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OZET

Yiiksek Lisans Tezi

FARKLI LOKASYONLARDAN TEMIN EDILEN BAMYA GENOTIPLERININ
MORFOLOIJIK VE SITOLOJIK KARAKTERIZASYONU

Pinar ORKCU

Namik Kemal Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisti
Bahce Bitkileri Anabilim Dali

Danisman: Yrd. Dog. Dr. Serdar POLAT

Bu ¢aligma ile Tiirkiye nin farkli bolgelerinden toplanan 20 farkli bamya genotipinin
bazi morfolojik, fenolojik ve sitolojik oOzellikleri dikkate alinarak karakterizasyonu
yaptlmistir. Calismada; 14 adet morfolojik (bitki boyu, dallanma derecesi, yaprak ayasi
dilimlik derecesi, aya rengi, sap uzunlugu, sap kalinligi, sap rengi ve sap dikenliligi ile meyve
boyu, eni, rengi, agirligi, karpel sayisi ve bitki basina meyve sayisi) 6zellik, 4 adet fenolojik
gozlem (ilk ¢iceklenme giin sayisi, tam ¢igeklenme giin sayisi, meyve baglama giin sayisi, ilk
hasada gecen giin sayis1) ve 1 adet sitolojik 6zellik (¢ekirdek DNA miktar1) olmak iizere
toplamda 19 ozellik/karakter bakimindan genotipler incelenmistir. incelenen karakterlerde
bitki dallanma derecesi hari¢ diger morfolojik ve fenolojik karakterlerde varyasyon
gozlenmistir. Genotiplerin sitolojik karakterizasyonu flow sitometri metodu ile ¢ekirdek DNA
miktarlarma bakilarak ploidi diizeyleri belirlenmis ve genotipler arasinda ploidi diizeyi
acisindan onemli farklilik bulunmamaistir. Bunun akabinde tek bir genotipin kromozom sayimi

yapilmis ve 2n=128 kromozom bulunmustur.

Anahtar kelimeler: Bamya, Abelmoschus esculentus L. (Moench), morfolojik

karakterizasyon, sitolojik karakterizasyon, flow sitometri

2016, 86 sayfa



ABSTRACT
MSc. Thesis

MORPHOLOGICAL AND CYTOLOGICAL CHARACTERIZATION OF THE OKRA
GENOTYPES COLLECTED FROM DIFFERENT LOCATIONS

Pinar ORKCU

Namik Kemal University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Horticulture

Supervisor: Asist. Prof. Dr. Serdar POLAT

In this study morphological, phenological, and cytological characterization of 20
different okra genotype collected from different regions of Turkey has been performed.
Observations on a total of 19 traits has been made out of which 14 are morphological (plant
height and degree of branching; leaf blade color and leaf lobbing; petiole length, width,
trichome content, and color; fruit length, width, color, weight, and locule number, and fruit
number per plant), 4 are phenological (days to first flowering, days to full flowering, days to
fruit set, and days to first harvest), and 1 is cytological (DNA content of nucleus). All
morphological and phenological traits showed variation except the degree of branching. No
significant differences were detected in ploidy levels among the genotypes, which were
performed using a flow cytometry method revealing the DNA amount of the nucleus.
Therefore, chromosome number was counted in only one single genotype and revealed as 2n
=128.

Keywords: Okra, Abelmoschus esculentus L. (Moench), morphological characterization,

cytological characterization, flow cytometry
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ONSOZ

Insan saghg agisindan ¢ok faydali besin degerlerine sahip olmasina ragmen bamya
bitkisinin meyvesinin musilajli yapisindan dolay1 tiiketimi {ilkemizde olduk¢a azdir. Bu
anlamda bamya bitkisi tlizerinde ileride yapilacak 1slah ¢alismalariyla doganin bize sundugu
bu degerli sebzeden insanlarin daha ¢ok faydalanabilmesi ve pek ¢ok insanin bu son derece
faydali olan bamya meyvesinin musilajli yapisinin ve dikenlilik formlarinin iyilestirilmesi
diisiincesiyle bu ¢alisma yiiriitilmiistiir. Ancak bilindigi gibi bu ¢alismalar son derece zaman,
emek, is giicii isteyen ¢alismalar olup; bu ¢alismalarin sonuglar1 uzun vadede goriilmektedir.
Bizde bu amacin bir pargasini gerceklestirebilmek adina Tiirkiye’de bazi yaygin yetistiriciligi
yapilan bamya genotiplerini tedarik edip; genotipleri baz1 morfolojik, fenolojik ve sitolojik
acidan tanimlayarak ileride yapilacak bamya 1slah1 ve yeni cesitlerin gelistirilmesine 151k

tutmasini amaclamaktayiz.

Yiiksek lisans 6grenimim boyunca tez konumun belirlenmesi, olgunlastirilmasi ve
yiriitiilmesi sirasinda her tiirlii destegi esirgemeyen degerli danigman hocam Sayin Yrd. Dog.
Serdar POLAT a, tezin sitolojik agsamasinda her konuda yardime1 olan hocam Prof. Dr. Metin
TUNA ve esine, genotiplere ait tohumlarin tedarik edilmesinde yardimci olan lisans

ogrencilerine tesekkiir ederim.

Kasim 2016 Pinar ORKCU

Ziraat Miihendisi



1. GIRIS

Son yillarda iilkemizde sebzelerin 6nemi giderek artmakta ve tiiketiciden gelen
talepler dogrultusunda sebzelerde 1slah ¢alismalar giin gegtik¢e dnem kazanmaktadir. Islah
caligmalarindan Once mevcut tilirlerin morfolojik, genetik ve sitogenetik analizlerinin
yapilarak elde olan gesitlerin tiir tasniflerinin yapilmasi, tiirlerin birbirleri ile olan iliskilerinin
belirlenmesi ve bu verilerin 1slahg tarafindan kullanilmasi basariyr olumlu etkilemektedir. Bu
nedenle bitkilerin karakterizasyonu son derece Onem teskil etmektedir. Giliniimiizde
uygulanan 1slah yontemleri arasinda ¢ok farkli 6zellikte ve degisik hassaslik derecelerini esas
alan yontemler bulunmaktadir. Bu yontemlerin yani sira materyal olarak kullanacak bitkilerin
morfolojik, kimyasal ve kromozom yapilarinin baz alinarak incelenmesi, meydana gelen
degisimlerin genetik mi? hiicresel kokenli mi? yoksa ¢evresel etkenlerden dolayr mi?

seklindeki sorularin cevaplandirilmasini kolaylastiracaktir.

Bamya daha oOnceki yapilan c¢alismalarda Hibiscus esculentus L. olarak
isimlendirilirken glinlimiizdeki ¢alismalarda ise Abelmoschus esculentus L. adiyla anilmakta
olup Malvaceae familyasina aittir (Cizelge 1.1). Ebegiimeci, pamuk ve hatmi ¢i¢egininde
icinde bulundugu Malvaceae familyasindan olan bamya (Abelmoschus esculentus L.) ilik
iklimlerde tek yillik, sicak iklimlerde ise ¢ok yillik bir sebzedir (Salk ve ark. 2008).

Cizelge 1.1. Bamyanin sistematikteki yeri (Salk ve ark. 2008).

Alem Plantae (Bitkiler)

Ust Boliim Spermatophyta ( Tohumlu Bitkiler)
Boliim Magnoliophyta (Cigekli Bitkiler)
Simf Dicotyledonea (Cift¢enekliler)
Takim Malvales

Familya Malvaceae (Ebegiimeciler)

Cins Abelmoschus Medik. (Bamya)

Tiir Abelmoschus esculentus (L) (Bamya)

Bamya tropik ve subtropik iilkelerde ekonomik olarak yetistirilen 6nemli bir sebze
olup i¢ermis oldugu besin degerleri agindan da insan sagligi bakimindan son derece énemli

bir sebze tiiriidiir. Bamyanin anavataninin Hindistan ve Afrika olmasinin yani sira bamya



yetistiriciliginde kayitlarin neolitik ¢aglara kadar uzandigi ve 2000 yili askin bir siiredir
Afrika’da yetistirildigi sdylenmektedir (Chevalier 1940, Charrier 1984). Ancak bamyanin
kokeni hakkinda farkli goriisler bulunmaktadir. Bir goriise gore, Kuzey Hindistan ve Asya'ya
0zgii olmasidir. Bir baska goriise gore ise; Misir, Etiyopya ya da Bati Afrika kokenli
olmasidir. Misir’da bamya M.O. 2000°den beri yetistirilen bir sebzedir. Bamya agirlikli
olarak tropikal ve subtropikal bolgelerde taze tiikketim icin yetistirilmektedir. A. esculentus bir
kiltir bitkisi olup Asya, Afrika ve Amerika’nin tropik ve subtropik algcak bdlgeleri ile
Akdeniz havzasinin (gukurunun) iliman bélgelerine yayilan bir iiretim alan1 vardir (Charrier

1984).

Tiirkiye, baska bircok 6nemli bitki tiirlinde oldugu gibi, bamyanin iki dagilim merkezine
olan (Hindistan ve Afrika’ya) siki baglart nedeniyle 6nemli derecede bir bamya cesitliligine
sahiptir. Bamyanin genetik yapisinin ve germplazma cesitliliginin anlagilmasi bamya 1slah

programlari i¢in ¢ok degerli bilgiler saglayacaktir (Giilsen ve ark. 2007).

Giiniimiizde ise bamya 6zelikle Hindistan, Tiirkiye ve Yunanistan’da da yetistirilirken;
ayni zamanda Giineydogu Asya’da da yetistirilmektedir (Lim 2012). Tirkiye'de bamya
yetistiriciliginin ge¢misinin uzun yillar 6ncesine dayandigi sanilmaktadir (Martin ve ark.
1981). Bamyanin iilkemize hangi tarihte getirildigi net olarak bilinmemekle beraber ¢ok uzun

yillardir yetistirilip yemeklik ve ilag olarak kullanilmaktadir (Bayraktar 1970).

Cesitli lokasyonlardan toplanmig bitki materyallarin birbirleri ile olan akrabalik
iligkilerinin belirlenmeden, tiir tasnifi yapilmadan ve kromozom durumlarinin bilinmeden
1slah programlarina tabi tutulmasi yapilan ¢alismalarin sonuglarinda, melezlemelerde hatalara
sebebiyet verebilmektedir. Bu nedenle tiirlerin gerek hiicre yapilart gerekse morfolojik
ozelliklerinin  incelenmesi, bitki 1slah¢ilarmin  bu materyallerden en st diizeyde

yararlanabilmesi bakimindan énemlidir.

Gilinlimiizde artan niifusun gida talebinin karsilanmasi, tiretimi yapilan sebzelerden
birim alanda daha fazla verim almay1 sart kilmistir. Bu bakimdan son zamanlarda verim
kapasitesi yiiksek hastalik ve zararlilara dayanikli gesitler igin 1slah ¢alismalar1 da 6nem
kazanmigtir. Ancak 1slah uzun ve 6nemli bir siire¢ oldugundan dolay1r melezleme yapilacak
bitki tiirlerinin Oncelikli olarak birbirleri ile olan akrabalik durumlarinin, molekiiler ve

sitolojik karakter oOzelliklerinin belirlenerek yola ¢ikilmasi gerekir. Gilinlimiizde RAPD
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(Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA), SSR (Basit Dizi Tekrarlar1), ISSR (Basit Sekans
Tekrarlamalar1 Arasi Polimorfizim), AFLP (Cogaltilmig Par¢ca Uzunluk Polimorfizimi) vb.
cesitli molekiiler karakterizasyon teknikleri kullanilmaktadir. Molekiiler teknikler ile 1slahta
kullanilacak materyalin molekiiler diizeyde analizi yapilarak birbirleri ile arasindaki iliskiler
belirlenmektedir; Bu da zaten emek ve is giliciiniin yogun oldugu islah konusunda basariya
ulagma sansini arttirmaktadir. Bu kapsamda yapilan ¢alismalar incelendiginde bamyada gesitli
molekiiler teknikler kullanilarak tiirler arasinda benzerlikler ve farkliliklar bu calismalarla

ayirt edilmektedir.

Bitkilerden birim alanda yiliksek verim elde edilebilmesi acgisindan olduk¢a Onemli
olan basamaklardan biri de bitkilerin karakterizasyonudur. Bu konuda De Vicente ve ark.
(2005)’nin yapmis olduklar galigmalarda bitkilerin karakterizasyonu yetistiricilik periyotlar
icin O6nemli bir basamak oldugunu vurgulanmistir. Boylece daha iyi sartlarda dretim
yapilirken yliksek kalitede verim elde edilebilmektedir. Bitkilerde verim ve kaliteyi
olabildigince iist seviyelere ¢cikarmak, mevcut ¢evre kosullarina adaptasyonun saglanabilmesi
acisindan ve giiniimiizde yeni ¢esitlerin gelistirilmesi, elde olan cesitleri iyilestirme
calismalarinda morfolojik, molekiiler karakterizasyon yontemleri ve sitogenetik ¢aligmalar

oldukca dnemlidir.

Bitkilerde morfolojik karakterizasyonun ge¢misi olduk¢a uzun yillara dayanmaktadir.
Sistematik¢i igin, toplayicinin arazide tuttugu notlar morfolojik karakterlerin tanimlanmasinda
kullanilan en gegerli Olgiitlerdir. Bu yiizden siniflandirma, hangi tip karakterlere dayanirsa
dayansim, morfolojik olarak ifade edilemiyorsa gegerliligi tartisma konusudur. Bitkiler
arasinda ayirt ediciligi saglayan morfolojik karakterizasyon UPOV kriterlerine gore
yapilmaktadir. UPOV Kkriterleri her bitkinin kendisine ait bitkisel 6zellikleri (yaprak durumu,
kok yapist vb.) icermektedir. Morfolojik karakterizasyon giivenilir, kolay ve diisiik maliyetli
bir yontemdir (Ozgen ve ark. 2000).

Giiniimiizde  genetik  kaynaklarin  karakterizasyonun  temeli ~ morfolojik
karakterizasyona dayanmaktadir. Bitki 1slah1 acisindan yetistirilen bitki tiirleri igerisindeki
morfolojik cesitliligin gézlenmesi, tiirler arasindaki farkliligin arastirilmasi olduk¢a 6nemlidir

(Bliss 1981).



Herhangi bir tiirii tespit ve tarif edebilmek i¢in morfolojik, genetik ve sitolojik
calismalardan bitki 1slahgilar1 yaralanmak durumundadirlar. Herhangi bir tiiriin kesinlik
kazanmasi sadece belirli bir alanda yapilan karakterizasyon c¢alismalari yeterli olmamaktadir.
Bir tiiriin sistematikteki klasik yerini tayin etmek ve bazi 1slah sorunlarini ¢6zebilmek igin, o
tiiriin ¢ekirdek DNA igeriginin hesaplanmasi, ploidi diizeyinin belirlenmesi, kromozomlarin
sayimi, kromozomlarinin biiyiikliigii, morfolojisi, boyanmasi, sentromerlerinin kromozom

tizerindeki yeri ve seklinin nasil oldugunun bilinmesi gereklidir (Akgelik 2009).

Tiirlin sahip oldugu genomlarin yapisi, cins igerisinde yer alan diger tiirler ile olan
iligkileri ile gegirdikleri evrimin anlasilmasi, taksonomik smiflandirilmas: ve ploidi diizeyi
cesitler icin 1slah programi baglatilmadan Once uygun stratejilerin secilmesinde biiyiik
gereksinim duyulan bilgilerin en 6nemlileridir. Hassas ve giivenilir bir yontemle elde edilmis
cekirdek DNA igerigi bilgisi yukarida anilan ve gereksinim duyulan konularin tiimiine 11k
tutabilecek niteliktedir. Bundan dolayi 1slah ¢alismalarina baglanilmadan 6nce genotip olarak
kullanilacak bireyler arasindaki ploidi diizeylerinin farkliliklarinin ve bu farkliliklarin tespit
edilmesi, 1slah ¢aligmalarinin basariya ulagsmasi bakimindan son derece dnem arz etmektedir.
Flow sitometri bugiin ¢cekirdek DNA igeriginin belirlenmesinde kullanilan en duyarli, hizli ve

giivelir bir yontem olup, bu amagla kullanimi son yillarda yayginlagmaktadir (Teykin 2011).

Geleneksel yontemlerle bitkilerde ploidi diizeylerinin belirlenmesi bitkinin kok ucu
dokularindan yapilan preparatlar iizerindeki mitoz bolinmedeki kromozomlar 151k
mikroskobu ile sayilmaktaydi ancak bu yontem oldukga zahmetli, yavas ve ¢ok sayidaki bitki
tiirlerinde ploidi analizlerinin yapilmasinda zaman almaktadir. Bunun yani sira; kromozomlari
kiiclik ve ploidi diizeyinin yiiksek oldugu bitki tiirlerinde ploidi diizeylerinin belirlenmesinde
kullanishi olmamakla beraber cesitlerin yanlis tasnif edilmesine sebep olmaktadir. Ayrica
ploidi diizeyleri belirlenecek bitki Ornegi arttikga 151tk mikroskobu yontemi yeterli
olmamaktadir. K6k ucu dokularindan yapilan ploidi diizeyini belirleme galigmalarinin yeterli
olmamasindan dolayr flow sitometri yontemi; son yillarda, kolayligi, hizi, hassasiyeti ve
giivenilirliginden dolay1 ploidi analizlerinde tercih edilen metotlardandir (Lu ve ark. 1998,
Johnson ve ark. 1998, Brummer ve ark. 1999, Tuna ve ark. 2004).

Flow sitometri teknolojisi 6ncelikli olarak tipta kullanim1 yaygindi ancak giiniimiizde
bu teknoloji tarimda da yaygin sekilde kullanilmaya baslandi. Bitki 1slahinda melezlemede

kullanilacak hatlarin saflastirilmasi gerekmekte ve bu islemin yapilabilmesi iginde bitkilerin
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kromozomlarimin sayilmasi gerekmektedir. Ancak eski yontemlerle kromozom sayimi uzun
ve zaman almaktadir. Oysa flow sitometri ile tiim bu islem birka¢ dakika igerisinde ve ¢ok
hassas bir sekilde yapilabilmektedir. Dolayisiyla bu teknoloji giinde 200-300 kadar bitkinin
kromozom sayimini saglamakta ve onbinlerce bitkiyle ¢alisan 1slah¢ilarin  isini

kolaylagtirmaktadir (Anonim 2014).

Kromozomlar bitkilerin hiicre c¢ekirdeklerinde bulunduklarindan, ¢ekirdek DNA
miktar1 ile ploidi diizeyleri arasinda siki bir iliski vardir. Bu nedenle flow sitometri
yonteminin kolayligi, hiz1 ve giivenilirliginden dolay1 son zamanlarda flow sitometri yontemi
ile bitki hiicrelerinin ¢ekirdek DNA igerikleri belirlenerek ploidi analizi yapilarak
iliskilendirilmektedir. Flow sitometri yontemiyle DNA igerigi belirlenen bitkilerden birkag
tanesi segilerek kok ucu hiicrelerinde mitoz asamasindaki kromozomlari sayilarak kromozom
sayist agisindan diger bitkilere ait DNA igerikleri ile iligkilendirilir. Boylece her bitkinin
kromozomlar1 teker teker sayilmadan bitkilerin ploidi diizeyleri belirlenmis oldugu gibi
zaman ve i3 glicii acisindan da avantajlidir. Flow sitometri yontemi ile Orneklerin
hazirlanmasinin kolay olmasi, hizli olmasi, analizin yapilabilmesi i¢in mitoz bdliinen bir kok
ucu hiicresine gereksinim duymamasinin yaninda kiiglik bir yaprak dokusunun bile yeterli
olmasi geleneksel yontem ile kromozom sayma yontemine gore c¢ok avantajli duruma

getirmistir (Dolezel 1997).

Flow sitometri yontemi 6zellikle tohum endiistrisinde ploidi karigiliklarinda, haploid
ve double haploid bitkilerin tiretiminde, yeni ploidi diizeylerinin belirlenmesinde, aneuploid
bitkilerin belirlenmesinde, apomiksiste, erken gelisme donemlerinde cinsiyet belirlenmesinde,
tiirler aras1 melezlemede, somatik melezlemede, polisomaty belirlenmesinde, hiicre dongiisii
analizinde, AT:GC oraninin belirlenmesinde, kromozom izolasyonunda da kullanilmaktadir.

Ancak giiniimiizde en yaygin olarak kullanim sekli ploidi analizlerinde kullanilmasidir.

Hiicrelerdeki ¢ekirdek DNA igerigi, pikogram (pg) cinsinden o6lgiilmekte ve “C” ile
ifade edilmektedir. C degeri haploid genomu ve 2C degeri ise diploid somatik genomun DNA
miktarini ifade etmektedir. Bitkilerin ¢ekirdek DNA’larina ait C degerleri 0,1-125 pg arasinda
degismektedir. Pikogram cinsinden belirlenen DNA miktarlar1 niikleotid baz ciftine (1pg =
980 Mbp) doniistiiriilebilmektedir. Genom bagina ¢ekirdek DNA miktari hem tek bir bitkinin
hiicreleri arasinda hemde ayn tiiriin farkli bireyleri arasinda degismeyerek sabit kalmakta ve

tiirlere 6zel olmaktadir. Farkl1 tiirler arasinda ise ¢ekirdek DNA icerigi bakimindan farkliliklar
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gozlenmektedir. Cekirdek DNA miktarinin degismeden sabit kalmasi, tiirlere 6zgii olmasi ve
farkli tiirler arasinda farklilik gostermesinden dolayi; ¢ekirdek DNA igerigi bilgisi tiirlerin
birbiri ile olan iliskilerinin belirlenmesinde, tiir tasnifinde Onemlidir ve kullanilmaktadir

(Tuna 2014).

Ulkemizde bamya ie ilgili ok fazla arastirma yapilamamustir. Cok sayida faydasi
bulunan bamya bitkisinin tireme (¢igek ve dollenme) biyolojisi ve sitogenetigi hakkinda gok
az bilgi mevcuttur. Bamyanin yetistiricilik kosullarinin ve hasadinin gii¢ olmasinin yani sira
kromozom yapisindaki ¢esitlilik ve karyotip calismalarinda igerdigi bazi engelleyici
biyokimyasal bilesiklerin varligi nedeniyle sitogenetik alaninda yapilan ¢aligmalar
kisitlamistir. Bunun yaninda; yapilan literatiir arastirmalarinda bamya bitkisinin sitogenetigi

alanindaki calismalarin olduk¢a az oldugu goriilmiistiir.

Bu caligmada Tiirkiye’nin farkli yerel bamya genotiplerinin bazi 6zelliklerinin
morfolojik karakterizasyonu yapilmis ve cesitlerin flow sitometri yontemi ile ¢ekirdek DNA
icerikleri belirlenerek ploidi diizeyleri incelenmis ve kromozom sayilari ile iliskilendirilmistir.
Yapilan ¢aligmanin ileride yiiriitiilecek olan bamya sitogenetigi hakkindaki ¢aligmalar igin alt
yap1 olusturmasi ve gelecekte bamya 1slahinda yapilacak ¢alismalar i¢in de kaynak

olusturmasi hedeflenmistir.



2. LITERATUR TARAMASI

Bamya (Abelmoschus esculentus (L.) Moench), énceki adi ile Hibiscus esculentus L.
Malveceae ailesine mensuptur. Abelmoschus tiirlerinin genetik orijinleri Bat1 Afrika, Hindistan
ve Giineydogu Asya’dir. A. caillei ise Afrika’da sebze olarak tiiketilen bir bagka bamya
tiriidiir. A. esculentus tropikal bolgelerde tek yillik iken A. caillei 6zellikle Bat1 Afrika’da iki
yillik olarak yetismektedir. Bamyanin A. moskhatus ve A. manihot olmak tizere iki yabani tiirii
vardir. Bamya tropikal, subtropikal ve iliman bélgelerde yetistirilir. Hindistan, Bat1 Afrika,
Glineydogu Asya, ABD, Brezilya, Avusturalya ve Tiirkiye’de Onemli bir sebze olarak

uretilmektedir.

Martin ve ark (1981) ise A. esculentus un agirlik, renk ve yag igerigi gibi 10 tohum
karakterinin 9’unda A. caillei den farkli oldugunu gostermislerdir. 30 Afrika genotipinde,
fenotipik isaretleyicilere (markir) dayanilarak yapilan bir ¢alismada tiir i¢i varyasyon kayda

deger sekilde genis/biiylik bulunmustur (Ariyo 1993).

Bamyanin ¢esitlilik seviyesi ve 6nemli tarimsal 6zelliklerine dair bilgiler ¢ok sinirlidir.
Bamya c¢esitleri arasindaki akrabaliklar ile genetik cesitlililigi bilmek ve meyve Kalitesini
artirmada 1slah programlari 6nemlidir. Abelmoschus cinsinde tiirler arasi melezlestirme
miimkiindiir (Hamon ve Nairot 1991, Akhond ve ark. 2000). Bu islem hem gesitliligi artirir
hem de 1slah programlari i¢in gereken gen havuzunu biiyiitiir. Bamya 1slahinda germplazma

igindeki ¢esitlilik kritik 6nemdedir (Ashraf ve ark. 2002).

Bamyada bitkisinin hasattan sonra tarim artigi olarak nitelendirilen kalintilardan
(artiklardan) suda ¢iiriitme yontemiyle dogal seliilozik lifler elde edilmis, elde edilen liflerin
cesitli fiziksel, kimyasal ve mekanik o6zellikleri dlgiilerek bir ¢alisma yapmustir. Calismada
bamya bitkisinin sap dip, sap orta, sap ug, dal dip ve dal ug¢ kisimlarindan 2 hafta siireyle suda
cliriitme yontemi ile ham bamya lifleri elde edilmis, elde edilen liflere Na,CO3, sabun, NaOH,
H,O, ve ksilinaz enzimi ile kimyasal ve enzimatik islemler uygulanarak hazirlanan 32 adet
numune tekstil bakimindan énemli olan bir takim testlere tabi tutulmustur. Neticede bamya
lifleri Kkarakteristik Ozelliklerinin tekstilde kullanilarak gerek tarim {irlinlerine ek deger
saglanabilecegi gerekse cevre kirliligine yardimci olabilecegi sonucuna varilmistir (Konak
2014).



Sifali bitkiler insanlara hastaliksiz, saglikli yasam siirdiirebilmeleri i¢in doganin
hediyesidir. Ayrica bu bitkiler insan sagliginin korunmasi bakimindan da 6nemli rol
oynamaktadir. Buna bagli olarak son yillarda bitkisel {iriinlerinin tiiketiminde artig
gozlenmektedir. Yapilan aragtirmalar sifali bitkilerin daha giivenli oldugunu ve c¢esitli
hastaliklarin tedavisinde kullanildigini kanitlamaktadir. Hindistan tibbi bitkiler agisindan
diinyanin en mediko-kiiltiirel ¢esitlilik gosteren iilkelerden biridir. Bamyada bu sifal1 bitkiler
igerisinde kokeni tropikal olan Hindistan’in onemli tibbi bitkileri arasinda yer almaktadir.
Ozellikle Afrika iilkelerinde oldukca popiiler bir sebze tiirii olup meyveleri kalsiyum,
potasyum, vitaminler ve mineraller bakimindan olduk¢a zengin olan bamya bitkisinin genelde
yesil renkli meyveleri tiiketilmektedir. Olgun bamya tohumu iyi bir protein ve yag kaynagidir.
Ayrica bamya tohumu yag1 insan beslenmesi icin gerekli olan linoleik asit gibi doymamis yag

asitlerini de icermektedir (Kumar ve ark. 2013).

Bamya tropikal bolgelerde, 6zellikle Brezilya, Hindistan ve Bat1 Afrika’da ¢ok yaygin
ve onemli bir bitkidir. Ulkemizde taze, kuru ve konserve olarak degerlendirilen bamyadan,
ABD, Yunanistan ve Brezilya gibi iilkelerde tohumlarindan yag c¢ikarilarak da
yararlanilmaktadir. Bamya tohumunda %14-19 arasinda degisen yag bulunmaktadir. Linoleik
yag asidi oranmi yiiksek olan bamya tohumu yagi, bu sebeple kaliteli ve saglikli bir bitkisel
yagdir. Ulkemizde gok sayida bitkisel yag iiretim tesisi bulunmasina ragmen bdyle bir iiretim
bilinip yapilmamaktadir. Yag ihtiyactmizin karsilanmasinda ve bamya ziraatinin daha
ekonomik hale getirilmesinde bu konu gelecek i¢in bir potansiyele sahip bulunmaktadir

(Yakan ve Simsek 1982).

Bamya yag: ile beslenen bir grup lizerinde yapilan besleme ¢aligmalarinda kolesterol
ve fosfolipid seviyesinin, %5 6nem seviyesinde diisiik ¢iktig1, bu nedenle bamya yaginin gida

kalitesi yoniinden 6nemli oldugu sonucuna varilmistir (Ononogbu ve ark. 1997).

Ukemizde ve diinyada bamya meyvesinin, ¢iceginin ve yapraklarmin genis bir
kullanim alani bulunmaktadir (Siemonsma ve Kouame 2004). Bunun yaninda bitkinin sap
kisimlar1 kagit endiistrisinde kullanilan ham lifleride igermektedir (Kumar ve ark. 2013).

Bamyanin kimyasal yapisi analiz edilmis ve % 67,5 a-seliiloz,% 15,4 hemiseliilozlar,
% 7,1 lignin, % 3,4 pektik madde, % 3,9 yag ve mumsu madde ve % 2,7 sulu ekstresi

bulunmustur (Kumar ve ark. 2013).



Mavi ve ark. (1998) Hatay, Antakya’da bamya iiretiminde karsilagilan sorunlardan,
birim alandan istenilen verim alinamamasinin nedenleri hakkinda arastirma yapmis ve yoreye
uygun dikensiz ve kurakliga dayamikli tiirlerin kullanilmasi ve bu cesitlerin gelistirilmesi

gerektigi sonucuna ulagsmislardir.

Bamya sicak iklim sebzesi oldugundan hava sicakligi 16°C’nin, toprak sicakligi ise
15°C'nin iizerine c¢ikmadan ekimi Onerilmemekle beraber bamyanin optimum gelisme
sicaklign 25-30°C arasidir (Mural ve ark. 2000). Ayrica kokeni tropik bolgeler olan bamya
bitkisi kiiglik agagciklar (¢alilar) halinde ¢ok yillik gelisebilme Ozelligine sahip olmakla
beraber; kist soguk gegiren yorelerde tek yillik olarak gelisebilmektedir (Anonim 2009). Son
yillarda bamya Kuzey Avrupa’da isitmali seralarda yetistirilen iiriin olarak ilgi gormdstiir

(Buchholz ve ark. 2007).

Gergekte bamyanin c¢imlenme ve c¢ikis icin gereksinim duydugu optimum toprak
sicakligi pek ¢ok kiiltiir bitkisine gore ¢ok daha yiiksek olup 35°C’dir. Aslinda bu kosul
sadece tropik bolgelerde saglanmaktadir (Fasheun 1988).

Bamya diinyada farkli isimlerle tanimlanmaktadir. Bu isimlendirmelerden bazilari
Kacang Bendi, Qiu kui, Okra, Okura, Okro, Quiabos, Ochro, Quiabo, Gumbo, Quimgombo,
Bamieh, Bamya, Quingumbo, Bamia, Kadin parmagi, Bendi, Bhindi, Kopi Arab seklindedir
(Jain ve ark. 2012).

Bamya diinyanin tropikal bolgelerinde 6zellikle Hindistan, Bat1 Afrika, Asya, ABD,
Avusturya’da, Brezilya’da ve Tiirkiye’de yaygin olarak yetistirilen bitkisel iiriinleriden

onemli bir sebze tiiriidiir (Tindall 1983, Kemble ve ark. 1995, Ren ve ark. 1995).

Bamyaya ait tiir, ¢esit ve yabani formlarin kaynaginin (anavataninin) Giineydogu
Asya, Avustralya ve Afrika’nin batisindan Sudan’a kadar olan bdlge oldugu bildirilmektedir
(Siemonsma 1982). Bazi arastirmacilarda bundan farkli olarak sadece Afrika’nin kuzeyini
gostermislerdir. Bu arastirmacilara gére bamya tiir ve botanik cesitleri Kuzey Afrika’dan

Dogu Akdeniz, Anadolu, Hindistan ve Amerika kitasina yayilmistir (Nonnecke 1989).



Gelismekte olan iilkelerde kisi basina yilda 40 kg sebze tiiketilmekte ve bamya 1,5 kg
ile bunun %4’iinii olusturmaktadir. Ulkemizde kisi basina diisen sebze miktar1 115-185 kg
olup bamya 1,1- 3,5 kg kadar yer tutmaktadir (Inan 1988).

Tropikal, suptropikal ve Akdeniz ikliminin hakim oldugu yerlerde bamya {iretiminin 4
milyon ton oldugu tahmin edilmekte ve gelismekte olan iilkelerde toplam sebze iiretiminde

bamya %4 liik bir paya sahip olmaktadir (Siemonsma 1982).

Gilsen ve ark. (2007) diinyada bamya iiretimi, % 70 oraninda iiretim ile dnde gelen
Hindistan’da yillik tiretim 4,8 milyon ton olarak tahmin edilirken; Nijerya (% 15), Pakistan
(% 2), Gana (% 2), Misir (% 1,7) ve bunu % 1,7’lik oranla Irak takip etmektedir.

Bamya Tiirkiye’nin biiyiik boliimiinde uzun zamandir yetistiriciligi yapilan, yillik

ortalama 34,400 ton kadar tiretime sahip bir sebze tiiriidiir (Cizelge 2.1).

Cizelge 2.1. Tiirkiye’de yillara gore bamya iiretim miktar (ton) (BUGEM 2016)

2010

2011

2012

2013

2014

2015

Ortalama

36,748

36,662

36,001

33,545

33,103

30,574

34,438
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Sebzelerin insan sagligindaki 6nemi giderek arttikg¢a ililkemizdeki sebze tretimide
giderek artmaktadir. Bamya, zengin besin igerigi ile insan sagliginda son derece dénemli bir
yer tutmaktadir. Yetistiriciligi yapilan kiiltiir sebzeleri arasinda bamya; vitamin, protein ve lif
bakimindan zengin oldugu gibi ayn1 zamanda 6nemli bir diyet sebzesidir (Salk ve ark. 2008).
Diger sebzelerle bamyanin besin degerleri kiyaslanacak olursa; bamyanin meyve igeriginin
kuru madde ve kalorisi diisiik ayrica yag ve karbonhidrat miktarinin az oldugu goriilmektedir

(Karagiil ve ark. 2004).

Bamya bir¢cok Afrika iilkesinde, Hindistan, Pakistan gibi bircok Asya iilkesinde ve
ABD’de son yillarda da italya ve Fransa gibi bazi Avrupa iilkelerinde popiiler besin haline
gelmistir. ABD’de bamya, salata, haslanmis ve kizartilmis olarak da tiiketilirken, Afrika
iilkelerinde meyvelerine ek olarak yapraklari da degerlendirilmektedir. Kiiltiir sebzeleri
arasinda bamya onemli bir diyet sebzesidir. Meyveleri vitamin, protein ve ham lif bakimindan
zengindir (Cizelge 2.2). Bamya iyi bir protein kaynagi olarak bilinmektedir. Gelismekte olan
tilkelerin Ozellikle Afrika iilkelerinin protein ihtiyacinin %2’sini karsiladigi hesaplanmistir.

Bamyanin %89,9’luk kismint nem ve %10,1°lik kismin1 ise kuru madde olusturmaktadir.

Cizelge 2.2. Bamyanin 100 g taze agirliktaki bilesenleri (Gopalan ve ark. 2007, Salk ve ark.

2008)

Su 89,6 g Vitamin C 13 mg P 56 mg

Protein 199 Thiamin 0,07mg |K 103 mg

Lif 1,29 Riboflavin 0,1 mg Na 6,9 mg

Kalori (cal) 35 Okzalik asid 8 mg Ca 66 mg

Mineraller 0,79 Siilfiir 30 mg Fe 0,35 mg

Karbonhidrat | 6,49 Cu 0,19 mg
Mg 53 mg

Bamyanin evrimsel gecmisi patates ile biberin evrimsel geg¢misinden ¢ok Once
olmustur ancak ilk baslarda dnemsenmeyen bir bitki iken 6zellikle son zamanlarda yapilan
genetik (Schafleitner ve ark. 2013) calismalar1 ile dnem kazanmaya baslamistir. Ozellikle
bitkinin vejetasyon siiresinin kisa olmasi yetistirilmesinin kolay olmasi, hastalik ve zararlilara
kars1 direngli olmasi, yiiksek verim ve besin degerlerinden dolayr son zamanlarda popiiler

bitki haline gelmistir (Calisir ve ark. 2005).
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Bamya bitkisi iyi bir yag ve protein kaynagi olmasinin yanisira; bamya tohumlari,
biinyesinde demir, potasyum, kalsiyum ve manganezin de bulundugu bir¢ok mineral elementi
bol miktarda igermektedir. Ayrica meyvesi igermis oldugu bol vitamin, pektin ve
minerallerden dolay1r 2008 Pekin Olimpiyat Oyunlarinda ¢okga tiiketilmistir (Yuan ve ark.
2014).

Schippers (2000) yapmis oldugu c¢alismada bamyanin (Abelmoscus esculentus L.)
Malvaceae familyasinda yer alan ve genel olarak meyveleri tiiketilen bir sebze tiirii
oldugundan bahsetmistir. Bamya meyvesinin tiiketiminin insan sagligi acisindan da son
derece onemli oldugu yapilan arastirmalarda belirtilmistir (Onunkun 2012). Ancak bazi
Afrika iilkelerinde bamyanin yapraklarida tiiketilmektedir (Charrier 1984). Ayrica bazi bamya

tiirlerinin tibbi a¢idan kullaniminin da oldugundan bahsedilmistir (Siemonsma 1982).

Bamya iilkemizde, son yillarda 1slah edilen birkag¢ c¢esidin disinda biiyiik bir
cogunlukla populasyon ve koy ¢esitleriyle yetistiriciligi yapilan bir sebze tiirtidiir (Vural ve
ark. 2000).

Ulkemiz kosullarinda tek yillik olarak tescilli gesitlerden gok bir yil dnceki iiretim
parsellerinden elde edilen tohumlarla gerceklestirilerek {iretimi yapilan bamya bazi tropik
bolgelerde ¢ok yillik olarak da yetistirilmektedir. Genellikle taze ve kurutulmus olarak
tilketimi yapilan bamya konserve sanayisinde de onemli yere sahiptir. Ulkemizdeki iiretimi
Ege ve Marmara bolgemizde ve 6zellikle konserve fabrikalarina yakin yorelerde yogunlasan
bamyanin konserve edilerek dondurularak ve kuru olarak degerlendirilmesi yaygindir

(Karagiil 2002, Anonim 2009).

Tirk tariminda marjinal éneme sahip bir sebze olan bamya kiiciik 6lgekli iiretimi
nedeniyle ticari amagli olarak Akdeniz, Marmara, Orta Anadolu ve Ege bdlgelerinde
yetistiriliriken 6zel tiikketim igin ise Tirkiye’nin her yoresinde kiiciik ciftliklerde
iiretilmektedir. Ulkemizde ydresel olarak adlandirilmis bircok varyetesi ve cesidi bulunan
bamya 1970 yilindan beri toplanarak Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii’ndeki gen bankasinda
muhafaza edilmektedir. Bamyanin Tiirkiye’deki orijini ¢ok azdir. Tiirk bamyasinin, antik
zamanlarda Araplar tarafindan Afrika kitasindan Anadolu Platosu’na tasindigi ileri
strilmektedir. Ciinkii Tirk bamya g¢esitleri ile Afrika genotipleri arasinda morfolojik

benzerlikler bulunmaktadir (Diizyaman 2009). Bu farkliligin bir nedeni olarak, Tiirk
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genotipindeki tohum kesesinin boyu arttik¢a lif yogunlugu da artar ve gittikce yenilemez
olurken (Iremiren ve ark. 1991), Amerikan tiirlerinin ¢ok biiyilk boyutlarda bile yumusak

kalmasi1 gosterilmektedir.

Sawadogo ve ark. (2006) bamyada morfolojik g¢esitliligin meyve (bamya)
formlarindan ve meyve renklerinden kaynaklanabildigini ifade etmistir. Bazi bamya
genotiplerinde c¢esitliligi belirlemek amaciyla morfolojik isaretleyiciler kullanmis olup, bu
alanda bir¢ok ¢alisma mevcuttur (Karp ve ark.1997, Martinello ve ark. 2001, Sawadogo ve
Balma 2003, Sawadogo ve ark. 2006).

Oppong-Sekyere ve ark. (2011) yaptiklar1 bir ¢alismada Gana’dan toplanan 25 adet
Abelmoschus spp. L. gesidinin; tohum rengi, tohum sekli, tohum biiyiikligii, ana govdede
dallanma pozisyonu, yaprak rengi, yaprak sekli, dallarin uzunlugu, yaprak damar rengi, tag
yaprak rengi, sirtlarin rengi, govde rengi, epikaliks segmentlermin sayisi, ¢igeklenme sirasi,
stigmadaki segment sayisi, meyve rengi, meyve olgunlugu, meyve sekli, her meyvedeki sirt
sayisl, meyvenin ana govdeye gore pozisyonu, meyve sapinin uzunlugu, hastalik ve zararlilara
dayanikliligi gibi morfolojik 6zellikler karakterize edilerek fenotipik tanimlama, ¢esidini ve
kalitesini belirlemek amaglanmistir. Gana’daki bamya populasyonunda; ta¢ yapragi renginde,
yaprak ve gdvdenin olgunlagsmasinda, meyve seklinde, antosiyanin pigmentasyonunda ve %50
cigeklenme giin sayisinda farkliliklarla kendini gosteren belirgin morfotiplerin mevcut oldugu

gorilmiistiir.

Etiyopya bamyanin kaynagi ve dagiliminin merkezi olarak kabul edilse de Etiyopya’da
da bamyanin karakterizasyonu ve kiiltiir iyilestirmeleri hala ¢ok sinirhidir. Etiyopya’nin en ¢ok
tiretim yapilan dort bolgesinden derlenen 50 ¢esit bamya 2015 yili icinde Melkassa Tarimsal
Arastirma Merkezi’nde tarla kosullarinda iiretilerek genotiplerin morfolojik karakterizasyonlari
yapilmustir. Caligmada bitkinin biiyiime davranigi, govde rengi, tag yaprak rengi, dallanma
derecesi, yaprak ayasinin biiyiikliigii, yapragin lob derinligi, yaprak kenarmnin tirtikliligs,
damarlar arasindaki renk, cicek biiyiikliigli, govde olgunlugu, yaprak olgunlugu, ¢anak
yaprak sayisi, ¢iceklenme zamani, bitki boyu, ilk meyve veren tomurcuk, olmamis
meyvenin boyu, olmamis meyvenin ¢api, meyve olgunlugu, olgunluktaki meyve boyu,
olgunluktaki meyve ¢api, hasat zamani, olgunlasmamis meyve rengi, olgun meyve rengi,
her meyvedeki sirt sayisi, lokiillerin sayisi, meyve basina cekirdek sayisi, dallardaki

meyve sayisi, her bitkideki meyve sayisi, bitkinin verimliligi vb. morfolojik 6zellikler
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IPGRI’nin verileri dikkate alinarak siniflandirilmistir. Elde edilen veriler sonucunda
vejetatif Ozellikleri, ¢iceklenme durumlari ve meyve karakteristiklerine gore ¢esitler arasinda
varyasyonlar oldugu goézlenmistir. Cesitler arasinda bitki boyu bakimindan c¢ok genis bir
farklilik varken; analiz sonucuna gore giceklenme ve meyvelenme periyotlar1 ¢esitler arasinda
da c¢ok farklilk gostermistir. Bitki basina diisen meyve sayist ile verim; ilk meyve veren
tomurcuk ile bitki boyu, meyve basina diisen gekirdek sayisi ile pazarlik meyvenin uzunlugu

arasinda iliski vardir (Binalfew ve Alemu 2016).

Kalite ve verimle alakali 10 6zelligin degerlendirilmesi i¢in tesadiifi bloklar1 deneme
deseniyle (30x15 cm mesafeli), Pakistan’mn Faysalabad schrindeki Sebze Arastirma
Enstitiisiinde, deniz seviyesinden 184 m yukarida, 31.26 Kuzey ve 73.06 Dogu
koordinatlarinda, verimli kumlu toprakta 25 bamya genotipinin tohumlarinin ekimi
gerceklestirilmistir. Caligmada 24 yerel ve dis kaynakli bamya genotipi ile bir kontrol
genotipi (Sabz Pari genotipi standart, meyve verimi ve meyve kalitesini karsilastirmak igin)
kullanilmigtir. Meyveler pazarlanabilir boya gelip olgunlastiginda tesadiifi olarak 10 meyve
toplanarak tartilmigtir. Her hasatta taze meyveler sayilarak tartilmis ve her bir bitkinin verimi
saptanmustir. Net fotosentez orani (hizi), fotosentetik aktif radyasyon (1sima), terleme hizi
(oran1) ve stomatal iletkenlik gibi fizyolojik ozellikler bir kizildtesi gaz analizori ile
kaydedilmistir. Uluslararas1t Resmi Analitik Kimyagerler Birligi’nin metotlar: kullanilarak her
bitkiden rastgele secilen meyve 6rneklerinde protein, karbonhidrat ve lif miktar1 hesaplanmustir.
Veriler, Steel ve ark. (1997) metodu kullanilarak farklilik analizine tabi tutulmustur. Her bir
bitki i¢in, fotosentetik aktif radyasyon ve karbonhidrat yiizdesi harig, biitiin 6zellikler verimle
dogrudan iligkilidir. Kiime analizleri sonucu genotipler ii¢ kiimede gruplandirilmistir. Birinci
kiimede 5, ikincide 13 ve iigiinciide 7 genotip vardir. Ug temel grup, var olan genetik
cesitliligin %63,5’ini agiklamaktadir. Birinci kiimedeki genotiplerde genetik olarak yiiksek
cesitlilik goriilmiis ve bunun sonucunda da birinci kiimedeki genotiplerde yiiksek meyve
verimi gbzlenmistir. Ayrica ¢alisma sonucuna gore Diksha genotipi ise iyi kalitede meyve
veren bitki olup yeni gesit gelistirmede kullanilabilecegi sonucuna varilmistir (ljaz ve ark.
2015).

Ticari olarak tiretilen 9 bamya ¢esidi; bitki boyu (cm) dan bitki basina dal sayisi, bitki
basina diisen yaprak sayisi, nodyum uzunlugu (cm), meyve ¢api (cm), meyve boyu (cm), ilk
ciceklenmeye kadar gegen giin sayisi, ilk meyvelenmeye kadar gecen giin sayisi, bitki basina

diisen meyve sayisi, taze meyve agirhi@i (g), bitki basina diisen verime kadar birgok 6zellik

14



acisindan degerlendirilmistir. Degerlendirilen o6zellikler agisindan yapilan varyans analizi
genotipler arasinda belirgin farkliliklar oldugunu gdstermistir. Calismada kullanilan istatiksel
analiz sonuglarma gére bu dokuz genotip dort kiimede gruplandirilmistir. Titanic-1, BARI,
Derosh-1 ve Green Finger adli genotipler; bitki basina verim, bitki boyu, bitki basna diisen
yaprak sayisi ve bitki basina diisen meyve sayist bakimlarindan en yiiksek kiime ortalamasina

sahip olduklar1 i¢in diger genotiplere gore daha tistiin bulunmuslardir (Bashar ve ark. 2014).

NHAe-47-4, V35, LD88 ve bir yerel gesitten olusan 4 bamya kiiltiir ¢esidinin,
verimlilik bilesenlerinden tohumlarin ¢ikisina kadar gecen siire, ¢igeklenmeye kadar gegen
zaman (¢igeklenme zamani), ¢igeklenme sirasindaki bitki boyu, ¢igceklenme sirasindaki yaprak
sayilari, her bitkideki ortalama tohum Kkarpel sayisi, tohum kesesinin boyu, her tohum
kesesindeki ortalama tohum sayisi ve 100 adet tohumun ortalama agirlig: karsilagtirilmistir.
Elde edilen veriler ayr1 ayr1 farklilik analiz testine (ANOVA) tabi tutulmuslardir. Sonug
olarak bamya cesitleri arasinda, ¢igeklenmeye kadar gegen zaman (71,75-112 giin),
ciceklenme sirasindaki bitki boyu (49,75-128 cm), ¢igeklenme sirasindaki yaprak sayisi (7,50-
19,33 adet), tohum kesesi boyu (3,23-6,83 cm) ve 100 adet tohumun agirligi (3,87-4,42 g)
bakimlarindan p < 0,05 seviyesinde anlamli farklilik oldugunu ortaya koymustur. Bununla
beraber kiiltiir ¢esitleri arasinda ortalama tohum kesesi sayisi ve her bitkideki tohum keseleri
icindeki ortalama tohum sayis1 gibi verimlilik 6zellikleri bakimindan p > 0,05 seviyesinde

anlamli bir farklilik olmadigi goriilmiistiir (Eshiet ve Brisibe 2015).

Tiirkiye icin onemli bir yerel bamya genotipi olan ve Amasya yoresinde yaygin olarak
yetistiriciligi yapilan yerel genotipler ve Amasya bamyasimin bazi bitkisel 6zelliklerini
tanimlamak amaciyla Amasya merkez ve ilgelerinden toplanmistir. Toplanan bu genotipler; 7
fenolojik ozellik, 10 bitkisel 6zellik, 12 ¢igek ve meyve 6zelligi, 3 tohum 6zelligi, 5 kimyasal
ozellik ile kuru bamya verimi olmak iizere 38 karakter bakimindan tanimlanmistir. Incelenen
genotipler arasinda; habitiis, govde tiiyliligi, govde rengi, yaprak sekli, kaliks sayisi, petal
bazinda renk, meyve sekli, meyve yivliligi, meyve koseliligi, tohum sekli ve bitki boyu
bakimindan varyasyon bulundugu, diger karakterler bakimindan ise genotipler arasinda
varyasyon olmadigi belirlenmistir. Kurutmalik 6zellikte olan Amasya (gigek) bamyasinin
kuru bamya verimi; hasat donemi sonunda, hasat donemi basi ve ortasina gore yaklasik olarak
%?2 daha fazla olmustur (Demirkir 2010).

15



Bamya tiirleri genel olarak genis bir varyasyona sahip olduklarindan dolayr melezleme
orani ve ekolojik kosullar1 gesitlere gore degiskenlik gostermektedir. Islahta istenilen
Ozelliklerin taranabilmesi i¢in g¢esitler arasindaki genetik iliskinin bilinmesi 6nemli rol
oynamaktadir. Bamyanin gen kaynaklarinda pek cok bitkisel 6zellik yoniinden biiyiik
varyasyon goriilmektedir (Charrier 1984, Hamon ve Van Sloten 1989, Hamon ve Nairot 1991,
Diizyaman, 1997, Chakravarthi ve Naravaneni 2006).

Abelmoschus tiirlerinin gen merkezleri; Bati Afrika, Benin, Togo ve Gine olarak
bilinen Habesistan, Hindistan, Burma, Hind-Cin’i, Endonezya ve Tayland’in yer aldig:
Gilineydogu Asya’dir. Bamyanin Bati1 Afrika haricinden biiylik yapisal varyasyon gosterdigi
diger bolgeler olarak Hindistan ve bazi Uzakdogu iilkeleri sayilabilmektedir. Buralar1 ayni
zamanda bamyanin gen merkezleri olarak da kabul gérmektedir (Siemonsma 1982, Charrier
1984, Hamon ve Van Sloten 1989, Diizyaman 1997).

Genetik karakterizasyon DNA dizileri ya da belirli bir gen bolgesinin modifiye edici
faktorlerin farkliliklar sonucunda olusan varyasyonlarinin tespitini ve karakterizasyonunu
saglamaktadir. Genetik karakterizasyon varyasyonlarinin tanimlanmasi agisindan oldukga
onemli olup, molekiiler markir teknikleri sayesinde 1slahta kullanilacak genotipler hakkinda
onemli bilgiler vermektedir. Genetik karakterizasyonda digerlerinden farkli olan karakterler,
cesitlerin kalite Ozelliklerinde de belirleyici olmustur. Genetik karakterizasyon asamasinda
bamya bitkisinde de c¢esitli molekiiler teknikler kullanilarak akrabalik iliskileri saptanmaya
calisilmis ve bamya genotipleri arasindaki genetik cesitliligin belirlenerek bamya 1slah
programlarinda 6nemli rol oynamaktadir (Merriam-Webster 1991, Martinello ve ark. 2001,
IPGRI/CIP 2003, Giilsen ve ark. 2007, Kumar ve ark. 2010).

Bamya tiiretimindeki kisitlamalar ancak bir¢cok genetik iyilestirmeler ve gelismeler ile
asilabilir. Diinyanin birgok yerinde bamyanin genetik yapisinin hastalik ve zararlilara biiyiik

oranda dayanikli oldugu gézlenmistir (Diizyaman 1997).

Genotiplerin smiflandirmasinda kullanilan molekiiler isaretleyiciler (marker) cok
fazladir ve morfolojik isaretleyicilerin aksine ¢evre sartlarindan etkilenmemektedir. (Staub ve
Serquen 1996). Molekiiler isaretleyiciler tek bir genotipi ve onunla beraber olan zirai
ozellikleri tanimlamak i¢in kullanilabilirler. Bamyada molekiiler isaretleyicileri kullanarak

yapilan ¢aligsmalar Oteki biiyiik tiirlerin ¢ok gerisinde kalmaktadir. Martinello ve ark.
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(2001)’nin rastgele artirilmis (cogaltilmis) polimorfik DNA (RAPD) isaretleyicisi kullanarak
yaptiklart 39 bamya g¢esidi arasinda kayda deger bir RAPD isaretleyicisi gesitliligi
bulunmustur. Se¢ilmis Abelmoschus tiirleri arasinda gesitlilik oldugu bildirilmisse de ilave baska

metodlarin kullanimi 1slah programlar i¢in degerli katkilar yapacaktir (Giilsen ve ark. 2007).

Genetik karakterizasyon bozulmus melezlerden anaglari ayirmada g¢ok Onemlidir
(Baloch ve ark. 2015). Bir¢ok tarim iiriiniinde oldugu gibi bamyada da binlerce yil devaml
olarak ayni ¢esitlerden yapilan iiretimler genetik olarak cesitlerin giderek daralmasina yol
acmistir. Bamyanin DNA profilini ve genetik ¢esitliligini tanimlamak i¢in SRAP (Giilsen ve
ark. 2007), rastgele ¢ogaltilmis polimorfik DNA (RAPD) (Aladele ve ark. 2008, Nwangburuka
ve ark. 2011, Prakash ve ark. 2011), basit sekans tekrarlamasi (SSR) (Sawadogo ve ark. 20009,
Schafleitner ve ark. 2013) ve arttirilmis par¢a uzunlugu polimorfizmi (AFLP) (Kyriakopoulou
ve ark. 2014) gibi birgok DNA isaretleyici sistemler kullanilmistir (Y1ldiz ve ark 2015).

Kendi igerisinde genetik bakimindan degisik varyasyonlar gosteren bitkiler mevcut
olup bamyada bu sebzelerden biridir. Bamya tiirleri arasinda goriilen bu genetik varyasyonlari
tanimlayabilmek i¢in farkli yontemler, molekiiler markir sistemleri vardir (Chakravarthi ve
Naravaneni 2006). Bu yontemler arasinda PCR temeline dayanan RAPD teknigi uygun

maliyetli olup ve daha iyi sonuglar vermektedir (Sing ve ark. 1996).

Aladele ve ark. (2008) 50 ¢esit Bat1 Afrika bamya tiirleri (Abelmoschus caillei) ile 43
cesit Asya genotipleri (Abelmoschus esculentus) arasindaki genetik iliskileri RAPD yontemi
ile belirlemiglerdir. Molekiiler analizde kullanilan 13 primerle iki genotip arasinda net bir
ayrim gozlenmistir. Ancak yapilan analizlere gére Asya genotipleri arasinda daha cesitlilik
gozlenmis olup; bu cesitlilik Asya genotiplerinin 6 farkli {ilkeden toplanmasindan dolay1
oldugu diistiniilmektedir; ancak yapilan ¢alisma sonucunda genotip TOT7444 iin diger 2

bamya tiirlinden farkli bir tiire ait olacagi belirlenmistir.

ISSR (Basit Sekans Tekrarlamalart Arasi Polimorfizim) yontemi kullanilarak 24
bamya genotipinin genetik cesitlilik ve farklilig1 arastirilmistir. Bu ¢alismadaki PCR iirtinleri
%8’lik denatiire etmeyen poliakrilamid jel lizerinde elektrolize edilerek ayrilmis ve goriilebilir
olmasimi saglamak i¢in de giimiis boyama metodu uygulanmigtir. Bunun sonucunda 22 ISSR
primerinden 289 adet biiyiitiilmiis DNA fragmani elde edilmis ve bunlarin 145’inin (%50)

polimorfik oldugu gériilmiistiir. Dendrogram olusturmak igin 289 isaretleyici kullanilarak
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aritmetik ortalama ile agirliksiz ¢ift-grup metodu (UPGMA) vasitasiyla kiime analizleri
yapilmistir. Calisma sonucunda olusan dendrogram 24 bamya ¢esidinin cografi olarak 4 farkli
grupta kiimelendigini gostermis olup; molekiiler karakterizasyonda kullanilan ISSR
yonteminin genetik gegmisleri ve cografi orijinleri ile ilgili olarak 24 bamya ¢esidin ¢cogunun

birbirinden ayirt edilmesinde basarili olduklarini ortaya koymustur (Yuan ve ark. 2014).

RAPD yontemi birgok bitkinin genetik yakinliklarini arastirmak i¢in yaygin olarak
kullanilan yontemlerden biridir. Calismada genetik benzerliklerini ve farkliliklarini
degerlendirmek amaciyla Hindistan’in farkli bolgelerinden 44 bamya genotipleri toplanmuistir.
Genomik DNA izolasyonu yapildiktan sonra 14 tane primeri (primer = 10 niikleotid igeren
oligoniikleotid) kullanilarak RAPD analizi yapilmistir. Analiz sonucuna gore c¢alismada
kullanilan genotipler arasinda belirgin farkliliklarin oldugu sonucuna ulasilmis olup ve
bunlarin bir¢ogu karakterler bakimidan polimorfik olan (%74,3) toplamda 104 adet RAPD
band1 olusturmustur. Yapilan istatistiksel analiz sonucuna gore iki biiylik grup gézlenmis ve

her bir alt grup kendi genotipinin 6zellikleri kullanilarak karakterize edilmistir (Prakash ve
ark. 2011).

Tiirkiye’de bamyada gesit tanimlamalar1 hala morfolojik karakterlerine gore yapilmaktadir.
Cesit ayriminda kullanilan morfolojik karakterlerin bircogu multigenik oldugu igin gevresel
durumlardan etkilenmektedir. Ayrica bu morfolojik ayrimlarin yapilabilmesi i¢in bamyanin farkli
gelisim evrelerinin gézlenmesi gerektigi i¢in bu yontem c¢ok zaman harcatmaktadir. Yine ¢ok
sayida genotip oldugunda yetersiz kalmaktadir. Tiirkiye’de bamya islahi ile ugrasanlarin varyete
tanimlamast i¢in hizli, saglam ve giivenilir bir metoda ihtiyaclar1 vardir. DNA isaretleyicileri ile
tammlama 1slahg¢ilar, tohum {ireticileri ve bitki Ttreticileri ic¢in ellerindeki varyeteleri
koruyabilmeleri ve safligin1 kontrol edebilmeleri ile yeni varyeteleri tanimlamalari i¢in ¢ok
faydalidir. SSR ve AFLP gibi farkli DNA isaretleyici sistemleri arasinda IPBS (Shannon’in Bilgi
Indeksi Degerleri)’nin minimum laboratuvar ekipmani gerektirmesi, tekniginin basitligi, hiz1 ve
evrensel primerlerinin olmasi gibi avantajlari bulunmaktadir. Bu nedenle IPBS markir sisteminin

bamya ¢esitlerini tanimlamada kullanilma potansiyeli bulunmaktadir (Y1ldiz ve ark. 2015).

39 tanesi Tiirkiye’de yerel tiretimde kullanilan Tirk gesiti, 9 tanesi Hindistan’dan, 11
tanesi ABD’den, 5 tanesi Afrika’dan ve 2 tanesi de Japonya’dan olmak iizere toplam 66
bamya ¢esidinin kullanildigi bir ¢aligmada her ¢esitten 10 tohum saksilarda tiretilerek en az 5

haftalik biiyiime doneminin sonucunda bitkilerden DNA izolasyonu i¢in 6rnekler alinmistir. CTAB
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metodu (Boiteux ve ark.1999) kullanilarak total genomik DNA izole edilmistir. Daha sonra
DNA konsantrasyonu NanoDrop2000 (Thermo Scientific, Wilmington, DE, USA)
kullanilarak 6l¢iilmiis ve PCR’da kullanilmak iizere 50 ng/uL olarak yeniden diizenlenmistir.
Tirk bamyasindaki genetik cesitliligin gerektiginden az olusu farkli tiplerdeki isaretleyicilerin
kullanilarak genetik c¢esitliligin tespit edilmesini ve bu varyasyonun kaynaginin bulunmasin
gerekli kilmistir. Bitki genomunlarinda sirasi ya da yeri degistirilebilen pargalar (transpozon)
bol miktarda bulunurlar ve replikasyonlar1 sirasinda genomik cesitlilik olusturduklar1 i¢in
miilkemmel molekiiler isaretleyicilerdir. Buna istinaden bu g¢alismada IPBS-retrotranspozon
isaretleyicileri kullanilarak 66 bamya ¢esidinde genetik gesitlilik analizi yapilmistir. iPBS-
retrotranspozonlari %40,2 polimorfizm gdsteren ve herbir primere ortalama 6.8 band olacak
sekilde 88 band tespit etmis olup; IPBS-retrotranspozonlart %40,2 polimorfizm gdsteren ve
her bir primere ortalama 6,8 band olacak sekilde 88 band olusmustur. Gen g¢esitliligi ve
Shannon’m Bilgi Indeksi degerleri IPBS-retrotranspozonlari igin 0,01 ile 0,13 ve 0,02 ile 0,21
araliginda ¢ikarken; SSR (Basit Sekans Tekrarlama) isaretleyicileri i¢in ayn1 degerler sirasiyla
0,06 ile 0,46 ve 0,14 ile 0,65 araliginda hesaplanmigtir. Retrotranspozonlarin polimorfizm
bilgi icerik degeri (0,12 ile 0,99 arasinda degisirken; SSR i¢in ayni degerler 0,52 ile 0,81
arasinda ¢ikmistir. Retrotranspozonlara ve SSR’lere dayanilarak yapilan analiz sonucuna gore
aksesyonlar dort kiimeye ayirmistir. Ancak bamya cesitlerini kokenlerine dayanarak
kiimelendirmede SSR isaretleyicileri daha islevsel bulunmugstur. STRUCTURE yazilimi
kullanilarak popiilasyon yapisin1 saptama siirecinde c¢esitler arasinda iki popiilasyon
tanimlanmistir. Tiirk bamyasinin genetik cesitliligi az oldugundan bu tarim {iriiniinlin genetik
cesitliliginin fazla oldugu ilkelerden yeni bitkilerin getirilerek bamya genomuna dahil
edilmelerinin gerekliligi one ¢ikmaktadir. Bu ¢aligma, okaryotik genomlarin baskin ve ¢ok
bulunan bir pargasi olan IPBS-retrotranspozonlarin bamyada ¢esitlilik calismalarindaki roliinii

ve kullanigliligint ortaya koymaktadir (Yildiz ve ark. 2015).

Giilsen ve ark. (2007)’in yapmis oldugu c¢alismada 21 Abelmoschus esculentus (L)
Moench ile dis grup olarak 2 ABD (USA) genotipi (USAlve USA2) degerlendirilmistir. 21
bamya cesidi Tiirkiye’nin farkli cografi bolgelerinden toplanan g¢esitleri igermektedir.
Calismadaki genotipler izmir-Menemen’de bulunan Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii’ndeki
zengin koleksiyondan secilmislerdir. 21 Tiirk ve dis grup olarak rastgele se¢ilmis 2 ABD
genotipini 33 morfolojik 6zellik bakimindan fenolojik degerlendirmeler [tohum ekiminden
itibaren ¢imlenm siiresi (giin), ilk gergek yaprak goriilme zamam (giin), ilk ¢iceklenme zamani

(giin), ve ilk meyve tutma zaman (giin)], bitki karakterleri [biiylime davramis1 (yatay, arada,
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dikine), dallanma davranisi (zayif, orta, gii¢lii), sap olgunlugu (yumusak, arada, sert), sap rengi
(yesil, yesil-kirmizi, kirmiz1), yaprak sekli (biitiin, orta loblu, derin loblu), yaprak biiytikligii
(kiiclik, orta, biiyiik), yaprak olgunlugu (yumusak, arada, sert), epikaliks (dis ¢anak)
segmentlerin sayis1 (5—7, 8-10, >10), epikaliks segmentlerin sekli (dogrusal, tiggen, linear,
triangle, mizrak basi gibi), epikaliks segmentlerin dayanikliligi (<1 hafta, 1 hafta, 1 hafta<),
bitki boyu (cm)], ¢igeklenme ve meyve karakterleri [ilk ¢i¢eklenen tomurcuk sayisi, ilk
ciceklenen tomurcuga kadarki bitki boyu (cm), tag yapragi rengi (krem, sari, altin rengi),
tagyapragin temel rengi (yalnizca igte, hem igte hem dista), cigcek biiyiikligii-boyutu (kiigiik,
orta, biiyiik), meyvenin pozisyonu (dik, orta, sarkik), meyve rengi (sarimsi-yesil, yesil, kirmizi
seritli yesil, kirmizi), hasattaki meyve ¢ap1 (mm), hasattaki meyve boyu (mm), meyve sekli (1
ile 15 arasinda), hasattaki yaprak sapi uzunlugu (mm), meyvedeki sirtlar arasindaki yiizey
(konkav-gukur, diiz, konveks-tiimsek), meyve yiizeyinin agilanmasi (hafif, orta, yiiksek, ¢ok
yiiksek), meyve olgunlugu (yumusak, orta, sert), meyve agirligi (g)], tohum karakterleri [tohum
rengi (yesil, agik yesil, koyu yesil, siyah), tohum sekli (yuvarlak, kalp, bobrek, yassi dikdortgen,
yass1 yuvarlak) ve 1000 tohumun agirlig1 (g)] bakimindan 4 esas grupta degerlendirilmistir.

SRAP isaretleyici ¢alismasi i¢in tek bir tohum ¢imlendirilerek yaprak ve meristematik
kismi kullanilirken fenotipik isaretleyici galismasi i¢in her bir genotipten 10 tohum
kullanilmigtir. Islah programlart i¢in germplazmanin karakterizasyonu ¢ok gereklidir ve
molekiiler isaretleyiciler bu konuda ¢ok degerli bilgiler saglamaktadir. 23 bamya (Abelmoschus
esculentus (L) Moench) genotipinde ¢esitliligi ve akrabaliklar1 tespit etmek i¢in SRAP (Dizi
Miskili Cogaltilmis Polimorfizm) ve fenotipik isaretleyiciler (markir) kullanilmustir. 21 Tiirk ve
dis grup olarak rastgele se¢ilmis 2 ABD genotipini degerlendirmek igin forward ve reverse
SRAP primerlerinin 39 kombinasyonu kullanilmis ve sonugta 23 genotipin hepsinde %50
polimorfik olan 97 isaretleyici elde edilmistir. 23 genotipin 17’si (%74) bir birinden farkli
olmus ve ortalama benzerlik 0.93 cikmustir. Fenotipik isaretleyicilere gelince tarlada 10
tekrarlama ile degerledirilen 33 kalitsal 6zelligin 28’1 (%85) polimorfik bulunmustur. 33
fenotipik isaretleyiciye dayanilarak olusturulan UPGMA dendrograminda biitiin genotipler
ayrilmistir ancak bu dendrogram, evvelki calismayla uyumlu olarak, bamya genotipleri
arasinda bir cografi birliktelik saptayamamistir. Calismadan elde edilen sonuca baglh olarak
SRAP isaretleyicileri bamya cesitleri arasinda cesitliligi ve akrabaliklar1 ¢alismada yararlidir
ve isaretleyici yardiml seleksiyon, linkage haritalamasi ve evrimsel ¢aligmalarda kullanilma

potansiyeli bulunmaktadir (Giilsen ve ark. 2007).
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Ulkemizde son yillarda morfolojik ve genetik karakterizasyonun yanimnda bitkilerde
sitolojik karakterizasyonda olduk¢a Onem kazanmaktadir. Sitolojik diizeyde yapilan
caligmalarda ise kromozomal incelemeler, stomalar diizeyde incelemeler ve flow sitometri
analizleri kullanilmaktadir. Sitolojik ¢alismalarda kullanilan tekniklerin, ¢evresel kosullardan
etkilenmemesi, analizin bitkinin herhangi bir parcasinda ya da biiylime doneminde
yapilabilmesi, analiz sayisinin zamanla ve materyalle sinirli olmamasi, analizin bitkinin ¢ok
kiiciik 6rneklerinde yapilabilmesi de sitolojik calismalarin 6nemini arttirmistir. Ayrica 1slahta
istenilen Ozelliklerin taranabilmesi igin g¢esitlerin sitolojik yapilar1 arasindaki iliskinin

bilinmesi énemli rol oynamaktadir (Ozgen ve ark. 2000).

Yeni bir ¢esit 1slahinin ilk ve 6nemli sathalarindan biri iizerinde ¢alisilan materyalin
sitolojisinin bilinmesidir. Sitolojik ¢alismalarda tiirlerin kromozom sayilari, kromozom
morfolojileri ve varsa markir karakterleri belirlenebilmektedir bdylece melezleme
calismalarinda dollerin melez olup olmadigi, mitotik eslesmelerin diizenli olup olmayacagi ve

kromozom anormalliklerinin olup olmadigi tespit edilebilmektedir (Tosun ve Sagséz 1994).

Flow sitometri ilk olarak organizmanin niikleer DNA icerigini tespit etmek icin
gelistirilmis bir yontem olup ve bu calismalarda son derece 6nemli olan kolay uygulanan bir

metoddur (Salameh 2014).

Bir organizmanin kalitsal bilesenlerini anlamada ¢ekirdek DNA igeriginin miktarinin
kesin olarak bilinmesi ¢ok dnemli oldugu i¢in; esas olarak tibbi arastirmalar i¢in gelistirilen
flow sitometri kolay, hizli, hassas ve kullanisli bir arag olarak bitki genom biiyiikligiini,
ploidi seviyesini, DNA igerigini degerlendirmede ve hiicre siklusunu analiz etmekte

kullanilmaktadir (Greilhuber 1998; Winkelmann ve ark. 1998).

Flow sitometri yontemi genel olarak hiicrelerin tek tek flouresans dedektorlerden
gecerken biinyelerine aldiklari 151n1n analizine dayanan bir yontemdir. Ancak hiicrelerinin 151n
emilimini gergeklestirebilmeleri i¢in enzimatik olarak parcalanan yaprak orneklerinde hiicre
cekirdekleri serbest hale getirilerek DAPI ya da PI gibi fluoresans boyalarla boyanan hiicre
cekirdeklerinde ¢ekirdeksel DNA miktar1 belirlenmektedir. Flow sitometri yontemi ile bir
kisinin giinde 100°den fazla bitkide analiz yapabilmesi, kromozom sayimlariin yapilmasinda
son derece hizli olmasi, dogru ve gilivenilir sonuclar vermesi, flow sitometrinin giiniimiizde

kromozom sayimlari icin en fazla tercih edilen yontem haline gelmistir. Ancak yontemin
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dezavantaji ise; her bitki tiirli icin yontemin analizde kullanilacak bitkinin tiirline gore

uyarlanmasidir (Ellialtioglu ve ark. 2000).

Flow sitometri bitkilerde ¢ekirdek DNA igeriginin belirlenmesi gibi ¢esitli arastirma
yontemlerinde kullanilmistir (Salameh 2014). Flow sitometri niikleer DNA igeriginin
belirlenmesinin yaninda yiiksek bitkilerde bitki protoplast, protoplast boyutu, hiicre duvari
sentezi, klorofil igerigini alkaloid icerigi RNA igerigi, protein igerigi, protoplast-mikrop
etkilesimi caligmalar1 i¢in kullanilmaktadir. Ancak yaygin olarak kullanildigi uygulamalar
ploidi seviye belirleme, niikleer DNA icerigi ve genom biiylikligli tahmini analizinde

olmustur (Palomino ve ark. 2003).

Flow sitometri ¢ekirdek (niikleer) DNA igeriginin hizli ve giivenilir sekilde sonug
(hesaplanmasina olanak saglamakta) vermektedir. Bu metod bitki taksonomisinde ve bitki
1islahinda birgok kullanim alani1 bulmaktadir (Salameh 2014). Flowsitometri, bitkilerde genis
kullanim potansiyeline sahip olmasina ragmen, bugiline kadar en fazla cekirdek DNA
analizinde kullanilmistir (Dolezel ve Bartos 2005). Cekirdek DNA igerigi hem bir bitkinin
hiicreleri arasinda, hemde aynu tiiriin farkli bireyleri arasinda degismeden sabit kalmakta ve bu
nedenle tiirlere 6zel olmaktadir (Bennett ve Leitch 1995). En ¢ok kullanildig1 uygulamalar
ploidi seviyesi saptanmasi, ¢cekirdek DNA igeriginin analiz edilmesi ve genom biiyiikliigiiniin
bulunmasidir. Bunlara ilaveten ¢ok cesitli tiirlerin genom analizlerinde de giderek artan

oranda popiiler olmaya baslamistir (Palomino ve ark. 2003).

Flow sitometri yontemi kromozom sayim ile karsilastirildiginda nispeten kolay ve
hizli bir yontemdir (Suda ve ark. 2007). Ploidi tespitleri geleneksel koklerde kromozomlarin
sayllmasiyla yapilmigtir, ancak bu yontem, zahmetli olup genelde zordur. Koklerde
kromozomlarin sayimi ile yapilan ploidi tespitleri hatalara ve dogru siniflandirilamamais
tirlere yol acabilmektedir (Salameh 2014). Kromozom grubu basina diisen DNA miktari
tiirlerin sabit bir 6zelligi olarak bilinmektedir bu nedenle kromozom sayilarinin arastirilmasina
ek olarak uzun zamandir farkl tiirleri birbirinden ayiran bir arag olarak kabul edildigi ve
gectigimiz 2 yilda genom biiyiikliigii calismalar1 ve genom boyutunu kullanarak taksonomik

simiflandirmay1 amaglamak iizerine birgok calisma gézlenmistir (Kron ve ark. 2007).

Tiirler arasinda ise g¢ekirdek DNA igerigi bakimindan 6nemli diizeyde farkliliklar

gozlenmektedir. Bu nedenle ¢ekirdek DNA igerigi bilgisi taksonomik ve evrim caligmalari
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icin son derece yararlidir (Rees ve Walter 1965, Southern 1967, Price ve Bachmann 1975,
Ohri 1998, Ozkan ve ark. 2003). Flow sitometri ploidi belirlenmesi, hiicre déngiisii analizi,
¢ekirdek basina DNA igerigi arastirilmasinda kullanilmaktadir (Ochatt 2006). Flow sitometri
yontemi numune hazirlama, analizin hizli ve rahat olmasindan dolay1 ploidi diizeylerinin
belirlenmesi ve ¢ekirdek DNA miktarinin belirlenmesinde popiiler hale gelmistir (Dolezel ve
Bartos 2005).

Siit kegisi gibi genom boyutu farkli hayvanlarin (Fletcher ve ark. 2013) yani sira ¢esitli
bitkiler de flow sitometri ile degerlendirilmektedir. Bunlar arasinda ¢am (O’Brien ve ark.
1996), limon (lannelli ve ark. 1998), yerfistigi Arachis hypogeal (Temsch ve Greilhuber
2000), muz (Roux ve ark. 2003), tuz ¢alist Atriplex halimus (Walker ve ark. 2005), yassi
kaktiis (Negron-Ortiz 2007), bakla Vicia faba (Kovarova ve ark. 2007), kaktiis (Lema-
Ruminska 2011), kahve (Clarindo ve ark. 2012), gecesefasi tiirleri (Nora ve ark. 2013),
bogadikeni (Tavares ve ark. 2013), miirdiimiik Lathyrus (Ochatt ve ark. 2013) ve kamis

Phragmites austalis (Nakagawa ve ark. 2013) olarak sayilabilmektedir.

Ulkemizin farkli bolgelerinden toplanan ve yurt dis1 kaynaklardan temin edilmis olan
372 adet su kabagi genotipleri Partec-Flow sitometri protokolii takip edilerek genotiplerin
cekirdek DNA analizi yapilmis, ploidi seviyesi ve genom hacimleri belirlenmistir. Elde edilen
sonuglara gore 372 6rnegin DNA igeriklerinin 0,711-0,840 pg araliginda oldugu goriilmiistiir.
Standart bitki olarak ¢eltik (piring) kullanilmistir. Ol¢iim ydnteminden kaynaklanan standart
sapma da hesaba katildiginda degerlendirmeye alinan Lagenaria siceraria aksesyonlarinda

poliplodi durumunun olmadigi goriilmiistiir (Ersoy ve ark. 2014).

Tiirkiye’de endemik bir tiir olarak bulunan Silene sangaria Coode & Cullen’in
cekirdek DNA miktar1, gen¢ yapraklar buz lizerinde, bir petri i¢inde propidium iodid (PI)
ilaveli MgSO, tamponu i¢inde parcalanarak ve Pl ile boyanan c¢ekirdekler EPICS XL
(Beckmann Coulter) model flow sitometri ile analiz edilmistir. Silene sangaria’ nin ¢ekirdek
DNA miktar1 (2C degeri) 4.76-0.20 pg olarak hesaplanmig ve somatik kromozom say1s1 klasik
karyolojik metodlar1 kullanilarak belirlenmis ve 2n= 4x= 48 olarak sayilmistir. Sonug¢ olarak
bu calisma angiosperm taksonlarinin g¢ekirdek DNA miktar1 bilgilerine katki saglamasi

bakimindan 6nem arz etmektedir (Meri¢ ve Giiler 2013).
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Tiirkiye’den toplanmig 25 adet M. sativa subsp. xvaria’ya ait popiilasyonlarin ploidi
diizeylerinin ve DNA igeriklerini belirlemek amaciyla, her populasyondan 3 adet bitki
kullanilarak bitki fidelerininin gen¢ yaprak dokular1 (15 pg) ve standart olarak domates
bitkisinin gen¢ dokular1 (10 pg) kullanilmistir. Alinan yaprak dokularma hiicre
cekirdeklerinin parcalanmasi amaciyla flow sitometri protokolleri uygulanmistir. Olgiime
hazirlanmis olan domates (Solanum lycopersicum L.) Medicago hiicre ¢ekirdekleri flow
sitometri ile tek tek okutulmus; ploidi diizeyinin tespiti i¢in standart bitkiler ile 6rneklerin
DNA miktarlar1 karsilastirilmistir. Diploid (CADL) ve tetraploid (Buldog 505) standart
bitkilerin olusturdugu floresan yogunlugu olgiildiigiinde diploid standardin 183 nm’de pik
yaptig1 gozlemlenirken tetraploid standardin yaklasik 361 nm’de pik yaptig1 gozlemlenmistir.
Diploid bitkinin floresan yogunlugu yaklasik olarak tetraploid bitkinin floresan yogunlugunun
yarist kadar oldu. Standart bitkilerin floresan yogunlugu ile karsilastirilan M. sativa subsp.
xvaria popiilasyonlarina ait genotiplerin floresans yogunlugunun tetraploid yogunluguna esit
oldugu dolayisiyla tim aksesyonlarin tetraploid oldugu tespit edilmistir. Hi¢ bir aksesyonda
M. sativa-falcata kompleksinin tiyelerinde siklikla karsilasilan popiilasyon i¢i ploidi diizeyi
varyasyonlarina rastlanmamistir. Hepsi tetraploid olarak kayda gecirilen alttiir xvaria’ya ait
popiilasyonlarin DNA igeriklerinin yaklagik olarak domatesin DNA igeriginin 1,7 kat1 olacak
sekilde 3,23 pg civarinda ve 2C genom degerinin yaklasik olarak 3200 Mbp biiyiikliigiinde
oldugu gozlemlenmistir. Sonug olarak bu caligmada ayni ploidi diizeyine sahip alttiirler

arasinda DNA miktar1 bakimindan farklar goriilmiistiir (Kaya 2010).

Abelmoschus esculentus genotipleri arasinda g¢ekirdek DNA igerikleri bakimindan
farkliliklar vardir. Genom biiyiikliigiindeki farkliliklarin daha ziyade kodlama yapmayan
repetetif (tekrarlanan) DNA miktar1 fazlaligindan bunun yani sira yer degistirebilen
(transposable) elemanlardan, satellit DNA’dan, intronlardan ve psddogenlerden ileri geldigi
diistiniilmektedir (Bennett ve Leitch 2005).

Bir yanda Tiirk genotipi ile 6te yanda diger genotipler arasinda ¢ekirdek DNA igerigi
bakimindan olan farkliliklar gosterilebilmektedir. Bu farklilik, (Rayburn ve Auger 1990)’in
bulgular ile uyumluluk gostermektedir. Bu arastiricilar misir bitkisi ile yetistirildigi rakim
(yiikseklik) arasinda; rakim arttikga musirin da DNA igerigini artirma egilimi gosterdigi

seklinde one siirlilen pozitif bir korelasyon bulmuslardir (Salameh 2014).
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Kron ve ark. (2007) da yapmis olduklart caligmada yiiksek rakimlarda yetisen
Eryngium duriaei bitkisinin diisiik rakimda yetigenlere bitkilere gore genom biiyiikligiiniin

belirgin olarak daha fazla oldugunu saptamislardir.

12 adet Urdiin genotipi, 1 adet Tiirkiye genotipi ve 2 adet Misir genotipi olmak {izere
15 bamya genotipinin ¢ekirdek DNA igerikleri flow sitometri yontemiyle 6l¢iilmiis ve elde
edilen sonuglar Tiirk genotipi ile Urdiin genotipi arasinda varyasyon oldugunu gostermistir.
Urdiin cesitlerindeki genom biiyiikliigii 3,98 pg 2c™ araliginda iken Tiirk ¢esitlerinde 17,67
pg 2C* araliginda bulunmustur. Abelmoschus esculentus genotipleri arasinda 2C genom
biiyiikliigii Mbp olarak 3897-17321 arasinda 6l¢iilmiistiir (Salameh 2014).

A. esculentus’un kromozom biiytlikligii ve sekli ile ilgili ilk yaymlar Datta ve Naug
(1968) tarafindan yapilmistir. Kromozom uzunluguna gore A. esculentus kromozomlarini A,
B, C, D, E, F, G ve H olmak iizere 8 tipte siiflandirmiglardir. A’dan H’ye gidildikge
kromozom boyu kisalir. Kromozom boylart 3-0,75u arasinda degismektedir. Abelmoschus
cinsinde kromozom sayis1 bakimindan ¢ok genis bir c¢esitlilik vardir ve yliksek kromozom

sayilar1 yliziinden sayim yaparken zorluklar yasanmaktadir (Nwangburuka ve ark 2011).

Diizyaman ve Vural (2002)’a gore Tiirkiye’de bamyanin kromozom sayisinin genis bir
aralikta olmas1 Tiirkiye’nin ¢esitlilik bakimindan biiyiik varyabiliteye sahip olmasinin bir
sebebi olabilir. Kokeni Giiney Asya, Etiyopya ve Bati Afrika olan bamya allopoliploid oldugu

icin dikkate deger sayida cesitlilik gosteren bir tarimsal iirlindiir (Dlizyaman 1997).

Daha once birgok arastirmaci 1slah edilmis bamyanin kokeninin tek bir tiirden olmayip
birkag cesit atadan tliremis oldugunu one siirmiislerdir. Nil Vadisi’nde ve Etiyopya’da akraba
yabani tiirleri bulundugu i¢in Bati Afrika bamyanin ilk ¢iktig1 yer olarak diisiinlilmiistiir (De
Candolle 1886). Diger arastirmacilar da bamyanin Giiney ve Giineydogu Asya’dan kdken
aldigim1 ¢ilinkii burada da yabani akrabalari bulundugunu one siirmiislerdir (Bates 1968).
Akdeniz, Yakin Dogu ve ABD’nin Giineyi bamyanin ikincil dagilim merkezi olarak kabul
edilmektedir. Ciinkii bamya bu bolgelere getirildikten sonra seleksiyona ugramis ve

buradaki tarimsal iklime adapte olmustur (Grubben ve ark. 1977).
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Giliniimiizde bamya genotiplerinin  popiilasyon yapisinin  karakterizasyonuna
baslanmistir. Ancak bolgesel yahut spesifik iilke bazinda yapilmig detayli analizler eksiktir ve
ancak son zamanlarda bazi iilkelerde yapilmaya baslanmistir. Zengin bir biyogesitliligi olan
Tirkiye, bamya genotiplerindeki iilkeye 6zgii farkliliklarin ¢alisilmasi i¢in miitkemmel bir yer
olmaktadir (Yildiz ve ark. 2015). Bununla birlikte Tiirkiye bamyanin ¢ikis yeri veya
cesitlendigi bir merkez degildir. Bugiine kadar Tiirk bamya genotiplerinin kullanildig1 ¢ok az
calisma yapilmistir (Martin ve ark.1981, Diizyaman ve Vural 2002).

Yunanistan’daki bamya genotiplerinin neredeyse tamami 1slah edilmis Tiirk
cesitlerinden kaynaklanmaktadir ancak bu gogiin karadan mi1 (Trakya ve Makedonya
tizerinden) yoksa Ege adalarindan m1 oldugu kesin degildir (Kyriakopoulou ve ark. 2014).
Tiirkiye’de bamya arastirmalart ve 1slahi1 calismalar1 Yalova Atatiirk Bahge Kiiltiirleri
Arastirmalart Enstitlisiinde baglatilmistir (Dlizyaman 1997). 1986 yilina kadar Enstitii daha
¢ok bamya tariminin bolgesel dagilimi ilizerinde ¢alismustir. Farkli {ilkelerden Tirkiye’ye
bircok bamya ¢esidi getirilmis ve bunlarin se¢iminde tiiketicilerin ve yerel iireticilerin tercih

ettikleri kalite ve verimlilik 6n planda tutulmustur (Yildiz ve ark. 2015).

Taksonomik calismalarda genetik bulgularin 6nemli bir yeri vardir. Sito-taksonomi
karyotiplerin durumu, kromozom sayisi, kromozom yapisi ve kromozom biiyiikliikleri gibi

sitolojik bulgular yardimiyla klasik taksonomideki tartigmali durumlarin aydinlatilmasina

katkida bulunmaktadir (Levan 1944, Stebbins 1971, Tokur ve ark. 1988).

Kromozomal sapmalar, ¢ogu zaman sitolojik tekniklerle ortaya ¢ikarilmaktadir.
Ornegin, ezilmis kok ucu kromozomlarmin boyama ydntemiyle incelenmesi sonucunda,

kromozomal sapmalar ve yapisal degisiklikler belirlenebilmektedir (Cabuk 2010).
Farkli bamya tiirlerinde kromozom sayisi, cinsi ve ploidi diizeyleri bakimindan
farklilik vardir (Salameh 2014). Abelmoschus cinsinin farkl tiirlerinde kromozom sayilarinda

ve ploidi seviyelerinde gozle goriiniir bir ¢esitlilik vardir (Charrier 1984).

Abelmoschus esculentus L. tiirtiniin degisik yazarlar tarafindan bildirilmis kromozom

sayilar1 ve ploidi seviyeleri Cizelge 2.3.’te verilmistir.
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Cizelge 2.3. Bamyanin (Abelmoschus esculentus L.) kromozom sayilarindaki farkliliklar ve
ploidi seviyeleri (Charrier 1984).

(2n) Sayis1 | Yazarlar SeP\I/(I))I/gISI
+ 66 Ford (1938)
72 Teshima (1933), Ugale ve ark. (1976) ile Kamalova (1977)

108 Datta ve Naug (1968) 2
118 Krenke (Tischler‘de,1931) 2
120 Krenke (Tischler’de 1931), Purewal ve Randhawa (1947), Datta ve Naug (1968) 2
122 Krenke (Tischler‘de,1931) 2
124 Kuwada (1957, 1966) 2

126-134 | Chizaki (1934) 2
130 Skovsted (1935), Joshi ve ngdas (1953), Gadyval (Joshi ve Hardas’ta 1976),

Gadwal ve ark. (1968), Joshi ve ark. (1974), Singh ve Bhatnagar (1975)

131-143 | Siemonsma (1982a, 1982b) 2
132 Medwedewa (1936) ile Roy ve Jha (1958) 2
+132 Breslavetz ve ark.(1934), ile Ford (1938) 2
144 Datta ve Naug (1968) 2

Bamya ploidi seviyesi ve kromozom sayist bakimindan allopoliploid bir bitkidir.
Kromozom sayist Abelmoschus angulosus igin 56’dan, A. esculentus ile A. caillei arasinda bir
amfipoliploid olan A. celli igin 200’e kadar degisiklik gostermektedir (Ford 1938, Siemonsma
1982). En yiiksek kromozom sayist A. manihot i¢in yaklasik olarak 2n=200, en diisiik

kromozom sayist ise A. angulosus i¢in 2n=56 olarak belirlenmistir (Ford 1938).

Bamyada en sik goriilen somatik kromozom sayist 2n=130’dur (Benchasri 2012).
Buna ragmen (Datta ve Naug 1968) kromozom sayilari 2n=72, 108, 120, 132 ve 144 ile

poliploidlerde diizenli dizi oldugunu gostermektedir.

Abelmoschus esculentus (genellikle 2n= 130), muhtelemelen Hindistan’da bulunan ve
yabani bir tiir olan Abelmoschus tuberculatus (2n=58) Pal ve H.B.Singh ile 2n=72 kromozom
sayisina sahip olan Abelmoschus ficulneus (L.) Wight ve Arn.,Wight tiirliniin birlesimden olan

bir (allotetraploid) amphidiploididir (Kumar ve ark. 2013).

Bamya ytiksek kromozom sayisina sahip olup (2n=130), bazi ¢esitleri diploid 6zellik
gosteritken bazi ¢esitleri tetraploid 6zellik gostermektedir (Martin  1982). Bamyada

kromozom sayilarinin bu c¢esitliliginin ona genis bir rekombinasyon imkani1 sagladigin1 one
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striilmektedir (Martin ve ark. 1981). A. esculentus i¢in en sik bildirilen kromozom sayilari
2n=66 ve 144°’tiir (Nwangburuka ve ark. 2011). Baska kayitlarda 2n=124 (Kuwada 1966),
2n=130 (Gadwal ve ark. 1968), 2n=131-143 (Siemonsma 1982) ve 2n=144 (Datta ve Naug
1968), 2n=130-140 (Grubben ve Denton 2004) gibi sonuglar da ¢ikmistir (Nwangburuka ve
ark. 2011).

Bir¢ok c¢alismadan ¢ikan bulgular A. esculentus’un 36 ¢ift kromozomlu (2n=2x=72)
diploid tiiriiniin daha stabil oldugunu dogrulamaktadir (Ugale ve ark. 1976, Kamalova 1977).
Bununla beraber A. esculentus’un kromozom sayis1 2n=4x=144 olacak sekilde tetraploid tipte
oldugu, bunun da Abelmoschus tiirlerinin evriminde poliploidi olduguna isaret ettigi bildirilmistir
(Datta ve Naug 1968, Simpson ve Conner-Ogorzaly 1986).

En sik gbzlenen kromozom sayis1 2n=130 olsa da Datta ve Naug (1968) 2n=72, 108,
120, 132 ve 144 sayilarinin da 12’ye kadar ulagsan ploidi seviyesindeki dereceli artist

gosterdigini one slirmektedirler.

Hamon (1987) ise biri n=60-70 olan diploidleri diger ise 2n=120-130 tetraploidleri
iceren iki ¢esit Abelmoschus genotipi oldugunu iddia etmektedir. Ancak Joshi ve Hardas
(1993) ile IBPGR (1991) A. esculentus’un A. tuberculatus (2n=58) ve A. ficulneus

(2n=72)’un birlesiminden olusan bir amphidiploid oldugunu savunmaktadirlar.

Dattave Naug (1968) ise kromozom sayilarindaki bu farkliliklarin sebebi olarak hiicre
bolinmesinin mitoz fazinda kromozomlarin hareketlerindeki diizensizliklerin sorumlu

oldugunu 6ne siirmiislerdir.

Kromozom c¢aligmalart i¢in hiicrenin mitotik egilimlerinin 1iyi anlasilmis olmasi
gereklidir. Bu sayede kok ucu hiicrelerin en iyi ne zaman fikse edilecegi (sabitlenecegi) bilinir
ve kromozom sayisi kolayca saptanir. Onceki yapilan galismalar kromozom morfolojisi ve
sayisini ¢aligmak igin en uygun zamanin metafaz agsamast oldugunu dogrulamaktadir (Davie

1935, Francesca 2006, Campbell ve ark. 2008).

Nwangburuka ve ark. (2011) Nijerya’daki 5 egitim ve arastirma enstitiisiiniin genetik
kaynaklar biriminden elde edilen 29 c¢esit bamyada (A. esculentus) mitotik kromozomlar

incelemistir. Mitotik kromozomlar bir lam iizerinde orsein boyasi ile boyanip hazirlandiktan
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sonra Nautica mikroskobu ile x400 ve x1000 biiyiitmede incelenmistir. Motic image 2000 ver.
2.0 bilgisayar programi kullanilarak kromozom biiyiikliigii saptanmis olup, ¢alismada
kullanilan bamya ¢esitlerinde kromozom sayist 2n=130 bulunmustur. Kromozomlarin
morfolojisi tek tip olup ¢ok az kismi asimetrik veya sub-metasentrik iken ¢ogunlugu simetrik

ve metasentriktir. 8 gruba ayrilan kromozom uzunlugunun 3,0 -16 um arasinda degistigi

gozlenmistir.
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3. MATERYAL ve YONTEM

3.1. Materyal

Bu c¢alismada kullanilan ¢esitler, Tirkiye genelinde farkli lokasyonlarda

yetistirilmekte olan ve toplanan yerel genotipler olup, Cizelge 3.1’te belirtilmistir.

Cizelge 3.1. Denemede kullanilan bamya genotipleri

Genotipler | Lokasyon

B-G1 Tarsus

B-G2 Tokat

B-G3 Kesan

B-G4 Dikensiz

B-G5 Manisa

B-G6 Girit

B-G7 Karklareli

B-G8 Yalova (Akkdy)
B-G9 Balikesir (Tombul)
B-G10 Mugla

B-G11 Corum/iskilip
B-G12 Selimpasa

B-G13 Sultani

B-G14 Kabakl

B-G15 Mersin

B-G16 Zimriit

B-G17 Yalova (Marmara-I)
B-G18 [zmir

B-G19 Zonguldak/Alaph
B-G20 Amasya

3.1.1. Bamyann Bitkisel Ozellikleri

Bamyada kok sistemi; ana bir kazik kok etrafina dallanmis ikinci derecede kazik
kokler ile yan ve sagak koklerden olusmaktadir. Toprak tipine gore koklerin derinligide

artabilmektedir (Salk ve ark. 2008).
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Bamya govdesi 1lik iklim kosullarinda gesitlere bagli olmak {izere 65-90 cm ile 2-2,5
m boy yapabilmektedir. Govdenin {izeri tiiylii veya tiiysiiz, acik yesil sarimtirak renktedir.
Oldukga kalin ve saglam yapili olan bamya gévdesinde nodyum (bogum) aralar1 gesitlere ve

yetistirme sartlarina gore kisa veya uzundur (Salk ve ark. 2008).

Bamya yapraklar1 ¢esitlere bagli olarak parcali veya tek parcali olabilmektedir.
Ornegin Balikesir bamyasinda yapraklar tek parcalidir ve kenarlari dislidir. Bornova
bamyasinda ise yaprak parcali, asma yapragi seklindedir. Yapraklar ¢esitlere gore agik yesil,
koyu yesil ve kirmiz1 renkte olabilmektedir. Bazi kirmiz1 yaprakli gesitler siis bitkisi olarak da
kullanilmaktadir. Bamya tiretiminde yaprak iriligi ile yaprak sapit uzunlugu o6nemli iki
kriteridir. Yaprak alani ¢esitlere bagli olmak tizere 100-250 cm? arasinda degisir. Yaprak sap1
uzunlugu ise 15-25 cm arasindadir (Salk ve ark. 2008).

Bamya ciceklerinin (Sekil 3.1) ta¢ yapraklar1 parlak, kinin sarisi renkte olup, sap ve
canak yapraklarin baglant1 kisimlar1 mor renktedir. 35-60 giin arasinda bitkide cesitlere gore
ciceklenme baslamaktadir. Cesitlere bagli olarak tohum ekiminden ortalama 40-60 giin sonra
ciceklenme baslar. Bamya cicekleri biyolojik olarak erselik yapidadir. Bamya ¢igekleri
kendine dollenmesine ragmen ¢igeklerinin cezbedici renkleri nedeniyle Sicaklifa ve bocek
populasyonuna ozellikle ar1 populasyonunun yogunluguna bagli olarak diisiikk olan yabanci
déllenme oran1 %63’e kadar ¢ikabilmektedir (Ramu 1976). Bamya ¢igekleri biiyiik, giizel ve
gosterigli olmalarindan dolayi siis bitkisi olarak da kullanilabilmektedir (Yuan ve ark. 2014).

Sekil 3.1. Bamyada generatif donem (a. ¢igek agma b. meyve baglama )
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Bamya meyveleri (Sekil 3.2) cesitlere gore degisik sekil (besgen, altigen vb.) renk ve
iriliktedir. Ozellikle Bat1 Afrika'da birbirinden ¢ok farkli yapida olan bamyanin meyve tipleri
dikkati ¢ekmistir (Hamon ve Charrier 1983). Meyve rengi agik yesil, yesil, sarap kirmizisi
renkli olabilir. Meyve sapt ve meyve lizeri ¢esitlere bagli olarak bol tiiylii, az tiiyli veya

tilysiiz olabilir. Hasat donemindeki meyve irilikleri dikkate alindiginda 1,5-2 cm

uzunlugundaki meyvelerden 8-10 cm uzunlugundaki meyvelere kadar farkliliklar dikkat
¢ekmektedir.

a b

Sekil 3.2. Bamyada meyve formlari (a. dik, b. egik)

Bamya tohumlar1 kadife yesili renkte kalin kabuklu ve 3-5 mm ¢apindadir.
Tohumlarin bin dane agirligr 50-60 g dir. Meyve basina elde edilebilen tohum adedi ise 70-90
arasinda degisir. Tohum kabugunun kalin olmasi nedeniyle tohumlar ge¢ ve zor ¢imlenir.

Tohumlar ¢imlenme giiglerini 2-3 y1l muhafaza ederler (Salk ve ark. 2008).

Bamya iiretimini sinirlandiran en 6nemli bitkisel 6zellik govde, yan dal, yaprak ve
meyvelerinde bulunan tiiylerdir. Tiylilikk bitkinin zararlhilara karsi savunma mekanizmasi
olarak tanimlanmaktadir. Birim alanda daha fazla ve uzun tily tasiyan cesitlerin 6zellikle
cekirgelere karsi dayanikli oldugu belirtilmektedir. Ancak bakim isleri ve hasat sirasinda
tiiylerin salgiladig1 kasindirict maddeler (eksudatlar) tiretimi sinirlandirmaktadir. Bu tiiylerin
hasat sirasinda kullanilan eldivenleri bile deldigi bilinmektedir. Uretimi yapilacak gesidin pek

cok Ozelligi yaninda az tiiylii olmasi istenir (Salk ve ark. 2008).
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Bamyada bulunan ve pek cok insanin hoslanmadigi yapiskan slimiiksii madde
(musilaj) asidik polisakkaritler yapisindadir ve suda biiyiik oranda viskosite gostermektedir.
Bu nedenle bamya ¢esitlerinin musilaj maddeyi ¢ok olusturmamasi arzu edilmektedir (Salk ve
ark. 2008).

3.2. Yontem

Bu ¢alisma, 2013 yilinda, Istanbul ili, Silivri flgesi, Giimiisyaka Beldesinde bulunan,
Silivri Belediyesi TURAM (Tarmmsal Uretim Arastirma ve Gelistirme Merkezi)’da Tiirkiye
kaynakli yerel 20 bamya (Abelmoschus esculentus L) genotiplerinin morfolojik ve sitolojik
karakterizasyonlarin1  belirlemek amaciyla yapilmistir. Denemede kullanilan bamya
genotipleri ve genotiplerin temin edildigi lokasyonlar Cizelge 3.1°de belirtilmistir. Bamya
tohumlarinin, zor ¢imlenme 6zelliginden dolayr ekimden 12-48 saat dnce tohumlarin nemli

bir bez arasinda 6n ¢imlendirilmesi (1slatilmasi, ¢itlatilmasi) gergeklestirilmistir (Sekil 3.3).

Sekil 3.3. Bamya tohumlarinda ¢itlatma (6n muamele)

Deneme, Tesadiif Bloklar1 Deneme Desenine gore ii¢ tekerriirlii olarak kurulmus olup
cesit basma ortalama 300 tohum kullanilmistir. Denemede sira aras1 (SA) x sira iizeri (SU)
mesafeler 50 x 25 olacak sekilde parselizasyon yapilmistir (Sekil 3.4 a). Parsel basina 4 sira,
her sirada 10 bitki olacak sekilde ve her parsel 5 m? (2,0 x 2,5 m) olup tekerriirlerdeki

parseller aras1 1,0 m, tekkeriirler (bloklar) arasi 2,0 m olarak diizenlenmistir.
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Deneme alan1 tohum ekiminden Once gerekli siirim islemleri yapilarak, ekime
hazirlanmis olup; tohumlarin ekiminde toprak nemi onemli oldugundan dolayr ekim tarihi
hava ve toprak sicakligina bagli olarak, topragin tavina gore belirlenmis ve 16 Mayis tarihinde
on ¢itlatmasi (¢imlendirmesi) yapilmis tohumlarla gergeklestirilmistir. Tohum ekiminden
sonra ¢imlenme saglanip ¢ikis gerceklesinceye kadar topragin durumuna bagli olarak hergiin
sabah aksam damla sulama sistemi ile sulanirken sonraki dénemlerde ilk ¢igeklenmeye kadar
3-5 giin ara ile damla sulama ile sulanmasina devam edilmistir (Sekil 3.4 b). Calismada
yapilan morfolojik 6l¢iim ve fenolojik gozlemler UPOV kriterlerinden bazilari dikkate
alimarak yapilmistir. Meyve Olglimleri meyveler yeterli hasat olgunluguna (1,5-3 cm

uzunluguna) ulastiktan sonra gerceklestirilmistir.

Sekil 3.4. Deneme alani (a. parselizasyon, b. damla sulama)

3.2.1. Deneme Yeri Ozellikleri

Tarla denemesi 16 May1s-30 Temmuz 2013 tarihleri arasinda Istanbul ili Silivri Ilgesi
Giimiisyaka Beldesinde bulunan Silivri Belediyesi, Tarimsal Uretim ve Arastirma Merkezi
(TURAM)’nde yiiriitiilmiistir. TURAM deneme alani; 41°4’ Kuzey enlemi, 28°15" Dogu

boylami1 koordinatlarinda yer almakta olup denizden yiiksekligi 67 m’ dir.
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3.2.1.1. iklim 6zellikleri

Deneme yerine ait iklim verileri, Corlu Meteoroloji Istasyonu veri kaynaklarindan
saglanmistir. Denemenin yiiriitiildiigii Istanbul ili, Silivri ilgesi Giimiisyaka beldesinde, kislar
soguk ve yagisl, yazlart ilik gegen Trakya iklimi hakimdir. 2013 yilinda ytirtitiilen ¢aligmada

arastirma alanina ait sicaklik (°C), toplam yagis (mm) ve oransal nem (%) degerleri Cizelge

3.2’de verilmistir.

Cizelge 3.2. Deneme alaninin 2013 yil1 ve uzun yillar ortalamalari iklim degerleri

2013 Uzun Yillar Ortalamasi ( 1978-2012)
Aylar

Ortalama Toplam Oransal Ortalama Toplam Oransal

Sicaklik (°C) | Yagis (mm) | Nem (%) | Sicakhik ("C) | Yagis (mm) | Nem (%)
Ocak 4,9 101,0 85,5 3,4 59,1 84,9
Subat 6,5 88,2 87,8 4,0 51,8 82,0
Mart 8,6 69,0 80,7 6,5 48,6 79,1
Nisan 13,6 27,4 69,5 11,2 41,3 74,4
Mayis 19,8 14,2 62,5 16,2 44,2 72,4
Haziran 21,5 57,0 69,1 20,6 36,2 68,9
Temmuz 23,5 1,0 62,2 22,6 23,5 67,5
Agustos 22,3 16,9 70,4
Eyliil 18,6 34,1 73,5
Ekim 14,2 51,6 78,4
Kasim 9,6 69,4 82,8
Aralik 5,6 76,9 85,2

Cizelge 3.2’den de anlasilacagina gore, deneme boyunca (Mayis-Temmuz) sicaklik
ortalamalar1 uzun yillar ortalamalarindan daha yiiksek olmustur. Nem ortalamalari, uzun yillar
nem ortalamalarindan daha diisiik ¢ikmakla beraber benzerlik gostermektedir. Deneme
stiresince alman toplam yagis miktarlar: ile uzun yillar ortalamalar1 arasinda 6nemli farklar
bulunmaktadir. Haziran ay1 hari¢ oldukca diisiiktiir. Nisan, Mayis ve 0Ozellikle Temmuz
aylarinda c¢ok oOnemli 6l¢iide diigmiistiir. Denemenin yiiriitiildiigli Nisan-Temmuz aylar1

arasinda diisen yagisin toplami (99,6 mm) uzun yillar ortalamasina (145,2 mm) gore bu

aylardaki toplam yagis miktar1 olduke¢a diisiik bir degerde kalmistir.
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3.2.1.2. Toprak ozellikleri

Deneme alanmin toprak ozelliklerini belirlemek tizere 0-30 cm derinlikten toprak
ornegi alinarak Tekirdag Ticaret Borsast Tarimsal Amagli Analiz Laboratuar’inda analizleri

yaptirilmistir. Toprak analiz sonuglar1 Cizelge 3.3’de verilmistir.
Cizelge 3.3’e gore deneme alani topragi tinli yapiya sahip olup hafif asit 6zellikte,

toplam kire¢ ve tuzluluk orani diisiik, organik madde az, alabilir fosfor bakimindan 1iyi,

degisebilir potasyum bakimindan yeterli oldugu goriilmektedir.

Cizelge 3.3. Deneme alani toprak analiz sonuglari

Derinlik | Tekstiir o . o/~ |Organik madde| Alnabilir Degisebilir
(cm) (%) pH Tuz (%) | Kireg (%) (%) Fosfor(ppm) | Potasyum (ppm)
41 5,91 0,04 0 1,04 18,54 179
0-30 i . .
Tinh "gl'tf Az Tuzlu | Az Kiregli Az iyi Yeterli

3.2.2. incelenen Kriterler

3.2.2.1. Morfolojik Karakterizasyon

Calismanin bu asamasinda Tiirkiye’de yetistiriciligi yapilan 20 farkli yerel bamya

genotiplerinin bazi bitkisel (bitki, yaprak ve meyve) 6zellikleri incelenmistir.
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Sekil 3.5. Deneme parselinden goriintii

Calismada incelenen morfolojik 6zellikler sunlardir:

Bitki boyu (cm): Canli bitkinin (bitkiler sokiilmeden) toprak tistii aksaminin toprak
seviyesinden itibaren 2. hasat doneminde (hasati takiben) 1 mm hassashigindaki cetvelle

Olclilmiistiir.

Bitki dallanma derecesi (1-4 skalasi): Bitkinin dallanma derecesi 1-4 skalasi
bakimindan genotipler; dallanma gostermeyen genotipler 1, hafif dallanma 2, orta dallanma 3

ve kuvvetli dallanma 4 rakamiyla ifade edilmistir.
Yaprak ayasindaki dilimlilik (1-3 skalasi): Genotipler arasindaki dilimlilik

karakterinin tanimlanabilmesi 1-3 skalasi [1 hafif dilimlilik (Sekil 3.6 a), 2 orta dilimlilik
(Sekil 3.6 b), 3 kuvvetli dilimlilik (Sekil 3.6 ¢)] kullanilarak yapilmustir.
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Sekil 3.6. Bamyada yaprak dilimliligi (a. hafif, b. orta, c. kuvvetli-derin)

Yaprak ayasi rengi (1-4 skalas1): Calismada genotipler arasindaki yaprak ayasi
rengini belirlemek i¢in 1-4 skalasi (1 acik yesil, 2 yesil, 3 orta yesil, 4 koyu yesil) dikkate

aliarak yapilmistir.

Sekil 3.7. Bamya yaprak ayasi rengi (a. agik yesil, b. yesil, c. orta yesil, d. koyu yesil)

Yaprak sap1 uzunlugu (cm): 1 mm hassasiyetinde cetvelle 6lgtimii yapilmistir.
Yaprak sapmin kalmhgr (mm): 0,1 mm hassasiyetindeki kumpas ile o6l¢iimii

yapilmistir.
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Yaprak sapmin rengi (1-2 skalasi): Genotipler arasindaki yaprak sapi rengi

farkliliginin belirlenmesi amaciyla 1-2 skalas1 (1 yesil, 2 kirmizi) kullanilmastir.

Sekil 3.8. Bamyada yaprak sap1 rengi (a. yesil, b. kirmizi)

Yaprak sapindaki dikenlilik (1-4 skalasi): Genotipler arasindaki yaprak sapi

dikenliliginin belirlenmesi amaciyla 1-4 skalasi (1 az dikenli, 2-3 orta dikenli 4 ¢ok dikenli)

Sekil 3.9. Bamyada yaprak sapi1 dikenliligi (a. az dikenli, b. ¢cok dikenli)

Meyve eni (cm): 1mm hassasiyetinde cetvelle 6lgiimii yapilmistir.
Meyve boyu (cm): Imm hassasiyetinde cetvelle 6lgtimii yapilmistir.
Meyve agirhig: (g): 0,019 hassasiyetindeki terazi ile tartimi yapilmustir.
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Meyve rengi (1-3 skalasi): Genotiplerin meyveleri 1-3 skalas1 (1 yesil, 2 alacali, 3

kirmizi) dikkate alinarak siniflandirilmistir.

Meyve karpel sayis1 (adet): Hasat edilen genotiplerin meyvelerinden enine kesit

alinarak karpelleri sayilmistir.

B -

a b c

Sekil 3.10. Bamyada meyve rengi (a. yesil, b. alacali, ¢. kirmizi)

3.2.2.2. Fenolojik Karakterizasyon

Bamya genotiplerinde incelenen fenolojik 6zellikler;

IIk ciceklenme giin sayis1 (adet): Ekimden ilk gigeklenmeye kadar gegen giin sayisi

dikkate alinarak belirlenmistir.

%750 Ciceklenme giin sayis1 (adet): Ekimden parseldeki bitki sayisinin yarisinin

cigeklendigi tarihe kadar gegen giin sayist dikkate alinarak belirlenmistir.

Tam c¢iceklenme giin sayis1 (adet): Tiim parselin %75’inden fazlasinin ¢igeklendigi

giin sayis1 dikkate alinarak belirlenmistir.

Meyve baglama giin sayis1 (adet): Cigceklenmeden ilk meyve baglamaya gecen giin
sayisi
Ilk hasada gecen giin sayis1 (adet): Ekimden ilk hasata kadar gecen giin sayisi

belirlenmistir.
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Bitki basina meyve sayis1 (adet): Bir bitkideki tiim meyveler sayilmistir.

Parseldeki meyve sayis1 (adet): Parseldeki tiim bitkilerdeki meyve sayisinin toplami

olarak ifade edilmistir.

3.2.2.3. Sitolojik Karakterizasyon

Tiirkiye’nin degisik bolgelerinden toplanmis ve bu ylizden ploidi diizeyi bilinmeyen
20 bamya genotiplerinin ploidy diizeyi bu amagla kullanilan en hassas ve giivenilir yontem
olan flow sitometri yontemi kullanilarak belirlenmistir. Kullanilan yontemin ayritilart

asagida anlatilmistir.

3.2.2.3.1. Cekirdek DNA iceriklerinin analizi

Cekirdek DNA analizinin gerceklestirilebilmesi i¢cin bamya bitkilerinin 6n ¢itlatmasi
yapilmis tohumlar 3:1 oraninda steril torf ve perlit iceren viyollere ekilmis olup sabah ve
aksam sulamasi yapilmistir. Cekirdek DNA analizleri tamamlanana kadar bitkiler Namik
Kemal Universitesi Bahce Bitkileri Boliimiine ait plastik sera igerisinde yetistirilmistir.
Yetistirilen bitkiler 3-4 haftalik doneme eristikten sonra saglikli bitkilerden elde edilen taze
yaprak ornekleri cekirdek izolasyonunda kullanilmistir. Orneklerin hazirlanmasinda florasan
boya olarak propidium iodide (PI) kullanilmistir. Cekirdeklerin izolasyonu Arumuganathan ve
Earle (1991) tarafindan gelistirilen ydntemle Namik Kemal Universitesi, Ziraat Fakiiltesi,
Tarla Bitkileri Boliimii, sitogenetik laboratuarinda bulunan Partec marka CyFlow Space
flowcytometer (Munster, Germany) cihazi kullanilarak analiz edilmistir. Analizlerde standart
bitki olarak 10,65 pg/2C DNA igerigine sahip arpa (Hordeum vulgare L.) Dbitkisi
kullanilmistir. Ancak bamyanin musilajli yapisini ¢ozmek i¢in ¢esitli yontemler denenmis
olup bu da flow sitometri dl¢iimlerinin zaman almasina sebep olmustur. Izole edilmis olan
cekirdekler analiz edilene kadar buz igerisinde ve 151k gérmeyecek sekilde korunmuslardir.

Calismada her genotip populasyonu igin 3 tek bitki analiz edilmis ve ortalamasi alinmstir.
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Calismada kullanilan protokol kisaca asagidaki gibidir.

e Analizde kullanilacak olan bitkiler Sekil 3.11.a’deki gibi viyollerde uygun kosullar
altinda yetistirilir. Yaklasik 3- 4 haftalik bliylime doneminden sonra bamya bitkisinin

taze yaprak dokular1 analizde kullanilmak iizere keskin bir jilet yardimiyla petri kabina

almir. Ancak bamya bitkisinden standart olarak kullanilan bitkiye gore daha az yaprak
dokusu alinmustir (Sekil 3.11.b).

b

Sekil 3.11. Bamya genotiplerinin flow sitometri analiz 6rnekleri alimi (a. bamya fideleri b.
taze doku 6rneginin alinmast)

e Petri kabina alinan bamya yaprak dokusu ve standart olarak kullanilan arpa yaprak

doku 6rnekleri tizerine 500ul Exraction Buffer ilave edilir (Sekil 3.12 b).

e Bitki yaprak dokular keskin jilet yardimiyla 30- 60 saniye siiresince kiigiik pargalara
ayrilana kadar pargalanir. Hazirlanmis 6rnek petri kabr igerisinde hafif¢e 10- 15 saniye
kadar calkalanarak ependorf tiipe aktarilir (Sekil 3.12 e).
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Sekil 3.12. Flow sitometri analizi i¢in yaprak eksplant hazirlig1 (a. standart olarak kullanilan
arpa ve bamya yaprak dokulari, b. ekstraksiyon buffer ilavesi, c. jiletle parcalama, d.
calkalama, e. 6rnegin ependorf tiipe aktarimi)

e Ependorf tiipe aktarilan 6rnek vortekslenir (Sekil 3.13 a).

e Vortekslenen bitki dokulart mikro-santrifiij tiiptine aktarilir (Sekil 3.13 b) ve
calkalama igleminden sonra 40 saniye kadar petri kabinda bekletilen 6rnek Partec
marka 50ul CellTrics filtre ile siiziilerek tiip igerisine transfer edilir ve dokularin

mikro santrifiij tiiblinde homojen olarak karistirilir (Sekil 3.13 c).

Sekil 3.13. Eksplantin homozenizasyon agamalari (a. hazirlanan 6rnegin vortekslenmesi, b.
vortekslenen bitki dokularinin mikro-santrifiij tiipline aktarilmasi, €. ornegin filtre
edilerek tiipe transfer edilmesi ve homojenizasyonu)
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e Her 6rnek icin 2 ml Staining Buffer (boyama ¢ozeltisi), 6 ul RNAse stok soliisyon, 12

pl PI (Propidium lodide) stok soliisyonu karistirilarak staining soliisyonu hazirlanir

(Sekil 3.14).

Sekil 3.14. Boyama ¢ozeltisi hazirlig

e Daha sonra tiip igerisine dnceden hazirlanmis 2ml staining soliisyon ilave edilerek
(Sekil 3.15.a) edilerek hazirlanan ornekler 1s1ksiz bir ortamda 30-60 dakika inkiibe
edilir (Sekil 3.15.b). Bu siirenin sonunda hazirlanan 6rnekler flow sitometri cihazi

kullanilarak analiz edilir (Sekil 3.15.c).

Sekil 3.15. Bamya genotiplerinin flow sitometri analizi (a. yaprak orneklerine staining
solusyonunu ilavesi b. érneklerin buzdolabinda inkiibasyonu c. analizlerin yapildigi
flow sitometri cihaz1)
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Cekirdek DNA igeriginin hesaplanmasi

Cekirdek DNA igerigi mutlak olarak belirlenmek istendiginde, bamyanin DNA igerigi,
DNA igerigi daha Onceden belirlenen bir standart bitki ile kiyaslanmak i¢in fig ve arpa
standart bitkileri kullanilmistir. Fig ile yapilan 6rneklerde ¢ok basarili sonuglar alinamamigtir

(Sekil 3.16).

000
2078 11683 502 3309 371 036
2532 14215 635 4187 530 038
G081 28523 B1 589 350 038

awnaF

0 600 a0 100 200 400 610 800 1000
FLE 230 | FL2 3230

Sekil 3.16. Bamya ve adi fig (kontrol) bitkilerinin flow histogram1 (a. hesaplanmamis, b.
hesaplanmis)

Ancak standart bitki se¢imi igin yapilan g¢aligmalar neticesinde; arpa kullanilarak
hazirlanan Orneklerde daha iy1 sonuglar elde edildiginden dolayr calismanin devaminda
standart bitki olarak arpa bitkisi kullanilmistir. Bu durumda standart bitkinin dokulari da
analiz edilecek ornege ait dokularla birlikte ayn1 anda hazirlanmistir. Bu sekilde hazirlanmis
bir 6rnek analiz edildiginde elde edilecek olan flow histogramda 4 pik gézlenmektedir (Sekil
3.16). Piklerden ikisi analiz edilen 6rnege, diger ikisi de standart bitkiye ait olmaktadir.
Piklerin hangilerinin 0rnege hangilerinin standarda ait oldugunu saptamak i¢in Ornek ile
standardin dokularindan hazirlanmis numuneler 6nce ayr olarak analiz edilirler ve piklerin
yerleri gozlenir. Bir 6rnegin mutlak cekirdek DNA igerigi, 6rnek ile secilen standardin G1
piklerinin florasan yogunluklarina ait degerler kullanilarak asagidaki formiil araciligiyla

pikogram (pg) olarak hesaplanir.

6rnegin florasan yogunlugu x (G1 pikinin degeri)

Cekirdek DNA igerigi (pg) = X standardin DNA igerigi (pg)

standardin florasan yogunlugu x (G1 pikinin degeri)
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3.2.2.3.2. Kromozom sayisimin belirlenmesi

Bitki kok uglart saksilarda yetistirilen (3:1:1 oranli ortam, 3 hacim bahge topragi, 1
hacim dere kumu ve 1 hacim torf) bitkilerden temin edilmistir (Sekil 3.17 a). Kok ucu elde
etmede kullandigimiz bitkiler dogal kosullarda yetistirilmistir. Bamya bitkisi sicak iklim
sebzesi oldugundan dolay1 sitolojik ¢alismalara uygun kok uglart ancak yaz mevsiminde
(Temmuz ayinda) elde edilebilmistir. Kok ucu hasadi sabah 08.00 - 09.00 arasinda saksilar
bitki materyale ¢ok zarar vermeden hafifge ters cevrilerek dip kisimlarindaki beyaz

goriiniimlii hizli biiyiiyen kok uglari keskin bir makasla kesilerek yapilmastir.

Hasat edilen kok wuclarinda mitoz  boliinmeyi  durdurarak  kromozom
goriintlilenebilmesi i¢in 2015 yilinda yaz doneminde ayni aylarda farkli saat dilimlerinde,
farkli kimyasallar (kok ug¢larinin 8 hidroksikinolin, soguk su alfa bromonaftalin ile muamele
edilmesi vb.) ve metodlar denenmis olup Agustos 2015 tarihinde deneme yapilan yontemler

arasinda kok uglarina kolsisin uygulamas: ile bir bamya bitkisinin kromozomlari

goriintiilenmistir.

Sekil 3.17. Kok ucu 6rneklerinin alimi (karyotip analizi i¢in a. kullanilan bamya genotipleri
b. kok ucu alimi)

Karyotip analizi icin preparatlarin hazirlanmasi

Kok uglarinin tespit isleminin gerceklesebilmesi icin %0,04’°liik kolsisin ¢ozeltisi ile
muamele edilen kok uclart kolsisin ¢ozeltisi bosaltildiktan sonra cam kap igerisine

hazirlanmis olan farmer ¢o6zeltisine (3 kisim % 99 luk etil alkol + 1 kisim glasial asetik asit)
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konulmustur. Tespit edilmis olan kok uglar1 2-3 giin oda sartlarinda bekletildikten sonra uzun
siire depolanabilecekleri sicakligin 2-4°C civarinda bulundugu bir sogutucu igerisine

yerlestirilmistir.

Kok uclarmin seliilaz enzimleri ile muamele edilmesi

Farmer soliisyonu igerisinde bulunan kok uglari enzim soliisyonuna transfer etmeden
once 4 defa 5-6 dakika i¢in 1x enzim buffer1 igerisinde bekletilerek farmer soliisyonu kok ucu
dokularindan tamamen uzaklastiritlmistir. Daha sonra kok uglari enzim soliisyonuna
(Cellulose RS, Cellulase calbiocem ve Pectinase) transfer edilmis ve 37°C de enzim ile

tamamen sindirilene kadar inkiibe edilmistir.

Preparat yapmada kullanilacak olan kok uglar1 enzim soliisyonundan ¢ikartilarak buz
lizerine yerlestirilmis bir kap igerisinde bulunan 1x enzim bufferine transfer edilmistir. Bu
sekilde muamele edilmis olan kok uglarindan preparatlar bir damla %45 lik asetik asit
kullanilarak ezme yontemiyle hazirlanmistir. Preparatlar faz kontrasti olan bir mikroskop ile
hizl1 bir sekilde kontrol edilerek ¢ok sayida iyi dagilmig mitoz kromozumuna sahip hiicre
belirlenmistir. Kromozom sayiminda kullanilacak olan slaytlar lamelin ¢ikartilabilmesi igin
bir saat i¢in kuru buz (ya da -80°C de) lizerine yerlestirilmis ve lamel uzaklastirildiktan sonra

slaytlar bir saat oda sartlarinda kurutulmustur.
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4. ARASTIRMA BULGULARI

4.1. Morfolojik Ozellikler

Calismanin bu asamasinda, 20 genotipin morfolojik o6zellikleri ile alakali veriler
incelenmistir. Bamyanin giin asir1, ¢ok sik hasat yapilmasi nedeniyle morfolojik Slgiimler 2.
hasat donemini miiteakiben yapilmistir. incelenen morfolojik 6zelliklerden bitki dallanma
derecesi, yaprak ayasindaki dilimlilik, yaprak ayasi rengi, yaprak sap dikenliligi, yaprak sap
rengi, meyve rengi degerlendirilirken UPOV Kkriterleri baz alinmis olup bu Kriterler arazide
gozleme dayali olarak yapilmis kriterlerdir. Ancak incelenen kriterlerden bitki boyu, yaprak
sapmin kalinligi (mm), yaprak sap uzunlugu (cm), meyve karpel sayisi, meyve boyu (cm),
meyve eni (cm) ve meyve agirligr (g) 6lglim ve tartim sonucunda elde edilmis veriler olup bu

verilerin ortalamalar1 alinmustir.
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4.1.1. Bitki boyu (cm)

Yapilan 6l¢iimlerde bitki boyunun sirasiyla en kisa bitki boyuna B-G9 (16,43 cm) ve
en uzun bitki boyuna B-G10 (34,59 cm) genotiplerinde ulasilmistir (Cizelge 4.1). Genotiplere
gore bitki boy ortalamasina (24,86 cm) gore 11 genotip bu ortalamanin altinda iken 9 genotip

ise bitki boy ortalamalar1 agisindan ortalamadan biiytik ¢ikmustir (Cizelge 4.1).

Cizelge 4.1. Bamya genotiplerinin bitki boyu (cm) ortalamalari

Bitki Boyu (cm)
Genotip Tekerriir
I T i Ortalama

B-G1 28,82 27,53 29,07 28,47
B-G2 34,31 32,23 32,89 33,14
B-G3 28,06 28,14 27,87 28,02
B-G4 32,32 32,40 32,46 32,39
B-G5 24,66 23,74 24,98 24,46
B-G6 19,09 18,96 19,30 19,12
B-G7 17,18 17,42 17,18 17,26
B-G8 18,04 18,12 18,39 18,18
B-G9 16,53 16,37 16,39 16,43
B-G10 34,68 34,66 34,42 34,59
B-G11 30,16 30,55 30,25 30,32
B-G12 20,16 21,00 20,04 20,40
B-G13 26,61 26,92 26,40 26,64
B-G14 32,53 32,95 32,87 32,78
B-G15 27,42 29,52 29,13 28,69
B-G16 23,28 22,26 23,17 22,90
B-G17 20,44 19,74 20,16 20,11
B-G18 20,11 20,12 19,84 20,02
B-G19 21,48 20,43 20,50 20,80
B-G20 22,10 22,87 22,72 22,56
Ortalama 24,86

Standart sapma 5,86
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4.1.2. Bitki dallanma derecesi

Calismada kullanilan genotipler arasinda kuvvetli dallanma gosteren (B-G1, ham
verilerde) genotip bulunmasina ragmen c¢alismada kullanilan genotiplerin geneli bitki
dallanma derecesi bakimindan orta dallanma karakteri gosterdikleri goriilmektedir (Cizelge

4.2).

Cizelge 4.2. Bamya genotiplerinde bitki dallanma derecesi (1-4 skalasi) ortalamalari

Bitki Dallanma Derecesi
Genotip Tekerriir Ortalama
| 1 ]

B-G1 3,10 3,10 3,00 3,07
B-G2 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G3 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G4 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G5 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G6 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G7 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G8 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G9 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G10 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G11 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G12 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G13 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G14 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G15 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G16 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G17 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G18 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G19 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G20 3,00 3,00 3,00 3,00
Ortalama 3,00
Standart sapma 0,01
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4.1.3. Yaprak ayasi dilimlilik derecesi

Calismada kullanilan 20 bamya genotipleri yaprak ayasindaki dilimlilik agisindan
degerlendirilirse; genotiplerin %25’i (B-G1, B-G6, B-G14, B-G15, B-G17) az dilimlilik
ozelligi gosterirken, %55°1 (11 genotip) orta derece dilimli, diger %20 genotipin (B-G2, B-
G4, B-G7, B-G19) ise derin dilimli yapraklara sahip oldugu goriilmiistiir (Cizelge 4.3, Sekil
3.112).

Cizelge 4.3. Bamya genotiplerinin yaprak ayas1 dilimlilik derecesi (1-3 skalasi) ortalamalar1

Yaprak Ayasi Dilimlilik Derecesi
Genotip Tekerriir Ortalama
| I 1

B-G1 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G2 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G3 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G4 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G5 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G6 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G7 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G8 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G9 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G10 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G11 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G12 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G13 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G14 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G15 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G16 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G17 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G18 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G19 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G20 2,00 2,00 2,00 2,00
Ortalama 1,95
Standart sapma 0,69
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4.1.4. Yaprak ayasi rengi

Cizelge 4.4°te goriildiigii lizere calismada kullanilan bamya genotipleri arasinda 8
genotipte (%40) (B-G1, B-G7, B-G8, B-G10, B-G11, B-G12, B-G15, B-G16) yaprak aya
rengi orta yesil, 8 genotiptin (%40) (B-G2, B-G3, B-G4, B-G5, B-G6, B-G10, B-G13, B-G19)
yesil yaprak ayasina sahip oldugu goriiliirken, diger bamya genotiplerinden 3’tinde (%15) (B-
G17, B-G18, B-G20) koyu yesil yaprak ayasi rengi gozlenirken sadece B-G14 (%5)
genotipinde agik yesil yaprak ayasi gozlenmistir. Ayrica arazi goézlemlerinde B-G9 nolu

genotipte diger genotiplere nazaran giiclii yaprak ayalar1 gozlenmistir.

Cizelge 4.4. Bamya genotiplerinin yaprak ayasi rengi (1-4 skalasi) ortalamalari

Yaprak Ayasi Rengi
Genotip Tekerriir Ortalama
I I 1

B-G1 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G2 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G3 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G4 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G5 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G6 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G7 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G8 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G9 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G10 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G11 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G12 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G13 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G14 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G15 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G16 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G17 4,00 4,00 4,00 4,00
B-G18 4,00 4,00 4,00 4,00
B-G19 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G20 4,00 4,00 4,00 4,00
Ortalama 2,65

Standart sapma 0,81
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4.1.5. Yaprak sap1 uzunlugu (cm)

Bamya yetistiriciliginde 6zellikle hasat kisminda hasat olgunluguna gelmis meyvelerin
kolaylikla goriilebilmesi bakimindan yapragin, ayasi kii¢iik ve uzun sapli c¢esitler olmasi
tercih edilir. Kisa sapli ve ayasi iri yaprakli cesitler, hasat esnasinda gbézden kacirilan

meyvelerin tazeligini yitirerek kartlagsmasi sebebiyle pek arzu edilen gesitler degildir.

Calismada kullanilan genotipler yaprak sapi uzunlugu bakimindan standart sapmaya
tabi tutuldugunda genotipler arasinda 5 grup olmustur. %5°i 8,94 c¢cm ile en kisa olan genotip
B-G8 bulunurken genotiplerin %701 9,79-13,06 cm arasinda olup orta uzunlukta ve diger
genotiplerde %10 ile 19,6 cm den daha uzun olarak en uzun yaprak sapi: grubunda yer
almaktadir (Cizelge 4.5).

Cizelge 4.5. Bamya genotiplerinin yaprak sapi uzunlugu (cm) ortalamalari

Yaprak Sap1 Uzunlugu (cm)
Genotip Tekerriir Ortalama
| I i

B-G1 12,80 12,44 12,98 12,74
B-G2 12,98 11,40 11,97 12,12
B-G3 10,69 10,83 10,88 10,80
B-G4 12,77 11,68 11,99 12,15
B-G5 10,91 11,14 11,86 11,30
B-G6 10,17 10,19 10,14 10,17
B-G7 10,86 11,19 10,50 10,85
B-G8 8,94 8,82 9,05 8,94
B-G9 12,03 12,02 11,80 11,95
B-G10 17,09 16,98 17,03 17,03
B-G11 19,80 19,80 19,73 19,78
B-G12 13,83 13,97 13,95 13,92
B-G13 13,07 13,03 13,01 13,04
B-G14 22,80 22,40 22,24 22,48
B-G15 12,87 12,72 12,95 12,85
B-G16 13,12 13,03 12,97 13,04
B-G17 10,18 10,22 10,07 10,16
B-G18 11,98 11,82 11,80 11,87
B-G19 14,05 13,95 13,80 13,93
B-G20 12,15 12,03 12,09 12,09
Ortalama 13,06
Standart sapma 3,27
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4.1.6. Yaprak sapimn kalinhg (mm)

B-G2 nolu genotipte yaprak saplarinin diger genotiplere nazaran daha kalin oldugu ve
bu genotipte yaprak sapinin ug¢ kismina dogru kirmizilastigi gézlenmistir. Bu gézlem yaprak
sap1 ve yaprak ayasi vejetasyon donemi boyunca yesil renklilik hakim olmasina ragmen,
yaprak sapi ile yaprak ayasinin birlestigi yer olan diigiimciigiin kirmizilastigi gorilmistiir

(Sekil 3.9 a).

Genotiplerin ortalama olarak yaprak sap kalinliklar1 3,23 mm olarak belirlenmistir. Bu
genotiplerden 6 tanesi yaprak sap kalinligi bakimindan ortalamanin altinda deger alirken 11

genotip ise ortalamanin lizerinde deger almistir.

Cizelge 4.6. Bamya genotiplerinin yaprak sap1 kalinligi (mm) ortalamalari

Yaprak Sap1 Kalinhigr (mm)
Genotip Tekerriir Ortalama
I I 1

B-G1 2,70 2,50 3,10 2,77
B-G2 4,00 3,30 3,20 3,50
B-G3 3,30 3,50 3,30 3,37
B-G4 3,20 3,30 3,10 3,20
B-G5 3,30 3,40 3,30 3,33
B-G6 3,30 3,10 3,40 3,27
B-G7 3,40 3,30 3,10 3,27
B-G8 3,40 3,10 3,20 3,23
B-G9 3,20 3,30 3,20 3,23
B-G10 3,00 3,30 3,20 3,17
B-G11 3,20 3,10 3,20 3,17
B-G12 3,20 3,20 3,20 3,20
B-G13 3,10 3,30 3,40 3,27
B-G14 3,20 3,30 3,40 3,30
B-G15 3,30 3,30 3,10 3,23
B-G16 3,20 3,20 3,10 3,17
B-G17 3,50 3,10 3,20 3,27
B-G18 3,24 3,27 3,23 3,25
B-G19 3,24 3,28 3,23 3,25
B-G20 3,24 3,28 3,23 3,25
Ortalama 3,23

Standart sapma 0,13
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4.1.7. Yaprak sapmndaki dikenlilik

Bamya yetistiriciliginde (kiiltiirel islemler) ve bitkinin hasati esnasinda karsilasilan
sikinti, govde, yan dal, yaprak ve meyvelerinde bulunan bitkinin kendince savunma
mekazimast olan dikenleridir. Bundan dolay: ileriki caligmalarda 1slah materyali olarak
kullanilabilecek olan genotipin az tiiylii olmasi aranilan ve istenilen bir 6zelliktir. Calismada
kullanilan genotipleri
dikenlilikten ¢ok dikenlilige kadar genis bir varyasyon oldugu gézlemlenmektedir. Calismada
kullanilan genotipler %25°i dikensiz grupta, %65°1 orta dikenlilikte ve %10 dikenli (B-G2 ve

B-G20) grupta yer almaktadir (Cizelge 4.7).

Cizelge 4.7. Bamya genotiplerinin yaprak sap1 dikenliligi (1-4 skalas1) ortalamalari

dikenlilik bakimindan inceledigimizde;

Yaprak Sapi Dikenliligi

Genotip Tekerriir Ortalama
| 1 i

B-G1 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G2 4,00 4,00 4,00 4,00
B-G3 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G4 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G5 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G6 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G7 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G8 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G9 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G10 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G11 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G12 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G13 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G14 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G15 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G16 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G17 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G18 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G19 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G20 4,00 4,00 4,00 4,00
Ortalama 2,60
Standart sapma 0,99
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4.1.8. Yaprak sapinin rengi

Ulkemizde yetistiriciligi yapilan bamya genotiplerinin genelinde yesil yaprak sapi
goriilirken bazi genotiplerin (Ege bolgesinde yetistirilenler) kirmizi ya da alacali yaprak
saplariyla on plana ¢iktig1 goriillmektedir. Calismanin arazi denemesinde B-G6 ve B-G18 nolu
genotiplerde yaprak sap1 renginin kirmizi bir renge sahip oldugu ve yaprak
damarlanmalarinda bu kirmizi rengin arttifi gézlenmistir. Calismada kullanilan 20 genotipte
18 genotipin yesil yaprak sap1 rengi 6zelligi yaninda vediger 2 genotipin (B-G6 ve B-G18)
yaprak saplari renginde kirmizi yaprak sap1 rengi 6zellik gosterdigi goriilmiistiir (Cizelge 4.8).

Cizelge 4.8. Bamya genotiplerinin yaprak sapi rengi (1-2 skalasi) ortalamalari

Yaprak Sap1 Rengi
Genotip Tekerriir Ortalama
| I 1

B-G1 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G2 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G3 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G4 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G5 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G6 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G7 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G8 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G9 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G10 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G11 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G12 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G13 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G14 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G15 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G16 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G17 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G18 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G19 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G20 1,00 1,00 1,00 1,00
Ortalama 1,10
Standart sapma 0,31
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4.1.9. Meyve eni (cm)
Genotiplerin meyve enleri bakimindan ortalama olarak B-G6 nolu genotip 1 cm den

kiiglik olmakla beraber B-G17 nolu genotip meyve eni bakimindan 1,5 cm den fazla ¢ikmustir.

Diger genotiplerin ise 1,15-1,5 cm arasinda yer aldiklar1 goriilmiistiir (Cizelge 4.9).

Cizelge 4.9. Bamya genotiplerinin meyve eni (cm) ortalamalari

Meyve Eni (cm)
Genotip Tekerriir Ortalama
| I i

B-G1 1,32 1,38 141 1,37
B-G2 1,35 1,39 1,37 1,37
B-G3 1,18 1,18 1,13 1,16
B-G4 1,35 1,38 1,36 1,36
B-G5 1,21 1,19 1,20 1,20
B-G6 0,90 0,90 0,90 0,90
B-G7 1,21 1,19 1,21 1,20
B-G8 1,26 1,24 1,23 1,24
B-G9 1,17 1,13 1,10 1,13
B-G10 1,28 1,21 1,21 1,23
B-G11 1,31 1,24 1,26 1,27
B-G12 1,49 1,47 1,40 1,45
B-G13 1,40 1,43 1,48 1,44
B-G14 1,39 1,35 1,41 1,38
B-G15 1,21 1,21 1,33 1,25
B-G16 1,27 1,29 1,29 1,28
B-G17 1,52 1,69 1,47 1,56
B-G18 1,40 1,38 1,38 1,39
B-G19 1,39 1,36 1,40 1,38
B-G20 1,33 1,36 1,36 1,35
Ortalama 1,30
Standart sapma 0,14
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4.1.10. Meyve boyu (cm)

Calismada kullanilan 20 bamya genotipin hasat donemlerinde hasati yapilan, hasat
kriteri olarak dikkate alinan pazarlanabilir aralik olan (1-5 ¢cm) meyve uzunluklarina gore
durumu incelenecek olursa, ortalama meyve boyunun B-G2 nolu genotipin 2,5 cm den kiigiik
oldugu, B-G1 nolu genotipin 4,5-5 cm den daha biiyiik oldugu ve diger genotiplerin agirlikli
olarak 3,5- 4,5 cm arasinda yer aldig1 goriilmektedir (Cizelge 4.10).

Cizelge 4.10. Bamya genotiplerinin meyve boyu (cm) ortalamalari

Meyve Boyu (cm)
Genotip Tekerriir Ortalama
| 1 i

B-G1 5,02 4,78 4,63 4,81
B-G2 2,55 2,44 2,45 2,48
B-G3 4,04 4,01 3,98 4,01
B-G4 4,02 4,70 3,85 4,19
B-G5 3,87 4,09 3,72 3,89
B-G6 4,05 4,10 3,77 3,97
B-G7 3,51 3,56 3,43 3,50
B-G8 2,92 3,13 3,22 3,09
B-G9 2,65 3,19 2,83 2,89
B-G10 3,95 3,68 3,41 3,68
B-G11 4,27 4,17 4,06 4,16
B-G12 4,48 4,37 4,54 4,46
B-G13 4,02 4,12 4,28 4,14
B-G14 4,34 4,12 3,98 4,14
B-G15 4,36 4,28 4,05 4,23
B-G16 4,14 4,15 4,17 4,15
B-G17 441 4,15 4,25 4,27
B-G18 4,17 4,07 4,10 411
B-G19 3,80 4,18 3,90 3,96
B-G20 2,83 2,89 2,97 2,89
Ortalama 3,85
Standart sapma 0,59
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4.1.11. Bitki basina meyve sayisi (adet)

Cizelge 4.11 incelendiginde bitki basina meyve sayisi agisindan genotipler ortalama
olarak 1,43 (B-G13) - 6,03 (B-G20) adet araliginda yer almaktadir. 11 genotip ortalamanin
iistlinde iken 9 u ise ortalamanin altinda goriilmektedir. Bamya genotiplerinde bitki basina

meyve sayist ortalamalar1 standart sapma gore 6 gruba ayrilmaktadir.

Cizelge 4.11. Bamya genotiplerinin bitki bagina meyve sayisi (adet)

Meyve Sayisi (adet/bitki)
Genotip Tekerriir Ortalama
| 1 11

B-G1 1,27 2,76 4,83 2,95
B-G2 3,39 3,19 5,00 3,86
B-G3 4,29 513 6,04 5,15
B-G4 2,18 1,90 2,21 2,10
B-G5 3,67 3,07 4,60 3,78
B-G6 2,90 3,21 2,78 2,96
B-G7 4,31 2,52 2,64 3,16
B-G8 0,00 5,50 4,25 4,88
B-G9 3,32 2,93 2,87 3,04
B-G10 3,93 2,72 5,62 4,09
B-G11 6,60 2,56 1,78 3,65
B-G12 4,75 4,14 4,06 4,32
B-G13 2,00 0,86 0,00 1,43
B-G14 3,80 7,00 3,00 4,60
B-G15 2,38 3,37 4,90 3,55
B-G16 3,00 3,90 5,86 4,25
B-G17 2,60 5,17 3,75 3,84
B-G18 2,40 2,38 2,40 2,39
B-G19 5,66 6,90 3,61 5,39
B-G20 5,32 9,90 2,88 6,03
Ortalama 3,77
Standart sapma 1,14
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4.1.12. Meyve agirh@ ()
Ortalama meyve agirligi agisindan genotipler ortalamasi 4,53 g iken en diistik 3,58 g

ile B-G17 nolu genotip gelirken en yiiksek ortalama meyve agirligina 5,68 g ile B-G18 nolu
genotipte rastlanilmistir (Cizelge 4.12.).

Cizelge 4.12. Bamya genotiplerinin meyve agirligi (g) ortalamalari

Meyve Agirhig (g)
Genotip Tekerriir Ortalama
| I i

B-G1 3,37 4,65 3,60 4,07
B-G2 7,85 7,14 2,47 5,59
B-G3 4,64 5,02 4,56 4,76
B-G4 4,81 3,13 3,50 3,67
B-G5 6,35 4,12 4,61 5,03
B-G6 5,80 8,06 2,85 5,50
B-G7 6,62 5,01 3,57 5,16
B-G8 4,03 4,99 2,18 3,78
B-G9 4,11 4,94 3,54 4,18
B-G10 5,41 4,04 4,13 4,48
B-G11 4,62 6,62 1,25 4,37
B-G12 3,91 5,29 3,30 4,29
B-G13 4,50 3,82 1,49 4,08
B-G14 3,42 2,38 4,32 3,62
B-G15 4,07 5,15 5,19 4,93
B-G16 5,04 4,24 3,08 3,94
B-G17 4,92 3,48 2,80 3,58
B-G18 4,44 4,44 7,29 5,68
B-G19 6,30 4,76 5,07 5,47
B-G20 4,36 5,75 2,06 4,45
Ortalama 4,53
Standart sapma 0,69
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4.1.13. Meyve karpel sayisi (adet)
Kullanilan 20 bamya genotipinde ise; 6 genotip 5 karpelli, 2 genotip (B-G5 ve B-G9)

6 karpelli, 10 genotip 7 karpelli ve diger 2 genotip (B-G1 ve B-G4) ise 8 karpelli ¢ikmis,
oldugu goriilmiistiir (Cizelge 4.13).

Cizelge 4.13. Bamya genotiplerinin meyve karpel sayis: (adet) ortalamalari

Meyve Karpel Sayisi (adet)
Genotip Tekerriir Ortalama
I I i

B-G1 8,00 8,00 8,00 8,00
B-G2 7,00 7,00 7,00 7,00
B-G3 7,00 7,00 7,00 7,00
B-G4 8,00 8,00 8,00 8,00
B-G5 6,00 6,00 6,00 6,00
B-G6 5,00 5,00 5,00 5,00
B-G7 7,00 7,00 7,00 7,00
B-G8 5,00 5,00 5,00 5,00
B-G9 6,00 6,00 6,00 6,00
B-G10 7,00 7,00 7,00 7,00
B-G11 5,00 5,00 5,00 5,00
B-G12 7,00 7,00 7,00 7,00
B-G13 5,00 5,00 5,00 5,00
B-G14 5,00 5,00 5,00 5,00
B-G15 7,00 7,00 7,00 7,00
B-G16 7,00 7,00 7,00 7,00
B-G17 7,00 7,00 7,00 7,00
B-G18 7,00 7,00 7,00 7,00
B-G19 7,00 7,00 7,00 7,00
B-G20 5,00 5,00 5,00 5,00
Ortalama 6,40
Standart sapma 1,05
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4.1.14. Meyve rengi
Calismada kullanilan 20 bamya genotiplerinde meyve renginde genel olarak yesil

meyve rengi hakim iken B-G6 genotipinde kirmizi meyve rengi ve B-G18 genotipinde alacali

meyve rengi goriilmiistiir (Cizelge 4.14).

Cizelge 4.14. Bamya genotiplerinin meyve rengi (1-2 skalasi) ortalamalari

Meyve Rengi
Genotip Tekerriir Ortalama
| I i

B-G1 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G2 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G3 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G4 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G5 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G6 3,00 3,00 3,00 3,00
B-G7 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G8 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G9 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G10 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G11 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G12 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G13 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G14 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G15 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G16 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G17 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G18 2,00 2,00 2,00 2,00
B-G19 1,00 1,00 1,00 1,00
B-G20 1,00 1,00 1,00 1,00
Ortalama 1,15
Standart sapma 0,49
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4.2. Fenolojik Ozellikler

4.2.1. 11k ciceklenme giin sayisi (giin)
[k cigeklenmeye gecen giin sayis1 bakimindan genotipler ortalamas1 47,22 giin iken en

diisiik B-G20 nolu genotip 44,67 giin ortalama ile ilk ¢igek agan genotip oldugu; en geg ¢igek
acan genotipin ise 48,67 giin ile B-G3 nolu genotip oldugu goriilmiistiir (Cizelge 4.15).

Cizelge 4.15. Bamya genotiplerinin ilk ¢iceklenme giin sayis1 (giin) ortalamalar1

Ik ciceklenme giin sayis (giin)
Genotip Tekerriir Ortalama
I I i

B-G1 47,00 46,00 48,00 47,00
B-G2 48,00 47,00 47,00 47,33
B-G3 52,00 48,00 46,00 48,67
B-G4 47,00 48,00 45,00 46,67
B-G5 44,00 49,00 48,00 47,00
B-G6 48,00 45,00 48,00 47,00
B-G7 48,00 47,00 47,00 47,33
B-G8 47,00 47,00 47,00 47,00
B-G9 49,00 46,00 45,00 46,67
B-G10 49,00 47,00 46,00 47,33
B-G11 49,00 47,00 48,00 48,00
B-G12 48,00 47,00 49,00 48,00
B-G13 47,00 47,00 47,00 47,00
B-G14 46,00 47,00 48,00 47,00
B-G15 50,00 47,00 47,00 48,00
B-G16 48,00 48,00 48,00 48,00
B-G17 48,00 47,00 49,00 48,00
B-G18 49,00 50,00 45,00 48,00
B-G19 44,00 46,00 47,00 45,67
B-G20 46,00 43,00 45,00 44,67
Ortalama 47,22

Standart sapma 0,91
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4.2.2. %50 ciceklenme giin sayis1 ve tam ¢iceklenme giin sayisi
Bitkinin bir yandan hasadi yapildigindan dolay1 ve bitkide yeni ¢igek agmasi stireklilik

gosterdiginden dolay1 hesaplanamamustir.

4.2.3. Meyve baglama giin sayisi (giin)

[Ik meyve baglamaya gecen giin sayis1 agisindan genotipler ortalamasi 48,51 giin iken
en erken meyve baglayan 45,83 giin ile B-G20 nolu genotip olmaktadir. En ge¢ meyve
baglayan genotipin ise ortalama olarak 50,17 giin ile B-G3 nolu genotip oldugu belirlenmistir.

Genotiplerin %85°1 ortalamadan =+ standart sapma (48,51 + 0,97) araligindadir (Cizelge 4.16).

Cizelge 4.16. Bamya genotiplerinin meyve baglama giin sayis1 (giin) ortalamalari

Ik Meyve Baglama giin sayis1 (giin)
Genotip Tekerriir Ortalama
I I i

B-G1 49,00 47,40 49,60 48,67
B-G2 48,80 48,30 48,90 48,67
B-G3 53,80 49,70 47,00 50,17
B-G4 48,00 49,50 46,80 48,10
B-G5 45,80 50,40 49,10 48,43
B-G6 48,80 46,20 48,70 47,90
B-G7 48,90 47,80 48,10 48,27
B-G8 48,20 48,50 48,40 48,37
B-G9 50,10 47,00 46,20 47,77
B-G10 50,30 48,70 47,50 48,83
B-G11 50,50 48,30 49,60 49,47
B-G12 48,60 48,40 50,00 49,00
B-G13 47,80 48,40 49,30 48,50
B-G14 47,50 48,50 49,20 48,40
B-G15 51,00 48,80 48,20 49,33
B-G16 49,10 49,00 49,10 49,07
B-G17 48,80 48,50 50,80 49,37
B-G18 50,40 50,80 46,50 49,23
B-G19 45,20 47,10 48,00 46,77
B-G20 46,80 44,80 45,90 45,83
Ortalama 48,51

Standart sapma 0,97
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4.2.4. 11k hasada gecen giin sayisi (giin)

Ik hasada gecen giin sayis1 bakimindan genotipler ortalamasi 49,72 giin iken en erken
hasat edilen genotip 47,07 giin ile B-G20 nolu genotip olmaktadir. En ge¢ hasad edilen
genotipin ise ortalama olarak 51,47 giin ile B-G3 nolu genotip oldugu belirlenmistir (Cizelge
4.17).

Cizelge 4.17. Bamya genotiplerinin ilk hasada gegen giin sayisi (giin) ortalamalari

Ilk Hasada Gecen giin saysi (giin)
Genotip Tekerriir Ortalama
I I 1

B-G1 50,50 48,80 50,90 50,07
B-G2 50,20 49,50 50,20 49,97
B-G3 54,90 51,20 48,30 51,47
B-G4 49,20 50,70 48,20 49,37
B-G5 47,10 51,50 50,40 49,67
B-G6 50,00 47,50 50,00 49,17
B-G7 50,10 49,00 49,40 49,50
B-G8 49,60 49,60 49,50 49,57
B-G9 51,40 48,20 47,50 49,03
B-G10 51,60 50,20 48,90 50,23
B-G11 51,60 49,30 50,60 50,50
B-G12 49,90 49,70 51,30 50,30
B-G13 49,10 49,70 50,40 49,73
B-G14 48,60 49,70 50,30 49,53
B-G15 52,10 49,90 49,20 50,40
B-G16 50,20 50,10 50,10 50,13
B-G17 49,90 49,60 51,80 50,43
B-G18 51,40 52,00 47,60 50,33
B-G19 46,40 48,30 49,10 47,93
B-G20 48,00 46,20 47,00 47,07
Ortalama 49,72

Standart sapma 0,93
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4.3. Sitolojik Karakterizasyon

4.3.1. Flow sitometri ile ploidi analizi

Flow sitometri ile yapilan ploidi analizinde 6ncelikle her bamya genotipinin ¢ekirdek
DNA igerigi belirlenmistir (Cizelge 4.18, Sekil 4.1). Daha sonra bir bitkinin kromozomlari
151K mikroskobu kullanarak sayilmis (Sekil 4.2) ve genotiplerin kromozom sayilar1 ile DNA
igerikleri iliskilendirilmistir. Benzer DNA igerigine sahip populasyonlarin ayni ploidi
diizeyine sahip oldugu kabul edilmistir. Boylelikle tiim bitkilerin kromozomlar1 sayilmadan

ploidi diizeyleri belirlenmistir.

Cizelge 4.18. Bamya genotiplerinin ¢ekirdek DNA igerikleri (pg) ortalamalari

Genotip 1.Tek. 2.Tek. 3.Tek. Ortalama
B-G1 3,17 3,17 3,17 3,17
B-G2 2,86 3,02 3,02 2,97
B-G3 3,00 2,99 3,01 3,00
B-G4 3,17 3,14 2,99 3,10
B-G5 3,00 2,99 3,00 3,00
B-G6 3,08 3,52 2,76 3,12
B-G7 2,87 3,14 2,96 2,99
B-G8 3,01 2,99 3,02 3,01
B-G9 3,02 3,01 3,01 3,01
B-G10 3,17 3,05 3,05 3,09
B-G11 2,88 3,06 3,05 3,00
B-G12 3,14 3,14 3,15 3,14
B-G13 3,25 3,18 3,17 3,20
B-G14 2,88 2,87 2,88 2,88
B-G15 2,86 3,02 3,02 2,97
B-G16 2,88 3,06 3,05 3,00
B-G17 3,00 2,99 3,00 3,00
B-G18 2,87 2,86 2,86 2,86
B-G19 3,20 3,17 3,17 3,18
B-G20 3,05 3,01 3,02 3,03

Standart DNA
icerigi Arpa 10,65 10,65 10,65 10,65
(Hordeum vulgare L)
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Sekil 4.1. Bamya + Arpa (kontrol) bitkileriyle elde edilen flow histogrami1

Denenen yontemler arasinda kolhisin uygulamasi sonug¢ vermis; bir bamya bitkisinin
kromozomlar1 goriintiilenmis ve kromozomlar1 sayilarak cesitlerin ortalama olarak kromozom

sayis1 2n=128 olarak bulunmustur (Sekil 4.2).

Sekil 4.2. Bamya (Abelmoschus esculentus L.) genotiplerinin kromozom goriintiisii
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5. TARTISMA ve SONUC

Bamya (Abelmoschus esculentus L. Moench) taze yesil meyveleri ve yapraklar igin
diinyanin tropik ve yar1 iliman bolgelerinde her mevsim yaygin olarak yetistirilen 6nemli bir
sebzedir. Ne yazik ki bu bitki, ekildigi alanlarin ¢ogunda Oncelikle gelismemis kiiltiir
cesitlerinin kullanim1 ve bunun yani sira gilibrelerin sinirli kullanimi ve sulama girdileri gibi
nedenlerle ger¢ek verim potansiyeline ulagamamaktadir. Ayrica tarladaki verimini artirmak

amaci giiden 1slah programlarina yapilan yatirim miktar1 ¢ok sinirlidir.

Bamya sebzesinin anavatani lilkemiz olmamasma ragmen yaklasik olarak tim
bolgelerde yerel yetistiricilik seklinde yapildigindan dolay1 genis bir varyasyona sahip olup

bu durumda genetik bakimindan ¢esitlilik anlaminda olduk¢a 6nemlidir.

Calismada ilkemizin farkli bolgelerinden toplanmig bamya genotiplerinin bazi
morfolojik, fenolojik ve sitolojik 6zelliklerinin tanimlanarak ileride bamya 1slahi alaninda
calisma yapacak arastirmacilarin ¢aligmalarinda kullanabilecekleri bilgiler i¢cin 6nemli bir

basamak olmasi hedeflenmistir.

Genotiplerin bitki boylar1 ile ilgili verileri inceledigimizde; genotipler arasinda bitki
boy ortalamasi 24,86 cm olarak hesaplanmig olup 11 genotipin bu ortalamanin altinda iken 9
genotip ise bitki boyu agisindan ortalamanin iizerinde yer almistir (Cizelge 4.1). Bamya 1slahi
konularinda bitki boyu, bitkinin hasadi acisindan 6nemli bir kriter olarak karsimiza
cikmaktadir. Ciinkii bitki boyunun uzun olmasi hasadi giiclestirebilirken, kisa boylu bitkilerde
hasat daha kolay yapilabilmektedir (Demirkir 2010).

Calismada kullanilan genotipleri dallanma acisindan inceledigimizde genotiplerin
genelinde bitki dallanma derecesi bakimindan orta dallanma karakteri gosterdikleri
goriilmekle beraber sadece B-G1 genotipinin gozlem yapilan bazi bitkilerinde kuvvetli

dallanma 6zelligi gortilmistiir (Cizelge 4.2).

Genotipler yaprak ayasindaki dilimlilik agisindan degerlendirilirse; genotiplerden B-
G1, B-G6, B-G14, B-G15, B-G17 az dilimlilik 6zelligi gosterirken, 11 genotipin orta derece
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dilimli, B-G2, B-G4, B-G7, B-G19 genotiplerinin ise derin dilimli yapraklara sahip oldugu
goriilmiustiir (Cizelge 4.3).

Genotipler arasinda 8 genotipte B-G1, B-G7, B-G8, B-G10, B-G11, B-G12, B-G15,
B-G16 yaprak aya rengi orta yesil, 8 genotiptin B-G2, B-G3, B-G4, B-G5, B-G6, B-G10, B-
G13, B-G19) yesil yaprak ayasina sahip oldugu goriiliirken, diger bamya genotiplerinden
3’tinde B-G17, B-G18, B-G20 koyu yesil yaprak ayasi rengi gozlenirken sadece B-G14
genotipinde agik yesil yaprak ayas1 gézlenmistir (Cizelge 4.4).

Bamya yetistiriciliginde 6zellikle hasat kisminda hasat olgunluguna gelmis meyvelerin
kolaylikla goriilebilmesi bakimindan yapragin; ayasi kiiciik ve uzun sapli ¢esitler olmasi
tercih edilir. Kisa sapli ve ayasi iri yaprakli cesitler, hasat esnasinda gozden kacirilan
meyvelerin tazeligini yitirerek kartlagmasi sebebiyle pek arzu edilen ¢esitler degildir. Bunun
yaninda Karagiil (2003) yapmis oldugu calisma esnasinda sap gevrekligininde hasat iglemine
olan onemli etkisinden bahsetmistir. Ciinkii ¢alismada kullandig1 baz1 genotiplerin hasad
esnasinda saplariin kolayca kirilirken bazi genotiplerin yaprak saplarinin esnek bir yapida
olmasindan dolayr hasadi gergeklestirdigini gozlemlemistir. Bundan dolayr melezleme
calismalarinda bamya hasadin1 kolaylagtirabilecek bir 6zellik olan yaprak sap1 uzunlugunun
dikkate alinmasini saglamasi bakimindan 6nem tasimaktadir. Caligmada incelenen genotipler
bakimindan yaprak sapi uzunlugu 8,94 cm ile en kisa olan genotip B-G8 bulunurken
genotiplerin ¢ogunlugu 9,79-13,06 cm arasinda olup orta uzunlukta iken diger genotiplerde
19,6 cm den daha uzun olarak en uzun yaprak sapi grubunda yer aldigi goriilmektedir
(Cizelge 4.5).

Yaprak sapt kalinligi, yapraklarin govdeye tutunma kabiliyetini anlamayi
kolaylastirmast yaninda bitkinin kuvvetli gelismesi ve bamya meyvelerinin irilesmesi
(asimilat tasinimi) bakimindan da Onem tasimaktadir. Incelenen genotipler yaprak sapi

bakimindan ortalama olarak 2,77-3,50 mm degerleri arasindadir (Cizelge 4.6).

Bamya yetistiriciliginde (kiiltiirel islemler) ve bitkinin hasati esnasinda karsilasilan
sikinti, govde, yan dal, yaprak ve meyvelerinde bulunan bitkinin kendince savunma
mekanizmas1 olan dikenleridir. Bamyada dikenlilik {iretimi smirlandiran en O6nemli
kriterlerden biridir. Bu o6zellik ayn1 zamanda yeme kalitesini de olumsuz sekilde

etkilemektedir. Bundan dolay1 ileriki ¢caligmalarda 1slah materyali olarak kullanilabilecek olan
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genotipin az tilylii olmasi aranilan ve istenilen bir 6zelliktir. Uzerinde ¢alisilan genotiplerde az
dikenlilik, orta ve ¢ok dikenlilik olmak iizere ii¢ sekilde dikenlilik formlar1 gozlenmistir

(Cizelge 4.7).

Yaprak sap1 rengi bamya bitkisinde morfolojik olarak kolaylikla goriilebilen bir
karakter olup ¢alisma kapsaminda incelenen genotipler agisindan yaprak sapinda renklenme

sadece 2 genotipte goriilmistiir (Cizelge 4.8).

Bamyada tiiketilen kisimlar heniiz olgunlagmamis olan taze meyvelerdir. Meyvelerin
olgun halleri ise bamya yetistiriciliginde daha ¢ok tohum eldesi amaciyla iiretimi
yapilmaktadir. Bamya meyvelerinin gerek pazar degerinin diismemesi acisindan gerekse
tiketim agisindan meyvelerin selillozlasma orani1 diisiik olan ve ince meyveler tercih
edilmektedir. Hasat edilen genotiplerde ortalama meyve eni 1,15 cm ile 1,56 cm degerler
arasinda yer almaktadir. Geriye kalan genotiplerden B-G6 nolu genotipin 1 cm den kiigiik
oldugu ve B-G17, B-G12 nolu genotiplerin ise ortalama olarak meyve eni bakimindan 1,5 cm

den fazla bir deger aldig1 goriilmiistiir (Cizelge 4.9).

Bamya yetistiriciliginde hasat donemindeki meyve irilikleri kullanilan genotipe,
tiiketicinin tercihine (kullanma sekline) gore degiskenlik gosterebilmektedir. Ornegin
tilkemizde daha ¢ok meyve boyu kiigiik cesitler tercih edilirken 6zellikle bamya meyvesinin
kizartmasinin yogun olarak yapildigi Afrika, ABD ve Avusturya gibi lilkelerde meyve
boylarinin uzun olmasi arzulanir. Genel olarak incelenen literatiir bilgilerinde ise bamyada
1.5-2 cm wuzunlugundaki meyvelerden 8-10 cm uzunlugundaki meyvelere kadar farkl
boyutlarda meyvelerin varlifi goriilmektedir. Bu durumda bamya meyvelerinde olan
varyasyonun yiiksek oldugunu gozler Oniline sermektedir. Bu ¢alismada kullanilan
genotiplerin meyve boylar1 ortalama olarak 3,5-4,5 cm degerleri arasinda yer almaktadir

(Cizelge 4.10).

Bitki bagina diisen meyve sayis1 verimle alakali 6nemli bir 6zellik olup Bashar ve ark.
(2014) yapmis olduklar1 calismada dokuz bamya genotipini incelemis ve bu kullanilan
genotiplerden Titanic-1, BARI, Derosh-1 ve Green Finger genotipleri bitki basina diisen
meyve sayisi bakimindan diger genotiplere nazaran daha iistiin bulmustur. Caligmamizda da
bitki bagina meyve sayist adedi bakimindan genotipler ortalamas1 3,77 adet iken 9 genotip bu

ortalama degerin altinda kalmakla beraber genel olarak genotiplerde bitki basina meyve sayisi
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1,43-6,03 arasmnda degismistir (Cizelge 4.11). Ilk 2 hasattaki verilere gore yapilan
degerlendirmede (ki bitki ¢icek acimina ve meyve baglamaya devam etmektedir) meyve

sayis1 fazla olanlarin hem erkencilikle hemde verimle iliskilendirilmesi miimkiindir.

Meyve agirligi bilindigi lizere verim i¢in 6nemli bir 6lgiit olmakla beraber bamyada
meyve agirligr hususunda yorum yapmak olduk¢a zordur. Bunun nedeni ise meyve agirligi
kriteri tiiketicinin damak tadi1 alakali bir kavram oldugundan goéreceli olup iilkenin tiiketim
biciminden ve hatta bireyin tilketme tarzina gore de degiskenlik gdsterebilmektedir. Ornegin
Demirkir (2010) yapmis oldugu calismada Amasya (Ci¢ek) bamyasinin meyveleri genel
ozelligi bakimindan kiiclik olarak hasat edildigi i¢in meyve agirliklar1 da diger cesitlere gore
daha az oldugundan ve dolayisiyla birim alan verimi diisiikliiglinden bahsetmistir. Calismada
kullanilan genotiplerin meyve agirligi ortalamalari alt sinir ve st sinir olarak 3,58-5,68 g

olmustur (Cizelge 4.12).

Farkl1 lokasyonlardan temin edilen 20 bamya genotiplerinde karpel sayilari 5-8
arasinda degiskenlik gostermistir (Cizelge 4.13). Bu kriter de Hamon ve Charrier (1983) ‘in
bamya meyvelerindeki karpel sayilarinin 5-9 arasinda ve genotiplere gore degiskenlik
gostedigi sonucunu desteklemektedir. Ayrica karpel sayilarinin farkli olmasi genotipik 6zellik
oldugunu ve ayn1 karpel sayisina sahip olan genotiplerin akraba olma olasiligini

arttirmaktadir.

Meyve rengi agisindan 18 genotip igerisinde herhangi bir varyasyon goriilmemis olup
ancak B-G6 genotipinde kirmizi meyve rengi goriiliirken B-G18 genotipinde alacalilik meyve

rengi gozlenmistir (Cizelge 4.14).

Ortalama ilk ¢icek agma siireleri bakimindan genotipler arasinda 44,67 giin ile- 48,67
giin arasinda degismektedir (Cizelge 4.15). Demirkir (2010) yaptigi ¢alismada kullanmis
oldugu genotiplerde ilk ¢igeklenme siirelerinin 53,5 giin ile 64,4 giin arasinda oldugunu tespit
etmistir. Bu ¢alisma da ilk ¢igeklenme siiresinin yapmis oldugumuz ¢aligmaya gore daha uzun
oldugu goriilmektedir. Ciinkii bu ¢alisma Tokat yoresinde gergeklestirilmis olup karasal iklim
kosullar1 nedeniyle sicaklik degerleri daha disiiktiir. Dolayisiyla boyle bir farkliligin
olusmasinda bamyanin sicak iklim sebzesi olmasi ve ekolojinin etkisinin olabilecegi

savunulabilmektedir.
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Calisma kapsaminda incelenen genotiplerden ilk ¢igeklenmeye giin sayisi ortalama
olarak 47,22 giin (Cizelge 4.15) iken ilk meyve baglama giin sayisi ortalamasi ise; 48,51
giindiir (Cizelge 4.16). Bu sonuca gore ¢igeklenme ile meyve baglama arasinda gegen siire
ortalama 1,3 giindiir. Bu kapsamda; ilk ¢igeklenme ile ilk meyve baglamaya gegen giin

sayilarinda genotipler arasinda dogru orantili bir iliski oldugu gézlenmektedir.

Genotipler acisindan ilk hasada gecen giin degerleri 47,07 ile 51,47 giin arasinda
degismistir (Cizelge 4.17). Ilk ¢iceklenme giin sayis1 ve meyve baglama giin sayisi

bakimindan da hasad giin sayisinin iligkili oldugu gézlenmistir.

Yirmi bamya genotipinin bazi morfolojik karakterizasyonunun belirlenmesinin
yaninda genotiplerin flow sitometri yontemi ile ploidi diizeyleri belirlenerek kromozom sayisi
ile sekillendirilmistir. Yapilan ¢aligma sonucunda elde edilen sonuglara gore bamya lokal
popiilasyon genotipleri g¢ekirdek DNA igeriklerinin 2.88 pg/2C ile 3.00 pg/2C arasinda
degistigi saptanmistir (Cizelge 4.18). Cekirdek DNA analizi sonuglarina gére bu caligma

kapsaminda incelenen tiim bamya c¢esit ve lokal popiilasyonlarinin ayn1 ploidy diizeyine sahip

oldugunu isaret etmektedir (Cizelge 5.1).

Calismanin, bamyanin yeni genotipler gelistirilmesinde kullanilabilecek seleksiyon
stratejilerini gelistirmenin yaninda elde edilen sonucglarin bamya 1slah¢ilarinin kiiltiir ¢esidi
gelistirme programlarinda uygun se¢im stratejileri belirlemelerinde faydali olacagina

inanilmaktadir.

Calismada incelenen bamya genotipleri arasinda ploidi diizeyinde, aralarinda farklilik
bulunamamaistir. Mevcut olan kiigiik farkliliklar bamya yapraklarindaki bir takim bilesiklerden
dolayr metod-yontem hatasindan olabilmesi yaninda bamyada hem normal ploidi hem de
amphidiploidi (her iki anacin diploid kromozomlarini beraber tasiyan melez) nedeniyle
kromozom sayisinin yiiksek ve degiskenlik gostermesinden de kaynaklanabilir. Nwangburuka
ve ark (2011). ‘un da yapmis oldugu c¢aligmada Abelmoschus cinsinde kromozom sayisi
bakimindan ¢ok genis bir ¢esitlilik oldugundan ve yliksek kromozom sayilar1 yliziinden sayim
yaparken zorluklar yasandigindan bahsetmis olup ¢alismamizda da kromozom sayisinin

belirlenmesi asamasinda benzer zorluklar yasanmustir.
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Calisma kapsaminda incelenen literatiirlerde bamya kromozomlarinin 2n=66 ile
2n=144 arasinda degistigi ve kromozom sayilarilarinin yiiksek olmasi sebebiyle kromozom
sayisinda genis bir varyasyon oldugu goriilmiistiir. Bu sonugta bamyada sitolojik ¢alismalarin

emek is giicli ve zaman isteyen ¢alismalar olduguna dikkat cekmektedir.

Datta ve Naug (1968) bamyada kromozom sayisindaki yapmis olduklar1 ¢aligmada
varyasyonlarin hiicre boliinmesinin mitoz asamalarindaki kromozom hareketindeki
diizensizliklerden kaynaklanabilecegini sdylemistir. Calismanin sitolojik karakterizasyon

kisminda bulmus oldugumuz sonug Datta ve Naug (1968)’ un yorumunu desteklenmektedir.

Ayrica farkli etnik gruplardan ve bolgelerden gelen bamya cesitleri arasinda ploidi
diizeyinin benzer ¢ikmasinin bir nedeni de farkli etnik gruplardan ve bolgelerden ¢iftcilerin
kendi aralarinda bamya degis tokusu yapmalar olabilmektedir. Yapilan ¢alismanin sonuglari

bitki 1slahgilar tarafindan ileride iiriin gelistirmede kullanilabilinir.
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Cizelge 5.1. Bamya genotiplerinin incelenen kriterler ortalamalari

—~ < - —_ c — —~ :IL g —~ - ° b :g S E >
‘g-’ g? 23 § e::r_g “;’- Q.E Q.; > g:: s 5 %D EE :‘DO ag s Z qé’: %g
S < o >~ |l a7 | © < = © o= c 59 2 — o S - 2o < - |8 5 R =
o S |Sz | 22| 2a |88 S VR B I 5 |'s X2 23| 52|83 |8E|3%
5 o | o8| EE|Ea|CSE|S|SE|S5| £ || | £ |2 |28 |&EZ |50 |c¢glaz| 2
e | 3 |28|5E|5%|55 a9 |55 |5E| 5 |22| 5| 2 |Ec|Ce|EE|Zfz258 22 |s%
O D |3 | =T | =8 [>5|>2a|>8 (>8] S |>58]| S S || 28|l EF|lE8lEeEsl S| S8
B-G1 | 2847 | 307 | 1,00 | 300 [ 1274 | 1,00 [ 2,77 | 300 | 1,00 | 800 | 481 | 1,37 | 4,07 | 47,00 | 48,67 [ 50,07 | 2,95 | 48,67 | 3,17
B-G2 | 33,14 | 3,00 [ 300 [ 200 [ 12,12 | 1,00 | 350 | 400 | 1,00 | 7,00 | 2,48 | 1,37 | 5559 | 47,33 [ 48,67 | 49,97 | 3,86 | 76,33 | 2,97
B-G3 | 28,02 300 [ 200 | 200 [ 10,80 [ 2,00 | 3,37 | 1,00 | 1,00 | 7,00 | 401 | 1,16 | 4,76 | 48,67 [ 50,17 | 51,47 | 5,15 [127,67[ 3,00
B-G4 |[3239 | 300 [ 300 [ 200 [12,15 | 1,00 | 3,20 | 1,00 | 1,00 | 800 | 419 | 1,36 | 3,67 | 46,67 | 48,10 [ 49,37 | 2,10 [ 34,67 | 3,10
B-G5 | 24,46 | 300 | 200 | 200 [ 11,30 [ 1,00 | 3,33 | 3,00 | 1,00 | 6,00 | 3,89 | 1,20 | 5,03 | 47,00 | 48,43 [ 49,67 | 3,78 [ 44,33 | 3,00
B-G6 | 19,12 | 3,00 | 1,00 | 2,00 | 10,17 [ 2,00 | 3,27 | 300 | 300 | 500 | 3,97 [ 0,90 | 550 | 47,00 [ 47,90 [ 49,27 [ 2,96 | 51,00 | 3,12
B-G7 | 17,26 | 3,00 | 300 | 300 [ 10,85 [ 1,00 | 3,27 | 1,00 | 1,00 | 7,00 | 350 | 1,20 | 5,16 | 47,33 [ 48,27 [ 49,50 | 3,16 | 63,33 | 2,99
B-G8 | 18,18 | 3,00 | 200 | 300 | 894 [ 1,00 | 3,23 | 300 | 1,00 | 500 | 3,00 | 1,24 | 3,78 | 47,00 [ 48,37 | 49,57 | 4,88 | 13,67 | 3,01
B-G9 | 16,43 | 3,00 | 200 | 2,00 [ 11,95 [ 1,00 | 3,23 | 300 | 1,00 | 6,00 | 2,80 | 1,13 | 4,18 | 46,67 [ 47,77 | 49,03 | 3,04 | 53,33 | 3,01
B-G10 | 3459 [ 3,00 | 2,00 | 300 [17,03 | 1,00 | 3,27 [ 2,00 | 1,00 | 700 | 368 | 1,23 | 4,48 [ 47,33 | 48,83 [ 50,23 | 4,09 | 66,67 [ 3,00
B-G11 | 30,32 [ 3,00 | 2,00 | 300 [ 19,78 | 1,00 | 3,27 [ 3,00 | 1,00 | 500 | 4,16 | 1,27 | 437 [ 48,00 | 49,47 | 50,50 | 3,65 | 35,33 | 3,00
B-G12 | 20,40 [ 3,00 | 2,00 | 3,00 [ 13,92 | 1,00 | 3,20 | 3,00 | 1,00 | 7,00 | 446 | 1,45 | 4,29 | 48,00 | 49,00 | 50,30 | 4,32 | 66,00 | 3,14
B-G13 | 26,64 | 3,00 | 2,00 | 2,00 [ 13,04 | 1,00 | 3,27 | 3,00 | 1,00 | 500 | 4,14 | 1,44 | 4,08 [ 47,00 | 48,50 | 49,73 | 1,43 | 567 | 3,20
B-G14 | 32,78 [ 3,00 | 1,00 | 1,00 [ 2248 | 1,00 | 3,30 | 3,00 | 1,00 | 500 | 4,14 | 1,38 | 3,62 | 47,00 | 48,40 | 49,53 | 4,60 | 21,00 [ 2,88
B-G15 | 28,69 [ 3,00 | 1,00 | 300 [ 12,85 | 1,00 | 3,23 [ 3,00 | 1,00 | 700 | 423 | 1,28 | 4,93 [ 48,00 | 49,33 [ 50,40 | 3,55 | 48,00 [ 2,97
B-G16 | 22,90 [ 3,00 | 2,00 | 300 [ 13,04 | 1,00 | 3,27 [ 1,00 | 1,00 | 700 | 4,15 | 1,28 | 3,94 | 48,00 | 49,07 | 50,13 | 4,25 | 33,67 | 3,00
B-G17 | 20,11 [ 3,00 | 1,00 | 400 [ 10,26 | 1,00 | 3,27 [ 3,00 | 1,00 | 700 | 427 | 156 | 3,58 | 48,00 | 49,37 | 50,43 | 3,84 | 53,67 [ 3,00
B-G18 | 20,02 [ 3,00 | 2,00 | 400 [ 11,87 [ 2,00 | 3,25 [ 3,00 | 200 | 700 | 411 | 1,39 | 568 [ 48,00 | 49,23 [ 50,33 | 2,39 | 18,33 | 2,86
B-G19 | 20,80 [ 3,00 | 3,00 | 200 [ 1393 | 1,00 | 3,25 [ 3,00 | 1,00 | 7,00 | 3,96 | 1,38 | 547 [ 4567 | 46,77 | 47,93 | 539 [134,33] 3,18
B-G20 | 2256 [ 3,00 | 2,00 | 400 [ 12,09 | 1,00 | 3,25 [ 4,00 | 1,00 | 500 | 2,89 | 1,35 | 4,45 [ 44,67 | 45,83 | 47,07 | 6,03 | 54,47 | 3,03
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