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Fen Bilimleri Enstitiisii
Tarla Bitkileri Anabilim Dali

Danigman : Prof. Dr. Kayithan Z. KORKUT

Sakarya Misir Arastirma Enstitlisi Midiirligii tarafindan gelistirilmis olan 30
kendilenmis musir hattt morfolojik ve molekiiler olarak tanimlanmistir. Morfolojik
tanimlamada 34 ozellik (UPOV) ele alinmis ve hatlarin Kiimeleme Analizi sonucunda iKki
gruba ayrildigi goriilmiistiir. Yine Temel Bilesenler Analizi ile yapilan degerlendirmede
gozlemlenen 34 karakter yerine 18 karakterin popiilasyonu agiklamaya yeterli olacagi
goriilmiistiir. Molekiiler analiz ¢aligmalar1 25 SSR markorii ile gergeklestirilmistir. Toplam
allel sayis1 121, ortalama allel sayis1 4.84 bulunmus olup, allel sayis1 2 ile 7 arasinda
degismistir. Polimorfizm bilgi icerigi ortalama 0.59 olarak hesaplanmis olup, 0.15 ile 0.78
arasinda degismistir. Molekiiler analizler sonucu yapilan Kiimeleme Analizinde hatlarin ¢
gruba ayrildig1 goriilmiistiir. Elde Hatlar arasi benzerlik katsayilart 0.08 ile 0.78 arasinda
degismistir. Morfolojik ve molekiiler veriler arasinda tam bir baglanti bulunamamustir. Her iKi
dendogram da incelendiginde bir¢ok hattin farkli gruplar altinda dagilim gosterdigini
gormekteyiz. Bu calisma ile elde edilen veriler, yapilacak melez kombinasyonlarinda
kullanilarak daha verimli melez kombinasyonlarinin olusturulmasina katki saglayabilir. Melez
kombinasyonlarinda kullanilacak hatlarin sadece morfolojik olarak degil, artik gliniimiizde
yogun olarak kullanilan molekiiler yontemlerle de degerlendirilmesi gerekmektedir.

Anahtar kelimeler: Misir, kendilenmis hat, SSR, UPOV, Temel Bilesenler Analizi
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ABSTRACT

MSc. Thesis

MOLECULAR AND MORPHOLOJICAL CHARACTERISATION
OF MAIZE INBRED LINES

Abdurrahman Esref OZBEY

Tekirdag Namik Kemal University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Field Crops

Supervisor : Prof. Dr. Kayihan Z. KORKUT

The 30 inbred maize lines, which were improved by the Sakarya Maize Research
Institute, were identified as morphological and molecular. 34 morphological characters
(UPOV) were studied and the lines were divided into three groups as a result of clustering
analysis.According to the principal component analysis, it was observed that 18 characters
would be sufficient to explain the population instead of the 34 characters. Molecular analysis
studies were performed with 25 SSR markers. The total number of alleles was 121, the
average allel number was 4.84, and the allele number varied between 2 and 7. The
polymorphism information content (PIC) was calculated as 0.59 and ranged between 0.15 and
0.78. As a result of molecular analysis, it was seen that the lines were divided into four
groups. The similarity coefficients between the lines varied between 0.08 and 0.78. There
isn’t any significant link between morphological and molecular data. When both dendograms
are examined, many lines are distributed under different groups. The data obtained with this
study will contribute to more efficient hybrid combinations. The lines to be used in hybrid
combinations should be evaluated not only morphologically but also with molecular methods
which are used extensively today.

Keywords : Maize, inbred line, SSR, UPOV, principal component analysis
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1. GIRIS

Misir (Zea mays L.; 2n=20), hem insan ve hayvan beslenmesinde ve hem de
endiistride genis kullanim alanina sahip bir sicak iklim tahilidir. Diinya niifusunun hizla
artmasina paralel olarak yem ve gida sanayinde misira olan talep giin gectik¢e artarak devam
etmektedir.

Diinya toplam musir {iretimi 2017 yilinda 1078.5 milyon ton olarak gerc¢eklesmistir.
Tiirkiye’nin, bu tiretimdeki pay1 6.4 milyon ton olmustur (Anonim 2017).

Misir 1slahi ¢alismalarinda, 6zellikle 20. yiizyilin ikinci yarisindan itibaren, hibrit
misir 1slahima yonelmesiyle verim konusunda biiylik asamalar kaydedilmistir. Hibrit misir
islaht  programlarinin son yillarda biyoteknolojik yontemlerle desteklenemsi, 1slah
programinin etkinligini artirmus, siireci kisaltmastir.

Hibrit misir 1slahinin temeli kendilenmis misir hatlarin gelistirilmesidir. Gelistirilen
kendilenmis hatlardan hangilerinin hibrit misir elde edilmesinde kullanilacagi o hatlarin

molekiiler ve morfolojik agilardan ¢ok iyi tanimlanmasina baghdir.

Misir hatlarinin  tanimlanmasi morfolojik ve molekiiler olarak yapilabilmektedir.
Morfolojik olarak UPOV tarafindan belirlenmis olan &zelliklerin gozlemlenmesi ile
molekiiler olarak da genetik markdrlerle (SSR, SNP gibi) taranmasi bizlere kullanilan
materyalle ilgili veriler saglayabilmektedir.

Hatlarin 6zelliklerinin bilinmesi 1slah programlarinda melez kombinasyonlarinin
olusturulmasinda 6nemli bir adim olsa da, bu hatlarin heterotik gruplandirilmasi ve heterotik
desenlerinin (paternlerinin) olusturulmasi da gerekmektedir. Tim bu ¢alismalardaki asil
amag, Ozellikle hatlar arasindaki melezlerde heterosisin en yiiksek seviyede ortaya
¢ikarilmasinin saglanmasidir.

Heterosis misirda yogun olarak c¢alisilmaktadir. Cilinkii; (i) tane verimi i¢in genis
ifadesi, (i1) hibrit misir 1slahinda yogun kullanimi ve (iii) genis ¢ogaltim faktdrii ve hem
kendine ve hem de kontrollii melezleme kolaylig1 gibi uygun biyolojik dnkosullar heterosis
calismalarin1  kolaylastirmaktadir. Birgok hipotez heterosisi agikladigini iddia etmesine
ragmen; genetik, fizyolojik ve biyokimyasal esaslar1 hala genis bir sekilde agiklanamamustir
(Reif ve ark. 2005).

Heterosis, hat 1slahi hari¢ tiim 1slah yontemlerinde verim iizerine onemli bir etkiye
sahiptir (Schnell 1982). Heterosisi sistemli olarak hibrit 1slahinda kullanmak i¢in heterotik

grup ve desen kavramlari 6ne siiriilmiistiir. Bir 1slah programinin en 6énemli unsuru heterotik



desenin tanimlanmasi ve kullanilmasidir. Bu tanimlama tiim takip eden 1slah faaliyetlerini
hem kolaylastirir ve hem de etkinligini arttirir (Sprague 1984).Melchinger ve Gumber (1998),
bir heterotik grubu ve heterotik deseni tanimlamiglardir. Genetik olarak farkli germplasm
gruplarindan genotipler ile melezlendiginde, benzer kombinasyon yetenegi ve heterotik yanit
gOsteren ayni ya da farkli popiilasyonlardan iliskili ya da iliskisiz genotipler heterotik gruptur.
Buna karsilik, hibritlerinde yiiksek heterosis ve dolayisiyla yiiksek hibrit performansini ifade
eden iki heterotik grubun belirli bir ¢ifti heterotik desen anlamina gelir. Heterotik desenlerin
iriin gelistirmede kuvvetli etkileri vardir ¢iinkii bunlar biiylik 6l¢liide uzun bir siire boyunca
bir hibrit tiretim programinda 6nceden belirlenmis ve kullanilmis gen kaynaklaridir.

Bu calisma ile Sakarya Misir Arastirma Enstitlisii Miidiirligi tarafindan gelistirilmis
kendilenmis misir hatlarinin bazilarinda; (i) morfolojik ve SSR markorleri ile farkliliklarinin
ortaya cikarilmasi, (ii) bu verilere dayanilarak bu hatlarin gruplandirilmasi, hatlar arasi
genetik uzakliklar dikkate alinarak, bu materyaller ile yiiriitiilecek 1slah calismalarina katki

saglamak amaglanmistir.



2. KAYNAK OZETLERI

Molekiiler markor analizleri; gen kaynaklari ve genetik benzerlikleri arastirmak ve
nitelendirmek i¢in giiclii bir aragtir (Powell ve ark. 1996). Son 20 yildan beri ¢ok farkl
molekiiler markor teknigi gelistirilmis olup bunlardan bazilari RFLP (Restriction Fragment
Length Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polimorphic DNAs), AFLP (Amplified
Fragment Length Polimorphisms), SSR (Simple Sequense Repeats) ve SNP (Single Nucleotid
Polymorphism)’dir. Bu markoérler bir¢ok bitki tliriinde basariyla kullanilmistir. Molekiiler
markdrler ¢evresel faktorlerden etkilenmemeleri nedeniyle morfoloji ve pedigri bilgileriyle
kiyaslandiginda, genetik kaynaklarda gesitliligi belirlemek i¢in oldukc¢a yararli araglardir. Bir
molekiiler markdr, kalitimi giivenilir sekilde belirlenebilen, bir protein ve DNA degiskenidir
(Jones ve ark. 1997). Pedigri ve morfolojik bilgilerle kiyaslandiginda, molekiiler markdrler
genotipler arasindaki farkliliklari, gen kaynaklarinin korunmasi ve kullanimi i¢cin DNA
diizeyinde dogrudan giivenilir ve etkili bir ara¢ olarak ortaya koyar. Sonug olarak,
arastirmacilar molekiiler markorler kullanimini genetik ¢esitlilik calismalarinda birgok bitkiye
adapte etmiglerdir.

Mikrosatellitler, ko-dominant kalitim 6zelligi gostermeleri (Beckman ve Soller 1990),
lokusa 6zgii olmalar1 (Condit ve Hubbel 1991, Roder ve ark. (1995) genom iginde diizgiin
yayilis gostermeleri (Liu ve ark. 1996, Taramino ve Tingey 1996, Roder ve ark. 1998) ve
genom hakkinda diger molekiiler markdrlere gore daha fazla bilgi vermeleri yaninda PCR’a
dayali bir teknik olmasindan dolay1 ¢ok arzu edilen ve bir¢ok bitki tiirlinde kullanilan bir
DNA markortidiir.

Genetik ¢esitliligin saptanmasinda bir¢ok molekiiler markoér kullanilmasina ragmen,
mikrosatellit (SSR) molekiiler markdrleri misir bitkisinde g¢alisilan popiilasyonlar hakkinda
daha detayl bilgi verdigi i¢in tercih edilmektedir (Matsuoka ve ark. 2002a). Mikrosatellit
(SSR) molekiiler markorler misir bitkisinde baglilik ve QTL haritalarinin ¢ikarilmasi (Ragot
ve ark. 1999), genetik ¢esitliligin saptanmasi1 (Chin ve ark. 1996, Senior ve ark. 1998, Grenier
ve ark. 2000, Lu ve Bernardo 2001, Gethi ve ark. 2002) ve misir bitkisinin evrimi (Matsuoka
ve ark. 2002b) lizerinde yapilan ¢aligsmalarda yogun olarak kullanilmisgtir.

Senior ve ark. (1998) farkli iki orijinli (Misir Kusagi Bolgesi ve Gliney Misir Kusagi
Irklar1) 94 kendilenmis misir hattiyla genetik c¢esitliligi arastirdiklar1 ¢alismada 70 SSR
primeri (misir genomuna dagilmis sekilde) kullanmiglardir. Allel sayisinin 2 ile 23 arasinda
degisim gosterdigini, lokus basina diisen ortalama allel sayisinin 5 oldugunu ve toplam allel

sayisinin ise 365 oldugunu bildirmiglerdir. SSR lokuslar1 i¢in PIC degerinin 0.17 ile 0.92



arasinda degisim gosterdigini, ortalama PIC (Polymorphism Information Content) degerinin
0.59 oldugunu, allel biiyiikliigliniin ise 74 bg¢ (baz ¢ifti) ile 266 b¢ arasinda degistigini
saptamiglardir. Calistiklar1 materyalde, bilinen pedigrilerle genetik uzakligin uygunluk
gosterdigini bulmuslardir.

Warburton ve ark. (2002), 7 popiilasyon ve 57 kendilenmis musir hattinda, 85 SSR
markorii kullanarak yaptiklari molekiiler karekterizasyon ¢aligmasinda, ortalama allel sayisini
4.9 ve toplam allel sayisin1 416, popiilasyonlarda ise sirasiyla 6.3 ve 531 allel elde etmislerdir.
PIC degerinin 0.46 ile 0.85 arasinda degisim gosterdigini bulmuslardir. 85 SSR icinde 53
adedinin musir genotiplerinde yiiksek polimorfizm gosterdiklerini bildirmislerdir. Yaptiklari
Kiimeleme Analizinde popiilasyonlarin {i¢ gruba ayrildigini ve buna ilave olarak, popiilasyon
i¢i genetik varyasyonun, popiilasyonlar arasindakinden daha yiiksek oldugunu agiklamislardir.

Kozhukhova ve Sivolap (2004), 17 tek melez ve 23 saf misir hattinda 10 SSR primeri
kullanmislardir. Yaptiklar1 PCR analizlerinde kullanilan lokuslarin genotipleri ayirmak
acisindan yeterince bilgi verici olduklarint bildirmislerdir. SSR lokuslarindan elde ettikleri
allel sayisinin 2 ile 5 arasinda degisim gosterdigini, ortalama allel sayisinin ise 2.8 oldugunu
bulmuslardir. Gen ¢esitliligi (He degeri) 0.40 ile 0.70 arasinda degisim gosterdigini,
ortalamanin ise 0.53 oldugunu saptamislardir. SSR analizinin, tekli melezler arasinda her
lokusta heterozigotlugu ortaya c¢ikardigindan ebeveyn tanimlanmasinda ve misir
genotiplerinin kataloglanmasi, korunmasi ve 1slahta kullanilmasi agisindan etkili bir yontem
oldugunu bildirmislerdir.

Le Clerck ve ark. (2005) Fransa’da 50 yildir yetistirilmekte olan 123 (tek, ¢ift ve {iglii
melez) musir ¢esidi ve 10 popiilasyondaki genetik ¢esitliligi incelemek amaciyla 51 SSR
markorii kullanmiglardir. Calismada kullandiklart gesitleri 4 guruba ayirip (1975 Oncesi,
1976-1985 arasi, 1986-1995 aras1 ve 1996 sonrasi ¢esitler), allelik zenginlik, genetik cesitlilik
ve genetik farkliliklar1 bakimindan, her grubu kendi i¢inde degerlendirmislerdir. Toplam 239
allel bulmuslar ve her grubun lokus basina diisen allel sayisinin sirasiyla 4.5, 3.6, 3.9 ve 3.6
oldugunu bildirmislerdir. Gen gesitliliginin (He) 0.56 ile 0.61 arasinda degisim gosterdigini ve
ortalama gen ¢esitliliginin 0.59 oldugunu bildirmislerdir. En yiiksek genetik c¢esitliligin 1975
oncesi cesitlerden elde edildigini, diger ii¢ grubun birbirine benzerlik gosterdigini
kaydetmisglerdir. Misir gesitlerinin genetik cesitliliklerini giderek kaybettikleri ve var olan
cesitlerin genetik tabaninin birbirine yaklastig1 sonucuna varmisladir.

Hoxha ve ark. (2004), 20 Arnavutluk yerel misir popiilasyonu genetik ¢esitliligini 20
SSR primeri ile degerlendirmislerdir. Her SSR lokusu basina diisen ortalama allel sayisin1 9.1

olarak belirlemislerdir. PIC degerini ortalama 0.71 olarak bulmuslardir. Molekiiler varyans



analizinde popiilasyon iginde genetik cesitliligi %359, popiilasyonlar arasinda genetik
cesitliligi %41 saptamislardir. Bu sonuglara gére Arnavutluk yerel misir popiilasyonlarinin
yiiksek genetik ¢esitliligi gosterdikleri ve 1slahgilar tarafindan kullanilabilir oldugunu
bildirmislerdir.

Xia ve ark. (2004), CIMMTY tarafindan gelistirilmis 155 tropikal misir hatt1 79 SSR
markor ile genetik cesitliligi aragtirmiglardir. Lokus basina ortalama allel sayisin1 7.4 ve allel
sayilarinin 2 ile 18 arasinda degistigini bulmuslardir. PIC 0.13 ile 0.87 arasinda degisim
gostermis ve ortalama 0.60 olarak tespit etmislerdir.

Laborda ve ark. (2005) yapmis olduklar1 bir ¢calismada 85 tropik kokenli misir saf
hattinda SSR primeri kullanmislardir. SSR lokuslarini genomu en iyi sekilde temsil edecek
bi¢imde misir kromozomlarinin 10’una da dagilmis bir sekilde uygulamiglardir. Toplam 262
allel ve ortalama 5.2 allel bulmuslardir. SSR i¢in PIC degeri 0.24 ile 0.90 arasinda bulunurken
ortalama PIC degerini 0.61 olarak bulmuslardir. Bu markor tekniklerini kullanarak hatlar
arasinda ¢esitliligin 6nemli ve polimorfizmin yiiksek oldugunu ortaya koymuslardir.
Kiimeleme Analizini kullanarak gruplar1 ve alt gruplart belirlemeye ¢aligmiglar fakat iyi
ayrilmig bir grup olusturamamuslardir. Ug farkli genetik uzaklik katsayisini (Jaccard,
degistirilmis Roger ve molekiiler coancestry katsayisi) kullanarak elde ettikleri gruplarla yine
ayni sonucu bulmuslardir. Farkli arastirmacilar tarafindan gelistirilen genetik uzaklik ve
genetik yakinligin hesaplanmasinda kullanilan hesap yontemlerinin Kiimeleme Analiz
sonuglarini etkilemedigini bulmuslar, fakat farkli DNA markdér yontemlerinin genetik
benzerligi hesaplamada biiyiik bir etkiye sahip oldugunu vurgulamislardir.

Enoki ve ark. (2005) Japonya’nin soguk bdlgelerine adapte olmus 88 atdisi ve sert
musir saf hattinda, daha 6nce Avrupa misir saf hatlarinda kullanilmis ve sonug¢ alinmig 60 SSR
markdriinii kullanarak genetik benzerligi arastirmislardir. Bunun yaninda atdisi ve sert misir
tipleri arasinda farkli allel frekansina sahip SSR lokuslarini iki sete ayirip birinci sette 25
(allel frekansi=0.4) ikinci sette 14 lokus (allel frekansi=0.5) kullanarak calismay1
yapmiglardir. Set-1 ve Set-2 SSR lokuslarini 88 saf hatta uygulayarak sirastyla toplam 176 ve
99 allel elde etmislerdir. Set-1 SSR lokuslarinin, kullanilan tiim (60) SSR lokusuyla benzer
dogrulukta sonug elde etmisler ve bu sette var olan SSR lokuslarinin misir 1slahinda etkili bir
sekilde kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Bitki 1slahinda kullanilan DNA markor sistemlerinin karsilagtirilmasi Cizelge 2.1.°de
verilmistir. Secilecek markor sistemi ¢alisilacak konunun amacina, laboratuvarda var olan

olanaklara baghdir. Bu tekniklerin avantaj ve dez avantajlar1 Cizelge.2.1.’de dzetlenmistir.



Cizelge 2.1. Bitki 1slahinda kullanilan markor sistemlerinin karsilastirilmas: (Beyene 2005)

Ozellikler RFLP RAPD AFLP | SSR SNP

DNA ihtiyact (nug) 10 0.02 0.5-1.0 | 0.05 0.05

DNA Kalitesi Yiiksek Yiiksek Orta Orta Yiiksek
PCR’a dayanmasi Hayir Evet Evet Evet Evet
Polimorfizm diizeyi Yiiksek Orta Yiiksek | Cok yiiksek | Cok yiiksek
Kullanim kolaylig Kolay degil | Kolay Kolay | Kolay Kolay
Otomasyona uygunluk | Diisiik Orta Yiiksek | Yiiksek Yiiksek
Tekrarlanabilirligi Yiiksek Gtivenilir degil | Yiksek | Yiiksek Yiiksek
Gelisme maliyeti Diistik Diistik Orta Yiiksek Yiiksek
Analiz basina maliyet | Yiiksek Diisiik Orta Diisiik Diisiik

Legesse ve ark. (2006), Etiyopya ve Zimbabve’deki CIMMYT programlarindan elde
edilen 56 musir hattinda 27 SSR ile ¢alismiglardir. Toplam 104 allel ve ortalama allel sayisini
3.85 olarak tespit etmislerdir. Ortalama PIC degerini 0.58 bulmuslardir. Genetik ¢esitlilik 0.28
ve 0.73 arasinda degismis ve ortalama 0.59 olarak hesaplamislardir. UPGMA metoduna gore
yapilan Kiimeleme Analizinde hatlar 5 gruba ayrilmistir.

Sharma ve ark. (2010), Hindistan’in kuzey dogu Himalayalardaki 48 adet yerel misir
popiilasyonunu fenotipik ve molekiiler karakterizasyon yapmak flizere ele almuislardir.
Kiimeleme Analizi ve Temel Bilesen Analizi (TBA) kullanilarak 9 morfolojik ve agronomik
karakter popiilasyonu ayrim yapmak i¢in yeterli oldugunu bulmusglardir. TBA iki Temel
Bilesenin toplam popiilasyonun %90’ agiklayan Ozellikler; yiiz tane agirligi, kogan
uzunlugu, kocan capi, kocandaki tane sayisi ve cigeklenme olarak bulmusglardir. 42 SSR
lokusunda ortalama allel sayisin1 13.0 ve PIC degerini 0.60 olarak tespit etmislerdir. Mantel
Testi’ne gore fenotipik ve molekiiler genetik benzemezlik matrisi arasindaki korelasyonun
onemli ve pozitif oldugunu belirtmislerdir.

Comertpay ve ark. (2012), tarafindan yapilan calismada 98 Tirk yerel musir
popiilasyonu, 19 morfolojik ve 28 SSR markorii kullanilarak karakterizasyonunu
yapmuslardir. Morfolojik 6zelliklerden kogan yiiksekligi, kocan tane agirligi, bitki verimi ve
kogan tane sayis1 yiiksek varyasyon gosterirken; tane orani, tepe piiskiilii ¢ikis siiresi ve kocan
kalinlig1 diisiik varyasyon gostermistir. Her SSR lokusu i¢in ortalama allel sayis1 6.21

bulmuglardir. Genetik uzaklig1 0.18 ile 0.63 arasinda degimis ve ortalama 0.35 olarak tespit




etmislerdir. UPGMA metoduna gore olusturulan dendogram da popiilasyonlarin iki ana gruba
ayrildigini tespit etmislerdir.

Zeybekoglu (2012) tarafindan yapilan arastirmada, 96 adet atdisi misir hattinda 26
SSR molekiiler markorleriyle genetik ¢esitlilik belirlenmistir. Yapilan ¢alisma sonucunda 70
adet allel tretilmis olup, lokus basina diisen allel sayis1 2-4 arasinda degerler almis ve
ortalama her bir SSR lokusu basina 2.69 allel saptanmistir. Bu arastirmada PIC degeri 0.04-
0.43 arasinda degismis olup, ortalama PIC degeri 0.29 olarak bulunmustur. UPGMA analizi
ile filogenetik agaci olusturulmustur. Misir hatlarmin 2 grup olusturdugu gézlemlemistir.
Ayni zamanda hatlar arasindaki genetik uzaklik degerini 0.56-1.00 katsayilar1 arasinda ve
ortalama degerinde 0.78 oldugunu tespit etmistir.

Li ve ark. (2014), ele aldiklar1 67 musir ¢esidinde 11 SSR markdr kullanarak genetik
akrabaliklari1 degerlendirmislerdir. G6zlenen ortalama allel sayisini 3.0 ve etkili ortalama
allel sayisint 2.45 bulmuslardir. Beklenen homozigotluk, heterozigotluk ve Nei’'nin
heterozigotluk ortalama degerlerini sirasiyla 0.43, 0.56 ve 0.56 saptamiglardir. PIC degerlerini
0.48 ile 0.93 arasinda tespit etmislerdir. UPGMA metoduna gore yapilan dendogramda {i¢ ana
gruba ayrildigin1 ve bunun PCA ile de desteklendigini sdylemislerdir.



3. MATERYAL ve YONTEM

3.1. Materyal

Bu arastirmada, Sakarya Misir Arastirma Istasyonu tarafindan islah edilmis 30
kendilenmis misir hatt1 materyal olarak kullanilmistir. Bu hatlardan 26 adedi Misir Arastirma
Enstitiisi Miidirliigii tarafindan 1slah edilmis olan, diger 4 adedi (FRMol7, FRB73,
W182BN, FR632) ise c¢alismada standart hat olarak kullanilmig olan, kullanimi serbest
birakilmis (public) hatlardir (Cizelge 3.1.).

Cizelge 3.1. Materyal olarak kullanilan kendilenmis misir hatlar

No Hat ad1 No Hat ad1 No Hat adi

1 ADK-705 11 W182BN 21 ADK-528
2 ADK-720 12 ADK-604 22 ADK-531
3 ADK-721 13 ADK-649 23 ADK-448
4 ADK-726 14 ADK-651 24 ADK-455
5 ADK-727 15 ADK-659 25 ADK-317
6 ADK-729 16 ADK-685 26 FRMo17
7 ADK-730 17 ADK-692 27 FRB73

8 ADK-733 18 ADK-696 28 ADK-818
9 ADK-734 19 ADK-503 29 FR632

10 ADK-739 20 ADK-506 30 MAE-9301

Bu hatlar atdisi tane yapisinda olup, ortalama 500-700 FAO olum grubu
icerisindedirler. ADK ve MAE kodlu tiim kendilenmis misir hatlar1 Misir Arastirma Enstitiisii

Miidiirliigii tarafindan klasik 1slah metodlar ile elde edilmislerdir.

3.2. Cahismada Yapilan Ol¢iim ve Analizler
3.2.1. Morfolojik ol¢iimler

Sakarya Misir Aragtirma Enstitiisii Miidiirliigli deneme alanlarinda Cizelge 3.1.’deki
kendilenmis hatlar1 ile kurulan gézlem bahgesinde her hat icin UPOV tarafindan misir i¢in
belirlenmis 34 farkli 6zellik hakkinda (Cizelge 3.2.) Ek-1’de sunulan kiriterlere gore

gbzlemler yapilmistir.




Cizelge 3.2. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gozlem ve oOlglimler ile degerlendirme

sekilleri
No Ozellik Gozlemlenen donem
UPOV1 | ilk yaprak kininda antosiyanin renkliligi Bitki iki yaprakli iken
UPOV2 | Ilk yaprak ucu sekli Bitki dort yaprakli iken
UPOV3 | Govde ile yaprak arasindaki ag1 Anterlerin olusmaya baslama
zamani
UPOV4 | Yaprak ayasi durusu Anterlerin olugsmaya baglama
zamani
UPOV5 | Govdedeki bogumdan boguma zigzag derecesi Anterlerin %50’si olustugunda
UPOV6 | Destek koklerde antosiyanin renkliligi Anterlerin %50’si olustugunda
UPOV7 | Tepe piiskiilii ¢cikis zamani Anterlerin %50’si olustugunda
UPOV8 | Tepe piiskiilii kavuzu tabanindaki antosiyanin Anterlerin %50’si olustugunda
renkliligi
UPOVY | Tepe puskiilii kavuzlarinda antosiyanin renkliligi Anterlerin %50’si olugtugunda
UPOV10 | Anterlerde antosiyanin renkliligi Anterlerin %50’si olustugunda
UPOV11 | Basake¢ik yogunlugu Anterlerin %50’si olugtugunda
UPOV12 | Ana eksen ile yan dallar arasindaki ag1 Anterlerin %50’si olustugunda
UPOV13 | Yan dallarin durusu Anterlerin %50’si olugtugunda
UPOV14 | Ik yan dal says1 Anterlerin %50’si olustugunda
UPOV15 | Piiskiil ¢ikis zamani Anterlerin %50’si olustugunda
UPQOV16 | Piiskiil antosiyanin renkliligi Anterlerin %50’si olugtugunda
UPQOV17 | Piiskiilde antosiyanin yogunlugu Anterlerin %50’si olugtugunda
UPOV18 | Yaprak kinindaki antosiyanin renkliligi Kocanda taneler sulu iken
UPOV19 | Tepe piiskiilii: En alt yan daldan itibaren eksen Kocanda taneler sulu iken
uzunlugu
UPOV20 | Tepe piiskiilii: En iist yan daldan itibaren eksen Kocanda taneler sulu iken
uzunlugu
UPQOV21 | Tepe puskiilii: Yan dallarin uzunlugu Koganda taneler sulu iken
UPOV22 | Bitki boyu (tepe piiskiilii dahil) Siit olumu
UPOV23 | Ust koganin bitkiye baglandig1 yerin bitkinin Siit olumu
toplam yiiksekligine orani
UPOV24 | Yaprak ayas1 genisligi (list kocan yapragi) Stit olumu
UPOV25 | Kocan sap1 uzunlugu Tane yumusak hamurumsu iken
UPOV26 | Kogan uzunlugu (kogan kavuzu harig) Tanelerin tam olumu (taneler
tirnakla ¢izilemez)
UPOV27 | Kocan capi (orta kisimda) Tanelerin tam olumu (taneler
tirnakla ¢izilemez)
UPOV28 | Kocan sekli Tanelerin tam olumu (taneler
tirnakla ¢izilemez)
UPOV29 | Kogandaki sira sayist Tanelerin tam olumu (taneler

tirnakla ¢izilemez)




Cizelge 3.2. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gozlem ve oOlglimler ile degerlendirme
sekilleri (Devam)

UPOV30 | Tane tipi (kocan ortas1 1/3’liikk kistimda) Tanelerin tam olumu (taneler tirnakla

cizilemez)

UPQV31 | Tane ucu rengi Tanelerin tam olumu (taneler tirnakla
cizilemez)

UPQOV32 | Tane sirt rengi Tanelerin tam olumu (taneler tirnakla
cizilemez)

UPOV33 | Kogan kavuzlarinda antosiyanin renkliligi | Taneler seyrek ve gevsek iken

UPOV34 | Kogan kavuzlarinda antosiyanin Taneler seyrek ve gevsek iken

yogunlugu

3.2.2. Molekiiler analizler

Molekiiler ¢alismalar 2011 yilinda Ankara Universitesi Biyoteknoloji Enstitiisii
Merkez Laboratuvari’nda yiiriitiilmiistiir.
Calismada uygulanan yontem asagidaki asamalardan olugmaktadir;
e DNA izolasyonu ve ol¢limleri
e PCR reaksiyonlarinin hazirlanmasi ve PCR
o Kapiler elektroforez
o Allel goriintiilerin alinmasi
e Genetik analizler
Arastirmada c¢alisilan 30 kendilenmis musir hattinin genomik DNA izolasyonlari
CTAB protokoliine gore yapilmistir (Saghai-Maroof ve ark. 1984, Doebley ve Stec 1991).
CTAB protokolii asagidaki sekilde gibi uygulanmistir. DNA kalite ve miktar olgiimleri
%1°lik jel ve Nanodrop ND-1000 spektrofotometre kullanilarak yapilmaistir.

DNA izolasyonu asamalari;

e Geng bitki yaprak ornekleri porselen havanlar igerisinde sivi azotla dondurulduktan
sonra ezilerek toz haline getirildimistir.

e Toz halindeki yaprak 6rnegi 2 pl ependorf tiiplere aktarilmistir.

e Tiiplerin tizerine 1ml DNA ekstraksiyon soliisyonu (CTAB) eklenmistir.

e Soliisyon eklenen tiipler 65 °C’de belli araliklarla ¢alkalanarak 15 dk su banyosunda
bekletildi ve oda kosullarinda sogutulmustur.

e Tiplere 0.5 ml kloroform/isoamil alkol (24:1) karisimi eklenerek 20-25 defa
calkalandi ve 30 dk buz iizerinde bekletilmistir.

e (Oda sicakliginda, 14000 rpm’de 5 dk santrifiij edilmistir.
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e Santrifiij sonrasi ortaya ¢ikan iist sivi (~0.7ml), temiz 1.5ml’lik ependorf tiipe
aktarilmastir.

e Uzerine ~0.8 ml isopropanol eklenerek DNA nin ¢okelmesi saglanmustr.

e DNA ornekleri, 15-20 dk buz iizerinde tutularak 14000 rpm’de 1dk santrifiij edilerek
dibe ¢oktiiriilmiistiir.

e Ust siv1 atildiktan sonra,

e Pellet (alt kat1) tizerine 1ml %70’lik ethanol eklenerek, 14000 rpm’de 2dk santrifiij
edildmistir.

e Ethanol uzaklagtirilarak pellet kurutulmustur.

e DNA, 50-100 pl H20 (nuclease free)’da ¢oziilmiistiir.

e Her 100 pl igin 1ul RNase-A eklenerek, 37 °C’de 15 dk bekletilerek, RNA
uzaklagtirilmastir.
Izolasyon ¢dzeltisi (50ml icin);

e 2mlTRIS (50 mM, pH 8.0)

e 4mlEDTA (50 mM, pH 8.0)

e 10 ml LiCl (4M)

e 19gCTAB (%1)

o 2gPVP (%2)

e 0.5ml TWEEN 20 (%0.5)

e 9%0.2B-Mercapto Ethanol

e Kloroform/isoamil alkol; (24:1) (hacim:hacim)
e RNase-A; 100mg/ml

PCR reaksiyonu; 15-200 ng DNA, 5 pmol ileri (forward) primer, 5 pmol florosan
isaretlenmis ters (revers) primer, 0.5 mM toplam dNTP, 0.5 iinite Go Taq DNA Polymerase
(1,5 mM MQgCl; igermekte), 3 ul buffer (5x buffer) olmak iizere 15ul’de gergeklestirilmistir.
PCR reaksiyonu i¢in kullanilan PCR programau:

1. 94 °C’de 3dk,

2. 94 °C’de 1dk,

3. 48-66 °C’de 1dk,

4.72 °C’de 2dk,

5. 72 °C°de 10dk olmak iizere toplam 35 dongii olarak uygulanmistir.
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PCR sonrasi lokuslara ait PCR iiriinleri %2’lik agaroz jelde kontrol edildikten sonra,
amplifikasyonu gergeklesmis 6rneklerde kapiler elektroforez asamasi gergeklestirilmistir.

Bu calismada toplam 25 adet SSR primeri kullanilmistir. Bu primerler daha dnceki
caligmalarda kullanilmis ve polimorfizm gdstermis primerlerdir. Bu primerlere ait baz dizileri
www.maizegdb.org adresinden alinmistir. Her forward primer D4 (mavi), D3 (yesil) ve D2
(siyah) floresan renklerde isaretlenmistir. Primerlere ait baz dizileri, kullanilan floresan boya
ve Tm degerleri Cizelge 3.3’de verilmistir.

Bu calismada kapillar elektroforez amaciyla Beckman CEQ™ 8800 Genetik Analiz
Sistemi kullanilmistir. Kendilenmis misir hatlarina ait PCR {iriinleri isaretlemede kullanilan
floresan (Proligo, Wellred isaretli primerler, Fransa) boyalara gore degisik oranlarda (1:5,
1:10 gibi) 20 ul SLS (Sample Loading Solution) ile seyreltilmistir. Uzerlerine 0.2-0.4 pl size
standart-400 eklendikten sonra CEQ™ 8800 Genetik Analiz Sistemi’nde elektroforez
edilmistir. Daha sonra her bir lokusa ait pikler, tipleri ve renkleri goz Oniine alinarak
heterozigot ve homozigot olarak goriintiilenmistir (Sekil 3.2.). Verilerin dogrulugundan emin

olmak i¢in reaksiyonlar iki kez tekrar edilmistir.

Sekil 3.1. DNA izolasyonundan sonra %1'lik agoroz jel goriintiisii
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Cizelge 3.3. Kullanilan SSR lokuslarina ait primerlerin baz1 6zellikleri

No | Primer adi | Ileri Ters Tekrar | Bulundugu | Isaretleme Tm
bolgesi | kromozom boyast (°C)
1 phi002 CATGCAATCAATAACGATGGCGAGT TTAGCGTAACCCTTCTCCAGTCAGC AACG 1.07 D4 (mavi) 65
2 phi011 TGTTGCTCGGTCACCATACC GCACACACACAGGACGACAGT AGC 1.09 D2 (siyah) 65
3 phi033 ATCGAAATGCAGGCGATGGTTCTC ATCGAGATGTTCTACGCCCTGAAGT AAG 9.01 D3 (yesil) 65
4 phi034 TAGCGACAGGATGGCCTCTTCT GGGGAGCACGCCTTCGTTCT CCT 7.02 D3 (yesil) 55
5 phio41l TTGGCTCCCAGCGCCGCAAA GATCCAGAGCGATTTGACGGCA AGCC 10.00 D4 (mavi) 58
6 phi213984 | GTGACCTAAACTTGGCAGACCC CAAGAGGTACCTGCATGGC ACC 4,01 D4 (mavi) 65
7 phi085 AGCAGAACGGCAAGGGCTACT TTTGGCACACCACGACGA AACGC | 5.06 D2 (siyah) 58
8 phi053 CTGCCTCTCAGATTCAGAGATTGAC AACCCAACGTACTCCGGCAG ATAC 3.05 D2 (siyah) 60
9 phi070 GCTGAGCGATCAGTTCATCCAG CCATGGCAGGGTCTCTCAAG AGCTG | 6.07 D4 (mavi) 63
10 phi109642 | CTCTCTTTCCTTCCGACTTTCC GAGCGAGCGAGAGAGATCG ACGG 2.03-2.04 D4 (mavi) 65
11 phi402893 | GCCAAGCTCAGGGTCAAG CACGAGCGTTATTCGCTGT AGC 2.00 D4 (mavi) 63
12 phi420701 | GATGTTTCAAAACCACCCAGA ATGGCACGAATAGCAACAGG CCG 8.00 D2 (siyah) 63
13 phi328175 | GGGAAGTGCTCCTTGCAG CGGTAGGTGAACGCGGTA AGG 7.04 D2 (siyah) 60
14 phi299852 | GATGTGGGTGCTACGAGCC AGATCTCGGAGCTCGGCTA AGC 6.07 D3 (yesil) 65
15 phi233376 | CCGGCAGTCGATTACTCC CGAGACCAAGAGAACCCTCA CCG 8.09 D4 (mavi) 55
16 phi015 ACGCTGCATTCAATTACCGGGAAG GCAACGTACCGTACCTTTCCGA AAAC 8.08 D3 (yesil) 55
17 phi032 CTCCAGCAAGTGATGCGTGAC GACACCCGGATCAATGATGGAAC AAAG 9.04 D2 (siyah) 55
18 phi050 TAACATGCCAGACACATACGGACAG ATGGCTCTAGCGAAGCGTAGAG AAGC 10.03 D2 (siyah) 60
19 phi064 CCGAATTGAAATAGCTGCGAGAACCT ACAATGAACGGTGGTTATCAACACGC ATCC 1.11 D4 (mavi) 55
20 phi072 ACCGTGCATGATTAATTTCTCCAGCCTT | GACAGCGCGCAAATGGATTGAACT AAAC 4.01 D3 (yesil) 55
21 phi093 AGTGCGTCAGCTTCATCGCCTACAAG AGGCCATGCATGCTTGCAACAATGGATACA | AGCT 4.08 D3 (yesil) 55
22 phi96100 | AGGAGGACCCCAACTCCTG TTGCACGAGCCATCGTAT ACCT 2.00 D2 (siyah) 55
23 phi96342 | GTAATCCCACGTCCTATCAGCC TCCAACTTGAACGAACTCCTC ATCC 10.02 D4 (mavi) 55
24 phi109188 | AAGCTCAGAAGCCGGAGC GGTCATCAAGCTCTCTGATCG AAAG | 5.03 D4 (mavi) 55
25 phi109275 | CGGTTCATGCTAGCTCTGC GTTGTGGCTGTGGTGGTG AGCT 1.03 D2 (siyah) 58
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3.3. Verilerin Degerlendirilmesi ve Istatistik Analizler
3.3.1. Morfolojik ol¢iim verilerinin degerlendirilmesi

Calismanin tarla denemesinden elde edilen ve UPOV degerlendirme kriterlerine gore
kayit altina alinan morfolojik veriler iki farkli analize tabi tutulmustur. Misir Arastirma
Enstitiisic Mudirligii tarafindan gelistirilen hatlar ile standart hatlarda morfolojik veriler

bakimindan kiyaslanmasi amaciyla Kruskal-Wallis testinden yararlanilmistir.

Kendilenmis musir hatlar1 arasinda morfolojik 06zelliklere bagli gruplandirmalarin
yapilmasi ve birbirleri arasindaki genetik yakinlik diizeylerinin belirlenmesi amaciyla birbirini
tamamlayan iki farkl istatistik analiz paket programindan yararlanilmistir. Oncelikle alinan
morfolojik ozellikler (34 6zellik) yoniinden degerlendirilmeler yapilmis ve genotip gruplar
olusturulmustur. Her iki programda da her bir morfolojik 6zellik i¢cin UPOV tarafindan
verilen puanlama sistemi esas alinarak veri girisi yapilmstir.

Popiilasyonu temsil eden oOzellikleri 6n plana ¢ikartmak ve karakterize edilen
ozelliklere gore poplilasyonlart 2 boyutlu olarak gruplandirmak amaciyla Temel Bilesen
Analizi (Principle Component Analysis) yapilmistir. Temel Bilesen Analizi, ¢ok boyutlu alan
icinde tipler arasindaki iliskiyi en iyi temsil edecek bir eksen ya da eksenler dizisi lizerindeki
tip izdlisiimlerinin goriintilenmesi temeline dayanmaktadir.

Temel Bilesen Analizinin 3 temel amaci vardir:

1. Verilerin boyutunu azaltmak,

2. Tahminleme yapmak,

3. Veri setini, baz1 analizler i¢in goriintiilemek.

Temel Bilesen Analizi Yapilarak bu p boyutlu uzaymn gergek boyutu belirlenir. Bu
gercek boyuta Temel Bilesenler ad1 verilir.

Temel Bilesenlerin ti¢ 6zelligi vardir:

1. Korelasyonsuzlardir.

2. Birinci te

3. mel bilesen toplam degiskenligi en ¢cok agiklayan degiskendir.

4, Bir sonraki Temel Bilesen kalan degiskenligi en ¢ok agiklayan degiskendir.

Temel Bilesenler Analizinde degiskenlerdeki degisim yapis1i korelasyon ya da
kovaryans matrisleri {izerinden incelenir. Analizin hangi matris tlizerinden yapilacagi
degiskenlerde birim farklilig1 olup olmamasina ve degisken varyanslarinin yakin degerler alip

almamasina baglidir. Bu ¢aligma korelasyon matrisleri lizerinden incelenmistir.
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Ana bilesenler ¢evresinde dagilan 6rneklerin varyanslart her bir bilesen i¢in ayr1 ayri
hesaplanmaktadir. Bunlara da yiikleme degeri (eigen degeri) adi verilmektedir. Yiikleme
degerinin 1’den biiyiik olmasi ele alinan ana bilesen agirlik degerlerinin giivenilir oldugunu
gostermektedir (Mohammadi ve Prasanna 2003). 1°den biiyiik yiikleme degerine sahip
bilesenler i¢in toplam varyans oranlar1 ve eklemeli gen etkisi varyans degerleri belirlenmis ve
yorumlamalar bu degerler kullanilarak yapilmistir (Mohammadi ve Prasanna 2003, Ferriol ve
ark. 2003, Karaagag 2006). Bu ¢alismada Temel Bilesen eksenleri i¢inde (TBE=PCo) mutlak
degerce vektor katsayist 0.50 ve 0.50’den biiylik olan degerlerin popiilasyonu temsil ettigi
kabul edilmistir. Temel Bilesen Analizi ve kiimeleme R paket programinda “ggpubr paketi”
kullanilarak gergeklestirilmistir.

Elde edilen verilere dayanarak kullanilan hatlarin  siiflandirilmasi amaciyla
Kimeleme Analizi kullanilmistir. Kiimeleme Analizinde “Euclidian Fark Matrisin”e
olusturulan benzerlik verisi UPGMA yontemi kullanilmak suretiyle “akrabalik agaci”’na
doniistiiriilmiistiir. Akrabalik agaglar1 R paket programimin (R Core Team 2018) ape paketi
(Paradis ve Schliep 2018) kullanilarak olusturulmustur.

3.3.2. Molekiiler analiz sonu¢lariin degerlendirilmesi

Calismadan elde edilen molekiiler veriler R istatistik paket programinda (R Core

Team, 2018) analiz edilmistir. Molekiiler veriler iki farkli analize tabi tutulmustur.

[k olarak SSR primerlerinin {irettigi iiriinlerin baz cifti sayilarma goére molekiiler
verilerde allel sayilar1 belirlenmistir (0= yok, 1=tek allel, 2=iki allel). Bu doniistiirme
isleminin ardindan standart hatlar ve c¢alismada kullanilan kendilenmis hatlar iki ayr1 grup
olacak sekilde molekiiler varyans analizine (AMOVA) tabi tutulmustur. AMOV A analizleri R
programinin GenAlex Makrosu kullanilarak gerceklestirilmistir (Peakall ve Smouse 2012).

Kullanilan primerlerin genotipleri ayrim potansiyelleri ve primerlerle ilgili
degerlendirmelerin yapilabilmesi i¢in, her bir primere ait allel sayisi, allel biiytikliigi (bg),
genetik cesitlilik indeksi (GCI), heterozigotluk orani (HtO), tespit olasiligi (TO) degeri ve
polimorfizm bilgi igerigi (PBI) degerleri hesaplanmistir. Arastirmadaki toplam 30
kendilenmis misir hatlarina ait genetik analizleri Selli ve ark. (2007)’de belirtildigi sekilde
gerceklestirilmistir. Buna gore; genetik parametreler (her lokusa ait allel sayisi, allel frekansi,
beklenen ve gozlenen heterozigotluk orani, allel frekansi ve tespit olasilig1 (P, Probability of
Identity) IDENTITY 1.0 Wagner ve Sefc (1999) yazilim programu ile, benzerlik orani indeksi
ise Microsat Minch ve ark. (1995) programi kullanilarak tespit edilmistir.
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Molekiiler verilerle olusturulan akrabalik agaci R programinda ape paketi (Paradis ve
Schliep 2018) kullanilarak olusturulmustur. Akrabalik agaci olusturulurken “ayrim matrisi”ni
olusturmak amaciyla Euclidian Ayrim Yontemi kullanilmistir. Akrabalik Agact UPGMA

yontemine gore olusturulmustur.
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4. ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA

4.1. Morfolojik Ol¢iim Degerlendirmeleri

Caligmada UPOV kriterlerine gore yapilan morfolojik gézlemler ti¢ ayr1 baglik altinda
incelenmistir. Toplam 34 UPOV kriterinden 7 adedi yaprak ve govde karakterleri, 14’1 ise
tepe piiskiilii ve kogan piiskiilii 6zellikleri ve 13 adedi bitki ve kocan karakterleri ile iligkilidir.
Bu 6zellik gruplarina gore basliklar halinde standart hatlardan elde edilen sonuglar ile Misir

Arastirma Enstitiisii tarafindan gelistirilen hatlar karsilagtirilmistir.

4.1.1. Morfolojik ozellikler bakimindan standart hatlar ile MAE hatlarinin

karsilastirilmasi
4.1.1.1. Yaprak ve govde ozellikleri bakimindan Karsilastirmalar

Yaprak ve govde Ozelliklerine gore MAE hatlar ile standart hatlarin karsilagtirilmasini
iceren grafikler Sekil 4.1., Sekil 4.2.’de sunulmustur. Bu o6zellikler icerisinde “gdvde ile
yaprak arasindaki a¢1” (UPOV3) bakimindan MAE hatlari ile standart olarak kullanilan hatlar
arasinda istatistiki acidan 6nemli bir fark oldugu (p=0.014), diger 6zellikler bakimindan bu
gruplar arasinda onemli bir farkin olmadigr goriilmistiir (Sekil 4.1., Sekil 4.2.). “Govde ile
yaprak arasindaki a¢1” bakimindan MAE hatlariin tamaminin ¢ok dar (skala puani 3) oldugu
goriilmistiir. Bu 6zellik misir 1slahinda 6zellikle sik ekim igin ve bitkinin maksimum olarak
gliin 1s1¢indan faydalanmasini saglayan bir o6zelliktir. Bu durumdan yola ¢ikarak MAE
hatlariin fotosentetik kapasitesinin yliksek olabilecegi soylenebilir.

Her ne kadar istatistiki olarak 6nem arzetmese de “ilk yaprak ucu sekli” (UPOV2) ve
“govdedeki bogumdan boguma zigzag derecesi” (UPOV5) bakimindan MAE hatlarina ait
ortalama, standart gesitlerden yiiksek bulunmustur. “Govdedeki bogumdan boguma zigzag
derecesi” (UPOV5) bitkinin giin 15181 ihtiyacin1 karsilamasi yoniinden 6nemli bir 6zelliktir.
Bu 6zellik, calismada kullanilan materyalin ¢ogunlugunda hafif olarak belirlenmis olmakla
beraber %?20’si kuvvetli zigzag dercesine sahiptir. Giin 151gmin verime olan katkisi
diistintildiiglinde hafif ve kuvvetli olan materyalle 1slah ¢aligmalarini yiiriitmenin daha isabetli

olacag goriilmektedir.

UPOV24 (yaprak ayas1 genisligi), UPOV1 (ilk yaprak kininda antosiyanin renkliligi),
UPQOV4 (yaprak ayasi durusu), yaprak kinindaki antosiyanin renkliligi (UPOV18) ve “destek
koklerde antosiyanin renkliligi” (UPOV6) bakimindan ise MAE tarafindan gelistirilen hatlar
ile standart hatlara ait skala degerleri yakin bulunmustur (Sekil 4.1., Sekil 4.2.).
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Sekil 4.1. Denemeye alinan hatlar ile standart hatlarin yaprak ve govde 6zelliklerine (UPOV1, UPOV2, UPOV3, UPOV4) gore kiyaslanmasi
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Sekil 4.2. Denemeye alinan hatlar ile standart hatlarin yaprak ve govde 6zelliklerine (UPOV5, UPOV6, UPOV18, UPOV24) gbre kiyaslanmasi
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4.1.1.2. Piiskiil ozelliklerine gore karsilastirma

Piiskiil 6zelliklerine gore MAE hatlar1 ile standart hatlarin karsilastirilmasini igeren
grafikler Sekil 4.3., Sekil 4.4., Sekil 4.5., Sekil 4.6.’da sunulmustur. Tepe piiskiilii ve kogan
puskiild ile ilgili gdozlemlenen 6zelliklerden yalnizca “tepe piskiiliiniin alt yan daldan itibaren
eksen uzunlugu” (UPOV19) bakimindan MAE hatlar ile standart hatlar arasinda istatistiki
acidan onemli bir fark oldugu saptanmistir. Diger 6zelliklerin tamami i¢gin MAE hatlart ile
standart hatlar arasinda 6nemli bir fark olmadig1 gozlenmistir.

Bu grupta incelenen Ozelliklerden en Onemlileri tepe ve kogan piliskiilii gosterme
tarihlerine iliskin ozelliklerdir. “Tepe piskili ¢ikis zaman” (UPOV7) incelendiginde
materyal daha gok orta-geg, gec ve gec-¢ok geg olarak tanimlanmgtir. Ulkemiz yogun musir
ekimi alanlar1 dikkate alindiginda, daha ¢ok FAO 600-750 arasi olum grubu musir ¢esitleri
kullanildigindan, incelenen materyalin de bu grup araliginda toplanmis oldugu goriilmektedir.
“Kogan piskiilii ¢ikis zamani” (UPOV15) incelendiginde, materyal “tepe puskiilii ¢ikis
zamant’nda oldugu gibi orta-ge¢, ge¢ ve gec¢-cok gec¢ olarak tanimlanmistir. Bu 6zellik
bakimindan MAE hatlar1 ve standart hatlar FAO 600-750 arasi olum grublarinda yer

almislardir.

Karakteristik 6zellik kabul edilen piiskiillerde antosiyanin reklenmesine iliskin MAE
hatlar1 ile standart hatlarda dikkate deger bir varyasyon oldugu goriilmistiir. “Tepe piiskiilii
kavuzu tabanindaki antosiyanin renkliligi” (UPOV8) ve “tepe piiskiilii kavuzlarinda
antosiyanin renkliligi” (UPOV9) bakimindan standart hatlarn MAE hatlarina gore daha
yogun renklenmeye sahip olduklar1 sdylebilir. “Anterlerde antosiyanin renkliligi” (UPOV10)
MAE hatlar1 ve standart hatlarin biiyiik kismiin diisiik renklenmeye sahip oldugu (<2)
goriilmektedir (Sekil 4.3.). “Piiskiil antosiyanin renkliligi” (UPOV16) ve “piiskiilde
antosiyanin yogunlugu” (UPOV17) bakimindan dikkate deger sayida MAE hatlarinin yiiksek

skala degerine sahip oldugu izlenmistir.

Diger piiskiil 6zellikleri bakimindan her ne kadar MAE hatlan ile standart hatlar
arasinda istatistiki agindan 6nemli bir fark olmasa da, “basak¢ik yogunlugu” (UPOV11), “ana
eksen ile yan dallar arasindaki a¢1” (UPOV12), “yan dallarin durusu” (UPOV13), “ilk yan dal
sayis1” (UPOV14), “tepe puskiiliiliinde en ist yan daldan itibaren eksen uzunlugu” (UPOV20)
ve “tepe piiskiiliinde yan dallarin uzunlugu” (UPOV21) bakimindan standart hatlara tistiinliik

saglayan MAE hatlarinin oldugu dikkat ¢ekmistir. Cigek tozu verme kapasitesini olumlu
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yonde etkileyecek bu oOzellikler bakimindan s6z konusu hatlarin 1slah ¢alismalarinda

degerlendirilmesinde yarar oldugu diistiniilmektedir.

22



A Grup [ mae [[] sTanDART B Grup [ mae [[] sTANDART ¢ Grup [ mae [[] sTANDART D Grup [ mae [[] sTanDART
104 Wilcoxon, p =047 10.01 Wilcoxon, p = 0.66 10.01 Wilcoxon, p = 0.67 10.01 Wilcoxon, p = 0.97
7.97 ns 751 ns
2 2 S
o) o) 5.0 % 504
[0 [0 o
D D 3
251 5]
0.01 0.0
2_ T T T T T T - T T
MAE STANDART MAE STANDART MAE STANDART MAE STANDART
Grup Grup Grup Grup
E F G H
Grup [1] maE | STANDART Grup [ 1] MAE | STANDART Grup [ 1] MaE | STANDART Grup [ 1] MAE | STANDART
0 201 [] 15 N '
% I | | | 151 |
. 151 . . .
: : 101 | :
€6/ | = | = | £ 401 :
3 1 3 1 - 1 3 1
[} ' o 101 ' [=] ' [} '
] i i 51 i i
3 : 5111 : 51 :
| 1 | . |
01 | | NI | 01 N I i i 01 i . i i 01 H I i I i
4 5 6 7 2 4 6 2 4 6 2 4 6
UPOVT UPOV8 UPOV9 UPOV10

Sekil 4.3. Denemeye alinan hatlar ile standart hatlarin piiskiil 6zelliklerine (UPOV7, UPOV8, UPOVY9, UPOV10) gore kiyaslanmasi
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Sekil 4.4. Denemeye alinan hatlar ile standart hatlarin piiskiil 6zelliklerine (UPOV11, UPOV12, UPOV13, UPOV14) gore kiyaslanmasi
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Sekil 4.5. Denemeye alinan hatlar ile standart hatlarin piiskiil 6zelliklerine (UPOV15, UPOV16, UPOV17, UPOV19) gore kiyaslanmasi
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Sekil 4.6. Denemeye alinan hatlar ile standart hatlarin puskiil ozelliklerine (UPOV20,
UPOV21) gore kiyaslanmasi

4.1.1.3. Bitki ve kocan o6zellikleri bakimindan Karsilastirma

Bitki ve kocan 6zelliklerine gére MAE hatlari ile standart hatlarin karsilastirilmasini
iceren grafikler Sekil 4.7., Sekil 4.8. ve Sekil 4.9.’da sunulmustur. Bitki ve kocan 6zellikleri
bakimindan “kogan sap1 uzunlugu”nun (UPOV25) standart hatlarda MAE hatlarindan daha
yiiksek oldugu goriilmistiir (Sekil 4.7.). Diger 6zellikler bakimindan standart hatlar ile MAE

hatlar1 arasinda 6nemli bir farkliligin olmadigi belirlenmistir.

Bununla birlikte bitkisel 6zelliklerden bazilari bakimimdan MAE hatlarinin énemli bir
varyasyonsa sahip olduklart goriilmiigtiir. MAE hatlarindan bazilarinin standart hatlardan
daha uzun boylu olduklar1 dikkat ¢ekmistir. Ozellikle silajlik musir 1slahinda uzun boylu
materyallerin  kullanilmas1 bitki  biyokiitlesini (biyomas) arttirmast yoniiyle fayda
saglayacagindan, bu materyallerin ayni zamanda silajlik misir 1slah1 caligmalarinda da

kullanilabilecegi anlamina gelmektedir.

“Ust koganin bitkiye baglandig1 yerin bitkinin toplam yiiksekligine oran1” (UPOV23)
bakimindan MAE hatlarinin biiyiik kismimin standart hatlardan diisiik degere sahip olduklari
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goriilmektedir. “Ust koganin bitkiye baglandig1 yerin bitkinin toplam yiiksekligine oran1” tane
misir ve silajlik misirda bitkilerin makineli hasada uygunlugu acisindan ve bitkilerde yatmaya
dayaniklilik ile ilgili etkisi 1slahgilar tarafindan bilinmektedir. Bu bakimdan MAE hatlari
icerisinde makineli hasata uygun ve yatmaya karst mukavim olabilecek materyaller oldugu

sOylenebilir.

“Kogan uzunlugu” (UPOV26) bakimindan MAE hatlarindan bazilariin ve standart
hatlarin yiiksek degere sahip oldugu goriilmektedir. Kogan uzunlugu hatlar aras1 melezleme
calismalarinda verimlilik agisindan olduk¢a dnemli bir ozelliktir. incelenen MAE hatlari
icerisinden kogan uzunlugu popiilasyon ortalamasinin iizerinde olan hatlarin melezleme

caligmalarinda kullanilmasi1 uygun olacaktir.

“Kogan ¢ap1” (UPOV27) bakimindan 12 kadar MAE hattinin, standart hatlardan daha
yiiksek skala degerine sahip oldugu belirlenmistir. Kogan ¢ap1 da kogan uzunlugu 6zelligi gibi
verim agisindan etkili bir karakterdir. Yiiksek verimli melez hedefinde incelenen musir hatlari
arasindan kocan c¢apmin popiilasyon ortalamasinin iizerinde olan hatlarin melezleme

caligmalarinda kullanilmasi daha uygun olacaktir.

“Kogandaki sira sayisi” (UPOV29) i¢cin MAE hatlari ile standart hatlardan bazilarinin
koganlarinda 15-16 adet sira sayisina sahip olduklari gézlenmistir. Bu karakter bakimindan
gerek MAE hatlari igerisinde gerekse standart hatlarda dikkate deger bir varyasyon oldugunu

sOylemek miimkiindjir.

Yukarida belirtilen 6zellikler disinda kalan bitki ve kogan 6zellikleri ise daha ¢ok ¢esit
karakterleri ile iliskilidir. Ozellikle belirgin karakterlerden olan “tane tipi” (UPOV30)
bakimindan MAE hatlarinin atdisi gibi, at disi grubunda yer aldiklarini gostermistir. Diger
ozelliklerden “kogcan sekli” (UPOV28), “tane ucu rengi” (UPOV3l), “tane sirt rengi”
(UPOV32), “kogan kavuzlarinda antosiyanin renkliligi” (UPOV33) ve “kogan kavuzlarinda
antosiyanin yogunlugu” (UPOV34) bakimindan standart hatlar ile benzer degerlere sahip

MAE hatlarinin oldugu izlenmistir.
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Sekil 4.7. Denemeye alinan hatlar ile standart hatlarin bitki ve kogan 6zelliklerine (UPOV22, UPOV23, UPOV25, UPOV26) gore kiyaslanmasi
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Sekil 4.8. Denemeye alinan hatlar ile standart hatlarin bitki ve kogan 6zelliklerine (UPOV27, UPOV28, UPOV29, UPOV30) gore kiyaslanmasi
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Sekil 4.9. Denemeye alinan hatlar ile standart hatlarin bitki ve kogan 6zelliklerine (UPOV31, UPOV32, UPOV33, UPOV34) gore kiyaslanmasi
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4.1.2. Morfolojik ozelliklere iliskin temel bilesen analizi Sonuglar:

UPOV kriterlerine gore toplanan morfolojik verilere iliskin Temel Bilesen Analizi
sonuclar1 Cizelge 4.1.’de sunulmustur. Bu analiz sonuglarina gére UPOV gozlemlerine iligskin
tim veriler kullanildiginda toplam 29 bilesen kullanilarak verilerdeki tiim varyasyonun
aciklanmasinin miimkiin oldugu belirlenmistir. Ancak bilesen sayisinin ¢ok yiiksek olmasi
analiz sonuglarinin gésterimini giiglestirmektedir. Temel Bilesen Analizinde kabul edilebilir
boyut sayisini belirlemek maksadiyla iki farkli degerden yararlanilmaktadir. Kaiser (1961)’in
bildirdigine gore yiikkleme degeri (Eigen value) 1’in iizerinden olan Temel Bilesenlerin
standardize edilmis verideki degisimi aciklamada g6z Oniinde bulundurulmasi gerektigi
vurgulanmigtir. Temel Bilesen sayisinin belirlenmesi amaciyla ikinci kontrol edilebilecek
deger ise aciklanan toplam varyansin ka¢ Temel Bilesen tarafindan agiklandigidir. Toplam
varyansin %70’1 ve tlzerinin agiklandigi Temel Bilesenlerin bu analizde kullanilmast
durumunda, analiz edilen verideki mevcut degisimin yeterli diizeyde agiklandigi belirtilmistir.
Daha 6nce de belirtildigi gibi Temel Bilesen Analizi (TBA), ¢cok boyutlu alan icinde tipler
arasindaki iligkiyi en iyi temsil edecek bir eksen ya da eksenler dizisi iizerindeki tip
izdiistimlerinin goriintiilenmesi temeline dayanmaktadir. Temel Bilesenler ¢evresinde dagilan
orneklerin varyanslari her bir bilesen i¢in ayri ayr1 hesaplanmaktadir. Yiikleme (eigen)
degerlerinin 1’den biiyiikk olmasi ele alinan Temel Bilesen agirlik degerlerinin giivenilir
oldugunu gostermektedir (Mohammadi ve Prasanna 2003). Yiikleme degeri 1’den biiyiik
degere sahip bilesenler i¢in toplam varyans oranlar1 ve kiimiilatif (eklemeli) varyans degerleri
belirlenmis ve yorumlamalar bu degerler kullanilarak yapilmistir (Mohammadi ve Prasanna
2003, Diizyaman 2005, Karaaga¢ 2006). TBA sonucunda genotiplerde hesaplanan yilikleme
degerleri, varyans, toplam varyans oranlari, incelenen 6zellikler bazinda ortaya ¢ikan Temel
Bilesen (TB) eksenleri ve bunlara karsilik gelen faktor katsayilar1 Cizelge 4.1.’de verilmistir.
Incelenen 6zellikler yoniinden yiikleme degerleri 1°den biiyiik birbirinden bagimsiz 12 adet
TB ekseni elde edilmistir. [lk 12 adet TB ekseninin yiikleme degerleri 1.00 - 4.75 arasinda

degismekte olup, genotiplere ait toplam varyasyonun %83.9’unu tanimlamaktadir.

Bu smir degerlerden yiikleme degeri dikkate alindiginda toplam 12 Temel Bilesen
kullanildiginda analiz sonucunda verideki mevcut degisimin yeterli diizeyde aciklanabilecegi
goriilmektedir (Cizelge 4.1.). Temel Bilesen Analizi ile agiklanabilen toplam varyans degeri
dikkate alindiginda ise 8 Temel Bilesene ait varyans agiklama oranmnin (%69,7) kabul

edilebilir diizeye ulastig1 tespit edilmistir (Cizelge 4.1.).
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Cizelge 4.1. Tim morfolojik dl¢iimlere iliskin TB Analizinde yiikleme degeri ve boyutlara
gore aciklanan varyansin degisimi

Boyut Yiikleme degeri Aciklanan varyans | Kiimiilatif varyans
TB.1 4,76 13,99 14,0
TB.2 4,11 12,08 26,1
TB.3 3,50 10,29 36,4
TB.4 2,75 8,10 445
TB.5 2,59 7,62 52,1
TB.6 2,46 7,25 59,3
TB.7 1,92 5,66 65,0
TB.8 1,59 4,67 69,7
TB.9 1,53 4,51 74,2
TB.10 1,24 3,64 77,8
TB.11 1,06 3,13 80,9
TB.12 1,01 2,97 83,9
TB.13 0,87 2,57 86,5
TB.14 0,83 2,43 88,9
TB.15 0,73 2,14 91,1
TB.16 0,56 1,64 92,7
TB.17 0,54 1,60 94,3
TB.18 0,45 1,33 95,6
TB.19 0,32 0,94 96,6
TB.20 0,27 0,80 97,4
TB.21 0,24 0,72 98,1
TB.22 0,18 0,54 98,6
TB.23 0,17 0,50 99,1
TB.24 0,10 0,29 99,4
TB.25 0,08 0,25 99,6
TB.26 0,04 0,11 99,8
TB.27 0,04 0,11 99,9
TB.28 0,03 0,08 100,0
TB.29 0,02 0,05 100,0
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TBA’nin etkin kullanilabilmesi ve dogru yorumlanabilmesi i¢in toplam varyasyonun
ilk iki veya {i¢ bilesen oraninin %?25’den biiyilk olmasi gerekir (Mohammadi and Prasanna
2003). Elde ettigimiz bilesen eksenlere ait ilk iki eksen degeri %25’den biiyiik olup, toplam
varyansin %26.07’sini tanimlamistir. Ancak ilk ii¢ bilesen degeri (%36.36) toplam varyansin
%350’sini (%41.95) agiklamaya yeterli olmadigi goriilmiistiir. Dolayisiyla Temel Bilesen
sayisini belirlemede ilk {i¢ bilesen degeri yerine, toplam varyansin 2/3’i esas alinmistir
(Ozdamar 2004). Bu sonuglara gére ¢alismada kullanilan tiim UPOV karakterlerinin Temel
Bilesen Analizine tabi tutulmasi yerine tiim veri iizerinden yapilan analizi sonucunda bu
analizde kullanilmasi uygun olan boyutlarin ve bu boyutlarla ilgili olan 6zellikleri kullanmak
suretiyle morfolojik karakterizasyonun ve hatlarin siniflandiriimasinin miimkiin oldugu
anlagilmistir. Bu kapsamda 6zellikle Temel Bilesenlerle ilgili olan 6zelliklerin belirlenmesi ve
bilhassa ilk iki boyutla iligkili olan 6zelliklerin tespit edilmesinin gerekli oldugu anlasilmistir.
Bu amacla boyutlarla incelenen 6zellikler arasindaki korelasyonlar incelenmis ve boyutlarla
onemli iligkilere sahip olan 6zellikler tespit edilmistir. Yapilan analiz sonucunda ilk boyutla
iliskili olan o&zelliklerin UPOV19, UPOV22, UPOV2l, UPOV20, UPOV2, UPOV26,
UPOV10, UPOV31, UPOV23, UPOV33, UPOV34 kodlu 6zellikler oldugu; ikinci boyutla ise
UPOV17, UPOV1, UPOV18, UPOVY, UPOV16, UPOV6, UPOV33, UPOV5, UPOV13
kodlu ozelliklerin istatistiki agidan Onemli bir iliskiye sahip olduklar1 tespit edilmistir.

Toplamda 19 farkl1 6zellik kullanilarak Temel Bilesen Analizi tekrar edilmistir.

Tim UPOV o6zellikleri kullanilarak yapilan Temel Bilesen Analizi sonrasinda elde
edilen bulgulara dayali1 olarak segilen 19 6zellikle tekrar edilen TBA analizi sonuglar1 Cizelge
42.°de sunulmustur. Ilk iki boyutta toplam varyasyonun %43.2’sinin agiklandig1
gozlenmektedir. Kullanilan verideki tiim varyasyonun agiklanmasi icin ise 18 Temel Bilesene

ithtiyag¢ oldugu belirlenmistir.

Cizelge 4.2. Segilen 19 morfolojik 6l¢iim verisi ile gergeklestirilen TBA analizinde yiikleme

degeri ve boyutlara gore aciklanan varyansin degisimi

Yiikleme degeri Aciklanan varyans Kiimiilatif varyans
PCA.1 4,19 23,29 23,3
PCA.2 3,59 19,93 43,2
PCA.3 1,68 9,33 52,5
PCA .4 1,42 7,91 60,5
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Cizelge 4.2. Secilen 19 morfolojik 6l¢iim verisi ile gergeklestirilen TBA analizinde yiikleme

degeri ve boyutlara gore agiklanan varyansin degisimi (Devam)

PCA5 1,24 6,89 67,3
PCA.6 1,15 6,36 73,7
PCA.7 1,01 5,99 79,3
PCA.8 0,92 511 84,4
PCA.9 0,60 3,31 87,7
PCA.10 0,49 2,74 90,5
PCA.11 0,46 2,55 93,0
PCA.12 0,37 2,04 951
PCA.13 0,28 1,58 96,6
PCA.14 0,20 1,14 97,8
PCA.15 0,18 0,97 98,7
PCA.16 0,13 0,74 99,5
PCA.17 0,06 0,36 99,8
PCA.18 0,03 0,16 100,0

[k iki boyutla iliskili oldugu saptanan morfolojik &zelliklerle yapilan Temel Bilesen
Analizine iliskin grafik Sekil 4.10.’da sunulmustur. Ilgili grafikte MAE hatlarinin UPOV

ozellikleri bakimindan genis bir varyasyona sahip olduklar1 goriilmektedir. UPOV2I,
UPOV23, UPOV33 ve UPOV34 ile ilgili gozlemler bakimindan standart hatlar ile benzerlik
gosteren 14 farkli MAE hattinin oldugu belirlenmistir. Kalan 12 MAE hattinin ise diger

UPOV karakteri bakimindan standart hatlardan farklilik gosterdigi anlasilmaktadir (Sekil

4.10.).
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Sekil 4.10. Morfolojik 6zelliklere ait verilerle olusturulan PCA-Biplot analiz grafigi

4.1.3. Morfolojik ol¢iimlere ait kiimeleme analizi sonuclar:

UPOV kriterlerine gore yapilan morfolojik 6l¢iim verileri kullanilarak olusturulan
Kiimeleme Agaci Sekil 4.11.’de sunulmustur. Kiimeleme Analizi sonuglarina gore kullanilan
hatlar iki ayr1 ana sinifta gruplanmistir. Siifta bulunan hat sayisina goére birinci smifta 2,

ikinci sinifta 28 hattin gruplandigi goriilmektedir (Sekil 4.11.).
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Sekil 4.11. Morfolojik 6l¢iim verilerine dayali olarak olusturulan kiimeleme dendogrami

4.2. Molekiiler Analiz Degerlendirmeleri

4.2.1. Molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonuclar:

Molekiiler varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.3.’de sunulmustur. Bu analizde standart
hatlar (n=4) ile MAE tarafindan gelistirilen hatlar (n=26) ayr iki grup olarak kabul edilmis ve
molekiiler verilerdeki degisim incelenmistir. Gruplar arasinda %?2’lik bir farklilik oldugu
gozlenirken tiim hatlar arasinda %38’lik bir varyasyon oldugu saptanmistir. Allel verilerindeki

varyasyon bakimindan en yiiksek farklilik hat i¢inde oldugu (%91) belirlenmistir. Bu
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bulgulara dayanarak standart hatlar ile MAE hatlar1 arasindaki molekiiler farkliliklardan
ziyade hatlar icerisinde kullanilan primerlerin verdikleri allel sayilar1 ve allel

buiytikliiklerindeki varyasyonun daha 6n plana ¢iktigini séylemek miimkiindiir.

Cizelge 4.3. Standartlar ve MAE hatlarina ait gruplardan elde edilen SSR verilerine ait

molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonuglari

Varyans Kaynag1 | Serbestlik Derecesi | KT KO Hesaplanan Varyans %
Gruplar Arast 1 204,136 | 204,136 | 2,668 2%
Hatlar Arasi 28 4679,731 | 167,133 | 12,167 8%
Hatlar I¢i 30 4284,000 | 142,800 | 142,800 91%
Toplam 59 9167,867 157,635 100%
R-Istatistikleri Deger P(rand >= data)

Rst 0,017 0,290

Ris 0,079 0,292

Rit 0,094 0,269

4.2.2. Kullanilan SSR primerleri ile ilgili sonuclar

Calismada 30 kendilenmis misir hattini molekiiler olarak karakterizasyonu ve
genotipler arast genetik iliskiyi tanimlamak icin DNA molekiiller markorii olarak
mikrosatellitler (SSRs) kullanilmistir. Toplam 25 adet SSR primeri kullanilmis ve bu
primerler http://www.maizegdb.org (Maize Genome Data Bank) internet sitesinden
secilmisgtir. SSR  primerlerinin  misir genomunun tamamin1 temsil etmesi i¢in 10
kromozomunun her birinden SSR lokuslarina ait SSR primerleri se¢ilmis ve kullanilmistir.

Calisilan lokuslardaki allel sayilari, allel biiytikliikleri (baz ¢ifti, bg) (base pair, bp),
genetik ¢esitlilik indeksi (GCI), heterozigotluk oran1 (HtO), tespit olasili1 (TO) (probability
of identity, PI) degeri, ve polimorfizm bilgi icerigi (PBI) (polymorphism information content,
PIC) degerleri Cizelge 4.4.’de verilmistir. Incelenen 30 kendilenmis misir hatt1 icin kullanilan
25 SSR primeri toplam 121 allel iiretmis olup, ortalama SSR lokusu basina 4.84 allel
saptanmistir. Cizelge incelendiginde en az allelin 2 allel ile phi002 ve phi213984
lokuslarindan, en fazla allelin ise 7 allel ile phi064 ve phi085 lokuslarindan elde edildigi

37




goriilmektedir. Kullanilan SSR primerlerinde allel uzunlugu, 71 bp (phi002) ile 305 bp
(phi213984) arasinda degismektedir.
Cizelge 4.4. Calisilan lokuslardaki allel sayilari, allel biiytikliikleri (bg), genetik gesitlilik

indeksi (GCI), heterozigotluk oranm1 (HtO), tespit olasiigi (TO) degeri, ve
polimorfizm bilgi igerigi (PBI) degeri

Sira | SSR lokus | Allel Allel Genetik Heterozigotluk | Tespit PBI
no sayilari | biiytikligi | cesitlilik | orani (HtO) olasiligt degeri
(bg) indeksi (GCI) (TO) degeri
1 phi402893 | 6 207-231 0,75 0,03 0,32 0,73
2 phi420701 | 6 290-316 0,73 0,60 0,30 0,71
3 phi328175 | 6 99-131 0,74 0,03 0,30 0,72
4 phi299852 | 6 108-130 0,73 0,03 0,37 0,71
5 phi23376 |5 136-148 0,64 0,03 0,53 0,62
6 phi085 7 222-258 0,78 0,13 0,25 0,78
7 phi053 5 167-193 0,72 0,03 0,32 0,70
8 phi070 4 75-81 0,71 0,03 0,35 0,68
9 phi109642 | 3 133-147 0,51 0,03 0,48 0,42
10 | phi002 2 71-75 0,47 0,20 0,60 0,36
11 | phi041 5 195-203 0,58 0,27 0,60 0,55
12 | phiOl11 4 207-227 0,49 0,10 0,67 0,46
13 | phi033 4 249-261 0,15 0,03 0,92 0,15
14 | phi034 3 120-140 0,55 0,03 0,58 0,51
15 | phi213984 | 2 287-305 0,48 0,00 0,50 0,38
16 | phi050 5 77-93 0,56 0,13 0,58 0,51
17 | phi032 4 233-245 0,57 0,13 0,57 0,52
18 | phi072 6 138-160 0,65 0,10 0,52 0,64
19 | phi064 7 73-105 0,76 0,07 0,35 0,76
20 | phi093 4 279-287 0,62 0,03 0,48 0,58
21 | phi96100 |6 251-295 0,75 0,07 0,27 0,74
22 | phi015 6 83-105 0,66 0,10 0,45 0,63
23 | phi96342 |3 241-249 0,64 0,07 0,40 0,59
24 | phil09275 | 6 120-154 0,73 0.03 0.35 0.71
25 | phil09188 | 6 147-175 0,51 0.03 0.65 0.49
Ortalama 4,84 0.62 0,09 0.47 0.59
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Comertpay (2012), 13 SSR primeri ile incelenen 20 yerel musir popiilasyonunda
ortalama allel sayisin1 4.03 bulmus ve allel sayilar1 2 ile 5 arasinda degisim gostermistir.
Senior ve ark. (1998) 94 saf hatta 70 SSR kullanarak yapmis olduklar1 ¢calismada toplam bant
sayisinin 365 oldugunu, lokus basina diisen allel sayisinin 2 ile 23 arasinda degistigini ve
ortalama allel sayisinin 5 oldugunu bildirmislerdir. Laborda ve ark. (2005) yapmis olduklari
caligmada 85 tropik kdokenli misir hattinda 50 SSR primeri kullanarak, toplam 262 bant ve
ortalama 5.2 allel bulmuslardir.

PBI degeri genellikle farkli molekiiler markorlerin karsilastiriimasinda kullanilan etkin
bir parametre olmakla beraber herhangi bir DNA markoériinde kullanilan primerlerin etkinlik
derecelerinin saptanmasinda da kullanilabilecek degerlendirme kriteridir (Hongtrakul ve ark.
1997, Liibbersted ve ark. 2000, Manifesto ve ark. 2001, Garcia ve ark. 2004). Bu arastirmada
ortalama PBI degeri 0.59 olup, en diisiik phi033 (0.15) lokusundan, en yiiksek ise phi085
(0.78) lokusundan elde edilmistir. En yiiksek PBI degerine sahip lokuslar ayni zamanda
sirasiyla 0.78, 0.76 ve 0.75 ile en yiiksek GCI’ne sahip olan primerlerdir.

Senior ve ark. (1998) 70 SSR kullandiklar1 ¢alismada, PBI degerinin 0.17 ile 0.92
arasinda degisim gosterdigini ve ortalama PBI degerinin 0.59 oldugunu bildirmislerdir.
Warburton ve ark. (2002) 85 SSR lokusu kullanildiklar1 arastirma sonucunda, PBI degerinin
0.46 ile 0.85 arasinda degisim gosterdigini saptamislardir. Laborda ve ark. (2005) 50 SSR
primeri kullandiklar1 ¢alismada PBI degerinin 0.24 ile 0.90 arasinda degisim gosterdigini ve
ortalama PBI degerinin 0.61 oldugunu saptamislardir.

Tespit olasiligi (TO) degeri en diisiik phi0O85 (0.25) ve en yiiksek phi033 (0.92)

primerlerinde tespit edilmistir.

4.2.3. Molekiiler verilerle yapilan kiimeleme analizi sonuglari

Molekiiler verilerle olusturulan kiimeleme agact Sekil 4.12.°de sunulmustur.
Kiimeleme Analizi sonuglaria gore, kullanilan 30 hat 3 ayr1 sinifa ayrilmistir. Bu siniflarda
sirastyla 4, 10 ve 16 hat gruplanmustir. ik grupta ADK-506, ADK503, ADK-528 ve ADK720
kodlu hatlar smiflanmistir. Bu hatlar phi328175 primeri bakimindan birbirine en fazla

benzerlik gosteren hatlar olmustur.
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ADK-506
ADK-503
ADK-528
ADK-T20
ADK-T27
ADK-T33
ADK-685
ADK-649
ADK-659
ADK-734
ADK-T30
ADK-651
ADK-T26
ADK-604
ADK-696
ADK-818
FRMo17
ADK-T05
ADK-739
ADK-455
W182BM
ADK-317
FRE32
ADK-448
ADK-692
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FRB73
ADK-721
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Sekil 4.12. Molekiiler analizlerde kullanilan primerlerden elde edilen baz ¢ifti (bp) verilerine

dayal1 olarak olusturulan kiimeleme dendogrami

4.3. Morfolojik ve Molekiiler Verilerle Elde Edilen Sonu¢larin Karsilastirilmasi

Morfolojik ve molekiiler verilerle olusturulan akrabalik agac¢larinin karsilastirilmasi
amaciyla olusturulan tanelgram grafigi Sekil 4.13.’de sunulmustur. Sekilde de goriilecegi
tizere morfolojik ve molekiiler verilerle olusturulan akrabalik agacglar1 birebir ortiismemistir.
Bununla birlikte bazi hatlarin olusturulan dendrogramlarda ayni alt sinifta yer aldigi da dikkat

cekmistir. Ornegin ADK-696 ve FRMo017 nolu hatlar ayni farkli dendogramlarda ayni alt
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smifta yer alan hatlar olmustur. Benzer sekilde FRMol17 ve ADK-705; ADK-503 ve ADK-
528, ADK-727, ADK-685 ve ADK-733, ADK-730 ve ADK-726; ADK-651 ve ADK-604
hatlar1 da farkli kiimeleme dendogramlarinda yakinlik gdsteren hatlar olmustur. ADK-705 ve
ADK-696 hatlarinin da farkli dendrogramlarda aynmi simifta yer alan hatlarin oldugu
belirlenmistir. En uzak hatlarin ise ADK-506, ADK-649, ADK-729, ADK-721 ve ADK-448
hatlarinin oldugunu sdylemek miimkiindiir. Zira bu hatlar farkli dendrogramlar arasinda

oldukca farkli siniflarda yer almislardir.

SSR Dendrogram UPOV Dendrogrami

———— ADK-506 < ADK-T29
ADK-503 %, / WAB2EN
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ADK-BBS  w-., " W A e ADK3T
ADK-649 » e e S ADKTI9
ADK-B50 _:. :.x - -.:' -, ' .,_».» -
ADK-T34 . s . .\.H.: w._.;':_"""j et ,.ﬂ'h i = )
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Sekil 4.13. UPOV verileri ve molekiiler verilerle olusturulan dendogramlarin karsilastiriimasi
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5. SONUC

Bu caligma ile Misir Arastirma Enstitiisii Midiirliigii tarafindan misir 1slah ¢aligmalari
sonucunda elde edilmis olan 30 kendilenmis musir hattinda, morfolojik ve molekiiler
markdrler kullanarak tanimlanmasi, mevcut varyasyonun belirlenmesi ve bu bilgiler ile halen

yiirlitiilmekte olan 1slah programlarina bir veri olusturulmas: amaglanmaistir.

5.1. Hatlar Arasindaki Farklihgin Morfolojik Ozelliklere Gore Degerlendirilmesi

Misir Aragtirma Enstitiisi Miidiirliigii'ne ait 30 adet kendilenmis musir hattinda,
UPOQV kriterlerine gore 34 6zellik gozlemlenmis ve bu 6zelliklere ait veriler degerlendirmeye
alimmistir. Materyal olarak kullanilan kendilenmis misir hatlar1 arasinda genis bir
varyasyonun oldugu goriilmektedir. Bu da bize Enstitii tarafindan gelistirilmis olan bu hatlarin
geldigi genetik kaynaklarinin farkli oldugunu gostermektedir.

Gozlemlenen 6zellikler incelendiginde;

“Govde ile yaprak arasindaki ac1” tiim hatlarda dar olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik
misir 1slahinda o6zellikle sik ekim igin ve bitkinin maksimum olarak giin 1s18indan
faydalanmasin1 saglayan bir 6zelliktir. Son zamanlarda bitki sikliginin arttirilarak verimin de
arttirllmasi yoniindeki 1slah ¢alismalarinda tercih edilen bir 6zelliktir. Arastirmada kullanilan
materyalin de bu ozellikte olmasi bu yondeki 1slah ¢aligmalarinin yapilabilecegi anlamina
gelmektedir.

“Tepe piiskiilii ¢ikis zaman1” incelendiginde, materyal daha ¢ok orta, orta-ge¢ ve gec
olarak tanimlanmistir. Ulkemiz yogun musir ekimi alanlar1 dikkate alindiginda yaklasik FAO
600-750 grubu musir ¢esitleri kullanildigindan, incelenen materyalin de bu grup araliginda
toplanmis oldugunu gormekteyiz. Son yillarda iilkemiz misir alanlarmin genislemis
olmasindan dolay1 iklim olarak daha kisa donemlerde yetistirilebilen yani FAO olum grubu
diisiik melez misir gesitlerine ihtiya¢ duyulmaktadir. Bu yonde yapilacak 1slah ¢aligmalari i¢in
FAO olum grubu daha diisiik olan kendilenmis hatlara ihtiyag duyulacagindan, islah
programinda daha diisiik olum grubuna ait genetik materyale de dnem verilmesi gerektigi
diistiniilebilir.

“Bitki boyu”; kisa, orta ve uzun olarak gdzlemlenmistir. Ozellikle silajlik musir
1slahinda uzun boylu materyallerin kullanilmasi bitki biyokiitlesini (biyomas) arttirmasi
yoniiyle fayda saglayacagindan, bu materyaller ile ayni zamanda silajlik misir 1slahi

caligmalarinda da kullanilabilecegi anlamina gelmektedir.
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“Kogandaki sira sayisi”’nin; orta, fazla ve ¢ok fazla gruplarinda toplanmasi tane verimi
ile ilgili yapilacak hibrit ¢alismalarinda daha fazla Gmitvar hibritlerin elde edilebilecegi
diistiniilebilir.

“Tane tipi” Ozelligine baktigimizda, materyalin at disi grubunda yogunlastigini
gormekteyiz. “Tane sirt rengi”nin de yogun olarak sari-portakal grubunda yer almasi, 1slah
calismalarinda sar1 at disi agirlikli ¢alisildigi hakkinda da bilgi vermektedir.

Morfolojik karakterizasyon caligmalari sonucunda elde edilen verileri kullanarak
popiilasyonu temsil eden Ozellikleri 6ne ¢ikartmak ve karakterize edilen &zelliklere gore
gruplandirmak amaciyla istatistik analizlerden Temel Bilesenler Analizi gerceklestirilmistir.
Genotiplerin benzerlik ve farklilik diizeylerinin belirlenmesi amaciyla veriler c¢oklu
karsilagtirma analizlerinden “Kiimeleme Analizi” kullanilarak gruplandirilmis ve
poplilasyondaki genotiplerin birbirlerine yakinlik ve uzaklik dereceleri de degerlendirilmistir.

Temel Bilesenler Analizi sonucunda, genetik ¢esitliligin aciklanabilmesi i¢in 19
morfolojik 6zelligin, 34 morfolojik 6zellik kadar basarili oldugu goriilmiistiir. Bu 19 6zellik
genetik cesitliligin %59.3’linii agiklayabilecegi goriilmektedir. Morfolojik olarak yapilacak
tanimlama calismalarinda belirlenen 19 6zelligin yeterli olacagi diisiiniilmektedir. Bu hem
zaman hem de pratiklik olarak isimizi kolaylastiracagi diisiiniilmektedir.

Morfolojik 6zelliklere gore olusturulan dendogram incelendiginde 6ncelikle iki gruba
ayrilmis oldugu goriilmektedir. 1. grubun altinda bulunan 2 hat, 2. grubun altinda da 28 hat

yer almustir.

5.2. Hatlar Arasindaki Farkliigin Molekiiler Ozelliklere Gére Degerlendirilmesi

30 kendilenmis misir hatt1 25 SSR primeri ile yapilan genetik analizleri sonucu toplam
121 allel elde edilirken, ortalama allel sayis1 4.84 olarak tespit edilmistir. 25 SSR primeri
degerlendirildiginde; en az allelin 2 allel ile phi002 ve phi213984 lokuslarindan, en fazla
allelin ise 7 allel ile phi064 ve phi0O85 lokuslarindan elde edildigi goriilmektedir. Kullanilan
SSR  primerlerinde allel uzunlugu, 71 bp (phi002) ile 305 bp (phi213984) arasinda
degismektedir. Ortalama PBI degeri 0.59 olup, en diisiik phi033 (0.15) lokusunda, en yiiksek
ise phi085 (0.78) lokusundan elde edilmistir. En yiiksek PBI degerine sahip lokuslar ayni
zamanda sirastyla 0.78, 0.76 ve 0.75 ile en yiiksek GCI’ne sahip olan primerlerdir.

Genetik ¢esitlilik indeksi (GCI) ve heterozigotluk oram (HtO) ortalamalar1 sirasiyla
0.62 ve 0.09 olarak bulunmustur.
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Molekiiler veriler yardimiyla UPGMA yontemine gore olusturulan dendogram
incelendiginde hatlarin ii¢ gruba ayrildigin1 gérmekteyiz. Bu gruplarda sirasiyla 4, 10 ve 16
hattin yer aldigin1 gérmekteyiz.

Molekiiler veriler yardimiyla olusturulan dendogram iizerinde, benzerlik matrisi
kullanilarak bir hattin diger hatlara olan uzakliklar1 hesaplanmis olup benzerlik katsayilari
0.08 ile 0.78 arasinda degismistir.

Morfolojik ve molekiiler veriler arasinda tam bir baglanti bulunamamistir. Her ikKi
dendogram da incelendiginde bir¢ok hattin farkli gruplar altinda dagilim gosterdigini
gormekteyiz. Ancak UPOV dendograminda farkli grupta yer alan ADK 503, ADK 506, ADK
528 ve ADK 720 hatlar1 SSR dendogramindada ayni grupta yer aldiklar1 belirlenmistir. ADK
729 hatti her iki dendogramdada ug¢ bolimde yer almakta, ADK 506 hatt;; UPOV
dendograminda ADK 729 hattinin en uzaginda yer almakla beraber SSR dendogramindada
ADK 729 hattinin en uzagindaki grubunu igerisinde yer almaktadir.

Literatiirlere gore heterosis birbirine uzak materyallerin melezlenmesi ile ortaya
cikmaktadir. Yukaridada belirtildigi lizere her iki dendogramda birbirine en uzak olan
materyaller ADK 729 VE ADK 506 hatlaridir. Ikisi arasinda yapilacak melez 6n plana
c¢ikabilir.

Bitki verimine etki eden morfolojik karakterlerden; bitki boyu, kogan uzunlugu, kocan
capi, tepe piiskiilii ¢ikis zamani ve kocan piiskiilii ¢ikis zamani degerleri gbz Oniinde
bulunduruldugunda 6ne ¢ikan hatlar ADK 818, ADK 651, ADK 720, ADK 729, ADK 455,
ADK 448, MAE 9301ve FRMo 17 kendilenmis hatlaridir. Bu hatlar arasinda molekiiler
uzaklilara bakilarak melezler yapilmasi uygun olacaktir.

Sonu¢ olarak; yapilacak misir 1slah ¢alismalarinda basarili olabilmenin sartlarindan
biri de oncelikle 1slah materyalinin iyi tanimlanabilmesi ile miimkiindiir. Bu tanimlama hem
morfolojik ve hem de molekiiler diizeyde olmasi 1slah materyalinin daha etkin kullanilmasinm
saglayacaktir. Yapilacak melez kombinasyonlarinda hem morfolojik ve hem de molekiiler
diizeyde yapilacak olan tanimlamalar 1slah programlarinin daha etkili bir sekilde

yiiriitiilmesini saglayacaktir.
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EKLER

Ek-1. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gézlem ve olgtimler ile degerlendirme sekilleri

No | Ozellik

| Gozlemlenen donem

Degerler

MORFOLOJIK OZELLIKLER

1

Ik yaprak kininda
antosiyanin renkliligi

Bitki iki yaprakli iken

Yok veya ¢ok az
Az

Orta

Koyu

Cok koyu

Ilk yaprak ucu sekli

Bitki dort yaprakli iken

Sivri
Sivri-yuvarlak
Yuvarlak
Yuvarlak-kasiksi
Kasiksi

O NOTWERONOUWwE

Govde ile yaprak
arasindaki ac1

Anterlerin olugmaya
baglama zamani

Cok dar
Dar

Orta
Genis
Cok genis

<5°
5°-50°
50°-75°
75°-90°
>90°

Yaprak ayasi durusu

Anterlerin olugsmaya
baslama zamani

Diiz

Hafifce asagi dogru
Asagi dogru

Kuvvetlice agagi dogru
Cok kuvvetli agsagi dogru

Govdedeki bogumdan
boguma zigzag derecesi

Anterlerin %50’si
olustugunda

Yok veya cok az
Hafif
Kuvvetli

WNPFRONOWEF

KARAKTERISTIK OZELLIKL

ER

6

Destek koklerde
antosiyanin renkliligi

Anterlerin %50’si
olustugunda

Yok veya cok az
Az

Orta

Kuvvetli

Cok kuvvetli

Tepe piiskiilii ¢ikis
zamant

Anterlerin %50’si
olustugunda

Cok erken <45

Cok erken-erken | 45-50
Erken 51-55
Erken-orta 56-60
Orta 61-65
Orta-gec 66-70
Geg 71-75
Geg-c¢ok gec 76-80
Cok gec >80

Tepe piiskiili kavuzu
tabanindaki antosiyanin
renkliligi

Anterlerin %50’si
olustugunda

Yok veya ¢ok az
Az

Orta

Kuvvetli

Cok kuvvetli

Tepe piiskiilii
kavuzlarinda
antosiyanin renkliligi

Anterlerin %50’si
olustugunda

Yok veya ¢ok az
Az

Orta

Kuvvetli

Cok kuvvetli

O ~NOUOTWRONUOWROOO~NOOUTRA,RWNRERIONOWE
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Ek-1. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gézlem ve Ol¢iimler ile degerlendirme sekilleri
(Devam)
10 | Anterlerde antosiyanin Anterlerin %50’si Yok veya ¢ok az 1
renkliligi olustugunda Az 3
Orta 5
Kuvvetli 7
Cok kuvvetli 9
11 | Basakeik yogunlugu Anterlerin %50’si Seyrek 3
olustugunda Orta 5
Yogun 7
12 | Anaeksen ile yan dallar | Anterlerin %50’si Cok dar <&° 1
arasindaki ag1 olustugunda Dar 59-50° 3
Orta 50°-75° 5
Genis 75°-90° 7
Cok genig >9(0° 9
13 | Yan dallarin durusu Anterlerin %50’si Diiz 1
olustugunda Hafif asag1 dogru 3
Asagi dogru 5
Kuvvetlice asagt dogru 7
Cok kuvvetli agsagi dogru 9
14 | ilk yan dal sayisi Anterlerin %50’si Yok veya ¢ok az 0-3 1
olustugunda Az 4-10 3
Orta 11-15 5
Fazla 16-20 7
Cok fazla >20 9
15 | Piskiil ¢ikis zamani Anterlerin %50’si Cok erken <45 1
olustugunda Cok erken-erken 45-52 2
Erken 53-57 3
Erken-orta 58-62 4
Orta 63-67 5
Orta-gec 68-72 6
Geg 73-77 7
Geg-cok geg 78-82 8
Cok gec >83 9
16 | Piiskiil antosiyanin Anterlerin %50’si Yok 1
renkliligi olustugunda Var 9
17 | Piiskiilde antosiyanin Anterlerin %50’si Cok zayif 1
yogunlugu olustugunda Zayif 3
Orta 5
Kuvvetli 7
Cok kuvvetli 9
18 | Yaprak kinindaki Koganda taneler sulu iken | Yok veya ¢ok zayif 1
antosiyanin renkliligi Zayif 3
Orta 5
Kuvvetli 7
Cok kuvvetli 9
19 | Tepe piiskiilii: En alt Kocanda taneler sulu iken | Cok kisa <30cm 1
yan daldan itibaren Kisa 30-35cm 3
eksen uzunlugu Orta 36-40cm 5
Uzun 41-45cm 7
Cok uzun >45cm 9
20 | Tepe puskiili: En iist Koganda taneler sulu iken | Cok kisa <20cm 1
yan daldan itibaren Kisa 20-25cm 3
eksen uzunlugu Orta 26-30cm 5
Uzun 31-35cm 7
Cok uzun >35cm 9

49




Ek-1. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gézlem ve Ol¢iimler ile degerlendirme sekilleri
(Devam)
21 | Tepe piiskiilii: Yan Koganda taneler sulu iken | Cok kisa <15cm 1
dallarin uzunlugu Kisa 15-20cm 3
Orta 21-25cm 5
Uzun 26-30cm 7
Cok uzun >30cm 9
22 | Bitki boyu (tepe Siit olumu Cok kisa <120cm 1
puskdilii dahil) Kisa 120-160cm 3
Orta 160-200cm 5
Uzun 200-240cm 7
Cok uzun >240cm 9
23 | Ust koganin bitkiye Siit olumu Cok kiiciik <0.30 1
baglandig1 yerin bitkinin Kiigiik 0.31-0.40 3
toplam yiiksekligine Orta 0.41-0.50 5
orant Biiyiik 0.51-0.60 7
Cok biiyiik >0.60 9
24 | Yaprak ayasi genisligi Siit olumu Cok dar <5cm 1
(tist kocan yaprag1) Dar 6-8cm 3
Orta 9-11cm 5
Genis 12-14cm 7
Cok genis >14cm 9
25 | Kocan sap1 uzunlugu Tane yumusak Cok kisa <3cm 1
hamurumsu iken Kisa 4-6cm 3
Orta 7-9cm 5
Uzun 10-12cm 7
Cok uzun >12cm 9
26 | Kogan uzunlugu (kogan | Tanelerin tam olumu Cok kisa <15cm 1
kavuzu harig) (taneler tirnakla Kisa 16-19cm 3
cizilemez) Orta 20-23cm 5
Uzun 24-27cm 7
Cok uzun >27cm 9
27 | Kogan gap1 (orta Tanelerin tam olumu Cok kiigiik <4cm 1
kisimda) (taneler tirnakla Kii¢iik 4.1-5cm 3
cizilemez) Orta 5.1-6cm 5
Biiyiik 6.1-7cm 7
Cok biiyiik >7cm 9
28 | Kogan sekli Tanelerin tam olumu Konik 1
(taneler tirnakla Konik-silindirik 2
cizilemez) Silindirik 3
29 | Kocandaki sira sayisi Tanelerin tam olumu Cok az <10 1
(taneler tirnakla Az 10-12 3
cizilemez) Orta 13-14 5
Fazla 15-16 7
Cok fazla >16 9
30 | Tane tipi (kogan ortasi Tanelerin tam olumu Sert 1
1/3’liik kisimda) (taneler tirnakla Sert gibi 2
cizilemez) Orta 3
At disi gibi 4
At disi 5
Tath 6
Cin misir 7
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Ek-1. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gozlem ve olgtimler ile degerlendirme

(Devam)

sekilleri

31

Tane ucu rengi

Tanelerin tam olumu
(taneler tirnakla
cizilemez)

Beyaz

Sarims1 beyaz
Sar1
Sar1-portakal
Portakal
Kirmizi-portakal
Kirmizi

Koyu kirmizi
Mavi siyah

32

Tane sirt rengi

Tanelerin tam olumu
(taneler tirnakla
cizilemez)

Beyaz

Sarimsi beyaz
Sar1
Sar1-portakal
Portakal
Kirmizi-portakal
Kirmizi

Koyu kirmizi
Mavi siyah

33

Kogan kavuzlarinda
antosiyanin renkliligi

Taneler seyrek ve gevsek
iken

Yok
Var

34

Kogan kavuzlarinda
antosiyanin yogunlugu

Taneler seyrek ve gevsek
iken

Cok zayif
Zay1f

Orta
Kuvvetli
Cok kuvvetli

O NUTWRFRPRORFRPRIOONOOOITRA,WNRPFPOO~NOOOTE, WON -
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Ek-2. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gézlem ve olgiimlerin sonuglar1 ve MAE hatlari ile standart hatlarin dagilimi

No Ozellik Degerler Genotip | Oran | MAE hatlar Standart hatlar
sayisl (%)
1 Ik yaprak kininda antosiyanin Yok veya ¢ok az 5 17 5 0
renkliligi Az 9 30 7 2
Orta 14 47 12 2
Koyu 2 7 2 0
Cok koyu 0 0 0 0
2 Ilk yaprak ucu sekli Sivri 0 0 0 0
Sivri-yuvarlak 14 47 11 3
Yuvarlak 13 43 12 1
Yuvarlak-kasiksi 3 10 3 0
Kasiks1 0 0 0 0
3 Govde ile yaprak arasindaki ag1 | Cok dar 0 0 0 0
Dar 29 97 26 3
Orta 0 0 0 0
Genis 1 3 0 1
Cok genis 0 0 0 0
4 Yaprak ayasi durusu Diiz 5 17 5 0
Hafif¢e agag1 dogru 16 53 14 2
Asagi dogru 6 20 5 1
Kuvvetlice asagt dogru 3 10 2 1
Cok kuvvetli asagi dogru 0 0 0 0
5 Govdedeki bogumdan boguma | Yok veya ¢ok az 4 13 3 1
zigzag derecesi Hafif 20 67 17 3
Kuvvetli 6 20 6 0
6 Destek koklerde antosiyanin Yok veya cok az 10 33 8 2
renkliligi Az 6 20 7 0
Orta 7 23 7 0
Kuvvetli 3 10 3 0
Cok kuvvetli 4 13 2 2
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Ek-2. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gézlem ve 6lgiimlerin sonuglar1 ve MAE hatlari ile standart hatlarin dagilimi (Devam)

7 Tepe piiskiili ¢ikis zamani Cok erken 0 0 0 0
Cok erken-erken 0 0 0 0

Erken 0 0 0 0

Erken-orta 3 10 2 1

Orta 10 33 9 1

Orta-gec 13 43 11 2

Geg 4 13 4 0

Geg-cok geg 0 0 0 0

Cok gec 0 0 0 0

8 Tepe piiskiili kavuzu Yok veya cok az 24 80 21 3
tabanindaki antosiyanin Az 4 13 4 0
renkliligi Orta 1 3 1 0

Kuvvetli 1 3 0 1

Cok kuvvetli 0 0 0 0

9 Tepe piiskiilii kavuzlarinda Yok veya ¢ok az 4 13 4 0
antosiyanin renkliligi Az 19 63 16 3

Orta 6 20 5 1

Kuvvetli 1 3 1 0

Cok kuvvetli 0 0 0 0

10 Anterlerde antosiyanin Yok veya ¢ok az 22 73 19 3
renkliligi Az 2 7 2 0

Orta 4 13 3 1

Kuvvetli 2 10 2 0

Cok kuvvetli 0 0 0 0

11 Basakgik yogunlugu Seyrek 12 40 10 2
Orta 17 57 15 2

Yogun 1 3 1 0

12 Ana eksen ile yan dallar Cok dar 0 0 0 0
arasindaki a¢1 Dar 29 97 25 4

Orta 0 0 0 0

Genis 1 3 1 0

Cok genis 0 0 0 0
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Ek-2. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gézlem ve 6lgiimlerin sonuglar1 ve MAE hatlari ile standart hatlarin dagilimi (Devam)

13 Yan dallarin durusu Diiz 7 23 6 1
Hafif asag1 dogru 15 50 12 3

Asagi dogru 5 17 5 0

Kuvvetlice asagt dogru 2 7 2 0

Cok kuvvetli asagi dogru 1 3 1 0

14 Ilk yan dal say1st Yok veya ¢ok az 2 7 2 0
Az 21 70 17 4

Orta 6 20 6 0

Fazla 0 0 0 0

Cok fazla 1 3 1 0

15 Piiskiil ¢1kis zamani Cok erken 0 0 0 0
Cok erken-erken 0 0 0 0

Erken 0 0 0 0

Erken-orta 1 3 1 0

Orta 12 40 10 2

Orta-geg 13 43 11 2

Geg 4 13 4 0

Geg-¢ok geg 0 0 0 0

Cok gec 0 0 0 0

16 Piiskiil antosiyanin renkliligi Yok 15 50 12 3
Var 15 50 14 1

17 Piiskiilde antosiyanin Cok zayif 16 53 12 3
yogunlugu Zayif 10 33 9 1

Orta 2 7 2 0

Kuvvetli 2 7 2 0

Cok kuvvetli 0 0 0 0

18 Yaprak kinindaki antosiyanin Yok veya cok zayif 10 33 9 1
renkliligi Zayif 14 47 12 2

Orta 4 13 3 1

Kuvvetli 1 3 1 0

Cok kuvvetli 1 3 1 0
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Ek-2. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gézlem ve olgiimlerin sonuglar1 ve MAE hatlari ile standart hatlarin dagilimi (Devam)

19 Tepe piiskiilii: En alt yan daldan | Cok kisa 13 43 11 4

itibaren eksen uzunlugu Kisa 16 53 16 0

Orta 1 3 1 0

Uzun 0 0 0 0

Cok uzun 0 0 0 0

20 Tepe piiskiilii: En iist yan Cok kisa 11 37 8 3

daldan itibaren eksen uzunlugu | Kisa 15 50 14 1

Orta 4 13 4 0

Uzun 0 0 0 0

Cok uzun 0 0 0 0

21 Tepe piiskiilii: Yan dallarin Cok kisa 20 63 16 4

uzunlugu Kisa 10 37 10 0

Orta 0 0 0 0

Uzun 0 0 0 0

Cok uzun 0 0 0 0

22 Bitki boyu (tepe piiskiilii dahil) | Cok kisa 0 0 0 0

Kisa 12 40 11 1

Orta 15 50 12 3

Uzun 3 10 3 0

Cok uzun 0 0 0 0

23 Ust koganin bitkiye baglandigi | Cok kiigiik 2 7 2 0

yerin bitkinin toplam Kiigiik 18 60 17 1

yiiksekligine orant Orta 10 33 7 3

Biiyiik 0 0 0 0

Cok biiyiik 0 0 0 0

24 Yaprak ayasi genisligi (iist Cok dar 1 3 1 0

kogan yapragi) Dar 24 80 21 1

Orta 5 17 4 3

Genis 0 0 0 0

Cok genis 0 0 0 0

25 Kogan sap1 uzunlugu Cok kisa 1 3 1 1
Kisa 13 43 13 13

Orta 8 27 7 1

Uzun 7 23 4 3

Cok uzun 1 3 1 0
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Ek-2. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gézlem ve 6lgiimlerin sonuglar1 ve MAE hatlari ile standart hatlarin dagilimi (Devam)

26 Kogan uzunlugu (kocan kavuzu | Cok kisa 18 60 16 2
harig) Kisa 12 40 10 2

Orta 0 0 0 0

Uzun 0 0 0 0

Cok uzun 0 0 0 0

27 Kogan ¢ap1 (orta kisimda) Cok kiiciik 17 53 13 4
Kiigiik 13 47 13 0

Orta 0 0 0 0

Biiyiik 0 0 0 0

Cok biiyiik 0 0 0 0

28 Kogan sekli Konik 1 3 1 0
Konik-silindirik 24 80 21 3

Silindirik 5 17 4 1

29 Kogandaki sira sayist Cok az 0 0 0 0
Az 6 20 4 2

Orta 8 27 7 1

Fazla 9 30 9 0

Cok fazla 7 23 6 1

30 Tane tipi (kogan ortast 1/3’liik Sert 0 0 0 0
kisimda) Sert gibi 1 3 1 0

Orta 4 13 4 0

At disi gibi 4 13 3 1

At disi 21 70 18 3

Tath 0 0 0 0

Cin misir 0 0 0 0

31 Tane ucu rengi Beyaz 3 10 3 3
Sarims1 beyaz 27 90 23 4

Sar1 0 0 0 0

Sari-portakal 0 0 0 0

Portakal 0 0 0 0

Kirmizi-portakal 0 0 0 0

Kirmizi 0 0 0 0

Koyu kirmiz1 0 0 0 0

Mavi siyah 0 0 0 0




Ek-2. Kendilenmis misir hatlarinda yapilan gézlem ve 6lgiimlerin sonuglar1 ve MAE hatlari ile standart hatlarin dagilimi (Devam)

32 Tane sirt rengi Beyaz 0 0 0 0
Sarims1 beyaz 0 0 0 0

Sar1 2 7 2 0

Sari-portakal 27 90 23 4

Portakal 0 0 0 0

Kirmizi-portakal 1 3 1 0

Kirmizi 0 0 0 0

Koyu kirmiz1 0 0 0 0

Mavi siyah 0 0 0 0

33 Kogan kavuzlarinda antosiyanin | Yok 7 23 7 0
renkliligi Var 23 77 19 4

34 Kogan kavuzlarinda antosiyanin | Cok zayif 10 33 10 0
yogunlugu Zayif 13 43 10 3

Orta 6 20 5 1

Kuvvetli 1 3 1 0

Cok kuvvetli 0 0 0 0
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