze oT

Sirik Barbunya SB
Sirik Kuru SK
Sirik Taze ST
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Cizelge 3.2. Calismada kullanilan 94 fasulye genotipine ait bilgiler

GENOTIP KODLARI FORM CESIT
0OB-1 Oturak Barbunya
OB-2 Oturak Barbunya
OB-3A Oturak Barbunya
OB-3B Oturak Barbunya
OB-4 Oturak Barbunya
OB-5 Oturak Barbunya
OB-6 Oturak Barbunya
OB-7 Oturak Barbunya
OB-8 Oturak Barbunya
OB-9 Oturak Barbunya
0OB-10 Oturak Barbunya
OK-1 Oturak Kuru Fasulye
OK-2 Oturak Kuru Fasulye
OK-3 Oturak Kuru Fasulye
OK-4 Oturak Kuru Fasulye
oT-1 Oturak Taze Fasulye
oT-2 Oturak Taze Fasulye
OoT-3 Oturak Taze Fasulye
oT-4 Oturak Taze Fasulye
OoT-5 Oturak Taze Fasulye
OT-6 Oturak Taze Fasulye
oT-7 Oturak Taze Fasulye
OoT-8 Oturak Taze Fasulye
oT-9 Oturak Taze Fasulye
0oT-10 Oturak Taze Fasulye
oT-11 Oturak Taze Fasulye
OoT-12 Oturak Taze Fasulye
OoT-13 Oturak Taze Fasulye
OT-14A Oturak Taze Fasulye
OT-14B Oturak Taze Fasulye
OT-15 Oturak Taze Fasulye
OT-16 Oturak Taze Fasulye
OT-17A Oturak Taze Fasulye
OT-17B Oturak Taze Fasulye
OT-18 Oturak Taze Fasulye
OT-19A Oturak Taze Fasulye
OT-19B Oturak Taze Fasulye
0T-20 Oturak Taze Fasulye
0oT-21 Oturak Taze Fasulye
0T-22 Oturak Taze Fasulye
OT-23 Oturak Taze Fasulye
OT-24 Oturak Taze Fasulye
OT-25 Oturak Taze Fasulye
OT-26 Oturak Taze Fasulye
oT-27 Oturak Taze Fasulye
OT-28 Oturak Taze Fasulye
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GENOTIP KODLARI FORM CESIT
0T-29 Oturak Taze Fasulye
0OT-30 Oturak Taze Fasulye
OT-31 Oturak Taze Fasulye
0T-32 Oturak Taze Fasulye
OT-33 Oturak Taze Fasulye
OT-34 Oturak Taze Fasulye
OT-35 Oturak Taze Fasulye
OT-36 Oturak Taze Fasulye
oT-37 Oturak Taze Fasulye
OT-38 Oturak Taze Fasulye
SB-1 Sirtk Barbunya
SB-2 Sirtk Barbunya
SB-3 Sirtk Barbunya
SB-4 Sirtk Barbunya
SB-5 Sirtk Barbunya
SB-6 Sirik Barbunya
SB-7 Sirtk Barbunya
SB-8 Sirik Barbunya
SK-1 Sirtk Kuru Fasulye
SK-2 Sirtk Kuru Fasulye
SK-3 Sirtk Kuru Fasulye
SK-4 Sirik Kuru Fasulye
SK-5 Sirtk Kuru Fasulye
SK-6 Sirtk Kuru Fasulye
SK-7 Sirtk Kuru Fasulye
SK-8 Sirtk Kuru Fasulye
SK-9 Sirtk Kuru Fasulye
SK-10 Sirtk Kuru Fasulye
SK-11 Sirtk Kuru Fasulye
SK-12 Sirtk Kuru Fasulye
SK-13 Sirik Kuru Fasulye
SK-14 Sirtk Kuru Fasulye
SK-15 Sirtk Kuru Fasulye
SK-16 Sirtk Kuru Fasulye
ST-1 Sirtk Taze Fasulye
ST-2 Sirtk Taze Fasulye
ST-3 Sirik Taze Fasulye
ST-4 Sirtk Taze Fasulye
ST-5 Sirtk Taze Fasulye
ST-6 Sirtk Taze Fasulye
ST-7 Sirik Taze Fasulye
ST-8 Sirik Taze Fasulye
ST-9 Sirtk Taze Fasulye
ST-10 Sirtk Taze Fasulye
ST-11 Sirtk Taze Fasulye

P. acutifolius-1

P. acutifolius-2

P. coccineus
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3.2. Cahsmada Kullanilan Fasulye Ticari Cesit ve Islah Hatlarimin Sera Kosullarinda

Yetistirilmesi

Calismada kullanilan fasulye ticari gesit ve 1slah hatlart May-Agro Tohumculuk A.S.’ye
ait Bursa merkez tesislerinde bulunan yetistirme seralarinda, kontrollii ortamda yetistirilmistir
(Sekil 3.1). Her bir fasulye genotipinden 10 tohum Eyliil 2018 ay1 igerisinde 2 birim (QTS
Substrate Professional) torf, 2 birim kokopit, 1 birim perlit igeren viyollere ekilmis, sera
kosullarinda giindiiz sicaklik degerinin 29°C; gece sicaklik degerinin 25°C; giin uzunlugunun
14 saat; 1s1klanmanin 14000 Watt olmasi saglanmis, sulama ise giiniin erken saatlerinde 1lik su
ile yapilmistir. Fasulye materyalleri 3-4 gergek yaprakli forma geldikten sonra 10 bitkinin en
geng yapraklarindan alinan yaprak numuneleri bulk edilerek Qiagen Collection (96°1ik) tiiplere
aktarilarak DNA ekstraksiyonu i¢in -80°C’de saklanmustir.

Sekil 3.1. Seradaki fasulye bitkilerinin genel goriiniimii

3.3. Qiagen-DNA Ekstraksiyonu cihazi (QIAcube-HT) ile DNA izolasyonu
3.3.1. DNA izolasyon Kiti I¢erisindeki Kimyasallar

e Food Lysis Buffer

e Proteinase K

e Buffer AW2 (Wash Buffer 2) (160 ml etanol eklenerek hazirlanir)
e Buffer PB (Binding Buffer)

e Buffer EB (Elution Buffer)

e Turbo Filtre
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3.3.2. DNA izolasyonunda Kullanilan Diger Kimyasallar

e FEtanol

e Kloroform

3.3.3. DNA izolasyonunda Kullanilan Sarf Malzemeler

e Collection Microtube Plate
e Collection Microtube Caps

e 1,5 ml mikrosantrifiij kapakl1 tiip

3.3.4. Qiagen-DNA Ekstraksiyonu Cihazi i¢cerigine Dahil Olan Malzemeler

e Splate

e Elusion Plate
e Pipet uglan

e Tape Pad

e Reaktif Kaplar

3.3.5. On Hazirhk Asamasi

Fasulye yaprak 6rnekleri yaklagik 300 mg agirliginda olacak sekilde alinarak Collection
Microtube Plate’e yerlestirilmistir. -80°C’de olan derin dondurucuda minimum 15 dakika
bekletilerek donma islemi gerceklestirilmistir. Tissue Lyser II cihazinda homojenizasyonun
saglanmas1 i¢in 2 dakika boyunca pargalanmistir (Sekil 3.2). Homojenizasyon isleminin
ardindan yaprak orneklerine sirasi ile

1. Her bir 6rnek i¢in 1,5 ml Food Lysis Buffer ve 4 ul Proteinase K karigim1 hazirlanmistir.

2. Hazirlanan karisimdan Collection Microtube Plate’deki her bir numuneye 750 pl
eklenmis ve vortekslenmistir.

3. Numuneler 1,5 ml kapakli mikrosantrifiij tiiplerine aktarilmistir.

4. Food Lysis Buffer-Proteinase K karigimindan tekrar 750 ul eklenerek karistirilmigtir.

5. Toplamda 1500 pl karisim igeren numuneler 60°C’de 30 dakika inkiibe edilmistir.

Inkiibasyon sirasinda kimyasalin dokulara daha iyi temas etmesi i¢in 2-3 defa

calkalanmustir.

6. Buz makinesinde 5 dakika bekletilmistir.
7. 2500 x g’de 5 dakika santrifiij edilmistir.
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8. Ustte kalan temiz fazdan 800 ul alinarak temiz olan 1,5 ml mikrosantrifiij tiiplerine
aktartlmistir.

9. Uzerine 500 ul kloroform eklenmis ve vortekslenmistir.

10. 14000 x g’de 15 dakika santrifiij edilmistir.

11. Ustte kalan temiz fazdan 400 ul alinarak cihazin S plate’ine yerlestirilmistir.

Sekil 3.2. DNA izolasyonu ve kullanilan bazi ekipmanlar

3.3.6. Cihaza Yerlestirme ve Calistirma Asamasi

12. Cihaz ve bilgisayar agma/kapama tusuna basilarak agilmistir (Sekil 3.3).

13. Bilgisayardan QIlAacube-protokol uygulamasi agilmistir.

14.96’lik plate semasinda analizi yapilmak istenen numune sayisi segilmistir (Min:8
Max:96 adet) ve <next> tusu tiklanmistir.

15. Gorev gubugunda bulunan <open wizard> (sihirbaz sapka) tusu tiklanmistir. Agilan

pencerede cihaz pargalarini ve kimyasallar1 yerlestirme diizeni goriilebilir.
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16.

17.
18.
19.

20.

21.

22.

23.

24.

25.
26.
27.

Cihazin kisimlarini yerlestirmeden dnce Turbo Filtre ve S Plate ‘Tape Pad’ yardimu ile
numune konulmayan kuyucuklara yapistirilmistir. Bu islemin amaci, numune olan
kuyucuklardaki vakumlamanin giiciinii artirmaktir.

Cihazin kisimlarini yerlestirmek i¢in cihaz kapagi acilarak yukari sabitlenmistir.
<Riser Block (Filter Plate)> kismina (sol arka) turbo filtre yerlestirilmistir.

Elusion Plate’in alt mavi kismi ve kapagi cikarilarak, sag arka taraftaki kisma
yerlestirilmistir.

Numunelerin bulundugu S Plate, <Lysis (S) Block> kismina yerlestirilmistir.

Pipet uglar1 iki kutu olmak iizere yerlestirilmistir.

Buffer AW2, Buffer PB ve Buffer EB kimyasallar1 hesaplanan miktarda alinip her biri
ayr1 ayr1 olmak iizere plastik reaktif kaplara aktarilmistir ve cihaz kapagi kapatilmistir.
Agilan uyari penceresindeki uyarilar kontrol edildikten sonra <start> denildikten sonra

calistirma asamasi baslatilmistir.

Sekil 3.3. Qiagen-DNA Ekstraksiyonu cihazi (QIAcube-HT)

3.3.7. Cihaza Kapatma Asamasi

Hesaplanan siire bittikten sonra uygulama ekraninda <Finish Report> penceresi
acilmustir.

Cihaz igerisine yerlestirilen kisimlar tek tek geri alinip yerlerine yerlestirilmistir.
%70’lik etanol ile cihazin i¢ temizligi gergeklestirilmistir.

Daha sonra 15 dakika UV 1s1n yardima ile sterilizasyon islemi gerceklestirilmistir.
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28. Sterilizasyon islemi bitince uygulama otomatik olarak kapatilmistir.

29. Elde edilen DNA’larin miktar ve kalite tayini Thermo Scientific™ NanoDrop™ One
Microvolume UV-Vis Spectrophotometer ile 6l¢iilmiistiir.

30. Izole edilen DNA’lar -20°C olan buzdolabinda saklanmaktadir.

3.4. Mikrosatellit (Basit Dizi Tekrarlari-SSR) Lokuslarinin Analizi

Fasulye genotiplerinden izole edilen genomik DNA’ya 6zgii SSR primerleri
kullanilarak SSR lokuslarinin ¢ogaltilmasi saglanmistir. Cesitli literatiir taramalar1 sonucunda
(Yu ve ark. 2000, Gaitan-Solis ve ark. 2002, Blair ve ark. 2003, da Silva 2003, Guerra-Sanz
2004, Loridon ve ark. 2005, Sicard ve ark. 2005, Teixeira ve ark. 2005, Blair ve ark. 2006,
Benchimol ve ark. 2007, Mahuku ve ark. 2009) fasulye genotiplerinin genetik ¢esitliligini
belirlemek icin kullanabilecegimiz SSR lokuslar1 taranmis ve bu arastirmacilarin kullandigi
SSR lokuslarindan polimorfizm oranlar1 yiiksek, yeterli polimorfizm saglanmasi i¢in allel
sayilar1 yeterli, ayn1 floresan boya ile isaretli olan primerlerin multipleks PCR analizi
yapabilmek i¢in PCR iiriinleri farkli uzunluklarda ve PIC (polimorfizm bilgi igerigi) degeri
yiiksek olan SSR lokuslar1 ¢alismada kullanilmak i¢in secilmistir. Calismada, toplam 10 SSR
lokusu (BM141, BM143, BM152, BM160, BM172, GATS91, PV-at002, PV-ctt001, PV-ag001
ve PV-at007) kullanilmistir (Yu ve ark. 2000, Gaitan-Solis ve ark. 2002). Bu calismada,
ekonomik olmasi sebebiyle Schuelke (2000) tarafindan gelistirilen M13 isaretleme yontemi
kullanilmais, kullanilan primerler Cizelge 3.3’de verilmistir.

Bu tez calismasi kapsaminda, SSR primerleri i¢cin PCR analizleri Yu ve ark. (2000) ve
Gaitan-Solis ve ark. (2002)’nin galismasindaki reaksiyon kosullarinda ve PCR dongiilerinde
denenmis, ayrica laboratuvar sartlarimiza uygun gerekli optimizasyonlari yapilmistir. Optimize
edilen reaksiyon sartlar1 Cizelge 3.4’te verilmistir. Ayrica optimize edilen PCR dongiileri
Cizelge 3.5’de verilmistir. PCR islemine baslarken, 6nce her bir DNA 6rneginden yaklasik 100
ng 0,2 ml PCR tiiplerine konulmus ve daha sonra ise PCR karisimi (mastermix) hazirlanmastir.
Hazirlanan PCR karigimi vorteks karistirict ile karigtirildiktan sonra her bir tiipe uygun hacimde
dagitilip son hacim 25 pl olacak sekilde hazirlanmistir. DNA amplifikasyonlar Cizelge 3.4 ve
Cizelge 3.5’de gosterilen kosullarda Applied Biosystems® Veriti® Thermal Cycler

kullanilarak yapilmistir.
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Cizelge 3.3. Calismada kullanilan SSR primerlerine ve M13 primerine ait dizi bilgileri

Primer Ad1

Primer Dizisi (Sekansi) 5' > 3'

M13-FAM 5'-FAM-TGTAAAACGACGGCCAGT 3'

BM141-F 5' TGTAAAACGACGGCCAGTTGAGGAGGAACAATGGTGGC 3
BM141-R 5' CTCACAAACCACAACGCACC 3

M13-PET 5'-PET-TGTAAAACGACGGCCAGT 3

BM143-F 5' TGTAAAACGACGGCCAGTGGGAAATGAACAGAGGAAA 3
BM143-R 5'ATGTTGGGAACTTTTAGTGTG 3

M13-NED 5'-NED-TGTAAAACGACGGCCAGT 3'

BM152-F 5' TGTAAAACGACGGCCAGTAAGAGGAGGTCGAAACCTTAAATCG 3
BM152-R 5" CCGGGACTTGCCAGAAGAAC 3

M13-VIC 5'-VIC-TGTAAAACGACGGCCAGT 3

BM160-F 5' TGTAAAACGACGGCCAGTCGTGCTTGGCGAATAGCTTTG 3
BM160-R 5 CGCGGTTCTGATCGTGACTTC 3

M13-FAM 5'-FAM-TGTAAAACGACGGCCAGT 3'

BM172-F 5' TGTAAAACGACGGCCAGTCTGTAGCTCAAACAGGGCACT 3
BM172-R 5 GCAATACCGCCATGAGAGAT 3

M13-FAM 5'-FAM-TGTAAAACGACGGCCAGT 3'

GATS91-F 5' TGTAAAACGACGGCCAGTGAGTGCGGAAGCGAGTAGAG 3
GATS91-R S'TCCGTGTTCCTCTGTCTGTG 3'

M13-VIC 5'-VIC-TGTAAAACGACGGCCAGT 3

PV-at002-F | 5 TGTAAAACGACGGCCAGTGTTTCTTCCTTATGGTTAGGTTGTTTG 3'
PV-at002-R | 5’ TCACGTTATCACCAGCATCGTAGTA 3

M13-PET 5'-PET-TGTAAAACGACGGCCAGT 3

PV-ctt001-F | 5 TGTAAAACGACGGCCAGTGAGGGTGTTTCACTATTGTCACTGC 3'
PV-ctt001-R | 5' TTCATGGATGGTGGAGGAACAG 3'

M13-NED 5'-NED-TGTAAAACGACGGCCAGT 3'

PV-ag001-F | 5" TGTAAAACGACGGCCAGTCAATCCTCTCTCTCTCATTTCCAATC 3
PV-ag001-R | 5' GACCTTGAAGTCGGTGTCGTTT 3'

M13-NED 5'-NED-TGTAAAACGACGGCCAGT 3'

PV-at007-F | 5 TGTAAAACGACGGCCAGTAGTTAAATTATACGAGGTTAGCCTAAATC 3
PV-at007-R | 5' CATTCCCTTCACACATTCACCG 3
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Cizelge 3.4. Calismada kullanilan SSR primerleri i¢in optimize edilmis PCR kosullari

PCR Karisim Son Konsantrasyon
10X PCR Tamponu 1X

MgCl2 1,5mM

dNTPs 0,2 mM

M13 Primer 3 pmol
Tleri (F) Primer 1 pmol
Geri (R) Primer 3 pmol
Tag DNA Polimeraz 15U
DNA 100 ng

Cizelge 3.5. Calismada kullanilan M 13 igaretli SSR primerleri icin PCR dongiileri

Basamak Sicakhik Siire ];g;lgs':

1 94°C 5dk 1
94°C 30 sn

2 56°C 45 sn 30
72°C 45 sn
94°C 30 sn

3 53°C 45 sn 10
72°C 45 sn

4 72°C 10 dk 1

PCR iiriinleri elektroforez analizine kadar, aliiminyum folyoya sarilmis bir sekilde
+4°C’de saklanmistir. Bantlarin istenilen bolgede olup olmadigini ve spesifik baglanmalarin
olup olmadigin1 kontrol etmek i¢in RedSafe Nucleic Acid Staining Solution igeren %?2’lik
agaroz jelde 1X TBE tamponunda 110 Voltta yaklagik 120 dk yiiriitiilmiistiir. Bantlar UV 151k
altinda Gel Imaning System Vilber Lourmat Quantum STS5 ile goriintiilenmistir (Sekil 3.4, 3.5).

Elde edilen PCR iiriinlerinin DNA parca (fragment) biiyiikliiklerini belirlemek igin
hizmet alim1 yapilmistir. Caligilan fasulye genotiplerinin DNA parca (fragment) analizlerinin
sonuglar1 laboratuvarimizda GeneMapper Software 5.0 (Applied Biosystems) yazilimi ile
degerlendirilmis ve primerlerin sahip oldugu allellerin biyiiklikleri tespit edilmistir.
GeneMapper Software 5.0 programi yardimiyla incelenen primerlere ait allellerin

biiyiikliiklerini gosteren drnekler asagidaki sekillerde verilmistir (Sekil 3.6-3.15).
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100bp 36 37 38 39 40

41 42 43 44 45 46 47 48 49 50

57 58 59 60 61 62

Sekil 3.4. Fasulye genotiplerine ait bazi 6rneklerin PCR {irlinlerinin UV 1s1k altindaki jel
gortntiisii (BM141, BM143, BM152, BM160 ve BM172)
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Sekil 3.5. aSUIye genotiplerine alt bazi Orneklerin PCR iriinlerinin U 1$1k altindaki jel
F V J
goriintiisii (GATS91, PV-at002, PV-ctt001, PV-ag001 ve PV-at007)
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Sekil 3.11. GATS91 no’lu primere ait bazi allellerin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 3.12. PV-at002 no’lu primere ait baz1 allellerin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 3.13. PV-ctt001 no’lu primere ait bazi allellerin elektroferogram goriintiisii
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Sekil 3.15. PV-at007 no’lu primere ait bazi allellerin elektroferogram goriintiisii
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3.5. SSR Verilerinin istatistiksel Analizi

Biitiin populasyonlart degerlendirdigimizde iki ve ikiden daha fazla allele sahip olan
mikrosatellit bolgesi polimorfik lokus olarak degerlendirmeye alinmaktadir. Bu sebeple
polimorfizm 06lg¢iitii olarak, bir lokusdaki allel sayis1 baz alinmistir. Cesit ve populasyonlarin
genetik yapisini belirleyebilmek ve ¢esitliligini saptamak i¢in her birinde, polimorfik lokuslar
ve yiizdeleri, polimorfik lokuslarda gozlenen allel sayisi (Na), etkili allel sayst (Ne), Nei
(1987)’nin gozlenen heterozigotluk degeri (Ho), beklenen heterozigotluk degeri (Ho), Shannon
sabiti (I) ve standart hatalar1 hesaplanmistir. Polimorfizm yiizdesini belirlemek i¢in, polimorfik
lokuslarin sayisi, toplam lokus sayisina boliinmesi formiilii kullanilmistir. Ortalama allel sayisi,
calisilan her bir populasyondaki her bir lokusun sahip oldugu allel sayisinin aritmetik ortalamasi
alinarak bulunur. Polimorfik bilgi icerigi (PIC), bir belirtecin populasyon i¢indeki polimorfizm
degerini belirlemekte kullanilan bir parametredir. PIC degeri, bir lokusa ait allel sayisina ve
allellerin populasyon i¢indeki dagilimia goére degisebilir. Calismada kullanilan bireylerdeki
her bir nSSR lokusu i¢in polimorfik bilgi igerigi (PIC) degeri, asagida verilen formiil

kullanilarak hesaplanmaistir.

n-l nm

PIC=1-(>p})-> > 2pp;
1

i= i=] j=it]

Formiildeki "p", bir nSSR lokusundaki her bir allelin frekansini, "n" ise bir nSSR
lokusundaki allel sayisin1 ifade etmektedir (Botstein ve ark. 1980).

Istatistiki analizler i¢in elde edilen veriler GenAlEx [(Version 6.5) (http://biology-
assets.anu.edu.au/GenAlEx/Download.html)] (Peakall ve Smouse 2006) istatistik yazilim
programi kullanilarak yapilmistir.

SSR lokus verileri kullanilarak calisilan fasulye genotiplerinin benzerliklere gore
dagilimimin belirlenmesi i¢cin STRUCTURE 2.3 .4 istatistik programi kullanilmistir (Pritchard
ve ark. 2000). STRUCTURE analizi sonucunda ayirt edici alleller kullanilarak caligilan 6rnek
grubundaki farkli gruplar belirlenmektedir. Eldeki veri setine en uygun K degerinin
belirlenmesi i¢in K=1’den K=10’a kadar analizler yapilmistir (Evanno ve ark. 2005).
STRUCTURE HARVESTER programi kullanilarak en uygun K degeri belirlenmistir (Earl ve
vonHoldt, 2012). Uzaklik matriks ve dendrogramin olusturulmasinda NTSY S-pc Versiyon 2.2
(Numerik Taksonomi Cok Degiskenli Analiz sistemi, Exeter Software, Setauket, N.Y.)

bilgisayar programi kullanilmistir.
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3.6. SNP (Tek Niikleotid Polimorfizmi) Markir Analizi

SNP analizleri i¢in daha once literatiirde yayinlamig ve Phaseolus vulgaris’in sahip
oldugu 11 kromozomdan tiim genomu temsil edecek sekilde her kromozomun farkli
bolgelerinden secilmis (Matthew ve ark. 2013) 128 farkli SNP bolgelerinden primer prob
dizayn1 yapilarak TIB MOLBIOL firmasina gonderilmistir. TIB MOLBIOL firmasinda ileri (F)
primerler 5 nmol, geri (R) primerler 5 nmol, problar 1 nmol olacak sekilde sentezlettirilmistir.
Liyofilize olarak gelen primer ve problar 20 pM olacak sekilde sulandirilarak asimetrik PCR
icin kullanima hazir hale getirilmistir.

Elde edilmis olan DNA’lar, primerler, problar ve Roche LightCycler® DNA Master
HybProbe Master Mix’ler kullanilarak Cizelge 3.6°da belirtilen PCR karigimlart hazirlanmistir.
Hazirlanan karisimlar SNP analizleri i¢in, ROCHE -LightCycler® 480 Instrument Il Real Time
PCR cihazi ile Cizelge 3.7°de belirtilen reaksiyon basamaklari, siireleri, sicakliklari ve dongii
sayilar1 uygulanarak Asimetrik PCR uygulamasi gergeklestirilmistir. Literatiirden elde edilen
(Matthew ve ark. 2013) toplamda 128 SNP primeri, fasulye genotiplerine ait 94 DNA’da
polimorfizmin belirlenmesi i¢in kullanilmistir. Sonucta bu primerler arasindan 73 SNP
primerlerinin polimorfik olduguna karar verilmis ve tiim 6rneklere uygulanmistir. Calismada

kullanilan SNP primerlerin isimleri ve sekans bilgileri EK-1’de yer almaktadir.

Cizelge 3.6. SNP PCR isleminde bir 6rnek i¢in kullanilan karisim igerigi ve miktarlar

PCR Karisimi Kullanilan I\I;ci)lrgts&zlatrrltrasyon ve
Hybprobe Master Mix 1ulL
MgCl2 20 mM
Tleri (F) Primer (20 pM) 2 pM
Geri (R) Primer (20 pM) 10 pM
Probe (20 pM) 4 pM
sdH20 49 uL
DNA 125 ng
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Cizelge 3.7. SNP isleminde uygulanan Real Time PCR analizi igin reaksiyon basamaklart,

stiresi, sicakliklart ve dongii sayilari

Reaksiyon | Reaksiyon | Reaksiyon °C/sn Dongii
Basamag Sicakhigi Siiresi Sayis1
1 95°C 10 dk 4,4 1
95°C 5sn 4,4
2 50°C 10 sn 2,2 50
72°C 15 sn 4,4
95°C 5sn 4,4
3 40°C 15 sn 2,2 1
80°C 15 sn 0,19
4 40°C 30 sn 2,2 1

3.7. SNP Verilerinin istatistiksel Analizi

SNP analizlerinde Real Time PCR islemi tamamlandiktan sonra Melting Point analizi
ile ilgili genotiplerin SNP bolgesindeki reaksiyonlari belirlenerek ilgili genotiplerin SNP
bolgesindeki reaksiyonlari belirlenmistir. SNP analizlerinde elde edilen ham veriler varlik 1
(bir) veya yokluk O (sifir) durumlarina gore skorlanarak binom veri matriksi olusturulmustur.
Uzaklik matriks ve dendrogramlarinin degerlendirilmesinde NTSY S-pc Versiyon 2.2 (Numerik
Taksonomi Cok Degiskenli Analiz sistemi, Exeter Software, Setauket, N.Y.) bilgisayar
programi kullanilmigtir. Calisilan genotiplerin benzerlik dendrogramlarinin olusturulmast igin
benzer verilerin gruplandirilmasinda UPGMA (Unweighted Pair Group Metodu ile Aritmetik
Ortalama) ve SAHN (Sequential Agglomerative Hierarchical Nonoverlapping) gruplama

programi kullanilarak filogenetik agaglar olusturulmustur.
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4. BULGULAR
4.1. Mikrosatellit (SSR) Analizlerine Ait Bulgular

SSR ve SNP analizlerinde kullanilmak {izere izole edilen genomik DNA’larin kalite ve
miktar tayini UV spektrofotometre ile 6l¢iilmiis ve 6l¢iim sonuglar1 Cizelge 4.1°de verilmistir.
izole edilen fasulye genomik DNA miktarlar1 yaklasik 10 ng ile 68 ng arasinda, DNA saflig
ise ortalama 1,622+0,281 olarak hesaplanmuistir.

Mikrosatellit (SSR) primerlerine ait allelleri belirleyebilmek i¢in; analiz edilen her bir
primer bir lokus ve her bir primerin ¢ogalttig1 farkli niikleotid uzunlugundaki DNA pargalari
tek bir allel olarak degerlendirilmistir. Bu ilkeyi baz alarak, analiz ettigimiz 10 SSR primeri
icin, ¢alismada kullanilan 94 (79 ticari ¢esit ve 1slah kademesine ait 15 genotip) fasulye
genotipinin (P. vulgaris = 91 genotip, P. acutifolius = 2 genotip, P. coccineus= 1 genotip) her
birinin sahip oldugu alleller belirlenmis olup ve bu allellerin frekanslar1 ayr1 ayr1 hesaplanmistir
(Cizelge 4.2). Cizelge 4.2°de galismada kullanilan 10 SSR lokusuna (BM141, BM143, BM152,
BM160, BM172, GATS91, PV-at007, PV-at002, PV-ag001 ve PV-ctt001) ait primerler,
primerlerin tekrar motifleri ve primerlerin sahip oldugu allellerin baz ¢ifti (bg) olarak
biiyiikliikleri belirtilmistir. Biitiin genotipleri bir biitiin olarak degerlendirdigimizde 10 SSR
lokusunun tamami polimorfik olarak saptanmustir. Ticari ¢esit ve 1slah hatlarini ayr1 ayri ele
aldigimizda SSR lokuslarinin polimorfizm ytlizdesi %100 olarak hesaplanmistir. Calisilan P.
vulgaris, P. acutifolius ve P. coccineus tiirlerine ait genotiplerde kullanilan 10 SSR lokusu i¢in
toplam 89 allel tespit edilmistir. Calismada kullanilan SSR lokuslarindan en ¢ok allel (13)
BM141, GATS91 ve PV-at007 lokuslarinda gozlenmistir. BM143 ve BM152 lokuslarinda
11’er allel, PV-ctt001 lokusunda 7 allel, BM172, PV-at002 ve PV-ag001 lokuslarinda ise 6’sar
allel saptanmistir. BM 160 lokusu ise 3 allel ile en diisiik allel sayisina sahip lokustur.

BM141 lokusunda 196 ile 252 bg arasinda toplam 13 allel gézlenmistir. BM141 i¢in
hesaplanan allel frekanslarina bakildiginda 234 b¢ uzunlugundaki allel en yiiksek frekansa
sahip alleldir (f=0,510). BM141°de gozlenen 13 allelden 7 tanesinin frekansi 0,01’den diisiiktiir
ve bu alleller nadir allel olarak degerlendirilmistir (Cizelge 4.2). 196 bg biiyiikliigiindeki allel
sadece P. coccineus’a ait genotipde gozlenmistir.

BM143 lokusunda 133 ile 187 bg arasinda toplam 11 allel gézlenmistir. BM143 igin
hesaplanan allel frekanslarina bakildiginda 149 b¢ uzunlugundaki allel en yiiksek frekansa
sahip alleldir (f=0,432). 151 (f=0,116) ve 155 (f=0,195) b¢’lik alleller ise yliksek frekansa sahip
diger allellerdir. BM143°de gozlenen 13 allelden 8 tanesinin frekansi nispeten diisiik olarak

gozlenmistir (Cizelge 4.2).
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Cizelge 4.1. Fasulye genotiplerine ait genomik DNA’larin miktar ve kalite degerleri

Genotip [.)NA DNA Safhg . [.)NA DNA Safhg
kodu miktari Aoco/Asss Genotip kodu | miktar: AocolAsso
(ng/ul) (ng/ul)
OB-1 22,163 1,783 OT-30 13,788 1,499
OB-2 47,447 1,770 OT-31 29,580 1,536
OB-3A 19,098 1,780 OT-32 56,477 2,006
OB-3B 15,006 1,818 OT-33 44,393 1,477
OB-4 13,504 1,798 OT-34 34,232 1,268
OB-5 25,365 1,791 OT-35 68,241 1,223
OB-6 45,504 1,793 OT-36 55,867 1,132
OB-7 28,114 1,776 OT-37 64,095 1,891
OB-8 52,861 1,763 OT-38 50,129 1,489
OB-9 47,581 1,768 SB-1 45,122 1,555
OB-10 27,544 1,790 SB-2 50,257 1,066
OK-1 22,440 1,709 SB-3 51,366 1,187
OK-2 12,050 1,758 SB-4 19,573 1,200
OK-3 41,891 1,458 SB-5 19,164 1,268
OK-4 43,636 1,783 SB-6 23,159 1,128
OT-1 13,511 1,790 SB-7 24,526 1,364
OT-2 56,634 1,747 SB-8 29,445 1,752
OT-3 60,060 1,750 SK-1 54,398 1,781
OT-4 35,583 1,782 SK-2 37,615 1,226
OT-5 25,595 1,777 SK-3 37,643 2,052
OT-6 29,565 1,799 SK-4 29,471 1,158
OT-7 38,348 1,786 SK-5 25,385 1,687
OT-8 33,557 1,737 SK-6 30,595 1,558
OT-9 42,645 1,721 SK-7 39,982 1,308
OT-10 29,355 1,779 SK-8 44,484 1,908
OT-11 37,978 2,539 SK-9 59,081 1,881
OT-12 24,976 1,229 SK-10 45,267 1,365
OT-13 55,922 1,744 SK-11 32,087 1,258
OT-14A 30,271 1,773 SK-12 21,736 1,458
OT-14B 34,956 1,578 SK-13 25,957 1,007
OT-15 50,456 1,876 SK-14 49,473 1,650
OT-16 36,730 1,760 SK-15 45,437 1,448
OT-17A 10,504 1,858 SK-16 57,389 1,589
OT-17B 53,010 1,165 ST-1 36,587 1,256
OT-18 43,245 1,275 ST-2 51,927 1,782
OT-19A 49,641 1,763 ST-3 45,788 1,259
OT-19B 32,207 1,756 ST-4 46,852 1,266
OT-20 19,376 1,770 ST-5 33,591 1,578
OT-21 48,204 1,798 ST-6 31,252 1,225
OT-22 27,591 1,835 ST-7 25,126 1,025
OT-23 22,726 1,788 ST-8 30,266 1,899
OT-24 39,368 1,801 ST-9 14,983 1,874
OT-25 63,752 2,005 ST-10 29,925 1,589
OT-26 50,395 1,811 ST-11 16,483 2,047
OT-27 34,789 1,810 P. acutifolius-1 26,521 1,891
OT-28 25,114 1,773 P. acutifolius-2 51,458 1,236
OT-29 61,259 1,788 P. coccineus 27,451 1,665
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BM152 lokusunda 104 ile 150 bg arasinda toplam 11 allel saptanmistir. BM152 igin
hesaplanan allel frekanslarina bakildiginda 108 b¢ uzunlugundaki allel en yliksek frekansa
sahip alleldir (f=0,489). 136 b¢’lik allel ikinci yiiksek frekansa sahip alleldir (f=0,181).
BM152°de gozlenen diger allellerin frekanslar1 nispeten diisiik gézlenmistir (Cizelge 4.2).

BM160 lokusunda 198 ile 203 bg¢ arasinda toplam 3 allel gozlenmistir. BM160 igin
hesaplanan allel frekanslarina bakildiginda 198 b¢ uzunlugundaki allel en yliksek frekansa
sahip alleldir (f=0,805). 201 b¢’lik allel frekans1 0,163 ve 203 bg’lik allel frekansi 0,032 olarak
hesaplanmustir (Cizelge 4.2).

BM172 lokusunda 94 ile 128 bg arasinda toplam 6 allel belirlenmistir. BM172 i¢in
hesaplanan allel frekanslarina bakildiginda 112 bg¢’lik allel en yiiksek frekansa sahip alleldir
(f=0,474). BM172°de gozlenen 94 bg¢’lik allelin frekansi 0,300 olarak hesaplanmistir (Cizelge
4.2). 128 bg uzunlugundaki allel ise frekansi en diisiik alleldir (f=0,021).

GATS91 lokusunda 232 ile 276 bg arasinda toplam 13 allel saptanmigtir. GATS91
lokusunda en yiiksek allel frekans1 248 bg’lik allelde hesaplanmistir (f=0,208). GATS91’de
gozlenen 266 (f=0,167) ve 272 (f=0,182) bg’lik allellerin frekansi nispeten yiiksek
hesaplanmistir (Cizelge 4.2). GATS91°de gbzlenen 13 allelden 2 tanesinin frekansi 0,01°den
diisiiktiir ve bu alleller nadir allel olarak degerlendirilmistir (Cizelge 4.2).

PV-at007 lokusunda 210 ile 234 bg arasinda toplam 13 allel saptanmistir. PV-at007
lokusunda en yiiksek allel frekans1 212 bg’lik allelde hesaplanmistir (f=0,274). PV-at007’de
gozlenen 218 (f=0,167) bg¢’lik allel ikinci en yiiksek frekansa sahip alleldir (Cizelge 4.2). 234
b¢ uzunlugundaki allel ise frekansi en diisiik alleldir (=0,011).

PV-at002 lokusunda 258 ile 268 bg¢ arasinda toplam 6 allel belirlenmistir. PV-at002
lokusunda en yiiksek allel frekansi 262 bg’lik allelde hesaplanmistir (f=0,828). PV-at002’de
gbzlenen diger bes allelin frekanslar1 nispeten diisiik olarak gozlenmistir (Cizelge 4.2).

PV-ag001 lokusunda 157 ile 175 bg arasinda toplam 6 allel saptanmistir. PV-ag001
lokusunda en yiiksek allel frekans1 175 bg’lik allelde hesaplanmistir (f=0,422). PV-ag001’de
gozlenen 165 be’lik allel (f=0,385) ikinci en yiiksek frekansa sahip alleldir (Cizelge 4.2). 171
b¢ uzunlugundaki allel ise frekansi en diisiik alleldir (f=0,010).

PV-ctt001 lokusunda 160 ile 193 bg arasinda toplam 7 allel saptanmistir. PV-ctt001
lokusunda en yiiksek allel frekans1 193 b¢’lik allelde hesaplanmistir (f=0,354). PV-ctt001’de
gozlenen 181 be’lik allel (f=0,333) ikinci en yiiksek frekansa sahip alleldir (Cizelge 4.2). 160
ve 175 b¢ uzunlugundaki alleller ise frekansi en diisiik ve nadir allellerdir (f=0,010).
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Cizelge 4.2. Calismada analiz edilen 10 SSR lokusuna ait allellerin fasulye genotiplerindeki

frekanslari

Lokus Tekrar Motifi | Allel | * Lokus Tekrar Motifi |Allel| f*
196 0,010 232 10,042

198 0,005 234 10,005

200 0,021 242 10,094

202 0,099 244 10,083

214 10,219 248 10,208

224 10,010 250 [0,021

BM141 (GA)29 228 (0,010 | GATS91 (GA)17 262 [0,042
230 0,031 264 10,010

234 10,510 266 |0,167

236 0,010 268 [0,052

242 10,010 270 10,073

244 10,052 272 10,182

252 10,010 276 0,021

133 0,074 210 [0,140

149 0,432 212 0,274

151 |0,116 214 10,032

155 0,195 216 [0,097

165 [0,032 218 [0,167

BM143 (GA)3s 167 0,011 220 [0,032
169 [0,021 | Pv-atoo7 (AT)12 222 10,022

171 [0,042 224 10,097

173 0,058 226 0,022

177 0,011 228 10,032

187 0,011 230 |0,054

104 0,032 232 10,022

108 |0,489 234 10,011

118 |0,021 258 10,010

120 0,027 260 [0,010

122 [0,090 262 0,828

BM152 (GA)n  [134 [oo11 | PV-at002 (AT)s 264 10,052
136 0,181 266 |0,068

142 0,021 268 |0,031

144 0,053 157 10,026

148 0,021 165 0,385

150 |0,053 169 |0,052

108 10,805 | V9001 (CA)u 171 10,010

BM160 | (GA)i5(GAA)s [201 [0,163 173 (0,104
203 0,032 175 0,422

94 10,300 160 0,010

96 0,032 172 10,156

100 [0,032 175 0,010

BM172 (GA)2s 112 [0,474 | Pv-cttool | (CTT)s(T)s(CTT)s |178 |0,099
124 0,142 181 0,333

128 0,021 184 0,036

*f = Frekans 193 |0,354
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Bu tez galismasi kapsaminda kullanilan 10 SSR primerine ait genetik parametreler
Cizelge 4.3°de verilmistir. Cizelge 4.3’e gore, hesaplanan PIC degerleri 0,289 ile 0,854 arasinda
degismektedir. Ortalama PIC degeri 0,621+0,058 olarak hesaplanmistir. PIC degeri en fazla
GATS91 primerinde (0,854), en diisik BM160 primerinde (0,289) hesaplanmistir. SSR
lokuslainda gozlenen allel sayisi 3 ile 13 arasinda (ortalama 8,9) arasinda, etkili allel sayis1 1,44
ile 7,539 arasinda (ortalama 3,731) degismektedir.

Analiz edilen biitiin genotipler bir biitiin olarak ele alindiginda en diisiik Shannon sabiti
() degeri 0,579 ile BM160 primerinde, en yiiksek Shannon sabiti (I) degeri ise 2,211 ile
GATS91 primerinde tespit edilmistir. Ortalama Shannon sabiti (1) 1,468+0,171 olarak tespit
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk degeri (Ho) 0,042 ile GATS91 ve PV-ctt001 lokuslarinda
en yiiksektir. PV-at002 lokusunda ise gozlenen heterozigotluk (Ho) 0,010 degeri ile en
diistiktiir. Beklenen heterozigotluk degeri (He) 0,867 ile GATS91 lokusunda en yiiksektir. PV-
at002 lokusunda ise beklenen heterozigotluk (He) 0,306 degeri ile en diistiktiir.

Cizelge 4.3. Calismada kullanilan 10 SSR lokusuna ait genetik parametreler

Lokus N* Na* Ne* I* Ho* He* PIC*
BM141 94 13 309 |1560 0,021 0,677 0,644
BM143 94 11 4,001 1,756 0,011 0,750 0,723
BM152 94 11 3,458 1689 0,021 0,711 0,686
BM160 94 3 1,479 0,579 0,042 0,324 0,289
BM172 94 6 2967 |1,292 0,021 |0,663 |0,608
GATS91 94 13 7,539 2,211 0,031 0,867 0,854
PV-at002 94 6 1,440 0,696 0,010 |0,306 0,294
PV-ctt001 94 7 3,672 1,469 0,042 0,728 0,683
PV-ag001 94 6 2,934 1,264 0,021 0,659 0,597
PV-at007 94 13 6,723 2,166 0,011 0,851 0,836
Ortalama 94 8,9 3,731 1,468 0,023 0,654 0,621
Standart Hata | - 1,169 (0,628 0,171 0,004 |0,061 |0,058

*N = Ornek sayis1, Na = Gdzlenen allel sayisi, Ne = Etkili allel sayisi, I = Shannon sabiti, Ho = Gézlenen
heterozigotluk, He = Beklenen heterozigotluk, PIC = Polimorfik bilgi icerigi
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Calisilan 94 farkli fasulye genotipi arasindaki genetik farklilasma ve filogenetik
iliskinin belirlenmesi i¢in genetik mesafe temelinden farkli olarak Bayesian kiimeleme
yaklasimi ile STRUCTURE analizi yapilarak genotiplerin olusturdugu farkli gruplar
belirlenmistir (Pritchard ve ark. 2000). SSR verilerine dayali STRUCTURE analizinde, en iyi
K degerini hesaplamak i¢in STRUCTURE HARVESTER (Earl ve vonHoldt 2012) programi
kullanilmistir. Her bir K degeri igin, en yiiksek olasilik gosteren K degeri AK degeri olarak
kabul edilmis ve bu degerin K=3 oldugu tespit edilmistir (Sekil 4.1). Bayesian temelli
STRUCTURE analizi sonucuna gore 94 fasulye genotipi genetik olarak kendi arasinda 3 ana
gruba ayrilmstir (3 farkli grup; Kirmizi, Yesil ve Mavi). Elde edilen 3 ana grupta genotiplerin
dagilim1 Sekil 4.2°de gosterilmistir.

SSR analizlerinde elde edilen ham veriler varlik 1 (bir) veya yokluk 0 (sifir) durumlarina
gore skorlanarak binom veri matriksi olusturulmustur. Uzaklik matriks ve dendrogramlarinin
degerlendirilmesinde NTSYS-pc Versiyon 2.2 bilgisayar programi kullanilmistir. Fasulye
genotipleri arasindaki benzerliklere gore elde edilen dendrogramdaki genetik gesitlilik 0,17 ile
1,00 arasinda oldugu tespit edilmistir. OT1/SK15, SK11/SB2, OT28/SK7/SB7, OB3A/ST3 gibi
genotip ciftleri arasindaki genetik benzerlik degeri 1,00 olarak hesaplanmistir (Sekil 4.3).

Olusturulan dendrograma bakildiginda 94 fasulye genotipi kendi arasinda temelde 2 ana
gruba ayrilmistir. Grup-2’de 7 genotip, Grup-1°de ise 87 genotip yer almistir. Grup-1 ise kendi
arasinda 3 alt gruba ayrilmustir. Sekil 4.3’de verilen dendrogramda sonug olarak P. vulgaris, P.
acutifolius ve P. coccineus tiirlerini 3 ayr1 grup olarak ayirmasi1 ve P. vulgaris tiirii i¢erisinde
bulunan oturak taze, oturak barbunya, oturak kuru fasulye ve sirik taze, sirik barbunya, sirik
kuru fasulye c¢esitlerini ayr1 gruplar halinde gruplandirilmasi beklenilmekteydi. Sekil 4.3’de
verilen dendrogrami inceledigimizde SSR analizi sonucu elde edilen veriler ile beklenilen

ayirimin tam Olarak yapilmadigi gozlenmistir.
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4.2. SNP (Tek Niikleotid Polimorfizmi) Analizlerine Ait Bulgular

Bu tez calismasinda P. vulgaris L. ’nin sahip oldugu 11 kromozomdan tiim genomu
temsil edecek sekilde her kromozomun farkli bolgelerinden segilmis 128 SNP primeri denenmis
ve bu primerlerden 73 tanesi polimorfik olarak saptanmustir. Polimorfik ve monomorfik olarak
belirlenen bazi SNP primerlerine ait Erime Egrisi (Melting Peaks) goriintiisii Sekil 4.4, 4.5, 4.6,
4.7 ve 4.8’de verilmistir. Kullanilan SNP primerleri arasinda en ¢ok allel grubu SNP51 ve
SNP65 (5) kodlu primerlerde gézlenmistir. En az allel grubu SNP13, SNP22, SNP28, SNP61,
SNP62, SNP69 ve SNP72 kodlu (2) primerlerinde gozlenmistir. SNP primerlerine ait PIC
degerleri Cizelge 4.4’de verilmistir. Hesaplanan PIC degerleri 0,042 ile 0,523 arasinda
degismektedir. Ortalama PIC degeri 0,337 olarak hesaplanmistir. PIC degeri en fazla SNP59
primerinde (0,523), en diisiik SNP61 ve SNP69 primerlerinde (0,042) hesaplanmustir.

SNP analizlerinde elde edilen ham veriler varlik 1 (bir) veya yokluk 0 (sifir) durumlarina
gore skorlanarak binom veri matriksi olusturulmustur. Uzaklik matriks ve dendrogramlarinin
degerlendirilmesinde NTSYS-pc Versiyon 2.2 (Numerik Taksonomi Cok Degiskenli Analiz
sistemi, Exeter Software, Setauket, N.Y.) bilgisayar programi kullanilmigtir. SNP analizleri
sonucunda olusturulan dendrogram Sekil 4.9 ve 4.10°da, SNP ve SSR verileri birlestirilerek
olusturulmus dendrogram Sekil 4.11°da verilmistir. SNP analizleri sonucunda olusturulan
dendrogram incelendiginde genetik gesitliligin 0,46 ile 1,00 arasinda degistigi gozlenmistir.
Calismada kullanilan 94 fasulye genotipi dendrogramda 2 ana gruba ayrilmaktadir. Olusan 2
ana grup ayni zamanda kendi icerisinde alt gruplara ayrilarak farkli fasulye ¢esitlerini biiyiik
bir oranla ayirt ederek beklenilen alt gruplar elde etmede basarili sonuglar vermistir. Sekil
4.9’da verilmis olan dendrogram detayli incelendiginde oturak taze (OT), oturak barbunya
(OB), oturak kuru (OK) ve sirik taze (ST), sirik barbunya(SB), sirik kuru (SK) ¢esitlerini kendi
icerisinde alt gruplara ayirarak beklenilen sonuglar1 basarili bir sekilde vermistir. Ayrica
calismada kullanilan standart (kontrol) ¢esitler olarak kullanilan P. acutifolius ve P. coccineus

tiirlerine ait genotipler incelendiginde ayr1 gruplar halinde karsimiza ¢ikmaktadir.

Fasulye genotiplerinin akrabalik derecesi Oklid benzerlik indeksi katsayilar1 yardimiyla
belirlenmis, SSR ve SNP i¢in 3 boyutlu grafikler olusturulmus (EK-2) ve ¢alisilan fasulye
genotiplerin olusturdugu kiimeler UPGMA dendrogramlarindaki sonuglarla uyumlu olarak

gozlenmistir.
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Sekil 4.4. Calismada kullanilan polimorfik SNPO1 primerinin Erime Egrisi goriintiisii
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Sekil 4.5. Calismada kullanilan polimorfik SNPO3 primerinin Erime Egrisi goriintiisii
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Sekil 4.6. Calismada kullanilan polimorfik SNP61 primerinin Erime Egrisi goriintiisii
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Sekil 4.7. Calismada kullanilan polimorfik SNP51 primerinin Erime Egrisi goriintiisti
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Sekil 4.8. Calismada kullanilan monomorfik SNP121 primerinin Erime Egrisi goriintiisii
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Cizelge 4.4. Polimorfik SNP lokuslarinda gozlenen allel gruplart ve polimorfik bilgi igerigi

(PIC) degerleri
SNP Kodu Allel PIC SNP Kodu Allel PIC
Gruplan Gruplar

SNP1 3 0,187 SNP38 4 0,450
SNP2 3 0,376 SNP39 3 0,412
SNP3 3 0,371 SNP40 4 0,462
SNP4 3 0,403 SNP41 3 0,399
SNP5 2 0,331 SNP42 3 0,268
SNP6 3 0,394 SNP43 3 0,388
SNP7 3 0,393 SNP44 3 0,411
SNP8 3 0,377 SNP45 4 0,375
SNP9 3 0,405 SNP46 3 0,332
SNP10 3 0,375 SNP47 3 0,386
SNP11 3 0,391 SNP48 3 0,291
SNP12 3 0,349 SNP49 3 0,295
SNP13 2 0,362 SNP50 3 0,149
SNP14 3 0,375 SNP51 ) 0,436
SNP15 3 0,314 SNP52 3 0,118
SNP16 4 0,319 SNP53 3 0,152
SNP17 3 0,352 SNP54 3 0,318
SNP18 3 0,329 SNP55 3 0,261
SNP19 3 0,384 SNP56 3 0,385
SNP20 3 0,291 SNP57 2 0,270
SNP21 3 0,386 SNP58 3 0,390
SNP22 2 0,326 SNP59 4 0,523
SNP23 3 0,387 SNP60 3 0,388
SNP24 3 0,378 SNP61 2 0,042
SNP25 3 0,393 SNP62 2 0,116
SNP26 3 0,425 SNP63 3 0,119
SNP27 3 0,388 SNP64 3 0,288
SNP28 2 0,358 SNP65 5 0,458
SNP29 3 0,390 SNP66 3 0,298
SNP30 3 0,349 SNP67 3 0,363
SNP31 3 0,100 SNP68 3 0,391
SNP32 3 0,414 SNP69 2 0,042
SNP33 3 0,163 SNP70 3 0,389
SNP34 3 0,384 SNP71 3 0,466
SNP35 3 0,415 SNP72 2 0,367
SNP36 4 0,407 SNP73 3 0,377
SNP37 3 0,288
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Sekil 4.9. Fasulye genotiplerinin SNP analizi sonucunda genetik benzerlik degerlerine gore elde
edilen dendrogram
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Sekil 4.11. Fasulye genotiplerinin SNP ve SSR analizi sonucunda genetik benzerlik degerlerine

gore elde edilen dendrogram
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5. TARTISMA VE SONUC

Bu c¢alismada Diinya’da ve Tiirkiye nin farkli bolgelerinde ekimi gergeklestirilen ticari
fasulye cesitleri ve 1slah materyalleri olmak tizere P. vulgaris, P. acutifolius ve P. coccineus
tirlerine ait toplamda 94 genotip kullanilmistir. Calismada yer alan fasulye genotipleri
Determinate-Oturak (bodur, yer) ve Indeterminate-Sirik fasulye formlarindan olusmaktadir. 94
genotip igerisinde; P. vulgaris tiiriinden 91 adet (41 adet oturak taze, 11 adet sirik taze, 11 adet
oturak barbunya, 8 adet sirik barbunya, 4 adet oturak kuru, 16 adet sirik kuru fasulye), P.
acutifolius tirtinden 2 adet, P. coccineus tiiriinden ise 1 adet 1slah kademesindeki oturmus hat
ve ticari gesitler yer almaktadir. Calismada kullanilan fasulye ticari ¢esit ve 1slah hatlart May-
Agro Tohumculuk A.S.” ye ait Bursa merkez tesislerinde bulunan yetistirme seralarinda,
kontrollii ortamda yetistirilmistir. Toplanan taze yaprak ornekleri kullanilarak genetik analizler
yapilmistir. Toplanan yaprak orneklerinden DNA izolasyonu yapilarak elde edilen DNA’lar ile
EK-1"de verilen 73 SNP primeri ve Cizelge 3.3’de verilen 10 SSR (BM141, BM143, BM152,
BM160, BM172, GATS91, PV-at002, PV-ctt001, PV-ag001 ve PV-at007) lokusu PCR ile
cogaltilmis ve genetik yapilar1 belirlenmistir. Calismada denenen 128 SNP primerinden 73 SNP
primerinin polimorfik oldugu goézlenmis ve tim orneklere uygulanmistir. Calisilan fasulye
genotiplerinde analiz edilen 10 SSR lokusu i¢in toplam 89 allel tespit edilmistir. Calismada
analiz edilen 10 SSR lokusuna ait allellerin ticari ¢esit ve 1slah hatlarindaki frekanslar1 Cizelge
4.2’de ve calisilan SSR primerlere ait gézlenen allel sayisi, etkili allel sayisi, Shannon sabiti,
gozlenen heterozigotluk, beklenen heterozigotluk, polimorfik bilgi igerigi Cizelge 4.3’de
verilmistir. Polimorfik 73 SNP primerlerinden ve 10 SSR lokuslarindan elde edilen ham
verilerden olusturulan dendrogramlar Sekil 4.3, 4.9 ve 4.10° da verilmistir.

Yapilan molekiiler analizler sonucunda Diinya’da ve Tirkiye’nin farkli bolgelerinde
ekimi gergeklestirilen ticari fasulye ¢esitlerinin yaninda ayn1 zamanda May-Agro Tohumculuk
A.S. 1slah programindan gelistirilmis 1slah materyallerine ait toplamda 94 genotip i¢in genetik
cesitlilik ve tiirlin genetik yapist hakkinda 6nemli bilgiler elde edilmistir. SSR belirtecleri
yiiksek polimorfizm gostermeleri, genomda tekrar eden bolgeler halinde bulunmalar1 ve bu
tekrar bolgelerinin genotiplere 6zgli sayida olmasi nedeniyle bitki tiirleri arasinda genetik
varyasyonun belirlenmesi ve akrabalik iligkilerinin incelenmesi c¢alismalarinda basarili bir
sekilde kullanilmaktadir (Oliveira ve ark. 2006). Bu tez calismasinda kullanilan SSR belirtegleri
daha once farkli fasulye genotiplerinin gesitlilik analizlerinde de kullanilmistir. Bu ¢calismalarda
da buldugumuz sonuglara benzer sonuglar elde edilmistir. Bu veriler SSR belirteglerinin

giivenilir sonuglar verdigini gostermektedir (Blair ve ark. 2003).
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Polimorfik bant sayisi, populasyondaki genetik ¢esitliligin analizinde kullanilan temel
parametrelerden biridir ve genotipler arasindaki ¢esitliligi belirleyici kriter olusturmaktadir. Bu
tez calismasinda 10 SSR primeri kullanilarak 89 polimorfik bant elde edilmistir. Primer basina
diisen ortalama polimorfik bant sayist ise 8,9’dur. Blair ve ark. (2006)’nin ¢alismasinda
Amerika kitasinin farkli bolgelerinden elde edilen 43 adet P. vulgaris genotipi ile 1 adet P.
acutifolius tiirtine ait genotip arasinda ve olusturduklart populasyonun genelinde allellik
cesitlilik ve heterozigotluk degeri belirlemek amaci ile SSR analizi yapilmistir. Bu amagla
genomik ve intergenik (Expressed Sequence Tags, EST) olan toplamda 129 adet SSR belirteci
kullanilmistir. Genomik mikrosatellitler ile elde edilen polimorfizm orani (0,446) olarak
saptanmistir. Kwak ve ark (2009)’nin g¢alismasinda, farkli cografik bolgelerden toplanan
fasulye genotiplerinde 26 SSR primeri ile yapilan analizlerde ortalama allel sayis1 16 olarak
belirlenmistir. Burle ve ark (2010)’nin g¢alismasinda, Brezilya’dan toplanan 279 fasulye
genotipinde 67 SSR belirteci analiz edilmis ve ortalama allel sayis1 6 olarak hesaplanmustir.
Brezilya fasulyenin gen merkezlerinden biri oldugu i¢in buradaki genotipler arasinda yiiksek
genetik ¢esitlilik gortildiigii bildirilmistir. Cabral ve ark. (2011) tarafindan yapilan ¢alismada,
Brezilya bolgesinden toplanan 57 kuru fasulye genotipinde genetik ¢esitliligi belirlemek
amaciyla 16 SSR belirteci kullanilmistir. Calismada 16 SSR primerinden 13 SSR belirteci
polimorfik olarak bulunmus ve bu belirteclerden elde edilen allel sayis1 29 ve lokus basina
diisen ortalama allel sayis1 2,2 olarak hesaplanmistir. Sarikamig ve ark (2009)’nin ¢alismasinda
30 fasulye genotipinde kullanilan 12 SSR primerinin 10 tanesi polimorfik olarak saptanmis ve
toplam allel sayis1 45 (lokus basina 2 ile 10 arasi1) olarak bildirilmistir. Khaidizar ve ark. (2012)
tarafindan yapilan ¢calismada Kuzey Anadoludan 6rneklenen fasulye genotiplerinde 30 SSR
lokusunda 72 allel belirlenmistir. Bilir ve ark. (2019) tarafindan yapilan ¢aligmada 13 SSR
belirtecinde toplam 192 allel belirlenmis ve lokus basina diisen ortalama allel sayis1 14,8 olarak
bildirilmistir. Ekbi¢ ve Hasancaoglu (2019)’nun c¢alismasinda fasulye genotiplerinde 18 SSR
lokusuna ait 63 allel (polimorfizm oran1 %73) ve lokus basina diisen ortalama allel sayis1 2,55
olarak belirtilmistir. Arastirmacilarin elde ettigi ortalama polimorfik bant sayis1 bu tez
caligmasindan elde ettigimiz degerlere yakindir.

Bu tez ¢alismasinda kullanilan SSR lokuslarindan en ¢ok allel (13) BM141, GATS91
ve PV-at007 lokuslarinda gézlenmistir. BM 143 ve BM152 lokuslarinda 11’er allel, PV-ctt001
lokusunda 7 allel, BM172, PV-at002 ve PV-ag001 lokuslarinda ise 6’sar allel saptanmustir.
BM160 lokusu ise 3 allel ile en diisiik allel sayisina sahip lokustur. Cabral ve ark. (2011)
tarafindan yapilan ¢alismada, BM141 SSR primeri en ¢ok allelle sahip ve en yiiksek PIC
degerine sahip primerdir. Calismada ortalama PIC degeri 0,27 olarak belirlenmistir. Cabral ve
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ark. (2011)’nin ¢alismasi ile bu tez ¢alismasindan elde edilen sonuglar karsilastirdigimizda, tez
calismasinda da BM141 SSR primeri en ¢ok allele (13 allel) sahip olarak gbzlenmis ve
sonuglarda biiyiik bir yakinlik oldugu tespit edilmistir. Bu tez ¢alismasinda kullanilan SSR
primerlerinin ortalama PIC degeri 0,621 olarak bulunmustur. Ulukap1 ve Onus (2013)’un
calismasinda 22 SSR lokusunda polimorfizm oran1 %73 ve PIC degerleri 0,047 and 0,373
arasinda saptanmistir. Ekbi¢ ve Hasancaoglu (2019) tarafindan yapilan ¢alismada Ordu ilinden
toplanan 33 yerli fasulye genotipinde 18 SSR lokusunda PIC degerleri 0,06 ile 0,82 arasinda
degismistir. Kwak ve ark. (2009), fasulyede SSR primeri kullanilarak yaptiklari genetik
cesitlilik ¢alismasinda ortalama PIC degerini 0,62 olarak bildirmistir. Burle ve ark. (2010)’nin
calismasinda ise ortalama PIC degeri 0,49 olarak saptanmistir. De Luca ve ark. (2018), italyan
yerli fasulye genotiplerinde mikrosatellit belirte¢ analizi sonucunda PIC degerini 0,315 ve
0,928 arasinda rapor etmistir. Pereira ve ark. (2019) tarafindan 17 fasulye ¢esidi kullanilarak
yapilan ¢alismada 33 SSR lokusunun ortalama allel sayist 4,15 ve ortalama PIC degeri 0,5
olarak bildirilmistir. Bilir ve ark. (2019)’nin ¢alismasinda en yiiksek allel sayis1 (29) BM160
lokusunda gozlenmistir. Bilir ve ark. (2019)’un c¢alismas1 ve bu tezde ortak kullanilan SSR
lokuslarina baktigimizda GATS91 lokusunda 13 allel, BM141 ve BM143 lokuslarinda 10 allel,
PV-ctt001 lokusunda 16 allel ve PV-at002 lokusunda 12 allel bildirilmistir. Calismalar arasinda
ortak kullanilan SSR lokuslarinda farkli allel gozlenmesi beklenen bir durumdur, ¢iinki
calisilan fasulye populasyonlarinin 6zellikleri, cografik dagilisi ve drneklenen birey sayisi
farklilik gostermektedir.

Calismamiz sonucunda genetik ¢esitlilik parametrelerinden biri olan Shannon sabiti (I)
en yiiksek (2,211), en diisiik (0,579) olarak hesaplanmistir. Yiiksek I degeri (ortalama 1,468)
genotipler icindeki varyasyonun yiiksek oldugunun gostergesidir. Bu caligmada gozlenen
ortalama heterozigotluk degeri (Ho) 0,023 ve beklenen ortalama heterozigotluk degeri (He) ise
0,654 olarak hesaplanmistir. Bu tez calismasinda kullanilan genotipler ticari ¢esit ve 1slah
materyallerine ait oldugundan 6rneklerin ¢ogu homozigot genotipe sahiptir ve bu nedenle Ho
diisiik gozlenmistir. Bilir ve ark. (2019) tarafindan yapilan ¢alismada gbzlenen heterozigotluk
degeri 0,452, beklenen heterozigotluk degeri 0,724 olarak hesaplanmigtir. Valentini ve ark.
(2018)’nin ¢alismasinda Brezilya’dan 6rneklenen 109 fasulye genotipinde 18 SSR lokusunda
yapilan genetik ¢esitlilik analizi sonucunda toplam 65 allel (ortalama 4), ortalamam PIC degeri
0,36 ve genetik cesitlilik (h) ise 0,44 olarak bildirilmistir. Valentini ve ark. (2018) tarafindan
yapilan STRUCTURE analizinde K=4"de iki Andean ve iki Mesoamerikan genotiplerinin kendi
icinde kiimelendigi 4 grup gozlenmistir. Pereira ve ark. (2019)’nin ¢alismasinda 17 fasulye

¢esidinde yapilan SSR analizi sonucunda He 0,55 ve Ho 0,05 olarak bildirilmistir. Pereira ve
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ark. (2019)’nin toucher yontemi kullanilarak ve 27 SSR lokusunu degerlendirmeye alarak
yaptiklar kiimeleme analizinde 17 fasulye genotipi 4 farkli grup olusturmustur.

Molekiiler belirtecler (6zellikle SSR ve SNP belirtegleri) kullanilarak yapilan DNA
parmakizi ¢caligmalar1 genotipler arasindaki farklilig1 ortaya ¢ikarmada yiiksek etkiye sahiptir
(Assefa ve ark. 2019). Carucci ve ark. (2017) tarafindan yapilan ¢alismada Italya yerel fasulye
cesitlerinin genetik yapist 12 SSR lokusu ile analiz edilmis, ¢alisma sonucunda belirlenen
toplam 50 allellin (lokus basina ortalama allel sayis1 4,42) ortalama PIC degeri 0,5 ve Ho degeri
0,24 olarak hesaplanmustir. Carucci ve ark. (2017) ¢alismasinda kullanilan BM 160 primeri bu
tez ¢alismasindada kullanilmig ve PIC degerleri arasinda fark gézlenmistir (Tez ¢alismasinda
P1C=0,289 iken yapilan ¢alismada PIC=0,86 olarak bildirilmistir).

Bu tez c¢alismasinda P. vulgaris’in sahip oldugu 11 kromozomun farkli bolgelerinden
secilmis 128 SNP primerinden 73 tanesi polimorfik olarak saptanmigtir. SNP primerlerine ait
PIC degeri en fazla SNP59 primerinde (0,523), en diisiik SNP61 ve SNP69 primerlerinde
(0,042) gozlenmistir. Calismamizda ortalama PIC degeri 0,337 olarak hesaplanmistir. Cortes
ve ark. (2011)’nin fasulyede SNP ¢esitliligini belirlemek amaciyla yiiriitmiis oldugu ¢aligmada
70 fasulye genotipinde (28 Andean ve 42 Mesoamerikan) 94 SNP primerinin ortalama PIC
degeri 0,437 olarak bildirilmistir. Yapilan ¢aligmada kiiltire alinan 70 fasulye genotipinde
Andean ve Mesoamerikan gen havuzuna sahip 2 ana kiime gozlenmis ve SNP analizinin bu
gruplar1 beklenen sekilde ayirt ettigi bildirilmistir. Blair ve ark. (2013) tarafindan P. vulgaris’de
parental polimorfizmin taranmasi ve genetik ¢esitliligi belirlemek amaciyla yapilan ¢alismada
236 farkli fasulye genotipinde 736 SNP primer skorlanmis ve ortalama PIC degeri 0,328 olarak
hesaplanmistir. Bu tez ¢alismasinda kullanmis oldugumuz SNP primerlerinin ortalama PIC
degeri Cortes ve ark. (2011) ve Blair ve ark. (2013) tarafindan elde edilen ortalama PIC
degerleri arasindadir. SNP belirtecleri tek niikleotid polimorfizmine dayanan olduk¢a hassas
belirteclerdir ve ayrica SNP primerlerinin genotipleri/populasyonlart ayirt etme giicii oldukg¢a
yiiksektir. Nemli (2013) tarafindan yapilan tez ¢alismasinda 66 fasulye genotipinde genetik
cesitliligi belirlemek amaciyla 105 SNP belirteci kullanilmistir. Calismada elde edilen PIC
degerleri 0,97 ile 0,04 arasinda (ortalama PIC degeri=0,65) hesaplanmustir.

SNP, SSR ve SNP-SSR verileri birlestirilerek olusturulmus dendrogramlar Sekil 4.3,
4.9, 410 ve 4.11’de verilmigtir. SNP analizleri sonucunda olusturulan dendrogram
incelendiginde genetik cesitliligin 0,46 ile 1,00 arasinda degistigi gézlenmistir. Cortes ve ark.
(2011) tarafindan yapilan ¢alismada Andean ve Mesoamerikan gen havuzlarina ait 70 fasulye
genotipinde SNP belirteglerinin  gelistirilmesi i¢in KASPar teknolojisi kullanilmistir.
Calismada 84 genomik ve 10 EST-SNP belirteci gelistirilmis ve bu primerler kullanilarak
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Mesoamerikan ve Andean gen havuzlarinin basarili bir sekilde ayrildig: bildirilmistir. Yapilan
calismada Mesoamerikan gen havuzu ile karsilastirildiginda Andean gen havuzuna ait
bireylerde daha fazla ¢esitlilik gozlemlenmistir. Ayrica SSR ve SNP belirteglerinin fasulyede
cesitlilik calismalarinda birlikte kullanildiklarinda ideal markir oldugu bildirilmistir. Bu
sonuglar 1s18inda bu tez ¢alismasindaki Sekil 4.11’de SNP ve SSR verileri birlestirilerek
verilmis olan dendrogram incelendiginde SSR ve SNP belirteglerinin beklenilen genetik
uzakliklar1 ve yakinliklar1 verdigi gozlemlenebilmektedir. Bu tez ¢alismasinda, her iKi belirteg
sonucu birlestirilip olusturulan dendrograma bakildiginda (Sekil 4.11) tiir ve ¢esit ayirimlarinin
beklenildigi gibi ayrildigini ve bundan sonraki ¢alismalarda daha ideal sonuglari1 almak igin her
iki belirtecin birlikte kullanilmasi gerektigini destekler nitelikte sonuglar alinmstir.

Tez c¢alismasi kapsaminda yapilan SSR verilerine dayali Bayesian temelli
STRUCTURE analizi sonucuna gore 94 fasulye genotipi genetik olarak kendi arasinda 3 ana
gruba ayrilmigtir. Burle ve ark. (2010)’nin ¢alismasinda Brezilya’da bulunan 279 fasulye
genotipinin STRUCTURE analiz sonucunda iki gruba (K=2) ayrildig1 ve bunlarin Andean ve
Mesoamerikan oldugu bildirilmistir. Blair ve ark. (2012) tarafindan yapilan ¢alismada ise 108
fasulye genotipinin Andean, Kolombiya, Ekvator, Kuzey Peru, Guatemala ve Mesoamerikan
olmak tizere 5 gruba ayrildig: bildirilmistir. Hegay ve ark. (2012) tarafindan Kirgizistan’dan
orneklenen Mesoamerikan ve Andean gen havuzlarina ait 28 fasulye genotipinde genetik
cesitlilik analizi yapilmistir. STRUCTURE populasyon yapisi analizi sonucunda genotiplerin
iki kiimeye ayrildigi ve Mesoamerikan genotiplerinin Andean genotiplerine goére kendi
aralarinda daha fazla gesitlilik gosterdigi saptanmustir.

Genetik gesitlilik ¢alismalarinda gesitli DNA belirteg sistemleri kullanilmaktadir ve bu
sistemlerin kullanilisliginin karsilastirilmast molekiiler bitki 1slah1 galismalar1 ve analizleri i¢in
son derece 6nemlidir. Kullanilan DNA belirte¢ sistemlerinin laboratuvarlar arasi transferi,
tekrarlanabilir sonuglar elde edebilmek igin standart hale getirilmesi ve elde edilen verilerin
karsilastirilmasi i¢in gereklidir. Boylece yapilan galismalara yapilan maddi giderler azalir ve
zamandan tasarruf saglanabilir. Garcia ve ark. (2004) nin ¢alismasinda tropical musir tiirlerinde
genetik cesitliligi belirlemek amaciyla farkli belirteg sistemleri (SSR, RFLP, AFLP ve RAPD)
kullanilmistir. Geleta ve ark. (2006) ise Sorgum genotipleri arasinda yaptiklar genetik ¢esitlilik
calismasinda SSR ve AFLP tekniklerinin her ikisinin de etkili oldugunu bildirmistir. Cortes ve
ark. (2011), SSR ve SNP belirteglerini fasulyede c¢esitlilik c¢alismalarinda birlikte
kullanildiklarinda ideal belirte¢ oldugunu bildirmistir. Ulukap1 ve Onus (2012) tarafindan
yapilan ¢alismada ise fasulyede SCAR ve SSR belirteci kullanilarak genetik analizler yapilmis
ve 39 genotipin SCAR ve SSR verilerine dayali UPGMA dendrogrami olusturulmustur.
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Birgok tarimsal bitki tiiriinde yapilan Klasik 1slah ¢aligmalari istenilen oranda amacina
ulagsmis olmakla birlikte glinimiizde yeni genotip ve gesitlerin gelistirilmesinde molekiiler
belirteclerden yararlanilmasi 1slah programlarina onemli katkilar saglamistir. Cok hizli bir
sekilde gelisen mevcut 1slah programlarina degerli veriler saglayan DNA belirtecleri de
eklenerek klasik ve molekiiler 1slah programlart olusturulmaktadir. Fasulye tiirleri, fasulye 1slah
programlarinda gelistirilmekte olan 1slah hatlar1 ve mevcut ticari fasulye ¢esitleri arasindaki
genetik iligskinin detayli bir sekilde ortaya ¢ikarilmasi, aile seleksiyonlarinda 6nemli oldugu
kadar ¢esitli amaglarla yapilan genetik analizler ve 1slah programlarinin olusturulmasinda da
biiyiik 6nem teskil etmektedir. Sahip olunan gen kaynaklarinin genetik ¢esitlilik analizleri,
molekiiler, cografik, fonksiyonel ve morfolojik seviyelerde verilerden yararlanilmasina da
imkan saglamaktadir (Lu ve ark. 2009). Genetik uzaklik ve yakinlik ¢alismalari galisilan
genotipler arasindaki farkliliklarin ortaya ¢ikmasini saglamakta ve 1slah programlarinda gen
havuzundaki genetik ¢esitliligin arttirilmasina katkida bulunmaktadir. Genotipler birbirinden
ne kadar genetik uzakliga sahipse, goriillen varyasyon da o kadar fazla olmaktadir. Islah
genotiplerinde goriilen bu agilmalar seleksiyonu sekillendirmektedir ve ne kadar ¢cok varyasyon
elde edilirse 1slah programinin basari sansi o oranda artmaktadir, bu durum 1slah¢inin hedefine
ulagsmasini kolaylastirmaktadir. Genetik ¢esitlilik calismalarinda genetik analizlerin yapilmast
uzaklik ve yakinlik durumlarinin belirlenmesi, yeni populasyonlarin olusturulmasina ve
heterosis gosteren yiiksek verimli kombinasyonlarin elde edilmesine katkida bulunmaktadir.
Bitki 1slahgilar1 genetik ¢esitliligin ¢esitli yontemler kullanilarak degerlendirilmesini alternatif
bir seleksiyon yontemi olarak kullanilmaktadir, elde edilen genetik ¢esitlilik verileri ¢aligilan
genotiplerin gruplar halinde diizenlenmesine yardimci olmaktadir. Bdylece morfolojik,
agronomik ve genetik anlamda birgok 6zelligi bilinen genotipler arasinda en {imitvar melez
kombinasyonlarin  olugturulmasi, zaman ve masraftan tasarruf  saglanabilecek
kombinasyonlarinin olusturulmasina oOlanak saglamaktadir (Souza ve ark. 2008). Bu
arastirmada, molekiiler yontemler kullanilarak elde edilen verilerden fasulye tiirleri, 1slah
hatlar1 ve ticari gesitleri ile filogenetik agacin elde edilerek, genetik yakinlik-uzakliklarinin
tespit edilmesi ve bu verilerin 1slah programinda kullanilabilmesi amaglanmistir. Molekiiler
belirtecler yolu ile hatlar arasindaki akrabalik iligkilerinin ortaya konulmasi ile hem yeni giiclii
populasyonlar olusturulmasindaki se¢imlerde, hem de verimli hibritlerin olusturulmasindaki
secimlerde basar1 sansinin arttirilmasi imkaninin ortaya ¢ikartiyor olmasi, ¢alismanin 6nemini

acikca ortaya koymaktadir.
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EKLER

EK-1: SNP analizlerinde kullanilan polimorfik primerlere ait bilgiler

SNP
Primer Primer Dizisi

Adi
sNpl | F | AGGGCATATCTGTCCAAGTTGATGACTGCTGGGAAAGAATICTGTGGAGAGGATTGGTCA
[AT] | R | GGCTGAAGIAAAAAIATGTTTCCCATAAMGAGGAMGATTTGCTTCGGTATTGCTTCTCTT
snp2 | F | TAGTGAACTGAAGTTAGAAGTTACAAGTGTGAAATTCGAAGCATTCAGTGAAGCAAACAA
[AMT] | R | AGAGAAAAATAAAAGAAAGAGAATCAGAGTCCCTAAGAACCTGGAAAAGCGCTTTGGTTA
sNp3 | F | TTINATTCTGTTCCTCTATTTATTGTTAAATAATTCTTTCAGTCGTTCACATTAGTGGCT
[A/G] | R | TTATTTTTGTGATTGGTGCTTACTAAGCAAACTATTGATGTTCAAGTCTATTTCTATCAT
sNpa | F | AAATTATGTTAAGGATAGAATAGATACTGCATGTGTACTTGATATTAATTTGGGTCACTT
[A/G] | R | AAGGAAGTTAGGGCCAAACAGTGAATAAAAGATTATTAAGTCTTTGTTCATTTTCTGCTG
snps | F | NNNNCCGACATGTGTAaYGTAATCTATTCAAACTATATTTGCGGTTGCACGATAACCACE
[T/C] | R | ACTCAATATTGCATCTCCATATCAGAAAGCTTAGAAAAACAAGAAAACCAAATAAAAGAC
sNp6 | F | TCACCTACTCCTACCTTTTTCACTCTCATTCATTCCTCCTTCTTCTATTCAATTCCGTCC
[A/G] | R | ATTCAACACGCAGGAGAGAAGAACCAGAATAAGTGGAAAGCTCAAGAAATTGCAGGACCT
snp7 | F | AGTTTTGTTCATCTAGTGCAGACTGAAAGTGAAACTGAGGTTAAAGGTCTGATTGATGCT
[AC] | R | TTGGACTTCAAGAAAAGCAGCAATTTGTAAGGATTTTCAGCTTAGAAAACGGAATGTCTA
snps | F | CAAATCACATGGAAAATTATTTGACAAGGTCTGAAACAAGGAATAATICCTAAAACAATT
[AT] | R | GCTTACCGGAGGTAGGAACATCTTTGCCGCCTTATCTCATTTACCACTTCATTTAACTTC
sNPg | F | GAGTTTGAAGAAACGCATCAACTAAGCTTCCAATAGCTTCATACTATTTACTGAACGTGH
[AT] | R | AATAGCGCCAATTATCCCCTAAACTAAATGTTGGGAGCTAAGCGAGCAGCAGAAAAAAGG
sNP10 | F | TGTCAGTGACGGGCACCACTATTTTTCCAATCTGTGTGTGCCTTTTTCATGRAGCCCAGA
[C/G] | R | TGAAGTTCTCCTTAAAACCAGCGCAACTCGCGAATGTTGCTTCTGGACGTTTTGGGAACG
snPil | F | TGTATTTGGAATATGTACTAGTGGGTTTTTGAGTCTACGTTCAGAAGAGGACAAATAGAT
[A/G] | R | CTGTTGAAGGAATGGTATGTGCATTGGCTAAACTTCTAATTCCTTAGTTTTGAATTCCAC
snp12 | F | TACATACAAGACATTGAAAAMGCAGAATACTAATGTCACACCAAGCCAAAATTAGAACAA
[C/G] | R | AAAAAAAGACCAAGCAACAAGTTAGAAGTTAATTTACTTTGAGGAAACAATTTTTAAATT
snp13 | F | GCTTATGTTGATTTCAAAGAAGAGTACTACACCCCATATCCTGCTGTTGTTAATGACAAT
[T/G] | R | ATCTGCATCTGCATGTGGTAAGAGTTGGGCAACTTCTGCTTGGTCCAGACAATGTGCATG
snpia | F | aaggaaaagcatTGTCCTCAAGTTCACCAAACGAAGTAACCAGTACCTGCAAGCACGTGC
[A/G] | R | AAGTCCAACAAGAAATTGGAAAATAAAATCCACTGAACGAACTAAAAAAGAAATGAAAAT
sNP15 | F | ATCAAATCCACCTTCATCCGATCCATAGATGGCCCAGGATGGTGTGACAGTCATGTAATC
[A/G] | R | CTGCTGTCAAAAGTTTTTCCAGATGCCACCTGAAAATAAATTGAGGCTAAATTTCATAAA
sNP16 | F | GCTTCAAAATTTGCTTTTGGTATCAGAGTTTCTCTGGCCTGCATTACTTCTTCCTGTAGC
[T/C1 | R | GGCAACAAGGTTACATGCTATACCTTTTCTTACCTTGAAGCATTCCTTCTGCATATTGAG
snP17 | F | ACTTACATTGAAATGAACTAAACATGTGATTATTACTAATGAAGGACGCAAGTGTAATGC
[AT] | R | GGTATGGTAAATATAAACAAGGTCCATGACAAGAAAATACACAAGTATGCAGGTCAAACA
snpis | F | CAAATTCATKTTCTGGATTCATCTAGTACTGTATCCATCACACATCCTACTCATGGTTGT
[T/G] | R | ATAAGTTGGTGCCACCACGGCAACTAAGGAAGTCCAACCGGACAGTACAATCACCAAACC
sNP19 | F | CAGATTGCGGCTTTGCCAAGTTATCTGCAAATCCATTCAARTCATGACAAGTGGCTTGTT
[AC] | R | TTTGGCTCTTCAACGCCAAAAGGGAGGAATGCAAACCTTGTCTCAGTTGTCTGATACGCG
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SNP

Primer Primer Dizisi

Ad1
sNP2o | F | ATTCCACTAAGTAGGCACATCATTCAATATTGTTTAGAACCCTATGGGTTTTGGAATYAG
[AC] | R | CAAAATATGAGCAAAGAAAGCCCAACCTGTAAGCCATTTCATCCATGACAGTTTTACCAA
sNp21 | F | TGTTCTTCATTTACTATTAGTCCCAATATCTAGCTAAAACTCCACASCCGCTTTGAATAG
[T/C] | R | GTCTCATTCGCAACTTTCATTACTTCATTTCTATGTTTCCAATATCTTGGCCAATTTTCA
snp22 | F | TAATGYGAAGGCTGTGGTTATTATTGCCAAAGTAAGAGAACCAGATTCTAGGAGGTTGAA
[C/G] | R | TTCAGGTCCATTTCTATTCCCAGAATCCAAGCAACAATCACACAAAGGGGAACCTATATA
snp23 | F | GAAATTGTGTTCTTGCAAGAACTaAGCAGTCTCCGCCAGTCTGAAAAGGACGTCAAGAAA
[T/C] | R | GGCTCTTCGCCAAAGGTCAAGAGIATACCGAaTCTTGAGTCAAGGGTCTTGCCTCTGCGCA
snp2a | F | AAAGCAAAAGGACAGCATCTAGGAATTGAAATCAACATCCAAGATATAACCAAAGATTTT
[AT] | R | TTTTTTCCTCATTTCACCCAAATTACAAACAGGCCTATTTCAACGGTCCTCTCTAAGAAG
sNP2s | F | CCCTAAAAAATTCTGTGCAAAATTATGCTTTAATTTGTTTGCCTTTGAACAAGGCTACTT
[T/C] | R | CAGTATACAAAGTTTCAAGATCACCTTTTGAAAAATGATGTGGAGCAACTTTCTCTTAAA
sNP26 | F | GACACAAGTACTAGCAGGGAAGCAAATAATTAACTAACATAACATAGCCTTTTTTTTCCC
[ACl | R | GAATAAACCCTCTCACCCTCACTTCTATTTTATCGTCCAATGCAAATCTTAATGAAAAAC
snp27 | F | TATGAGTCTTTGATACTTGTATATTATTATTCAACTTCCACATTCTCAATCCACACTTGA
[A/G] | R | CCTCACCATAGTATGTAGTGCTAAATAGTTTATGGTTTATCCTCTGAAAACAGAATTACA
snp2s | F | CTTTGAAATTTATGGCTTCAATATTGCAGTCAAGTTAATGTGGCTGATTTGTTGTAATGT
[C/G] | R | TGGTGGATCCCAACTGGTCGGGTGATAAGAAGTTTGTATTGAGATTTTTTATATAAGGAT
sNP29 | F | GTATCACACAAAAACACAGTCAATCTTGTCAATTGTAATTTCAAGTCTGTCAGAAGAAAA
[AT] | R | TTTCAGCCTGTGTATTGAAGTCTTGACKCAGGCATTTAAAAAYACCAGTATAAATCAGCA
sNP30 | F | ATTTAAAATGATTAGATGCCAACACAAATGAAAAACTTAAGTATGGCTTCTTTGCCAACA
[AC] | R | ACCTGCATCCCATATAAACGCCTGAATGGCCATTTGCCGTGATATTTGACTGTGCCAAGG
snp3l | F | TCTTGTGAGGAACATTGTTGARCAGGCTGCWGTCAGAGATGTGCAGGAGGCITGTGTCTA
[T/C] | R | GAGCGTAATACTAAAATTCTTTACCTTCTCTTATTTMATTTTCGTGAAAAtttcaTATNN
sNP32 | F | GBAGCATTCTTCAGCATGTCTGGTATGACCaTAAACCTGCAAAACTTATCCTGTCAAAAC
[A/G] | R | CTATCCTTACAGAAAATGCAATCTACAAATTCAACCTTATTMATaTATAAATTTTACTTA
sNP33 | F | ACTAACAATTAGKTTCCGGCTGCATAACCTaKTCAATTTTTAGGACATCAAATCCTTTCE
[AT] | R | AAAGTGACCATGTTTGAACATTCAAGESTGAGTGGAaY GAAAGGAAAINNNNNNNNCACT
snpaa | F | TTGATCTTGTCTGAATGGAATTGCTCAAAATAGCTTCTCTCTTCAGCTGGAATCAATAAA
[C/G] | R | AAACGATGTATCAACATCAACCAACCATCACGCAGCAGCAGACACTGAGAGTATTATCAG
sNPas | F | ACAAAATAGATTAAGTATGTAACAGWCACAAGMGAAAAGGATGCTGGCAGGAGGGTCCAa
[A/G] | R | GATATACCTTCACAATATTATCAGCGTGTTTCATTAACCATGAAACCAAAAGACCAGTAG
sNP3g | F | TCCTCATTCCACATGAATCCTTGGATGTTCTGTGTGTAACAAATCCATCAACAACATGEG
[C/G] | R | TCGACTaCAATAAGTACACAACCAAAAACATAITTCTTCTATGCTTGTTAACTTACATG
snp37 | F | AAGTTGGAATGCAAGCAATATTTGATCCTTTTAGAAGTCTTGTTTTCCTTCAGGGTTCCC
[AT] | R | TGTTTCTGGTTCCAACAACAAAACAGAGAGCGTTGAGCCTTATTTTGTACGCAGGTGGGC
snP3g | F | GBACTCGCCAGAAGATTACAGTAAACAACAAGAAGTCCAGGATAATAAAAAGTTACAAAC
[A/G] | R | AGCATGTAGTCCCTGAAAGTTTGAGAACAGAAGTGCTGTACAAATTGACAACATTTCAAC
sNP3g | F | GTTGAAATGTTGTCAATTTGTACAGCACTTCTGTTCTCAAACTTTCAGGGACTACATGCT
rcl [ R

GTTTGTAACTTTTTATTATCCTGGACTTCTTGTTGTTTACTGTAATCTTCTGGCGAGTCC
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SNP

Primer Primer Dizisi

Ad1
sNPao | F | TTCAAAACAAATATGGGCAAACAGGTCAGTCAAATAACCAAAAGAATGTTGCGCCCTCAA
[A/G] | R | AAATTGAAAAAAACTAAATTACAAACATGGTCAGGGCTCGGGACTGAAGATAAGATCGTC
sNpa1l | F | ATCAATGAAAGCCAGCAGCATATATATTCTATCACTTTCTACTCACAGTGGCAATGGTHA
[T/C] | R | CATCAGAGGATCATTCAGTCAACCAATTAAACATAAATTTTAAGAAAAAAGTAAAACGAT
sNpa2 | F | TCATTACATTCACATTGCAGTTGAGATAACAGAAAAATAACTAACCACAACACAAATGGA
[T/C] | R | ACTGGATCATCTTTGAGAATGAAATCGTTCTGTAGGTATGATTNNNATGCAAGCAAAAAT
sNpa3 | F | ATCATGTTCAGGCAAACTGTAACCAATTIGGTAAACACTGTTCTACAAGCAAGTTTGCAA
[A/G] | R | CCTAGATTTATGTGTGGTTTTGGCCTCAAAATGTATAGCTTTGGGTGATTTTGTTTGATA
sNpaa | F | TTAAGGCAGCAAATGGCCACAATTAAGGTGTACTTCCAACATTCACAAAAGGTAGCTACC
[A/G] | R | TAACTAACATAGTTCATAGAAAGCCAACATGGATTACAAAACTTAAGAAAAAAGCAAGGA
sNpas | F | GTCTGTCAACCAACCAGATCTTCCTGTAAACTAACCCTCaACTTCAATCATAGCCAACAT
[T/C1 | R | GAATAAGCAAAAACCAGGATCACAGTCAAACCAGTCACCGAATCGATTGAATTCTACAAC
sNPag | F | ACCTGAAATTCTCTATAAAGAGGGTGTTATTATGCATAGTACTACCATTGGGATCAAGCA
[T/C1 | R | TCTGCCATTAGATAACAACAGAAAAGAACTAACTGAAATTATCAAATTACAGTCACTAAA
sNpa7 | F | TCTTTAAACAACATTTATYATTTGACTAAAAAAAGTTCATCTTCAACCTATGATGTCTTG
[AT] | R | TCTCAATCACTCTAATTTTGGTTTGCATGCAGCCTGGTATGAGAAACGGCAAATGAAAAA
snpag | F | GTTTGAAATGCAATTAACTTAAACATCAACAACTTATGTGGTCCACTCGGITTGAGACTC
[AT] | R | AGATATATTCAGATAAACTTCCCATAaAATACTTATRTTATGATATGAATTAaGTTTCTC
sNPag | F | ATACTACATSGAGTTATGGTATTAGATTTATACCTGTGGATGCCTGGTTATTCTTATGAT
[C/G] | R | CCAGTTTCCCATAGATGTAGTTTAGGCTTGTCAcagctggcaacctatnaacctagtgca
sNPs0 | F | ACATGATTGGTTCCACATTGAGAAATTGATTATGGGTCCAGAATAGATTTTGAGTTGAAA
[C/G] | R | AACATTTTAGGTAGCTTTTCAAAAACAATTTGATTTGTTTTGCTTTGTCAACGTTCACCC
sNPs51 | F | AGGGTAAATTCAAGCAGGTACAAGAATAATTGAATGRAATTAGAAAGATTTGGAACCTGG
[AG] | R | TAATGGGTGTAGAGAAGTTGAGGGAGGGTTGGAAGCTGAGAGAAGTGGCTGAAAGAGAGG
sNPs2 | F | ATTTTAAGCACAAATTATAAGCTTGCATTTTAAACGTTTGGGTTTGTTAGAATGTGTCTa
[AG] | R | ACTGAAGATTCGGTTTTAACTGTTTTACTTTTTTTAACTTTTTTTTTGTAAAATAATTAT
sNPs3 | F | TCTACACATTATTTTAGCCTTTTGGTCATTTWCTAGTTAATACGGAATCTTCATCATGAT
[AT] | R | CAGTGAAATTATCCAAGTGGTATGGAGGGTTATGGAGAAAATTCCATAACTGTGTAGAAT
sNpsa | F | CTTCACTTGTGCCACTCAGAGTATGCAAGTACGACTGACTGCATTTGATGAATGAAAAAA
[AT] | R | TTTTGTTTGTCGGGAATCTTAGAGAAAGATTGTTTTACATGTTTGGTTTATTTAAAAAAA
sNPss | F | ACTACTGTTGTTACCTCACATAGTTTAGATACCATATGCCTTTCATGCTATCTGTITAAA
[AC] | R | AGTTAATCAAGAACCGACAATGACTGGGTACCATAGGGTAGAGAGAGATCCATTGAACCA
sNPsg | F | TAAATGAATGAATGGTGGATTTTTTTTCCTTGTGGTTTATTCATTTCTTCATTATTGAGE
[A/G] | R | TCCCTTATGCACCAAATTGAACTTGTTTAATTTAAGAAAAAAAATAAAAGAAAAAGAGGA
sNP57 | F | AGTTTTTATATAGAATTATAGAAAAGAGTACTACTAACAACTTTGGAATTGTTTTTTCCC
[A/G] | R | AAAAGAAAAATACTAGACCAATTCAAACATTATTCAATCAAGCCACTTAGTTTTTGTAAC
sNPss | F | CTTCTATAAAACATAGTGAATCTTTCTCTGCTCCACTAGCTGTTCTAATTGCTTCACTCA
[A/G] | R | ATCATCCTCTGTTCGTACCTACACTCACAACAATTTATATATGGAATTTCTGAAGTAAGT
sNPs9 | F | AGGGATGTAAAAGGCATCTCAAGGGTATTACAACCAATTCTGAATAATTAACATTTTTTT
[AT] | R | ATCCAGATCTTGAATCCCTTTCCTTTTCCATAAAAGAGAACACAACAAAACATACCTTAG
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SNP

Primer Primer Dizisi

Ad1
SNPe0 | F | CGATACAATGTGTGGNGTATGTGATAATATGTCATGAGTCAATAAGCCTATTCTTGGTIG
[T/C] | R | TTATATTGGCTATTTGTTTTTGTTCTTAAGAAATGCWATTGAATGGAGTTITYTGATAAC
sNPel | F | CTCGACGACCTCCTTCATATTCTTCAAGCTCTTCACCTTCCAAAGGTTCTCTCTCTCTCT
[T/C] | R | TAAAATGTTTTCACTCTGTAATTGTTAYGTTKATTTTCTACCGGTCCAATTTTAGATTTT
sNPe2 | F | GCACAATCAAGATATCATCAGAACATTATAGCCAAAGAGCAACAAAATCTGTTTTCATCA
[T/C] | R | TACTTTAGTCATTCGTGTAATTCAACCATTGAATGTAACATTCCCTTACCACTTGCATGA
snPe3 | F | TAATTGATCCTTTCGTGCGAAGTGGCTCTCACTATCTTCAACAGTTTCTCATTCTCTCAY
[AC] | R | AGCCATAGGTTATAATTTTTGGTCCATTTAACCTCATCGCCACTTCCTCTCTTGTGGTAC
sNPea | F | GACTTCACGCTTAGGCTCACACTCTATTATAGAGTGAGGATGGCGGTCCCCTTCATCAGG
[T/C] | R | TTGGTAGTTCCAGGTTGTGTACGACCCCCAGTGAAAACAACCTAAAGTAATGCAAAATTA
sNPe5 | F | TTTTGTGATGTTGAAAGCTCGCTAGTCACTTGTAAAATACCCCCTTAGTAAACTTGTCTC
[A/G] | R | TTTAACCCATTATTTTCCTGTACCGTCCcatcTTAAACAACTTGCTTCTCAACATCCAAA
SNPe6 | F | TGAAGTTTGMACCCACTTAIATAYTATGAAATATCTTAATCTCTAGTCGGTGTGAGATCT
[T/C] R | CAACTAGTAAATCAATCCACCAACCTGTGCGAGGGCATAAGYJCAGRGGAGCATACATTCC
sNPe7 | F | TGGTCGAGAATTATTTTAATTTACACATACAATATCTATTGCCAACTGGTCTTATTGCAT
[T/C] | R | AGTTTAACATCTTCACATTTATGATTAATGATAATTGAAATATCTCATTGGAGAAAAGAG
snPes | F | CTTATGGATTTGTGTGCCTTGTTTGCCGGGAATCATTGTTGGGGTTTTGTTAATTITGGT
[T/C] | R | GTTGTTCTTTTTTAGTTTTTGTTATTGGGCGCTGTTCCGTTCCCCAAAGACGTTCCTCAT
sNPeg | F | AAATTCATTTCAAAAAAATTCACAATGACAATTTAGCAATTCACATATAAAAAATTTCAC
[AT] | R | ATGACAATTTAGCAATTCACAAIGACAATTTTACACGGGAATAGACTATTTACACAAATA
SNP70 | F | GTAATCCTAATTACACGGGTAGAATTATAAAAGGAAASATGAAAAGATATAAAAGTTCAT
[T/C] | R | GATGAGTTGCTAGTCTCTCCTCCCAAATCTTACCAAAATCATGCCCACTTTTCTCTTAGT
SNP71 | F | ACTTATTTGAGCTCTTGGAACTGTCTGTTTAGAAAATCGAATGTTATTAATTGAATTGOA
[T/C] | R | CTAATCATTTGAACCATTTTAGATGGCTTGTTTGTTTTaTRGAATATCAACATGCCAGTA
SNP72 | F | CGATACAATGTGTGGNGTATGTGATAATATGTCATGAGTCAATAAGCCTATTCTTGGTIG
[T/C] | R | TTATATTGGCTATTTGTTTTTGTTCTTAAGAAATGCWATTGAATGGAGTTITY TGATAAC
snp73 | F | TTGGTGCATGAGGAGCAGCTTAAACGATAACACTTGTGTGATGGTGTTACTTCAAAAGAT
[A/G] | R | AATATGTTGATTTATTGTGGTCACGGTTGCACGTTTCACAGGCAGGAACTTTGTCCAGAG
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EK-2: SSR (a) ve SNP (b) analizleri sonucunda Oklid benzerlik indeksi kullanilarak elde
edilen 3 boyutlu (3D) grafikler

SSR

SNP

b)
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Omer Avican 1992 yilinda Mardin/Nusaybin’de dogdu. ilk ve ortaokulu Mardin’in
Nusaybin ilgesinde Atatiirk ilkogretim Okulunda, lise 6grenimini ise Siileyman Boliinmez
Lisesinde tamamladi. Lisans 6grenimi i¢in 2011 yilinda Tekirdag Namik Kemal Universitesi,
Ziraat Fakiiltesi, Tarimsal Biyoteknoloji Boliimii’ne girdi. 2013 yilinda Isve¢ Tarim Bilimleri
Universitesi Orman Genetigi ve Bitki Fizyolojisi Anabilim Dali’nda, 2016 yilinda Isvec Umea
Universitesi Molekiiler Biyolojik ve Genetik Béliimiinde proje uygulama dgrencisi olarak staj
yaptt. 2016 yilinda Tekirdag Namik Kemal Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Tarimsal
Biyoteknoloji Boliimiinden mezun oldu. Eyliil 2016°da Tekirdag Namik Kemal Universitesi,
Fen Bilimleri Enstitiisii, Tarimsal Biyoteknoloji Anabilim Dali’nda, Bitki Molekiiler Genetigi

tizerine yiiksek lisans egitimine bagladi.

82



