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OZET

Doktora Tezi

ERZURUM FASULYE (Phaseolus vulgaris L.) POPULASYONUNUN MORFOLOJIK,
MOLEKULER KARAKTERIZASYONU VE SELEKSiYONU

Raziye KUL

Atatiirk Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Bahge Bitkileri Anabilim Dali
Sebze Yetistiriciligi ve Islah1 Bilim Dal1

Danisman: Prof. Dr. Ertan YILDIRIM

Bu ¢alisma, Erzurum yoresinde yetistiriciligi yapilan ve tiiketilen yerel fasulye popiilasyonlarinin genetik
cesitliliginin morfolojik ve molekiiler yontemlerle belirlenmesi ve tarimsal 6zellikler bakimindan iistiin
genotiplerin seleksiyonu amaciyla yiiritilmiistiir.

Fasulye tiretimi yapildigi belirlenen on ilgeden toplanan genotipler arasindan amacimiza uygun 120 fasulye
(23’1 barbunya ve 97’si taze fasulye) genotipi segilmistir. Popiilasyon halinde toplanan genotipler 2016
yilinda gozlem siralarina ekilmis ve teksel seleksiyonla segilen bitkiler 2017 yilinda morfolojik ve
molekiiler tanimlama ile tarimsal 6zelliklerin belirlenmesi amaciyla yeniden arazi denemesine alinmustir.
Genotipler arasindaki genetik gesitliligin belirlenmesinde morfolojik tanimlayicilar (UPOV) ve ISSR (basit
dizi tekrarlar aras1) markor yontemi kullanilmistir. Morfolojik karakterizasyon calismalarinda genotipler
46 kalitatif, 13 kantitatif 6zellik bakimindan incelenmis ve bu 6zellikler kullanilarak Ward metotuna gére
olugturulan dendrogramda genotiplerin fasulye ve barbunya olarak iki ana grupta toplandigi belirlenmistir.
K ortalamalar1 analizine gére yapilan siniflandirmada ise Elbow (Dirsek) kuralina gére genotiplerin 6 farkli
kiimede toplandiklar tespit edilmistir. ISSR primeri kullanilarak yapilan analizlerde ise toplam 122 allel
(ortalama 17,43) belirlenmis ve tim primerlerin %100 polimorfizm gosterdigi tespit edilmistir. ISSR
markorlerindan elde edilen matrislerinden hesaplanan Jaccard benzerlik katsayisi kullanilarak UPGMA
metotuna gore olusturulan dendrogramda genotiplerin iki ana grupta toplandigi ve bu gruplarin ikiser alt
gruba ayrildiklari tespit edilmistir. Ayrica popiilasyon diizeyinde yapilan incelemede molekiiler varyans
analizi (AMOVA) sonuglar1 varyasyonun %84 {iniin popiisyon i¢i, %16’sinin popiilasyonlar arasi oldugunu
ortaya koymustur. Bununla birlikte genetik yapir analizinde genotiplerin 6nceden tahmin edilen degere
(AK=4) gore dort alt popiilasyonda gruplandigr tespit edilmistir. Ayrica temel koordinat analizi (PCoA),
fasulye genotiplerini dort alt popiilasyonda kiimeleyen yap1 analizi sonucu ile dogrulanmistir.

Genotipler Tesadif Bloklarinda Augmented deneme desenine gore 2017 yilinda 3 (Alman Ayse, Gina,
Serra) (6 blok), 2018 yilinda 4 (Alman Ayse, Gina, Serra, F-16) ticari ¢esitle (4 blok) beraber ekilmistir.
Tarimsal 6zellikler SAS programinda GLA metotuna gore analiz edilmis ve genotipler arasinda ortaya
¢ikan varyasyon Tukey coklu karsilagtirma testi kullanilarak degerlendirilmistir. Ayrica 2017 tarimsal
Ozellik verileri kullanilarak, Ward metotuna gére olusturulan dendrogramda genotiplerin iki kiimede
toplandig: goriilmiistiir. K ortalamalar1 analizine gore hesaplanan kiime ortalamalari incelendiginde ticari
genotiplerin de icerisinde yer aldigi birinci kiimenin verim ve verim unsurlar1 bakimindan ikinci gruptan
oldukga tistiin 6zellik gosterdigi saptanmustir. Seleksiyon ¢alismalarinda, siralama metotu uygulanan teksel
seleksiyon yontemine gére 2017 yilinda 40 (5 barbunya, 35 taze fasulye), 2018 yilinda 16 (2 barbunya, 14
taze fasulye) genotipin timitvar oldugu tespit edilmistir.

2019, 290 sayfa

Anahtar Kelimeler: Taze fasulye, Barbunya, Phaseolus vulgaris L., Morfolojik karakterizasyon, ISSR,
Genetik gesitlilik, Seleksiyon
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MORPHOLOGICAL, MOLECULAR CHARACTERIZATION AND SELECTION OF BEANS
(Phaseolus vulgaris L.) POPULATION IN ERZURUM
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Supervisor: Prof. Dr. Ertan YILDIRIM

This study was conducted to determine the genetic diversity of landraces bean (Phaseolus vulgaris L.)
populations cultivated and consumed in Erzurum region by morphological and molecular methods and to
select the genotypes superior in terms of agricultural characteristics.

120 bean genotypes (23 pinto beans and 97 snap beans) were selected according to our purpose among the
genotypes collected from the ten districts determined bean production. Genotypes collected as population
were sown to observation rows and selected by single plant selection in 2016. Then, they were taken to the
field trial again for making morphological and molecular identification and determining agricultural
characteristics during 2017. Genetic diversity among genotypes has been determined using morphological
descriptors (by UPOV) and ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) markers. Genotypes have been splitted
to two main groups as pinto and beans in the dendrogram created according to Ward method using 44
qualitative and 12 quantitative characteristics in morphological characterization It was determined that
genotypes were collected in 6 different clusters according to Elbow rule in the classification made according
to K means clustering analysis. SSR primers shown 100% polymorphism have given total of 122 alleles
(17,43 per primer). it was observed that genotypes separated into two main groups and each main group
was divided into two subgroups in the dendrogram generated according to the UPGMA method using the
Jaccard similarity coefficient calculated from the matrices obtained from ISSR markers. Analysis of
molecular variance (AMOVA) revealed high genetic variation within populations (84%) and low genetic
differentiation among populations (16%).Besides, genetic structure analysis found that genotypes were
grouped in four subpopulations according to the predicted value (AK=4). The principal coordinate analysis
(PCoA) was confirmed by structure analysis result which also clustered beans in four sub-populations.

According to Augmented trial design in random blocks, genotypes were sown in 6 blocks by using 3
cultivars (German Ayse, Gina, Serra) in 2017 and in 4 blocks by using 4 cultivars (German Ayse, Gina,
Serra, F-16) in 2018. Agricultural characteristics were analyzed according to the GLA method in the SAS
program and the variation between genotypes was evaluated using the Tukey multiple comparison test.
Meanwhile, genotypes was collected in two clusters in the dendrogram created according to the Ward
method in SPSS program by using 2017 agricultural properties data. The first group which included
commercial genotypes have a more superior characteristic in terms of yield and yield components than the
second group, when the cluster averages calculated according to the analysis K means were examined.,
Besides, at the single plant selection that applied according to ranking method by using agricultural
characteristics, 40 genotypes (5 pinto beans and 35 snap beans) in 2017 and 16 genotypes (2 pinto beans
and 14 snap beans) in 2018 were selected as being promising for further breeding efforts.

2019, 290 pages

Keywords: Snap bean, Pinto bean, Phaseolus vulgaris L., Morphological characterization, ISSR, Genetic
diversity, Selection
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1. GIRIS

Genetik farklilik, biyolojik ¢esitliligin siirekliligi i¢in 6nemli bir olgudur (Given 1993;
Guloglu 2017). Cevre sartlarina kars1 bitkinin gosterecegi basarili adaptasyon ve bitki
1slahindaki basar1 genetik ¢esitlilikle yakin bir iliski icerisindedir. Bitkinin
gosterebilecegi adaptasyon genisligi, genetik gesitliligin yogunlugu ile 6l¢iilmektedir.
Karakter bakimindan farklilik gostermeyen bir tiirde genetik ¢aligmalarin da
yapilamayacagi bilinmektedir (Budak 2013). Tiirkiye, gen kaynaklar1 ve genetik ¢esitlilik
yoniinden diinyada 6nemli bir konuma sahiptir (Karagéz 2001; Balkaya and Karaagac
2006). Iliman kusakta yer alan iilkemizde goriilen bu olaganiistii habitat zenginligi;
jeomorfolojik, topografik ve iklimsel farkliliklara dayandirilmaktadir. Ayrica
Tiirkiye’nin 6nemli bir genetik ¢esitlilik merkezi olmasi, Avrupa-Sibirya, Akdeniz ve
[ran-Turan olmak iizere ii¢ ana floristik bdlgenin kesisme noktasinda yer almasi ile de
iligkilendirilmektedir (Tan 1998; Karagéz 2001; Tan 2010; Budak 2013). Tiirkiye
florasinda 163 familyaya iligskin 1225 cins ve 9000 tiir bulundugu ve bunlardan 3000 tiiriin
endemik nitelikte oldugu bilinmektedir. Oysa tiim Avrupa iilkeleri 203 familyaya bagl
2500’1 endemik 12000 tiire sahiptir. Bu bakimdan yapilan karsilagtirmada, tilkemizin
bitkisel gen kaynaklari bakimindan ne kadar zengin bir yapiya sahip oldugu net bir sekilde
goriilmektedir (Kayal1998; Ozgen vd 2000; Vural 2003; Sehirali vd 2005; Karagdz vd
2010). Ayrica iilkemiz P. vulgaris’in de iginde bulundugu pek ¢ok tiiriin mikro gen
merkezi konumundadir (Es 2011; Altindal ve Akgiin 2015). Uzun yillardan giiniimiize
kadar devam eden yetistiricilik, ekolojik kosullar, dogal seleksiyon veya insan eliyle
yapilan seleksiyonlar sonucunda birbirinden farkli ozelliklere sahip yerel fasulye

popiilasyonlari meydana gelmistir.

Fasulye (Phaseolus vulgaris L.; 2n=2x=22) Papilionoideae alt familyasi, Phaseoleae
smifi, Leguminosae familyasinin bir tiyesidir. Baklagiller (Leguminosae) familyasi 40
takim, 650 cins ve 18.000 tiir ile oldukca genis ve zengin bir bitki ¢esitliligine sahiptir
(Gepts et al. 2005; Moreira et al. 2005; Akbulut 2011; Saglam 2014). Phaseolus cinsinin
230’a yakin tiirii bulunmaktadir, ancak bunlardan 20 kadar1 ekonomik 6neme sahiptir

(Giinay 1992; Balkaya 1999). Phaseolus cinsi igerisindeki en 6nemli 5 tiir; P. lanatus var.



lanatus, P. acutifolius, P. coccineous ve P. vulgaris insan tiikketimi i¢in yetistirilmektedir
(Smartt 1979; Bliss 1980). Bu tiirler i¢inde P. vulgaris diinyada yetistirilen Phaseolus
tiirleri i¢inde liretim alanlarimin %85’inden daha fazlasini kapsamaktadir ve en fazla
yetistirilen tiir oldugu bildirilmektedir. Bu grup igerisinde yer alan cesitlerin yiiksek
adaptasyon yetenegine sahip olmalari onlarin genis bir yelpaze iizerinde yiiksek
verimlerle tiretimini saglamaktadir (Singh 1999; Broughton et al. 2003). Tiirkiye’de ticari
olarak yetistirilen fasulyelerin tamami P. vulgaris tiirlerine aittir (Balkaya ve Yanmaz
2003). Taze ve kuru tiiketilen fasulyeler P. vulgaris tiiriiniin iki biiyiik ticari siifim
olusturmaktadir (Singh 1999; Broughton et al. 2003).

Kiiltiir formlar1 Antarktika hari¢ tiim kitalarda yetismektedir. Yabani fasulyeler, kuzey
Meksika’dan (yaklasik 30° N) Arjantin’in kuzeybatisina (yaklasik 35° S) kadar uzanan
genis bir yelpazede, 500 ila 2000 m arasinda degisen yiiksekliklerde ve 500 ila 1800 mm
yagis alan bolgelerde yetisebilmektedir. Kiiltiir fasulyelerinin iiretimi 52° N 32° S
enlemleri ile Avrupa ve Amerika kitalarindaki deniz seviyesinden, Kuzey Amerika And

daglarindaki 3000 m yiikseklikteki alanlarda yapilmaktadir (Gepts 1998).

Ulkemizde son yillarda kuru fasulye tiiketiminin yaninda taze fasulye tiiketiminde de artis
goriilmektedir. Bunun nedenleri arasinda hem toplumum tiikketim aliskanliklarinin
degismesi hem de taze fasulyenin konserve ve dondurulmus {iriin sanayisinde
kullaniminin artmast yer almaktadir. Farkli sekillerde degerlendirilen fasulye genel olarak
tilkemizin her yoresinde yetistirilmekte halkin yas sebze ihtiyacini karsilamada 6nemli
yer tutmaktadir (Madakbas vd 2011). Taze fasulyenin kalori degeri diistiktiir, ancak C ve
A vitamini ile magnezyum kaynagi olarak kabul edilmektedir. Ayrica potasyum, folik
asit, demir, thiamin, niacin, riboflavin, bakir, kalsiyum, fosfor ve protein igerikleri
yoniinden oldukga zengindir (USDA 2018). C vitamini ve beta- karoten gibi antioksidant
besinlere ilave olarak, yesil fasulyeler dnemli miktarda antioksidant mineral manganez
icerirler. Bunlara ilave olarak saglik destekcisi antioksidant ozellik gosteren
karotenoidleri (lutein, beta-karoten, violaksanthin ve neoksanthin) ve flavonoidleri
(kuersetin, kaemferol, katesinler, epikatesinler ve prosiyanidinler) de ihtiva etmektedirler

(Mateljan 2007). Yesil fasulyelerin kalp hastaliklar1 ve kolon kanseri riskini azalttiklari



ve onemli bir diyabet diizenleyicisi olarak gorev yaptiklari bildirilmistir. Zararl serbest
radikallerin viicuttan uzaklastirilmasi ve bagisiklik sisteminin giiclenmesine yardimci
olduklar1 belirtilmistir. Ayrica i¢erdikleri 6nemli bilesenlerin (vitaminler, karotenoidler
vb.) kemik ve goz saglig iizerinde anahtar rol oynadigi tespit edilmistir (Anonymous

2019).

Diinya taze fasulye tiretimi 24 221 252 ton’dur. Bu iiretimde Asya ve Avrupa kitasindaki
iilkeler 6nemli bir paya sahiptir. Diinyada en fazla taze fasulye iireticisi iilke olan Cin’in
taze fasulye iiretimi 19 293 883 ton olup, Tiirkiye ise 630 347 ton taze fasulye iiretimiyle
Endonezya (915 591 ton) ve Hindistan’dan (675 188 ton) sonra 4. sirada yer almaktadir
(FAOSTAT 2017).

Kuzeydogu Anadolu tarim bdlgesinde yer alan Erzurum’un mikroklima alanlarinda taze
fasulye ve barbunya iiretimi yaygin bir sekilde yapilmaktadir. Son istatistiki verilere gore
Bolge’de 14 266 ton taze fasulye ve 540 ton taze barbunya iiretimi yapilmakta ve Erzurum
3 567 ton taze fasulye ve 21 ton taze barbunya iiretimi ile bolge taze fasulye ve taze

barbunya iiretiminin %24,23’liik kismin1 olusturmaktadir (TUIK 2018).

Bitki genetik kaynaklar1 yerel popiilasyonlar ve bunlarin yabani akrabalari ile
kullanilmayan eski ¢esitler ve genetik Ozellikleri tam olarak tanimlanmis hatlardan
olugmaktadir. Yerel gen kaynaklari, adaptasyon yeteneklerinin genisligi, hastalik ve
zararlilara dayanikliliklar: ve istenen tarimsal 6zelliklere sahip olmalar1 nedeniyle 1slah
calismalar1 acisindan oldukca onemlidir. Ulkemizde ¢ok fazla yerel popiilasyon
bulunmaktadir. Bu yerel cesitler, ya dogrudan bu cesitlerin yetistiriciliginin ve
tikketiminin tesvik edilmesi ya da bu gesitlerden yeni ¢esitler gelistirmek tizere yiiriitiilen
1slah galigmalarinda etkin olarak kullamlmasi yoluyla degerlendirilebilmektedir (inal
2002). Ancak hizla artan niifus, gelisen teknoloji ve endiistrilesme, kdyden kente gog,
yapilagmanin artmasi ve c¢evresel problemler ile insanlarin bilingsiz ve duyarsizliklari,
tarim arazilerinin iizerindeki canlilarla birlikte hizla kaybolmasina neden olmakta ve
kendine yeterli iilkelerden biri olma dviinciimiizii gecersiz kilmaktadir (Ozgen vd 2000).

Ayrica son yillarda diinyada yapilan 1slah ¢aligmalarinda belli gen kaynaklari tizerinde



yogun sekilde durulmus ve bu nedenle 6nemli kiiltiir bitkilerinde genetik tabanlar ciddi
sekilde daralmistir. Yabani tiirler ve yerel g¢esitler daralan genetik tabanlarin
genisletilmesinde ciddi avantajlar sunmakta, fakat bu konuda kalite o6zelliklerinin
gelistirilmesi  agisindan yerel gesitlerin  yabani tiirlerden daha avantajli oldugu
diistiniilmektedir. Ciinkii yabani tiirlerin kullanildigi 1slah programlarinda, istenen
genlerin transferi esnasinda gelen istenmeyen bagl genlerin etkileri baz1 olumsuzluklara
yol agabilmektedir. Yerel ¢esitlerin 1slah ¢alismalarinda kullanabilmeleri i¢in 6ncelikle
genetik varyasyon derecelerinin belirlenmesinde fayda vardir (Gilindiiz 2008). Mevcut
genetik materyal dogru bir sekilde tanimlanmadig siirece hem 1slah programlarinda
zaman kayb1 yasanacak hem de istenen genotipi se¢gme islemleri zorlagacaktir (Saglam
2014). Ayrica gen kaynaklar1 karakterizasyon ¢aligmalari ile tanimlanmazsa bu kaynaklar
1slah programlarinda yer alamayacak, yer alsa bile hizli bir sekilde yok olacaktir. Ayrica
bir genetik materyalin degeri; koruma altina alinmis koleksiyonun sayisindan ¢ok, bu
materyallerin 1slahta kullanilabilirligi ile ifade edilmektedir. Bu baglamda elde edilen gen
kaynaklarimin 6zelliklerinin belirlenmesi 1slah c¢alismalar1 ve gen banklar1 acisindan
biliylik 6nem tasimaktadir (Balkaya ve Yanmaz 2001; Balkaya ve Karaaga¢ 2005;
Karaagac ve Balkaya 2010).

Farkli ekolojik ve cografik bolgelere dogal uyum saglama siireci ve ¢iftgilerin
secimlerinden dolayi, yerel sebze cesitleri bir bolgeden digerine biiyiikk degiskenlik
sergilemektedir. Ozellikle de Tiirkiye nin iicra alanlarinda, ev bahgelerinde yetistirilen
sebze tiirlerinde, kullanilan geleneksel tarim yontemi, bazi tiirlerin bir araya
getirilmesinden kaynaklanan melezlenmeler farkli formlarin olusmasinda 6nemli rol
oynamaktadir (Tan 2010). Uzun yillardan beri yetistirilen yerel popiilasyonlarin en biiyiik
avantaji, yetistirildigi bolgenin ekolojik kosullarina adapte olmasi ve bu 06zelligini
koruyabilmesidir. Bu nedenle, farkli bolgelere ve ekolojilere adapte olmus yerel
popiilasyonlarin 1slah programlarina alinmasi biiyiik 6nem tasimaktadir (Allard and
Bradshaw 1964; Saglam 2014). Ulkemizde fasulye gibi tohum ederi diisiik olan tiirlerde
1slah programlariin yeterli diizeyde olmamasi nedeniyle ticari iiretimde ya popiilasyon
halindeki yerel fasulye genotipleri ya da dis kaynakli ticari ¢esitler kullanilmaktadir. Bu

nedenle, fasulye genetik materyallerinin korunmasi, tanimlanmasi ve kullanimina iliskin



caligsmalarda Tirkiye i¢in ayr1 bir 6neme sahiptir (Yildirim ve Kandemir 2001; Balkaya
ve Ergiin 2008; Ekincialp 2012).

Morfolojik, fizyolojik ve molekiiler analizler, canlilar arasinda farkliliklar1 belirlemek ve
smiflandirmak i¢in kullanilan yontemlerdir (Maciel et al. 2003; Yang et al. 2009). Bitki
tiirlerinin tanimlanmasinda ve genetik varyasyonun arastirtlmasinda genetik markdorler
kullanilmaktadir. Genetik markdorlerin ii¢ ana tipi mevcuttur. I1ki fenotipik 6zellikler olan
morfolojik markorler, ikincisi izoenzim olarak adlandirilan enzimlerin allelik
degisimlerini iceren biyokimyasal markérler, iigiinciisii ise DN A nin kendisinin dogrudan
kullani1ldigit DNA markoérleridir. DNA markdrker; diger tekniklere oranla daha giivenilir
olmalari, ¢evreden etkilenmeyisleri, bitkilerin gelismelerinin  her asamasinda

kullanilabilmeleri gibi avantajlart nedeniyle yaygin olarak kullanilmaktadir (Giindiiz

2008).

Morfolojik 6zellikler tipki genetik 6zellikler gibi canlilarin siniflandirilmasinda oldukca
onemlidir. Bitkinin boyu, ¢igek yapisi, meyve yapisi, dal sayisi, tohum miktari, gelisme
basamaklar1 ve benzeri gibi bazi Ozellikleri bitkilerin yakin akrabalarindan kolayca
ayrilmasini saglamaktadir. Arazi denemeleri ile gerceklestirilen morfolojik tanimlama
calismalar1 zaman almakta ve morfolojik karakterler yetersiz katilimi nedeniyle ¢evresel
kosullardan kolaylikla etkilenebilmektedir. Bu nedenle genotipik ve fonotipik 6zellikler
arasinda ortaya c¢ikan farkliliklar yaniltici olabilmekte, karakterrizasyon calismalarinda
molekiiler tanimlama c¢alismalar1 ile morfolojik tanimlama ¢aligmalarinin beraber
planlanmas1 bu sorunun ¢oziimii i¢in Onerilen bir yol olarak belirtilmektedir (Madakbas

and Ergiin 2011).

Genetik markorler baslangicta kromozom boyunca genlerin sirasini belirlemek i¢in
genetik haritalamada kullanilmaktaydi. 1913 yilinda Alfred H. Sturtevant meyve
sinegindeki (Drosophila melanogaster) alti morfolojik 6zelligi kullanarak ilk genetik
haritalamay1 gerceklestirmistir (Sturtevant 1913) ve yaklasik 10 yil sonra Karl Sax
fasulyedeki bir kalitatif ve bir kantitatif iki 6zellik (tohum rengi ve tohum boyutu) lokusu

arasinda genetik baglanti olduguna dair kanit retmistir (Sax 1923). Bu oncii



caligmalardan buyana markdrler, morfolojik markorlerden izoenzim markorlere ve daha
sonra DNA markdrlerine dogru gelisme gostermektedir. Bugiin genetik markorler hem
temel bitki arastirmalar1 hem de bitki germplazm karakterizasyonu, gen izolasyonu,
elverisli alleller icin merkor destekli geriye melezleme ve ¢esit koruma i¢in bitki 1slah1

calismalarinda kullanilmaktadir (Henry 2001).

Molekiiler genetikte markor ile genomda herhangi bir gen bolgesi ya da gen bolgesi ile
ilgili DNA parcas1 temsil edilmektedir. Polimer Zincir Reaksiyonunun (PCR) kesfinden
sonra Cogaltilmis Parca Uzunluk Polimorfizm (AFLP), Basit Dizi Tekrarlar1 (SSR), Dizi
Mliskili Cogaltilmis Polimorfizm (SRAP), Tek Niikleotid Polimorfizmi (SNP) ve Basit
Tekrarli Diziler Arast Polimorfizm (ISSR) gibi yaygin olarak kullanilan ¢ok sayida
molekiiler markor teknikleri gelistirilmistir. Bu markor teknolojileri fiziksel haritalama,
gen kesfi ve etiketleme, filogenetik calismalar, evrimsel genetik ve genetik cesitlilik
calismalar1 gibi pek ¢ok alanda etkin sekilde kullanilmaktadirlar. Her bir molekiiler
markdr tekniginin kendine 6zel prensipleri mevcut olup, temel sorunun farklit markor
tekniklerinden en uygun olanin secilmesi géziikmektedir. Molekiiler markorlerde aranan
ozellikler, yiiksek polimorfizm, kodominant kalitim, genomda sik dagilim gdstermesi,
kolay ve hizl1 olmasi, diisiik maliyet ve tekrarlanabilir olmasi, popiilasyonlar ve tiirler
arasi transfer olabilmesidir. Fakat bu 6zelliklerin tiimiine birden sahip olan hi¢bir markor
sistemi bulunmamakta ve bu yiizden yapilacak ¢aligmalarda markdr sistemi secilirken en
fazla sayida istenilen 6zelligi barindiran teknik tercih edilmektedir (Filiz ve Kog 2011).
Molekiiler markorler, farkliligi DNA diizeyinde 6lcen ve arastirilan genotiplerde istenen
bir geni izlemek icin kullanilabilen markdrlerdir. DNA markorleri 1slah ¢alismalarinda
bitki materyallerinin seleksiyonu ve degerlendirilmesinde, 6zellikle verim igin en iyi
tanimlayicidir (Ovesna et al. 2002). Dokuya veya gevresel etmenlere bagli olmadigindan
ve bol miktarda bulunduklar i¢im morfolojik ve fizyolojik 6zelliklerin tanimlanmasinda
morfolojik tanimlayicilarla beraber yaygin bir sekilde kullanilmaktadirlar (Yildirim ve

Kandemir 2001).

Bu arastirmada molekiiler tanimlama ¢aligsmasinda Zietkiewicz et al. (1994) ve Wolfe et

al. (1998) tarafindan agiklanan ve gelistirilen ISSR analiz teknigi kullanilmistir. ISSR,



basit tekrarli bolgeler ve basit tekrarli bolgeler arasi polimorfizmi tespit eden ve dnceden
DNA dizi bilgisi gerektirmeyen bir dominant markor yontemidir. Bu yontem fasulyede
genetik cesitliligin belirlenmesi ¢alismalarinda yaygin bir sekilde kullanilmaktadir
(Galvan et al. 2003; Del Piano et al. 2012). Ayrica Galvan et al. (2003)’de yaptiklar
arastirmada ISSR ve daha once calistiklar1 RAPD (Rastgele Cogaltilmis Polimorfik
DNA) (Galvan et al. 2001) yontemini kiyaslamiglar; ISSR markor yonteminin gen
havuzlarinin orijinlerini tanimlamada RAPD‘den daha iyi bir yontem oldugunu

vurgulamiglardir.

Mevcut ¢alisma, Erzurum yoresinde yaygin bir sekilde yetistirilen popiilasyon halindeki
taze fasulye ve barbunya gen kaynaklarinin genetik iliskilerinin molekiiler ve morfolojik
belirtegler yardimiyla incelenmesi ve tarimsal 6zellikler bakimindan iistiin genotiplerin
seleksiyonu amaciyla yiiriitilmistiir. Ayrica genotipler arasindaki varyasyonun tespit
edilmesi, daha sonra yapilacak islah ¢alismalari igin bir alt yap1 saglayacaktir. Bununla
birlikte genotiplerin tarimsal 6zellikleri, treticiler tarafindan yaygin olarak kullanilan
ticari genotiplerle kiyaslanarak, yorenin iklim kosullarina uygun, verimli ve kaliteli

fasulye genotipleri ¢esit gelistirme caligsmalari i¢in {imitvar genotip olarak belirlenmistir.



2. LITERATUR OZETLERI

2.1. Morfolojik ve Molekiiler Tanimlama Cahismalar:

Kiiba’da yapilan 6 yillik bir arastirmada, 328 adet fasulye genotipi toplanmistir ve bu
sonug¢ yorenin ne kadar zengin bir germplazma sahip oldugunu ortaya koymustur. 96
temsilci genotipten olusan bir grup, 34 morfo-agronomik karakter kullanilarak
incelenmistir. Elde edilen sonuglara gore genotiplerin %53 {inilin siyah, %25 inin kirmizi
ve %0,3’linlin beyaz tohum zemin rengine sahip oldugu tespit edilmistir. Farkli analiz
yontemleri kullanilarak genotiplerin hangi gen havuzundan geldigi arastirilmis ve biiyiik
tohumlu, faseolin T tipli gesitlerin Giiney Amerika’dan tasinarak bu bolgeye ulastigi
kesfedilmistir. Kiiciik siyah tohumlu ve feseolin S tipli genotiplerin ise Meksika kokenli
olabilecegi belirtilmistir. Sonu¢ olarak calismada Kiiba fasulye germplazmlarinin

ekonomik 6nemi vurgulanmistir (Castineiras 1991).

Arjantin’in kuzeybatisindan 25 farkli yerel fasulye genotipi toplamislardir. Deneme
sonucu 16 fasulye genotipinde ¢icek rengi mor, 9 fasulye genotipinde ise ¢igek rengi
beyaz olarak kaydedilmistir. Ayn1 ¢alismada genotiplerin orta yaprakg¢ik uzunlugu, orta
yaprakeik genisligi ve 100 tane agirlig1 degerleri arasinda ¢ok dnemli farklar bulunmustur

(Ron et al. 2004)

Samsun ilinden toplanan barbunya genotipleri, 13 kantitatif ve 12 kalitatif 6zellik esas
alinarak incelenmistir. Olusturulan kiime analizi sonucunda genotiplerin 6 grup icerisinde
toplandig1 belirlenmistir. Caligma sonucunda, barbunya genotipleri arasinda morfolojik

varyabilitenin oldukca yiiksek diizeyde oldugu rapor edilmistir (Ergiin 2005).

Zhang et al. (2005), Cin’de yaptiklar1 bir arastirmada 280 adet Cin orijinli genetik
materyali 3 grupta incelenmislerdir. Buna gore birinci gruptakilerin yetistirme periyodu
daha kisa, bitki boyu yiiksek, biiylik tohumlu, bitki basina diisen bakla sayis1 ve baklada

tohum sayist daha az olan genetik materyalleri kapsadigi; liglincii gruptakilerin yetisme



periyodu daha uzun, yiliksek boylu, daha kiigiik tohumlu, bitki basina diisen bakla sayisi
ve bakladaki tohum sayist daha fazla olan genetik materyalleri kapsadigi; ikinci
gruptakilerin ise karakterleri birinci ve {iglincli gruplarin arasinda yer alan genetik

materyalleri kapsadigi tespit edilmistir.

Carsamba ovasinda yapilan bir arastirmada bodur taze fasulye popiilasyonlar: toplanmas,
on verim denemesi asamasinda UPOV kriterlerine gore karakterizasyon analizi yapilmig
elde edilen degerlerle hatlar arasinda genetik uzakligr gostermek i¢in ayirma analizi
istenilen sayidaki gruplar ayirt etmek icin kiimeleme analizi yapilmis ayristirict
analizinde birbirine benzeyen iki hattin TK14 (o) ve T39 (p); en ¢ok benzeyen iki hattin
ise TK55(r) ve Kara Ayse(z) oldugu tespit edilmistir. On verim denemesinden itibaren
ayirma analizinin kullanilmasiyla benzer olan hatlarin erken dénemde birbirinden ayirt

edilerek kaynak israfinin 6niine gegilebilecegi ortaya konulmustur (Madakbas vd 2006).

Castillo et al. (2006) tarafindan yiiriitillen ¢alismada, yaygin olarak yetistirilen 107
fasulye popiilasyonu (Phaseolus vulgaris), 4 ates fasulye popiilasyonu (P. coccineus) 11
kalitatif ve 16 kantitatif Ozellik yonilinden incelenmistir. Fasulye popiilasyonlari
arasindaki varyasyon, cigek rengi, sekli, tohum rengi, bakla u¢ sekli yoniinden ates
fasulyelerine gore daha yiiksek bulunmustur. Ates fasulyesi popiilasyonlarinda tohum
bliytikliikleri, tohum rengine gore daha fazla varyasyon gostermistir. Kuru fasulye
genotipleri arasindaki cesitlilik, ates fasulyesi genotipleri arasindakinden daha fazla
bulunmustur. Arastiricilar bu farkliligin, bolgesel pazardaki tohum takasindan ve misir-

fasulyenin bir arada yetistirilme sisteminden kaynaklaniyor olabilecegini bildirmislerdir.

Madakbas ve Ergiin (2011) tarafindan yiiriitiilen morfolojik tanimlama ¢alismasnda, Ege
Tarimsal Arastirma Enstitiisiinden elde edilen 51 fasulye gennotipi Samsun ili ekolojik
kosullarinda yetistirilmistir. Morfolojik varyasyon agisindan benzerlik ve farkliliklar taze
fasulyenin fenolojik, morfolojik ve bakla 6zelliklerini igeren 16 6zellik bakimindan igin
tanimlanmistir. Korelasyon matriksinde ekim ve ¢imleme zamaninin uzunlugu ile
cicekleneme baslangici, %50 ciceklenme ve bakla baglama tarihleri arasinda 6nemli bir

iliski oldugu ve pozitif korelasyon gosterdigi belirlenmistir. Cluster analizi 19 parametre
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ile yapilmis bu analize gore dendrogramda bes grup belirlenmistir. Fasulye genotipleri

arasinda yiiksek seviyede varyasyon oldugu saptanmistir (Madakbas ve Ergin 2011).

Erding et al. (2013) Tiirkiye’nin farkli bolgelerinden aldiklar1 125 fasulye genotipini
bitkisel Ozellikleri bakimindan incelemislerdir. Fasulyenin gen merkezleri arasinda
Tiirkiye’nin olmamasina ragmen zengin bir genetik ¢esitlilige sahip oldugunu vurgulayan
arastirmacilar, yaptiklari ¢alisma ile incelenen 6zellikler bakimindan genotipler arasinda

genis bir varyasyonun oldugu belirlenmistir.

Fasulyedeki (Phaseolus vulgaris L.) 72 rekombinant kendilenmis hat ve 20 gesit, 21
morfo-agronomik karakter ve tohum verimi arasindaki iliski bakimindan incelenmis ve
veriler kaydedilmistir. Korelasyon analizlerinde tohum verimi ile hasat indeksi, bitki
basina tohum sayisi, bakla bagina tohum sayisi, bitki basina bakla sayisi, tohum uzunlugu,
saman agirligi, %50 ¢igeklenme, %50 bakla tutma, bakla uzunlugu ve 100 tohum agirligi
arasinda yiiksek korelasyon oldugunu, bununla birlikte bitki basina tohum sayisi ve hasat
indeksinin tohum verimi iizerinde dogrudan ve yliksek pozitif etkiye sahip oldugu tespit
edilmistir. Tohum uzunlugunun, bitki basima bakla sayisinin ve saman agirliginin ise
sekonder seviyede pozitif etkisinin oldugu rapor edilmisti. Belirtilen bu bes faktoriin,
toplam varyansin yaklasik %75'ni agikladigl gozlenmis. Yapilan hiyerarsik kiimeleme

analizi ise karakterleri dort gruba ayrilmistir (Sadeghi et al. 2011).

Genotiplerin performanslari lizerinde ¢evrenin rolii biiyiik 6nem tagimaktadir. Kalitim
derecesi diisiik olan kantitatif karakterler iizerinde genetik etkilerden gelen pay diisiik
olup, bu karakterler ¢cevreden etkilenmekte ve bu nedenle de farkli ¢cevrelerde yetistirilen
cesitlerden bir¢cok agronomik 6zellik bakimindan farkli performanslar elde edilmektedir

(Tan 1993).

DNA markérleri, genomda bulunan bir gen bdlgesi ya da gen bdlgesi ile baglantili DNA
parcasidir. 1980’lerden bu yana bitki 1slah1 ve bitki genetigi ¢alismalarinda molekiiler
markdrler kullanilmaya baglanmistir. Giiniimiizde molekiiler markoér yontemlerinin tercih

edilmesindeki onemli sebepler; cevresel faktorlerden etkilenmemeleri, biyotik ve
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abiyotik stres kosullarindan bagimsiz olmalar1 ve ayrica bitkinin biitiin dokularindan ilk
asamalarda analiz i¢in kullanilabilmesi ve tarla islemlerinin kisaltilmasinda ¢ok yararli

olmalaridir (Caliskan 2005; Kumar et al. 2008).

RAPD teknigine benzemekle birlikte ISSR teknigi, kullanilan primerlerin mikrosatellit
bolgelerinden ¢ogaltilmis olmalari ve primer baglanma sicakliklarinin yiiksek olmasi ile
RAPD tekniginden ayrilir. ISSR teknigi ile ilgili ¢caligmalar 1994 yilinda baslamigtir
(Zietkiewicz et al. 1994; Gupta et al. 1994) ve sonraki g¢alismalarda bu teknigin
varyasyonu belirlemede yiiksek etkiye sahip oldugu saptanmistir. Giivenilir ve yeterli
bilgi veren ISSR markoérlerinin maliyetinin diisiik oldugu, daha kisa zamanda sonug
alindig1 ve genetik tanimlamalarda, evrim biyolojisinde bir¢ok bitkide kullaniminin
kolaylik sagladig1 bircok arastirmaci tarafindan yapilan calismalar neticesinde ifade
edilmistir (Camacho and Liston 2001; Reddy et al. 2002; Wolfe 2005; Aytekin 2006;
Kahraman 2008; Isik 2012).

Italya’da yetisen ates fasulyeleri (Phaseolus coccineus L.) arasindaki varyasyon tohum
ozellikleri ve molekiiler markdrlar araciligiyla degerlendirilmistir. Ates fasulyesinin 21
yerel cesidi, 1 ticari ¢esit ve 4 Mezoamerika yerel ¢esidinin her birinden 5’er tane toplam
130 tohum ve fide se¢ilmis yedi adet PCR markdrii (3 RAPD, 2 ISSR ve 2 ET)
kullanilarak analiz edilmistir. Mezoamerikan yerel ¢esitlerinin tohum agirliginin yaklasik
1 g, italyan yerel gesitlerinin ise 1-2,5 g arasinda degistigi belirlenmis ve bu farklilik
onlarin orijinleriyle iliskilendirilmistir. Oval tohum sekli daha sik gozlemlenmis yuvarlak
sekil ise sadece Mezoamerikan gesitlerde tespit edilmistir. Beyaz, mor alacali veya siyah
benekli ve devetliyli benekli kahverengi olmak iizere ti¢ farkli tohum kabugu rengi tespit
edilmis ve bu da onlarin kokeni ile iliskilendirilmistir. Molekiiler markorler tarafindan
belirlenen polimorfizmin seviyesi diisiik bulunmus ancak bu farklilik ayirt etme giicii
bakimindan anlamli bulunmustur. ISSR molekiiler polimorfizmi ortaya ¢ikarma egilimi
en etkin mark6r bulunmustur. Genotiplerin dogru bir sekilde siniflandirilmasi, ti¢ markor
cesidi ile elde edilen bant 6rneklerinin hepsine dayanan fide benzerlik Sl¢timii cluster
(kiime) analiziyle veya tohum fonotipik oOzellikleri kullanilarak gerceklestirilmistir

(Acampora et al. 2007).
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Burdur sinirlart igerisinde biri standart ¢esit olmak iizere toplam 12 fasulye genotipinin
morfolojik ve kalite 6zellikleri ile molekiiler agidan karakterizasyonu ile ilgili ¢alismada
bliylime tipi, bitki boyu, ¢igek rengi, bakla uzunlugu, baklada pigment olusumu, baklada
kilgiklilik, baklada piirtizliiliik, 1000 tane agirligi, tane rengi, baklada tohum sayisi, bitki
basina bakla sayisi ve ortalama bakla agirliklarinda genotipler arasi gesitlilik oldugu
aciklanmistir. Ayrica, molekiiler karakterizasyon calismalari icin AFLP markdrleri
kullanilarak yerel genotipler arasindaki genetik farkliliklar ortaya konulmus, buna gore
benzerlik katsayilar1 0.178-0.713 arasinda degisim gostermistir. Bu koefficient
degerlerine gore yapilan gruplandirmada iki ana grup olusmustur (Akbulut 2011).

Teksel seleksiyonla S5 kademesine kadar selekte edilmis 34 yerel fasulye genotipinin
verim ve bazi kalite unsurlarinin belirlenmesi ve kullanilan genotiplerin genetik
iligkilerinin molekiiler ve morfolojik belirtegler yardimiyla incelenmesi iizerine yapilan
aragtimada, 31 adet morfolojik 6zellik incelenmistir. Yapilan incelemelerde genotiplerin
tiimiinde baklada piirtizliilik ve benekliligin goriillmedigi, tek bir genotip hari¢ kilgiklilik
olmadigi, popiilasyonun bilyiik bir ¢cogunlugunun bodur biiylime tipi (%72) gosterdigi
tespit edilmistir. Aragtimaci, bitki basina bakla sayisi, bitki bagina tohum verimi ve bin
dane tohum agirlig1 bakiminda genotipler arasinda farkliliklar oldugunu gézlemlemistir.
Bununla birlikte, genotiplerin yaklasik %79 unun iri tohum yapisina sahip oldugu, %21
oraninda baklalarda tohum belirginliginin goriildiigii tespit edilmistir. 27 ISSR primeri
kullanilarak gerceklestirilen molekiiler calismalarda 12’°ser 6rnekten olusan iki Bulk grup
elde edilmistir. Bulk-1 grubu igerisinde genetik mesafenin 0.58-0.86 arasinda, Bulk-2
grubunda 0.58 ile 0.88 arasinda oldugu tespit edilmistir. Genetik mesafeden elde edilen
dendrogramda genotiplerin sirik ve oturak genotiplerden olusan iki gruba ayrildigi

gozlenmistir (Isik 2012).

Pereira et al. (2019) molekiiler ve morfolojik verilere dayanan genetik ¢aligmalarinin
literatiirde yaygin oldugunu, fakat bu tanimlamalarin tarimsal agidan 6nemli 6zellikleri
g0z ard1 ettigini vurgulamiglardir. Arastiricilar, bu sekilde gelistirilen popiilasyonlarin
genis bir varyasyon gdstermesi nedeniyle ebeveynleri belirlemede pratikte ¢cok basarili

olamadigimi ifade etmislerdir. Yaptiklar1 calismada 17 fasulye genotipini 12 tarimsal
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Ozellik bakimindan incelemis ve varyans analizlerini yapmislardir. Bunun yanisira
agirlikli benzerlik endekslerinin tamamlayicist bazinda genetik mesafeleri elde etmek icin
33 SSR kullanmiglardir. Agronomik ve molekiiler genetik mesafe matrisleri arasindaki
Pearson korelasyonu tahmini anlamli, fakat diisiik (0.32) bulunmustur. Arastirmacilar
bunun sebebini bu iki veri seti tarafindan tahmin edilen mesafelerin farkli bilgiler

saglamasi olarak rapor etmislerdir.

Kiiltiire alindig1 genis bir cografik alani temsil eden fasulyenin (Phaseolus vulgaris L.)
85 adet yabani ve kiiltir formu RFLP (Smirlayict Parga Uzunluk Polimorfizmi)
uygulamasiyla test edilmistir. Incelenen genotipleri, Orta Amerika ve And olmak iizeri,
ayrt bir cografi dagilimla iki biyiilk grup igerisinde smiflandirilmis olabilecegi
diisiiniilmistlir. Her bir gen havuzu i¢inde yetistirilen genotipler bu iriinler i¢in ¢ok
sayida kiiltiire alma hipotezini destekleyen aynmi cografi alandan yabani formlar ile
beraber kiimelenmistir. Nei'nin iki farkli gen havuzundan kiiltiire alinmis irklar arasindaki
genetik uzaklik tahmini 0,12 ve 0,56 arasinda ve ayni gen havuzundan irklar arasindaki
genetik mesafenin 0,04 ila 0,12 arasinda degismektedir ve Phaseolus vulgaris L.'deki
ayrismanin alt tiir seviyesine ulastigi diisiiniilmektedir. Genetik ¢esitliligin seviyesi
izoenzim analizleri ile elde edilen degerin iki kati bulunmustur. Irklar i¢indeki genetik
cesitlilik 1izoenzimlerle karsilagtirildiginda 4-5 kat daha fazla bulunmustur. Fakat irklar
arasindaki genetik gesitlilik her iki markor i¢in benzer bulunmustur. Bu sonuglara gore
RFLP markérleri izoenzimlerden daha {istiin goriilmistiir ¢iinkii onlar genomun daha iyi
incelenmesini ve polimorfizmin daha yiiksek seviyede aciga ¢ikmasini saglamiglardir

(Becerra-Velasquez and Gepts 1994).

Zenginlestirilis bir genom kiitliiphanesinden izole edilen mikrosatellit markorlerle gesitli
fasulye tiplerindeki genetik cesitliligin  yapis1 ve seviyesini belirlemek icin
gergeklestirilen bir ¢alismada, cesitlilik analizleri fasulye tiplerine gore c¢esitliligin
seviyesinde farkliliklar ortaya koymuslardir. (ATA), (CA), (CAC) ve (GA) mikrosatellit
motifleri i¢in bir fasulye genom kiitliphanesi olusturulmustur. Taramadan sonra izin
verilen SSR lokuslariin amplikasyonlar1 i¢in 15 primer ¢ifti gelistirilmistir. Bu

lokuslarin genetik gesitliligi 45 farkli fasulye genotipi arasinda degerlendirilmistir. 15
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mikrosatellit lokusunda lokus basina ortalama 5,3 allelle, toplam 81 allel belirlenmistir.
PvATA20 lokusundaki allelik polimorfizm boyutu arastirilmis ve bu tekrarlarin sayisinin
24 ila 85 arasinda degistigi gozlenmistir. Tekrar sayisindaki bu biiyiik farklilik,
tekrarlanan DNA bolgeleri arasindaki esit olmayan par¢a degisimi (crossing-over) ile
iliskilendirilmistir. Cesitlilik analizi, fasulye genotipleri arasindaki cesitliligin
karsilastirilmis seviyelerini ortaya koymustur. Cok ince yapili Fransiz fasulyesi igin,

1slahgilarin yogun seleksiyonunun etkisini gosteren, diisiik seviyede genetik ¢esitlilik

tespit edilmistir (Metais et al. 2002).

Yiriitilen bir diger ¢alismada, fasulyedeki genetik ¢esitliligin saptanmasinda
mikrosatellitlerin ayirt etme giiciiniin belirlenmesi amaglanmistir. Phaseolus vulgaris
L.'nin {i¢ genomik kiitliphanesinden mikrosatellit lokuslar1 igeren genomik DNA
fragmentleri izole edilmis, klonlanmig ve sekanslanmistir. Arastirmacilar, Phaseolus'un
dort tiirtinden alinnan 9 genotipi ve Mezoamerika ve Andean gen havuzlarindan yabani
ve kiiltiir havuzlarindan elde edilen 21 P. vulgaris genotipi arasindaki genetik ¢esitliligi,
mikrosatellit poptimorfizmi bakimindan beraberce degerlendirmislerdir. Mikrasatellit
lokus basina allel sayisi, 1-4 arasinda (ortalama 4 allel) arasinda bulunmustur. Hemen
hemen tiim mikrosatellit lokuslar1 en yiiksek 0,94 olmak tizere yiiksek seviyede ayrim
giicii gostermislerdir. Bu sonuglar mikrosatellitlerin P. vulgaris'deki genetik ¢esitliligini
degerledirmek icin olduk¢a kiymetli olabilecegini gdstermistir. Tanimlanan bu yeni
fasulye mikrosatellitlerinin yiiksek seviyede polimorfizmi ve melez tiirlere biiyiik dlciide
tasiiyor olmasi bu yeni markdrleri Phaseolus tiirlerinin molekiiler karakterizasyonu i¢in

oldukga kullanigh kilmistir (Gaitan-Solis et al. 2002).

Galvan et al. (2003) tarafindan yiiriitilen bir ¢alismada, Arjantin’de yaygin olarak
yetistirilen 10 fasulye ¢esidi ve Fransa’dan getirilen 3 ¢esit arasindaki baglantiy
belirlemek ve genetik ¢esitliligi degerlendirmek i¢in ISSR teknigini kullanmiglardir.
ISSR markorlerinin baslica gruplart Andean ve Orta Amerika fasulye gen havuzuna
uygun olarak secilmistir. Arastirmacilar ¢alismanin sonuclarint daha once yaptiklari
RAPD analizleri (Galvan vd 2001) ile kiyaslamis, buna gore ISSR ile gruplandirma
yapmislardir. Bu karsilagtirmada, bireyler arasinda farkliligt RAPD kadar ¢ok ortaya
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cikaramamasina ragmen, orjini ve gen havuzu belli fasulyeler i¢in ISSR tekniginin daha

iyi oldugu ortaya konulmustur.

AFLP markorleri kullanilarak Brezilya'daki fasulye (Phaseolus vulgaris L.) ¢esitleri ve
yerel genotiplerin arasindaki genetik iliski ve ¢esitliligi belirlemek amaciyla yapilan bir
aragtirmada 31 fasulye genotipi ve iki Phaseolus vulgaris L. temsilcisi kullanilmustir.
Amlifikasyon iirlinlerinin %95'inden daha fazlas1 katilimcilar arasinda DNA diizeyinde
yiiksek seviyede varyasyon oldugunu belirten bir polimorfizm gostermistir. Genetik
benzerlik ¢ifti (Jaccard katsayis1) 0,840 ile 0,553 arasinda degisim gostermistir. Cesitlerin
ve genotiplerin 23 tanesi ii¢ grup igerisinde kiimelenmistir. Ticari gesitlerin biiyiik bir
kismi1 (%91) tek bir grup igerisinde kiimelenmis bu karsin yerel genotipler tiim varyasyon
boyunca dagilim gostermistir. Calismanin sonuglart Brezilya'daki yerel fasulye
cesitlerinin c¢oklu orijine sahip oldugunu ve islah programlari i¢in potansiyel bir

varyasyon kaynagi oldugunu dogrulamistir (Maciel et al. 2003).

Gliney Amerika yaygin fasulye genotipleri arasindaki genetik cesitliligi belirlemek
amaciyla 44 genotipte 129 SSR markdri kullanilmistir ve bu genotipler Mezoamerikan
ve Andean gentiplerine karsiik gelen iki gen havuzundan elde edilmislerdir.
Mezoamerikan cesitleri (%33,4) ile karsilastirildiginda Andean genotipleri %53’liik bir
polimorfizm ile daha yiiksek genetik gesitlilik gosterdigi tespit edilmistir (Blair et al.
2006).

Cin’deki 229 fasulye genotipi, 30 SSR markorii kullanilarak incelenmis ve genotiplerin
Giliney ve Orta Amerika'ya ait gen havuzlarini belirten iki ana kiimeye ayrilmistir.
Genetik cesitliliklerinin seviyesi hesaplandiginda en yiiksek genetik ¢esitlilik Gliney
Amerika fasulye genotiplerinde bulunmustur. Ciinkii onlar Orta Amerika genotiplerine

gore daha ender alleler igermisglerdir (Zhang et al. 2008).

Ulkemizin dogusundan (Van ilinin Ercis ve Gevas ilgelerinden) toplanan yesil fasulye
genotipleri SSR markorleri ve morfolojik 6zellikler kullanilarak karakterize edilmistir. 12

SSR markorleri arasindan 10 tanesi ile basarili bir sekilde amplifikasyonlar tiretilmis ve
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daha sonra genotiplerin genetik akrabaliklarini degerlendirmek icin kullanilan DNA
polimorfizmi ortaya konulmustur. Muhtemelen fasulyedeki kendine dollenme
dogasindan dolay1 genotipler igerisinde gozlemlenen heterozigoti SSR lokularinin
cogunda diisiik bulunmustur. SSR verilerine dayanarak yapilan UPGMA dendrograminda
iki biiyilk kiime meydana gelmistir. Genotipler arasindaki genetik mesafenin %98

oraninda olustugu belirlenmistir (Sartkamis vd 2009).

Yapilan bir aragtirmada, Kuzey Anadolu Bolgesi’nde yetistirilen 38 adet yerel fasulye
(Phaseolus vulgaris L.) popiilasyonunun genetik ¢esitliligini ve onlarin 12 tane ulusal
kayith ¢esitle iligkilerini analiz etmek i¢in SSR markorleri kullanilmistir. Tim
materyaller arasindan 30 primer ¢ifti kullanilarak toplam 72 DNA fragmenti
skorlanmistir. Amplifikasyon {irlinlerinin %97’sinden daha fazlasi, DNA diizeyinde
yiiksek varyasyon gdsteren, polimorfizm gostermistir. Ikili genetik benzerlik 0,218 ile
0,759 arasinda degismis, ortalama 0,585 bulunmustur. SSR markérlerine gore incelenen
50 genotipten iki ana kiime olusturulmustur. Ticari ¢esitlerin (%66) ve yerel tiplerin
(%84, 2) biiyiik bir ¢ogunlugu ikinci grupta kiimelenmistir. Bununla birlikte ticari
cesitlerin (%33, 4) ve yerel tiplerin (%15, 7) kii¢iik bir kism1 birinci grupta kiimelenmistir.
Bir Mental testi, SSR mesafe matriksi ve kofenetik matriksler arasinda 6nemli bir
korelasyon gostermistir. Calismanin sonucuna gore, 1slah programlari igin kullanilabilen
Kuzey Anadolu Bolgesi’nden toplanmis genotipler ve kayitli cesitler icerisinde 6nemli

farkliliklarin oldugu saptanmistir (Khaidizar et al. 2012).

Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii tarafindan selekte edilen 33 bodur taze fasulye
hattinin molekiiler karakterizasyonu, SCAR ve SSR molekiiler analiz teknikleri
kullanilarak yapilmistir. SSR primer ¢iftlerinin yaklasik %73’1i polimorfik bantlar vermis
ve primer g¢iftlerinin polimorfizm bilgi igerigi (PBI) 0.047-0.373 arasinda degisim
gostermistir. SCAR primer ¢iftlerinin tamami arastirma yapilan bitkiler i¢in polimorfik
bulunurken PBI degerleri 0.071-0.379 arasinda gergeklesmistir. Genotipler arasindaki
genetik benzerlik indeksi ise 0.52—0.98 arasinda degismistir. Kiimeleme analizinin

sonuglarina gore, lizerinde ¢alisilan genotipler arasindaki genetik farkliligin yiiksek
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olmadig1 ve tiim genotiplerin And daglar1 gen havuzu ile daha yakin bir genetik iligkiye

sahip olabilecegi sonucuna varilmistir (Ulukap1 ve Onus 2013).

Erciyes Universitesi'nde yapilan bir arastirmada, Tiirkiye’de yetistirilen fasulye
(Phaseolus vulgaris L.) genotipleri arasindaki genetik gesitlilik, Dizi Iliskili Cogaltilmis
Popiilmorfizm (SRAP), Peroksidaz Gen Polimorfizmi (POGP) ve Kloroplast Basit Dizi
Tekrarlar1 (cpSSR) markorleri uygulanarak tahmin edilmistir. Belirlenen fasulye
genotipleri arasindaki genetik iliski, UPGMA ve NJ (Neighbor joining) algoritmalari
kullanilarak hazirlanan dendrogramda incelenmistir. Arastiricilar, dendogarami olusturan
iki grubun muhtemelen iki farkli gen havuzunu temsil ettigi goriistinde bulunmuslardir.
Kullanilan ¢ farkli markor sistemi ile 118'i polimorfik, 194 allel elde edilmistir. Gruplar
arasi, popiilasyonlar arasi, popiilasyonlar i¢i varyans yiizdelerinin sirasiyla ,%59, %3 ve
%38 olarak hesaplanmistir. Calismada, gruplar arasi1 ve poliillasyon i¢i varyans

yiizdelerinin 6nemli dlciide yiiksek oldugu goézlenmistir (Ceylan vd 2014).

Gyang et al. (2017), Kenya’da farkli cografik bolgelerde yetistirilen fasulye
genotiplerinin genetik ¢esitliligini belirlemislerdir. Arastirmacilar, 40 genotipi 5 SSR
markorii ile taramis ve lokus basina 4,5 ortalama allel ile toplam 366 allel elde etmislerdir.
Calismada kullanilan primerlere ait polimorfizmi bilgi i¢eriginin 0.48 ile 0.74 arasinda
degistigi ve ortalama 0.60 oldugu kaydedilmistir. Bununla birlikte fasulye genotipleri
arasindaki ¢ift yonlii genetik benzerlik matriksine gore benzerlik katsayisinin 0.15 ila 1.0
arasinda degistigi ve ortalama 0.54 oldugu gozlenmistir. Benzerlik katsayilar
kullanilarak olusturulan kiimeleme analizinde genotiplerin iki ana kiimeye ayrildigi
belirlenmistir. SSR markorlerinin temel bilesen analizi ilk iki bilesenin genetik
varyasyonun toplam 9%28.79’unu acikladigin1 gostermistir. Arastirmada molekiiler
varyans analizi sonuglar1 incelendiginde, popiilasyonlar i¢i varyasyon oraninin (%87)
popiilasyonlar arasi1 varyasyon oranindan oldukea yiiksek oldugu belirlenmistir. Sonug
olarak calismada Kenya’da yetistiriciligi yapilan fasulye genotipleri arasinda onemli
Ol¢iide genetik ¢esitlilik bulundugu ve daha sonra yapilacak yeni gesit gelistirme

caligmalarinda kullanilabilecegi vurgulanmistir.
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Brezilya’da fasulye arastirma merkezi tarafindan gergeklestirilen bir arastirmada,
bolgesel verim caligmalar yliriitiilen 21 elit fasulye hattinin genetik ¢esitliligi, RAPD ve
pedigri (soy) analizleri kullanilarak degerlendirilmistir. Edinilen bulgulara gore, genetik
ayrismaya dayali ii¢ farkli grup tespit edilmistir. Arastimada, 11 farkli ebeveynden
meydana gelen 1,9 ve 10 numarali hatlar arasindaki genetik mesafe (0,00-0,06) diisiik
bulunmus, 21 numarali hattin ise And gen havuzuna ve orjini bilinmeyen ebeveynlere
sahip oldugu tespit edilmistir. Cogunlugu mezoamerikan kokenli 50 farkli ebeynden
olusan ve genetik uzaklhigin 0,03-0,33 arasinda degisen 17 hat diger ii¢iincii grubu
olusturmustur (Alzate-Marin et al. 2003).

Scarano et al. (2014), Giiney Italya bolgesinin farkli alanlarinda yaygin olarak yetistirilen
yerel fasulye genotiplerin toplanmasi ve popiilasyonlar icerisindeki ve arasindaki genetik
cesitliligin morfolojik ve molekiiler tanimlayicilar kullanilarak belirlenmesi {izerine bir
aragtirma yuriitmiislerdir. Arastirmacilar, bolgeden topladiklar: 25 fasulye genotipini 26
kalitatif, 11 kantitatif 6zellik (IPGRI) kullanarak tanimlamiglardir. Ayrica, genetik
polimorfizm, farklilasma ve popiilasyon yapisini incelemek i¢in genotipler 10 SSR
markdrii ile taranmugtir. Calismada genotipler, kalitatif ve kantitatif 6zelliklerine gore ayri
ayr1 kiilmeleme analizine tabi tutulmustur. Kalitatif 6zellikler UPGMA yontemi, Jaccard
katsayis1 ile hesaplanan benzerliklere dayanarak; kantitatif ozellikler ise UPGMA
yontemi, normalize edilmis nicel verilere ( Z- skorlar1) gore hesaplanan Kare Oklidyen
Mesafelerine dayanarak analiz edilmistir. Calisma sonucunda arastiricilar, tarimsal
ozellikler de dahil olmak tizere genotipler arasinda 6nemli bir morfolojik c¢esitlilik
oldugunu belirtmislerdir. Ayrica SSR verileri ile olusturulan yapi1 analizinde genotiplerin

onceden tahmin edilen alt popiilasyon sayisinin (K) 3 oldugu rapor edilmistir.

Fisseha et al. (2016) tarafindan yiiriitiilen ¢aliymada arastiricilar, Etiyopya’nin farkli
ekolojik bolgelerinden toplanan fasulye popiilasyonlarinin popiilasyonlar igi ve
poplilasyonlar aras1 genetik cesitiligi karakterize etmeyi amaclamiglardir. Calismada
farkli ekolojileri ve yaygin olarak iiretilen fasulyeleri temsil eden 116 yerel fasulye
genotipi toplanmultir. Fasulye 6rnekleri 24 adet SSR markorii kullanilarak taranmis ve

kiimeleme yontemi ile genetik ¢esitlilik ortaya konulmustur. Ayrica SSR verilerine dayali
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yap1 analizinde K=2 ile Andean and Mesoamerican gen havuzunun iiye genotipleri
belirlenmistir. Onceden belirlenmis optimum K=5 ile yapilan analizlerde baz
kiimelerdeki genotiplerin karma {iiyelik gosterdigi belirlenmistir. Arastirmacilar
kiimelenme analizi, temel koordinat analizi ve molekiiler varyansin analizinde, farkli
toplama alanlarindan alinan genotiplerin beraber kiimelenmesini, yiiksek gen akis
seviyeleri ile birlikte, {ilkenin farkli yetistirme bolgelerindeki giftciler arasindaki tohum
alisverisine dayandirmislardir. Ozetle yapilan ¢alismada Etiyopya’nin  fasulye
germplazmasindaki cografi ve gen havuzu cesitliligi belirlenmistir. Arastiricilar
Etiyoya’da yetistirilen fasulyeler i¢in cografi popiilasyonlar arasindaki genetik ¢esitliligin

aksine biiyliyen popiilasyon gruplari arasindaki ¢esitliligi yetersiz bulmuslardir.

Hindistanda yapilan bir arastirmada 28 Rajma fasulyesi arasindaki genetik cesitliligin
dagilim1 ve kapsamini aragtirmak i¢in ISSR markor yontemi kullanilmistir. Arastiricilar
Nei'nin genetik ¢esitliliginin (H) ve Shannon bilgi endekslerinin Budhal bdlgesinden
almin fasulye grubu igerisinden en yiiksek degeri aldigi (H = 0.2228; I = 0.3200), en
diisiik degerlerin ise Mandi Loran bolgesinden alinan fasulye grubu igerisinde tespit
edilmistir. Shanon bilgi indeksine gore degeri ortalama tiir ¢esitliligi (H sp) 0.1240 ve
popiilasyon i¢i (bolge i¢1) (H pop) 0.2180 olarak hesaplanmistir. Katilim gruplar (sahalar
arast) (G ST) arasindaki ¢esitlilik oram1 ise 0,4311 olarak belirlenmistir. Grup igi
cesitliligin 0,5689 oldugu, yani toplam g¢esitliligin %56,89'unu olusturdugu rapor
edilmistir. Molekiiler varyans analizi sonucglarma gore genetik ¢esitliligin %25'inin
popiilasyon i¢i, %75'inin popiilasyonlar arasi oldugunu tespit etmislerdir (Dar et al.

2018).

Gioia et al. (2019) fasulye 1slahinda ilerleme kaydedebilmek igin ticari gesitler, yerel
hatlar ve gen havuzlart arasindaki genetik ¢esitliligin  kullanilmas1 gerektigini
vurgulamiglardir. Arastirmacilar ABD’de yaygin olarak yetistiriciligi yapilan kuru ve taze
tilkketime uygun 192 ticari g¢esidin genetik c¢esitlilik miktarim1 ve iligki derecesini
belirlemislerdir. Calismada 58 SSR markorii kullanilmis ve popiilasyon yapisi, temel
bilesen analizi, Andean ve Mesoamerican genotiplerininin yanisira gogu Amerikan ticari

siniflar1  ayirt edebilen temel bilesenlerin ayirict analizi (DAPC) yapilmistir.
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Arastirmacilar Mezoamerikan c¢esitlerinin {i¢, Andean cesitlerinin iki ana grupta
toplandigin1 bildirmislerdir. Taze fasulye genotiplerinin, gen havuzlari arasi genetik
karigimlart gosteren, Mezoamerikan ve Andean gen havuzlari arasinda dagildigimi
bildirmiglerdir. Ayrica her iki gen havuzunda da, yabaniden yerele hatta gelistirilmis
cesitlere kadar, genetik cesitlilikte genel bir azalma gozlendigini ifade etmislerdir. Sonug
olarak arastirmacilar ticari gesitlerdeki bu sinirli gesitlilik nedeniyle, mevcut yerel fasulye
genotiplerindeki genetik varyasyonu kullanarak, ticari smiflarin genetik cesitliligini
genisletmek fasulye 1slah programlarimin 6nemli bir amaci olmasi gerektigini

vurgulamiglardir.

2.2. Seleksiyon Cahismalari

Islah ¢alismalarinin genetik tabaninin gelistirilmesinde 1slah¢inin en biiyiik yardimcisi
‘Bitkisel Gen Kaynaklari’dir (Sehirali ve Ozgen 1987). Bitkisel gen kaynaklari; yerel
cesitler, tiirlerin yabani akrabalari, liretimi yapilmayan eski cesitler, kullanilmakta olan
modern ¢esitler, 6zel genetik stoklar ve mutantlardan olusmaktadir (Giindiiz 2008). Farkli
ekolojik ve cografik bolgelere dogal uyum saglama siireci ve ¢iftcilerin segimlerinden
dolay1, yerel sebze gesitleri bir bolgeden digerine biiyiik degiskenlik sergilemektedir.
Ozellikle de Tiirkiye’nin iicra alanlarinda, ev bahgelerinde yetistirilen sebze tiirlerinde,
kullanilan geleneksel tarim yontemi, bazi tiirlerin bir araya getirilmesinden kaynaklanan
melezlenmeler farkli formlarin olusmasinda 6nemli rol oynamaktadir (Tan 2010). Kiiltiir
bitkilerinde klasik seleksiyon metotlarinin genetik ilerleme elde etmede etkili bir yontem
oldugu deneysel kanitlarla ispatlanmistir (Moreno-Gonzalez and Cubero 1993). Uzun
stireli seleksiyon calismalarindan elde edilen veriler, genetik varyansin yok olmadan
stirekli olarak gelistigini gostermistir (Dudley and Lambert 1992). Calismalardan elde
edilen bulgular, uzun vadede selekte edilmis popiilasyonlarda genetik varyansin yok
olmasinin, genetik ilerlemeyi sinirlandirmada biiyiik bir Ooneme sahip olmadigim
gostermistir. Ayrica verimin genellikle multigenik (¢ok faktorlii) kontrol altinda oldugu
ve verimdeki potansiyel ilerlemenin c¢ogunlukla kademeli oldugu diisiiniilmektedir
(Evans and Fisher 1999). Fasulye’de planl sekilde yiiriitilen 1slah c¢aligmalart 19.
yilizyilin sonu ve 20. yiizyilin baglarinda baslamistir (Singh 2001). Pek c¢ok bitki 1slah
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programinin amaci, bitki basina hasat edilebilir verimi arttirmak ve/veya stabilize
etmektir. Genellikle fizyolojik, morfolojik ve verim 6zellikleri, verimi maksimize etmek
i¢in seleksiyon kriteri olarak onerilmislerdir (Singh, 1991). Seleksiyon metotu, bir araya
kombine olabilecek Ozelliklerin sayis1i ve onlarin kalittm derecesi tarafindan

belirlenmektedir (Singh 1992).

Verim, fasulyede en iyi seleksiyon kriteri olarak tespit edilmistir (Singh 1992). Boylece
yiiksek verimli fasulye c¢esit 1slah1 i¢in c¢esitliligin gen havuzlarinin temel 6zellikleri,
tohum tipinin belirlenmesi (tohum boyutu, rengi, bicimi vb.), gelisme 6zellikleri (bodur,
yart sarilic, sirik), olgunlasma sinifi (erkenci, orta, gegei) ve diger tarimsal 6zellikleri

dikkate alinmaktadir (Singh 1991).

Fasulye ile ilgili yapilan aragtirmalarin en 6nemli hedeflerinden birisi birim alandan
alinan verimin artirilmasidir. Birim alandan elde edilen verimin arttirilmasi, kiiltlirel
uygulamalarin yani sira ekolojik kosullara uygun cesitlerin belirlenerek yetistirilmesine

baglidir (Peksen 2005).

Bir diger arastiricilar, bolge i¢in uygun gesit gelistirilmesinin verim ve verim unsurlart
arasindaki etki derecelerinin ve birbirleri arasindaki iliskilerin belirlenmesi ve islah
programlarindaki se¢imlerin bu kriterlere gore yapilmasini gerektigini bildirmislerdir.
Ayrica ¢esit gelistirme caligmalarindaki basarmmin  temel planlamasinda bolge
kosullarinda etkili olan, bitkide verim ve kaliteyi olusturan Ozelliklerin birbirleriyle
etkilesimlerinin 1slahg¢i tarafindan iyi analiz edilebilmesi gerektigini vurgulamislardir

(Poehlman 1979; Torun ve Kdycii 1999).

Yesil fasulyedeki en 6nemli 1slah amaglari; yiiksek ve stabil verim, erkencilik, bocek ve
hastaliga kars1 dayaniklilik, cevresel stres faktorlerine karsi tolerans, arzu edilen tarimsal
ozelliklerin kombine oldugu g¢esitlerin gelistirilmesidir. Bu nedenle seleksiyon
hedeflerinin basaris1 i¢in iiretim sistemleri, ekolojik kosullar ve hedef alanlardaki
tiiketicilerin tercihi hesaba katilmalidir. Yogun ve monokiiltiir yetistiricilik yapilan sicak

alanlarda, bodur, mekanik iiretim ve sanayi i¢in uygun cesitler, vejetasyonu kisa



22

bolgelerde erkenci, bakla olusumu yogun ve bakla olusturma donemi kisa gesitler
gelistirilmistir (Silbernagel 1986; Singh 1992).

Tunar ve Kesici (1998), igel ilinin farkl1 ydrelerinden topladiklar1 fasulye popiilasyonlar
tizerinde 1990-1996 yillar1 arasinda vyiiriittiikleri seleksiyon caligmalarinda ilkbahar
yetistiriciligine uygun, verimli ve kaliteli bodur ve sirik taze fasulye tiplerini

belirlemiglerdir.

Erzincan Bahge Kiiltiirleri Aragtirma Enstitlisti’'nde 1995-1998 yillar1 arasinda yiiritiilen
bir caligmada, yorede yaygin olarak yetistiriciligi yapilan, fakat saflik derecesi
kaybolmus, 250 tipden olusan Yalanci Dermoson fasulye popiilasyonu icerisinden
erkenci, verimli ve hastaliklara dayanikli tiplerin segilmesi amaglanmistir. Yiriitiilen
caligmanin ilk yilinda 64 tip timitvar bulunmus, geriye kalan tipler geg¢i olduklari i¢in
elemine edilmistir. 1997 yilinda yapilan gozlem ve degerlendirmeler sonucunda erkenci,
verimli ve hastaliklara dayanikli 44 tip se¢ilmistir. 44 tip lizerinden 1998 yilinda yapilan
gozlem ve degerlendirmelere gore, belirli seleksiyon kriterleri esas alinarak, tipler tartili
derecelendirmeye tabi tutulmus ve bu kriterler bakimindan 400 ve iizeri puan alan 17 tip
belirlenmistir. Ayrica, ¢alismaya katilan tiplerin tiimiinlin fenolojik ve morfolojik

ozellikleri incelenmis ve segilen tiplerin tanitimi yapilmistir (Dursun 1999).

Balkaya ve Yanmaz (2002), Samsun ili ekolojik kosullarinda yetisen barbunya fasulyesi
popiilasyonlarindan iistiin genotipleri seleksiyon yoluyla belirlemislerdir. Samsun ili
kosullarinda toplanan barbunya popiilasyonlart morfolojik ozellikleri, erkencilik ve
verimlilik yoniinden incelenmis, genotipler arasinda, bakla uzunlugu, genisligi, sekli, et
kalinligi, rengi, kilgiklilik durumu ve kivrikliligi bakimindan belirgin farklar oldugu

saptanmuistir.

Balkaya ve Yanmaz (2003) daha onceden teksel seleksiyon yontemiyle taze tiiketime
uygun olarak gelistirilen 15 fasulye cesit aday1 ile iilkemizde ticari olarak yetistirilen 5
taze fasulye cesidini morfolojik o&zellikleri ve protein markorleri yardimi ile

tanimlamiglardir. Arazi sartlarinda yiiriitiilen ¢alismada erkencilik yaninda morfolojik
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ozelliklerden; bitki (boy), yaprak (renk, u¢ ve yan yaprak boyu ve eni, orta yaprak sekli),
cicek (brakte biiyiikligii, renk), bakla (boy, en, enine kesit sekli, renk, kilgiklilik,
puriizliiliik, kivrilma diizeyi ve tohum belirginligi) ve tohum (irilik, sekil, renk) 6zellikleri
degerlendirilmistir. Laboratuar kosullarinda cesit ve g¢esit adaylarinin protein bantlari
cikarilmis ve ¢alismanin sonucunda ¢esit adaylarinin birbirlerinden ve mevcut ¢esitlerden
hem morfolojik hem de protein bant sayilar1 ve uzunluklar1 yoniinden farkliliklari ortaya

konulmustur.

Bir bagka arastirmada ise Erzurum ekolojisine uygun, olgunlagma siiresi kisa ve yiiksek
verimli yeni tescilli kuru fasulye ¢esitlerinin gelistirilmesi amaglanmigtir. Bu dogrultuda,
timitvar oldugu belirlenmis 114, 218, 473 ve 510 kayit numarali 4 fasulye hatt1, bolge i¢in
tescil ettirilmis olan Aras-98 ve Yakutiye-98 cesitleri ile kiyaslanmis ve Erzurum Merkez
ve Pasinler olmak iizere iki farkli yerde 2001 ve 2002 yillarinda olgunlagma siiresi, verim
ve verim unsurlart yoniinden denemeye tabi tutulmustur. Aragtirma sonunda yillarin ve
lokasyonlarin ortalamasi olarak, 114 nolu hattin tescilli gesitlerden 26 giin, diger
hatlardan ise 13-14 giin 6nce olgunlastigi belirlenmistir. Bunun yaninda, erkenci olan bu
hatlarin tane veriminin her iki demene alaninda da tescilli ¢esitlere gére dnemli seviyede
yiiksek oldugu tespit edilmistir. Arastirma sonuglari, erkenci ve yiliksek verimli olan bu
hatlarin, Erzurum ve benzer ekolojilere mevcut tescilli ¢esitlerden ¢ok daha iyi adapte
oldugunu ve sonbahar ilk donlarindan 6nce olgunlagarak iiretimi garanti altina alabilecegi

sonucunu ortaya koymustur (Elkoca ve Kantar 2004).

2002 ve 2003 yillarinda Samsun’da yapilan bir c¢alismada bazi fasulye (Phaseolus
vulgaris L.) genotiplerinde tane verimi ve verimle ilgili 6zellikler arasindaki iliskiler ve
bu oOzelliklerin tane verimi iizerindeki dogrudan ve dolayli etkileri aragtirilmistir.
Arastirmada dort fasulye ¢esidi (Yalova-5, Sahin-90, Karacasehir-90 ve Yunus-90) ve iki
popiilasyon (Amerikan Cali ve Igdir) olmak iizere alti fasulye genotipi kullanilmistir.
Tane verimi; bitki boyu ile olumlu ve istatistiksel olarak énemli iligki gdsterirken, tane
verimi ile bakla sayisi, bitkide tohum sayisi, bakla uzunlugu, sap verimi ve ilk bakla
yiiksekligi arasinda olumlu ve 6nemli iliskiler oldugu tespit edilmistir. Path analizi

sonuglar1 tane verimine katkida bulunan baslica 6zelliklerin yiiksek oranda, dogrudan ve
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olumlu etkilerinden dolay1 bitkide tohum sayist (0.8605), ortalama tohum agirligi
(0.4314) ve bitkide bakla sayist (0.3408) oldugu ve bu ozelliklerin fasulyede 1slah
caligmalarinda yiiksek tohum verimi igin seleksiyon kriterleri olarak kullanilabilecegi

belirlenmistir (Peksen ve Guiliimser 2005).

Barbunya fasulyesinin, iilkemizde {ireticiler tarafindan yerel ¢esitlerden tohumlari
secilerek yetistirildigini belirten arastirmacilar yiriittiikleri c¢alismada, 2003-2004
yillarinda Samsun ili ekolojik kosullarindan topladiklar1 44 barbunya fasulye (Phaseolus
vulgaris L. var. Pinto) genetik kaynak popiilasyonu igerisinden degerli olan genotipleri
secmeyi amaglamiglardir. Morfolojik oOzellikler, erkencilik ve verimlilik yoniinden
incelenen genotipler arasinda, bakla uzunlugu, genisligi, sekli, et kalinligi, rengi,
kilgiklilik durumu ve kivrikliligi bakimindan belirgin farkliliklar oldugu saptanmaistir.
Tartili derecelendirme yonteminin kullanildigi bu degerlendirmenin sonucunda gerek
taze gerekse de i¢ bakla (tane) 6zellikleri yoniinden 13 iistiin tip belirtilmistir. Ertesi yil
ise bunlardan; taze barbunya i¢in 4 genotip (55CA07, 55CA15, S5TE15 ve 55TE20) ve
taze i¢ bakla i¢cin de 5 genotip (55CAO01, 55CA0S5, 55CA15, 55CA24 ve 55TELS) timitvar
genotipler secilmistir. Yapilan bu ¢aligma ile segilen genotiplerin yakin gelecekte yeni
barbunya fasulye c¢esitlerinin gelistirilmesinde kaynak olarak yararlanilabilecegi

anlasilmistir (Balkaya and Ergiin 2007).

Madakbas vd (2007) tarafindan yapilan ¢alismada Carsamba ovasinda ve Ladik ilgesinde
yerel olarak yetistirilen 155 bodur taze fasulye popiilasyonu toplanmis ve Augmented
deneme desenine gore on verim denemesine almmustir. Derlenen genotiplerin UPOV
kriterlerine gore bitkisel ve bakla 6zellikleri ile tarimsal 6zelliklerine bakilarak 11 fasulye

hattin1 timitvar genotip olarak belirlemislerdir.

Tescilli dort ¢esit (Akman-98, Yunus-90, Efsane ve Gina) 12 fasulye hatti ile birlikte
Konya ekolojik sartlarinda 2006 yilinda denemeye alinmislardir. Arastirma sonuglarina
gore bakla boyu ve bakla eni hari¢ incelenen diger tiim 6zellikler bakimindan genotipler

arasinda istatistiki olarak énemli farkliliklar ortaya ¢ikmistir. Fasulye genotiplerinde dal

sayis1 5,2-11,9 adet, bitki boyu 44,1-84,8 cm, bakla sayis1 12,3 - 32,0 adet, baklada tane
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sayis1 4,0- 6,0 adet, bakla boyu 8,5-12,7 cm, bin tane agirligi 218,0-467,1 g, biyolojik
verim 322,2- 850,0 kg/da, tane verimi 111,2- 299,4 kg/da ve hasat indeksi %21,2- 40,1
arasinda degisim gostermistir (Ceyhan vd 2009).

Varankaya (2011), Yozgat ekolojik kosullarinda 2010 yilinda yiiriittigii ¢alismada iki
adet bodur fasulye ¢esidi (Gina ve Akman 1998), 15 fasulye hatt1 ve 5 yerel popiilasyon
olmak {izere toplam 22 fasulye genotipi kullanmistir. Genotiplerin bitki boylart 25,44-
68,89 cm, dal sayilar1 1,44-4,89 adet, bakla boylar1 7,42-11,53 cm, bitki basina bakla
sayilar1 7,45-18,33 adet, baklada tane sayilar1 2,35-3,68 adet, bitkide tane sayilar1 21,78-
63,44 adet, bin tane agirliklar1 259,2-469,0, tane verimleri 150,4-400,7 kg/da, protein
oranlar1 %18,6-26,8 ve protein verimleri 31,8-75,9 kg/da arasinda degisim gosterdigi ve
arastirma sonuglar1 genotipler arasinda incelenen tiim ozellikler bakimindan istatistiki

anlamda 6nemli farklarin oldugunu ortaya koymustur.

Van’in Gevas il¢esinden toplanan 21 Gevas fasulyesi hatti, standart iki ¢esitle (4F-89 ve
Sehirali-90) birlikte Van-Gevas ekolojik kosullarinda denemeye alinmiglardir.
Genotiplerin ¢ikis siiresi 10,0-15,6 giin, ciceklenme siiresi 36-56 giin, olgunlagma siiresi
99-135 giin, bitki boyu 56,5-287,8 cm, bitkide bakla sayis1 16-46 adet, baklada tane sayis1
3.12-5.76 adet ve bin tane agirligi 206,0-696,1 g arasinda degisim gdstermistir. Sehirali90
ve 4F-89 cesitlerinde sirasiyla 145,6 ve 393,1 kg/da olan tane verimi, hatlar arasinda
169,0-512,1 kg/da arasinda yer almis ve yapilan degerlendirmede verim ve verim
unsurlar1 yoniinden iistiin 6zelliklere sahip timitvar hatlarin oldugu belirlenmistir (Giines

2011).

Akbulut vd (2014) yaptiklar1 ¢alismada Burdur ilinde yetistiriciligi yapilan, bir tanesi
standart ¢esit olmak iizere toplam 12 fasulye genotipinin morfolojik ve fenolojik
karakterizasyonunu yapmuslardir. Vejatasyon doneminde genotiplerin morfolojik,
fenolojik ve kalite ozelliklerini UPOV kriterlerine gore belirlemislerdir. Calismada
ciceklenme siiresi, vejetasyon siiresi ve protein orani bakimindan genotipler arasindaki
farkin 6nemsiz oldugunu ve bununla birlikte biiyitime tipi, bitki boyu, ¢icek rengi, bakla

uzunlugu, baklada pigment olusumu, baklada kil¢iklilik ve piiriizliiliik, 1000 tane agirligi,
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tane rengi, baklada tohum sayisi, bitki basina bakla sayis1 ve ortalama bakla agirlig1 gibi
ozellikler bakimindan genotipler arasinda istatistiksel olarak onemli farkliliklar tespit
etmiglerdir. Ayn1 zamanda, c¢esitler arasinda bazi karakterler bakimindan 6nemli

varyasyon oldugunu belirlemislerdir.

Bazi kuru fasulye (Phaseolus vulgaris L.) ¢esit ve hatlarinin Erzurum ekolojik kosullarina
adaptasyonunun, tarimsal ve kalite Ozelliklerinin belirlendigi arastirmada bazi kuru
fasulye cesit (Kantar-05, Elkoca-05, Onceler-98, Goyniik-98, Akman-98, Karacasehir-
90, Yakutiye-98 ve Aras-98) ve hatlar1 (KN 69, KN 254, KN 303, KN 338, KN 419, IR
1 ve IR 4) kullanilmigtir. Cesit ve hatlarin fenoloji, verim, hastaliga tolerans ve tarimsal
ozellikleri birlikte degerlendirildiginde Onceler-98 ve Karacasehir-90 gesitleri ile KN 69,
KN 254, IR 1 ve IR 4 nolu hatlarin Erzurum ekolojik kosullarina diger ¢esit ve hatlar
kadar uygun olmadig1 belirlenmistir. Sonug olarak, incelenen pek ¢ok 6zellik yoniinden
istiin 6zellik gosteren KN 303, KN 419 ve KN 338 nolu hatlarda ¢aligmalara devam
edilmesine ve bu hatlarin bolge verim denemelerine aktarilmasina karar verilmistir

(Elkoca ve Cinar 2015).
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3. MATERYAL ve METOT

3.1. Deneme Yeri Hakkinda Genel Bilgiler

Erzurum, Tirkiye’nin Kuzeydogusunda 39°55" kuzey enlem ve 41°17" dogu boylam
dereceleri arasinda yer alan, karasal iklim kosullarinin hiikiim siirdiigli, deniz
seviyesinden yiiksekligi 1869 m olan bir plato iizerinde bulunmaktadir. Erzurum ilinin
uydu goriintiisii ve genotiplerin toplandigi ilgeler Sekil 3.1°de belirtilmektedir. Yo6rede
hakim olan karasal iklim dolayisiyla gerek gece-giindiiz, gerekse mevsimler arasindaki
sicaklik farklari ¢ok biiylik olmakta; kislar genellikle uzun ve sert, yazlar ise serin ve
kurak ge¢mektedir. Arastirmanin arazi denemeleri; Atatiirk Universitesi Bitkisel
Arastirma ve Uygulama Merkezi’ne ait 4 nolu deneme alanlarinda yiirtitiilmistiir (Sekil
3.2). Deneme sahasi 39°56’00,72"" Dogu boylami ile 41°14'03,68" Kuzey enlemin de yer

almaktadir. Arastirma yerinin denizden yiiksekligi ise yaklasik 1782 m civarindadir.

Gurcistany,

)

L\Evmemstan

Sekil 3.1. Barbunya ve taze fasulye genotiplerinin toplandig: yerler (Anonim 2019)
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Sekil 3.2. Deneme alanina ait uydu goriintiisii (Anonim 2017)

3.2. Deneme Yerinin iklim Ozellikleri

2016, 2017 ve 2018 iiretim yillarina ait minimum, maksimum ve ortalama sicaklik
degerleri ile toplam yagis ve ortalama nispi nem degerlerine ait grafikler Sekil 3.3, Sekil
3.4 ve Sekil 3.5’de sunulmustur. Fasulye tohumlar1 15-20 °C’de ¢imlenebilmekte, 10
°C’nin altinda ve 35 °C’nin tizerindeki sicakliklarda ¢imlenme ya ¢ok az olmakta ya da
hi¢ goriilmemektedir. Cikisin normal bir sekilde gerceklesebilmesi icin, sicaklik ile
beraber toprak neminin de yeterli olmas1 gerekmektedir. Cikis, yaklasik 7-10 giin
arasinda gerceklesmekte, fakat diisiik hava sicakligi kosullarinda bu siire 20-25 giinii
bulabilmektedir. En iyi yetistiricilik, sicakligin 15-21°C oldugu yerlerde yapilmaktadir.
Sicak iklim sebze tiirleri arasinda olan fasulye, ¢iceklenme ve meyve baglama doneminde
serin hava kosullarindan hoslanmaktadir. Ozellikle 30 °C’nin iizerinde devam eden hava
kosullarinda ¢igcekler dokiilmekte ve verim kayiplar1 yasanabilmektedir. Bu bilgiler
1518inda iirtin yillara ait grafikler degerlendirildiginde, mayis aymnda ortalama hava
sicakliginin 10 °C’nin lizerine ¢iktig1 ve bu aymn tohum ekimi i¢in en uygun zaman oldugu
goriilmektedir. 2016 yilinin toplam yagis egrisi incelendiginde mayis ve haziran
aylarinda, tohum ¢imlenmesi ve geng fide doneminde, yeterli seviyede yagis diistiigi ve

ilave sulamaya gerek kalmadigi gozlenmistir. 2018 yillarinda ise mayis ayinin toplam
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yagis miktarlarmin oldukga yiiksek oldugunu ve ¢alismamizda bu iriin yilinda tohum

ekimi icin toprak tavimi yakalamanin zor oldugunu ifade edebiliriz. Uriin yillari

karsilastirildiginda 2017 yilinin 2016 ve 2018 yillarina gore olduk¢a kurak gectigi ve

bitkilerin daha fazla ilave sulamaya ihtiya¢ duydugu kaydedilmistir. 2016 ve 2018

yillarinda maksimum sicakliginin 30 °C’nin altinda oldugu goriilmiis, buna karsin 2017

yilinda kuraklikla beraber maksimum hava sicakliginin 30°C’nin iizerine ¢gitkmasi meyve

veriminde diisiislere sebep olmustur.
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Sekil 3.3. 2016 yil1 iklim verileri

2016

Haziran
9,06
15,18
21,78
85,70
61,10

mm (Ortalama sicaklk oC)

Temmuz
12,62
19,55
27,01
38,80
51,53

e (Ort. nispi nem %)

Agustos
14,59
21,90
29,54
20,20
41,25

Eylal
6,68
13,13
20,46
83,30
55,17

Ekim
2,94
8,88
15,88
12,10
58,94

s (Maksimum sicaklik oC)

90,00
80,00
70,00
60,00
50,00
40,00
30,00
20,00
10,00
0,00



35,00
30,00
25,00
20,00
15,00
10,00

5,00

0,00

s (Minimum sicaklik oC)
I (Ortalama sicaklik oC)
mm (Maksimum sicaklik oC)
= Toplam yagis (mm)

e (Ort. nispi nem %)

Mayis
5,09
11,03
17,53
70,70
54,90

s (Minimum sicaklik oC)

@ Toplam yagis (mm)

30

2017

Haziran
8,64
16,51
24,12
19,10
47,15

B (Ortalama sicaklk oC)

Temmuz
13,06
21,86
30,34

6,40
36,50

e (Ort. nispi nem %)

Sekil 3.4. 2017 {iriin yilina ait iklim verileri

35,00
30,00
25,00
20,00
15,00
10,00

5,00

0,00

s (Minimum sicaklik oC)
s (Ortalama sicakhk oC)
s (Maksimum sicaklik oC)
@ Toplam yagis (mm)

e (Ort. Nispi nem %)

s (Minimum sicaklik oC) mmmmm (Ortalama sicaklik oC)

2018

Agustos
13,67
22,43
30,69
28,70
32,59

Eylal
9,45
18,28
27,12
0,00
31,26

Ekim

2,63

7,98

14,65
50,80
58,01

mmm (Maksimum sicaklik oC)

Mayis
6,63
11,32
17,71

Haziran
9,13
15,47
22,95

185,60 74,30

71,92

e TOplam yagis (mm)

64,30

Temmuz

12,95
21,25
29,66
43,00
45,05

e (Ort. Nispi nem %)

Sekil 3.5. 2018 {iriin y1lina ait iklim verileri

Agustos
13,11
20,10
27,72
45,20
50,56

Eylul
8,68
16,03
24,13
14,00
51,69

Ekim
4,57
10,22
17,37
73,50
60,03

mm (Maksimum sicaklik oC)

80,00
70,00
60,00
50,00
40,00
30,00
20,00
10,00
0,00

200,00
180,00
160,00
140,00
120,00
100,00
80,00
60,00
40,00
20,00
0,00



3.3. Materyal

Yapilan ¢aligmada, bolge halkinin yonlendirmesi ile Erzurum ilinin ilge ve kdylerinde
barbunya ve taze fasulye iiretiminin yapildigi yerler tespit edilmis ve bu bolgelere
gidilerek 120 adet genotip toplanmustir. Genotiplerin alindig1 yerin yiiksekligi, enlem ve
boylamy, il¢e ve kdy adi, yetistiricinin kimlik bilgilerinin yer aldig1 pasaport bilgileri kayit

altina alinmistir (Cizelge 3.1).
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Cizelge 3.1. Toplanan taze fasulye ve barbunya 6rneklerinin pasaport bilgileri

Koordinatlar

Kayit No Uretici Ad1 ilce Koy Yiikselti
Kuzey Dogu

ERZ-iS-1 Murat Kul Ispir Bahgeli 1569 40° 18',063" 40°71',719"
ERZ-IS-2 Murat Kul Ispir Bahgeli 1569 40°18',063" 40°71',719"
ERZ-iS-3 Murat Kul Ispir Bahgeli 1569 40°18',063" 40°71',719"
ERZ-IS-4 Murat Kul Ispir Bahgeli 1569 40°18',063" 40°71',719"
ERZ-IS-5 Murat Kul ispir Bahgeli 1569 40° 18',063" 40°71',719"
ERZ-iS-6 Kemal Uzun Ispir Oztoprak 1371 40°31',319" 41°3',404"
ERZ-iS-7 Kemal Uzun Ispir Oztoprak 1371 40°31',319" 41°3',404"
ERZ-IS-8 Mehmet Akbalik  Ispir Gamlica Mah. 1183 40°28',05" 40° 58',985"
ERZ-1S-9 Mehmet Akbalik  Ispir Camlica Mah. 1183 40° 28',05" 40° 58',985"
ERZ-iS-10 Sabri Yegin Ispir Yesilyurt 1528 40°31',697" 41°4',661"
ERZ-iS-11 Sabri Yegin Ispir Yesilyurt 1528 40°31',697" 41°4',661"
ERZ-iS-12 Thsan Dagasan Ispir Cakmakli Baglar 956 40°34',393" 41°7,164"
ERZ-iS-13 Ismail Tekin Ispir Yedigdzeler 1164 40°32',87" 41°2'758"
ERZ-IS-14 Hatice Yildiz Ispir Numanpaga 1689 40°33',57" 41°8',671"
ERZ-iS-15 Hatice Yildiz Ispir Numanpasa 1689 40°33',57" 41°8'671"
ERZ-iS-16 Veysel Goren Ispir Kopriikdy 1528 40°25',369" 40°27',274"
ERZ-IS-17 Thsan Dagasan Ispir Cakmakli Baglar 956 40°34',393" 41°7,164"
ERZ-iS-18 Fahrettin Polat Ispir Devedagi Mah. 1550 40°33',567" 41°16',172"
ERZ-IS-19 Fahrettin Polat Ispir Devedagi Mah. 1550 40°33',567" 41°16',172"
ERZ-iS-20 Esref Diizenli Ispir Cakmakh 1548 40°33',613" 41°8'245"
ERZ-iS-21 Ali Oztiirk Ispir Asag1 Ozbag 1194 40°28'277" 40° 58',633"
ERZ-18-22 Ali Oztiirk Ispir Asagi Ozbag 1194 40°28',277" 40° 58',633"
ERZ-iS-23 ilhan Bektag Ispir Asag Ozbag 1194 40°28'277" 40° 58',633"
ERZ-iS-24 Mehmet Kul Ispir Bahgeli 1569 40° 18',063" 40°71',719"
ERZ-PA-25  Cevriye Giillii Pazaryolu  Besevler Mah. 1276 40°26',123" 40° 47',965"
ERZ-PA-26  Cevriye Giillii Pazaryolu  Besevler Mah. 1276 40°26',123" 40° 47',965"
ERZ-PA-27  Cevriye Giillii Pazaryolu  Besevler Mah. 1276 40°26',123" 40° 47',965"




Cizelge 3.1. (devam)
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Koordinatlar

Kayit No Uretici Ad1 ilge Koy Yiikselti
Kuzey Dogu

ERZ-PA-28 gﬁfggfzmk Pazaryolu  Merkez 1475 40°25',057"  40°46'294"
ERZ-UZ-29  Ali Yigit Uzundere  Sapaca 1064 40°34',992"  41°31',115"
ERZ-UZ-30 Ali Yigit Uzundere Sapaca 1064 40° 34',992" 41°31,115"
ERZ-UZ-32  Murat Bilgic Uzundere  Kirazh 1246 40°39'813"  41°36',825"
ERZ-UZ-33  Murat Bilgic Uzundere  Kirazli 1246 40°39'813"  41°36',825"
ERZ-UZ-34 Naci Kalmesir Uzundere Sapaca 1064 40° 34',992" 41°31,115"
ERZ-UZ-35 Kenan Karadag Uzundere Golbasi 1153 40°36',370" 41°33',488"
ERZ-UZ-36  KenanKaradag ~ Uzundere  Golbast 1153 40°36'370"  41°33'488"
ERZ-UZ-37 Ismail Ataseven Uzundere Merkez 1354 40° 34',794" 41°39'944"
ERZ-UZ-38  ismail Ataseven ~ Uzundere  Merkez 1354 40°34'794"  41°39',944"
ERZ-UZ-39  AliEr Uzundere  Ulubag 1158 40°31,509"  41°32',995"
ERZ-TO-40  Emine Celik Tortum Bahgeli Mah. 1569 40°18,036"  41°71',719"
ERZ-TO-43  Saniye Gintay ~ Tortum Merkez 1620 40°17'843"  41°32',99"
ERZ-TO-44 gﬁ;ﬁk Tortum Pehlivanh 1491 40°30 417" 41°29,122"
ERZ-TO-45  Saniye Gintay ~ Tortum Merkez 1620 40°17'843"  41°32',99"
ERZ-TO-46 Miyese Polat Tortum Demirciler 1646 40°21',233" 41°33'232"
ERZ-TO-47  Saniye Gintay ~ Tortum Merkez 1620 40°17'843"  41°32',99"
ERZ-TO-48  Soner Isik Tortum Konak Mah 1524 40°19,114"  41°30'235"
ERZ-TO-50  Soner Isik Tortum Konak Mah 1524 40°19,114"  41°30'235"
ERZ-TO-51  Soner Isik Tortum Konak Mah 1524 40°19,114"  41°30'235"
ERZ-TO-52  Kevser Daskm  Tortum Kaledibi Mah. 1505 40°19'511"  41°31',164"
ERZ-TO-53  Kevser Daskm  Tortum Kaledibi Mah. 1505 40°19'511"  41°31',164"
ERZ-TO-54 g;g’;fltar Tortum Konak Mah 1524 40°019,114"  41°30',235"
ERZ-TO-55 g:rggitar Tortum Konak Mah 1524 40°19,114"  41°30'235"
ERZ-TO-56 g:rggitar Tortum Konak Mah 1524 40°19,114"  41°30'235"
ERZ-TO-57 I’\(/I:rr:;fltar Tortum Konak Mah 1524 40°019,114"  41°30'235"
ERZ-TO-58 g;g’;fltar Tortum Konak Mah 1524 40°19,114"  41°30,235"
ERZ-TO-59  Giiner Sari Tortum Pehlivanli 1491 40°30'417"  41°29',122"
ERZ-TO-60 Necati Ergedik Tortum Konak Mah 1524 40°19',114" 41°30',235"
ERZ-TO-61 Necati Ergedik Tortum Konak Mah 1524 40°19',114" 41°30',235"
ERZ-TO-62 Necati Ergedik Tortum Konak Mah 1524 40°19',114" 41°30',235"
ERZ-TO-63 giezrﬁ?r‘em” Tortum Bahgeli Mah. 1569 40°187036"  41°71.719"
ERZTO-64  2ametin Tortum  Bahgeli Mah. 1569 40°18,036"  41°71,719"
ERZ-TO-65 gi}zrﬁ?:em” Tortum Bahgeli Mah. 1569 40°18,036"  41°71',719"
ERZ-TO-66  Nizamettin Tortum Baheli Mah. 1569 40°18.036"  41°71,719"

Demir




Cizelge 3.1. (devam)
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Koordinatlar

Kayit No Uretici Ad1 ilge Koy Yiikselti
Kuzey Dogu

ERZ-TO-67 giezri‘?r‘em” Tortum Bahgeli Mah. 1569 40°18,036"  41°71.719"
ERZ-TO-68 giezrf]‘?r‘em” Tortum Bahgeli Mah. 1569 40°18,036"  41°71.719"
ERZ-TO-69 giezrﬁ'i’:em” Tortum Baheli Mah. 1569 40°18,036"  41°71,719"
ERZ-TO-70 giezrﬁ'i’:em” Tortum Bahgeli Mah. 1569 40°18.036"  41°71.719"
ERZ-TO-71 giezri‘?r‘em” Tortum Bahgeli Mah. 1569 40°18,036"  41°71.719"
ERZ-TO-72  Emine Celik Tortum Bahgeli Mah. 1569 40° 18.,036"  41°71'719"
ERZ-TO-73 Ferhamus Turan Tortum Konak Mah 1524 40°19',114" 41°30',235"
ERZ-HN-74  Ahmet Kara Hinis Ovagevirme 1501 39°19.512"  41°48'851"
ERZ-HN-75 Ahmet Kara Hinis Ovagevirme 1591 39°19' 512" 41°48',851"
ERZ-HN-76 Ahmet Kara Hinis Ovagevirme 1591 39°19',512" 41°48',851"
ERZ-HN-77  Ahmet Kara Hinis Ovagevirme 1501 39°19.512"  41°48'851"
ERZ-HN-78 Ahmet Kara Hinis Ovagevirme 1591 39°19',512" 41°48',851"
ERZ-HN-79  Ahmet Kara Hinis Ovagevirme 1501 39°19.512"  41°48'851"
ERZ-HN-80 Ahmet Kara Hinis Ovagevirme 1591 39°19',512" 41°48',851"
ERZ-HN-81  Ahmet Kara Hinis Ovagevirme 1501 39°19.512"  41°48'851"
ERZ-HN-82 Ahmet Kara Hinis Ovagevirme 1591 39°19' 512" 41°48' 851"
ERZ-HN-83  Sefik ince Hinis Yelpiz 1576 39°18'286"  41°47'721"
ERZ-HN-84  Sefik Ince Hinis Yelpiz 1576 39°18.286"  41°47.721"
ERZ-HN-85 Kadir Giizelbaba  Hinis Merkez 1721 39°21,661" 41°41',868"
ERZ-HN-86  Abdiilmecit Diler ~ Hinis Parmaksiz 1715 39°24'325" 41042247
ERZ-HN-87 Abdiilmecit Diler ~ Hinis Parmaksiz 1715 39°24' 325" 41°42' 247"
ERZ-HN-88  Mahmut Ulu Hinis Yelpiz 1576 39°18'286"  41°47'721"
ERZ-HN-89  Mahmut Ulu Hinis Yelpiz 1576 39°18'.286"  41°47.721"
ERZ-HN-90 ésgﬁ"ahma” Hims Yelpiz 1576 39°18.286"  41°47.721"
ERZ-HN-91 é:g;‘"ahma” Hinis Yelpiz 1576 39°18'286" 41947721
ERZ-KP-92 z‘;flyt;‘;a“ Koprikéy ~ Merkez 1615 39°58,216"  41°52',258"
ERZ-KP-93 zifhy‘;a“ Koprikéy ~ Merkez 1615 39°58,216"  41°52',258"
ERZ-KP-94 ;‘:ﬁ;an Képrikéy ~— Merkez 1615 39°58216"  41°52',258"
ERZ-KP-95 Ii‘:;fhyl;;a“ Koprikéy ~ Merkez 1615 39°58'216"  41°52258"
ERZ-OL-96  Yakup Yilmaz Olur Bogaz Géren 1357 40°50'242"  42°12'214"
ERZ-OL-97 Niyazi Yilmaz Olur Bogaz Goren 1357 40° 50',242" 42°12'214"
ERZ-OL-98 Firuze Kartal Olur Coskunlar 1313 40°45'917"  42°10,528"
ERZ-OL-99  Firuze Kartal Olur Coskunlar 1313 40°45'917"  42°10,528"
ERZ-NR-100  Erol Aksoy Narman Sehitler 1977 39°58.216"  41°52258"
ERZ-NR-101  Ziyettin Kiigiik ~ Narman Camikebir 1654 40°20',855"  41°51'201"
ERZ-NR-102  Ziyettin Kiigik ~ Narman Camikebir 1654 40°20'855"  41°51'201"




Cizelge 3.1. (devam)
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Koordinatlar

Kayit No Uretici Ad1 ilge Koy Yiikselti
Kuzey Dogu

ERZ-NR-103  Mustafa Kiigiik Narman Camikebir 1654 40° 20',855" 41°51',201"
ERZ-NR-104 Erol Aksoy Narman Sehitler 1977 40°19'473" 41°44' 288"
ERZ-NR-105 Erol Aksoy Narman Sehitler 1977 40°19',473" 41°44' 288"
ERZ-NR-106 Gokhan Erarslan Narman Beyler 1845 40°21',09" 41°48',02"
ERZ-NR-107 Mahmut Ozbek Narman Camikebir 1654 40°20',855" 41°51',201"
ERZ-NR-108 Fatma Atasoy Narman Beyler 1845 40°21',09" 41°48',02"
ERZ-NR-109 Fatma Atasoy Narman Beyler 1845 40°21',09" 41°48',02"
ERZ-NR-110 Fatma Atasoy Narman Beyler 1845 40°21',09" 41°48',02"
ERZ-PS-111 Ensar Kilig Pasinler Ardich 1718 40°1',136" 41°45' 511"
ERZ-PS-112 Ensar Kilig Pasinler Ardigh 1718 40° 1',136" 41°45' 511"
ERZ-PS-113 Mustafa Meyveci  Pasinler Ardich 1718 40°1',136" 41°45' 511"
ERZ-PS-114 Samet Oztiirk Pasinler Ardich 1718 40° 1',136" 41°45',511"
ERZ-PS-115 Nidayi Aydin Pasinler Ardich 1718 40°1',136" 41°45' 511"
ERZ-PS-116 Nidayi Aydin Pasinler Ardich 1718 40°1',136" 41°45' 511"
ERZ-PS-117 Nidayi Aydin Pasinler Ardich 1718 40°1',136" 41°45',511"
ERZ-PS-118 Ilhami Kanmaz Pasinler Ardich 1718 40°1',136" 41°45' 511"
ERZ-HR-119 Turan Cetinkaya  Horasan Okgular 1531 40° 4',864" 42°18',832"
ERZ-HR-120 Turan Cetinkaya Horasan Okgular 1531 40° 4',864" 42°18',832"

Toplanan fasulye popiilasyonun tohum ornekleri sekil, ana renk, ikinci renk, ikinci rengin
dagilimi ve irilik gibi 6zelliklere bagli kalinarak gruplandirilmistir. Popiilasyon igerisinde
amaca uygun (taze fasulye ve taze barbunya) nitelikte olanlar1 (120 genotip) ayiklanmis
ve bu genotiplerin yore popiilasyonunu temsil edecek nitelikte olmasina 06zen
gosterilmistir. Genotipler, Erzurum ili kisaltmasi (ERZ) ile ilge kisaltmasi (IS: Ispir, PA:
Pazaryolu, UZ: Uzundere, TO-: Tortum, HN: Hins, KP: Kopriikity, OL: Olur: NR:
Narman, PS: Pasinler, HR: Horasan) ve 6rnek numarasi olacak sekilde etiketlenmistir.
Secilen 120 genotipten 23 tanesinin barbunya olarak, geriye kalan 97 tanesinin ise taze

fasulye olarak degerlendirmeye uygun olduklart belirlenmistir. Cizelge 3.2°de

genotiplerin biiylime tipleri ve tiirlerine ait bilgilere yer verilmistir.
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Cizelge 3.2. Toplanan fasulye popiilasyonlarina ait genotiplerin biiyiime sekli ile tiir
bilgileri

Genotip Biiyiime sekli Tiir Genotip Biiyiime sekli Tiir
ERZ-IS-1 sirik fasulye ERZ-TO-61 sirik barbunya
ERZ-iS-2 sirik barbunya ERZ-TO-62 sirik fasulye
ERZ-iS-3 sirik barbunya ERZ-TO-63 sirik fasulye
ERZ-IS-4 sirik fasulye ERZ-TO-64 sirik fasulye
ERZ-IS-5 sirik fasulye ERZ-TO-65 sirik fasulye
ERZ-iS-6 sirik fasulye ERZ-TO-66 sirik barbunya
ERZ-iS-7 sirik fasulye ERZ-TO-67 sirik barbunya
ERZ-iS-8 sirik barbunya ERZ-TO-68 sirik fasulye
ERZ-IS-9 sirik fasulye ERZ-TO-69 sirik barbunya
ERZ-iS-10 sirik barbunya ERZ-TO-70 sirik barbunya
ERZ-iS-11 sirik fasulye ERZ-TO-71 sirik Fasulye
ERZ-iS-12 sirik barbunya ERZ-TO-72 sirik Fasulye
ERZ-iS-13 bodur fasulye ERZ-TO-73 sirik Fasulye
ERZ-iS-14 sirik fasulye ERZ-HN-74 sirik Fasulye
ERZ-iS-15 bodur fasulye ERZ-HN-75 sirik Fasulye
ERZ-iS-16 sirik Fasulye ERZ-HN-76 sirik Fasulye
ERZ-IS-17 sirik fasulye ERZ-HN-77 sirik Fasulye
ERZ-iS-18 sirik barbunya ERZ-HN-78 sirik Fasulye
ERZ-iS-19 sirik fasulye ERZ-HN-79 sirik Fasulye
ERZ-iS-20 sirik fasulye ERZ-HN-80 sirik Fasulye
ERZ-iS-21 sirik fasulye ERZ-HN-81 sirik Fasulye
ERZ-iS-22 sirik fasulye ERZ-HN-82 sirik Fasulye
ERZ-iS-23 sirik fasulye ERZ-HN-83 sirik Fasulye
ERZ-iS-24 sirik fasulye ERZ-HN-84 sirik Fasulye
ERZ-PA-25 sk fasulye ERZ-HN-85 sirik Fasulye
ERZ-PA-26 sk fasulye ERZ-HN-86 sirik Fasulye
ERZ-PA-27  sirik fasulye ERZ-HN-87 sirik barbunya
ERZ-PA-28  bodur fasulye ERZ-HN-88 sirik Fasulye
ERZ-UZ-29  sirk fasulye ERZ-HN-89 sirik Fasulye
ERZ-UZ-30 sk fasulye ERZ-HN-90 sirik Fasulye
ERZ-Uz-31 sk barbunya ERZ-HN-91 sirik Fasulye
ERZ-UZ-32  bodur fasulye ERZ-KP-92 sirik Fasulye
ERZ-UZ-33  sirik barbunya ERZ-KP-93 sirik Fasulye
ERZ-UZ-34  bodur fasulye ERZ-KP-94 sirik Fasulye
ERZ-UZ-35  bodur fasulye ERZ-KP-95 sirik Fasulye
ERZ-UZ-36  bodur fasulye ERZ-OL-96 sirik Fasulye

ERZ-UZ-37 sk barbunya ERZ-OL-97 sirik Fasulye




Cizelge 3.2. (devam)
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Genotip Biiyiime sekli Tiir Genotip Biiyiime sekli Tiir
ERZ-UZ-38  sirik fasulye ERZ-OL-98 sirik Fasulye
ERZ-Uz-39 sk fasulye ERZ-OL-99 sirik barbunya
ERZ-TO-40 sk fasulye ERZ-NR-100 sirtk Fasulye
ERZ-TO-41  yar sirik fasulye ERZ-NR-101 bodur barbunya
ERZ-TO-42  sirk fasulye ERZ-NR-102 sirik barbunya
ERZ-TO-43 sk fasulye ERZ-NR-103 sirtk Fasulye
ERZ-TO-44 sk fasulye ERZ-NR-104 bodur Fasulye
ERZ-TO-45 sk barbunya ERZ-NR-105 sirik Fasulye
ERZ-TO-46 sk fasulye ERZ-NR-106 sirik Fasulye
ERZ-TO-47  sirk fasulye ERZ-NR-107 sirik fasulye
ERZ-TO-48  bodur fasulye ERZ-NR-108 sirik barbunya
ERZ-TO-49  bodur fasulye ERZ-NR-109 sirik barbunya
ERZ-TO-50 sk fasulye ERZ-NR-110 sirik barbunya
ERZ-TO-51  sirik fasulye ERZ-PS-111 bodur fasulye
ERZ-TO-52  sirik fasulye ERZ-PS-112 sirik fasulye
ERZ-TO-53 sk fasulye ERZ-PS-113 sirik fasulye
ERZ-TO-54 sk fasulye ERZ-PS-114 bodur fasulye
ERZ-TO-55  Sirik fasulye ERZ-PS-115 bodur fasulye
ERZ-TO-56  sirik fasulye ERZ-PS-116 bodur fasulye
ERZ-TO-57  sirik fasulye ERZ-PS-117 sirik fasulye
ERZ-TO-58 sk barbunya ERZ-PS-118 sirik fasulye
ERZ-TO-59 sk fasulye ERZ-HR-119 sirik fasulye
ERZ-TO-60  sirik fasulye ERZ-HR-120 sirik fasulye
3.4. Yontem

2016 yii cahismalari: Arastirma arazisi ilkbaharda, yaklasik 30 cm derinliginde
stiriilerek hazirlanmis ve tesviyesi yapilmistir. Biitiin parsellere ekimle birlikte dekara 4
kg N ve 6 kg P2Os olacak sekilde sirasiyla %21°lik amonyum siilfat ve %45°lik triple
stiperfosfat giibreleri uygulanmistir. Deneme, arastirmanin ilk yilinda yukarida
belirtildigi tlizere secilen genotiplerle 17 Mayis 2016 tarihinde tohumlarin gézlem
siralarina ekilmesiyele kurulmustur. Kullanilan genotiplerin biiylime tipi belirsiz oldugu

icin tohumlar 7,5 m boyundaki siralara, sira aras1 1 m, sira iizeri 25 cm olmak {izere
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ekilmis (Sekil 3.8), daha sonra sira arasi 50 cm olacak sekilde seyreltme yapilmistir. Bu

sayede toplam 120 adet gozlem sirasi olusturulmustur.

Ekimden yaklasik 27 giin sonra, kotiledon yapraklar yere paralel duruma geldigi donemde
(13.06.2016) ilk c¢apa, 43 giin sonra (29.06.2016) ikinci capa ve 65 giin sonra
(20.07.2016) 3.capa yapilmistir. Bitkiler salma sulama sistemiyle, biri ¢igeklenme 6ncesi,
biri ¢igeklenme donemi ikisi bakla baglama ve tane olum donemlerinde olmak {izere

toplam dort kere sulanmustir.

12 Haziran 2016 tarihinde gece hava sicakliginin 1.7 °C’ye diismesiyle bitkilerde ligiime
zarart meydana gelmistir. Fakat ilerleyen siirecte hava sartlarinin da uygunlugu ile bitkiler
kendilerini toparlamis ve zararin etkisi ortadan kalkmustir. Sirik fasulye tiplerinin fideleri,
filizlenmenin basladigi donemde keresteden 6zel olarak yapilan herekler yardimiyla
siriga alinmustir (Sekil 3.10). 8 Agustos 2016 tarihinde gerceklesen dolu yagis bitkilerin
yapraklarinda zararlanmaya sebep olmustur. 24 Eyliil 2016 tarihinde ilk kar yagis1 ile don
olayr gbzlenmis, buna ragmen bitkilerin bir ¢cogunun olgunlasmasini tamamladigi ve

tohum eldesinde herhangi bir aksaklik olusturmadig tespit edilmistir.

Olgunlasan tohumlarin hasadi 29 Eyliil 2016 tarihinde bir defada gergeklestirilmistir.
Siralar kendi igerisinde saf (tek bitki) ve karigik olarak hasat edilmistir. Hasat edilen
baklalar, tanelerin iyice kurumasi igin Atatiirk Universitesi Ziraat Fakiiltesi uygulama
seralarina getirilerek serilmistir. Daha sonra tohumlar1 ¢ikartilarak etiketleme islemleri

yapilmistir(Sekil 3.11).

Mevcut triin yilinda amacimiz daha sonraki {iriin yillarinda kullanilacak genotipleri
seleksiyon yapmaksizin saflastirmaktir. Popiilasyonlarin heterojen yapida olmasindan
dolay1 6l¢iim ve gozlem alinmaksizin, siralarda kilgiksiz ve verimli oldugu gozlemlenen
bitkilere isaretleme yapilmis (Sekil 3.6) ve bu bitkiler gelecek yilin tohum materyalini

olusturmustur.



38

Sekil 3.6. Deneme alanindan gozlemsel olarak verimli oldugu tespit edilen bazi
genotiplere ait fotograflar (Orijinal)

2017 yih calismalari: Arastirma arazisi ilkbaharda, yaklasik 30 cm derinliginde siiriilerek
hazirlanmis ve tesviyesi yapilmistir. Yabaci otlarla miicadele igin 4 gL-1 Banoflan dekara
50 L ekim oncesi topraga uygulanmig ve tirmikla karigtirtlmistir (Sekil 3.7). Biitiin
parsellere ekimle birlikte dekara 4 kg N ve 6 kg P2Os olacak sekilde sirasiyla %21°lik
amonyum siilfat ve %45’lik triple siiperfosfat giibreleri uygulanmistir. Deneme Tesadiif
Bloklarinda Augmented Deneme Desenine gore, yorede yaygin bir sekilde kullanilan 3
ticari genotiple (Alman Ayse; sirik, Gina; bodur ve Serra; bodur) beraber kurulmustur
(Scott and Miliken 1993). Mevcut popiilasyonlarin genotipleri 23 Mayis 2017 tarihinde,
6 m boyundaki gozlem siralarina, sira arasi 1 m, sira iizeri 25 cm olmak tizere 2’ser sirali
ekilmis (Sekil 3.8) ve bir dnceki yil sirik oldugu gézlemlenen genotipler sira aras1 50 cm
olacak sekilde seyreltilmistir (sirik genotipler 12 m?alanda 24 bitki, bodur genotipler 12
m? alanda 48 bitki).

Capalama islemi, fide donemi ile ¢igeklenme donemi arasinda 2 defa, ¢iceklenme ve
bakla baglama donemleri arasinda 1 defa yapilmistir. Deneme alani ikisi ¢igeklenme

Oncesi, biri ¢igeklenme donemi ve 2’si bakla baglama ve tane olum donemlerinde olmak
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tizere toplam bes kez salma sulama sistemi ile sulanmstir. Sirik fasulye tiplerinin fideleri,
filizlenmeye basladiginda daha once kullanilan herekler yardimiyla siriga alinmistir
(Sekil 3.10). 8 Eyliil 2017 tarihinde gece sicakligimin 3,7°C’ye diismesi nedeniyle tiim
bitkilerde iisiime =zarar1 gozlenmistir. Donemin yagishh gitmesi nedeniyle hasat

geciktirilmis ve baklalarin kurumasi beklenmistir.

Olgunlasan baklalarin hasadi 20 Eyliil tarihinde bir defada gergeklestirilmistir. Siralar
kendi igerisinde saf (tek bitki) ve karisik olarak hasat edilmistir. Hasat edilen baklalar,
tanelerin iyice kurumasi igin Atatiirk Universitesi, Bitkisel Uretim ve Uygulama
Merkezi’'ne ait seralara getirilerek serilmistir. Daha sonra tohumlar baklalardan

ayiklanmig ve ayiklanan tohumlara etiketleme islemleri yapilmistir (Sekil 3.11).

Mevcut iiriin yilinda, popiilasyonlardaki genotipler 60 adet morfolojik karakter (Sekil
3.12) ve 7 adet ISSR markori kullanilarak tanimlanmistir. Bu {irlin yilinda denemeye
alian genotiplerin ayni biyolojik yasta olmasi ¢alismainun sagligi agisindan biiyiik bir
onem tasidigi kanisindayiz. Ayrica yetistirilen 120 genotip 19 adet tarimsal o6zellik
kullanilarak ticari genotiplerle karsilastirilmis ve rank (siralama) tabanli (Kang 1988;
Grefenstette 2000; Oztiirk ve Aydin 2017) seleksiyon ydntemine tabi tutularak iimitvar
oldugu belirlenen 40 genotip (5 taze barbunya, 35 taze fasulye) 2018 yilinin genetik

materyali olarak kullanilmak tizere ayrilmistir (Cizelge 3.3).

Cizelge 3.3. 2017 yilinda segilen genotipler

Fasulye Barbunya
Genotip Biiyiime tipi  Genotip Biiyiime tipi  Genotip Biiyiime tipi
ERZ-IS-1 Sirik ERZ-TO-64  Sink ERZ-1S-3 Sirik
ERZ-1S-11 Sirik ERZ-TO-72  Sink ERZ-TO-45 Sink
ERZ-1S-15 Sirik ERZ-TO-73  Sink ERZ-TO-66  Sirik
ERZ-iS-21 Sirik ERZ-HN-82  Yarisaritlict ERZ-OL-99  Sink
ERZ-PA-25  Sirk ERZ-HN-85 Sink ERZ-NR-101 Bodur
ERZ-PA-27 Sirik ERZ-HN-86  Sirk
ERZ-UZ-32 Bodur ERZ-HN-90 Sink
ERZ-UZ-36  Bodur ERZ-KP-92  Sink
ERZ-UZ-38  Sirik ERZ-KP-94 Sirik
ERZ-TO-42  Sirik ERZ-OL-97 Sk
ERZ-TO-43  Sirik ERZ-PS-111 Bodur

ERZ-TO-48 Bodur ERZ-PS-112  Yar sarilict



Cizelge 3.3. (devam)
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ERZ-TO-49 Bodur ERZ-PS-113  Yar sarilict
ERZ-TO-50  Sirik ERZ-PS-114 Bodur
ERZ-TO-53  Sirik ERZ-PS-116 Bodur
ERZ-TO-55  Sirik ERZ-PS-117 Sirik
ERZ-TO-57 Sk ERZ-HR-119 Sink
ERZ-TO-62  Yar sarilici

2018 yii cahsmalari: Arastirma arazisi ilkbaharda, yaklasik 30 cm derinliginde
stiriilerek hazirlanmis ve tesviyesi yapilmistir. Yabanci otlarla miicadele i¢in 4 gL-1
Banoflan dekara 50 L ekim Oncesi topraga uygulanmis ve tirmikla karistirilmistir (Sekil
3.7). Biitiin parsellere ekimle birlikte dekara 4 kg N ve 6 kg P2Os olacak sekilde sirasiyla
%21’lik amonyum siilfat ve %45°lik triple siiperfosfat giibreleri uygulanmistir. Deneme
Tesadiif Bloklarinda Augmented Deneme Desenine gore, yorede yaygin bir sekilde
kullanilan 4 ticari genotiple (Serra; bodur, barbunya F-16; sirik, barbunya), (Alman Ayse;
sirik, taze fasulye Gina; bodur, taze fasulye) beraber kurulmustur (Scott and Miliken
1993). Secilen 40 genotip, ticari genotiplerle beraber 30 Mayis 2018 tarihinde, 6 m
boyundaki siralara, sirik tipler 100 X 50 X 50 cm, bodur tipler 100 X 50 X 25 cm olmak
lizere ikiser sirali olarak ekilmistir (sirik genotipler 9 m?alanda 24 bitki, bodur genotipler
9 m?alanda 48 bitki) (Sekil 3.8).

Capalama islemi, fide doneminde (ekimden 25 giin sonra ve 33 giin sonra) 2 kez,
ciceklenme doneminde (ekimden 60 giin sonra) 1 kez yapilmistir (Sekil 3.9). Fide
doneminde yagis yeterli seviyede oldugu i¢in sulamaya gerek duyulmamis, bununla
birlikte c¢iceklenme donemi, bakla baglama ve tane olum donemlerinde olmak {izere
toplam 3 kez salma sulama sistemi ile sulanmistir. Sirik fasulye tiplerinin fideleri,
filizlenme basladiginda daha once kullanilan herekler yardimiyla siriga alinmistir (Sekil

3.10).

Olgunlasan baklalar 20 Ekim 2018 tarihinde tek seferde hasat edilmistir. Hasat sirasinda,
en iyi olgunlagsma gosteren tek bitki ayr1 bir sekilde, geriye kalan bitkiler karisik olarak
toplanmigtir. Toplanan baklalar, tanelerin iyice kurumasi igin Atatiitk Universitesi,

Bitkisel Uretim ve Uygulama Merkezi'ne ait seraya serilmistir. Daha sonra tohumlar
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baklalardan ayiklanmis ve ayiklanan tohumlara etiketleme islemeleri yapilmistir (Sekil
3.11).

Mevecut iirlin yilinda, degerlendirilen 40 genotip 19 adet tarimsal 6zellik kullanilarak
ticari genotiplerle karsilagtirilmis ve rank (siralama) tabanl (Kang 1988; Grefenstette
2000; Oztiirk ve Aydm 2017) seleksiyon yontemine tabi tutularak cesit aday1 olarak

timitvar genotipler belirlenmistir.

Sekil 3.7. Deneme alanina herbisit uygulamasi ve topraga karistirilmasi (Orijinal)

260 24 272 27 28 290 29 210 21

Sekil 3.8. Tohum ekimi ve genotiplerin kotiledon yapraklarina ait gériiniim (Orijinal)
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A = e A

Sekil 3.10. Siriga alinmis bitkilerin genel gériintimii (Orijinal)
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Sekil 3.12. Olciimler esnasinda alinin gériintiiler (Orijinal)

3.4.1. Morfolojik ve molekiiler karakterizasyon ¢alismalari

3.4.1.a. Morfolojik 6l¢iim ve gozlemler

Bitkilerde morfolojik karakterizasyon ¢alismalar1 Bitki Cesitlerini Koruma Birligi (The
International Union for the Protection of New Varieties of Plants-UPOV) ve Uluslararasi

Bitki Genetik Kaynaklar1 Enstitlisii (International Plant Genetic Resources Institute-
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IPGRI) tarafindan belirlenen ¢esit tanimlama kriterleri ile beraber Dursun (1999),
Balkaya (1999), Ozgelik ve Soézen (2009), Cirka (2012), Erding (2012) ve Saglam
(2012)’a gore yapilmustir.

1. Bitki ozellikleri

- Biiyiime sekli: Denemede yetistirilen gesitlerin biiylime sekillerine ve metre ile
Olctimlerine bakilarak yapilmistir. Buna gore; bitki boyu 150 cm’den fazla olanlar “sirik™,
65-150 arasinda olanlar “yar1 sarilic1” ve 30-65 cm arasinda olanlar ise “bodur” olarak

kaydedilmistir (Dursun 1999; Balkaya 1999) (Bodur:1, Yari sarilic1:2, Sirik:3).

- Bitki goriiniimii: Genotipler bitkilerin herek {izerinde “toplu” ya da “daginik” olarak

bulunmalar1 esas alinarak olarak gruplandirilmistir (Toplu:1, Daginik:2).

-Anagiovde antosiyanin varhgi: Fasulye bitkilerindeki antosiyanin varligi, gozlemler
sonucu “var” veya “yok” seklinde tespit edilmistir (Yok:1, Var:2) (Ozgelik ve Sdzen
2009) (Sekil 3.13).

gl R M
el s P

Sekil 3.13. Ana govdede antosiyanin goriiniimii; var, yok (Orijinal)

- Sarilma giicii: Hereklere sarilmaya baglayan fasulye cesitlerinde bitkilerin hereklere

sarilma oranlari olarak belirlenmistir (Az:3, Orta:5, Giiglii:7) (Sekil 3.14).
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Sekil 3.14. Sarilma giicii; gliglii, orta, az (Orijinal)

- Sarillma hizi: Hereklere sarilmaya baslayan fasulye bitkilerindeki haftalik ilerleme
durumu herekte isaretleme yapilarak degerlendirilmistir (Hizli:3, Orta:5, Yavas:7) (Sekil
3.15).

Sekil 3.15. Sardirma islemi, hizli ve yavas biiylime gosteren filiz 6rnegi
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2. Yaprak ozellikleri

-Yaprak rengi: Bitkilerden tesadiifi secilen 10 yapragin renkleri gorsel ve renk 6lgme
aleti ile belirlenmistir Gorsel degerlendirmede renk gruplart “agik yesil”, “yesil”, “koyu

yesil” olarak ayrilmistir (Agik yesil:1, Orta yesil:2, Koyu yesil:3) (Sekil 3.17; Sekil 3.18).

Ayrica renk olgim aleti (Minolta Chronomometre) ile yaprak renkleri dijital olarak da
saptanmistir. Yaprak renk degerlerinin degerlendirilmesi; L:Parlaklik orani, +a: Kirmizi,
-a: Yesil, +b: Sari, -b: Mavi skalasina gore yapilmistir. Kroma (renk doygunlugu) ve Hue
(renk niteligi) degerleri a ve b degerlerinden hesaplanarak belirlenmistir. Hue degeri renk
niteligini, kroma degeri renk doygunlugunu, L degeri renk aciklik, koyulugunu belirtir
(Cam 2017) (Sekil 3.16).

Kroma (renk doygunlugu) = V(a2 + b?)

Hue (renk niteligi) = 180+ATAN(a?/b?)x 180/t

White
L=100

Yellow

180°
Green
a* =60

Sekil 3.16. CIE Lab renk kiiresi (Meunier et al. 2011)
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Sekil 3.18. Yaprak rengi (agik, orta, koyu) (Orijinal)

- Yaprak piiriizliillik durumu: Degerlendirme “az”, “orta” veya “fazla” olarak
yapilmistir (Az:3, Orta:5, Fazla:7) (Sekil 3.19).

Sekil 3.19. Yapragin piirtizlillik durumu; az, normal, fazla (Orijinal).
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- Orta yaprakelk biiyiikliigii: incelenen 6rneklerin yapraklari “kiigiik”, “orta” ve
“biiylik” seklinde gruplara ayrilmistir (Kiigiik: 3, Orta: 5, Biiyiik: 7) (Sekil 3.20).

Sekil 3.20. Orta yaprak¢igin biiyiikligii; kiigiik, orta, biiyiik (Orijinal).

- Orta yaprakaigin sekli: Orta yapragin ug sekline gore incelenen genotipler “dortgen”,

2

“yuvarlak” ve “licgen” seklinde smiflandirilmistir (Uggen:1, Dértgen:2, Yuvarlak:3)

(Sekil 3.21).

Sekil 3.21. Orta yaprak¢igin sekli; dortgen, yuvarlak, tiggen (Orijinal).
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- Orta yaprakqigin ug¢ sekli: Orta yapragin ug sekli; kisa, orta ve uzun seklinde
degerlendirilmistir (Kisa: 3, Orta:5, Uzun: 7) (Sekil 3.22).

Sekil 3.22. Orta yaprak¢igin ug sekli; kisa, orta, uzun (Orijinal).

- Orta yaprakeigin boyu: Orta yaprake¢igin boyu kumpasla 6lgiilerek mm cinsinden
kaydedilmistir (Sekil 3.23).
- Orta yaprakagin eni: Orta yaprakcigin eni kumpasla olgiilerek mm cinsinden
kaydedilmistir (Sekil 3.23).

Sekil 3.23. Orta yaprakgik eni ve boyunun 6lgiilmesi (Orijinal).
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3. Cigek ozellikleri

- Bayrak ve kanatc¢ik rengi: Her bir bitkinin ¢igek renkleri yapilan gozlemler sonucu
belirlenmistir. Bayrak ve kanatcik rengi beyaz, pembe, menekse ve lila olmak {izere dort
grupta degerlendirilmistir (Beyaz:1, Pembe:2, Menekse:3 ve Lila:4) (Cirka 2012) (Sekil
3.24).

Sekil 3.24. Fasulye genotiplerine ait bayrak ve kanatgik resimleri (Orijinal).

- Kanatciklarin acilma durumu: Cigekte kanatgiklarin acilma durumu gozlemlere
dayali olarak yapilmistir. Kanatgiklarin birbirleri ile yaptiklari a¢i dikkate alinarak
“paralel”, “ayrik” ve “iyice ayrik” seklinde degerlendirilmistir (Paralel: 3, Ayrik: 5,
Tyice ayrik: 7) (Sekil 3.25).

Sekil 3.25. Kanatciklarin birbirinden ayrilma durumlari (paralel, ayrilmis, iyice ayrilmis)
(Orijinal)



51

- Cicek boyutu: Genotipler gorsel olarak belirlenen ¢icek boyutlarina gore “kiiciik”,
“orta” ve “biiyiik” olarak gruplandirilmistir (Kiigiik:3, Orta:5, Biiytik:7).

-Stil aikintisi: Cigek lizerinde stil ¢ikintisinin varligi gézlemlenerek “var” veya “yok”
seklinde ifade edilmistir (Yok: 1, Var: 2) (Sekil 3.26).

stil cikintisi

Sekil 3.26. Stil ¢ikintisina ait goriiniim (Orijinal)

- Brakte yapragimin rengi, sekli ve biiyiikliigii: Baz1 genotiplere ait brakte yapraklara
ait fatograf Sekil 3.27°de sunulmustur. Her bir hattan tesadiifi olarak alinan 6’sar ¢igekte
brakte yapraginin sekli, rengi ve biiyiikliigii gézlemlenerek saptanmistir. Brakte yapragin
rengi: Yesil (1), agik mor (2), koyu mor (3) (Sekil 3.28); Brakte yapragin sekli: Mizrak
(1), orta (3), oval (5) (Sekil 3.29); Brakte biiyiikliigii: Biyik (7), orta (5), kii¢iik (3)
olarak tespit edilmistir (Sekil 3.30) (Cirka 2012).

———————— ———— -

SYRASTAL LR A LOR WA N T

Sekil 3.27. Genotiplere ait farkli boyut ve sekillerdeki brakteler (Orijinal).
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Sekil 3.28. Brakte yaprak rengi; yesil, koyu mor (Orijinal).

@ ¢ |

Sekil 3.29. Brakte yaprak sekli; oval, orta, mizrak (Orijinal).

Sekil 3.30. Brakte yaprak biiyiikliigi; biiyiik, orta, kiigiik (Orijinal).

- Brakte eni ve boyu (mm): Brakte yapragin boyu ve eni kumpas ile Olgiilerek
belirlenmistir (Sekil 3.31).
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Sekil 3.31. Brakte yaprak eni ve boyunun 6l¢timii (Orijinal).

4. Bakla ozellikleri

- i1k bakla yiiksekligi (cm): Hasat doneminde toprak yiizeyi ile meyve baglayan ilk bakla
arasindaki dikey aciklik 6l¢iilerek belirlenmistir.

- Bakla enine kesit sekli: Hatlardan alinan meyveler tohumun oldugu yerden kesilerek;
eliptik, armut, kalp, yuvarlak eliptik, sekiz seklinde degerlendirilmistir (Eliptik:1,
Armut2, Kalp:3, Yuvarlak Eliptik:4, Yuvarlak: 5, Sekiz seklinde:6) (UPOV) (Sekil 3.32).

Sekil 3.32. Bakla enine kesit sekli (Orijinal)

- Bakla zemin rengi: Meyve rengi Minolta Chronomometre renk Ol¢iim aleti ile
saptanmistir (Sekil 3.33). Renk degerlerinin degerlendirilmesi; L: Parlaklik orani, +a:

Kirmizi, -a: Yesil, +b:Sar1, -b: Mavi skalasina gore yapilmigtir. Kroma ve hue degerleri
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yaprak renginde aciklandigi gibi a ve b degerlerinden hesaplanmistir. Ayrica meyve rengi

“sar1”, “yesil” ve “mor” olarak belirlenmistir (Sar1:1, Yesil:2, Mor:3) (Sekil 3.34).

Sekil 3.33. Minolta Chronomometre cihazi ile bakla renk tayini (Orijinal)

Sekil 3.34. Bakla zemin rengi; yesil, sar1, mor (Orijinal).

- Bakla zemin rengi tonu: incelenen genotiplerin bakla zemin rengi tonu “acik”, “orta”
ve “koyu” olarak belirlenmistir (A¢ik: 1, Orta: 2, Koyu: 3) (Balkaya 1999) (Sekil 3.35).
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Sekil 3.35. Bakla zemin rengi tonu; acik, orta, koyu (Orijinal)

- Baklada pigment olusumu: Baklada pigment olusumu “yok™ veya “var” sekliden
degerlendirilmistir (Yok:1, Var:9) (Balkaya 1999).

- Baklada pigment rengi: Baklada pigment olusumu “var” olarak belirlenen
genotiplerde pigment rengi “kirmizi” veya “mor” olarak belirlendi (Kirmizi:1, Mor:2)

(Balkaya 1999)(Sekil 3.36).
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Sekil 3.36. Pigment rengi; kirmizi, mor (Orijinal).

- Bakladaki pigment lekeleri: Baklada pigment olusumu “var” olarak degerlendirilen

2 2

genotiplerde pigment olusumunun yogunlugu “seyrek”, “orta”, “yogun” olarak

belirlenmistir (Seyrek:3, Orta: 5, Yogun: 7) (Balkaya 1999) (Sekil 3.37).

Sekil 3.37. Baklada pigment lekelerinin yogunlugu; seyrek, orta, yogun (Orijinal).
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- Baklada kil¢ikhihk: Fasulye genotiplerinden tesadiifen secilen 10’ar bakla, elle
kirtllarak “yok”, “az”, “var” seklinde gruplandirilmistir (Dursun 1999; Balkaya 1999)
(Sekil 3.38).

@,

W

s SR

)

Sekil 3.38. Kilgiklilik; var, yok (Orijinal).

9 ¢

Baklada egrilik bicimi: Baklada kivrilma sekli “yok”, “i¢ce dogru”, “s seklinde”, “disa
dogru” olarak tespit edilmistir (Ice dogru:1, S seklinde: 2, Disa dogru: 3) (Sekil 3.40).

Sekil 3.40. Baklada egrilik bigimi; i¢e dogru, s seklinde, disa dogru (UPOV)
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- Baklanmin egrilik derecesi: Baklada kivrilma derecesi “yok”, “cok az”, “normal”,
“fazla” ve “gok fazla” seklinde gruplandirilmistir (Yok:1, Cok az: 2, Normal: 3, Fazla: 4,
Cok fazla: 5) (Sekil 3.39).

Sekil 3.39. Baklada egrilik derecesi (Orijinal, UPOV)

- Bakla ucu uzunlugu (mm): Bakla ucunun incelmeye basladigi yerden itibaren kumpas

yardimut ile bakla ug 6l¢limil yapilmistir (Saglam 2012) (Sekil 3.41).

Sekil 3.41. Bakla ucu uzunlugu (Orijinal)
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- Bakla uc sekli ve uc seklin yonii: Hatlardan tesadiifi olarak alinan 8 baklanin u¢ sekli;

sivri (1), orta (2) ve kiit (3) (Sekil 3.42) ug¢ seklin yonii; yukari dogru (1), diiz (2), asagi
dogru (3) olarak belirlenmistir (UPOV) (Sekil 3.43).

Sekil 3.43. Bakla u¢ yonii; diiz, asagi dogru, yukar1 dogru (Orijinal).

- Baklada tanelerin belirginligi: Meyvede tohumun belirginligi dokunularak ve

gozlenerek “zayif”, “orta”, “kuvvetli” seklinde belirlenmistir (Sekil 3.44).
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Sekil 3.44. Baklada tane belirginligi; zayif, orta, kuvvetli (Orijinal).

- Baklada piiriizliiliik: Degerlendirme duyusal olarak (elle) yapilmis ve genotipler
“pirtizstiz”, “hafif piirtizli” ve “piiriizli” seklinde gruplandirilmustir (Piiriizlii:1, Hafif
piiriizlii:2, Piiriizstiz:3) (Dursun 1999).

- Baklada olgunlasmamis tohum rengi: Her parselden alinan 6 taze bakla agilarak
igerisindeki tohum rengi gézleme dayali olarak “beyaz” ve “yesil” olarak belirlenmistir

(Beyaz:1, Yesil:2) (Ozgelik ve Sézen 2009) (Sekil 3.45).

J J U QO O

Sekil 3.45. Olgunlagsmamis baklada tohum rengi; beyaz, yesil (Orijinal)
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5. Tohum ozellikleri

Arastirmada kullanilan fasulye genotiplerine ait tohum fotografi ve etiket numaralari

Sekil 3.46°da sunulmustur.

QO GUo 0.‘.0 oce0c

eRzis1 erzls2 ezis3  ERzls4  ERziss  ERzlss  ERZis7 ERZis8  ERZiSS  ERzisio  ERZIS-11 m is-12
16—

ERZiS17  ERzisis ERZIS19  ERZIS20  ERZIS21  ERZIS22  ERZiS23 ERZiS24  ERZPA2S  ERZPA26  ERZPA27  ERZPAZ8  ERZUZ29  ERZ-UZ30 731 ERZ-UZR2
.=
13

ERZ.UZ:33 ERZUZ34  ERZUZ3S  ERZUZ36 ERZUZ37 ERZUZIS  ERZUZ39  ERZTO40 ERZTOA1  ERZTOA2  ERZTO43  ERZTO44  ERZTO4S  ERZTON6  ERZTOA7  ERZ-T048
12—
10

ERZ-TO-49 ERZ-TO-50 ERZ-TO-51 ERZ-TO.52  ERZ-TO-53 ERZ-TO-54 ERZ-TO-55 ERZ-TO-S6  ERZ-TO-57 ERZ.-TO.58 ERZ-TO-59 ERZ-TO60 ER2-T0-61 ERZ-TO62 ERZ.-TO-63 ERZ.TO-64
9
7 2065 ERZTOG6  ERZTOS7 ERLTOSS  ERZTO6S  ERZTO70 ERZTO7I  ERZTO72 ERZTO73  ERZMN7A  ERZHMNJS  ERZHNJS  ERZHN-77  ERZHNJS  ERZHN.79  ERZHN-SO

L9008

ERZKP-52 ERZKP93  JERZXPS2  ERZ-KP-95  ERZ-OL-36

“

ERZ-HN-31 ’ ’ ERZ-HN-82 muu-xs ERZ-HN-85  ERZHN-S7 ERZHN-88 ERZHN-29

L

Sekil 3.46. Genotiplere ait tohumlar (Orijinal)

- Tohumda renk sayisi: Genotiplerin tohum rengi sayist; bir, iki, ikiden daha fazla olarak
belirlenmistir (Bir:1, iki:2, kiden fazla: 3).

- Tohumda ana renk: Tohumlar zemin rengine bakilarak; beyaz, krem, gri, bej, bordo,
devetiiyii, kahverengi, koyu sari, sari, mor ve siyah olarak degerlendirilmistir (Beyaz: 1,
Krem: 2, Bej: 3, Sari: 4, Koyu sar1: 5, Devetiiyii: 6, Kahverengi:7, Mor: 8, Bordo: 9,
Gri:10, Siyah:11) (Sekil 3.47).
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Sekil 3.47. Genotiplerde gbzlenen farkli tohum renkleri (Orijinal).

- Tanede ikinci ana renk: Tohumda ikinci renk olmayan genotipler “yok” olarak
belirtilmis, ikinci renk bulunan genotipler ise; gri, bej, bordo, devetiiyii, kahverengi, mor,
koyu mor ve siyah olarak degerlendirilmistir (Yok:0, Bej:1. Devetiiyii: 2, Kahverengi: 3,
Gri: 4, Siyah: 5, Mor: 6, Koyu mor: 7, Bordo: 8).

- Tohumda ikinci ana rengin dagilimi: Tek renkli tohumlarda ikinci ana rengin dagilimi
“yok” olarak ifade edilmis, ikinci ana rengin dagilimi ise; alacali, ¢izgili, hilum
cevresinde, tanenin yarisinda, yama seklinde olmak tizere 5 grupta degerlendirilmistir
(Hilum gevresinde: 1, Tanenin yarisinda: 2, Cizgili: 3, Alacali: 4, Yama seklinde: 5)
(Sekil 3.48).

& @ €2

Sekil 3.48. ikinci ana rengin tanedeki yayilmasi (Orijinal, UPOV).
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- Tohumun sekli: Kumpas yardimiyla tohumlarin eni ve boyu 6l¢iilmiis ve en/boy
oranina gore ve gorsel olarak teyit edilerek genotipler; bobrek, dairesel, dairesel eliptik,
eliptik ve silindirik seklinde gruplandirtlmigtir (Saglam 2012) (Sekil 3.49).

Sekil 3.49. Tohum boyuna kesit sekili; dairesel, dairesel eliptik, eliptik, bobrek ve
silindirik (Orijinal, UPOV)

- Tohumda kavis derecesi: Bobrek sekline sahip genotipler tohumun kavis derecesine
gore; yok, zayif, orta ve gii¢lii seklinde sinmiflandirilmistir (Yok: 0, Zayif: 1, Orta: 2,
Gigli: 3).

- Tohumun yandan sekli: Genotiplere ait tohumlarin yandan goriintimleri gorsel olarak
“dar”, “genis” ve “orta” seklinde gruplandirilmistir (Dar:1, Orta:2, Genis:3).

- Tohumun sirttan sekli: Genotiplerin tohumlar1 gobek baginin karsisi olan sirt
kismindan izlenerek; dairesel, genis eliptik, eliptik, dar, diiz olarak saptanmistir (Diiz: 1,
Dar: 2, Eliptik: 3, Genis eliptik: 4, Dairesel: 5).

- Tohum biiyiikliigii: Genotiplerden tesadiifi olarak secilen tohumlarin 1000 dane

agirhgna bakilmig; 1000 dane agirhigl; 465 gr’dan az olanlar “kiiglik”, 466-611 gr
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araliginda olanlar “orta” ve 611 gr’dan fazla olanlar “biiylik” olarak degerlendirilmistir
(Kiigiik: 1, Orta: 2, Biiyiik: 3).

- Tohum boyu (mm): Dijital bir kumpas yardimiyla 6l¢tilmustiir (Sekil 3.50).

- Tohum eni (mm): Dijital bir kumpas yardimiyla 6l¢iilmiistiir (Sekil 3.50).

- Tohum kahnhg (mm): Tohumun gobek bagi (hilum) kismindan dijital kumpas

yardimiyla 6l¢iilmiistiir (Sekil 3.50).

A’
Tohum
boyu
—
e B
Tohum 'Tohum
eni kalinhg

Sekil 3.50. Tohum boyu, tohum eni, tohum kalinlig1 (Orijinal)

- Tohum iiniformlugu: Tiplerin tohum irilikleri “iniform” veya “iniform degil”
seklinde ifade edilmistir (Uniform: 1, Uniform degil: 2) (Dursun 1999).

- Tohumda gobek bag: rengi: Tohumun gobek bagi (hilum) renginin tohum renginden

farkli ya da ayn1 olmasina gore; ayni (1) ya da farkli (2) olarak siniflandirilmistir.

- Tohumda parlakhik: Mevcut genotiplerin tohumlar1 parlaklik durumuna goére “mat”,

“orta” ve “parlak” olarak gruplandirilmistir (Mat: 1, Orta: 2, Parlak:3).
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3.4.1.b. Molekiiler karakterizasyon

1. Molekiiler calismada kullanilan ¢ozeltiler ve hazirlamislar

1M Tris-HCI (1000 ml)

121,1 gr Tris-base tartilmis ve 700 ml su igerisinde ¢ozdiiriilmiistiir. Daha sonra tizerine
42 ml Kkonsantre HCI eklenerek toplam hacim 1000 ml’ye tamamlanmis ve

otoklavlanmistir.

0.5 M EDTA pH=0.8 (1000 ml)

800 ml su igerisinde 136,1 gr EDTA ¢6zdiiriilmiis ve iizerine 20 gr NaOH eklenerek pH’s1
8.0 olarak ayarlanmistir. Daha sonra toplam hacim ultra saf su ile 1000’e tamamlanarak

otoklavlanmaistir.

5 M NaCl (500 ml)

146,1 gr NaCl 450 ml suda ¢oziindiiriilmiis ve toplam hacim 500 ml’ye tamamlanip oda

sicakliginda saklanmistir (otoklavlanmads).

6X Loading Dye (10 ml)

10 mM Tris-HCL (pH 7,5); 50 mM EDTA,; %10 fikol 400; %0,25 bromofenol blue;
%0,25 zaylen siyanol FF

10X TE Tamponu (1000 ml)

Ortamda 10 mM Tris-HCI ve 1 mM EDTA olacak sekilde, 880 ml ultra saf suya 100 ml
Tris-HCI ve 20 ml EDTA ilave edilerek hazirlanmistir.
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1X TE Tamponu (1000 ml)

10X TE tamponun’dan 100 ml alinip 900 ml saf suyla 1000 m1’ye tamamlanmistir (DNA
1X TE’de ¢ozllmistiir.)

3 M Sodyum Asetat (pH= 5.2)(100 ml)

40,8 gr Sodyum asetat (NaOAc.3H20) 80 ml ultra saf suda iyice ¢ozdiiriilmiis ve pH= 5.2
oluncaya kadar glasiyel asetik asit (GAA) eklenmistir. Daha sonra toplam hacim 100

ml’ye tamamlanmistir.

10 M Amonyum Asetat

77 gr Amonyum asetat 800 ml distile su i¢erisinde ¢ozdiiriilmustiir. Ultra saf su ile hacmi
1 litreye tamamlanarak stok hazirlanmistir. Calisma igin 250 mM olacak sekilde

seyreltilerek +4°C’de muhafaza edilmistir.

DNA Ekstraksiyon Tamponu (100 6rnek icin)

2 gr toz CTAB (Setil trimetil amonyum bromiir)
1 gr (%0,1) Sodyum bisiilfit (Sigma, 243973)
10 ml Tris-HCI (1 M)

28 ml NaCl (5 M)

4 ml EDTA (0.5 M)

0,2 ml (%0.2) p-merkaptoetanol (v/v)

Kloroform: izoamil Alkol

24:1 oraninda hazir olarak kullanildi (Fluka, 25666).
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%70’lik Etil Alkol

70 ml saf etil alkoliin hacmi steril distile su ile 100 ml’ye tamamlanda.
10X TBE (Tris/Borate/EDTA)Tamponu (Stok)
700 ml ultra su igerisinde 108 gr Tris-base, 55 gr Borik asit ve 40 ml 0,5 M EDTA

¢Ozdiiriilmiistiir. Toplam hacim 1000 ml’ye tamamlanmis ve otoklavlanmaistir.

0,5X TBE Tamponu

Bu arastirmada kullanilan TBE tamponu 10X TBE olarak hazirlanmis ve daha sonra
seyreltilerek (50 ml 10X TBE Tamponu + 950 ml saf su) 0,5X TBE tamponu

hazirlanmstir.

Primerlerin Hazirlanmasi

Kullanilan primerler firmanin 6nerdigi miktarda sulandirilarak stok soliisyonu, daha
sonta da uygun hesaplamalar ile 10 uM olacak sekilde calisma soliisyonlari

hazirlanmastir.

2. DNA izolasyonu

Molekiiler karakterizasyon ¢aligmasinda kullanilacak genotiplerin tohumlar1 20 Haziran
2017 tarihinde Atatiirk Universitesi Bitkisel Uretim ve Uygulama Merkezina ait seralarda
viyollere ekilmistir. Bitkiler ilk gercek yapraklarini olusturduklart donemde her
genotipten bitkinin saglikli gercek yapraklarindan karisik olarak toplanan dokular (10
bitkiden) direk soguk zincirle labaratuvar ortamina tasinmistir (Sekil 3.51). DNA
izolasyonu Doyle and Doyle (1987)’'nin CTAB protokoliinden uyarlanmis ve sivi
nitrojende toz haline getirilen taze yapraklardan ekstrakte edilerek yapilmistir (Sekil

3.52). Artan bitki 6rnekleri -80°C’de tekrarlanma ihtimaline kargilik muhafaza edilmistir.
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Sekil 3.51. Ekilen barbunya ve taze fasulye genotiplerine ait bitki goriiniimii ve 6rnek
alimi (Orijinal)

DNA izolasyon asamalar1 asagida belirtildigi sekilde yapilmistir;

1. Taze olarak laboratuara getirilen yaprak ornekleri, havan igerisinde sivi nitrojen ile
ogutilmiistir.

2. Toz haline getirilmig orneklerden 0,3-0,35 g tartilarak 2ml’lik eppendorf tiiplere
alimmustir (Sekil 3.52).

3. Taze olarak hazirlanan ekstraksiyon tamponu 6nceden 65°C’ye 1sitilmig su banyosunda
bekletilmistir. Bitki drneklerine ilave edilmeden hemen once ekstraksiyon tamponunun
icerisine %0.2 (v/v) oraninda B-merkaptoetanol eklenmistir.

4. Bitki Orneklerinin iizerine 1 ml DNA ekstraksiyon tamponu eklenmis ve test diiz
edilerek karigmasi saglanmistir.

5. Ekstraksiyon tamponu eklenmis tiipler 65°C’ye 1sitilmis su banyosunda her 10 dk’da
alt Gst edilip karistirilarak 1 saat siireyle bekletilmistir (Sekil 3.53).

6. Su banyosundan ¢ikarilan tiipler 10 dakika oda sicakliginda sogumaya birakilmistir.
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7. Soguyan ornekler, her tiipe 750 ul fenol kloroform izoamil alkol ilave edilerek, 15 dk.
stire ile yavasca alt iist ederek karistirilmigtir.

8. Daha sonra tiipler 14000 rpm ve 24°C’de 20 dk. santrifiij edilmistir (Sekil 3.54).

9. Bu islemden sonra ayrilan {ist fazdan yaklasik 750 pl alinarak yeni bir tiipe
aktartlmistir.

10. Uzerlerine 1 ml Kloroform izoamil alkol eklenen tiipler birkac kez alt iist edilerek
yavase¢a karigtirllmistir.

11. Daha sonra 6rnekler 14000 rpm ve 4°C’de 20 dk. siire ile santrifiij edilmistir.

12. Ayrilan st faz dikkatli bir sekilde yeni bir tiipe aktarilarak iizerlerine 2,5 pl RNaz ve
10 pl proteinaz K eklenmis ve 45 dk. 37°C’de bekletilmistir.

13. Bu siire sonunda her tiipe 100 pl amonyum asetat (10 M), 100 pl sodyum asetat (3M
pH: 5.5), 800 ul soguk izopropanol eklenmistir.

14. Tiipler tekrar 14000 rpm ve 4°C’de 20 dk. santrifiijlenip iist faz uzaklastirilmistir.
15. Boylece tiipiin dip kisminda biriken peletler goriilmiistir.

16. Elde edilen peletlerin ilizerine 200 pl %70’lik etanol ilave edilerek peletler
yikanmuistir.

17. Yikanan pelet oda sicakliginda bekletilerek kurutulmustur.

18. Kurutulan DNA peletlerinin {izerine 100 pl TE (Tris-EDTA) tamponu ilave edilmis
ve fingerprint yapilarak DNA ¢6ziilmiistiir.

19. 24 saat +4°C’de dinlendirildikten sonra kullanilacagi doneme kadar -20°C’de

muhafaza edilmistir.

Sekil 3.52. Bitki 6rneklerinin 6giitiilmesi ve tartilmasi
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Sekil 3.54. Rotatorde alt iiste etme ve santrifiijleme asamalarina ait goriiniim

3. DNA safliklarimin ve konsantrasyonun belirlenmesi

Elde edilen DNA’nin safliginin belirlenmesi i¢in ¢ozdiigiimiiz d6rneklerden 5 ul DNA
ornegi, 5 pl ultra saf su ve 3 ul brom fenol blue boyasi eklenerek, 1X TBE tamponu
icerisinde yer alan %1’ lik agaroz jelde taraklar vasitasiyla olusturulan kuyucuklara
yiikkleme yapilmistir. Elektroforez islemi sirasinda 60 Volt gerilim uygulanmis ve 30
dakika boyunca yiiriitme yapilmistir. Daha sonra olusan DNA bantlar1 jel goriintiileme

cihazinda (Gel doc XR) UV 15181 altinda goriinmiistiir.

Izolasyonu yapilan DNA 6rneklerinin DNA/RNA oranlarini ve DNA konsantrasyonlarimni
belirlemek amaciyla spektrofotometre (Multiskan™ FC Microplate Photometer)

cihazinda ¢esitli dalga boylarinda olglimler yapilmistir. Bunun i¢in 16 adet kiigiik
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kuyucugu bulunan levhaya (uDrop™ Plate) 2ul DNA 6rnegi yiiklenmis ve 260, 280 ve
230 nm dalga boylarinda ol¢timler yapilmistir (Sekil 3.55). A260/280 orani ile protein
kirligi ve A260/230 orami ile polifenol ve polisakarit kirliligi miktarlar1 belirlenmistir.

DNA miktariin yaklasik 600-3000 ng/ul arasinda oldugu gozlemistir.

THERMO ScienTIFC
pDROP™ PLATE

Cat. No. N12391 SN 640-02083

Sekil 3.55. Plakalara DNA orneklerinin yiiklenmesi (Orijinal)

DNA izolasyonu yapilan tiim genotiplerin (toplam 123 genotip) DNA konsantrasyonlari
okunan degerlere gore konsantrasyonu 50 ng/ul olacak sekilde diliisyon hesaplamalari
yapilmustir. Tlim Ornekler i¢in hesaplanan DNA miktarlar1 yeni tiiplere (1.5 ml lik
eppendorf tiip) aktarilmig, hacim ultra saf su ile 100 pl’ye tamamlanarak DNA

konsantrasyonlar1 esitlenmis.

4. ISSR markor yontemi

Basit tekrarl diziler arasi polimorfizm (Inter Simple Sequence Repeat=ISSR) metotu iki
mikrosatellit lokusu arasindaki DNA bdlgesinin ¢ogaltilmasina (amplifikasyon) dayali
bir metottur. Sekil 3.56’da goriilecegi lizere primerler iki DNA zincirinde mikrosatellit
bolgeleri arasina amplifike olacak sekilde baglanirlar. PCR reaksiyonu sonucunda bu

bolgelerde belli boyutlarda band iiretilmis olur.
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Sekil 3.56. ISSR primerlerinin DNA zincirlerinde baglandigi mikrosatellit lokuslar (de
Vicente and Fulton 2003)

1. ISSR primerleri

Genotipler, 11 adet ISSR primeri [(ISSR-807 (UBC807), ISSR-808 (UBC808), ISSR-
810 (UBCB810), ISSR-812 (UBC812), ISSR-823 (UBC823), ISSR-826 (UBC826), ISSR-
864 (UBC864), ISSR-873 (UBC873), ISSR-874 (UBC874), ISSR-880 (UBCB880), ISSR-
895 (UBC895)] (UBC: British Columbia Universitesi tarafindan gelistirilen ISSR
primerleri, Vancouver, Kanada) ile taranmig ve ¢alismada ayirt edilebilir ve polimorfik
band veren 7 primer (ISSR-810, ISSR-812, ISSR-864, ISSR-873, ISSR-880, ISSR-895,
ISSR-808) kullanilmustir. Cizelge 3.4’de denenen ISSR primerlerinin baz dizilimleri ve

baglanma sicakliklar1 belirtilmistir.

Cizelge 3.4. PCR’da kullanilan ISSR primer dizileri ve baglanma (Ta) sicakliklar

No [ISSR Primer [ Dizisi (5'>3") Ta (°C)
1 [1SSR-810 5-GAG AGA GAG AGA GAG AT-3' 47,8
2 |ISSR-812 5-GAG AGA GAG AGA GAG AA-3' 47,8
3 [1SSR-823 5-TCT CTC TCT CTC TCT CC-3' 32,0
4 | 1SSR-826 5-ACA CAC ACA CAC ACA CC-3' 47,0
5 | ISSR-864 5-ATG ATG ATG ATG ATG ATG -3' | 448
6 | ISSR-873 5-GAC AGA CAG ACA GAC A-3' 44,8
7 | 1SSR-874 5'-CCC TCC CTC CCT CCC T-3' 54,8
8 | ISSR-880 5-GGA GAG GAG AGG AGA-3' 44,0
9 | ISSR-895 5-AGA GTT GGT AGC TCT TGA TC-3' [ 54,0
10 | 1SSR-807 5-AGA GAG AGA GAG AGA GT-3' 47,0
11 | 1SSR-808 5-AGA GAG AGA GAG AGA GC-3' 328
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2. ISSR PCR protokolii

PCR i¢in kullanilan kimyasallar ve DNA 6rnekleri -20°C derin dondurucuda muhafaza
edilmis, kullanilacagi sirada ¢ikartilmistir. Herhangi bir kontaminasyon olusumunu
onlemek amaciyla calismanin yapildigi tezgah ve kullanilan otomatik pipetler %96’lik
alkolle temizlenmistir. 0.2 ml’lik PCR tiipleri 6rnek sayisi ve sirasina gore tiip standina
dizilmistir. Her bir PCR tiipiiniin dip kismina mikropipet yardimiyla 1 pl DNA (50 ng/ul)
birakilmistir. PCR bilesenlerinin konuldugu karisim vortekslenerek homojen bir sekilde
karistirllmistir. Karisim tiiptine en son olarak Taq DNA polimeraz enzimi ilave edilmis
hizli bir sekilde PCR tiiplerine dagitimi yapilmistir. Her bir tiipe 19’ar pl karisim ilave
edilmis ve DNA ile karigmasi icin birka¢ kez mikropipet yardimiyla alip verme islemi
yapilmistir. Her bir 6rnek igin pipet ucu yenilenmistir. Boylece tiiplerdeki son hacim 20
ul (1 pl DNA+19 pl reaksiyon karisimi) olmustur (Cizelge 3.5). ISSR primerlerinde
bulunan diziyi ¢ogaltmak amaciyla Cizelge 3.6’de belirtilen reaksiyon basamaklari,
stiresi ve sicakliklarina gore termal dongii cihazi (SensoQuest GmbH, Goettingen,

Germany) kullanilarak PCR iglemi yapilmistir.

Cizelge 3.5. ISSR PCR bilesenleri ve konsantrasyonlari

Bilesenin Adi Miktar (ul) Son
Steril distile su 13 ul -
10X PCR tampon 2 ul 1X
25 mM MgCI2 2 2,5 mM
10 uM primer 1 pl 0,5 uM
10 mM dNTP 0,5 ul 0,25 mM
50 ng/ul Kalip DNA 1l 2,5ng
5 U/ul Tag-DNA polimeraz (Sigma, 0,5 ul 0,125 U

Toplam 20 pl
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Cizelge 3.6. ISSR icin PCR isleminde uygulanan reaksiyon basamaklari, siiresi ve
sicakliklart

Reaksiyon basamag Reaksiyon sicakhgi Reaksiyon siiresi
1 94°C 3dk

2 94°C 1dk

3 Primer baglanma sicakligi 1dk

4 72°C 2 dk

5 2’den 4’¢ kadar 45 kez

6 72°C 7 dk

7 4°C ©

5. Elektroforez uygulamalari

Polimeraz zincir reaksiyonundan sonra elde edilen amplifikasyon firiinlerine ait DNA

bant goriintiilerinin alinabilmesi i¢in gerekli asamalar asagida verilmistir:

a. Jel igerisinde agarozun konsantrasyonu her iki markor i¢in %1,5’lik agaroz tartilip 0,5X
TBE tamponu igerisinde mikrodalga firinda hazirlanmastir.

b. Mikrodalga firindan ¢ikarilan ¢ozeltilerin igerisine 1 pl etidyum bromiir eklenmistir.
c. Hazirlanan jel katilagsmadan elektroforez tankina dokiilmiis ve donmadan 6nce jel
lizerine tarak konularak orneklerin yiiklenecegi kuyucuklar olusturulmustur.

d. Jel donduktan sonra her bir kuyucuga 8 ul PCR iiriinii yiiklenmistir.

e. Jelin basinda ve sonunda bulunan kuyucuklara uzunluk markorii olarak ISSR yontemi
i¢cin Sigma marka 50-10,000 bp DirectLoad™ Wide Range DNA Marker (Sekil 3.57)
yiiklenmistir. Bu sayede ¢ogaltilmis olan DNA parcalarinin boyunu saptamak miimkiin
olmaktadir.

f. Elektrik akimi verilerek ISSR yontemi PCR iiriinleri 90 V-160 dk siire ile elektroforez
islemine tabi tutulmustur. Siire sonunda elektrik akimi kesilmistir.

g. Elektroforez tankindan ¢ikarilan jel, goriintiileme cihazinda (Gel doc XR) UV 151k

altinda incelenmis ve degerlendirilmek {izere fotograflar1 ¢cekilmistir.
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Approvimets DNA per Band

BT T — Mng

8000 bp — 30 ng
E000 bp — 45 g
FTL ) F— 0 g
B000 b = &5 ng
2000 b [2x]) 150 g
Eﬁgg JLandmark s AB0 ng
A0 bp{ 2] = 2
T506p 30 ng
500 bp [2x] &0 ng
400 bp ———————— M ng
f:Ta, (].7', TR e 40 Y
200 B = smsms measammans — 30 ng
100 b ==r=rerererrer—re 20 ng

50bp 15 mg

[1.2% Agarcsa gol |

Sekil 3.57. ISSR yonteminde kullanilan Sigma marka 50—10,000 bp DirectLoad™ Wide
Range DNA Marker

3.4.2. Tarimsal 6zellikler ve seleksiyon calismalari

3.4.2.a. Tarumsal ozellikler

- Cikas (giin): Bitkilerde ekimden sonra %50°den fazla ¢ikisin saglandigi zamana kadar
gecen siire, ¢ikis giin sayisi olarak tespit edilecektir (Dursun 1999).

- I1k ¢iceklenme siiresi (giin): Bitkilerde ilk ¢iceklenmenin basladig: tarih ile ekim tarih
arasinda gegen siire kaydedilmistir (Balkaya 1999; Dursun1999).

-%50 c¢iceklenme siiresi (giin): EKim tarihinden parseldeki bitkilerin %50’sinin
ciceklendigi tarih arsinda gegen siire olarak kaydedilmistir (UPOV).

- Bakla olusum siiresi (giin): Tohum ekiminden itibaren bitkide ilk meyvenin olustugu
tarih giin olarak saptanmistir (Balkaya 1999).

- Yeme olum siiresi (giin): Yeme olumuna gelen ilk meyvelerin hasat tarihleri
kaydedilmis ve ekimden itibaren gecen siire giin olarak ifade edilmistir.

- Bakla boyu (cm): Fasulye bitkilerinden tesadiifi olarak segilen 8 meyvenin, sapindan

bakla ucuna kadar olan kismi cetvel vasitasiyla 6l¢iilmiis ve cm olarak kaydedilmistir.
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- Bakla eni ve bakla eti kalinhg1 (mm): Fasulye genotiplerinde tesadiifi olarak alinan
10 meyvenin orta kisimlar1 kumpas ile 6l¢iilmiistiir (Dursun, 1999). Bakla eti tanenin
olmadig1 kisimdan, bakla eni ise baklanin orta kisimlarindan kumpas yardimiyla

Ol¢tilmiistiir (Sekil 3.58).

Sekil 3.58. Bakla eni ve bakla eti kalinlig1 (Orijinal, UPOV)

- i1k baklanin bulundugu bogum sayisi (adet): Her parselden tesadiifi olarak segilen 8
bitki ilizerindeki bogumlar, toprak yiizeyinden itibaren sayilacak ve ilk baklanin oldugu
boguma kadarki bogum sayist miktar olarak belirlenmistir.

- Ik baklanin yerden yiiksekligi (cm): Her parselden tesadiifi olarak secilen 8 bitki’de
toprak yiizeyinden ilk baklanin oldugu boguma kadarki mesafe cetvel yardimiyla cm
olarak belirlenmistir.

- Ortalama bakla agirhigi (g): Genotipleri temsil eden 10 baklanin toplam agirhigi 0,1
mg hassas terazide tartilarak 10’a boliinmesi ile ortalama bakla agirligi gram olarak

belirlenmistir (Sekil 3.59) (Saglam 2012).
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Sekil 3.59. Bitki bagina bakla verimi ve ortalama bakla agirlig1 6l¢iimlerine ait fotograflar
(Orijinal)

-Salkimdaki bakla sayis1 (adet): Her genotipten tesadiifi olarak segilen 8 bitki’den
secilen salkimlarin iizerindeki baklalar (Sekil 3.60) sayilarak salkim sayisina boliinmiis

ve ortalama salkim sayisi adet olarak kaydedilmistir.

Sekil 3.60. Salkimda baklalar (Orijinal)

-Bitki basina diisen bakla sayis1 (adet): Hasat donemi igerisinde bitkilerden hasat edilen
baklalarin sayisi toplam bakla sayisi olarak belirlenmistir (Vural vd 1986; Akdag 1997;
Saglam 2012).
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-Bitki basia bakla verimi (g): Hasat edilen taze baklalarin agirliklari, 0,1 g’a duyarl
hassas terazide tartilip bitki sayisina boliinmesi ile elde edilen ortalama deger bitki bagina
bakla verimi olarak g cinsinden kaydedilmistir (Sekil 3.59) (Saglam 2012)..

- Dekara bakla verimi: Parselden elde edilecek olan verim dekara oranlanarak kg/da
seklinde belirlenmistir (Dursun 1999).

- Bakladaki tohum sayisi (adet): Her fasulye tipinden tesadiifii olarak alinan 10’ar adet
taze bakladaki tohumlar sayilarak, bakladaki ortalama tohum sayisi adet olarak
belirlenmistir (Dursun 1999).

-Bitki basina tohum sayis1 (adet): Baklalar tane olum dénemine geldiginde tesadiifi
olarak secilen 8 bitki tlizerindeki ortalma bakla sayisi belirlenmis ve elde edilen sonug
ortalama baklada tohum sayist ile carpilarak elde edilen deger adet olarak kaydedilmistir.
-Bitki basina tohum verimi (g): Her genotipten hasat edilen bitki sayis1 adet olarak
kaydedilmis ve elde edilen tohum 0,1 g’a duyarli hassas terazide tartilarak kaydedilen
bitki sayisina boliinmiistiir.

- 1000 tane agirhg (g): Tesadiifi olarak, 4 tekerriirlii secilen 100 tohumun agirlig: +£0.1
mg hassas terazide tartilmis ve elde edilen degerlerin ortalamasi alinarak 10 ile

carptlmistir.

3.4.2.b. Seleksiyon ¢alismalari

Seleksiyonda kendine dollek bitkiler i¢in uygun olan Tekrarli Teksel Seleksiyon Metodu
kullanilmistir (Sekil 3.61) (Balkaya 1999).
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Sekil 3.61. Teksel seleksiyon semast

Genotiplerin birbirine ustiinliikleri siralama teknigi (ranking metot) (Kang 1988)
kullanilarak belirlenmistir. Tarimsal 6zellikler en iyi 6zellikten baglayarak sirlanmistir.
Tiim 6zellikler icin en iyi Ozellik gosteren genotipten baglayarak siralama yapilmigstir.
Cikis siiresi, ilk ¢iceklenme siiresi, bakla olusum siiresi, yeme olumu siiresi, ilk bakla
yiiksekligi ve ilk baklanin bulundugu bogum sayisi Ozelliklerinde siralama tersten
yapilmigtir. Tiim genotipler i¢in, yukarida belirtilen 19 tarimsal 6zelligin siralama
ortalamasi (SO) ve siralamanin standart sapmasi (SSS) belirlenmistir. Son olarak
ortalama degerler standart sapma degeri ile toplanarak her bir genotip i¢in siralama

toplami (ST) elde edilmistir (Oztiirk ve Aydin 2017).

ST=R+ SSS

Bu seleksiyon yonteminde, en diisik degerleri alan genotipler iimitvar olarak

belirlenmistir.
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3.4.3. istatistiksel analizler

Aragtirma sonucunda elde edilen tarimsal verilerin istatistiki analizleri Tesadiif Bloklar1
Augmented deneme desenine uygun istatistik model kullanilarak (Genel Linear Model,
GLM analizi) SAS paket programi (SAS Inst.,, Cary, NC) yardimiyla yapilmistir
(Anonim, 1999). Incelenen dzellikler bakimindan ortalamalar arasindaki farklilik, Tukey
coklu karsilagtirma testi kullanilarak degerlendirilmistir. Analizde “Genotip”, ¢calismada
kullanilan yerel ve ticari genotipler (2017: 123 genotip; 2018: 44 genotip) arasindaki
farkliliklari; “Test genotipleri (TG)”, ¢alismada kullanilan yerel genotipler (2017: 120
genotip; 2018: 40 genotip) arasindaki farkliliklari; “Kontrol genotipleri (KG)” ise
calismada kullanilan ticari genotiplerin (2017: 3 genotip; 2018: 4 genotip) kendi
arasindaki farkliliklari ortaya koymaktadir. Ayriaca kullanilan yontemde, test genotipleri

ile kontrol genotiplerini (TG x KG) kiyaslayarak aradaki farkliliklar degerlendirilmistir.

Caligmada, SPSS Statistics 25.0 paket programi kullanilarak popiilasyonlara ait
genotiplerin morfolojik ve tarimsal Ozellikleri hiyerarsik kiimeleme yontemi Ward
metoduna gore, normalize edilmis nicel verilerden ( Z- skorlar1) hesaplanan Kare
Oklidyen Mesafelerine dayanarak analiz edilmistir. Grup ortalamalar1 K ortalamalart
analizi yapilarak “dirsek™ kurali dikkate alinarak belirlenen kiime sayisina gore

hesaplanmustir.

Agaroz jel izerinde elde edilen goriintiiler Total Lab TL120 (Non-linear Dynamics, Total
Lab Ltd., Newcastle Upon Tyne, United Kingdom) programi ile isaretlenmis, bant
bulunduranlar (1) ve bant bulundurmayanlar (0) olarak skorlanarak, elde edilen veriler

Microsoft Office Excel dosyasinda kayit edilmistir.

Her bir markoériin polimorfizm orani ile ilgili ayirt etme giiclinii ifade etmek igin,
polimorfizmin bir 6l¢iisii olan PIC degeri, Anderson ve arkadaslari (1993) tarafindan tarif
edildigi gibi Power Marker (Liu and Muse 2005) yazilimi kullanilarak hesaplanmustir.
Hesaplama asagida belirtilen formiile gore yapilmistir (Anderson 1993).
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n 2

PIC =1— Z(Pi)

i=1
n: belirli bir markor icin allel sayisi

Pi: allel frekans1

Genotipler arasindaki genetik uzakliklar, Jaccard (1908) benzerlik katsayisi yardimiyla
belirlenmistir ve benzerlik matriksi kullanilarak, NTSYS-pc (Numerical Taxonomy and
Multivariate Analysis System-Sayisal Taksonomi ve Cok Degiskenli Analiz Sistemi)
versiyon 2.11f yaziliminda UPGMA (Agirlikli Olmayan Aritmetik Ortalama Es Grup
Metodu) metotuna gore dendrogram olusturulmustur (Labate 2000). Analiz sonucu elde
edilen degerler 0 ve 1 arasinda olup, genotipler bu degerlere gore kiyaslandiginda 0’a
yakin degerlerin benzerliklerinin az oldugunu; 1’e yakin degerlerin ise genetik olarak

yakin olduklarini belirtmektedir.
Ornek: Jaccard katsayist: Jij=a/(a+c)

1 ve j: karsilagtirilacak iki geneotip
a: ++, her iki genotipte ayni1 olan bant sayisi

c:+-, -+ genotiplerdeki polimorfik bant sayisi

Popiilasyonun yapisinin belirlenmesi i¢in Structure 2.2 programi kullanilmistir (Pritchard
et al. 2000). Bu program ayirt edici allel frekanslarina gore popiilasyondaki gruplari
genetik olarak birbirinden ayirmaktadir. F-istatistik (Fst) degeri altpopiilasyonlar
arasinda goriilen farklilagsmay1 yansitmaktadir (Zargar et al. 2016). Her lokustaki allel
frekanslari ile tanimlanan kofenetik katsayilari (AK); popiilasyondaki grup sayist olarak

kabul edilmektedir (Nemli 2013).

Gruplar arast ve i¢i molekiiler varyans ve temel koordinat analizi (PCoA) AMOVA
yontemi kullanarak GenAlex programiyla (Peakall and Smouse 2006) degerlendirilmistir.

Gruplar arasindaki cesitliligi daha iyi anlamak amaciyla, grup basina dengesiz genotip



82

sayilar1 ve kiimelenme analizinin sonuglarint dogrulamak i¢in, temel koordinat analizi
Nei’nin tarafsiz genetik mesafesi kullanilarak gerceklestirilmistir. Ayrica ayni1 program
kullanilarak Nei’nin genetik mesafesine gore popiilasyonlar arasindaki genetik mesafe

matriksi olusturulmustur.
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4. ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA

Arastirma bulgulari, morfolojik ve molekiiler karakterizasyon ¢aligmalari ile tarimsal

ozellikler ve seleksiyon ¢alismalari olarak iki baslik altinda incelenmistir.

4.1. Morfolojik ve Molekiiler Karakterizasyon Calismalari

4.1.1. Morfolojik karakterizasyon

Popiilasyonlara ait genotipler, 46 kalitatif ve 13 kantitatif 6zellikten olusan toplam 59

morfolojik markdr kullanilarak tanimlanmistir.

4.1.1.a. Kalitatif morfolojik ozellikler

1. Biiyiime sekli

Erzurum yoresinden topladigimiz barbunya ve taze fasulye genotipleri biliylime sekli
bakimindan incelenmis ve %73.3’{iniin sirik, %14.2’sinin yar1 sarilict ve %12.5’inin
bodur biiyiime seklinde oldugu tespit edilmistir (Sekil 4.1). Oztiirk ve Dursun (2018) 58
yerel taze fasulye ve barbunya genotipinde yaptiklari morfolojik tanimlamada
genotiplerin %82,3 linilin sirik, %17,7’sinin bodur biiyiime tipine sahip olduklarini ifade
etmiglerdir. Okii et al. (2014) Uganda’da yetistirilen 234 fasulye genotipini bitki
goriinimii bakimindan “siirsiz-¢ali”, “sinirli-¢ali”, “yar1 sarilict” ve “sirik” olarak
siniflandirmiglardir. Arastirmacilar 234 genotipin %49 unun smirsiz ¢ali,%34 {iniin

sinirlt ¢ali, %12’°sinin yar1 sarilici ve %35’inin sirik biiyiime tipine sahip oldugunu

belirtmislerdir.
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Sekil 4.1. Popiilasyonlara ait genotiplerin biiyiime sekli frekans siitun grafigi

2. Bitki goriiniimii

Bitki goriinlimii bakimindan bitkiler daginik ve toplu olarak iki grupta degerlendirilmis
ve buna gore genotiplerin %76,7’sinin toplu, %23,3’linlin daginik bir goriiniime sahip
olduklar1 belirlenmistir (Sekil 4.2). Cirka (2012) 2010 yilinda yaptigi calismada
genotiplerin 50 tanesinin (%81,97) toplu, 11 tanesinin (%18,03) dagmik bitki
goriinlimiine sahip oldugunu bildirmistir. Bu ¢alisma ile bizim sonuglarimizin benzer
oldugu ve genotiplerin ¢cogunlugunun toplu goriinimde oldugu gozlenmektedir. 125
genotipin ile ylriitiilen bir bagka caligmada 41 genotipin toplu, 84 genotipin ise daginik
gelisme gosterdigi belirtilmistir. Sonuclarin bizim ¢alismamizla benzerlik gostermedigi

goriilmekte, bunun sebebinin genotiplerin farkliligindan kaynakladig: diisiiniilmektedir.
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Sekil 4.2. Popiilasyonlara ait genotiplerin bitki gortiniimii frekans siitun grafigi

3. Sarilma giicii

Barbunya ve fasulye genotiplerinin herek iizerindeki dal yogunluguna bakilarak sarilma
giicli yoniinden bitkiler gruplanmis, bodur biiylime sekline sahip genotiplerde sarilma
giicli yok, yar1 sarilict ve sirik tiplerde ise zayif, orta ve giiclii seklinde siniflandirma
yapilmustir. Bu siniflandirmaya gore %12,5’inin sarilma giiciiniin olmadigi, %36,7’sinin
orta, %30,8’inin zayif ve %20’sinin gii¢lii sarilma gosterdigi belirlenmistir (Sekil 4.3).
Cirka (2012) Dogu Anadolu Bolgesi’nin giineyinden topladig1 genotiplerle (61 sirik taze
ve 27 bodur taze fasulye) kurdugu denemede, getiplerin 4 (%6,56)’iinde az, 51
(%83,61)’inde orta, 6 (%9,84)’sinda gii¢lii sartlma oldugunu bildirmistir.
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Sekil 4.3. Popiilasyonlara ait genotiplerin sarilma giicti frekans siitun grafigi

4. Sarilma hiz1

Bitkilerin sarilma hizi, sirik {izerinde isaretleme yapildiktan bir hafta sonra isaretleme
noktasindan itibaren cetvel yardimiyla Olgiilerek tespit edilmistir. Buna gore,
genotiplerden bodur biiylime sekline sahip olanlar “yok™ seklinde ifade edilmis, yari
sartlict ve sirik biiylime sekline sahip genotipler; hizli, orta ve yavas seklinde
siniflandirilmigtir. Yapilan bu smiflandirmaya gore, bodur biyiime tipleri (%12,5)
disinda biiyiime gosteren genotiplerin %50,0’sinin hizli, %20,0’sinin orta %17,5’inin ise
yavas sarilma hizina sahip olduklar1 saptanmistir (Sekil 4.4). Cirka (2012) 2010 yilinda
61 sirik taze ve 27 bodur taze fasulye ile yiiriittiigli denemede sirik tiplerin sarilma hizinin
3 genotipte (%3,28) yavas, 52 genotipte (%85,25) orta ve 6 genotipte (%9,84) hizh

oldugunu tespit etmistir.
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Sekil 4.4. Popiilasyonlara ait genotiplerin sarilma hiz1 frekans siitun grafigi

5. Govdede antosiyanin olusumu

Govdede antosiyanin renklenmesi olan genotiplerle, olmayan genotipleri ayirt etmek igin,
ilk gercek yapraklarini olusturmaya basladiklari donemde siralar gezilerek genotipler
degerlendirilmistir. Buna gore, genotiplerin %71,7’sinde antosiyanin renklenmesinin
olmadigi, %28,3’iinde ise renklenmenin oldugu gozlenmistir (Sekil 4.5). Loko et al.
(2018) 23 koyden topladigr 57 fasulye genotipinde yapti1 arastirmada gdévdede
antosiyanin olusumu ydniinden genotipleri “yok™,” az”, “yaprak sapinin altinda ve
istiinde”, “orta” ve “fazla” olarak smiflandirmiglardir. Arastirmacilarl7 genotipte
antosiyanin renklenmesinin olmadigini, 18 genotipte az, 10 genotipte yaprak sapinda, 9
genotipte orta, 3 genotipte fazla antosiyanin olusumu goriildiiglinli ifade etmislerdir.
Erding (2012) 93 genotipte antosiyanin gozlenmedigini, 32 genotipte ise antosiyanin

olusumunun goriildiiglinii rapor etmistir. Arastirmacinin sonuglarinin elde ettigimiz

sonuclarla yakin bir benzerlik gosterdigi goriilmektedir.
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Sekil 4.5. Popiilasyonlara ait genotiplerin antosiyanin olusumu frekans siitun grafigi

6. Bayrak ve kanatcik rengi

Barbunya ve fasulye tiirlerinde morfolojik tanimlama ¢alismalarinda en yaygin kullanilan
ozelliklerden birisi de kanatcik ve bayrakcik rengidir. Bayrake¢ik ve kanatgik renklerine
gore; beyaz, pembe, menekse ve lila seklinde yapilan gruplandirmada genotiplerin genel
olarak beyaz ve pembe bayrakgik ve kanatgik renklerine sahip olduklart tespit edilmistir.
Buna gore, genotiplerin %45,0’inin beyaz, %43,3’liniin pembe, %8,3’lniin lila,
%3,3’linlin menekse bayrak rengine sahip oldugu; bununla birlikte %47,5’inin beyaz
%44,2’sinin pembe, %6,7’sinin lila, %1,7’sinin ise menckse kanat¢ik rengine sahip
oldugu belirlenmistir. Yapilan gézlemlerde, genotiplerin bayrak ve kanatgik renklerinin
genel olarak ayni oldugu sadece birkag genotipte farkli renklenme oldugu tespit edilmistir
(Sekil 4.6; Sekil 4.7). Akbulut (2011) yaptigi ¢alismada, elindeki genotiplerin beyaz ve
pembe renkli oldugunu gozlemlemistir. Erding (2012) 125 genotipte yaptigi tanimlamada
kanatgik renginin 69 genotipte beyaz, 39 genotipte pembe, 17 genotipte mor oldugunu
bildirmistir. Yiriitiilen bir baska ¢alismada ise 38 genotipin beyaz renkte bayrak ve
kanatciklara sahip oldugu, geriye kalan 19 genotipin bayrak ve kanat¢ik renginin beyaz
tizerinde kirmizi ¢izgili oldugu ifade edilmistir (Loko et al. 2018). Okii et al. (2014)
yiiriittiikleri ¢aligmada genotiplerin bayrakc¢ik renginin agirlikli olarak beyaz (%43)

oldugunu belirtmislerdir. Aragtirmacilar geriye kalan genotiplerin ise karmin kirmizisi
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(%31), mor (%14), kenarlart beyaz-lila (%1) ve kirmizi ¢izgili-beyaz (%1) renkte
bayrakgiklara sahip oldugunu belirtmislerdir. Ayni arastirmacilar, Uganda fasulye
genotiplerinin (234 adet) ¢ogunun (%4 1) beyaz kanatcik rengine sahip oldugunu, bununla
birlikte genotiplerin %28'inin kirmizi, %22’sinin mor, %6'sinin mor ¢izgili beyaz ve

%3 linlin kirmiz1 ve koyu leylak damarli yapida kanatlara sahip oldugunu kaydetmislerdir
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Sekil 4.6. Barbunya ve taze fasulye genotiplerinin bayrakgik rengi frekans siitun grafigi
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Sekil 4.7. Popiilasyonlara ait genotiplerin kanatgik rengi frekans siitun grafigi
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7. Kanatgiklarin acilma durumu

Kanatgiklarin birbirinden ayrilma durumlari kanatgiklarin agilma durumu olarak ifade
edilmis ve bu anlamda genotiplerde gozlenen farkli ayrilma durumlari; kanatgiklar
birbirine paralel, birbirinden ayrik ve birbirinden iyice ayrik seklinde ifade edilmistir.
Cigekler tam olarak agilma gosterdikleri donemde gozlem yapilan bu ozellik,
kanatgiklarin birbirine olan uzakliklarindan ziyade kivrilma agisi ile anlasilmaktadir.
Kanatciklarin bu 6zelligine gore yapilan siniflandrmada, genotiplerin %40,8’i ayrik,
%35,0’1 paralel, %24,2°1 iyice ayrik Ozellik gostermistir (Sekil 4.8). Van’da yiiriitiilen
calismada, farkli yerlerden temin edilen 125 genotip tanimlanmis, arastirmaci
kanatciklarin agilma durumu ile ilgili genotiplerin 34’linlin paralel, 48’inin ayrilmus,

43’{iniin iyice ayrilmis yapida oldugunu belirtmistir (Erding 2012).

60

50

40

30

Genotip sayisi

20

10

0

Ayrik iyice Ayrik Paralel
B Toplam 49 29 42

Kanatgiklarin agilma durumu

Sekil 4.8. Popiilasyonlara ait genotiplerin kanat¢iklarin agilma durumu frekans siitun
grafigi

8. Cicek boyutu

Cigek boyutu gorsel olarak incelenmis ve buna gore genotiplerin %36,7 sinin biiyiik,
%26,7’sinin kiiciik ve %36,7 sinin kiigiik ¢igeklere sahip oldugu goézlenmistir. Cigek
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boyutu yoniinden yapilan bu tanimlamada, bayrak¢ik ve kanatgik boyu ve eni yaninda

kanatg¢iklarin ayrilma durumlarinin da etkili oldugu belirlenmistir (Sekil 4.9).
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Sekil 4.9. Popiilasyonlara ait genotiplerin ¢igek boyutu frekans siitun grafigi

9. Stil ¢ikintis

Cicekte stil ¢ikintis1 bakimindan toplanan barbunya ve fasulye genotipleri incelenmis ve
hepsinin ¢igeklerinde stil ¢ikintisinin bulundugu tespit edilmistir (Sekil 4.10). Yapilan bu
incelemede bazi genotiplerin stil ¢ikintisinin bayrakeik tarafindan kapatilmis oldugu
bazilarinda bayrak¢igin geriye dogru kivrilarak stil ¢ikintisinin belirgin duruma geldigi

tespit edilmistir.
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Sekil 4.10. Popiilasyonlara ait genotiplerin stil ¢ikintisi frekans siitun grafigi

10. Brakte biiyiikliigii

Toplanan barbunya ve taze fasulye genotipleri brakte yaprak boyutu bakimindan
morfolojik olarak tanimlanmis ve %53,3’linlin orta, %26,7’sinin kiiglik, %20,0’sinin
biiylik braketlere sahip olduklar1 tespit edilmistir (Sekil 4.11). Sézen (2006) taze
fasulyede yaptig1 morfolojik tanimlamada brakte boyu bakimindan genotipleri ii¢ grupta
(kiigtik, orta, biiylik) degerlendirmistir. Yaptig1 smniflandirmada, az sayida grubun ii¢
farkli boyutta brakte boyutuna sahip oldugu diger gruplarin ise sadece kiiciik, sadece orta,
kiiciik ve orta, orta ve biiyiik boyutlarda braketlere sahip oldugu belirtilmistir (S6zen
2006).
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Sekil 4.11. Popiilasyonlara ait genotiplerin brakte biiytikliigi frekans siitun grafigi

11. Brakte sekli ve rengi

Genotipler brakte sekli bakimindan mizrak, orta ve oval olarak gruplandirilmistir.
Yapilan gruplandirmada genotiplerin genel olarak orta (%75,0) sekilli brakte yapisina
sahip oldugu, bununla beraber %18,3’liniin oval, %6,7’sinin ise mizrak seklinde
braktelerinin oldugu gozlenmistir (Sekil 4.12). Brakte rengi yoniinden incelenen
genotiplerin biiyiik ¢cogunlugunun yesil renkte (%97,5) braktelere sahip oldugu, bununla
birlikte sadece bir genotipte (%0,8) acik mor, iki genotipte ise (%1,7) koyu mor brakte
oldugu saptanmistir. A¢ik ve koyu mor renklere sahip genotiplerin meyve zemin renginde
de benzer tonlarda renklenme oldugu belirlenmistir (Sekil 4.13). Cirka (2012) brakte
rengi bakimindan 61 genotipten 58’inin (%95,08) yesil, 2’sinin (%3,28) acik mor, 1’inin
(%1,64) ise koyu mor brakte rengine sahip oldugunu bildirmistir. Ayni aragtirmaci
genotiplerin brakte seklinin 15 genotipte (%24,59) mizrak, 40 genotipte (%65,57) orta, 6
genotipte (%9,84) ise oval oldugunu belirtmistir. Benzer bir arastirmada, 113 genotipin
yesil, 9 genotipin agik mor, 3 genotipin koyu mor brakte rengine sahip oldugu ifade
edilmis, bununla birlikte genotiplerin 14 tanesinde mizrak, 83 tanesinde orta, 28 tanesinde
oval brakte sekli bulundugu belirtilmistir. Arastirmacilarin elde ettigi bulgular ile
calismamizin oldukga yakin benzerlik gosterdigi ve brakte rengi bakimindan genotiplerin

agirlikli olarak yesil renge sahip oldugu belirlenmistir. Bununla birlikte genotipler brakte
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sekli bakimindan degerlendirildiginde, genotiplerin ¢gogunlugunda orta brakte seklinin

hakim oldugu gozlenmistir.
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Sekil 4.12. Popiilasyonlara ait genotiplerin brakte sekli frekans siitun grafigi
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Sekil 4.13. Popiilasyonlara ait genotiplerin brakte rengi frekans siitun grafigi

12. Orta yaprakgik biiyiikliigii

Orta yaprak¢igin biiyilikliigii, genotiplerin bliylime ve gelisimini tamamladigi donemde,

bitkinin orta kisimlarindan goézlemlenerek ifade edilmistir. Bu tanimlamaya gore,
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genotiplerin yapraklari kii¢iik, orta ve biiyiik olarak gruplandirilmigtir. Genotiplerin
biiyiik gogunlugunun yapraklar kiigiik (%58,3) ve orta (%36,7) iken, sadece 6 genotipin
(%5,0) biiyiik yapraklara sahip oldugu gézlenmistir (Sekil 4.14).
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Sekil 4.14. Popiilasyonlara ait genotiplerin orta yaprake¢ik biiyiikliigii frekans siitun
grafigi

13. Orta yaprakgeik sekli

Orta yaprak¢igin sekli de biiylime ve gelisimini tamamlamis bitkilerin orta kisimdaki
yapraklarindan incelenmistir. Bitkilerin orta yaprakc¢iginin sekli; dortgen, tiggen ve
yuvarlak olarak tanimlanmistir. Bu gruplandirmaya gore, genotiplerin %37,5’inin tiggen,
%35,0’min dortgen, 27,5’inin yuvarlak yaprakeik sekline sahip oldugu goriilmiistiir
(Sekil 4.15). Benin Cumhuriyeti’nin merkezinde bulunan 23 kdyden toplanan 57 fasulye
genotipinde yliriitiilen arastirmada yaprak sekli “oval” ve “licgen” olarak degerlendirilmis
ve buna gore 54 genotipin oval, 3 genotipin licgen yaprak sekline sahip oldugu ifade
edilmistir (Loko et al. 2018). Cirka (2012) 61 sirik taze fasulye ile yaptig1 ¢alismada
genotiplerin 32’sinin (%52,46) koseli, 29°unun (%47,54) yuvarlak yaprak sekline sahip
oldugunu rapor etmistir. Fasulyede tanimlama calisan bir bagka arastirmaci genotipleri
orta yaprak¢ik sekli bakimindan “koseli”, “yuvarlak” ve “i¢ koseli” olarak

gruplandirmistir. Bu arastirmada genotiplerin ¢ogunlugunun (82 genotip) koseli yaprak
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sekline sahip oldugu, geriye kalan 25 tanesinin yuvarlak, 18 tanesinin ise ii¢ koseli oldugu
tespit edilmistir (Erding 2012).
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Sekil 4.15. Popiilasyonlara ait genotiplerin orta yaprakeik sekli frekans siitun grafigi

14. Orta yaprakeik uc sekli

Orta yaprak¢igin uc sekli, yaprak¢igin u¢ kisminin uzunlugu ve u¢ kismin acisi
incelenerek beraberce tantmlanmistir. Bu tanimlamaya gore genotiplerin orta yaprakgik
uc sekilleri; kisa, orta ve uzun olarak gruplandirilmistir. Genotiplerin %54,2’sinin orta,
%25,0’inin uzun, %20,8’inin kisa ug sekline sahip yapraklari bulunmaktadir (Sekil 4.16).
Cirka (2012) 61 adet sirik fasulyede yaptigi ¢alismada orta yaprak¢igin ug seklinin 57
genotipte (%93,4) orta, 4 genotipte (%6,6) uzun oldugunu tespit etmistir. Benzer bir
aragtirmada, 125 genotip yaprak u¢ sekli bakimindan incelenmis; 8 genotipin kisa, 49

genotipin orta, 68 genotipin uzun ug sekline sahip oldugu goriilmiistiir (Erding 2012).
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Sekil 4.16. Popiilasyonlara ait genotiplerin orta yaprak ug sekli frekans siitun grafigi

15. Yaprakta piiriizliik

Genotiplerin yapraklar piiriizliiliik bakimindan az, orta ve fazla seklinde tanimlanmastir.
Ger¢ek boyutunu almig, saglikli yapraklarin yiizeyi gorsel olarak incelenmis ve
genotiplerin %40,8’inin orta piiriizli, %30,0’unun fazla piiriizlii ve %29,2’unun ise az
plirtizlii oldugu belirlenmistir (Sekil 4.17). Yaprak piiriizliiliiglinii inceleyen bir baska
aragtirmact, genotiplerin 45 tanesinde zayif, 66 tanesinde orta, 14 tanesinde fazla diizeyde

ptiriizliiliik oldugunu bildirmistir (Erding 2012).
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Sekil 4.17. Popiilasyonlara ait genotiplerin yaprakta piiriizliiliik frekans siitun grafigi
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16. Yaprak rengi

Genotiplerin yaprak rengi, bitki biiylime ve gelisimini tamamladigi donemde gorsel
olarak degerlendirilmistir. Degerlendirmenin daha saglikli olmasi i¢in havanin bulutlu
oldugu donemde yapilmasina 6zen gosterilmistir. Buna gore genotiplerin %41,7’sinin
koyu yesil, %32,5’inin yesil, %25,8’inin a¢ik yesil yaprak renginde oldugu gézlenmistir
(Sekil 4.18). Loko et al. (2018)’in 57 fasulye genotipinde yaptiklari tanimlamada yaprak
rengi bakimindan; 28 genotipin yesil, 26 genotipin orta yesil, 3 genotipin koyu yesil
yapraklara sahip oldugu ifade edilmistir. Erding (2012) benzer sekilde genotiplerin
yaprak rengini “acik yesil”, “orta yesil” ve “koyu yesil” olarak gruplandirmis ve 10
genotipte acik yesil, 68 genotipte orta yesil, 47 genotipte koyu yesil yapraklarin

bulundugunu belirtmistir.
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Sekil 4.18. Popiilasyonlara ait genotiplerin yaprak rengi frekans siitun grafigi

17. Bakla boyu

Genotipler bakla boyuna gore ii¢ grupta tanimlanmiglardir. Bakla boyu 14 cm’den kisa
olanlar “kisa”, 14-16 cm arasinda olanlar “orta” ve 16 cm’den daha uzun olanlar “uzun”

olarak gruplandirilmistir. Buna gore, Erzurum ydresinden topladigimiz barbunya ve taze
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fasulyelerin %55,8’inin orta, 24,2’sinin uzun, %?20’sinin kisa meyve boyuna sahip

genotipler oldugu tespit edilmistir (Sekil 4.19).
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Sekil 4.19. Popiilasyonlara ait genotiplerin bakla boyu frekans siitun grafigi

18. Bakla enine kesit sekli

Baklalarin enine kesit sekline bakilarak yapilan gruplandirmada, baklalar tohumun
bulundugu noktadan kesilerek degerlendirme yapilmistir. Genotipin meyveleri gelisimini
tamamlamaya yaklastigi, fakat tohumlarinin heniiz kiigiik oldugu donemde Kesitler
alinmigtir. Degerlendirme; eliptik, armut, kalp, yuvarlak eliptik, yuvarlak ve sekiz
seklinde olarak yapilmistir. Genotiplerin genel olarak armut (%39,2) ve eliptik (%40,0)
seklinde olduklari, bunun yaninda diger kesit seklindeki genotiplerin ise %15,8’inin
yuvarlak eliptik, %13,3’tiniin yuvarlak, %0,8’inin sekiz seklinde ve %0,8’inin kalp
seklinde meyve kesitlerine sahip olduklar1 gozlenmistir (Sekil 4.20). Okii et al. (2014)
Uganda’dan topladiklar1 234 yerel fasulye genotipinde bakla enine kesit sekli bakimindan
yaptiklart simiflandirmada genotiplerin genel olarak yuvarlak eliptik (%63) baklalara
sahip oldugunu ifade etmislerdir. Bununla birlikte arastirmacilar genotiplerin %35'inin
armut seklinde,%2'sinin ise ya diiz ya da sekiz seklide bakla enine kesit sekline sahip
olduklarint rapor etmislerdir. Erding (2012) bakla enine kesit sekli bakimindan
genotipleri; diiz, armut, yuvarlak eliptik ve sekiz seklinden olmak iizere 4 grupta

degerlendirmistir. Aragtirmact 125 genotipten 59 tanesinin diiz, 60 tanesinin armut, 5
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tanesinin yuvarlak eliptik, 1 tanesinin sekiz seklinde bakla enine kesit sekline sahip
oldugunu ifade etmistir. Caligmalar arasinda bakla enine kesit sekli bakimindan farklilar

oldugu, bunun nedeninin ise kullanilan genotipler iliskili olabilecegi diistiniilmektedir.
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Sekil 4.20. Popiilasyonlara ait genotiplerin baklanin enine kesit sekli frekans siitun grafigi

19. Bakla zemin rengi

Genotipler meyve rengi bakimindan yesil, mor ve sar1 olarak gruplandirilmistir. Yapilan
bu tanimlamaya gore toplanan genotiplerin %95,8’inin yesil zemin rengine sahip oldugu,
sadece 4 genotipte mor (%3,3) ve 1 genotipte sar1 (%0,8) meyve zemin rengi gézlenmistir
(Sekil 4.21). Cirka (2012) benzer sekilde 2012 yilinda yaptigi ¢alismada genotiplerin
bakla zemin renginin 3 tanesinde sar1 ve 58 tanesinde ise yesil oldugunu belirtmistir. OKii
et al. (2014) tarafindan yapilan c¢alismada arastirmacilar topladiklar1 fasulye
genotiplerinin %55’inin yesil baklalara sahip oldugunu, diger genotiplerin ise yesil
tizerine mor ¢izgili (%17), yesil lizerine karmin kirmizis1 ¢izgili (%11), yesil {izerine
kirmizi ¢izgili (%8), koyu mor (%7) ve pembe (%2) renkte baklalara sahip oldugunu
belirtmislerdir.
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Sekil 4.21. Popiilasyonlara ait genotiplerin bakla zemin rengi frekans siitun grafigi

20. Bakla zemin rengi tonu

Baklalar zemin renginin tonu bakimindan genotipler ii¢ grupta incelenmis; agik, orta ve
koyu olarak ifade edilmistir. Toplanan barbunya ve taze fasulye genotiplerinden 49’u
(%40,8) acik, 49°u (%40,8) orta renkli baklalara sahip olurken, 22 (%18,3) genotipin
baklalarinin koyu oldugu belirlenmistir (Sekil 4.22).
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Sekil 4.22. Popiilasyonlara ait genotiplerin bakla zemin rengi frekans siitun grafigi
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21. Baklada pigment olusumu

Barbunya ve taze fasulye olarak degerlendirilen genotiplerin baklalarinda pigment
olusumu “var” ya da “yok” seklinde ifade edilmistir. Barbunya olarak degerlendirilen 23
genotipin tamaminda pigment olusumu gozlemlenirken taze fasulye genotiplerinden
sadece 1’inde pigment lekelerine rastlanmistir (Sekil 4.23). Akbulut (2011) Burdur ilinde
taze ve olgunlagsmamus (i¢) bakla olarak degerlendirilen genotiplerde yalnizca 1 genotipin
baklalarinda pigment olusumu goézlemis, digerlerinde pigment olusumuna

rastlanmadigini belirtmistir.
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Sekil 4.23. Popiilasyonlara ait genotiplerin baklada pigment olusumu frekans siitun
grafigi

22. Baklada pigment rengi

Baklada pigment olusumu gézlenen genotiplerde pigment rengi “kirmizi” ya da “mor”
seklinde siiflandirilmigtir. Pigment olusturmayan genotiplerde (96 genotip) pigment
yogunlugu “yok” olarak belirtilmigtir. Mevcut tanimlama bakimindan renklenme
gosteren 24 genotipten 20 tanesinde pigment lekelerinin kirmizi oldugu, sadece 4

tanesinde mor pigment lekeleri bulundugu tespit edilmistir (Sekil 4.24).
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Sekil 4.24. Popiilasyonlara ait genotiplerin baklada pigment rengi frekans siitun grafigi

23. Baklada pigment yogunlugu

Baklalarinda pigment bulunan genotiplerde pigment yogunlugu “seyrek”, “orta” ve
“yogun” olarak tespit edilmistir. Pigment olusumu gézlenmeyen genotiplerin pigment
yogunlugu “yok” seklinde belirtilmistir. Bu tanimlama 6zelligine gore, meyve iizerinde
pigment olusumu gozlenen 24 genotipten 11 tanesinde yogun, 10 tanesinde seyrek, 3
tanesinde ise orta yogunlukta pigment olusumu tespit edilmistir (Sekil 4.25). Cirka (2012)
61 adet sirik genotip ile yiiriittiigli arastirmada 10 genotipte baklada pigment olusumu
gozlemis, bu genotiplerin pigment yogunlugunun 4 tanesinde az, 2 tanesinde orta ve 4

tanesinde ise yogun oldugunu bildirmistir.
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Sekil 4.25. Popiilasyonlara ait genotiplerin baklada pigment yogunlugu frekans siitun
grafigi
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24. Baklanin egrilik derecesi ve bi¢imi

Toplanan barbunya ve taze fasulye genotipleri meyvelerinde meydana gelen kivrilma
bakimindan “yok”, “cok az”, “normal”, ’fazla” ve “cok fazla” olarak gruplandirilmistir.
Yapilan gruplandirmaya gore genotiplerin biiyiik ¢ogunlugunda egrilik bulunmadigi
(%40,8) ya da ¢ok az egrilik (%39,2) oldugu tespit edilmistir. 1 (%0,8) genotipte meyvede
egrilmenin ¢ok fazla oldugu, 5 (%4,2) genotipin fazla ve 18 (%15,0) genotipin normal bir
egrilik derecesinde meyvelere sahip oldugu gozlenmistir (Sekil 4.26). Egrilik gosteren 71
genotipin meyveleri egriligin bigimi bakimindan “ige dogru”, “disa dogru” ve “S
seklinde” olarak tanimlanmigtir. Meyvelerinde egrilik gézlenmeyen genotiplerin egrilik
bicimi “yok” seklinde ifade edilmistir. Buna gore, genotiplerin hig¢birisinden diga dogru
egrilme goriilmezken, biiyiikk ¢cogunlugunun meyveleri ice doru egrilme gostermistir.
Genotiplerden sadece 3 tanesinde S seklinde egrilme tespit edilmistir (Sekil 4.27). Okii
et al. (2014) baklada egrilik derecesi bakimmdan 234 genotipten %56’sinin kivrik,
%27’sinin hafif kivrik, %14 linlin diiz ve %3 linlin ¢ok kivrik baklalara sahip oldugunu
kaydetmislerdir. Akbulut (2011) yaptig1 c¢alismada sadece “Seker” genotipinde “S
seklinde” kivrilma oldugunu, diger genotiplerin ice dogru kivrilma gosterdigini
bildirmistir. Ergiin (2005) yaptig1 tanimlamada baklanin egrilik derecesini “yok”, “cok
az”, “orta”, “fazla” ve “gok fazla” olarak gruplamis ve calismamizla benzer sekilde
genotiplerin daha ¢ok yok, az ve orta derecede kivrilma gosterdigini saptamistir. Bir diger
arastirmada, baklada kivrilma seviyesi “diiz”, “haifif kivrik”, “kivrik” olarak belirlenmis,
buna gore; 3 genotipin diiz, 51 genotipin hafif kivrik, 3 genotipin kivrik baklalara sahip
oldugu gozlenmistir (Loko et al. 2018). Cirka (2012) genotipleri baklanin egrilik
derecesine gore “diiz”, “hafif”, “orta” ve “kuvvetli” olarak gruplandirmistir. Arastirmaci
61 sirik genotipten 2 tanesinin diiz (%3,28), 31 tanesinin hafif (%50,82), 22 tanesinin orta
(%36,07) ve 6 tanesinin ise kuvvetli egrilme derecesine sahip oldugunu tespit etmistir.
Ayni arastirmaci baklanin egrilik sekli ile ilgili yaptigi tanimlamada, genotiplerin 48'inin
i¢ biikey (%78,69), 9'unun S seklinde (%14,75) ve 4'liniin dis biikey (%6,56) oldugunu
rapor etmistir. Bir diger ¢aligmada, genotipler bakladaki kivrilma bakimindan; diiz, hafif,
orta ve giiclii olarak degerlendirilmis ve 125 genotipten 8 tanesinin diiz, 97 tanesinin hafif,

19 tanesinin orta, 1 tanesinin ise gii¢lii derecede kivrilma gdsterdigi belirtilmistir (Erding
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2012). Bu galismanin Sonuglarina gore, genotiplerin genel olarak i¢ce dogru kivrilma

gosterdigi ve bizim bulgularimizla ortiistiigii goriilmektedir.
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Sekil 4.26. Popiilasyonlara ait genotiplerin baklanin egrilik derecesi frekans siitun grafigi
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Sekil 4.27. Popiilasyonlara ait genotiplerin baklada egrilik bigimi frekans siitun grafigi

25. Bakla ug sekli

Bakla ug sekli bakimindan genotipler sivri, orta ve kiit olarak {i¢ grupta incelenmistir.

Genotipler yapilan bu gruplandirmaya gore degerlendirilmis; 48 (%40,0) tanesinin orta,
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38 (%31,7) tanesinin kiit ve 34 (%28,3) tanesinin sivri u¢ yapisina sahip oldugu
belirlenmistir (Sekil 4.28). Bakla ug¢ sekli yoniinden Madakbas vd (2004)’nin yaptig1
tanmimlamada, “Sarisu” ¢esidinde bakla u¢ seklinin “kiit” diger genotiplerde sivri oldugu
gorilmistiir. Bir diger calismada baka ug seklinin bir genotipte kiit, diger genotiplerde
sivri yapida oldugu rapor edilmistir (Erding 2012). Bakla u¢ sekli bakimindan diger
aragtirmacilarin ~ sonuglarinin ~ bizim g¢alismamizla uyusmadigr  goriilmektedir.
Arastirmacilar genotiplerin genel olarak sivri bakla ug sekline sahip oldugunu belirtirken,
bizim calismamizda ug sekli yoniinden genotiplerin birbirine yakin sonuglar verdigi
goriilmistiir. Bunun sebebinin kullanilan genotiplerin farkli olmasindan kaynaklandigi

distiniilmektedir.
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Sekil 4.28. Popiilasyonlara ait genotiplerin bakla ug sekli frekans siitun grafigi

26. Uc¢ seklin yonii

Bakla ug seklin yonii bakimindan genotipler 3 grupta tanimlanmistir. Baklada u¢ kismin
baklanin karin bolgesi tarafina kivrilmasi durumunda “asagt dogru”, sirt kismina dogru
kivrilmas1 durumunda “yukar1 dogru” ve kivrilmanin bulunmamasi durumunda “diiz”
olarak tanimlanmistir. Yapilan bu gruplandirmaya gore toplanan genotiplerin 91’inin diiz
(%75,8), 17’sinin yukar1 dogru (%14,2) kivrik, 12’sinin asag1 dogru (%10) kivrik bakla
uclarina sahip oldugu tespit edilmistir (Sekil 4.29).
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Sekil 4.29. Popiilasyonlara ait genotiplerin bakla ug seklin yonii frekans siitun grafigi

27. Baklada piiriizliiliik

Bakla yiizeyinin piuriizlilik durumu elle dokunularak belirlenmis ve bu o6zellik
dogrultusunda genotipler “piiriizsiiz”, “hafif pirizli” ve “piriizli” olarak
gruplandirilmistir. Erzurum yoresinden toplanan barbunya ve taze fasulye genotiplerinin
bakla yiizeyinin genel olarak piiriizsiiz (%78,3) oldugu, 13 genotipin piiriizlii (%10,8), 13
genotipin ise hafif piiriizlii (%10,8) baklalarinin oldugu belirlenmistir (Sekil 4.30). Erding
(2012) yaptig1 ¢alismada genotipleri bakla ylizeyi bakimindan; piiriizlii, az piirtizlii ve diiz
olarak gruplandirmistir. Arastirmaci bakla yiizeyinin 35 genotipte piiriizlii, 80 genotipte

az puriizli ve 10 genotipte diiz oldugunu ifade etmistir.
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Sekil 4.30. Popiilasyonlara ait genotiplerin baklada piirtizliiliik frekans siitun grafigi

28. Baklada tane belirginligi

Yaptigimiz calismada bakla tane belirginligi gorsel olarak degerlendirilmis ve bu
bakimindan genotipler “belirgin”, “hafif belirgin” ve “belirgin degil” olarak
gruplandirilmistir. Baklada tane belirginligi tiiketicilerin tercih etmedigi bir durum olmasi
nedeniyle seleksiyon ¢alismalarinda da ayirt edici bir kistas olarak degerlendirilmektedir.
Genotipler arasinda baklada tanelerin belirginlik durumlar1 bakimindan farklilik
bulundugu ve bu anlamda 35 genotipte tanelerin belirgin olmadigi (%29,2), 57 genotipte
hafif belirgin (%47,5) ve 28 genotipte belirgin (%23,3) oldugu saptanmistir (Sekil 4.31).
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Sekil 4.31. Popiilasyonlara ait genotiplerin baklada tane belirginligi frekans siitun grafigi
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29. Baklada olgunlasmamis tohum rengi

Barbunya ve taze fasulyede olgunlasmamis tohum rengi “yesil” ve “beyaz” olarak
smiflandirilmistir. Topladigimiz genotiplerin genel olarak yesil tohum (%86,7) rengine
sahip oldugu, sadece 16 genotipte beyaz renkte (%13,3) olgunlasmamis tohumlar
bulundugu gozlenmistir (Sekil 4.32). Erding (2012) yaptig1 incelemede, genotiplerin 22
tanesinde beyaz, 103 tanesinde ise yesil olgunlasmamis tohum renginin bulundugunu

rapor etmistir.
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Sekil 4.32. Popiilasyonlara ait genotiplerin baklada olgunlasmamis tohum rengi frekans
stitun grafigi

30. Baklada kil¢ikhilik

Baklalar orta yerinden kirilarak iplik¢ik varligina bakilmis, baklanin sirt kismi boyunca
iplik¢ik uzuyorsa kilgiklilik “var”, iplik¢ik baklanin orta yerine dogru bitiyorsa kilgiklilik
“az” ve iplik¢ik bulunmuyorsa kilgiklilik “yok” olarak degerlendirilmistir. Kilgiklilik
ozelligi barbunya ve taze fasulye tiiketicileri i¢in arzu edilmeyen en 6nemli faktordiir. Bu
nedenle, seleksiyon calismalarinda dikkate alinan Oncelikli kriterlerin basinda yer
almaktadir. Bizim gerceklestirdigimiz ¢alismada toplanan genotiplerin 110 tanesinde
kilgiklilik 6zelliginin bulunmadigr (%91,7), 1 tanesinde az miktarda bulundugu (%0,8),
9 genotipin ise kilgikli (%7,5) oldugu tespit edilmistir (Sekil 4.33).
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Sekil 4.33. Popiilasyonlara ait genotiplerin baklada kilgiklilik frekans siitun grafigi

31. Tohum biiyiikliigii

Genotiplerden tesadiifi olarak segilen tohumlarin 1000 dane agirligina bakilmis; 1000
dane agirligi; 465 gr’dan az olanlar “kiiciik”, 466-611 gr araliginda olanlar “orta” ve 611
gr’dan fazla olanlar “biiyiikk” grupta yer almistir (Cirka 2012). Ayrica Escribano vd
(1997), tohum iriligini belirleyen tohum boyu/eni orani ile bakla biiyilikliiglinii gdsteren
bakla boyu/eni oran1 arasinda 6nemli bir korelasyon olustugunu ifade etmisleridir. Tohum
iriliginin farklilik gostermesinde gesit 6zelligi ve bakim kosullart etkili olmaktadir.
Balkaya ve Ergiin (2010) Samsun’dan topladiklar1 barbunya genotiplerinin tohum iriligi
bakimindan genel olarak orta boyutlu oldugunu bildirmislerdir. Erding (2012) tohumlar1
boyutlara gore; cok kiiciik, kii¢iik, orta, biiylik ve ¢ok biiylik olarak siniflandirmistir.
Aragtirmaci 9 genotipin ¢ok kiicilik, 23 genotipin kiigiik, 43 genotipin orta, 34 genotipin
bliyiik ve 16 genotipin ¢ok biiyiik tohumlara sahip oldugunu belirtmistir. Bu arastirmada,
genotiplerin genel olarak orta ve biiylik yapida tohumlara sahip oldugu, bizim
calismamizda ise genotiplerin daha c¢ok orta ve kiiglik tohumlara sahip oldugu
goriilmektedir (Sekil 4.34). Ortaya c¢ikan bu farkliligin kullanilan genotiplerden
kaynaklandigi diisiiniilmektedir. Honduras’da yapilan bir arastirmada g¢alismamiza
paralel sekilde, 300 fasulye genotipin %80’ine yakinimin kiigiik ve orta boyda
tohumlardan olustugu saptanmistir (Meza et al. 2013).
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Sekil 4.34. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohum biiyiikliigii frekans siitun grafigi

32. Tohumun sekli

Tohum sekli bakimindan genotiplerin 36 tanesinin dairesel eliptik(%30), 33 tanesinin
eliptik(%27), 22 tanesinin bobrek(%18,3), 21 tanesinin dairesel (%17,5), 8 tanesinin ise
silindirik (%6,7) tohum sekline sahip olduklari belirlenmis ve bdylece tohum sekli
bakimindan toplanan genotiplerde 5 grup olusmustur (Sekil 4.35). Cirka (2012) Van’da
yiriittiigli calismada Kuzeydogu Anadolu bdlgesinden topladigi taze fasulye
genotiplerini tohum sekli bakimindan incelemis; sirik tiplerde tohum seklinin, 2 genotipte
dairesel (%3,28) iken, 23 genotipte dairesel eliptik (%37.70), 12 genotipte eliptik
(%19.67) ve 24 genotipte bobrek (%39.34) oldugunu tespit edilmistir. Van’da 125 fasulye
genotipi ile yapilan aragtirmada genotiplerin tohum sekli; dairesel, dairesel eliptik, eliptik
ve bobrek sekilli olarak gruplandirilmistir. Bu arastirmada, genotiplerin 5 tanesinin
dairesel, 58 tanesinin dairesel eliptik, 18 tanesinin eliptik ve 44 tanesinin bobrek sekilli
tohumlara sahip oldugu tespit edilmistir. Erding (2012)’in ¢alismasindaki genotiplerde de
dairesel eliptik tohum seklinin diger tohum sekillerine gore daha fazla olmasi yoniiyle
calismamizla benzerlik gosterdigi goriilmektedir. Orta Amerika’da yer alan tlkelerden
Honduras’da yapilan bir arastirmada iilkede yetistirilen fasulye genotiplerinin morfolojik
tanimlamasi yapilmis 300 katiliml1 bir popiilasyon derlenmistir. Tohum sekli bakimindan

yapilan tanimlama ¢alismasinda genel olarak genotiplerin oval (%53) ve bobrek seklinde
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(%34) oldugu ifade edilmistir (Meza et al. 2013). Loko et al. (2018) tarafindan yiiriitiilen
calismada tohum sekli “oval”, “dikdortgen”, “bobrek seklinde”, “belirgin sekilde kesik”
olarak ayrilmis, bu smiflandirmaya gore genotiplerin 27 tanesinin dikdortgen, 12
tanesinin bobrek seklinde, 9 tanesinin belirgin sekilde kesik, 9 tanesinin oval tohum
sekline sahip oldugu belirtilmistir. Okii et al. (2014) yaptiklar1 galismada, derlenen
genotiplerin (234 adet) tohum seklinin genellikle kiiboid (%46) oldugunu saptamislardir.
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Sekil 4.35. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohumun sekli frekans siitun grafigi

33. Tohumda kavis derecesi

Tohumda kavis derecesi, sadece bobrek seklinde tohum yapisina sahip genotiplerde

degerlendirilmistir. Diger tohum sekline sahip genotipler “yok” olarak belirtilirken, kavis

13 2

derecesine gore genotipler ‘“zayif”’, “orta” ve “giigli” olmak iizere {ii¢ grupta
tanimlanmistir. Toplanan genotiplerin 98 tanesinin tohumlarinda kavisin bulunmadigi
(%81.7), diger genotiplerin 16 tanesinde zayif (%13,3), 5 tanesinde orta (%4,2), 1
tanesinde giiglii (%0.8) derecede kavis oldugu tespit edilmistir (Sekil 4.36). Erding (2012)
genotiplerin 44 tanesinin bobrek seklinde tohumlara sahip oldugunu belirlemis, bu
genotiplerin kavis derecesini ise; 28 tanesinde zayif, 15 tanesinde orta, 1 tanesinde giiclii

olarak ifade etmistir.
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Sekil 4.36. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohum kavis derecesi frekans siitun grafigi

34. Tohumun yandan sekli

Derlenen genotiplerin tohumlar1 yandan goriiniimii yoniiyle “dar”, “genis” ve “orta”
olmak tizere 3 grupta siniflandirilmistir. Ayn1 zamanda tohum kalinligi olarak ifade edilen
bu 6zellige gore olusturdugumuz smiflandirmada 54 genotipin orta, 40 genotipin genis
ve 26 genotipin dar tohum kalinligina sahip oldugu tespit edilmistir. Elindeki genotipleri
benzer sekilde siniflandiran bir baska arastirmaci, 26 genotipte tohumun yandan seklinin
dar, 87 genotipte orta, 12 genotipte ise genis oldugunu belirtmistir (Erding 2012) (Sekil
4.37).
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Sekil 4.37. Popiilasyonlara ait tohumun yandan sekli frekans siitun grafigi

35. Tohumun sirttan sekli

Tohumlart sirt kismindan gozlemleyerek degerlendirme yaptigimiz bu tanimlamada,
tohum eni ve boyu beraber degerlendirilerek simiflandirma yapilmigtir. Yapilan bu
tammlamaya gore genotipler 5 grupta degerlendirilmistir. incelenen genotiplerin 43
tanesinde dar (%35,8), 34 tanesinde eliptik (%28,3), 16 tanesinde genis (%13,3), 15
tanesinde dairesel (%12,5) ve 12 tanesinde diiz (%10) tohum sirt sekline rastlanmistir
(Sekil 4.38). Fasulye genotiplerini tohumun sirttan sekline gore siiflandiran bir baska
calismada 125 genotipten 3 tanesinin tohum sirt seklinin diiz, 90 tanesinin dar, 32

tanesinin eliptik oldugu rapor edilmistir (Erding 2012).
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Sekil 4.38. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohumun sirttan sekli frekans siitun grafigi

36. Tohumda renk sayisi

Tohum rengi, toprak tizerinde kamuflaja yardimei1 oldugundan kemirgenlerden korunmak
icin dnemli bir 6zelliktir (Wilson 1983). Barbunya ve taze fasulye tiirlerinin tohum rengi
bakimindan oldukga cesitlilik gostermesi, tanimlama ¢alismalarinda en yaygin kullanilan
ayirt edici 6zelliklerin basinda yer almasina neden olmustur. S6zen (2006) Artvin ilinin
yerel fasulye popiilasyonunu derlemis ve tohumlar1 renk sayilarina gore; bir, iki, ikiden
fazla seklinde gruplandirmistir. Arastirmaci, Kuru tiiketime yonelik yiiriittiigli calismada,
renkli tohumlara sahip genotiplerin daha ¢ok taze tiiketim igin degerlendirilebilecegi
kanisina varmistir. Tohumdaki renk sayisi bakimindan gruplandirilan genotiplerin 69
tanesinin tek renkli oldugu (%57,5), 42 tanesinin iki (%35,0), 9 tanesinin ise ikiden fazla
(%7,5) renk bulundurdugu tespit edilmistir (Sekil 4.39). Erding (2012) 125 genotipten 91
tanesinin tek renkli tohumlara sahip oldugunu, 34 tanesinin iki renkli, 1 tanesinin ise renk
sayisinin ikiden fazla oldugunu ifade etmistir. Arastirmacinin sonuglariyla bulgularimizin
benzerlik gosterdigi goriilmektedir. Ikiden fazla renk sayisina sahip genotiplerin bizim
popiilasyonumuzda daha fazla yer aldigt ve bu yorede daha yaygin yetistirildigi
goriilmektedir. Orta Amerika’da yer alan iilkelerden Honduras’da yapilan bir arastirmada
300 katiliml1 bir popiilasyon derlenmis tohum rengi bakimindan popiilasyon belirgin bir

cesitlilik sunarken, %74 linilin farkli tonlarda kirmiz1 renkli oldugu bildirilmistir (Meza et
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al. 2013). Okii et al. (2014) Uganda yerel fasulye genotiplerinde yaptiklari ¢alismada

genotiplerin %45,3’{inlin tohum kabugunun tek renkli oldugunu belirtmislerdir.
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Sekil 4.39. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohumda renk sayisi1 frekans siitun grafigi

37. Tohumda ana renk

Erding vd (2017) 96 kuru fasulye genotipi arasindaki genetik iligkiyi 72 fenotipik karakter
bakimindan incelemis ana tohum rengi ve baskin ikincil tohum renginin, fasulye
genotiplerini ayirt etmede birincil 6zellikler olarak belirlemislerdir. Yaptigimiz caligmada
derlenen genotiplerin tohum rengi bakimidan oldukga farklilik gosterdigi gézlenmistir.
Tohum ana rengine gore, genotipler 11 grup altinda toplanmisg, beyaz tohumlu grup en
yiiksek genotip (30 genotip, %25,0) sayisina sahip olmustur. Bunu sirasiyla krem (23
genotip, %19,2), mor (15 genotip,12,5%), devetiiyii (14 genotip,%11,7), siyah (13
genotip, %10,8) bej (12 genotip, %10), gri (5 genotip, %4,2 kahverengi (3 genotip,%2,5),
koyu sar1 (3 genotip,%?2,5) sar1 (1 genotip, %0,8) ve bordo (1 genotip %0,8) renkleri takip
etmistir (Sekil 4.40). S6zen (2006) Artvin ilinden topladig: fasulye genotiplerinden tohum
veren 292 genotip belirlemis ve tohum renklerine gore 145 genotipin beyaz (%49,65) ve
147 tanesinin renkli taneli (%50,35) oldugunu tespit etmistir. Baska bir c¢alismada,

genotiplerin 60 tanesinin beyaz, 6 tanesinin sar1, 9 tanesinin koyu sari, 30 tanesinin
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kahverengi, 4 tanesinin kirmizi, 16 tanesinin siyah tohum ana rengine sahip oldugu
saptanmustir (Erding 2012). OKii et al. (2014) ¢alismada kullandiklar1 genotiplerin (234

adet) tohum renginin agirlikli olarak kestane renginde oldugunu rapor etmislerdir.
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Sekil 4.40. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohumda ana renk frekans siitun grafigi

38. Tohumda ikinci ana renk

Tohumda ikinci bir renk bulunmayan tek renkli tohumlar “’yok™ olarak belirtilmistir. ki
ya da daha fazla renk bulunduran genotiplerin tohumlar1 8 grupta incelenmistir. Yapilan
siniflandirmada tohumda baskin olan ikinci ana renk bakimindan en fazla siyah ve
devetiiyli renkleri saptanmis, bunlart mor, kahverengi, bordo, bej renkleri takip etmistir.
Tohumda baskin ikinci ana rengi gri ve koyu mor olan sadece 1’er genotip bulunmustur
(Sekil 4.41). Erding (2012) kullandig1 125 genotipten 3 genotipte beyaz, 12 genotipte
kahverengi, 12 genotipte kirmizi, 6 genotipte mor, 1 genotipte siyah oldugunu ifade
etmistir. Benin Cumbhuriyetinde yapilan bir arastirmada ise tohum kabugunda desen
olusumu, “yok” ve “alacal1” olarak siniflandirilmistir. Calismada 57 genetipten 36’sinin
tohumlarinda desen olugumunu bulunmadigi, geriye kalan 21 genotipte alacali desen

bulundugu saptanmistir (Loko et al. 2018).
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Sekil 4.41. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohumda ikinci ana renk frekans siitun grafigi

39. Tohumda ikinci ana rengin dagilimi

Akbulut (2011) Burdur ilinde yetistirilen fasulye genotiplerinde yiriittiigi tanimlama
calismasinda toplamis oldugu genotiplerde sadece iki tanesinin tohumlarinda ikinci bir
renge rastlamis, bu genotiplerin tohumundaki ikinci renk sayisinin ise bir oldugunu
bildirmistir. Yaptig1 caligmada ikinci ana rengin tane iizerinde yayilmasini birinde
“Alacali” ve digerinde “Hilum c¢evresinde” olarak tanimlamistir. Yiiriittiglimiiz
caligmada ise tanede iki ve daha fazla renklenme gdsteren genotip sayisinin oldukga fazla
(51 genotip, %42,5) olmast Erzurum ydresinde bu tip tohumlarin iiretimde yaygin bir
sekilde kullanildigin1 gostermektedir. Tek renkli tohumlarda ikinci ana rengin dagilimi
“yok” (%57,5) olarak ifade edilmistir. Renklerin tohum {izerindeki yayilmasi
incelendiginde en fazla alacali (27 genotip, %22,5), tohumun yarisinda (12
genotip,%210,0) ve ¢izgili (10 genotip, %8,3), dagilim gosteren genotiplerin bulundugu
gozlenmistir. Hilum g¢evresinde (%0,8) ve yama seklinde (%0,8) dagilim gosteren ikinci
tohum rengine sahip sadece 1’er tane genotip oldugu saptanmistir. Tanenin yarisinda
renklenme gosteren genotiplerden iki genotip harig ikiden fazla renklenme gosterdikleri
tespit edilmistir (Sekil 4.42). Cirka (2012) Kuzeydogu Anadolu bolgesinde genis bir
alandan topladig1 412 adet fasulye genotipinden 327 tanesinin tek renkli (%78,99), 85

tanesinin (%20,53) iki renkli, iki tanesinin renk sayisinin ikiden fazla (%0,48) oldugunu
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bildirmistir. Bu ¢alismanin bizim bugularimizla benzerlik gosterdigi goriilmektedir.
Erding (2012) genotipleri tohumda ikinci rengin dagilimina gore; ¢izgi, zerre, yama
seklinde olmak {izere 3 grupta smiflandirmistir. Arastirmaci yaptigi incelemede, 24
genotipte cizgi, 6 genotipte zerre ve 4 genotipte yama seklinde dagilim oldugunu
belirlemistir. Fasulyede morfolojik tanimlama yapilan bir bagka arastirmada, tohum rengi
bakimindan genotipler smiflandirilmis ve bu smiflandirmaya gore;16 genotipin
kahverengi, 6 genotipin krem, 6 genotipin kestane, 12 genotipin kirmizi, 12 genotipin mor,

9 genotipin siyah renkte tohumlara sahip oldugu tespit edilmistir (Loko et al. 2018).

80
70 —
_ 60
@
- 50
(7]
= 40
=)
g 30
&
20
p B _
0 Hil T i Y
o ilum anenin ama
Yok Alacal Cizgili cevresinde = yarisinda Seklinde
EToplam 69 27 10 1 12 1

Tohumda ikinci ana rengin dagilimi

Sekil 4.42. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohumda ikinci ana rengin dagilimi frekans
siitun grafigi

40. Tohumda gobek bagi rengi

Tohumun gobek bagi (hilum) renginin tohum renginden farkli yada ayni olmasina gore
genotipler tanimlanmistir. Bu tanimlamaya gore, 67 genotipin hilum bdlgesinin tohum
renginden farkli (%55,8) renklendigi, 53 genotipin ise ayni (%44,2) renkte oldugu
saptanmistir. Farkli renklenme gdsteren genotiplerin hilum bdlgesinin genel olarak koyu
sar1 ya da kahverengi renk aldigi gortlmustiir (Sekil 4.43). Cirka (2012) 412 fasulye
hattinda yaptig1 degerlendirmede 125 genotipte (%30,24) gobek bagi renklerinin farkli
oldugunu ve genellikle agik kahverengi oldugunu bildirmistir. Erding (2012) yaptigi
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caligmada, hilum halkasinin 76 genotipte tohum rengi ile ayni, 49 genotipte tohum
renginden farkli oldugunu gozlemlemistir. Loko et al. (2018) tarafindan yiiriitiilen
calismada 36 genotipte hilum ¢evresinde renklenme oldugu, geriye kalan 9 genotipte

hilum ¢evresinin tohum rengi ile ayn1 renkte oldugu ifade edilmistir.
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Sekil 4.43. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohumda gobek bagi rengi frekans siitun
grafigi

41. Tohumda parlakhk

b9

Mevcut genotiplerin tohumlari parlaklik durumuna gore “mat”, “orta” ve “parlak” olarak
gruplandirilmistir. Bu gruplandirmaya gore 64 (%53,3) genotipin tohumlarinin parlak, 35
genotipin tohumlarinin orta (%29,2), 21 genotipin tohumlarinin mat (%17,5) goriinimli
oldugu gozlenmistir (Sekil 4.44). Fasulyede tohum parlakligin1 inceleyen bir diger
calismada genotipler “orta” ve “parlak™ olarak siniflandirilmis, yapilan siniflandirmada
48 genotipin orta, 9 genotipin parlak tohumlara sahip oldugu saptanmistir (Loko et al.
2018). Ekincialp (2011) taze fasulye genotiplerini inceledigi ¢aligmasinda tohumlarin
parlaklik durumunu; parlak, orta ve mat seklinde siniflandirmistir. Buna gore, elindeki
mevcut genotiplerin 14 tanesinin mat, 62 tanesinin orta ve 19 tanesinin parlak oldugunu
bildirmistir. Bizim g¢alisgmamizla bu sonuglarin benzesmemesinin yoérede yetistirilen

genotiplerin  farkli olmasindan kaynaklanabilecegi diisiiniilmektedir. Diger bir
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aragtirmada genotiplerin 26 tanesinin tohumlarmin mat, 88 tanesinin orta, 11 tanesinin

parlak yapida oldugu ifade edilmistir (Erding 2012).
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Sekil 4.44. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohumda parlaklik frekans siitun grafigi

42. Tohum iiniformlugu

Toplanan fasulye popiilasyonlarina ait genotiplerin tohum Ornekleri, tiniformluk
durumlari bakimindan incelenmistir. Uniformluk, tohumlar arasindaki boyut farklilig: ya
da benzerligini belirten bir olgu olarak kullanilmistir. Bu bakimidan tohum numuneleri
gozlemlenerek, benzer boyutta tohumlara sahip genotipler “liniform”, degisen boyutlarda
tohumlara sahip genotipker ise “liniform degil” olarak siniflandirilmistir. Siniflandirmaya
gbre genotiplerin biiyiik ¢cogunlugunun (110 genoti) tiniform tohumlara sahip oldugu,
geriye kalan az bir genotip grubunun (10 genotip) degisen boyutlarda tohumlara sahip
oldugu tespit edilmistir. Tohum iniformlugu, homojen bitki ¢ikis1 ve gelisimi ile
optimum verim eldesi gibi pekgok tarimsal 6zelligi, dogrudan ya da dolayli olarak
etkilemektedir. Bu nedenle tohum iiniformlugu, fasulye 1slah galismalarinda 6ncelikli

kriterler arasinda degerlendirilmektedir.
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Sekil 4.45. Popiilasyonlara ait genotiplerin tohum tiniformlugu frekans siitun grafigi

Genotiplerin morfolojik tanimlanmasinda kullanilan kalitatif 6zellikler EK-1, EK-2, EK-
3, EK-4, EK-5, EK-6, EK-7, EK-8 ve EK-9’da 6zetlenmistir.

4.1.1.b. Kantitatif morfolojik 6zellikler

Mevcut genotiplerin orta yaprake¢ik eni degerlerine ait varyans analizi sonuglar1 Cizelge
4.1°da belirtilmistir. Belirtilen sonuglar incelendiginde, bloklar arasinda meydana gelen
farliliklarmn istatistiki olarak énemli olmadigi, genotiplerden kaynaklanan farkliliklarin

onemli Ol¢iide varyasyon olusturdugu tespit edilmistir.

Yaprak eni degerleri incelendiginde, en yiiksek deger ERZ-1S-24 (133,92 mm)
genotipinde belirlenmis olup, bu genotipi sirasiyla ERZ-TO-59 (133,34 mm) ve ERZ-
OL-98 (132,18 mm) genotipleri takip etmistir. En diisiik yaprak eni degerleri ERZ-HN-
90 (60,76 mm) ve ERZ-PS-114 (62,44 mm) genotiplerinde belirlenmis olup, ERZ-PS-
112 (62,55 mm) ve ERZ-iS-22 (63,7 mm)’nin bu genotiplere en yakin sonuglari verdigi
saptanmistir (Cizelge 4.2). Test genotiplerinin yaprak eni degerleri arasinda meydana
gelen farklilik 71,37 mm iken, kontrol genotipleri arasindaki fark 18,71 mm olarak
hesaplanmistir. Bu degerlerden de anlasilabilecegi gibi, test genotiplerinin yaprak eni

bakimindan olduk¢a fazla varyasyon gosterdigi sdylenebilmektedir. Test genotiplerinin
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ortalama 90,87 mm yaprak eni degerine sahip olduklari, kontrol genotiplerinin ise
ortalama yaprak eni degerinin 88,59 mm oldugu tespit edilmistir. Ortalama yaprak eni
degerleri incelendiginde test genotipleri ile kontrol genotiplerinin olduk¢a yakin degerler
verdigi gortilmustiir. Loko et al. (2018) fasulyede yaptiklar1 ¢alismada yaprak enini 3,25-
8,63 cm araliginda bulmuslar, ortalama yaprak eninin ise 6,57 cm oldugunu ifade

etmislerdir .

Genotiplerin orta yaprakgik boyu verilerine ait varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.1°de
belirtilmistir. Sonuglar incelendiginde, genotiplerin orta yaprak¢ik boyuna ait degerleri
arasindaki fark istatistiki anlamda 6nemli (p<0,05) olarak bulunmus, bloklar arasinda orta
yaprakeik boyu verileri bakimindan ortaya ¢ikan farliligin ise onemsiz oldugu tespit

edilmistir.

Genotipler arasinda en uzun orta yaprakg¢iga sahip genotipin 154,19 mm ile ERZ-TO-55
oldugu belirlenmis, diger en uzun orta yapraklara sahip genotipilerin sirasiyla 153,11 mm
ile ERZ-IS-3, 152,70 mm ile ERZ-UZ-34 oldugu gdzlenmistir. En diisiik orta yaprakcik
uzunlugunun ERZ-TO-68 (69,52 mm) genotipinde ortaya ¢iktigi belirlenirken, bu
genotipe en yakin degerler ERZ-TO-69 (77,47 mm) ve ERZ-iS-22 (73,33 mm)
genotiplerinden elde edilmistir (Cizelge 4.2). Test genotipleri arasinda orta yaprakg¢ik
boyu bakimindan ortaya cikan farkin 84,67 mm oldugu belirlenmis olup, kontrol
genotipleri arasinda 3,61 mm’lik kiigiik bir farkliligin oldugu tespit edilmistir. Ortaya
cikan bu farka dayanilarak test genotipleri arasinda orta yaprak¢ik boyu bakimindan
oldukg¢a yiiksek bir varyasyon oldugu ifade edilebilmektedir. Mevcut parametre
bakimindan genotiplerin ortalamalar1 hesaplandiginda test genotiplerinin ortaya koydugu
deger 113,53 bulunmus, kontrol genotiplerinin ise ortalama 108,85 mm orta yaprake¢ik
boyuna sahip oldugu tespit edilmistir. Benzer bir arastirmada orta yaprak¢ik boyunun
ortalama 93,37 mm oldugu, ayrica genotiplerin orta yaprak¢ik boylarinin 55,21-120,39

[RoR

mm arasinda degistigi gozlenmistir (Erding 2012). Bir diger c¢alismada 57 fasulye

PR

genotipinin orta yaprak boyunun 7,50- 11,35 cm araliginda degistigi, ortalama yaprak
boyunun ise 9,57 cm oldugu saptanmistir (Loko et al. 2018). Okii et al. (2014)’iin 234
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tropikal fasulye genotipinin morfolojik 6zelliklerini belirledikleri arastirmada, yaprak

boyunun 6-11 cm araliginda ve ortalama 8 cm oldugu rapor edilmistir.

Yerel popiilasyon halinde Erzurum’un ilge ve kdylerinde yetistirilen barbunya ve taze
fasulye genotiplerinin yaprak L degerine ait varyans analizi sonuglar Cizelge 4.1 ‘da
verilmistir. Cizelge incelendiginde bloklar arasinda orta yaprak boyu bakimindan bir
farklilik gozlenmezken, genotipler arasindaki fark istatistiki anlamda 6nemli (p<0,05)

bulunmustur.

Yaprak L degeri yapragin aciklik/koyulugunun (parlakligin) bir Olciislinii ifade
etmektedir (Yesil 2010). L degeri 0 (siyah) ve 100 (beyaz) arasinda degerler vermektedir.
ERZ-HN-86’nin en parlak (37,81) yapraklara sahip genotip oldugu belirlenmis olup,
ERZ-TO-40 (37,74) ve ERZ-TO-52 (37,65) genotiplerinin parlakliklarinin bu genotip ile
yakin degerler verdigi tespit edilmistir. En diisik L degeri Serra g¢esidinde belirlenmis
olup ERZ-HN-76 (28,42) ve ERZ-iS-8 (28,46) en yakin parlaklikta yapraklara sahip
genotipler olarak saptanmustir (Cizelge 4.2). Test genotiplerinin L degerleri arasindaki
fark 9,91 bulunmusg olup, kontrol genotipleri arasindaki fark 3,58 belirlenmistir. Test
genotiplerinin ortalama L degeri 32,91olarak hesaplanmis, kontrol genotiplerinin ise

30,27 oldugu saptanmustir.

Toplanan genotiplerin yaprak kroma degerlerine ait varyans analizi sonuglari Cizelge
4.1°de 6zetlenmistir. Cizelge incelendiginde genotipler arasinda yaprak kroma degeri
bakimindan ortaya ¢ikan varyasyon istatistiki olarak énemli (p<0,05) bulunmus, buna

karsin bloklar arasinda ortaya ¢ikan farkliligin 6nemsiz oldugu gozlenmistir.

Kroma (doygunluk) degeri, belirli bir dalga boyundaki 1s18in yansima miktar1 olarak
tanimlanmaktadir. CIE (Uluslararast Aydinlatma Komisyonu) Lab sistemine gore
“matematiksel yapil1” bir renk tanimlama yaparak rengi belirlenecek olan nesnenin yani
sira, 1518a ve gozlemciye iliskin tanimlar da getirdigi i¢in, tarimsal ¢alismalarda yaygin
bir sekilde kullanilmaktadir (Ochmian et al. 2013; Keskin et al. 2017). Fasulye
yapraklarinin kroma degerleri incelendiginde ERZ-HN-86 en yiiksek ERZ-HN-79 en
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diisiik degerler ERZ-TO-42 (11,69) genotipinde ve ERZ-TO-48 (11,56) (Cizelge 4.2).
Yaprak kroma degerleri agisindan test genotipleri arasinda 14,21 degerinde bir farklilik
goriliirken, kontrol genotipleri arasinda 1,38’lik bir fark tespit edilmistir. Test
genotiplerinin arasinda meydana gelen varyasyonun, ayni zamanda genetik varyasyonun
bir gostergesi olarak diisiiniilebilecegi kanisindayiz. Test genotipleri ve kontrol
genotiplerinin ortalama yaprak kroma degerleri hesaplandiginda test genotipleri ortalama

16,32, kontrol genotipleri 14,21 degerlerini vermislerdir.

Yaprak hue agis1 bakimindan genotiplerin ortaya koydugu cesitliligi degerlendiren
varyans analizine ait sonuglar Cizelge 4.1°de belirtilmistir. Yaprak hue ags1 bakimindan
genotipler ve bloklar arasinda istatistiki olarak bir farklilik bulunmadigi tespit edilmis,
buna karsin test genotipleri ve kontrol genotipleri arasinda 6nemli (p<0,05) bir fark

oldugu goriilmiistiir.

Hue agsisi, CIE Lab renk sistemine gore rengin tonu olarak ifade edilmektedir. Hue agis1
yoniinden genotipler arasinda farklilik olmamasi mevcut genotiplerin yapraklarinda
antosiyanin renklenmesinin goriilmemesi ile agiklanabilir. Konrol genotiplerinin
ortalama hu agsis1 degeri 87,57 bulunmus, buna karsin test genotiplerinin renk tonu degeri
ortalama 92,43 olarak hesaplanmistir. Test genotipleri ile kontrol genotipleri arasinda
anlaml bir fark olugsmasi, Alman Ayse ve Serra genotiplerinin test genotiplerine kiyasla

oldukga diigiik degerler gostermesinden kaynaklanmaktadir (Cizelge 4.2).



Cizelge 4.1. Genotiplerin kantitatif morfolojik 6zelliklerine ait varyans analizi

12

6

Orta Oartiak 1k Yaprak Yaprak Yaprak

Varyasyon kaynagi SD  yaprakek yapraxe P . . kroma b
: boyu Ldegeri . . . hueacsi
eni (mm) degeri
(mm)

Blok 5 1,15M 1,72Ns 0,138 0,03Ns  1,01M™
Genotipler 122 261,100 217,41 6,3 5,69 18,53Ns
TG 119 246,85° 172,2" 6,24" 5,64" 16,73Ns
KG 2 302,04~ 636,88" 7,66" 7,32" 7,58 NS
TG ve KG karsilastirma 1 65,28" 376,9" 2,14" 0,18 51,8
Hata 10 75 11,17 0,87 0,19 7,29
Toplam 137 - - - - -

1. *, p<0,05; **, p<0,01 diizeyinde 6nemlidir.
2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri

Cizelge 4.2. Genotiplerin kantitatif morfolojik 6zelliklerine ait diizeltilmis ortalamalar

Orta Orta Yaprak
Sira  Genotip yaprak¢ik  yaprakeik Yavprz?k QPrak .. hu::3

eni (mm) boyu (mm) degeri kroma degeri acist
1 ERZ-IS-1  94,09e-n  108,451-n 31,79a-i 1596 (2)a-u 94,1
2 ERZ-IS-2 98,61 d-j 137,89 a-g 31,71a-i 15,02 (2)a-z 89,3
3 ERz-IS-3 115,73a-u  153,11a 32,97 a-i 16,8 (2)a-p 88,42
4 ERZ-IS-4 93,08 e-s 107,77 j-o 32,8 a-i 15,09 (2)a-z 92,54
5 ERZ-IS-5 102,55c-j 128,71 b-1 35,57a-g 19,38 a-n 89,33
6 ERZ-IS-6  105,5cd 129,34 b-h 33,8 a-i 16,06 (2)a-u 89,3
7 ERz-IS-7 106,98 b-g 105,33 I-v 30,94 a-i 14,93 (3)a 92,97
8 ERZ-IS-8 89,95 g-u 120,35 e-l 28,46 g-] 14,22 (3)abc 88,96
9 ERZ-IS-9  104,93c-g 103,28m-y 31,37a-i 16,07 (2)a-u 93,08
10 ERZ-IS-10 89,48 g-u 107,64 j-v 36,46 a-h 19,22 a-s 87,52
11 ERZ-IS-11 89,39 g-u 103,79 I-v 33,92a-i 14,88 (3)a 88,13
12 ERZ-1S-12 99,99 c-I 127,1 c-j 33,12 a-i 16,82 (2)a-p 87,37
13 ERZ-1S-13 79,52 r-u 105,72 I-v 31,79 a-i 1599 (2)a-u 90,72
14 ERZ-iS-14 88,45 i-p 121,52 d-j 31,39 a-i 15,71 (2)a-x 94,43
15  ERZ-is-15 7453tu  8839sy  318ai 1454(3)a 86,13
16 ERZ-IS-16 96,04 d-o 12597 c-k  32,21a-i 15,68 (2)a-x 91,3
17 ERZ-IS-17 92,91 f-t 127,66 b-1 338la-i 17,55(2)a-m 88,73
18 ERZ-IS-18 81,16 m-s 106,32 I-r 30,87 a-i 13,92 (3)cd 95,18
19 ERZ-IS-19 89,18 h-0 118,89 f-r 358a-g 18,94 a-t 88,79
22 ERZ-IS-22 63,7 (2)abc 77,47yz(2)a 3569a-g 18,56 a-y 89,91
23 ERZ-IS-23 91,85f-u 99,18 n-y 30,65a-i 13,67 (3)d 95,52
24 ERZ-IS-24 133,92a 138,23 a-f 31,66 a-i 15,07 (2)a-z 95,92




127

Cizelge 4.2. (devam)

Orta Orta

Sira Genotip yaprake¢ik yaprakegik Ya,pra.lk L Yaprak T Yaprak hue
eni (mm)  boyu (mm) degeri kroma degeri acisi

25 ERZ-PA-25 92,31 f-u 117,49 f-r 30,15a-i 13,79 (3)d 95,35
26 ERZ-PA-26 85,23 k-u 120,23 f-m 33,32a-i 18,76 a-w 95,27
27 ERZ-PA-27 107,55b-f 131,1b-e 33,71a-i 18,08 (2)a-e 93,33
28 ERZ-PA-28 86,39 k-s 116,12 g-s 32,21a-1 16 (2)a-t 92,18
29 ERZz-Uz-29 88,59 h-u 127,54 c-i 3245a-1 16,94 (2)a-q 94,05
30 ERZ-UZ-30 105,38cde 107,02 k-0 31,39a-i 16,46 (2)a-t 95,73
31 ERZ-UZ-31 94,28e-m 132,25 bcd 37,34a-g 20,48 a-g 89,38
32 ERZ-Uz-32 81,15m-u 124,79 c-m 31,33a-i 16,00 (2)a-t 93,45
33 ERZ-Uz-33 72,2u 100,79 n-r 36,94a-g 19,33a-0 89,77
34 ERZ-UZ-34 104,23c-h 152,7 ab 28,94 ¢e-j 12,06 (3)h 101,86
35 ERZ-UzZ-35 94,43e-m 122,61c-n 29,44 b-j 12,49 (3)g 93,07
36 ERZ-UZ-36 84,16 m-s 116,46 g-s 31,37a-i 13,35 (3)e 88,5
37 ERZzZ-Uz-37 92,15f-u 122,53 c-0 30,78a-i 15,87 (2)a-w 97,13
38 ERZzZ-Uz-38 77,6s-u 100,82 m-y  37,09a-g 19,29 a-r 89,47
39 ERZ-Uz-39 104,84c-h 110,24 h-t 32,53 a-1 18,35 (2)ab 95,93
40 ERZ-TO-40 95,54d-0 110,25h-m 37,74 a-f 20,66 a-e 89,11
41 ERZ-TO-41 79,97 o-u 106,87 k-0 34,62a-1i 1851a-y 88,41
42 ERZ-TO-42 102,85c-1 127,48 c1 28,93d-j 11,69 (3)h 91,91
43 ERZ-TO-43 100,85c-k 128,18 b-1 31,68a-i 16,18 (2)a-v 94,15
44 ERZ-TO-44 103,71c-i 138,91 a-d 3439a-i 16,53 (2)a-t 90,6
45 ERZ-TO-45 93,78 e-r 128,74 b-i 36,04a-g 19,92 a- 94,5
46 ERZ-TO-46 112,56b-d 11569h-m 375a-g 20,32 a-h 88,17
47 ERZ-TO-47 9754d-k 117,81 f-r 3442a-i 16,2 (2)a-v 88,92
48 ERZ-TO-48 90,82 f-u 121,43 d-k 30,74a-i 11,56 (3)x 86,78
49 ERZ-TO-49 90,75 f-u 121,07 d-p 32,89a-i 13,98 (3)cd 89,65
50 ERZ-TO-50 92,21f-u 107,6 j-v 36,72a-g 19,41 a-n 90,77
51 ERZ-TO-51 87,2k-s 120,04 f-p 32,6 a-i 15,93 (2)a-v 93,14
52 ERZ-TO-52 89,31g-u 122,6 c-0 37,65a-f 18,78 a-w 89,15
53 ERZ-TO-53 95,16e-m 108,43 1-n 33,33a-1 18,49 a-z 91,42
54 ERZ-TO-54 91,27 f-u 98,46 0-y 33,2 a-i 16,5 (2)a-t 89,98
55 ERZ-TO-55 116,6a-u 154,19 a 36,72a-g 17 (2)a-p 109,25
56 ERZ-TO-56 92,78 f-t 127,74 b-1 28,98 d-j 14,16 (3)abc 97,44
57 ERZ-TO-57 106,37 b-i 130,42 b-f 30,73 a-1 13,4 (3)def 93,08
58 ERZ-TO-58 98,92 c-n 121,85 c-p 35,6 a-g 17,19 (2)a-0 88,82
59 ERZ-TO-59 133,34ab 137,51 a-h 30,48 a-i 13,79 (3)d 96,55
60 ERZ-TO-60 88,84 h-0 122,7 c-n 34,87a-g 14,98 (3)a 91,38
61 ERZ-TO-61 11455b-c 142,36 abc 34,3 a-i 16,41 (2)a-t 91,92
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Orta Orta Yaprak
Sira  Genotip yaprakeik yaprakeik Ya.p ra.lk L Yaprak T D

eni (mm)  boyu (mm) degeri kroma degeri acist
62 ERZ-TO-62 80,110-u 87,76ty 32,56a-i 13,88 (3)d 91,3
63 ERZ-TO-63 89,8g-u 121,84c-p 3346a-i 17,97 (2)a-f 92,82
64 ERZ-TO-64 99,23c-m 138,66a-e 31,77a-i 15,64 (2)a-x 93,72
65 ERZ-TO-65 91,2f-u 119,84 f-r 30,45a-i  13,35(3)e 89,23
66 ERZ-TO-66 78,13 r-u 106,751-p  32,89a-i 16,32 (2)a-u 92,67
67 ERZ-TO-67 90,58 g-o 110,33 h-m 31,37 a-i 15,65 (2)a-x 92,83
68 ERZ-TO-68 92,03 f-u 69,52 (2)a 32,21a-i 17,09 (2)a-n 96,51
69 ERZ-TO-69 106,5b-h 73,33z(2)a 3497a-g 17,69 (2)a-i 89,72
70 ERZ-TO-70 83,3bm-s 120,26e-p 35,66a-g 185a-z 90,03
71 ERZ-TO-71 90,22 g-0 109,75h-t  3292a-i 14,48 (3)abc 92,91
72 ERZ-TO-72 11531b 143,05abc  30,51a-i 14,68 (3)a 96,75
73 ERZ-TO-73 89,81 g-u 119,66 f-r 31,64 a-i 1544 (2)a-y 95,15
74  ERZ-HN-74 67,782z 88,41 r-y 36,13a-g 19,31a-p 88,87
75 ERZ-HN-75 77,15s-u 104,291-v.  33,58a-i 15,49 (2)a-y 89,61
76 ERZ-HN-76 80,48 n-t 80,13 vyz 28,42 g-i 13,14 (3)ef 98,94
77 ERZ-HN-77 68,89vyz 100,75n-r 29,97a-i 14,3 (3)abc 93,07
78 ERZ-HN-78 80,01 0-u 84,76 uvy 31,15a-1 15,67 (2)a-x 93,34
79 ERZ-HN-79 94,06 e-p 96,78 p-y 3574a-g 21,8lab 90,18
80 ERZ-HN-80 79,69p-u 84,76 vyz 33,12a-i 16,52 (2)a-t 89,62
81 ERZ-HN-81 114,85bc 98,28 pr 29,64 a-i 14,38 (3)abc 95,58
82 ERZ-HN-82 70,18 u-z 99,8 n-y 32,67 a-i 16,57 (2)a-r 94,09
83 ERZ-HN-83 79,71p-u 98,81 opr 35,73a-g 19,67 a-m 89,96
84 ERZ-HN-84 108,86b-e 120,17fp 31,45a-i 14,29 (3)abc 96,05
85 ERZ-HN-85 101,37c-k 109,181-n 30,4 a-i 12,36 (3)gh 92,39
86 ERZ-HN-86 89,2h-0 116,21g-m 37,8la-e 226a 89,83
87 ERZ-HN-87 8191m-s 103,6 m-r 30,59a-i 14,51 (3)a 96,22
88 ERZ-HN-88 86,21 k-u 107,7 j-v 30,44 a-i 13,79 (3)d 91,13
89 ERZ-HN-89 8587k-u 94,13 p-y 29,68 f-j 13,57 (3)de 93,86
90 ERZ-HN-90 60,76 (2)c 95,87 p-y 3464a-g 18,42 (2)a 90,72
91 ERZ-HN-91 83,841l-s 98,64 opr 3528a-g 19,64 a-m 91,07
92 ERZ-KP-92 96,88 d-l 110,89 h-m 32,36a-i 16,88 (2)a-p 92,92
93 ERZ-KP-93 68,03yz 1109 h-m 31,2 a-i 15,03 (2)a-z 94,18
94 ERZ-KP-94 76,33 s-u 91,86 r 32,53a-i 14,53 (3)a 97,33
95 ERZ-KP-95 71,49u-z 107,86i-u  32,93a-i 16,04 (2)a-u 92,53
96 ERZ-OL-96 88,59i-p 106,71 1-p  32,77a-i 16,74 (2)a-r 88,00
97 ERZ-OL-97 7297u 92,28 p-y 3355a-i 1551 (2)a-y 93,43
98 ERZ-OL-98 132,18ab 136,56 a-1 32 a-i 16,6 (2)a-r 93,16
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Orta Orta Yaprak
Sira  Genotip yaprake¢ik yaprakeik Ya,pra.lk L Yaprak o hus
eni (mm) boyu (mm) degeri kroma degeri acist

99 ERZ-OL-99 79,48r-u 106,94 k-0 33,3 a-i 17,44 (2)a-n 93,18
100 ERZ-NR-100 96,22d-m 143,87 ab 34,66 a-g 16,23 (2)a-u 88,56
101 ERZ-NR-101 87,38 j-u 107,76 j-v 32,52 a-i 16,65 (2)a-r 90,54
102 ERZ-NR-102 77,98 r-u 107,37 k-0 32,73 a-i 18,52 a-y 92,66
103 ERZ-NR-103 88,13 1-u 108,38 1-n  33,83a-i 16,45 (2)a-t 93,70
104 ERZ-NR-104 96,78 d-I 118,06 f-r  35,81a-g 19,51 a-m 90,12
105 ERZ-NR-105 80,52 n-t 95,49 p-y 34,36a-1 17,27 (2)a-0 95,02
106 ERZ-NR-106 89,12 h-o 12514 c-l  37,34a-g 19,56 a-m 87,03
107 ERZ-NR-107 80,15 n-u 106,78 k-v  36,11a-g 20,61 a-f 89,90
108 ERZ-NR-108 70,81 u-z 91,15 r-y 33,37a-i 19,69 a-m 108,29
109 ERZ-NR-109 87,38 j-u 120,82d-p 3259a-i 16,32 (2)a-u 95,28
110 ERZ-NR-110 89,69 g-u 120,7 e-l 33,29 a-i 18,23 (2)abc 92,17
111 ERZ-PS-111 90,78 f-u 129,71b-g 32,06 a-i 16,18 (2)a-u 90,76
112 ERZ-PS-112 62,55 (2)bc 108,611-n  33,08a-i 14,09 (3)cd 90,02
113 ERZ-PS-113 105,27 c-f 118,22fr 29,49a-i 14,14 (3)cd 96,64
114 ERZ-PS-114 62,44 (2)c 108,511-n 32,83 a-i 13,27 (3)ef 87,17
115 ERZ-PS-115 106,37 cd 136,37a-1  31,08a-i 16,17 (2)a-u 91,49
116 ERZ-PS-116 88,221-u 108,421-n 29,26 ¢c-j 13,34 (3)ef 91,71
117 ERZ-PS-117 82,85m-s 97,64 p-y 30,23a-i 12,81 (3)eg 93,59
118 ERZ-PS-118 74,76 t-u 107,91 1-t 32,82a-i 15,65 (2)a-x 95,19
119 ERZ-HR-119 88,11j-r 104,03 1-v 30,07 a-i 13,54 (3)de 92,57
120 ERZ-HR-120 97,8d-j 119,82 f-r 33,8la-i 17,78 (2)a-h 89,34
121 Alman Ayse 96,49d-m  109,3 h-t 31,48a-g 14,76 (3)b 85,49
122 Gina 91,51 f-u 110,43 h-m 31,42a-g 14,48 (3)d 91,66
123  Serra 77,78 r-u 106,82 k-p 27,9 13,38 (3)g 85,57

Erzurum’un ilge ve koylerinden toplanan mevcut genotiplerin brakte yaprak boyu
degerlerine ait varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.3°de verilmistir. Brakte yaprak boyu
Ozelligi bakimindan genotipler arasindaki fark yapilan varyans analizine gére 6nemli
(p<0,05) bulunmus, buna karsin bloklar arasinda meydana gelen farkliligin 6nemli

olmadig ortaya ¢ikmustir.

Brakte yaprak boyu bakimindan 7,79 mm ile ERZ-HN-85 genotipi en yiiksek degeri
vermis, ERZ-IS11 (7,75 mm) ve ERZ-IS21 (7,74 mm) ise bu degere en yakin bulunan
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genotipler olarak saptanmiglardir. ERZ-TO-50 (4,29 mm) en kisa brakte yaprak boyuna
sahip olana genotip olarak saptanmis, ERZ-TO-66 ve ERZ-TO-73 genotipleri ise 4,82
mm ve 4,83 mm ile en yakin ikinci genotipler olarak belirlenmistir. Genotiplerin brakte
boylar1 arasinda oldukga genis bir ¢esitlilik oldugu gozlenmistir (Cizelge 4.4). Ortalama
brakte boyu bakimindan kontrol genotiplerinin (6,07 mm), test genotiplerinden (5,82
mm) daha uzun brakte yaprak boyuna sahip olduklari belirlenmistir. Kontrol
genotiplerinin brakte boylar1 arasindaki fark 2,11 mm, test genotiplerinin brakte yaprak
boylar1 arasindaki fark ise 3,5 mm olarak belirlenmistir. Cirka (2012) benzer bir sekilde
brakte boyunun 4,73 ile 6,80 mm arasinda olugunu bildirmistir. Erding (2012)
genotiplerin brakte boyu ortalamasmin 5,21 mm oldugunu, ayrica brakte boyu
degerlerinin 3,64 ile 8,1 mm arasinda 6l¢iildiiglinii ifade etmistir. Madakbas ve Ergiin
(2011) yirtttiikleri denemede, fasulye genotiplerinden 2,90-9,00 mm araliginda degisen
brakte boyu 6l¢iimii kaydetmislerdir.

Brakte yaprak eni degerleri bakimindan, mevcut ¢alismanin varyans analizi sonuglarina
gore genotipler arasinda istatistiki olarak anlamli (p<0,05) bir fark bulunmustur. Buna
karsin bloklar arasinda bu Ozellik bakimindan 6nemli bir farkliligin olmadigi
belirlenmistir. Cizelge 4.3 incelendiginde test genotipleri ile kontrol genotipleri arasinda

brakte yaprak eni bakimindan ortaya ¢ikan farkliligin 6nemli oldugu goriilmiistiir.

Brakte yaprak eni verileri incelendiginde 6,22 mm ile ERZ-1S-4 genotipi en genis brakte
yapraklara sahip genotip olarak belirlenmis, ERZ-KP-92’nin (6,02 mm) bu genotipe en
yakin degeri verdigi goriilmiistiir. ERZ-IS-18 genotipi ise en dar (2,71 mm) yapida brakte
yaprak boyutuna sahip genotip olurken, buna en yakin degeri gosteren genotipin ERZ-
TO-72 (2,77 mm) oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.4). Brakte yaprak boyu verilerine
benzer sekilde brakte yaprak eni ortalamalari bakimindan kontrol genotiplerinin (4,26
mm) test genotiplerinden (3,93 mm) daha yiiksek bir degere sahip oldugu goriilmiistiir.
Kontrol genotiplerinin brakte yaprak eni degerleri arasinda 1,81°lik bir fark gézlenirken,

test genotiplerinin arasindaki fark 3,51 olarak hesaplanmistir.
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Erzurum’un ilge ve kdylerinden toplanan mevcut genotiplerin ¢icek boyu degerlerine ait
varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.3’de verilmistir. Cigek boyu 06zelligi bakimindan
genotipler arasindaki fark yapilan varyans analizine gore 6nemli bulunmus, buna karsin

bloklar arasinda meydana gelen farkliligin 6nemli olmadig1 ortaya ¢ikmaistir.

Cigek boyu bakimindan 22,77 mm ile ERZ-HN-87 genotipi en yiiksek degeri vermis,
ERZ-PS114 22,66 ise bu degere en yakin bulunan genotip olarak saptanmistir. Alman
Ayse (10,74 mm) ve ERZ-1S-13 (11,15 mm) genotipleri ¢cigek boyu bakimindan en diisiik
degerleri gostermislerdir. Genotiplerin ¢igek boylar1 arasinda oldukg¢a genis bir ¢esitlilik
oldugu gozlenmistir (Cizelge 4.4). Ortalama ¢i¢ek boyu bakimindan test genotiplerinin
(18,12 mm), kontrol genotiplerinden (15,43 mm) daha uzun ¢igek boyuna sahip olduklari
belirlenmistir. Kontrol genotiplerinin ¢icek boylar1 arasindaki fark 7,68 mm, test

genotiplerinin brakte yaprak boylari arasindaki fark ise 18,12 mm olarak belirlenmistir.

Cicek eni degerleri bakimindan, mevcut ¢alismanin varyans analizi sonuglarina gore
genotipler arasinda istatistiki olarak anlamli (p<0,05) bir fark bulunmustur. Buna karsin
bloklar arasinda ve test genotipleri ile kontrol genotiplerinin ortalamalari arasinda bu

ozellik bakimindan 6nemli bir farkliligin olmadigi belirlenmistir (Cizelge 4.3).

Cigek eni verileri incelendiginde ile ERZ-1S-8 (18,58 mm) genotipi en genis ¢iceklere
sahip genotip olarak belirlenmis, ERZ-IS-1 bu genotipe en yakin degeri (18,00 mm)
verdigi goriilmiistir. ERZ-HN-86’nin (8,42 mm) genotipi ise en dar yapida ¢igek
boyutuna sahip genotip olurken, s6z konusu genotipe en yakin deger 8,53 mm ile ERZ-
HN-83 genotipinde belirlenmistir (Cizelge 4.4). Cigek boyu verilerine benzer sekilde
c¢icek eni ortalamalar1 bakimindan test genotiplerinin (12,68 mm) kontrol genotiplerinden
(12,35 mm) daha yiiksek bir degere sahip oldugu goriilmiis, fakat aralarindaki bu
farkliligin 6nemsiz oldugu tespit edilmistir. Kontrol genotiplerinin ¢i¢ek eni degerleri
arasinda 5,04 mm’lik bir fark gozlenirken, test genotiplerinin arasindaki fark 10,16 mm

olarak hesaplanmistir.
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Cizelge 4.3. Genotiplerin kantitatif morfolojik 6zelliklerine ait varyans analizi

Brakte .
< yaprak Brakte Cigek Cicek eni

Varyasyon kaynagi SD yaprak boyu

boyu : (mm)

eni (mm)  (mm)

(mm)
Blok 5 0,01ns 0,01ns 0,02Ns 0,03Ns
Genotipler 122 0,48" 0,56" 8,82" 55"
TG 119 0,40" 0,43" 543" 5,16
KG 2 1,61" 1,33" 25,73 10,78"
TG ve KG Kkarsilastirma 1 0,12Ns 1,33" 41,67" 0,09Ns
Hata 10 0,03 0,02 0,28" 0,14
Toplam 137 - - - -

1. *, p<0,05; **, p<0,01 diizeyinde 6nemlidir.

2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri

Cizelge 4.4. Genotiplerin kantitatif morfolojik 6zelliklerine ait diizeltilmis ortalamalar

Brakte Brakte 3 . .
Sira  Genotip yaprak boyu yaprak eni Cicek boyu  Cicek eni

(mm) (mm) (mm) (mm)
1 ERZ-iS-1 6,52 a-X 3,87 j-z 20,1 a-z 18,00 a-c
2 ERZ-IS-2 6,86 a-p 4,36 h-z 20,36 a-z 12,00 w-y
3 ERZ-iS-3 6,64 a-w 3,22y 19,08 a-z 11,98 y-y
4 ERZ-IS-4 7,44 a-g 6,22 a 16,34 n-z 10,00 (2)uv
5 ERZ-iS-5 5,52 h-z 3,88 -z 15,75 u-x 10,9 (2)h-z
6 ERZ-1S-6 5,85 h-z 4,51 e-u 20,32 a-z 11,2 (2)f-z
7 ERZ-iS-7 5,7 h-z 3,52r-z 20,19 a-z 10,38 (2)n-z
8 ERZ-iS-8 5,48 k-z 3,4 v-z 15,12 (2)b-r 18,58 a-a
9 ERZ-iS-9 5,54 h-z 3,55r-z 13,8 (2)j-s 9,6 (3)a-e
10 ERZ-1S-10 5,03 r-y 3,16 (2)a-0 16,07 p-z 15,00 b-z
11 ERZ-iS-11 7,75 ab 5,91 a-d 22,06 a-j 9,90 (2)v
12 ERZ-IS-12 5,39 n-y 4,87 b-m 16,8 k-z 12,73 j-z
13 ERZ-iS-13 5,75 h-z 4,131-z 11,15 (2)p-t 15,27 b-z
14  ERZ-IS-14 5,68 h-z 4,8 c-q 17,87 a-z 10,27 (2)g-2
15 ERZ-iS-15 5,53 h-z 3,79 -z 21,69 a-m 12,29 u-z
16  ERZ-IS-16 5,65 h-z 3,91j-z 15,23 (2)b-r 15,67 a-x
17 ERZ-iS-17 5,85 h-z 3,8j-z 15,36 x 13,88 d-z
18 ERZ-IS-18 6,72 a-t 2,71 (2)i-i 17,37 h-z 14,91 b-z
19 ERZ-iS-19 5,22 -y 3,01 (2)e-n 18,47 a-z 12,36 r-z
20 ERZ-iS-20 5,5 h-z 3,91j-z 19,54 a-z 13,27 g-z
21 ERZ-iS-21 7,74 abc 5,26 a-i 19,94 a-z 15,75 a-v
22 ERZ-1S-22 58e-y 3,72 j-z 16,85 I-z 10,54 (2)k-z
23 ERZ-iS-23 5,15 0-y 3,23 X 18,91 a-z 11,24 (2)d-z




Cizelge 4.4. (devam)

133

Brakte

Brakte

Sira  Genotip yaprak boyu yaprak eni Cigek boyu  Cigek eni
(mm) (mm) (mm) (mm)
24 ERZ-iS-24 5,98 b-a 3,77 -z 15,38 w 10,65 (2)k-z
25 ERZ-PA-25 59d-y 3,21 x 19,12 a-z 14,65 b-z
26 ERZ-PA-26 5,93 d-y 3,69 1-z 19,6 a-z 13,54 f-z
27 ERZ-PA-27 5,65 e-y 3,97 -z 19,93 a-z 13,34 g-z
28 ERZ-PA-28 5,81 e-y 3,81j-z 21,12 a-r 13,34 g-z
29 ERZ-UZ-29 5,69 e-y 3,59 n-z 16,11 g-z 10,44 (2)k-z
30 ERZ-UZ-30 5,82 e-y 3,57 n-z 15,82 t-z 10,59 (2)k-z
31 ERZ-UZ-31 5,83 d-y 3,74 j-z 17,96 b-z 12,84 h-z
32 ERZ-UZ-32 6,38 a-x 4,28 h-z 22,64 a-f 17,27 a-e
33 ERZ-UZ-33 5,86 d-y 3,32 5-2 15,45 w 10,52 (2)k-z
34 ERZ-UZ-34 5,78 e-y 4,17 h-z 15,24 (2)a-q 10,26 (2)r-z
35 ERZ-UZ-35 5,84 d-y 3,315z 14,08 (2)i-s 9,55 (3)a-e
36 ERZ-UZ-36 6,22 a-y 4,33 h-z 21,77 a-k 17,54 a-d
37 ERZ-UZ-37 5,94 d-y 3,8j-z 19,25 a-z 16,54 a-i
38 ERZ-UZ-38 5,32 0-y 3,325z 20,08 a-z 12,6 1-z
39 ERZ-UZ-39 572 e-y 3,75j-z 22,11 a-j 12,35 s-z
40 ERZ-TO-40 5,93 d-y 3,87 j-z 18,55 a-z 15,59 a-y
41 ERZ-TO-41 5,78 e-y 4j-z 15,14 (2)c-r 9,67 (2)y
42 ERZ-TO-42 5,96 b-y 3,55z 20,04 a-z 11,25 (2)c-z
43 ERZ-TO-43 5,78 e-y 3,54 g-z 19,39 a-z 12,5 p-z
44 ERZ-TO-44 5,57 h-z 4,73 d-r 15,1 (2)d-r 15,12 a-z
45 ERZ-TO-45 5,56 i-z 3,46 s-z 19,58 a-z 10,58 (2)I-z
46 ERZ-TO-46 7,13 a-n 2,97 (2)f-n 17,63 c-z 15,8 a-v
47 ERZ-TO-47 6,28 a-y 4,09 i-z 17,8 c-z 12,93 h-z
48 ERZ-TO-48 5,48 |-z 3,651-z 22,48 a-h 15,00 a-z
49 ERZ-TO-49 5,53i-z 3,515z 21,11 a-r 13,9 d-z
50 ERZ-TO-50 4,29 (2)a 3,651-z 17,77 c-z 12,99 h-z
51 ERZ-TO-51 555i-z 4,97 a-k 17,55 e-z 13,93 d-z
52 ERZ-TO-52 5,68 e-y 3,89 -z 20,2 a-z 11,41 (2)a-z
53 ERZ-TO-53 5,78 e-y 3,35t-z 19,77 a-z 12,83 -z
54 ERZ-TO-54 4,97 s-y 4,44 e-y 20,23 a-z 13,84 d-z
55 ERZ-TO-55 5,59 h-z 3,76 |-z 19,73 a-z 16,05 a-t
56 ERZ-TO-56 572 e-y 3,89j-z 17,65 c-z 12,55 m-z
57 ERZ-TO-57 6,71 a-u 4,45 e-y 16,95 j-z 13,69 e-z
58 ERZ-TO-58 5,24 0-y 3,57 0-z 19,55 a-z 16,03 a-t
59 ERZ-TO-59 5,88 d-y 3,89j-z 15,81 t-z 10,41 (2)m-z
60 ERZ-TO-60 5,59 h-z 3,22z 17,15i-z 10,67 (2)j-z
61 ERZ-TO-61 5,89 d-y 3,68 |-z 18,83 a-z 12,45 p-z
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Brakte Brakte . . .
Sira  Genotip yaprak boyu yaprak eni Cigek boyu  Cigek eni

(mm) (mm) (mm) (mm)
62 ERZ-TO-62 5,74 e-y 3,61 m-z 18,28 a-z 10,23 (2)s-z
63 ERZ-TO-63 5,62 h-z 3,83j-z 16,12 0-z 11,08 (2)g-z
64 ERZ-TO-64 6,76 a-s 3,54 p-z 18,2 a-z 11,23 (2)e-z
65 ERZ-TO-65 4,92 t-y 4,4 9-z 15,26 z 13,31 9-z
66 ERZ-TO-66 4,82 xy 3,04 (2)c-i 19,53 a-z 17,06 a-f
67 ERZ-TO-67 57ey 4,13i-z 15,2 z(2)-q 13,83 e-z
68 ERZ-TO-68 5,61 h-z 3,7m-z 18,39 a-z 13,02 h-z
69 ERZ-TO-69 5,53 h-z 3,05 (2)b-i 20,49 a-y 14,53 c-z
70 ERZ-TO-70 5,52 h-z 3,5r-z 18,88 a-z 13,6 e-z
71 ERZ-TO-71 5,74 e-y 3,8j-z 18,34 a-z 15,09 a-z
72 ERZ-TO-72 5,6 h-z 2,77 (2h-n 20,04 a-y 12,45 g-z
73 ERZ-TO-73 4,83 xy 4,39 g-z 20,45 a-y 15,69 a-w
74 ERZ-HN-74 58e-y 3,76 j-z 17,86 a-z 13,41 g-z
75 ERZ-HN-75 5,14 p-y 4,5 e-w 15,01 (2)e-r 9,79 (2)z
76 ERZ-HN-76 577 e-y 3,73 k-z 18,18 a-z 15,44 a-y
77 ERZ-HN-77 5,69 e-y 3,84 -z 16,09 r-z 10,36 (2)o-z
78 ERZ-HN-78 5,66 e-y 3,66 m-z 19,57 a-z 179 a-b
79 ERZ-HN-79 5,48 k-z 4,83 b-0 20,8 a-u 12,38 g-z
80 ERZ-HN-80 5,21 0-y 3,43 s-z 20,53 a-x 13,35¢9-z
81 ERZ-HN-81 5,33 n-y 3,5r-z 22,13 a-i 11,15 (2)g-z
82 ERZ-HN-82 5,31 0-y 39j-z 19,38 a-z 16,24 a-m
83 ERZ-HN-83 577 e-y 4,15i-z 14,35 (2)g-s 8,53 (3)g
84 ERZ-HN-84 6,65 a-v 4,31 h-z 17,39 g-z 12,58 0-z
85 ERZ-HN-85 7,79 a 5,69 a-f 17,33 g-z 10,48 (2)k-z
86 ERZ-HN-86 6,67 a-u 4,39 g-z 17,36 g-z 8,42 (3)h
87 ERZ-HN-87 5,81le-y 4,23 h-z 22,77 abc 12,26 v-z
88 ERZ-HN-88 53 0-y 3,43s-z 15,56 vyz 11,04 (2)f-z
89 ERZ-HN-89 58e-y 3,631-z 16,4 p-z 12,64 n-z
90 ERZ-HN-90 5,29 0-y 3,24 w 16,26 p-z 9,42 (3)dc
91 ERZ-HN-91 5,82 e-y 4,12 i-z 18,26 d-z 11,65 z-z
92 ERZ-KP-92 7,31 a-j 6,02 abc 15,71 t-z 9,99 (2)u-z
93 ERZ-KP-93 5,82 e-y 4,26 h-z 15,6 vyz 10,34 (2)k-z
94 ERZ-KP-94 6,37 a-y 4,3 h-z 21,28 a-0 12,94 i-z
95 ERZ-KP-95 6,43 a-x 4,15i-z 18,25 d-z 11,92 y-z
96 ERZ-OL-96 5,93 d-y 3,96 j-z 17,08 i-z 12,82 n-z
97 ERZ-OL-97 4,88 w-y 4,18 h-z 18,86 a-z 15,77 a-u
98 ERZ-OL-98 5,95 b-y 4,11i-z 15,74 t-z 10,76 (2)i-z
99 ERZ-OL-99 5,94 c-y 3,96 j-z 19,86 a-z 13,06 h-z
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Brakte

Brakte

Sira  Genotip yaprak boyu yaprak eni Cigek boyu  Cigek eni
(mm) (mm) (mm) (mm)
100 ERZ-NR-100 5,83d-y 3,86 j-z 17,17 i-z 10,9 (2)h-z
101 ERZ-NR-101 5,36 n-y 3,27 uw 18,78 a-z 10,98 (2)f-z
102 ERZ-NR-102 5,76 e-y 3,81j-z 18,89 a-z 13,12 h-z
103 ERZ-NR-103 4,84 v-y 4,03 i-z 18,77 a-z 16,94 a-g
104 ERZ-NR-104 5,670-z 2,93 (2)g-n  15,8t-z 14,04 d-z
105 ERZ-NR-105 4,97 qg-y 3,36 -z 18,86 a-z 16,05 a-s
106 ERZ-NR-106 4,91 u-y 4,45 f-z 15,91 t-z 11,19 (2)f-z
107 ERZ-NR-107 5,74 e-y 4,09 i-z 17,91 b-z 12,09 u-z
108 ERZ-NR-108 5,39 n-y 3,5r-z 17,58 f-z 12,36 t-z
109 ERZ-NR-109 5,56 j-y 3,631-z 16,58 m-z 12,75 k-z
110 ERZ-NR-110 5,41n-y 3,58 n-z 16,46 n-z 12,09 u-z
111 ERZ-PS-111  5,82d-y 3,71-z 14,13 (2)h-s 9,22 (3)d-g
112 ERZ-PS-112 6,52 a-x 3,69 |-z 22,09 a-j 14,37 b-z
113 ERZ-PS-113 5,66 0-z 3,87 -z 19,56 a-z 12,19 u-z
114 ERZ-PS-114 5,66 0-z 4,31i-z 22,66 a-e 12,51 t-z
115 ERZ-PS-115 7,3 a-i 3,671-z 18,32 a-z 9,16 (3)e-h
116 ERZ-PS-116  7,25a-l 5,43 a-h 21,13 a-r 11,18 (2)f-z
117 ERZ-PS-117 5711z 4,24 i-z 18,99 a-z 13,11 h-z
118 ERZ-PS-118 5,25 0-y 3,38 s-z 15,32 yz 9,84 (2)wx
119 ERZ-HR-119 6,49 a-x 5,7 a-e 15,59 vyz 11,35 (2)b-z
120 ERZ-HR-120 6,47 a-x 5,64 a-g 14,98 (2)f-r 9,75 (2)x
121 Alman Ayse 7,15 a-m 5,63 a-d 10,74 (2)t-t 10,4 (3)b-0
122 Gina 5,04 y-y 3,34 d-n 13,78 j-s 11,29 (2)p-z
123 Serra 6,02 h-z 3,82r-2 18,42 i-z 15,36 b-n

Meyve L degerine ait degerlerin varyasyon sonuglarini Ozetleyen varyan analizlari
Cizelge 4.5’de sunulmustur. Erzurum’da yetistirilen barbunya ve taze fasulye
genotiplerini meyve L degeri bakimindan karsilastirdigimizda genotipler arasindaki fark
onemli bulunmus, bloklarin genotipler {izerindeki etkisi 6nemsiz bulunmustur. Ayrica
test genotipleri ile kontrol genotipleri kendi iglerinde birbirleriyle karsilastirildiginda

meyve L degeri yoniiyle aralarindaki farkliligin 6nemli oldugu belirlenmistir.

Meyve L degeri meyvenin acgiklik/koyulugunun (parlakligin) bir Olgiisiinii ifade
etmektedir (Yesil 2010). L degeri 0 (siyah) ve 100 (beyaz) arasinda degerler vermektedir.
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ERZ-TO-70 genotipi 76,44 ile en yiiksek meyve L degerini vermis, ERZ-NR-106 (70,62)
ve ERZ-iS-14 (69,69) genotipleri en yiiksek degeri takip eden degerler vermislerdir.
Genotipler arasinda en diisiik meyve L degeri 19.96 ile ERZ-iS-11 olmus ERZ-HN-88
genotipi ise 22,22 ile bir st sirada yer almistir (Cizelge 4.6). Bu genotiplerin ayni
zamanda koyu mor renkli meyvelere sahip oldugu da bilinmektedir. Kontrol
genotipleri(49,49) ile test genotipleri (52,79) meyve L degeri bakimindan
karsilastirildiginda test genotiplerinin meyve L degeri bakimindan daha fazla ortalama
deger verdigi saptanmustir. Test genotipleri kendi igerisinde karsilastirildiginda en yiiksek
ve en diisiik deger gosteren genotipler arasindaki fark 56,48 gibi yiiksek bir deger ortaya
¢ikmistir. Buna karsin kontrol genotipleri asindaki fark 13,8 bulunmustur. Her iki grubun
meyve L degerine gore kendi iclerinde meydana getirdigi farklilik istatistiki olarak

anlamli bulunmustur.

Meyve hue agisi bakimindan genotiplerin ortaya koydugu cesitliligi degerlendiren
varyans analizine ait sonuglar Cizelge 4.5°da belirtilmistir. Meyve hu ag¢s1 bakimindan
test genotipleri arasindaki fark Onemli bulunurken, kontrol genotipleri ile
karsilagtirildiginda aralarindaki fark Onemsiz bulunmustur. Kontrol grubu kendi
icerisinde karsilastirlldiginda da ortaya c¢ikan farkliligin yine onemli olmadig
goriilmistiir. Bunun nedeninin kontrol genotiplerinin meyve renklerinde bir g¢esitlilik

olmamas1 ve bir tek yesil renkli meyvelerin bulunmasi olabilecegi diisiiniilmektedir.

Hue agsis1, CIE Lab renk sistemine gore rengin tonu olarak ifade edilmektedir. ERZ-HN-
88 (148,00) ve ERZ-IS-11’in (146,30) en yiiksek meyve hu degerine sahip genotipler
oldugu belirlenmis olup, bu genotiplerin her ikisinin de meyve renginin koyu mor oldugu
bilinmektedir. En diisiik meyve hue degerine sahip genotipin 57,10 ile ERZ-PS-113
oldugu, ERZ-TO-67 (57,20) ve ERZ-TO-66 (57,30) genotiplerinin ise bir iist grupta yer
aldiklar1 tespit edilmistir (Cizelge 4.6). Gruplarin ortalamalar1 degerlendirildiginde test
genotiplerinin (79,49) meyve hue degeri kontrol genotiplerine (74,00) gore daha yiiksek
bulunmustur. Fakat bu farkliligin anlamli olmadig1 belirlenmis olup, bu farkliligin test

grubunda farkli renklerde (sar1, yesil, mor) meyvelere sahip genotiplerin bulunmasindan
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kaynaklanmis olabilecegi diisiiniilmektedir. Bu 0zellik yoniinden test genotipleri

arasindaki fark 90,9, kontrol genotipleri arasindaki fark ise 17 olarak hesaplanmistir.

Toplanan genotiplerin meyve kroma degerlerine ait varyans analizi sonuglar1 Cizelge
4.5°de Ozetlenmistir. Cizelge incelendiginde genotipler arasinda meyve kroma degeri
bakimindan ortaya ¢ikan varyasyon istatistiki olarak énemli (p<0,05) bulunmus, buna
karsin bloklar arasinda ortaya ¢ikan farkliligin 6nemsiz oldugu gozlenmistir. Ayrica
gruplar karsilastirildiginda test genotipleri ile kontrol genotiplerinin ortalama meyve

kroma degerleri arsindaki fark 6nemsiz bulunmustur.

Kroma (doygunluk) degeri, belirli bir dalga boyundaki 1s18in yansima miktart olarak
tanimlanmaktadir. CIE (Uluslararast Aydinlatma Komisyonu) Lab sistemine gore
“matematiksel yapili” bir renk tanimlama yaparak rengi belirlenecek olan nesnenin yani
sira, 1518a ve gozlemciye iliskin tanimlar da getirdigi i¢in, tarimsal ¢aligmalarda yaygin
bir sekilde kullanilmaktadir (Ochmian et al. 2013; Keskin et al. 2017). Fasulye
meyvelerinin kroma degerleri incelendiginde 29,49 ile ERZ-TO-52 genotipi en yiiksek
degeri vermis, buna en yakin degeri veren genotipin 29,33 ile ERZ-TO-57 oldugu
gozlenmistir. En diisiikk meyve kroma degerine sahip genotipin yine mor renkli baklalar
olan ERZ-1S-11 (4,48) oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.6). Meyve kroma degerinin
ortalamalar1 hesaplandiginda test genotiplerinin 23,57, kontrol genotiplerinin 22,97
degerlerini verdigi goriilmis, iki grup karsilagtirildiginda aralarindaki farkin onemsiz
oldugu belirlenmistir. Fakat gruplar kendi igerisinde karsilastirildiginda ortaya ¢ikan
farkliliklarin 6nemli (p<0,05) oldugu belirtilmistir. Test genotipleri arasindaki fark 24,96

iken, kontrol genotipleri arasindaki fark 9,30 olarak hesaplanmistir.

Cizelge 4.5 incelendiginde, bakla u¢ uzunlugu degerleri yoniinden genotipler arasindaki
fark istatistiki olarak anlamli (p<0,05) bulunmustur. Ayrica degerler incelendiginde

genotiplerin bakla u¢ uzunlugu iizerinde bloklarin etkili olmadig: tespit edilmistir.

Elimizdeki barbunya ve taze fasulye genotiplerinin bakla u¢ uzunluguna ait ortalamalar

Cizelge 4.6’de sunulmustur. En uzun bakla u¢ uzunlugu 19,52 mm ile ERZ-NR-101
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genotipinde belirlenmis olup, bu genotipin u¢ uzunlugu yoniinden diger genotiplerden
oldukc¢a uzun oldugu saptanmistir. En kisa bakla u¢ uzunluguna sahip genotip 3,90 mm
ile ERZ-TO-54 olurken, ERZ-iS-5 (4,50 mm) ve ERZ-IS-6’nin (4,05 mm) en yakin
degerler veren ikinci ve iiglincii genotip olduklar1 goriilmiistiir. Genotiplerin ortalama
bakla u¢ uzunlugu verileri arasindaki fark 6nemli bulunmus, kontrol genotiplerinin (11,24
mm) test genotiplerinden (8,84 mm) daha uzun bakla ucuna sahip oldugu anlagilmistir.
Kontrol genotipleri ile test genotipleri kendi iclerinde kiyaslandiginda aradaki fark
anlamli olup, bu farkliliklarin sirasiyla 6,69 ve 15,62 oldugu belirlenmistir. Bu verilere
dayanarak test genotiplerinin meyve eti bakimindan olduk¢a yiiksek bir varyasyon
gosterdigi anlagilmaktadir. Benzer bir arastirmanin sonuglari bakla ucu uzunlugu
bakimindan incelendiginde, 125 genotipin ortalama bakla ucu uzunlugunun 10,71 mm
bulundugu, bununla birlikte en diisiik bakla ucu degerinin 4,60 mm, en yiiksek bakla ucu
degerinin ise 21,63 mm oldugu tespit edilmistir (Erding 2012). Madakbas ve Ergiin
(2011) fasulyede yaptiklar1 incelemede, bakla ucu uzunlugunun 3,50-19-50 mm
araliginda degistigini belirtmislerdir.

Cizelge 4.5. Genotiplerin kantitatif morfolojik 6zelliklerine ait varyans analizi

Meyve Meyve Bakla u¢

Varyasyon kaynagi SD M(iyV(.a L Hue kroma uzunlug

degeri o .

agis1 degeri u (mm)

Blok 5 0,235 0,67Ns 0,04Ns 0,03Ns
Genotipler 122 71,03" 137,53"  20,8" 7,99"
TG 119 68,47 140,00 21,04 8,09
KG 2 47,28" 11,63 8,11" 5,59
TG ve KG Kkarsilastirma 1 27,32" 18,06Ns  1,83Ns 5,18"
Hata 10 2,39 53 0,53 0,12
Toplam 137 - - - -

1. %, p<0,05; **, p<0,01 diizeyinde dnemlidir.
2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri

Cizelge 4.6. Genotiplerin kantitatif morfolojik 6zelliklerine ait diizeltilmis ortalamalar

Bakla uc¢
Sira  Genotip Meyve L Meyve — Meyvekroma , ntugu
degeri hue acis1  degeri
(mm)
1 ERZ-1S-1 58,38 b-y 80,6 b-j 24,75 a-v 7 (2)h-z

2 ERZ-iS-2 4561 (2a-m  66,3c-n 16,32 (2a-n 8,75 u-z
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Bakla u

Sira  Genotip M(iyV? L Meyve MeiyV? kroma uzunlugil
degeri hue acis1  degeri

(mm)
3 ERZ-iS-3 48,7 (2)a-g 59,8i-g 16,18 (2)a-n 5,09 (3)h-n
4 ERZ-iS-4 60,55 b-r 80,1b-j 27,66 a-m 7,15 (2)d-z
5 ERZ-iS-5 57,06 b-y 80,8b-h  27,15a-p 4,5 (3)I-n
6 ERZ-1S-6 59,96 b-r 80,3b-j 27,54 a-0 4,05 (3)m-r
7 ERZ-iS-7 56,66 (2)b 79 b-m 24,22 a-w 5,06 (3)i-n
8 ERZ-iS-8 53,18 (2)a-g  79,2b-m 24,52 a-w 6,2 (2)x-x
9 ERZ-iS-9 64,87 a-i 76,1 b-n 23,86 a-x 4,83 (3)j-n
10  ERZ-iS-10 31,94 (Ql-p  781b-n 11,12 (Qk-m 7,6 (2)c-z
11 ERZ-iS-11 19,96 (2)p-p 146,3a 4,48 (2)o-0 12,35 ¢-s
12 ERZ-iS-12 45,98 (2)a-m 68,8b-n 18,88 (2)a-h 7,55 (2)c-z
13 ERZ-iS-13 53,27 (2)a-g  76,2b-n 25,97 a-s 9,98i-z
14  ERZ-iS-14 69,69 abc 645d-0 26,45 a-s 9,5 m-z
15 ERZ-iS-15 42,62 (2)a-0  84,2b-e 21,6 (2)a-e 9,74 m-z
16 ERZ-1S-16 58,14 b-y 81,7 b-h 28,23 a-k 10,93 g-z
17 ERZ-iS-17 51,47 (2)a-h  82,1b-h 22,7 (2)b-b 6,52 (2)s-x
18  ERZ-iS-18  41,8(2a0  575kp 13,63 (2g-m 12,26 c-t
19 ERZ-iS-19 56,77 (2)b 81,7b-h 26,07 a-s 6,47 (2)v-Xx
20 ERZ-iS-20 59,57 b-u 79,7b-1 26,03 a-s 6,85 (2)I-z
21 ERZ-iS-21 62,91 a-k 80,4b-j 28,89 a-g 8,06 z-z
22 ERZ-1S-22 61,87 a-n 81,8b-i 26,69 a-s 7,1 (2)e-z
23 ERZ-iS-23 60,13 b-t 83,4b-f 27,14 a-p 8,51 v-z
24 ERZ-1S-24 51,56 (2)a-h  83,2b-f 22,46 (2)a-b 7,04 (2)e-z
25 ERZ-PA-25 45,9 (2)a-I 82,8b-g 22,06 (2)a-c  8,65Vv-z
26 ERZ-PA-26 57,62 b-z 79,5b-m 28,08 a-l 8zz
27 ERZ-PA-27 59,12 b-x 79,4 b-m 25,76 a-t 10,97 g-z
28 ERZ-PA-28 56,82 (2)a 82,3b-i 27,84 a-m 11,69 f-y
29 ERZ-UZ-29 69,46 a-d 76,5b-n 27,33 a-0 8,38 x-z
30 ERZ-UZ-30 47,8 (2)a-i 835b-f 22,06 (2a-c  9,01s-z
31 ERZ-UZ-31 57,39 c-z 749b-n 25,02 a-v 8,55 u-z
32 ERZ-UZ-32 48,26 (2)a-i 752b-n 24,74 a-u 9,51 m-z
33 ERZ-UZ-33 44,62 (2)a-l 87,1 bc 22,59 (2)a-b 10,29 g-z
34 ERZ-UZ-34 53,86 (2)a-g 84,1b-e 26,49 a-s 7,94 (2)a-z
35 ERZ-UzZ-35 51,18 (2)a-h  83,8b-e 26,25 a-s 8,04 z-z
36 ERZ-UZ-36 53,26 (2)a-g  79,2b-m 26,98 a-r 9,06 s-z
37 ERZ-UZ-37 45,97 (2)a-l 70,6 b-n 18,17 (2)a-l 10,38 g-z
38 ERZ-UZ-38 65,04 a-i 78,9 b-m 26,71 a-s 9,55 m-z
39 ERZ-UZ-39 59,86 b-t 82,3b-i 27,12 a-p 8,08 z-z
40 ERZ-TO-40 57,55 b-z 77,6 b-n 22,84 (2)a-b 9,29 n-z
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Bakla u

Sira  Genotip M(iyV? L Meyve MeiyV? kroma uzunlugil
degeri hue acis1  degeri

(mm)
41 ERZ-TO-41 56,45 (2)ab 79,6 b-m 25,81 a-t 9,95i-z
42 ERZ-TO-42 51,17 (2)a-h 76,8 b-n 20,18 (2)a-g 8,23 z-z
43 ERZ-TO-43 65,2 a-h 76,7b-n 23,97 a-x 5,69 (3)d-q
44 ERZ-TO-44 52,81 (2)a-g 84 b-e 28,19 a-l 6,4 (2)w-z
45 ERZ-TO-45  53,65(2)a-g 70,8c-n 20,51 (2)a-g 11,87 d-v
46 ERZ-TO-46 49,29 (2)a-i 83,2b-f 23,26 (2)a-b  10,03i-z
47 ERZ-TO-47 56,67 (2)ab 82,6 b-g 26,27 a-s 6,99 (2)i-z
48 ERZ-TO-48 46,17 (2)a-l 839b-e 2485a-v 11,83 d-w
49 ERZ-TO-49 5359 (2)a-g 83,8b-e  26,25a-S 6,76 (2)o-z
50 ERZ-TO-50 54,92 (2)a-e  83,4b-f 26,49 a-s 8,29 y-z
51 ERZ-TO-51 57,11 b-z 82,5b-h 26,97 a-r 6,62 (2)p-z
52 ERZ-TO-52 62,73 a-l 90,5b 29,49 a-c 6,52 (2)t-z
53 ERZ-TO-53 52,24 (2)a-g 72 b-n 24,73 a-v 15,1 b-f
54 ERZ-TO-54 49,24 (2)a-i 83,9b-e 24,01 a-x 3,9 (3)n-r
55 ERZ-TO-55 66,95 a-e 78,1b-n 27,53 a-0 6,5 (2)t-z
56 ERZ-TO-56 62,12 a-m 80,6 b-i 25,53 a-t 6,85 (2)m-z
57 ERZ-TO-57 55,39 (2)a-d  83,3b-f 29,33 a-e 7,1 (2)f-z
58 ERZ-TO-58 55,76 (2)a-d  77,9b-n 27,42 a-0 11,13 g-z
59 ERZ-TO-59 49,18 (2)a-i 835b-f 23,36 a-z 6,09 (3)a-p
60 ERZ-TO-60 61,6 a-n 749b-n 27,63 a-m 10,12 g-z
61 ERZ-TO-61 45,94 (2)a-l 67 c-n 16,43 (2)e-n 8,93 s-z
62 ERZ-TO-62 58,33 b-y 82,1b-i 27,56 a-0 5,89 (3)c-q
63 ERZ-TO-63 59,48 b-v 815b-i 26,65 a-s 7,22 (2)g-z
64 ERZ-TO-64 53,54 (2)a-g 80 b-k 24,72 a-v 9,39 g-z
65 ERZ-TO-65 50,63 (2)a-g 81,2b-i 25,94 a-t 7,22 (2)g-z
66 ERZ-TO-66 43,97 (2)aan 57,31-p  13,55(2)g-m 8,67 u-z
67 ERZ-TO-67 49,53 (2)a-g 57,21-p 1351 (2)g-m 9,91-z
68 ERZ-TO-68 56,46 (2)ab 77 b-n 24,44 a-v 9,96 j-z
69 ERZ-TO-69 44,41 (2)a-n 64,1e-0 17,58 (2)a-m 15,16 b-e
70 ERZ-TO-70 76,44 a 58 j-q 23,81 a-x 8,57 u-z
71 ERZ-TO-71 56,27 (2)abc 75,6 b-n 22,47 (2)a-b 6,18 (2)z-z
72 ERZ-TO-72 55,28 (2)a-d  82,8b-f 27,09 a-p 9,350-z
73 ERZ-TO-73 54,33 (2)a-f 82,1b-i 28,62 a-j 9,48 -z
74 ERZ-HN-74 52,52 (2)a-g 83,1b-f 25,41 a-u 10,17 g-z
75 ERZ-HN-75 52,92 (2)a-g 83,9b-d 25,92 a-t 12,3 ¢c-s
76 ERZ-HN-76 53,49 (2)a-g 82,7b-g 26,04 a-s 12,73 b-p
77 ERZ-HN-77 32,2 (2)k-p 78,6 b-m 11,22 (2)I-p 10,45 g-z
78 ERZ-HN-78 56,5 (2)ab 81,1b-i 2594 a-t 6,91 (2)k-z
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Cizelge 4.6. (devam)

Meyve hue Meyve kroma  Bakla ug

Sira  Genotip Meyve L degeri

acis1 degeri uzunlugu (mm)
79 ERZ-HN-79 51,16 (2)a-g 81,6 b-i 22,09 (2)a-c 8,88 t-z
80 ERZ-HN-80 53,39 (2)a-g 78,8b-m 24,27 a-v 6,43 (2)w-z
81 ERZ-HN-81 47,59 (2)a-g 80,6 b-i 23,33 a-z 12,94 b-m
82 ERZ-HN-82 55,34 (2)a-d 80 b-k 26,15 a-s 10,03 k-z
83 ERZ-HN-83 54,02 (2)a-g 83,7 b-e 23,49 a-y 8,81 u-z
84 ERZ-HN-84 52,01 (2)a-g 80,6 b-j 23,58 a-x 7,1 (2)d-z
85 ERZ-HN-85 48,49 (2)a-g 81,3 b-i 20,75 (2)a-f 5,22 (3)g-q
86 ERZ-HN-86 53,93 (2)a-g 81,7 b-i 25,77 a-t 13,34 b-j
87 ERZ-HN-87 44,38 (2)a-l 77,2 b-n 21,08 (2)a-f 12,33 ¢c-s
88 ERZ-HN-88 22,22 (2)p-p 148 a 11,59 (2)k-0 7,22 (2)d-z
89 ERZ-HN-89 41,64 (2)b-o 61 f-q 14,9 (2)e-m 5,18 (3)g-q
90 ERZ-HN-90 53,59 (2)a-g 82,7 b-g 23,27 (2)a-a 9,24 r-z
91 ERZ-HN-91 53,69 (2)a-g 83,2 b-e 27,43 a-0 12,34 c-s
92 ERZ-KP-92 51,13 (2)a-g 80,8 b-i 23,52 a-y 9,35 p-z
93 ERZ-KP-93 53,01 (2)a-g 82,4 b-h 24,95 a-v 9,62 m-z
94 ERZ-KP-94 55,12 (2)a-e 76,7 b-n 24,7 a-v 8,02 z-z
95 ERZ-KP-95 58,13 b-y 81,3 b-i 26,65 a-s 6,19 (2)y-y
96 ERZ-OL-96 56,71 (2)a 81,8 b-i 24,19 a-w 6,6 (2)g-z
97 ERZ-OL-97 50,1 (2)a-g 83,6 b-e 25,59 a-t 9,66 m-z
98 ERZ-OL-98 51,93 (2)a-g 83,6 b-e 22,87 (2)a-b 7,68 (2)b-z
99 ERZ-OL-99 46,32 (2)a-l 71b-n 18,36 (2)a-j 13,54 b-h
100 ERZ-NR-100 58,43 b-y 795b-m 24,94 a-v 11,73 e-x
101 ERZ-NR-101 54,65 (2)a-e 81,5 b-i 24,05 a-x 19,52 a
102 ERZ-NR-102 59,7 b-u 80,7 b-i 27,54 a-n 5,49 (3)e-q
103 ERZ-NR-103 57,54 b-z 80,3 b-j 28,57 a-i 6,48 (2)u-u
104 ERZ-NR-104 57,42c-z 81,1 b-i 27,2 a-p 9,55 m-z
105 ERZ-NR-105 40,08 (2)e-0 60 h-q 10,65 (2)m-p 12,52 b-r
106 ERZ-NR-106 70,62 ab 60,2 g-q 28,27 a-i 6,57 (2)r-u
107 ERZ-NR-107 45,62 (2)a-m 82,5 b-f 22,24 (2)a-c 9,49 0-z
108 ERZ-NR-108 41,05 (2)d-o 87,5 bc 21,29 (2)a-f 6,83 (2)n-z
109 ERZ-NR-109 52,4 (2)a-f 71,7 b-n 21,55 (2)a-e 8,43 w-z
110 ERZ-NR-110 46,74 (2)a-l 742b-n 19,62 (2)a-h 8,72 u-z
111  ERZ-PS-111 43,86 (2)a-n 85,6 b-e 22,03 (2)a-c 13,21 b-l
112 ERZ-PS-112 52,43 (2)a-f 80,2 b-j 26,36 a-q 10,04 i-z
113 ERZ-PS-113 52,69 (2)a-f 571m-q 21,21 (2)a-f 15,24 b-d
114  ERZ-PS-114 52,99 (2)a-f 79 b-l 26,57 a-q 9,58 m-z
115 ERZ-PS-115 47,14 (2)a-k 82,8 b-f 22,43 (2)a-b 10,22 h-z
116 ERZ-PS-116 47,39 (2)a-i 83,2 b-f 22,62 (2)a-b 8,95s-z
117 ERZ-PS-117 54,71 (2)a-b 81,1 b-i 24,89 a-v 9,92 i-z
118 ERZ-PS-118 54,59 (2)a-b 82,2 b-i 25,87 a-t 7,49 (2)d-z
119 ERZ-HR-119 39,14 (2)g-I 85,3 b-e 19,93 (2)a-g 6,96 (2)j-z
120 ERZ-HR-120 41,21 (2)c-0 85,1 b-e 20,5 (2)a-g 9,32 0z
121 Alman Ayse 43,28 (2)f-k 78,8 b-e 21,77 (2)d-d 8,33 (-
122 Gina 57,08 e-s 81,4 b-c 28,22 a-d 10,36 n-z
123 Serra 48,1 (2)a-j 61,8 n-p 18,92 (2)a-i 15,02 b
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Genotiplerin tohum eni verileri i¢in yapilan istatistik analizinden ortaya ¢ikan varyans
analizi sonuglar1 Cizelge 4.7°da belirtilmistir. Incelenen ¢izelgede genotipler arasinda
tohum eni bakimindan 6nemli seviyede (p<0,05) farklilik oldugu belirlenmis, bloklarin
genotipler iizerindeki etkisi ise dnemsiz bulunmustur. Ayrica kontrol ve test gruplari
kendi iclerinde ve birbirleriyle karsilastirildiklarinda hepsinin tohum eni iizerinde 6énemli

bir varyasyon olusturdugu gézlenmistir.

Genotiplerin tohum eni degerlerinin 8,67 ile en genis tohumlara sahip genotipin 8,67 mm
ile ERZ-TO-41 oldugu belirlenmis, ERZ-NR-105 (8,51 mm) ise takip eden genotip olarak
tespit edilmistir. Tohum eni degeri en diisiik dolayisiyla en dar genotipelerin sirasiyla
3,91 mm ile ERZ-IS-11 ve 4,32 mm ile Alman Ayse oldugu saptanmstir (Cizelge 4.8).
Kontrol grubunun ortalama tohum eni degeri 5,95 mm iken, test genotiplerinin
ortalamasinin 6,47 mm oldugu belirlenmistir. Test genotiplerinin maksimum ve
minimum tohum eni degerileri arasindaki fark 4,76 mm iken, kontrol genotipleri arasinda
2,80 mm’lik bir fark ortaya ¢ikmistir. Erding (2012) 125 fasulye genotipinde yaptigi
tanimlamada ortalama tohum eni degerinin 5,65 mm oldugunu belirtmis, bununla birlikte
genotiplerin tohum eni degerinin 4,30-7,79 mm arasinda oldugunu rapor etmistir. Bir
diger calismada tohum eninin 0,31-0,73 cm araliginda oldugu, ayrica genotiplerin

ortalama tohum eni degerinin 0,62 cm oldugu belirtilmistir (Loko et al. 2018).

Caligmamizda elde ettigimiz genetik popiilasyonun tohum boyu verileri arasinda ortaya
cikan farkliliklara ait varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.7°da sunulmustur. Sonuglar
incelendiginde tohum boyu bakimindan genotipler arasinda ortaya konulan degerler
arasindaki fark 6nemli (p<0,05) olarak belirlenmis, buna karsin bloklar arasindaki farkin

onemli olmadig1 gorilmiistiir.

Tohum boyu bakimindan genotipler incelendiginde ERZ-HN-75 (17,53 mm) ve ERZ-
PS-115 (17,52 mm) genotiplerinin tohum boylarinin daha uzun oldugu belirlenmistir.
Diger yonden bakildiginda ERZ-IS-5 (9,75 mm) genotipinde en kisa tohumlarin
bulundugu ve ERZ-NR-106 (10,85 mm) genotipinin bu genotipe en yakin sonuglari

verdigi gozlenmistir (Cizelge 4.8). Tohum boyu bakimindan gruplarin ortalamalari
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karsilagtirildiginda test grubunun (14,02 mm), kontrol grubundan (10,49 mm) daha uzun
tohumlara sahip oldugu tespit edilmistir. Test genotipleri kendi igerisinden
kiyaslandiginda genotiplerin tohum boylar1 arasinda 7,78 mm’lik bir farklilik oldugu
belirlenmis ve bu farkliligin 6nemli oldugu goriilmiistiir. Kontrol genotipleri kendi
arasinda kiyaslandiginda ise 1,67 mm’lik bir fark ortaya ¢ikmis ve yine bu farkliligin
anlamli oldugu saptanmistir. Yapilan baska bir c¢alismada tohum boyu bakimindan
genotiplerin 8,44 ile 19,59 mm arasinda sonuglar verdigi, bununla birlikte genotiplerin
tohum boyu ortalamalasinin 12,88 oldugu belirtilmistir (Erding 2012). Calismada
ortalama tohum boyu bakimindan Erding (2012)’e gore daha yiiksek bir tohum boyu
ortalamasi elde ettigimiz, buna karsin en yiiksek ve en diisilk tohum boyu degerlerinin
daha diistik oldugu tespit edilmistir. Bir bagka ¢alismada tohum boyu degerlerinin 0,60-
1,60 cm araliginda degistigi, bununla birlikte ortalama tohum boyunun 1,05 cm oldugu

rapor edilmistir (Loko et al. 2018).

Cizelge 4.7 incelendiginde, tohum kalinligi degerleri yoniinden genotipler arasindaki fark
istatistiki olarak anlamli (p<0,05) bulunmustur. Ayrica degerler incelendiginde
genotiplerin tohum kalinlig1 degerleri iizerinde bloklarin etkili olmadig: tespit edilmistir.
Ayrica test genotipleri ve kontrol genotipleri kendi igerisinde ve birbirleriyle
karsilastirildiginda ortaya c¢ikan farkliliklarin anlamli (p<0,05) oldugu belirlenmistir
(Erding 2012).

Elimizdeki barbunya ve taze fasulye genotiplerinin tohum kalinligi verilerine ait
ortalamalar Cizelge 4.8’de sunulmustur. En kalin tohum 10,43 mm ile ERZ-TO-41
genotipinde belirlenmis olup, bu genotipe ne yakin deger 10,42 ile ERZ-PS-117"den elde
edilmistir. En ince tohum kalinligina sahip genotip 5,63 mm ile ERZ-HR-119 olurken,
ERZ-TO-56’n1n (6,89 mm) en yakin degerler veren ikinci genotip olduklar1 gériilmiistiir.
Genotiplerin ortalama tohum kalinlig1 verileri arasindaki fark onemli bulunmus, test
genotiplerinin (8,64 mm) kontrol genotiplerinden (8,11mm) daha kalin tohumlara sahip
oldugu anlagilmistir. Kontrol genotipleri ile test genotipleri kendi iclerinde
kiyaslandiginda aradaki fark anlamli olup, bu farkliliklarin sirasiyla 0,90 ve 4,81 oldugu

belirlenmistir. Bu verilere dayanarak test genotiplerinin tohum kalinligi bakimindan
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oldukga yiiksek bir varyasyon gosterdigi anlasilmaktadir. Yiritiilen bagka bir denemede

fasulye tohumlarinin ortalama kalinliginin 7,63 mm oldugu tespit edilmistir. Ayrica

genotiplerin tohum kalinlig1 ortalamalarinin en diistik 5,23, en yiiksek 12,26 mm oldugu

gozlenmistir (Erding 2012).

Cizelge 4.7. Genotiplerin kantitatif morfolojik 6zelliklerine ait varyans analizi

- Tohum eni Tohum boyu Tohur71
Varyasyon kaynag SD kalinhg:
(mm) (mm) (mm)
Blok 5 0,00Ns 0,04 NS 0,01Ns
Genotipler 122 0,82" 2,24" 0,69"
TG 119 0,61" 2,12" 0,65
KG 2 1,90 6,81" 0,40"
TG ve KG Karsilastirma 1 2,37" 2,03" 0,67"
Hata 10 0,04 0,19 0,06
Toplam 137 - -

1. *, p<0,05; **, p<0,01 diizeyinde dnemlidir.
2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri

Cizelge 4.8. Genotiplerin kantitatif morfolojik 6zelliklerine ait diizeltilmis ortalamalar

Sira Genotip Tohum eni Tohum boyu Tohun]
(mm) (mm) kalinhgi (mm)

1 ERZ-iS-1 6,24 d-z 14,77 a-z 8,603 a-v
2 ERZ-1S-2 557 -z 16,41 a-q 9,763 a-s
3 ERZ-1S-3 6,9 a-z 14,76 a-z 9,103 a-v
4 ERZ-IS-4 4,86 (2)c-k  13,84a-z 7,793 h-z
5 ERZ-iS-5 6,29 d-z 9,75 (2)b 7,363 g-z
6 ERZ-IS-6 6,86 a-z 12,79 h-z 9,043 a-v
7 ERZ-iS-7 6,1d-z 13,78 a-z 7,963 e-z
8 ERZ-IS-8 6,13 d-z 17,38 a-f 9,473 a-t
9 ERZ-1S-9 5,84 i-z 13,36 d-z 8,513 a-v
10 ERZ-iS-10 6,47 c-z 12,42 m-z 9,463 a-t
11 ERZ-IS-11 3,91 (2)h-I 15,5 a-X 7,853 f-z
12 ERZ-iS-12 6,54 c-z 13,06 g-z 7,853 f-z
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Sira Genotip Tohum eni Tohum boyu Tohum
(mm) (mm) kalinhgi (mm)

13 ERZ-iS-13 6,11 d-z 12,84 h-z 7,783 h-z
14 ERZ-1S-14 5,84 i-z 12,77 h-z 7,343 r-z
15 ERZ-iS-15 6,38 c-z 15,11 a-z 9,943 a-n
16 ERZ-iS-16 7,9 abc 12,45 m-z 8,993 a-v
17 ERZ-iS-17 6,13 d-z 14,44 a-z 7,633 1-z
18 ERZ-1S-18 7,24 a-v 149 a-z 9,653 a-s
19 ERZ-iS-19 582i-z 13,86 a-z 9,133 a-v
20 ERZ-iS-20 6,99 a-y 12,63 j-z 8,613 a-v
21 ERZ-iS-21 6,43 c-z 15,59 a-w 9,083 a-v
22 ERZ-iS-22 7,05 b-y 12,83 i-z 8,893 a-v
23 ERZ-iS-23 7,4 a-r 12,31 0-z 8,793 a-v
24 ERZ-1S-24 6,11 c-z 11,13 yz 7,933 f-z
25 ERZ-PA-25 7,1 a-w 16,42 a-p 8,813 a-v
26 ERZ-PA-26 6,09 c-z 16,44 a-p 9,383 a-u
27 ERZ-PA-27 7,23 a-v 16,34 a-r 9,343 a-v
28 ERZ-PA-28 6,3 c-z 14,34 a-z 8,603 a-v
29 ERZ-UZ-29 7,42 a-q 13,87 a-z 9,293 a-v
30 ERZ-UZ-30 6,63 c-z 16,5 a-n 9,123 a-v
31 ERZ-UZ-31 6,51 c-z 15,85 a-t 9,526 a-t
32 ERZ-UZ-32 6,67 c-z 15,3 a-x 9,133 a-v
33 ERZ-UZ-33 7,35 a-t 16,5 a-n 9,073 a-v
34 ERZ-UZ-34 5,59 s-z 13,71 a-z 8,323 a-v
35 ERZ-UZ-35 6,59 c-z 13,68 a-z 7,723 i-z
36 ERZ-UZ-36 6,92 b-y 15,32 a-Xx 8,913 a-v
37 ERZ-UZ-37 5,53 u-z 16,66 a-m 9,183 a-v
38 ERZ-UZ-38 7,02 b-y 13,74 a-z 9,773 a-s
39 ERZ-UZ-39 5,76 I-z 14,13 a-z 8,113 e-y
40 ERZ-TO-40 6,41 c-z 13,19 f-z 8,163 e-y
41 ERZ-TO-41 8,67 a 15,39 a-x 10,433 a-d
42 ERZ-TO-42 6,99 a-y 14,94 a-y 9,073 a-u
43 ERZ-TO-43 6,37 c-z 14,57 a-y 8,633 a-v
44 ERZ-TO-44 6,42 c-z 10,88 z 8,083 a-z
45 ERZ-TO-45 6,82 b-z 15,88 a-s 9,233 a-u
46 ERZ-TO-46 7,88 a-d 15 a-y 9,803 a-q
47 ERZ-TO-47 6,52 c-z 13,41 a-z 8,443 a-v
48 ERZ-TO-48 6,32 c-z 13,83 a-z 8,563 a-v
49 ERZ-TO-49 6,62 c-z 13,88 a-z 9,023 a-u
50 ERZ-TO-50 7,89 a-d 13,83 a-z 9,963 a-n
51 ERZ-TO-51 7,81 a-e 13,81 a-z 9,693 a-s
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Sira Genotip Tohum eni Tohum boyu Tohum
(mm) (mm) kalinhgi (mm)

52 ERZ-TO-52 6,97 a-y 12,24 0-z 8,283 a-v
53 ERZ-TO-53 6,95 a-y 15,5 a-x 9,213 a-u
54 ERZ-TO-54 6,82 b-z 14,57 a-y 10,063 a-l
55 ERZ-TO-55 7,16 a-v 12,89 h-z 9,693 a-s
56 ERZ-TO-56 5,71 n-z 14,44 a-z 6,893 vyz
57 ERZ-TO-57 6,7 b-z 13,93 a-z 8,943 a-v
58 ERZ-TO-58 7,12 a-w 14,2 a-z 9,713 a-s
59 ERZ-TO-59 7,59 a-1 11,36 w-z 8,813 a-v
60 ERZ-TO-60 7,32 a-u 12,23 0-z 9,103 a-u
61 ERZ-TO-61 5,96 g-z 14,43 a-z 7,903 g-z
62 ERZ-TO-62 6,85 a-z 13,05 g-z 8,929 a-v
63 ERZ-TO-63 6,98 a-y 11,61 t-z 8,809 a-v
64 ERZ-TO-64 6,62 c-z 14,87 a-z 8,839 a-v
65 ERZ-TO-65 591 h-z 12,43 |-z 7,879 f-z
66 ERZ-TO-66 7,37 a-s 12,27 n-z 9,249 a-v
67 ERZ-TO-67 6,57 c-z 12,76 h-z 8,879 a-v
68 ERZ-TO-68 6,19 c-z 12,73 h-z 8,229 a-v
69 ERZ-TO-69 6,67 c-z 12,83 h-z 7,599 n-z
70 ERZ-TO-70 6,16 c-z 12,95 h-z 7,999 a-z
71 ERZ-TO-71 6,15 c-z 12,56 h-z 8,299 a-v
72 ERZ-TO-72 7,51 a-0 13,48 e-z 9,039 a-v
73 ERZ-TO-73 7,31 a-u 11,28 x 8,429 a-v
74 ERZ-HN-74 6,53 c-z 12,35 n-z 8,149 a-v
75 ERZ-HN-75 573 m-z 17,53 a-d 8,649 a-v
76 ERZ-HN-76 5,91 h-z 14,47 a-z 8,799 a-v
77 ERZ-HN-77 5,55tz 11,38 vx 7,399 p-z
78 ERZ-HN-78 6,75 b-z 12,3 n-z 9,779 a-r
79 ERZ-HN-79 6,83 b-z 15,11 a-z 7,849 f-z
80 ERZ-HN-80 5,87 j-z 12,8 h-z 7,339 s-z
81 ERZ-HN-81 5,65 p-z 12,94 h-z 8,049 a-z
82 ERZ-HN-82 7,36 a-u 14,59 a-z 10,166 a-i
83 ERZ-HN-83 6,47 c-z 15,28 a-y 8,036 d-z
84 ERZ-HN-84 4,98 (2)b-k 12,36 n-z 7,636 k-z
85 ERZ-HN-85 5,23y-z 14,26 a-z 7,186 t-z
86 ERZ-HN-86 5,31 w-z 13,46 a-z 7,566 m-z
87 ERZ-HN-87 5,87 i-z 13,58 a-z 8,216 a-v
88 ERZ-HN-88 5,75 0-z 13,98 a-z 7,086 t-z
89 ERZ-HN-89 5,47 v-Z 14,07 a-z 7,986 d-z
90 ERZ-HN-90 4,85 (2)d-k 13,12 g-z 7,586 m-z
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Sira Genotip Tohum eni Tohum boyu Tohum
(mm) (mm) kalinhgi (mm)
91 ERZ-HN-91 7,48 a-p 15,12 a-z 8,696 a-v
92 ERZ-KP-92 5,69 0-z 14,86 a-z 8,686 a-v
93 ERZ-KP-93 6,73 b-z 12,86 I-z 8,786 a-v
94 ERZ-KP-94 6,71 b-z 11,66 s-z 8,816 a-v
95 ERZ-KP-95 6,42 c-z 13,63 a-z 8,526 a-v
96 ERZ-OL-96 4,93 (2)b-k 13,89 a-z 8,046 a-z
97 ERZ-OL-97 7,53 a-n 12,16 r-z 9,126 a-v
98 ERZ-OL-98 5,75 0-z 11,46 u-z 8,236 a-v
99 ERZ-OL-99 6,73 b-z 12,16 r-z 9,316 a-v
100 ERZ-NR-100 7,71 a-h 12,49 |-z 8,276 a-v
101 ERZ-NR-101 7,09 a-u 16,73 a-k 8,466 a-v
102 ERZ-NR-102 6,45 c-z 13,53 ¢-z 8,956 a-v
103 ERZ-NR-103 7,47 a-p 14,27 a-z 10,116 a-j
104 ERZ-NR-104 5,08 z-z 16,44 a-0 8,026 c-w
105 ERZ-NR-105 8,51 ab 13,31 c-z 10,206 a-h
106 ERZ-NR-106 5,64 g-z 10,85 (2)a-h 8,056 c-w
107 ERZ-NR-107 7 a-y 14,69 a-z 9,526 a-t
108 ERZ-NR-108 6,24 c-z 15,25 a-y 9,126 a-v
109 ERZ-NR-109 5,93 f-z 15,23 a-y 7,996 c-w
110 ERZ-NR-110 6,66 c-z 17,24 a-g 8,566 a-v
111 ERZ-PS-111 5,98 e-z 14,36 a-z 7,476 0-z
112 ERZ-PS-112 6,58 c-z 14,66 a-z 9,316 a-v
113 ERZ-PS-113 6,56 c-z 16,39 a-r 8,386 a-v
114 ERZ-PS-114 6,39 c-z 13,78 b-z 8,206 b-y
115 ERZ-PS-115 5,8 k-z 17,52 a-e 8,506 a-v
116 ERZ-PS-116 5,86 k-z 13,5¢-z 7,906 i-x
117 ERZ-PS-117 7,28 a-v 13,66 b-z 10,416 a-e
118 ERZ-PS-118 6,62 c-z 14,66 a-z 9,256 a-v
119 ERZ-HR-119 4,69 (2)e-k 12,57 k-z 5,626 z
120 ERZ-HR-120 5,05 (2)a-e 14,47 a-z 7,416 0-z
121 Alman Ayse 4,32 (2)i-l 145 a-v 76U
122 Gina 7,12 c-X 13,29 g-z 8,237 m-x
123 Serra 6,42 f-f 14,96 a-r 8,502 f-w
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4.1.1.c. Morfolojik ozelliklerin kiimeleme analizi

Genotiplerine ait kalitatif ve kantitatif morfolojik 6zellikler kullanilarak Ward metotuna
gore olusturulan dendrogram Sekil 4.46’da belirtilmistir. Dendrogram incelendiginde ikKi
ana gruplanmanin oldugu; birinci grubun taze fasulye, ikinci grubun barbunya
genotiplerinden olustugu tespit edilmistir. Toplanan popiilasyon igerisinde yer alan 14
adet bodur taze fasulye tipinden tamaminin (Genotip kodu:13-15-28-32-35-36-48-49-
101-104-111-114-115-116) birinci kiimenin (1) A alt kolunda kiimelendigi
goriilmektedir. Bununla birlikte barbunya genotipleri icerisinde tek bodur gelisme
gosteren ERZ-NR-101’in ise diger 22 barbunya genotipi ile beraber ikinci ana kolda (2)
kiimelendigi belirlenmistir. Birinci ana kolun B alt kolunda ise iki genotip kiimelenmis
olup, bu genotiplerin mor baklalara sahip 11 ve 88 kodlu genotipler oldugu
gozlemlenmistir. Diger taraftan birinci ana kolun; C kolunda 26, D kolunda 53 olmak
lizere toplam 79 sirik fasulye genotipinin yer aldig1 tespit edilmistir. Oztiirk and Dursun
(2018) 58 fasulye genotipini 29 morfolojik 6zellik kullanarak tanimlamis ve bu
ozelliklerini kullanarak yaptiklar1 kiimeleme analizinde genotiplerin 3 farkli grupta
toplandigini ifade etmislerdir. Arastirmacilar genotiplerin %11.29’unun birinci kiimede,

%37.1’1nin ikinci kiimede, %51.61 inin ticilincii kiimede toplandigini belirtmislerdir.

Genotipler, SPSS programinda K ortalamalari analiz yontemi kullanilarak “dirsek”
kuralina gore alti1 kiimede gruplandirilmis ve bu gruplamadan elde edilen morfolojik
ozelliklere ait ortalama degerler Cizelge 4.9°de sunulmustur. Bu analize gore 2 genotipin
birinci, 20 genotipin ikinci, 4 genotipin tglincii, 9 genotipin dordiincii, 78 genotipin
besinci, 7 genotipin ise altinci grup igerisinde gruplandigi incelenmistir. Biiylime sekli,
govdede antosiyanin, brakte rengi, yaprak rengi, orta yaprake¢ik bilyiikliigii, bakla boyu,
bakla zemin rengi, baklada pigment rengi, baklada egrilik bigimi, baklada olgunlasmamis
tohum rengi, tohumda gébek bagi rengi, orta yaprake¢ik eni (mm), orta yaprak¢ik boyu
(mm), meyve L degeri, meyve kroma degeri, meyve hue agisi, bakla ug uzunlugu (mm),
tohum boyu (mm) parametrelerinin gruplamada istatistiksel olarak 6nemli (p<0,05)
seviyede etkili olduklar1 belirlenmistir. Genotiplerin ait oldugu alt gruplar Cizelge

4.10’da belirtilmistir.
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Dendrogram using Ward Linkage
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Sekil 4.46. Morfolojik 6zelliklere gore analiz edilen fasulye genotiplerine ait dendrogram
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Cizelge 4.9. K ortalamalar1 analizine gore olusturulan kiimelerin morfolojik ortalamalari

e Kiimeler

Fenotipik ozellikler 1 5 3 4 5 6

Biiylime sekli 3,00 2,40 3,00 2,89 2,59 2,71
Sartlma giicii 6,00 4,00 5,00 5,67 3,90 4,57
Sarilma hiz1 6,00 450 6,00 6,56 4,90 5,14
Bitki goriinimii 1,50 1,35 1,25 1,00 1,23 1,14
Govde ve yaprakta antosiyanin 9,00 4,60 1,00 2,78 3,05 2,14
Cigek boyutu 5,00 5,60 5,00 4,11 5,00 4,43
Bayrakgik rengi 3,00 1,65 2,75 1,78 1,72 1,43
Kanatgik rengi 3,00 1,65 2,75 1,78 1,72 1,43
Kanatgiklarin agilma durumu 3,00 5,10 5,00 5,89 4,62 4,71
Brakte biiyiikligii 5,00 4,70 4,00 4,56 4,95 5,29
Brakte sekli 4,00 3,00 3,00 3,67 3,31 2,43
Brakte rengi 3,00 1,00 1,25 1,00 1,00 1,00
Yaprak rengi 3,00 2,40 1,75 2,00 2,18 1,43
Yaprakta piirtizliilik 4,00 5,20 5,00 4,11 5,03 5,29
Orta yaprakeik biiytukligi 3,00 3,70 4,50 3,89 4,03 3,57
Orta yaprakeik sekli 2,00 1,80 2,00 2,00 1,94 1,57
Orta yaprakeik ug sekli 5,00 5,20 5,50 5,44 5,05 4,43
Bakla boyu 2,50 2,20 2,25 2,33 2,45 2,29
Bakla enine kesit sekli 3,50 1,70 2,75 2,22 2,08 1,86
Bakla zemin rengi 3,00 2,00 2,25 1,89 2,01 2,00
Bakla zemin rengi tonu 250 145 2,25 1,78 1,77 2,00
Baklada pigment olusumu 1,00 1,40 7,00 4,56 2,54 2,14
Baklada pigment rengi 0,00 0,05 0,75 0,56 0,23 0,14
Baklada pigment yogunlugu 0,00 0,15 4,25 2,00 0,99 1,00
Baklanin egrilik derecesi 3,00 3,00 2,50 3,67 2,51 2,71
Baklada egrilik bigimi 1,50 0,80 1,00 0,78 0,51 0,57
Bakla ug sekli 1,50 2,15 2,00 2,22 1,97 2,29
Bakla ug seklin yonii 2,00 2,05 2,00 1,89 1,95 1,86
Baklada piirtizlilik 3,00 2,75 2,00 2,33 2,72 2,71
Baklada tane belirginligi 2,50 1,90 2,25 2,11 2,14 1,29
Baklada olgunlagsmamis tohum rengi 1,00 1,90 1,75 1,67 1,90 2,00
Baklada kilgiklilik 1,00 2,20 3,00 1,89 1,41 1,00
Tohumun biiytkligi 1,00 1,70 1,75 1,44 1,71 1,57
Tohumun sekli 4,50 2,60 2,50 2,00 2,96 2,00
Tohumda kavis derecesi 150 045 1,25 0,00 0,77 0,43
Tohumun yandan sekli 3,00 5,40 4,50 5,44 5,23 5,57
Tohumun sirttan sekli 1,50 2,95 3,25 3,44 2,65 3,71
Tohumda renk sayisi 1,00 155 1,25 1,44 1,50 1,71
Tohumda ana renk 150 5,25 2,75 4,89 4,19 3,29
Tohumda ikinci ana renk 0,00 1,50 1,25 2,44 1,71 3,00

Tohumda ikinci ana rengin dagilimi 0,00 1,50 1,00 1,78 1,38 1,43




Cizelge 4.9. (devam)

151

S Kiimeler
Fenotipik ozellikler 1 5 3 4 5 6
Tohumda gbbek bagi rengi 2,00 1,45 1,50 1,67 1,56 1,57
Tohumda parlaklik 3,00 2,45 2,25 2,33 2,31 2,57
Tohumun tiniformlugu 1,00 1,10 1,25 1,00 1,09 1,00
Orta yaprakgik eni (mm) 87,90 7255 91,29 8542 93,66 121,60
Orta yaprakgik boyu (mm) 105,82 9455 83,08 116,82 117,12 144,95
Yaprak L degeri 32,19 3344 3280 3366 32,81 31,86
Yaprak kroma degeri 1434 16,59 16,40 16,83 16,34 15,13
Yaprak hue agisi 89,66 92,04 93,73 9399 9191 97,35
Meyve L degeri 21,05 5324 4560 62,73 52,61 5391
Meyve kroma degeri 7,99 25,10 16,87 24,15 23,84 23,70
Meyve hue agisi 147,10 81,79 6547 67,85 79,25 79,21
Bakla u¢ uzunlugu (mm) 9,81 8,92 10,69 8,37 8,91 7,10
Tohum eni (mm) 4,83 6,61 6,71 6,59 6,43 6,66
Tohum boyu (mm) 1477 13,72 13,23 1299 14,22 12,67
Tohum kalinlig1 (mm) 748 8,83 8,50 8,67 8,61 8,73
Cizelge 4.10. K ortalamalar1 analizine gore genotiplerin kiimeleri
Genotip Kime Genotip Kime Genotip Kime  Genotip Kiime
ERZIS1 5 ERZUZ31 5 ERZTO-61 5 ERZHNO91 2
ERZiS2 5 ERZUZ32 5 ERZTO-62 2 ERZKP92 5
ERZIS3 6 ERZUZ33 2 ERZTO-63 5 ERZKP93 2
ERZiS4 5 ERZUZ34 6 ERZTO-64 5 ERZKP94 2
ERZIS5 5 ERZUZ35 5 ERZTO-65 5 ERZKP95 2
ERZiS6 5 ERZUZ36 5 ERZTO-66 4 ERZOL9% 5
ERZIS7 5 ERZUZ37 5 ERZTO-67 4 ERZOL97 2
ERZIS8 5 ERZUZ38 2 ERZTO-68 3 ERZOL98 6
ERZIS9 5 ERZUZ39 5 ERZTO-69 3 ERZOL99 5
ERZIS10 5 ERZTO-40 5 ERZTO-70 4 ERZNR 100 5
ERZIS11 1 ERZTO-41 5 ERZTO-71 5 ERZNR 101 5
ERZiS12 5 ERZTO-42 5 ERZTO-72 6 ERZNR 102 4
ERZiS13 5 ERZTO-43 5 ERZTO-73 5 ERZNR 103 5
ERZiS 14 4 ERZTO-44 5 ERZHNT74 2 ERZNR 104 5
ERZiS15 2 ERZTO-45 5 ERZHN75 5 ERZNR 105 3
ERZiS16 5 ERZTO-46 5 ERZHN76 2 ERZ NR 106 4
ERZiS17 5 ERZTO-47 5 ERZHN77 5 ERZNR 107 5
ERZiS18 5 ERZTO-48 5 ERZHN78 2 ERZ NR 108 2
ERZ 1S 19 5 ERZTO-49 5 ERZHN79 5 ERZNR 109 5
ERZIS20 5 ERZTO-50 5 ERZHNS80 2 ERZNR 110 5
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Cizelge 4.10 (devam)

Genotip Kime Genotip Kiime Genotip Kime Genotip Kiime
ERZIS21 4 ERZTO-51 5 ERZHNS81 5 ERZPS111 5
ERZ S22 2 ERZTO-52 5 ERZHN 82 2 ERZPS112 2
ERZ1S23 5 ERZTO-53 5 ERZHN 83 2 ERZPS 113 5
ERZIS24 6 ERZTO-54 5 ERZHN S84 5 ERZPS 114 2
ERZPA25 5 ERZTO-55 6 ERZHNS85 5 ERZPS115 5
ERZPA26 5 ERZTO-56 5 ERZHN 86 5 ERZPS 116 5
ERZPA27 5 ERZTO-57 5 ERZHN87 5 ERZPS 117 5
ERZPA 28 5 ERZTO-58 5 ERZHNS88 1 ERZPS 118 5
ERZUZ29 4 ERZTO-59 6 ERZHN 89 3 ERZHR 119 5
ERZUZ 30 5 ERZTO-60 4 ERZHN90 2 ERZHR 120 5

4.1.2. Molekiiler karakterizasyon bulgulari ve sonuclarin degerlendirilmesi

4.1.2.a. ISSR markoér yontemi

Mikrosatellitler 1-6 niikleotidli basit dizi tekrarlaridir (SSR). Mikrosatellit bolgeleri
genom boyunca bol miktarda ve dagilmis bir sekilde bulunmasi nedeniyle mikrosatellit
markdrleri diger yontemlerden daha yiiksek seviyede polimorfizm gdstermektedir
(Holton 2001). ISSR (Basit Tekrarli Diziler Arasi Polimorfizm) tekniginde, primerlerde
2-5’1i tekrarlayan niikleotidler bulunmakta, bu primerler iki mikrosatellit arasindaki
bolgede cogaltilabilmekte ve elde edilen PCR iiriinleri etidyum bromiirle boyanarak
agaroz jelde yiiriitiildiikten sonra olusan bantlar gozlenebilmektedir (Zietkiewicz et al.
1994). Mikrosatelit (SSR) bolgeler arasida ¢ogaltilmis bu tirlinler genel olarak 200-2000
bp uzunlugunda bantlar olusturmaktadir (Sekil 4.47). ISSR yoOnteminin yliksek
polimorfizm ve iretkenlik gostermesi bu yontemin fasulye genetik cesitlilik ve gen
haritalama ¢alismalarinda yaygin bir sekilde kullanilmasina neden olmustur (Métais et al.
2000; Galvan et al. 2003; Gonzalez et al. 2005; Marotti et al. 2007; Sadeghi and
Cheghamirza 2012; Erding 2012; Isik 2012; Dar et al. 2018).

On testlemelerde toplam 11 adet ISSR primeri denenmis, bu primerlerden 7 tanesi
fonksiyonel ve skorlanabilir bant iiretmistir. Cizelge 4.11 incelendiginde c¢alisma
sonucunda toplam 122 allel tespit edilmis olup, lokus basina ortalama allel sayis1 17,43

olarak bulunmustur. Calismada en ¢ok allel gosteren mikrosatellitler arasi 28 allel ile
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ISSR 810 primerinde goriiliirken, en az allel gosteren lokus 10 allel ile ISSR 880
primerinde goriilmiistiir. Calismada kullanilan ISSR markorlerinin PIC degerinin 0,21
(ISSR 810) ile 0,33 (ISSR 808) arasinda degistigi ve ortalama 0,28 oldugu hesaplanmuistir.
Cizelge 4.12 incelendiginde ise, etkili allel sayisinin 1.434 (ISSR 864) ile 1,183 (ISSR
873) arasinda degistigi ve ortalama 1,284 oldugu rapor edilmistir. Nei’nin genetik
cesitliligine gore analiz edilen ISSR markorleri arasinda en yiiksek heterozigitlik gosteren
markor 0,496 ile ISSR 808 olmus, en diisiikk heterozigotluk ise 0,254 ile ISSR 873
markoriinda gozlenmistir. Markorlerin ortalama heterozigotluk degerinin 0,366 oldugu
bulunmustur. Shannon bilgi indeksine gore markoérlerin indeks degerleri 0,193 (ISSR
873) — 0,385 (ISSR 808) arasinda degistigi ve ortalama 0,272 oldugu tespit edilmistir.
Erding et al. (2017), 96 fasulye genotipinin genetik cesitliligini belirlemek amaciyla 8
RAPD ve 21 ISSR primeri kullanmiglar ve sirasiyla 116 ve 358 polimorfik bant elde
etmislerdir. Bu ¢aligmada ISSR primerlerinin PIC degerinin 0,15 ile 0,5 arasinda degistigi
belirtilirken, RAPD markérlerinin 0,31 to 0,48 PIC degerine sahip oldugu rapor
edilmistir. Ayrica ayni aragtirmacilar ortalama genetik cesitlilik (H) degerinin ISSR
yonteminde 0,16 ve Shannon ¢esitlilik indeksinin (1) ise ortalama 0,28 oldugunu ifade
etmiglerdir. RAPD yonteminde ise bu degerler sirasiyla H=0,16 and 1=0,26 olarak
belirlenmistir. Ulukap1 (2009) 36 adet fasulye hat ve gesitleri arasindaki genetik ¢esitliligi
belirlemek igin yaptig1 analizlerde SSR primer ¢iftlerinin polimorfizm bilgi ierigi (PBI)
0,047- 0,373 arasinda, SCAR primerlerinin PIC degerleri ise 0,071- 0,379 arasinda
degisim gosterdigini belirtmistir.

Sekil 4.47. ISSR-812 primeri ile olusan bantlarin jel fotografi (M= Sigma marka 50—
10,000 bp DirectLoad™ Wide Range DNA Ladder)
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Cizelge 4.11. ISSR primerlerinden elde edilen genel bilgiler

Lokus Allel sayisi PIC Polimorfizm
ISSR 810 28 0,21 100
ISSR 812 21 0,31 100
ISSR 864 19 0,32 100
ISSR 873 12 0,23 100
ISSR 880 10 0,29 100
ISSR 895 20 0,29 100
ISSR 808 12 0,33 100
Ortalama 17,43 0,28 100
Toplam bant sayisi 122
Birey basina bant sayisi 1,01

Cizelge 4.12. ISSR primeri kullanilarak analiz edilen barbunya ve taze fasulye genotipleri
i¢cin Ozet istatistikler

Primer adi EAS I H

ISSR 810 1,228 0,227 0,300
ISSR 812 1,289 0,278 0,374
ISSR 864 1,434 0,385 0,533
ISSR 873 1,183 0,193 0,254
ISSR 880 1,237 0,227 0,306
ISSR 895 1,330 0,322 0,432
ISSR 808 1,386 0,361 0,496
Ortalama 1,284 0,272 0,366

EAS: Etkili allel sayisi, |: Shanon bilgi Indeksi, H: Heterozigotluk

4.1.2.b. ISSR markoér yonteminin kiimeleme analizi

ISSR markor yonteminden elde edilen verilerin kiimeleme analizi igin, Jaccard (1982)
benzerlik katsayis1 kullanilmis ve benzerlik matriksleri olusturulmustur. Elde edilen bu
benzerlik matriksleri kullanilarak, NTSYS-pc (Rohlf 1992) paket programinda agirlikli
olmayan aritmetik ortalama es grup metotuna (UPGMA) kiimeleme analizi yapilmistir
(Sekil 4.48). ISSR verileri kullanilarak olusturulan bu dendrogramda genotiplerin 2 ana
grupta (1 ve 2) toplandig1 goriilmektedir. Bu iki ana grup ikiser alt gruptan olusmaktadir;
1. grup A ve B, 2 grup C ve D.
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Calismada kullanilan kontrol genotiplerinin (Alman Ayse, Gina, Serra) 1. ana grubun A
alt grubunda yer aldig1 tespit edilmistir. ERZ-1S-2, 10, 11, 4, 6,9, 7, 12, 3, 5, 8, 13, 14,
15 ve bu gruba disaridan baglanan ERZ-1S-1 genotiplerinin ticari genotiplerle ayn1 grupta
yer aldig1 saptanmistir. Genotiplerin 36 tanesi (ERZ-IS-16-17-18-19-20-21-22-23-24,
ERZ-PA-25-26-27-28, ERZ-UZ-29-30-32-33-34-35-36-37-38-39 ve ERZ-TO-40-41-42-
43-45-46-47-48-49-50-51-52) ise 1. ana grubun B alt kolunda yer almigtir (Sekil 4.48).

Geriye kalan genotiplerin 43 tanesinin 2. ana grubun C alt grubunda, 26 tanesinin ise D
alt grubunda yer aldigi belirlenmistir. C grubundaki iki koldan birisinin genel olarak
Tortum ve az miktarda Hinis ilgelerinden toplanan genotiplerden (ERZ-TO-53-54-55-56-
57-59-61-60-58-62-63-69-64-65-66-67-71 ve  HN-75-78-70-77-74-76)  olustugu
belirlenmistir. Ikinci alt kolda ise Narman, Pasinler ve Horasan ilgelerinden toplanan
genotipler (ERZ-NR-103,104,107, ERZ-NR-108, ERZ-NR-109, ERZ-NR-110, ERZ-PS-
111, ERZ-PS-112 ERZ-PS-113, ERZ-PS-114, ERZ-PS-115, ERZ-PS-116, ERZ-PS-117,
ERZ-PS-118, ERZ-HR-119 ve ERZ-HR-120) toplanmistir. Bu grupta yer alan ERZ-PS-
114 ve ERZ-PS-115 genotiplerinde ayrigma goriilmezken Tortumdan ve Uzundere
ilgelerinden toplanan iki genotip (ERZ-TO-68 ve ERZ-UZ-31) bu gruba girmistir. Bunun
nedeni olarak ilgeler arasi yasanan gocler ve yetistiricilerin birbirinden tohum alip
vermesi oldugu diisiiniilmektedir. Bu ana grup igerinde yer alan D alt grubunda Hinis,
Kopriikdy, Olur ve Narman il¢esinden (ERZ-HN-79-81-82-83-84-85-86-87-88-89-90-
91, ERZ-KP-92-93-94-95, ERZ-OL-96-97-98-99, ERZ ERZ-NR-100-101-102-105-106,
toplanan genotipler bulunmakta fakat Tortum (ERZ-TO-72) ilgesinde bir genotipin bu
grup igerisinde kendini gosterdigi belirlenmistir (Sekil 4.48). Khaidizar et al. (2012) SSR
markdr yontemi ile inceledigi 50 genotipten iki ana kiime olustugunu ifade etmislerdir.
Aragtirmacilar, ticari gesitlerin (%66,6) ve yerel tiplerin (%84,3) biiyiik bir ¢ogunlugunun
ikinci grupta, bununla birlikte ticari ¢esitlerin (%33, 4) ve yerel tiplerin (%15, 7) kii¢iik

bir kisminin birinci grupta kiimelendigini belirtmislerdir.

Dendrogram, genotipler arasindaki genetik ayrisma degerinin oldukga yiliksek oldugunu
gostermektedir. Genotipler arasindaki polimorfizm orani olduk¢a yiiksek olup; bu

degerler 0,20 ile 0,74 arasinda bulunmaktadir. ISSR markér sonuglarina gore olusturulan
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Jaccard (1982)‘in genetik benzerlik matriksi Cizelge 4.13’de belirtilmistir. Matriks
degerleri incelendiginde benzerligi en diisiik genotip ciftlerinin ERZ-IS-14/ERZ-TO-72
(0,031) ve ERZ-UZ-39/ERZ-TO-72 (0,031) oldugu gozlenmistir. Diger en diisiik mesafe
degerleri ERZ-iS-15 ve ERZ-TO-72 (0,032), ERZ-iS-15 ve ERZ-TO-73 (0,032)
genotipleri arasinda gozlenmistir. Genetik benzerligi en yliksek genotip ¢iftlerinin ise
0,741 ile ERZ-PS-114/ERZ-PS-115, 0,717 ile ERZ-PS-113 /ERZ-PS-114 oldugu
incelenmistir. Ayrica, ERZ-TO-43/ERZ-TO-44 genotip ¢iftinin de genetik mesafe
degerinin (0,698) yiiksek oldugu ve birbirine yakin oldugu izlenmistir. Khaidizar et al.
sonuglar1 0,218 ile 0,759 arasinda degismis, ortalama 0,585 bulunmustur. Ulukap1 (2009)
36 adet daha Once selekte edilmis fasulye hat ve cesitlerinin karakterizasyonunda
kullandig1 Karakterize Edilmis Cogaltilan Alanlar (SCAR) ve Basit Tekrarli Sekanslar
(SSR) molekiiler analiz teknikleri kullanarak yaptig1 analiz sonuglarina gore fasulye hat
ve ¢esitleri aras1 genetik benzerlik indeksinin 0,52-0,98 arasinda degisim gosterdigini
bildirmistir. Akbulut vd (2013) biri standart ¢esit olan 12 fasulye genotipinin molekiiler
karakterizasyonu i¢in yaptiklar1 ¢alismada AFLP yontemi ile taradiklar1 genotiplerin

benzerlik katsayilarinin 0,178-0,713 arasinda degisim gosterdigini rapor etmislerdir.

Calismamaizla benzer sekilde, Arjantinde kiiltiirii yapilan 10 fasulye ¢esidi ile Fransa’dan
temin edilen 3 genotip arasindaki genetik iligkiyi belirlemek amaciyla yapilan ¢aligmada,
ISSR yontemi kullanilmig ve Jaccard’in benzerlik katsayisinin 0,23 ile 1,00 arasinda
degistigi ve ortalama 0,8 oldugu belirlenmistir. Genotiplerin iki ayr1 kiimede (A ve B)
toplandig1 ve genotiplerin %38°ini igeren A kiimesinin benzerlik katsayisinin 0,67 ile
1,00 arasinda, %62'sini iceren B kiimesinin ise benzerlik katsayisinin ise 0,84 ile 1,00
arasinda oldugu gozlenmistir. Arastirmada Fransa’dan getirilen fasulye genotiplerinin,
analiz edilen Latin Amerika’daki genotiplerden daha az genetik cesitlilik gosterdigi
belirlenmistir. Ayrica arastiricilar fasulye genomu boyunca yiiksek frekansta iki ve ii¢
niikleotid i¢eren SSR bolgelerinin oldugunu ifade etmislerdir (Galvan et al. 2003). Ayrica
Yu et al. (1999), fasulyede polimorfik SSR markérleri gelistirmek igin iki niikleotidli
SSR’larm 6nemli bir kaynak oldugunu rapor etmistir. Erding et al. (2017) ISSR ve RAPD

markorlerin1 kullanarak Tiirkiye’den toplanan 96 fasulye genotipi arasindaki genetik
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cesitliligi belirlemisler ve genotiplerin %52’sini ve %42‘sini olusturan iki ana grup
oldugunu tespit etmislerdir. Bununla birlikte arastiricilar mezoamerikan kokenli fasulye
genotiplerinin Andean kokenli fasulye genotiplerinden daha fazla olduklarmi ifade

etmislerdir.
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Sekil 4.48. ISSR marker yontemi ile analiz edilen barbunya ve taze fasulye genotiplerine ait kiimeleme analizi (UPGMA metotu)



Cizelge 4.13. Jaccard’in benzerlik katsayisina gore hesaplanan genetik mesafe degerleri

TiP
ERZISL
ERZIS2
ERZIS
ERZISA
ERZISS
ERZISE
ERZIST
ERZISS
ERZISY
ERZISI0
ERZISIL
ERZISI2
ERZISI3
ERZISIA
ERZISIS
ERZISI6
ERZISI7
ERZISIS
ERZISIY
ERZIS20
ERZIS2L
ERZIS22
ERZISZ3
ERZIS2
ERZPA2S
ERZPAZ6
ERZPA2T
ERZPA2S
ERZUZ29
ERZUZ30
ERIUB3L
ERIUZ32
ERZUZ33
ERZUB34
ERZUZ3S
ERZUZ36
ERIUB3T
ERZUZ38
ERZUZ3Y
ERZTO40
ERZTO41
ERZTO42
ERZTO43
ERZTO44
ERZTO45
ERZTO46
ERZTO47
ERZTO48
ERZTO49
ERZTOS50
ERZT051
ERZT052
ERZTOS3
ERZTOS4
ERZTOSS
ERZTOS6
ERZT057
ERZTOS8
ERZTO59
ERZTO60
ERZTO61
ERZTO62
ERZT063

51

1.000
0.409
0.436
0.279
0209
0.205
0.229
0.289
0.267
0234
0341
0244
0244
0261
0200
019
0200
0292
0241
0364
0229
0214
0382
0341
0277
0333
0244
0244
0224
0279
0197
0256
0216
0250
0300
0244
0306
0229
0184
0245
0298
0271
0286
0280
0294
0.255
0275
0212
0.160
0.250
0.289
031
0120
0.180
031
0.205
0222
0.094
0.286
031
0273
0.140
0.204

1.000
0455
0370
0.304
0.419
0.426
0.347
0512
0467
0.465
0333
0333
0320
0.265
0212
0283
0250
0250
0308
019
0255
0311
0288
0360
0360
0255
0229
0259
0.260
0191
0240
0250
0217
0217
0208
0263
0.264
0200
0278
0302
0278
0224
0263
0233
0.264
0327
0.291
0179
0.260
0222
0.200
0.185
0.218
0.239
0.192
0.280
0222
0333
0.263
0.279
0.237
0217

1S3

1.000
0.500
0.459
0375
0.356
0.304
0.439
0.395
0.357
0318
0318
0333
0244
0.188
0192
0333
0302
0319
0.245
0293
0293
0298
0192
0348
0289
0325
0292
0239
0250
0333
0208
0175
0241
0.160
0.245
0.1%
0154
0235
0212
0212
0250
0269
0172
0.19%
0218
0.182
0132
0.188
0.250
0.245
0.160
0.151
0.209
0.120
0.289
0.132
0217
0.200
0309
0.155
0.218

154

1.000
0.432
0543
0.463
0311
0526
0372
0.366
0425
0.326
0.405
0341
0217
0271
0235
0.259
0271
0224
0238
0.268
0.250
0298
0271
0.295
0300
0298
0.244
0.276
0341
0.189
0138
0.158
0.140
0.204
0.176
0.180
0192
0192
0192
0.185
0.182
0136
0.250
0.245
0.208
0.157
0.191
0.204
0.140
0.163
0224
0.178
0.163
0.229
0.135
0222
0.226
0.268
0.269
0222

1.000
0342
0425
0333
0375
0400
0.359
0350
0385
0333
0333
0205
0184
0224
0226
0261
0267
0256
0289
0213
0208
0318
0317
0324
0208
0152
0183
0156
0132
0125
0145
0149
0170
0163
0143
0180
0311
0255
0245
0265
0164
0.188
0189
0.1%
0167
0233
0244
0170
0.080
0.09%
0282
0149
0244
0120
0.209
0170
0.259
0.189
0.189

1.000
0.487
0357
0.600
039
0317
0410
0410
032
0262
0256
0283
0220
0320
0283
0289
0316
0316
0208
0255
0311
0341
0282
0341
0174
0220
0233
0173
0164
0185
0100
0189
0234
0188
0224
0200
0176
0148
0167
0121
0234
0208
0170
0213
0.200
0213
0167
012
0.160
0.186
0146
0.239
0.163
022
0.189
0.255
0231
0.231

157

1.000
0.500
0.590
0465
0.463
0452
0452
0313
0405
0277
0250
0218
0286
0250
0208
0400
0302
0280
0250
0354
0386
0302
0300
0277
0200
0255
0.264
0186
0186
0109
019
0231
0235
0179
0222
0158
0259
0255
0183
0.255
029
0.308
0313
0.250
0.235
0.1%0
0.1%6
0143
0310
0.229
0.220
0.235
0.188
0.255
0.210
0.228
0.186

158

1.000
0.419
0319
0341
039
0.429
0.265
0318
0229
0185
0179
0203
0143
0189
0279
0222
0.260
0231
0333
0304
0250
0231
0229
0203
0184
0245
0150
0131
0111
0214
0189
0192
0121
0275
0226
019
0214
0207
0.340
0150
0218
0216
0.204
0.240
0.236
0132
0.145
0128
0.160
0132
0127
0.140
0.153
0.138
0.1%0
0.131

159

1.000
0.488
0318
0513
0.405
035
032
0.261
0.286
0226
0273
0235
0240
0317
0286
0216
0286
0340
0341
0317
0370
0208
0288
0295
0204
0172
023
0135
0241
0.265
0173
0208
0280
0231
0.245
0288
0131
0.265
0214
0.200
0151
0.234
0220
0218
0.229
0.192
0.233
0.140
0311
0.1%6
0302
0241
0327
0.259
0214

1s10

1.000
0.405
0333
0.364
0348
0381
0283
0.280
0.245
0.246
0.280
0.286
0310
0310
0.260
0231
0.280
0364
0279
0.255
0229
0.149
0318
0.200
0.190
0211
0.176
0172
0212
0192
0300
0275
0.250
0288
0360
0228
0.286
0327
0.241
0216
0.229
0216
0.193
0.250
0.189
0227
0.208
0224
0.216
0273
0.283
0.254
0.278
0.169

1511

1.000
0425
0.3%0
0311
0279
0217
0173
0167
0193
0271
0132
0209
0268
0250
0220
032%
0295
0238
019
0244
0104
0250
0260
0179
0200
0188
0226
0200
0229
0240
0265
0192
0255
0226
0.264
0224
0294
0333
0.255
0273
0.255
0.140
0118
0.200
0214
0170
0.239
0.180
0.256.
0275
0.203
0179
0.119

1512

1,000
0415
0.364
0273
0239
0192
0208
0255
0170
0173
0325
0205
0271
0240
0240
0289
0205
0319
0239
0316
0273
0164
0175
0241
0137
0222
0298
0250
0235
0340
0286
0300
0245
0214
0.1%
0218
0.204
0250
0213
0200
0179
0.208
0285
0.300
0191
0184
0176
0191
0138
0.220
0314
0241

1513

1.000
0579
0400
0213
0292
0208
0353
0319
0356
0325
0293
0285
0292
0348
0415
0262
0348
0239
0210
0191
0231
0218
0175
0137
0285
0220
0250
0212
0286
0.260
0250
0.269
0193
0326
0218
0182
0277
0.267
0.304
0.158
0137
0.1%
0.209
0.167
0.234
0.154
0.244
0.200
0.220
0.218
0.155

1514

1.000
0450
0135
0362
0200
0340
0306
0370
0279
0341
0313
0306
0362
0429
0250
0333
0255
0242
0261
0179
0255
0211
0200
0283
0212
0292
0300
0275
0300
0288
0308
0207
0.260
0232
0.155
0192
0341
0319
0133
0154
0145
0.209
0.167
0.208
0.088
0234
0.153
0213
0.1%0
0.190

1515

1.000
0310
0277
0240
0218
0224
0255
0342
0275
0341
0277
0333
0400
0342
0250
0341
0159
0286
0.265
0250
0182
0191
0231
0157
0234
019
0245
0220
0313
033
0200
0.283
0300
0.235
0234
0341
0.261
0.143
0.191
0.157
0.220
0.256
0.191
0.160
0.200
0.185
0.207
0.161
0.161

1516

1.000
0220
0370
0259
0298
0176
0333
0368
0277
0.1%
0.245
032
0333
035
0191
0233
0279
0370
0294
0320
0213
0204
0277
0283
0170
0.265
0240
0231
0250
0241
0.304
0269
0.280
0.283
0217
0.180
0.102
0.140
0.176
0111
0.19%
0.163
0.204
0.170
0.275
0.246
0.200
0.179

1517

1.000
0.283
0304
0435
0383
0326
0.462
0275
0.404
0320
0.409
0.267
0320
0271
0274
0277
0.193
0.246
0.203
0.265
0321
0327
0333
0340
0241
0.264
0302
0321
0220
0.300
0.340
0232
0.255
0.220
0.208
0.148
0.170
0.204
0.300
0.283
0.245
0231
0341
0.29%
0.288
0.268
0.246

1518

1,000
0364
0511
0288
0333
039
0.3%
0193
0360
0280
0283
0360
0313
0.266
0319
0273
0281
0460
0231
0263
0288
0200
0255
0327
0327
0246
0263
0194
0.19%
0281
0.268
0245
0235
0222
0241
0.208
0175
0170
0220
0235
0.320
0234
0.263
0.368
0217
0.253

1519

1,000
0431
0333
0391
0488
0385
0259
0352
0380
0306
0352
023
0246
0288
0293
0279
0385
0211
0328
0385
0340
0385
0298
0321
0246
0282
0274
0.286
0385
0267
0420
0.360
0315
022
0.169
0220
0.229
0.182
0.264
0.203
0.204
0.305
0277
0.279
0.258

1520

1.000
0354
03%
0541
0354
0347
0435
0378
0326
0435
0298
0179
0364
0283
0291
0340
0192
0273
0275
0255
0367
03%
0314
0327
0321
0286
0.300
0340
0232
0.255
0.245
0.231
0.167
0127
0161
0.279
0224
0.240
0.208
0273
0.29
0333
0.246
0.203

1521

1.000
0.366
0436
0280
0300
0327
0419
0333
0327
0200
0182
0255
0175
0.2%
0250
0245
0278
0333
0313
0.269
0222
0320
023
0255
0145
0.255
0207
0133
0.189
0224
0.260
0.169
0173
0.164
0222
0.200
0192
0.145
0222
0.150
0271
0228
0.250

1522

1.000
0450
0474
0295
0500
0514
0412
0462
0333
0255
0500
0283
0409
0348
0233
0386
0366
0410
0318
0349
0349
0429
0386
0286
0302
0319
0224
0375
0.300
0.279
0.1%6
0.152
0.143
0303
0.256
0214
0.261
0.205
0271
0241
0.240
0311

1523

1.000
0556
0295
0,500
0472
0.455
0357
0333
0.208
0342
0341
0409
0.409
0325
032
0.366
0375
0450
0349
0450
0429
0452
0313
0333
0378
0.304
0279
0.444
0375
0.220
0.104
0.191
0.265
0.167
0.308
0.184
0.231
0.298
0.264
0.240
0.229

1524

1.000
0250
0477
0356
0333
0300
0538
0200
03712
0288
0346
0321
032
0327
0362
0465
0375
0375
0500
0478
0408
0291
0.280
0400
0.360
0.286
0429
0.340
0.302
0173
0.185
0.262
0.261
0.250
0212
0170
0.255
0.230
0.186
0.273

PA25 PA26 PA27 PA28 UZ9 UB0 UB1 UB2 UB3 UB4 U5 UZB6 UZ37 Uz38 UZ39 TO40 TO41 TO42 T043 T044 TO45 TO46 TO47 TO48 TO49 TOS0 TOS1 TOS2 TOS3 TOS4 TOS5 TOS6 TOS7 TOS8 TOS9 TO60 TO61 TO62 TO63

1,000
0404
0319
0213
0294
0326
0197
0250
0308
0224
0203
0292
0346
0275
0280
0241
0314
0314
0255
0207
0286
0327
0224
0.1%
0185
0220
0.164
0167
0148
0.204
0279
0.250
0216
0.185
0.326
0207
0.267
0.268
0.203

1.000
0550
0500
0375
0356
0215
0364
0388
0291
0365
0292
0321
0275
033
0314
0314
0288
0408
0373
0263
0327
0246
0.302
0.208
0.386
0.362
0273
0127
0140
0.256
0.204
0.298
0.208
0.295
0.250
0357
0.164
0.145

1.000
0559
0378
0267
0190
0333
0306
0.264
0288
0234
0269
0245
0304
0340
0235
0235
0354
0347
0259
0.326
0314
0275
0304
0357
0333
0179
0.0%4
0.089
0214
0217
0.208
0132
0.267
0294
0241
0.1%6
0.136

1000
03%
033
0186
0500
0311
0240
0292
0205
0220
0217
0250
0261
0.160
0234
0304
0298
0.167
0302
0.265
0277
0.1%
0.300
0375
0.1%6
0.128
0.120
0.146
0.106
0227
0.100
0.209
0.245
0.264
0127
0.127

1.000
035
0295
0463
0308
0315
0315
0127
0228
0327
0306
0314
0.264
0314
0327
0273
0220
0.300
0224
0.169
0208
0173
0.231
0.186
0.240
0.250
0227
0.255
0.326
0.255
0302
0.29
0357
0315
0.268

1.000
0.175
0.447
0.286
0294
0.269
0.188
0.250
0277
0.255
0319
0.240
0348
0391
0300
0.1%
0224
0347
0.306
0204
0273
0.229
0.226
0.267
0.200
0.289
0227
0273
0.229
0.209
0.250
0.246
0.179
0.200

1,000
0197
0174
0200
0217
0136
0203
0238
0203
0176
0212
0250
0242
0258
0197
0.238
0200
0.188
0167
0175
0.185
0.203
0210
0219
0235
0.1%
0.164
0.203
0217
0153
0.309
0254
0.333

1,000
0292
0226
0327
0191
0280
0283
0289
0326
0220
0298
0370
0306
0285
0311
0327
0.286
0261
022
0.208
0.208
0273
0.255
0.220
0227
0.244
0.184
0214
0.306
0273
0.250
0.226

1.000
0327
0431
0306
0263
0288
0285
0255
019
019
0291
0263
0254
0.367
0237
0.268
0245
0.189
0.158
0.200
0.164
0.155
0.118
0.170
0.255
022
0.180
0333
0.238
0217
0.123

1.000
0434
03%
0415
0273
0408
0385
0220
0309
0370
0316
0328
0.250
0310
0213
0190
0.269
0302
0271
0.136
0.207
0191
0.189
0.226
0232
0.204
0210
0227
0.169
0.246

1,000
0367
0415
0.2%
0232
033
0263
0241
0276
0230
0222
0.148
0.267
0.276
0232
0.245
0.255
0271
0.155
0.186
0213
0.255
0320
0.255
0.229
0.293
0.350
0.206
0.246

1.000
0500
0298
033
0340
0235
0370
0300
0294
023
0.1%
0288
0275
0.200
0.267
0224
0.269
0.074
0173
0.133
0.140
0.283
0111
0293
0.200
0.200
0.117
0.218

1,000
0353
0388
0268
0315
0315
0259
0298
0310
0232
0293
0.259
0.308
0.275
0333
0.254
0.100
0232
0244
0.170
0.280
0153
0.234
0233
0231
0.154
0.293

1,000
0537
0320
0435
0404
033
0327
0340
0.306
029
0.283
0313
0.250
0167
0232
0285
0.255
0.350
0234
0.200
0.235
0227
0211
0.230
0273
0.346.

1.000
0327
0327
0444
0457
0360
0400
0340
0302
0.288
0348
0341
0292
0214
0132
0.235
0.238
0217
0.115
0.148
0.146
0172
0.156
0.169
0.232

1.000
0308
0417
0429
0420
0259
0200
0412
0.29%
0226
0319
0275
0291
0.189
0.245
0302
0224
0.265
0.140
0.261
0.246
022
0.286
0.241

1.000
0581
0429
0479
0377
0.347
0263
0.250
0250
0.240
0.204
0.246
0.167
0222
0.326
0.298
0.235
0.226
0.295
0.203
0.283
0333
0.263

1.000
0522
0511
0327
0320
033
0273
0226
0319
0.250
0315
0212
0.294
0.250
0.200
0.265
0.140
0.295
0.203
0242
0.263
0.263

1.000
0698
0.442
0.360
03%
0309
0218
0333
0.264
0352
0.204
0.236
0390
0271
0313
0218
0.283
0.281
0317
0233
0.175

1,000
0407
0.380
0364
0281
0214
0.300
0.283
0321
0222
0232
0.357
0240
0.280
0172
0271
0254
0.29
0.1%
0.154

1,000
0420
0351
0.316
0346
0.288
0.29%
0333
0115
0.246
0.289
0.306
0179
0.186
0212
0.267
0.188
0282
022

1.000
0250
0333
0260
0.250
0.286
0.255
0173
0.255
0.130
0.208
0.200
0212
0.255
0.278
0.230
0273
0.148

1.000
0.609
0.500
0.404
0302
0.250
0175
0207
0318
0.235
0275
0.1%0
0.265
0339
0227
0.206
0.246

1.000
0457
0.488
0.426
0377
0121
0193
0222
0.220
0.260
0.1%6
0224
0327
0.215
0.156
0.175

1.000
0.405
0319
0214
0.132
0.189
0214
0.244
0.160
0.170
0.160
0.283
0.138
0.232
0211

1.000
0.553
0327
0.09%
0176
0225
0152
0.19%
0135
0.19%
0.226
0183
0.100
0.158

1.000
0.388
0071
0.189
0.163
0120
0234
0107
0.208
0.236
0194
0.078
0.150

1.000
0.179
0.255
0310
0.292
0.362
0.259
0311
0321
0333
0172
0.190

1.000
0.525
0.361
0421
0333
0395
0.385
0294
0.358
0314
0.288

1000
0342
0.462
0341
0.340
0474
0353
0339
0.400
0.321

1.000
0.606
0.366
0351
0.448
0317
0.381
0.349
0.415

1.000
0.348
0514
0531
0.452
0413
0.432
0.391

1.000
0.450
0.667
0.615
0.595
0327
0347

1.000
0.486
0.545
0.510
0.408
0.302

1.000
0.605
0.650
0419
0.386

1.000
0.509
0.389
0.250

1.000
0373 1.000
0.328 0.434 1.000
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Cizelge 4.13. (devam)

Tip
ERZTO64
ERZIO6S
ERZIO66
ERZI067
ERZI068
ERZT069
ERZT070
ERZT071
ERZTO72
ERZTO73
ERZHNTA
ERZHNTS
ERZHNTE
ERZHNT?
ERZHNT8
ERZHNTS
ERZHNGD
ERZHNBL
ERZHNS2
ERZHNS3
ERZHNSS
ERZHNSS
ERZHNSE
ERZHNGT
ERZHNSS
ERZHNSY
ERZHNSD
ERZHN91
ERZKP92
ERZKPS3
ERZKPO4
ERZKPS
ERZ0LS6
ERZOLST
ERZ0LSB
ERZ0LSY
ERINR100
ERINR10L
ERINR102
ERINRL03
ERINR104
ERINRL0S
ERINR106
ERINR107
ERINR108
ERINR109
ERINR110
ERZPSILL
ERZPSILY
ERZPSI3
ERZPSILG
ERZPSILS
ERZPSILE
ERZPSILT
ERZPSIIS
ERZHR119
ERZHR120
AmanAyse
Gina
Serra

0313

0.291
0191
0.276
0.240
0.306
0.226
0289
0259
0.161
0.125
0.100
0.161
0175
0.241
0.286
0.268
0.228
0.220
0.185
0.1%
0143
0179
0.169
0.186

0.167
0.153
0.153
0.220
0172
0.203
0153
0.250
0.241
0.164
0233
0.159
0.167
0233
0.167
0.1%
0.188
0242
0.297
0232
0242
0281
0.266
0.242
0236
0306
0211
0212
0.235
0197
0.116
0.164
0391
0.408
039

0.275
0.154
0.214
0.213
0113
0132
0.152
0218
0.067
0.185
0.208
0.143
0.214
0.158
0179
0.300
0.085
0.200
0.115
o1
0179
0.250
0.189
0.208
0.158
0.140
0.127
0.088
0.179
0.088
0121
0.107
0.164
0.138
0.182
0.153
0.155
0.185
0133
0.224
0.169
0.152
0.224
0.203
0.215
0.188
0.206
0.136
0.164
0.145
0.190
0.222
0175
0.258
0179
0.145
0.224
0.349
0.260
0413

0.280
0.233
0314
0.273
0.160
0.135
0.182
0222
0.065
0.179
0.154
0.138
0.19%
0.204
0.161
0.280
0.145
0.226
0.191
0.172
0.204
0.184
0.192
0.192
0.167
0.19%6
0176
0132
0.204
0.151
0.143
0.151
0.145
0.182
0.085
0.136
0.138
0.145
0.19%
0.186
0172
0.130
0.207
0.188
0.147
0.154
0.190
0.104
0.148
0.192
0.194
0.226
0.090
0.283
0.200
0.186
0.255
0.357
0.240
0.306

0.245
0.145
0.185
0.174
0.167
0.140
0111
0.167
0.000
0.069
0077
0.069
0123
0.170
0.148
0.245
0.111
0.127
0.174
0.182
0.170
0.244
0.229
0.176
0.171
0.104
0.160
0137
0148
0074
0151
0.137
0.111
0.127
0.130
0.185
0.145
0.176
0.123
0.19%
0.161
0.220
0.241
0.237
0293
0220
0241
0.164
019
0.200
0183
0.217
0.148
0213
0.190
0.136
0.163
0317
0.283
0.386

0.265
0.200
0.275
0174
0273
0.188
0220
0255
0.103
0.103
0.074
0143
0.140
0.167
0.167
0.216
0173
0.260
0152
0.158
0.167
012
0.154
0.180
011
0.106
0.118
0.0%
0.189
0.135
0.170
0135
0151
0125
0.148
0.161
0123
0.130
0.140
01
0138
0.063
0193
0.213
0.206
0.197
0281
0.200
0133
0.250
0.241
0.254
0.183
0m
0.188
01n
0.208
0375
0.250
0319

0.214
0.182
0.246
021
0.265
0212
0217
0207
0.061
0.129
0.143
0.207
0.145
0.1%0
0.232
0.236
0.288
0.169
0
0.220
0.131
0.192
0.200
0.158
0179
0.180
0255
0231
0211
0250
023
0.226
0.19%
0.278
0172
0.246
0.167
0.1%6
0.109
0.213
0.161
0217
0.175
0.231
0.262
0234
0254
0219
0233
022
0258
0.250
0222
0.209
0.262
0.156
0.189
0326
0347
0447

0.136
0.167
0.167
0.135
0173
0.148
0222
0113
0097
0133
0.107
0.097
0.111
0.153
0.193
0.136
0.245
0.193
0.224
0.164
0.115
0.127
0.121
0.138
0122
0.073
0.164
0.164
0172
0208
0.19%
0.231
0.179
0.193
0.19%
0.186
0.150
0.082
0.094
0.217
0.145
0.146
0.197
0.215
0.209
0219
0.164
0143
0.141
0204
0203
0.215
0.188
0.143
0.266
0.237
0.240
0.304
0.300
0.340

0.204
0.169
0.255
0.261
0.250
0.19%
0227
0283
0.100
0.100
0111
0.100
0.1%
0.175
0.175
0.269
0.226
0.241
0.180
0.207
0.136
0.19%
0.185
0.204

0.184
0.125
0.086
0.241
0.145
0179
0125
0.204
0.1%
0.138
0.190
0.193
0.140
0.190
0.161
0.148
0.102
0.220
0279
0212
0242
0283
0.188
0.161
0255
0.246
0.258
0.190
0.295
0.231
0.161
0.245
0.405
0.306
0.467

1510

0.218
0.185
0273
0.255
0.245
0.192
0.1%
0232
0.097
0.097
0.033
0.097
0.148
0.193
0.153
0.241
0.200
0193
0111
0.203
0193
0.148
0.140
0179
0.095
0.157
0.143
0.103
01712
0.123
0.155
0.085
0179
0.214
0175
0129
01
0.138
0.207
07
0.224
0.1%6
0237
0197
0227
0219
0300
0.185
0177
0.250
0222
0.234
0.169
0231
0.157
0123
0.216
0333
0.275
0.367

1511

0143
0.121
0.175
0.120
0.208
0135
0.182
0179
0138
0.179
0200
0.222
0.175
0.204
0.250

0.189
0.102
0.295
0.153
0.140
0.157
0.216
0.189
0.184
0.167
0271
0.19%
0226
0.19%
0208
0.245
0.145
0.204
0.164
0.264
0.158
0.145
0.136
0.207
0172
0.286
0.207
0.169
0.147
0172
0.190
0.175
0207
0216
0213
0.226
0.159
0.167
0.200
0.148
0.151
0357
0.292
0.280

1512

0.275
0.210
0.259
0213
0.204
0.200
0293
0218
0231
0.280
0.160
0.185
0.153
0.294
0.222
0.250
0.255
0.179
0.184
0.190
0.119
0.176
0.125
0.143
0.073
0.075
0148
0.127
0200
0127
0182
0.127
0.103
0.119
0.161
0.214
0.175
0123
0.115
0.183
0113
0.152
0.224
0.203
0.197
0246
0206
0.154
0103
0235
0210
0.242
0.175
0.200
0.162
0.183
0.176
0.349
0.260
0.383

1513

0.226
0.136
0193
0.167
0.234
0157
0209
0.19%
0.100
0.100
00711
0.100
0172
0.200
0.200
0.140
0.164
0138
0.208
o1
022
0.200
0.167
0.255
0.216
0.188
0.170
0.170
0.245
0216
0.161
0.170
031
0179
0182
0193
0.155
0143
0153
0.203
0.150
0.200
0.291
0242
0197
0.188
0226
0210
0.164
0.265
0.190
0.185
0138
0.182
0.234
0.164
0.130
0318
0.260
0.354

1514

0.264
0132
0.250
0.261
0.176
0.1%6
0200
0232
0.031
0.100
0.034
0.065
0.207
0172
0172
0.19%
0.138
01n
0.154
0.246
0.259
0.216
0.161
0.294
0.119
0.204
0.164
0123
0193
0.143
0.175
0.143
0.222
0.214
0117
0111
0.095
0.158
0.228
0.159
0.164
0.273
0.259
0.254
0191
0200
0238
0203
0.197
0231
0222
0.234
0.152
0231
0.209
0.159
0.167
0
0.250
0.288

1515

0.189
0.217
0.200
0.279
0.188
0.160
0186
0.140
0032
0032
0074
0.067
0.158
0.208
0.231
0.189
0.148
0.185
0.217
0.155
0.143
0.261
0.151
0.265
0.128
0.19%6
0200
0176
0.185
0224
0.145
0.200
0.127
0.164
0.125
0.138
0.102
0.088
0.158
0.190
0.155
0.205
0.211
0.271
0.242
0276
0233
0237
0190
0245
0177
0.210
0.125
0.118
0.185
0.131
0.154
0.217
0173
0.212

1516

0.143
0233
0218
0.167
0.234
0229
0.209
0179
0138
0138
0.111
0.100
0.117
0.161
0.161
0.143
0212
0.204
0.118
0.097
0.140
0.073
0.088
0.105
0.125
0.098
0173
0173
0182
0.1%
0123
0.151
0.086
0.140
0.164
0.155
0.119
0.086
0.175
0.29%
0.193
0.059
0.148
0.206
0.238
0.250
0271
0233
0207
0292
0276
0.226
0.237
0.203
0.219
0.228
0.245
0.188
0.107
0.143

1517

0.302
0179
0.286
0.245
0.286
0.362
0.267
0291
0.091
0.125
0.100
0.091
0.286
0.148
0.207
0232
0133
0.250
0.148
0.197
0.250
0.103
0175
0193
0.256
0.220
0.200
0.269
0.167
0.2
0.232
0.119
0.259
0.207
0.169
0.180
0.164.
0.283
0.241
0.154
0237
0.289
0.210
0.246
0.239
0212
0311
0362
0.250
0314
0274
0.286
0.182
0302
027
0.230
0.204
0.240
0.1%
0.169

1518

0.268
0.209
0.254
0.292
0.231
0.275
0208
0259
0258
0258
0200
0.114
0.194
0.220
0.263
0.246
0.129
0.263
0123
0.1%0
0.220
0.119
0.211
0.148
0.186
0.189
0193
0.153
0.180
0133
0.164
0.115
0.167
0.161

0.213
0.159
0.207
0.156
0.262
0172
0111
0.222
0.221
0.308
0262
0281
0373
0242
0333
0.246
0.221
0.212
0.254
0.232
0.203
0.19%
0.255
0.169
0.246

1519

0.288
0211
0.274
0.236
0273
0.340
0231
0300
0323
0206
0152
0.206
0.197
0.149
0.222
0.267
0.293
0.242
0.164
0.270
0.262
0222
0321
0.228
0.220
0212
0193
0172
0242
0.197
0246
0.159
0.230
0.203
0.288
0.234
0.279
0.250
0.179
0.281
0.250
0.208
0.262
0.239
0.250
0299
0338
0323
0302
0345
0323
0.275
0.269
0.219
0.250
0.262
0.203
0.232
0.213
0310

1520

0.278
0.145
0.220
0.1%
0.260
0280
0239
0291
0.156
0.156
0133
0.156
0.220
0.186
0.207
0232
0193
0.250
0170
0.259
0.346
0.185
0.264
0.236
0.361
0m
0.269
0245
0273
0.245
0.232
0.158
0.283
0.250
0.255
0.200
0183
0.259
0.200
0.250
0237
0.261
0316
0.209
0221
0.176
0270
029
0.230
0.288
0215
0174
0.200
0.224
0.186
01n
0.102
0.348
0.218
0.255

1521

0.236
0.164
0.268
0.250
0.292
0.260
0.191
0228
0.121
0233
0133
0.088
0.224
0.1%
0.1%
0.214
0117
0.1%
0173
0.180
0.278
0.189
0.245
0.241
0.263
0.200
0.204
0.204
0.169
0250
0283
0.161
0175
0.169
01n2
0.183
0.186
0.1%
0.224
0.213
0.180
0.213
0.254
0.270
0302
0.197
0295
0258
0.156
0347
0219
0231
0222
0.246
0.224
0.213
0.208
0
0.245
0.214

1522

0.295
0.19%
0.304
0316
0.368
0514
0343
0277
0121
0.121
0133
0.233
0.148
0.180
0.250
0.184
0.289
0.180
0.111
0.271
0.157
0.220
0143
0.222
0.088
0.089
0128
0.152
0184
0200
0213
0.149
0.120
0.160
0.188
0.157
0.137
0.146
0.157
0.292
0.220
0.211
0.167
0.241
0.308
0375
0300
0300
0.176
0395
0327
0314
0.340
0.259
0.278
0.271
0.275
0.233
0.227
0.277

1523

0213
0.155
0.200
0.163
0.268
0359
0237
0.250
0129
0,094
0.067
0.094
0.216
0.157
0.200
0.261
0.208
0.180
0.109
0.19%
0.229
0.159
0.217
0.244
0.200
0.136
0174
0.200
0.184
0.256
0267
0.149
0.191
0.208
0.267
0.204
0.184
0.279
0.180
0.265
0.19%
0222
0.235
0241
0.308
0222
0327
0.300
0.250
0293
0.300
0.241
0.260
0.259
0.302
0.19%
0.195
0.262
0.200
0.250

1524

0193
0.258
0.224
0.298
0.286
0.306
029
0.148
0.125
0.125
0.138
0.161
0.203
0.169
0.255
0.236
0.264
0.1%
0.130
0.200
0.169
0.189
0222
0.218
0.167
011
0.161
0.140
0.131
0.204
0.193
0121
0.098
0131
0.236
0.224
0129
0175
0.109
0.254
0143
0137
0138
0.250
0.281
0295
0215
0.238
0.194
0.264
0.258
031
0.242
0.209
0.242
0.194
0.182
0.220
0.200
0.259

PA2S PA26 PA2T

0302
0.234
0333
0.298
0.235
0.231
0213
0224
0.125
0.091
0.100
0.125
0.143
0.250
0.167
0.131
0.236
0.228
0.240
0177
0.228
0143
0.175
0.214
0171
0.245
0200
0.245
0228
0.245
0.169
0222
0333
0.250
0113
0.161
0.183
0.153
0.263
0.136
0.304
0.188
0271
0.246
0.186
0250
0311
0215
0.190
0340
0.197
0.246
0.147
017
0.153
0172
0.103
0.409
0314
0.232

0.255
0113
0.161
0.216
0.255
0.204
0184
0268
0094
0129
0103
0.207
0.161
0.167
0.228
0.255
0.153
0.228
0.216
0.281
0.186
0.208
0.241
0.214
0.143
0.151
0138
0138
0186
0200
0190
0.222
0.193
0.186
0.211
0.200
0.127
0.214
0.143
0.250
0.177
0.163
0.190
0.191
0.186
0231
0194
0254
0190
0259
0234
0.209
0.219
0.206
0.277
0.190
0.231
0.292
0.288
0353

0.204
0119
0193
0.188
0.204
0.224
0.205
0241
0.067
0.103
0.074
0143
01n
0138
0.200
0.204
0.164
0.200
0.160
0.1%
0222
0.154
0.167
0.185
0.100
0.163
0.148
0.148
0.200
0.170
0.161
0.148
0.185
0.158
0.102
0133
0117
0.164
0153
0.224
0.169
0.205
0.246
0222
0.254
0.206
0226
0230
0.164
0235
0.19%
0.167
0213
0.200
0.215
0183
0176
0318
0.235
0.250

PA28
0.154
0129
0.145
0.205
0.170
0191
0.140
0.170
0.069
0.069
0.037
0.069
0125
0.109
0.19%
0333
0113
0.245
0.128
0.185
0173
0.1%6
0.160
0.157
0135
0.083
0.075
0.0%
0.151
0.140
0132
0.118
0.093
0.109
0132
0125
0.107
0113
0.086
0.200
0.085
0.109
0179
0.220
0.233
0.164
0203
0.186
0.158
0.204
0.167
0.161
0.169
017
0.194
0.158
0.208
0.262
0.208
0.250

uz9
0.302
0.274
0358
0.265
0.280
0.354
0349
0291
0.161
0200
0.179
0.200
0.180
0.228
0.228
0.255
0.259
0.346
0.170
0.304
0.273
0.185
0.136
0.259
0.256
0.19%6
0222
0200
0273
0200
0.150
0.158
0.153
0.167
0.190
0.161
0.224
0.172
0.200
0316
0177
0.115
0.250
0.174
0.203
0212
0231
0254
0210
0308
029
0.286
0.219
0.262
0.239
0.210
0.182
0.292
0.218
0.255

uzBo
0.208
0213
0.218
0.267
0.180
0.200
0262
0119
0129
0.094
0103
0.167
0.098
0.204
0.226
0.231
0.212
0.182
0.140
0.172
0.161
0.204
0.148
0.167
0.116
0.143
0173
0173
0.140
0173
0.164
0.151
0.167
0.161
0.164
0.19%
0.138
0.145
0.098
0.167
0.097
0.188
0.167
0.134
0.200
0172
0136
0194
0.186
0.167
0.156
0.188
0.159
0.167
0.147
0.129
0.164
0213
0.216
0.231

0414
0333
0.308
0.281
0.230
0.288
0211
0235
0.258
0.182
0.200
0.147
0.250
021
0.239
0.262
0.157
0.297
0.183
0323
0.186
0197
0.194
0.185
0.163
0.148
0.19%
0210
0217
0215
0.24
0.145
0.191
021
0.242
0.214
07
0.306
0.250
0.294
0.194
011
0.239
0.270
0315
0292
0.240
0.260
0.257
0.295
0333
0.306
0.247
0418
0.391
0419
05711
0.154
0.176
0.262

uz32
0.260
0.197
0320
0302
0.208
0.283
0238
0250
0172
0172
0.148
0.214
0.158
0.208
0.208
0.286
0.216
0.255
0.120
0.218
0.164
0.160
0.109
0.192
0.150
0.170
0111
0111
0.164
0.176
0.125
0132
0.107
0.164
0.167
0.100
0.140
0.107
0.179
0.232
0.19%6
0.170
0.1%0
0.136
0.167
0213
0233
0.159
0.169
0.240
0217
0.230
0.161
0.169
0132
0.169
0.192
0217
0.151
0.189

uz33
0.145
0.227
0.175
0.245
0.235
0.208
0163
0217
0226
0226
0.167
0.226
0.213
0.200
0.220
0.183
0.186
0.200
0.231
0.172
0.180
0.158
0211
0.228
0.250
0.189
0259
0236
0220
0333
0246
0.388
0.207
0.286
0.164
0.175
0.141
0.094
0.175
0.262
0.210
0113
0.185
0.122
0.164
0188
0188
0191
022
0218
0.191
0.221
0.290
0.120
0.250
0.203
0.200
0.164
0.190
0.203

s
0.194
0151
0132
0.1%
0.278
0273
0370
0.246
0.176
0.143
0.156
0212
0.262
0.1%0
0.250
0213
0217
0.1%
0.136
0.219
0.230
0.150
0.161
0.281
0174
0119
0203
0.183
0230
0224
0.254
0183
0217
0.210
0233
0242
0.169
0217
0.185
0.250
0.164
0212
0231
0.284
0239
0.197
0.197
0.200
0.143
0217
0217
0.229
0211
02719
0.257
0.194
0.250
0.218
0.180
0175

uz3s
0.213
0.183
0.167
0.158
0.283
0278
0216
0288
0.281
0323
0.152
0.206
0.185
0172
0.230
0.276
0.197
0.210
0.098
0.164
01n
0.150
0.180
0141
0125
0.200
0203
0.164
01712
0.183
0.254
0.224
0177
0.230
0.276
0.242
0.206
01
0.167
0.250
0.147
0125
0.176
0.162
0.205
0214
0214
0273
0.231
0.286
0.254
011
0.297
0.225
0.189
0.194
0.186
0.218
0.161
0.233

Uz
0.161
0.136
0.153
0.229
0.220
0216
0.146
0.1%
0.094
0129
0.103
0.129

0.200
0.245
0.161
0123
0.200
0.137
0.131
0.138
0111
0.212
0.164
0.150
0.163
0.127
0.063
0.158
0.192
0.204
0.170
0.208
0.179
0121
0.214
0.19%
0143
0.214
0.127
0.190
0.170
0.183
0.242
0.197
0.169
0226
0210
0.145
0.204
0.136
0.149
0.213

0.197
0.203
0.170
0.261
0.212
0.161

ui7
0.217
0.169
0.206
0.155
0232
0.250
0235
0250
0188
0267
0207
0.226
0.288
0.156
0.276
0.217
0.220
0.194
0.158
0.132
0.175
0.172
0.203
0.241
0.130
0.182
0.167
0148
0194
0207
0259
0.207
0.263
0.194
0.217
0.226
0.210
0.180
0.169
0.162
0.203
0.19%
0.197
0.349
0.243
0292
0292
0233
0.162
0352
0277
0.288
0.242
0.246
0.243
0.274
0.193
0320
0.268
0.217

Uz
0.259
0.238
0315
0.245
0.400
042
029
0.2%
0161
0.200
0.138
0.200
0183
0.150
0327
0.214
0.241
0131
0.130
0.161
0113
0.167
0.269
0.136
0195
0.091
0226
0.204
0113
0.226
0.360
0.226
0.136
0.169
0.236
0.291
0.186
0.1%
0.183
0.233
0.220
0.160
0121
0212
0.281
0254
029
0368
0213
0.367
0.345
0311
0.283
0.191
0.242
0.276
0.204
0.245
0.269
0.214

uz39
0.175
0.167
0.207
0.245
0.340
0.280
0326
0211
0.031
0.100
0111
0179
0.207
0.153
0.259
0.175
0.294
0.115
0.154
0.203
0.153
0.148
0.226
0.222
0.205
0.135
0.208
0231
0153
0.280
0.241
0.185
0.119
0.153
0.19%
0.207
0131
0.200
0.167
07
0.183
0.167
0123
0.274
0.266
0273
0278
0242
0.159
03%
0328
0.274
0.226
0.212
0.286
0.259
0.189
0.176
0.182
0.155

T040
0.273
0.159
0.237
0.220
0.286
0333
0295
0286
0125
0091
0.065
0.241
0.237
0.246
0315
0.250
0.232
0.203
0.125
0.194
0.183
0.161
0.193
0.150
0.225
0.216
0175
0.155
0183
0155
0228
0.136
0.232
0.203
0.228
0.197
0.161
0.255
0.197
0.169
0.138
0.289
0.246
0.206
0.235
0.174
0227
0250
0188
0.1%
0212
0.206
0.274
0.258
0.200
0.169
0.140
0313
0.193
0.228

T041
0.250
0212
0.259
0.200
0319
0.340
0273
0220
0118
0118
0.129
0.086
0123
0183
0.203
0129
0353
0127
0125
0175
0.164
0182
0193
0232
0.1%
0127
0.19%
0.19%
0.183
0.136
0.186
0155
0.1%0
0127
0.228
0217
0.161
0.150
0177
0.246
0213
0157
0.226
0.281
0292
0350
0.286
0333
0.226
0435
0333
0302
0.254
0.203
0217
0.246
0138
0313
0.236
0213

T042
0273
0.212
0.259
0.292
0.306
0327
0289
0.200
0.121
0.088
0.097
0.088
0177
0.246
0.246
0.186
0.278
0.164.
0.068
0175
0.164.
0.140
0193
0232
0.163
0127
0117
0.098
0.183
0.155
0.148
0.081
0.169
0.145
0.186
0217
0.161
0.150
017
0.226
0175
0.157
0.246
0323
0.355
0328
0350
0270
0.188
0388
0270
0.242
0.215
0.258
0217
0.226
0.158
0.286
01n
0.228

T043
0.220
0171
0172
0.235
0.250
0.269
0311
0213
0.121
0088
0133
0.156
0.230
0.217
0.217
0.263
0.246
0.159
0.161
0.288
0.237

0.207
0315
0.214
0.164
0211
0.190
0217
0255
0220
0.169
0.145
0.141

0.250
0.156

0.136
0.300
0.188
0.224
0.238
0.235
033
0217
0258
0206
0.147
0278
0206
0.200
0.246
0.232
0.265
0.182
0.175
0.204
0.167
0.286

0.197
0.153
0.134
0212
0.250
0.245
0255
0230
0.056
0.056
0094
0.118
0.226
0.194
0.233
0.237
0.180
0.138
0.119
0.262
0.175
0.236
0.164
0.286
0.156
0.161
0.167
0148
0213
0228
0217
0.148
0.220
0.175
0.197
0.188
0.154
0.241
0.188
0.295
0.185
0.220
0.254
0.308
0.403
0333
0292
0277
0215
0302
0277
0.214
0.281
0.246
0.299
0.197
0.236
0.245
0.203
0327

T045
0.210
0232
0.219
0138
0.214
0.278
0292
0.185
0219
0.182
0.200
0.219
0.200
0.226
0.188
01n
0.298
0.169
0.1%
0.254
0.226
0.169
0123
0.259
0.130
0138
0203
024
0.246
0.241
0.230
0.263
0175
0.206
0.210
0.200
0.185
0.194
0.238
0328
0339
0170
0.246
0192
0m
0.284
0.246
0.197
0.174
0.286
0.269
0.225
0217
0.114
01
0.191
0.169
0.214
0217
0.1%

T046
0.236
0.258
0.246
0.224
0.292
0.260
0.191
0228
0.094
0.167
0.143
0.094
0.203
0211
0.169
0.097
0.288
0.150
0.200
0.161
0.232
0.148
0.200
0.294
0.205
0.157
0231
0.208
0.190
0275
0.153
0.204
0.19%
0.1%
0133
0.145
0.148
0117
0.203
0321
0.241
0.118
0.213
0.231
0.206
0254
0274
0.200
0.194
0375
032
0.290
0.242
0.191
0.262
0.254
0.208
0.220
0222
0.193

To47
0.213
0.235
0.242
0.222
0.308
0.255
0292
0188
0194
0057
0063
0.194
0.185
0.154
0.293
0.298
0.217
0.210
0.138
0.200
0.190
0.153
0.180
0143
0.190
0.204
0207
0228
0172
0183
0233
0.145
0.197
0.154
0.194
0.283
0.169
0.197
0.149
0.231
0.147
0.277
0.212
0.284
0313
0232
0263
0292
0.194
0241
0235
0.194
0.221
0.225
0.158
0.212
0.155
0.218
0.180
0.213

0.180
0.242
0.190
0.164
0320
0218
0176
0175
0188
0188
0.167
0.226
0.210
0.159
0327
0.200
0.246
0.141
0.164
0.118
0.090
0.119
0.228
0.111
0.159
0.145
0193
0193
0.106
0.150
0.180
0.169
0.145
0.141
0.161
0.364
0.156
0.183
0.119
0.258
0.134
0.220
0.147
0292
0323
0239
0.258
0262
0238
0273
0281
0.217
0.209
0.181
0.194
0.200
0.214
0.204
0.186
0.161

T049
0.155
0.203
0.228
0.160
0.304
02
0227
0.150
0.250
0.167
0.103
0.207
0.167
0153
0.214
0.136
0.294
0153
0.180
0.164
0.115
0.109
0.161
0121
017
0.184
0.167
0235
0.193
0.185
0.241
0.185
0.158
0153
0.1%
0.228
0.169
0.158
0.148
0.197
0.164
0.234
017
0.215
0.266
0300
0279
0.283
0217
0306
0.283
0.254
0.206
0111
0.141
0.197
0.140
0.154
0.140
0.155

T050
0.164
0.138
0.136
0.163
0.204
0.200
0233
0.138
0.148
0033
0037
0.107
0.175
0.140
0.204
0.231
0.189
0.161
0.188
0172
0.102
0.229
0.265
0.189
0071
0.167
0.109
0089
0.161
0173
0231
0.130
0.167
0.182
0.164
0.264
0.138
0.167
0.136
0.148
0.115
0.227
0.186
0310
0.258
0250
0250
0233
0.186
0.260
0254
0.206
0177
0132
0.182
0129
0.19%
0.188
0.148
0.208

7051
0.175
0.203
0.129
0.132
0.192
0212
0244
0190
0097
0172
0.107
0.097
0.207
0.153
0.236
0.264
0.222
0.236
0.157
0.183
0.193
0.298
0.182
0.226
0.146
0.115
0125
0125
0172
0.164
0155
0.103
0.200
0.133
0.175
0.228
0.131
0.158
0.111
0.197
0.076
0.140
0.197
0362
0.306
0238
0238
0185
0177
0222
0222
0.179
0.188
0.159
0.174
0.141
0.231
0.200
0.182
0.218

T052
027
0.258
0152
0222
0.236
0232
0.240
0.172
0212
0.250
0.276
0212
0.288
0.213
0233
0217
0.263
0233
0.140
0.167
0138
0.1%
0.224
0.246
0.205
0143
0.150
0113
0.156
0.148
0177
0.148
0.180
0138
0.304
0357
0.250
0.220
0.101
0.215
0.167
0.105
0215
0.269
0338
0273
0273
0.186
0.162
0.241
0.169
0.181
0.188
0.162
0.160
0.145
0.207
0.245
0183
0.259

T053
0.300
0271
0.283
0.381
02
0.326
0227
0241
0259
0214
0.148
0172
0.214
0.269
0.222
0.226
0.208
0222
0137
0232
0179
0.200
0.145
0.164
0.231
0.188
0.127
0.170
0.138
0.127
0.102
0127
0123
0.138
0.161
01n
0.218
0.164
0.193
0.164
0131
0.140
0.145
0.149
0179
0.206
0.188
0.190
0.183
0231
0.190
0.242
0.138
0.182
0.145
0.145
0.164
0.160
0.145
0.204

T054
0.360
0.368
0315
0.271
0313
0.362
0357
029
0333
0333
022
0.286
0.291
0327
0.278
0.283
0.264
0.255
0.19%
0.200
0.211
0.189
0.158
0.218
0316
0.224
0.161
0204
0211
0204
0153
0.182
0.175
0.150
0.193
0.224
0.273
0.19%
0.224
0.254

0.180
0.233
0.231
0.155
0215
0234
0.182
0.175
0314
0279
0.250
0.149
0.174
0.171
0.233
0.179
0.220
0.138
0.172

T055
0.500
0.294
0.326
0.282
0378
0417
0.400
0.255
0.167
0120
0190
0.381
0.160
0.229
0.289
0.381
0.295
0.163
0.220
0.283
0213
0.368
0.227
0.227
0233
0214
0302
0.350
0229
0267
0318
0.217
0.239
0.204
0.326
0.425
0.267
0.500
0.173
0.260
0.192
0.364
0231
0222
0333
0275
0250
0245
0.1
0262
0.255
0.269
0.245
0.19%
0.133
0.173
0.067
0.209
0273
0341

T056
0.386
0.385

0310
0425
0.487
0421
0.204
0.233
0233
0.259
0321
0.208
0.286
0.235
0.235
0.348
0.235
0.256
0231
0.240
0.163
0135
0.200
0.294
0310
0304
0.405
0.1
02
0.192
0.250
0.170
0.185
0.265
0333
0.286
0311
0.269
0.283
0.241
0.238
011
0.180
0.233
0291
0203
0273
0.245
0341
0.2%
0.263
0.203
0.159
0.156
0.204
0.098
0.213
0.220
0.189

T057
0340
0.298
0.288
0.267
0311
0333
0244
0264
0233
0233
0214
0.233
0320
0.226
0.226

0.231
0.275
0.191
0.200
0.280
0.229
0.245
0348
0.222
0.267
0192
0.19%
022
0.125
0.103
0.192
0.185
0.119
0.185
0375
0.300
0.220
0.193
0.207
0211
0.156
0.203
0213
0.246
0259
0281
0263
0283
0298
0263
0.298
0.217
027
0.188
0.098
0.098
0.229
0.189
0.275

7058
0314
0.351
0321
0.304
0378
0370
0273
0232
0333
0241
0269
0.286
0.207
0.193
0.133
0.19%
0.222
0.172
0.224
0.183
0.214
0.148
0.204
0.179
0.205
0.204
0280
0306
0153
0.164
0155
0.164
0.119
0.153
0.218
0.273
0.255
0.222
0.167
0.259
0.246
0.120
0123
0.145
0.209
0273
0238
0305
0259
0320
0305
0.295
0.188
0.194
0.227
0.159
0.189
0.132
0.182
0.175

T059
0.500
0327
0378
0.368
0458
0.447
0324
0386
0263
0.200
0263
0.263
0.292
0217
0.2
0.255
0.234
0.298
0.239
0235
0.250
0.188
0.234
0.261
0.258
0.293
0.191
0.184
02%8
0.167
0.135
0137
0.234
0.154
0176
0.340
0326
0.245
0313
0.204
0.240
0.243
0.300
0.250
0197
0228
0273
0278
0250
0318
0236
0273
0.1%
0315
0.200
0.1%
0.200
0.350
0.255
0.220

T060
0.304
0.361
0357
0.294
0.388
0.408
0292
0271
0370
0276
0.259
0321
0310
0.213
0.213
0.259
0.286
0.254
0.245
0.203
0.276
0193
0.224
0.241
0.268
0.300
0273
0273
0233
0.228
0.159
0.186
0.180
0.233
017
0310
0316
0.220
0.226
0.274
0.305
0173
0197
0.181
0.225
0254
0292
0258
0317
0309
021
0.250
0.206
0.194
0.225
0.197
0193
0179
0.183
0.197

To61
0.436
0309
0.281
0333
0.345
0339
0259
0373
0367
0323
0357
033
0302
0.250
0.250
0317
0.182
0333
0.211
0.217
0311
0.246
0.305
0.293
0310
0.259
0217
0237
0290
0.152
0.162
0.188
0.200
0.159
0.234
0.367
0.286

0.281
0.288
0.239
0.175
0.288
0.230
0.274
0268
0268
0290
0288
0368
0271
0.300
0.205
0314
0.224
0.181
0.254
0.263
0.222
0317

T062
0.480
0377
0510
0.354
0.426
0417
0271
0310
0.407
0267
0.250
0.357
0.262
0.293
0.190
0.233
0.352
0.230
0.241
0.238
0.293
0.169
0.180
0.237
0.268
0.245
0224
0291
0.250
0.164
0194
0.183
0.177
0.210
0213
0.203
0.267
0.237
0.283
0212
0.238
0.19%
0.250
0.178
0.158
0232
0232
0.200
0212
0315
0313
0.365
0.221
0.261
0.257
0.250
0.193
0.19%
0.200
0233

091



Cizelge 4.13. (devam)

Tip
ERZTO64
ERZTO65
ERZTO66
ERZTO67
ERZTO68
ERZTO69
ERZTO70
ERZTO71
ERZTOT2
ERZTO73
ERZHNT4
ERZHNTS
ERZHNT6
ERZHNT7
ERZHNT8
ERZHNT9
ERZHNSO
ERZHNSL
ERZHNS2
ERZHNS3
ERZHNg4
ERZHNSS
ERZHNSG
ERZHNS7
ERZHNSS
ERZHNSY
ERZHNSO
ERZHNSL
ERZKP92
ERZKP93
ERZKP94
ERZKP9S
ERZOLY6
ERZOLY7
ERZOL98
ERZOL99
ERZNR100
ERZNR101
ERZNR102
ERZNR103
ERZNR104
ERZNR105
ERZNR106
ERZNR107
ERZNR108
ERZNR103
ERZNR110
ERZPS111
ERZPS112
ERZPS113
ERZPS114
ERZPS115
ERZPS116
ERZPS117
ERZPS118
ERZHR119
ERZHR120
AlmanAyse
Gina

Serra

T065

1.000
0574
0490
0.442
0.462
0302
0217
0250
0324
0273
0250
0232
0297
0.277
0262
0328
0297
0211
0211
0203
0.246
0.159
0.250
0310
0193
0304
0327
0203

0.188
0215
0.157
0.169
0.188
0232
0217
0.141
0.269

0.284
0.094
0.222
0.237
0315
0310
0274
0227
0257
0317
0333
0.324
0.264
0203
0.185
0294
0283
0.154
0212
0.171

T066

1.000
0535
0447
0.568
0292
0283
0.267
0.267
0.207
0.226
0.238
0333
0.288
0.250
0345
0310
0241
0.274
0.267
0.190
017
0.259
0233
0.269
0.268
0.268
0.246
0.220
0210
0.180
0.156
0.206
0172
0182
0242
0.194
0345
0.246
0339
0.167
0.191
0.208
0.236
0303
0323
0.269
0.266
0385
0393
0.450
0.292
0313
0219
0328
0.29%
0.236
0.304
0.210

T067

1.000
0373
0479
0.280
0314
0.200
0250
0.286
0.200
0.264
0383
0320
0327
0306
0347
0.268
0.360
0.250
0310
0.240
0.283
0.281
0.268
0213
0239
0212
0.19
0.167
0.176
0216
0231
0121
0.193
0.19
0.179
0375
0.193
0.283
0.227
0.259
0.276
0310
0327
0321
0.268
0259
0.298
0.259
0.345
0.291
0271
0.226
0232
0250
0.160
0.286
0.300

T068

1.000
0.553
0375
0438
0304
0.200
0.125
0429
0232
0218
0.388
0218
0347
0214
0250
0273
0.155
0.208
0.208
0.192
0.273
0222
0217
0217
0.182
0.260
0300
0216
0.143
0.269
0.264
0321
0211
0283
0308
0.346
0.250
0.256
0.207
0.310
0300
0339
0333
03717
0273
0434
0471
0.382
0.460
0351
032
0340
0224
0.200
0275
0.241

T069

1.000
0457
0.489
0391
0.280
0.208
0333
0.29
0.283
0438
0.283
0457
0353
0222
0291
0259
0.261
0.204
0.240
0.303
0.250
02717
0304
0.245
0231
0.294
0235
0.204
0.264
0.236
0.291
0250
0278
0353
0315
0315
0302
0.224
0.305
0.362
0382
0375
0451
0340

0462
0453
0451
02719
0254
0333
0216
0.19
0.269
0214

1070

1.000
0432
0.400
0333
0316
0474
0235
0386
0.442
0419
0463
0378
0256
0280
0271
0.268
0.160
0.244
0.286
0.195
0.286
0317
0283
0295
0283
0.167
0.234
0.250
02711
0333
0235
0292
0216
0306
0231
0333
0.306
0321
0.263
0302
0273
0288
0.185
0.29
0327
0.29
0.288
0.246
0.200
0.204
0.149
0227
0229
0271

T07L T072 TO73 HN74 HN75 HN76 HN77 HN78 HN79 HNBO HN8L HN82 HN83 HN84 HN85 HN86 HN87 HN88 HNB9 HNGD HN9L KP92 KP93 KP94 KP9S OL96 OL97 OL98 OL99 NRIOD NRIOL NR102 NR103 NR104 NR105 NR106 NR107 NR108 NR103 NR110 PS111 PS112 PS113 PSL14 PSLI5 PS116 PS117 PS8 HRI19 HR120 AmanAGina Serra

1.000
0367
0367
0226
0519
0283
0271
0.442
0345
0259
0316
0.145
0238
0250
0.226
0241
0.255
0.244
0240
0241
0.155
0230
0183
0213
0.183
0281
0.293
0.194
022
0226
0259
0.262
0290
0300
0280
0.250
0.265
022
0.269
0349
0313
0290
0377
0400
0.365
0339
0359
0257
0250
0203
0.19
0220
0233

1,000
03719
0276
03719
0.367
0.300
0319
0357
0258
0.444
0.227
0379
0276
0.208

0222
0192
0.208
0.192
0.200
0345
0.161
0.194
0.129
0.152
0.182
0321
0321
0.423
0.269
0.250

0.235
017
0303
0.154
0128
022

0.167
0.167

0.29
0.257
0229
0.154
0.184
0258
0.194
0.133
0.133
0.226

1.000
0542
0379
0.367
0.560
0333
0357
0300
0300
0227
0111
0233
0.115
0.200
0179
0.240
0115
029
0250
0.147
0.161
0.194
0.207
0.086
0.182
0233
0276
0276
0.138
0.143
0273
0313
0171
0.229
0125
0.158
0.189
0.200
0.200
0235
0.364
0303
0.294
0.265
0.216
0.184
0.182
0229
0172
0.133
0.188

1.000
0370
0.407
0385
0.276
0.250
0.286
0.200
0412
0.156
0259
0238
0320
0.364
0.400
0.182
0333
0421
0.286
0.179
0133
0.185
0.094
0125
0308
0417
0308
0250
0.194
0219
0.300
0.188
0.212
0.135
0.139
0.206
0.147
0.114
0.182
0227
0.176
0.242
0.176
0.200
0235
0.125
0212
0.148
0.107
0.129

1.000
0323
0300
0379
0310
0219
0219
0238
0250
0.156
0.167
0.161
0.143
0.250
0217
0250
0261
0258
0.161
0.156
0.250
0.188
0.300
0.276
0321
0276
0.269
0212
0235
0235
0.281
0.162
0.125
0.128
0257
0.167
0.167
0.200
0.250
0344
0.294
0.344
0.250
0250
0219
0.162
0.133
0214
0.267

1.000
0310
0333
0.250
0.156
0310
0300
0295
0310
0.19
0327
0.365
0472
0306
0255
0232
0288
0241
0230
0.200
0213
0.226
0210
0300
0283
0298
0300
0.157
0234
0.226
0.227
0318
0219
0.178
0229
0.197
0.174
0217
0.164
0.208
0.151
0275
0391
0.266
0309
0236
0177
0.190

1.000
0.370
0327
0358
0345
0370
0283
0298
0226
0183
0.278
0.275
0292

0264
0321
0273
0.197
0228
0220
0.276
0177
0226
0293
0220
0.267
0.197
0283
0.260
0411
0.214
0225
0273
0292
0258
0254
0291
0221
0.250
0.206
0246
0.176
0.179
0207
0.269
0.246
0259

1.000
0352

0276
0216
0242
0.138
0.255

0.214
0316
0220
0.269
0245
0233
0.228
0.259
0.228
0.220
0.194
0217
0382
0.190
0.286
0.226
0.254
0.167
0313
0.254
0328
0318
0.254
0.254
0339
0.274

0.297
0.288
0.281
0.265
0.261
0295
0.207
0.245
0.246
0.37

1.000
0.224
0.460
0235
0382
03717
0.444
0273
0.278
0.250
0.216
0.19%
0241
0259
0211
0.263
0.150
0.203
0217
0.263
0316
0298
0315
0172
0258
0.188
0.245
0.258
0.254
0229
0.186
0221
0.224
0.200
0.203
0.262
0.235
0.209
0250
0.194
0.200
0259
0.161
0228
0333

1000
0241
0.245
0230
0.241
0235
0211
0314
0.256
0.304
0327
0327
0309
0283
0.246
0214
0.250
0.263
0.246
0.254
0259
0.207
0213
0.262
0293
0.245
0.242
0.239
0214
0302
0281
0.209
0242
0.346
0328
0.297
0.270
0.183
0.149
0.203
0.115
0.208
0211
0.224

1.000
0313
0453
0480
0275
0.203
0.302
0.244
0.192
0.175
0.175
0321
0.207
0.159
0.148
0.220
0.213
0.237
0.226
0316
0.200
0.246
0.197
0.262
0.125
0317
0.232
0.208
0.200
0217
0239
0.197
0.200
0.186
0.232
0.206
0.229
0.176
0215
0250
0.200
0.183
0217

1.000
0294
0320
0319
0400
0.245
0333
03712
0455
0362
0354
0409
0383
0442
0231
0327
0.260
0388
03%
0319
0275
0193
0275
0300
0.264
0.197
0.1712
0.200
0.197
0241
0259
0229
0.180
0.213
0.224
0.156
0293
0.264
0.184
0.261
0340
0.224

1.000
0453
0388
0254
0.440
0.279
0250
0228
0250
0400
0259
0.246
0177
0230
0.283
0226
0197
0345
0364
0362
0281
0270
0.264
0.302
0.143
0.169
0208

0.194
0188
0213
0211
0.205
0.214
0254
0286
0262
0298
0.150
0276
0357

1.000
0.360

0.500
0359
0327

0373
0.3%
0273
0.197
0.207
0.286
0233
0237
0.246

0.286
0.267
0.274
0.305
0216
0317
0.181
0.160
0.151
0.200
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4.1.2.c. ISSR yonyemine gore popiilasyonlarin Temel Koordinat Analizi (PCoA)

Toplanan genotipler, ISSR markor sonuglarina gére GenAlex paket programi ile analiz
edilmis ve temel koordinat analizi (PCoA) yapilmistir (Sekil 4.49). Analiz sonucunda
ortaya c¢ikan eksenler yardimiyla popiilasyon yapist yorumlanmistir. Ayrica
popiilasyonlar arasindaki uzaklik Nei’nin genetik mesafesine gére matriks olusturularak
incelenmistir. Bu analiz sonuglarina gore Temel koordinat analizinin {i¢ ana ekseni
tarafindan agiklanan genetik gesitlilik yiizdeleri sirasiyla 14,75, 9,48 ve 8,42’dir. Bu ilk
i¢ bilesen genetik gesitliligin toplam %32,64’tinti agiklamistir (Cizelge 4.14). Matriks
incelendiginde birbirine en yakin popiilasyon ¢iftinin Tortum ve Uzundere (0,966) oldugu
belirlenmistir. Diger en yakin popiilasyon ciftlerinin ise Ispir-Uzundere (0,963) ve Ispit-
Tortum (0,957) oldugu tespit edilmistir. Ticari genotiplerle genetik yakinligi en yiiksek
popiilasyon Ispir, en uzak popiilasyon Horasan olarak belirlenmistir. Pazaryolu ve
Horasan popiilasyon c¢iftinin 0,695 genetik mesafe ile birbirine en uzak vyerel

popiilasyonlar oldugu anlasilmistir (Cizelge 4.15).

Cizelge 4.14. ISSR yontemi ile analiz edilen genotiplerin ilk 3 bilesenle agiklanan
varyasyon ylizdesi

Bilesenler 1 2 3
Varyans yiizdesi (%) 14,75 9,48 8,42
Kiimiilatif varyans analizi (%) 14,75 24,23 32,64

Cizelge 4.15. Nei’nin genetik mesafesinin ¢ift yonlii popiilasyon matriksi

Ispir Pazaryolu Uzundere Tortum Hmms Képriikéy Olur Narman Pasinler Horasan Ticari

ispir 1,000

Pazaryolu 0,950 1,000

Uzundere 0,963 0,936 1,000

Tortum 0,957 0,910 0,966 1,000

Hinis 0,922 0,876 0,929 0,954 1,000

Kopriikoy 0,855 0,811 0,873 0,873 0,921 1,000

Olur 0,894 0,837 0,901 0,915 0,950 0,938 1,000

Narman 0,933 0,883 0,931 0,956 0,952 0,890 0,926 1,000

Pasinler 0,872 0,824 0,876 0,885 0,857 0,800 0,829 0,905 1,000
Horasan 0,730 0,695 0,756 0,753 0,741 0,716 0,703 0,757 0,809 1,000

Ticari 0,894 0,851 0,850 0,857 0,852 0,810 0,841 0,838 0,787 0,662 1,000
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Temel koordinat analizi grafigi incelendiginde eksenlerin popiilasyonlari tam olarak
ayristirmadigl gozlenmistir. Popiilasyonlarin yogun olarak konumlandigi eksenlerin
kesisim bolgesinde birbirine paralel iki grubun oldugu tespit edilmistir. Ispir (2 genotip
harig), Pazaryolu, Uzundere genotipleri (1 genotip harig) ve Tortum genotiplerinin bir
kismimin C2 ekseninin sol iist kismina dogru gruplandigi belirlenmistir. Ayrica li¢ ticari
genotipin de bu grup icerisinde kiimelendigi goriilmektedir. Olur, Hinis (2 genotip harig),
Kopriikdy, Narman, Horasan, Pasinler (1 genotip hari¢) genotipleri ile Tortum
genotiplerinin geriye kalan (5 genotip hari¢) kisminin ve C1 ve C2 eksenlerinin kesisim
bolgesinde, C2 ekseni boyunca uzandigi ve kiigiik bir kisminin (3 genotip) C2
eksenlerinin sag tist kismina dogru yer aldigi goriilmektedir. Ayrica C2 ekseninin sag alt
kisminda 4 adet Tortum, 1 adet Pasinler genotiplerinden olusan bir grubun bulundugu
tespit edilmistir. Bununla birlikte iki tortum ve 1 Hinis ¢esidi C2 ekseninden uzakta sagda

C1 eksenin iist kisminda konumlanmistir (Sekil 4.49).

Temel Koordinat Analizi (PCoA)
X @ Ispir
. 4 ) 'S X X M Pazaryolu
\\< J% A Uzundere
%% viSHe S
XA X Tortum
_; Xxl y X Hinis
§ | Koprikoy
Olur
% Narman
Pasinler
X
><>< Horasan
Ticari
Coord. 1

Sekil 4.49. ISSR yontemi kullanilarak barbunya ve taze fasulye genotiplerine ait Temel
Bilesen Analizi ve iki boyutlu diyagram iizerinde ayrimi
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4.1.2.d. ISSR markér yontemi molekiiler varyans analizi

Fasulye genotipleri arasindaki varyasyon oranini belirlemek amaciyla yapilan molekiiler
varyans analizi (AMOVA) sonuglarina goére, ortaya cikan varyasyonun %84 iiniin
popiilasyon i¢i, %]16’sinin popiilasyonlar arast oldugu gozlenmistir (Sekil 4.50).
Yaptigimiz ¢alismada popiilasyonlar i¢i varyansin popiilasyonlar arasi varyansa kiyasla
oldukc¢a yiiksek oldugu belirlenmistir. Yapilan incelemelerde gen bankalarinda yerel
genotiplerde goriilen genetik varyasyonun yaklasik %50-60’1in popiilasyonlarin kendi
icinde oldugunu bildirmektedir (Parzies vd 2000). Baz1 arastirmacilar cografi yapinin
tirleri genetik farklilasmaya zorlayan sorumlu faktorlerden birisi oldugunu
belirtmislerdir (Cattan-Toupance et al. 1998; Papa and Gepts 2003; Gill-Langarica et al.
2011). Mevcut sonuglarin popiilasyon icerisindeki genetik ¢esitlilik bilesenlerini daha
detayl bir sekilde inceleyen bu arastirmacilara gére de uyumlu oldugu tespit edilmistir.
Bu bulgular yetistiriciler arasindaki tohum aligverisi ve farkli ortamlarda homojen

seleksiyon ile de iliskilendirilebilmektedir (Papa and Gepts 2003).

Molekiiler Varyans Orani

Popiilasyonlar arasi
16%

|

Popiilasyon igi
84%

Sekil 4.50. ISSR markdrleri kullanilarak yapilan molekiiler varyans analizi grafigi
(AMOVA)
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4.1.2.e. ISSR markorlerina ait genetik yap1 analizi

Erzurum’un ilgelerinden toplanan genotipler her bir ilge popiilasyon olarak
degerlendirilerek analiz edilmistir. On ilgeden toplanan genotipler ticari genotiplerle
beraber toplam 11 popiilasyondan (1=Ispir, 2=Pazaryolu, 3=Uzundere, 4=Tortum,
5=Hinis, 6=Kopriikdy, 7=Olur, 8=Narman, 9= Pasinler, 10= Horasan, 11=Ticari)
olusmustur. Elde edilen varyans bilesenlerinin 6nemi, 100.000 rastgele permiitasyon ile
test edilmistir. Structure Harvester (Earl and vonHoldt 2012) ile belirlenen maksimum
AK degerinin K=4 oldugu bulunmus ve bu degere gore tiim popiilasyonun 4 alt
popiilasyonda toplanabilecegi belirlenmistir (Sekil 4.51). Gioia et al. (2019) 192 ticari
fasulye genotipinin poplilasyon yapisini ve gen merkezlerini belirlemek amaciyla
yiiriittiikleri aragtirmada alt popiilasyonlarin sayisin1 maksimum olasilik ve AK degerine
gore belirlenmislerdir. Arastiricilar AK testine goére ilk pik degerinin K=3’de

gozlemlendigini, diger pik degerlerinin K=5 ve K=8’de gozlemlendigini belirtmislerdir.

DeltaK = mean(|L"{K}|) / sd(L(K))

35r

301

Delta K

Sekil 4.51. K = 4 i¢in tahmini {iyelik fraksiyonu grafigi
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Sekil 4.52. ISSR yontemine verilerine gore 6nceden gruplandirilan (K=4) 120 katilimli fasulye
popiilasyonlari i¢in yap1 siitun grafigi (I. Alt popiilasyon: Kirimizi; II. Alt popiilasyon: Yesil; II1.
Alt popiilasyon: Mavi; IV. Alt popiilasyon: Sar1)

Structure Harvester (Earl and vonHoldt 2012) programindan elde edilen maksimum AK
degerine gore Structure 2.2 paket programinda Jaccard (1982) benzerlik katsayisi
kullanilarak Sekil 4.52°de belirtlen yapi siitun grafigi elde edilmistir. Genotiplerin bu dort
alt-popiilasyondaki iiyelik katsayis1 Cizelge 4.16’da belirtilmistir. Popiilasyonlara ait yap1
stitun grafigi incelendiginde 15 genotipin |. alt popiilasyonda yer aldig1 goriilmektedir.
Sekil 4.52 incelendiginde bu alt popiilasyonun en yiiksek katilim katsayisinin Pasinler
(0,978) ve Horasan (0,939) ilgelerine ait oldugu belirlenmis, bunun yan1 sira en diisiik
katilim katsayis1 Pazaryolu (0,004) ilgesinden toplanan genotiplerden elde edilmistir.
Uzundere ilgesinden alinan 31 numarali genotipin birinci alt popiilasyon igerisinde yer
aldig fakat ikinci (0,217), tgiincii (0,023) ve dordiincii (0,032) alt popiilasyonlardan
genetik karisim oldugu goriilmektedir. I1. alt popiilasyon icerisindeki katilim katsayisi en
yiiksek popiilasyonlarin Hinis (0,972), Kopriikdy (0,977) ve Olur (0,953) oldugu, en
diisik katilm katsayisi ise Pasinler (0,009) ilgesinden toplanan popiilasyonda tespit
edilmistir. Ill. alt popiilasyona ait katilimlar incelendiginde en yiiksek katilim katsayisi
Pazaryolu (0,930) ve Uzundere (0,887) ilgelerinden toplanan popiilasyonlardan elde
edilmistir. Mevcut alt popiilasyon 36 genotipten meydana gelmis, Ispir popiilasyonu
igerisinde yer alan 15 numarali genotipte Il (0,497) ve IV (0,489) numarali alt
popiilasyondan yaklasik yar1 yariya genetik karigiklik oldugu gortlmistir. Bu alt

popiilasyon igerisinde en diisiik genetik katilim Pasinler (0,007) il¢esinden toplanan
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poplilasyon arasindan gerceklesmistir. 1V. alt popiilasyon igerisinde en yiiksek katilim
ticari (0,741) ve Ispir (0,573) popiilasyonlarindan saglanmistir. Yap: siitun grafigi
incelendiginde ticari genotiplerin genetik yapisinin diger alt popiilasyonlarin karigimi
oldugu ve alt popiilasyonlarin genetik yapisinin bu ticari genotiplerden geldigi
saptanmigtir. 121 numarali Alman Ayse ticari ¢esidinin genetik yapisinin biiyiik oranda
IV. alt popiilasyonla benzestigi, fakat III. alt popiilasyondan bir genetik karigimin séz
konusu oldugu goriilmektedir. 122 numarali Gina ticari genotipin genetik yapisi
incelendiginde ise IV. (0,555) ve Il. (0,414) popiilasyonlardan genetik karisim oldugu
gozlenmistir. Bunun yanisira 123 numarali Serra ticari genotipinin 1V. (0,847) ve Il.

(0,144) alt popiilasyonlarin karigimi oldugu tespit edilmistir.

Cizelge 4.16. ISSR verilerine gore genotiplerin dort alt-popiilasyondaki iiyelik katsayisi
(Jaccard 1982)

Sira Alt popiilasyon sayisi

Genotip | “p prasy IIyI v,
numarasi

il ERZ-1S-1 0,005 0,063 0,325 0,607
2 ERZ-IS-2 0,012 0,006 0,013 0,969
3 ERZ-IS-3 0,002 0,002 0,005 0,990
4 ERZ-1S-4 0,002 0,004 0,002 0,992
5 ERZ-IS-5 0,004 0,003 0,006 0,987
6 ERZ-IS-6 0,005 0,004 0,005 0,985
7 ERZ-IS-7 0,003 0,003 0,002 0,992
8 ERZ-IS-8 0,003 0,007 0,008 0,982
9 ERZ-1S-9 0,002 0,002 0,003 0,993
10 ERZ-IS-10 0,007 0,007 0,043 0,943
11 ERZ-IS-11 0,004 0,011 0,012 0,973
12 ERZ-IS-12 0,002 0,004 0,006 0,988
13 ERZ-IS-13 0,003 0,005 0,012 0,980
14 ERZ-IS-14 0,020 0,007 0,201 0,772
15 ERZ-1S-15 0,008 0,006 0,497 0,489
16 ERZ-IS-16 0,020 0,005 0,948 0,027
17 ERZ-IS-17 0,047 0,040 0,902 0,011
18 ERZ-IS-18 0,030 0,016 0,948 0,007
19 ERZ-IS-19 0,173 0,040 0,776 0,011
20 ERZ-IS-20 0,002 0,009 0,981 0,008
21 ERZ-IS-21 0,016 0,031 0,920 0,033
22 ERZ-IS-22 0,055 0,012 0,922 0,012




Cizelge 4.16. (devam)
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Sira . Alt popiilasyon sayisi
Genotip | T T v
numarasi
23 ERZ-IS-23 0,004 0,003 0,988 0,005
24 ERZ-IS-24 0,002 0,002 0,991 0,004
25 ERZ-PA-25 0,007 0,053 0,874 0,066
26 ERZ-PA-26 0,002 0,002 0,975 0,021
27 ERZ-PA-27 0,002 0,003 0,909 0,086
28 ERZ-PA-28 0,003 0,004 0,962 0,031
29 ERZ-UZ-29 0,007 0,034 0,902 0,058
30 ERZ-UZ-30 0,002 0,004 0,983 0,011
31 ERZ-UZz-31 0,728 0,217 0,023 0,032
32 ERZ-UZ-32 0,003 0,004 0,979 0,014
33 ERZ-UZ-33 0,003 0,013 0,976 0,008
34 ERZ-UZ-34 0,005 0,006 0,986 0,003
35 ERZ-UZ-35 0,005 0,006 0,986 0,003
36 ERZ-UZ-36 0,003 0,006 0,989 0,002
37 ERZ-UZ-37 0,015 0,005 0,974 0,006
38 ERZ-UZ-38 0,009 0,007 0,977 0,007
39 ERZ-UZ-39 0,005 0,004 0,989 0,003
40 ERZ-TO-40 0,004 0,013 0,973 0,010
41 ERZ-TO-41 0,038 0,006 0,924 0,032
42 ERZ-TO-42 0,007 0,003 0,984 0,006
43 ERZ-TO-43 0,004 0,004 0,989 0,003
44 ERZ-TO-44 0,014 0,003 0,976 0,006
45 ERZ-TO-45 0,005 0,033 0,959 0,003
46 ERZ-TO-46 0,006 0,008 0,967 0,019
47 ERZ-TO-47 0,005 0,004 0,984 0,006
48 ERZ-TO-48 0,007 0,006 0,982 0,005
49 ERZ-TO-49 0,013 0,016 0,960 0,011
50 ERZ-TO-50 0,004 0,007 0,970 0,018
51 ERZ-TO-51 0,012 0,013 0,947 0,027
52 ERZ-TO-52 0,015 0,240 0,732 0,014
53 ERZ-TO-53 0,006 0,953 0,015 0,025
54 ERZ-TO-54 0,005 0,972 0,016 0,006
55 ERZ-TO-55 0,006 0,968 0,017 0,009
56 ERZ-TO-56 0,004 0,981 0,010 0,005
57 ERZ-TO-57 0,010 0,854 0,115 0,021
58 ERZ-TO-58 0,024 0,923 0,046 0,007
59 ERZ-TO-59 0,005 0,974 0,011 0,011
60 ERZ-TO-60 0,004 0,927 0,058 0,010
61 ERZ-TO-61 0,013 0,943 0,030 0,013
62 ERZ-TO-62 0,010 0,969 0,009 0,012
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Sira . Alt popiilasyon sayisi
Genotip | T T v
numarasi
63 ERZ-TO-63 0,058 0,931 0,007 0,004
64 ERZ-TO-64 0,005 0,981 0,006 0,008
65 ERZ-TO-65 0,038 0,956 0,004 0,003
66 ERZ-TO-66 0,114 0,851 0,012 0,023
67 ERZ-TO-67 0,027 0,955 0,009 0,008
68 ERZ-TO-68 0,200 0,769 0,023 0,008
69 ERZ-TO-69 0,088 0,899 0,010 0,003
70 ERZ-TO-70 0,007 0,966 0,015 0,012
71 ERZ-TO-71 0,095 0,881 0,013 0,011
72 ERZ-TO-72 0,008 0,981 0,007 0,003
73 ERZ-TO-73 0,015 0,969 0,006 0,010
74 ERZ-HN-74 0,010 0,981 0,005 0,005
75 ERZ-HN-75 0,008 0,980 0,006 0,006
76 ERZ-HN-76 0,010 0,975 0,010 0,005
77 ERZ-HN-77 0,005 0,984 0,004 0,007
78 ERZ-HN-78 0,063 0,902 0,019 0,015
79 ERZ-HN-79 0,007 0,956 0,009 0,028
80 ERZ-HN-80 0,011 0,959 0,019 0,011
81 ERZ-HN-81 0,005 0,978 0,008 0,008
82 ERZ-HN-82 0,006 0,984 0,003 0,007
83 ERZ-HN-83 0,008 0,973 0,011 0,009
84 ERZ-HN-84 0,003 0,988 0,006 0,004
85 ERZ-HN-85 0,004 0,978 0,007 0,011
86 ERZ-HN-86 0,010 0,956 0,024 0,010
87 ERZ-HN-87 0,009 0,949 0,036 0,006
88 ERZ-HN-88 0,005 0,986 0,005 0,004
89 ERZ-HN-89 0,002 0,990 0,003 0,005
90 ERZ-HN-90 0,005 0,989 0,002 0,004
91 ERZ-HN-91 0,005 0,989 0,003 0,003
92 ERZ-KP-92 0,002 0,989 0,004 0,006
93 ERZ-KP-93 0,004 0,978 0,013 0,005
94 ERZ-KP-94 0,016 0,963 0,012 0,009
95 ERZ-KP-95 0,005 0,978 0,006 0,011
96 ERZ-OL-96 0,014 0,959 0,007 0,021
97 ERZ-OL-97 0,012 0,929 0,005 0,054
98 ERZ-OL-98 0,016 0,948 0,028 0,008
99 ERZ-OL-99 0,012 0,974 0,007 0,008
100 ERZ-NR-100 0,005 0,989 0,004 0,003
101 ERZ-NR-101 0,026 0,963 0,008 0,003
102 ERZ-NR-102 0,014 0,978 0,004 0,004
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Cizelge 4.16. (devam)

Sira . Alt popiilasyon sayisi
Genotip | T T v
numarasi

103 ERZ-NR-103 0,287 0,656 0,046 0,011
104 ERZ-NR-104 0,105 0,885 0,006 0,003
105 ERZ-NR-105 0,040 0,903 0,019 0,039
106 ERZ-NR-106 0,011 0,939 0,014 0,036
107 ERZ-NR-107 0,964 0,005 0,016 0,015
108 ERZ-NR-108 0,976 0,004 0,011 0,008
109 ERZ-NR-109 0,991 0,002 0,004 0,002
110 ERZ-NR-110 0,983 0,005 0,007 0,005
111 ERZ-PS-111 0,978 0,004 0,014 0,004
112 ERZ-PS-112 0,983 0,010 0,003 0,004
113 ERZ-PS-113 0,987 0,005 0,005 0,003
114 ERZ-PS-114 0,993 0,002 0,002 0,003
115 ERZ-PS-115 0,987 0,005 0,003 0,005
116 ERZ-PS-116 0,958 0,020 0,017 0,005
117 ERZ-PS-117 0,972 0,010 0,005 0,014
118 ERZ-PS-118 0,962 0,019 0,008 0,011
119 ERZ-HR-119 0,953 0,029 0,011 0,007
120 ERZ-HR-120 0,925 0,025 0,025 0,026
121 Alman Ayse 0,009 0,037 0,135 0,820
122 Gina 0,027 0,414 0,005 0,555
123 Serra 0,006 0,144 0,003 0,847

ISSR verileri kullanilarak 4 alt popiilasyon i¢in hesaplanan beklenen heterozigotluk ve
Fst degerleri Cizelge 4.17°da belirtilmistir. Yapilan analizde ortalama beklenen
heterozigotluk ve ortalama Fst degeri sirasiyla 0,3005 ve 0,2570 olarak belirlenmistir.
Bununla birlikte, F istatistiZine gére hesaplanan ve popiilasyonlarin alt popiilasyonlardaki
katiim Kkatsayilarin1  belirten degerler Cizelge 4.18’de sunulmustur. Fst, alt
populasyonlardaki genetik farkliliklarin Slgtimii icin belirlenen bir degerdir. Bir lokus
acisindan populasyonlar karsilastirmada kullanilmaktadir. Bu deger, alt populasyonlarda
rastgele ele alinan iki gametin miisterek atadan gelme ihtimali olup, 0 ile 1 arasinda deger
almakta ve belirlenen deger 1’e yaklastikga alt popiilasyonlarin ayni atadan gelme
thtimalinin o kadar diisiik oldugunu ifade etmektedir. F istatistigine gore hesaplanan Fst
degerinin kiigiik olmasi1 karsilagtirilan iki popiilasyonun birbirine o kadar yakin

oldugunun ifade etmektedir. Fst degerinin kiigiik ¢ikmasi i¢in karsilastirilan iki alt
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populasyonun heterozigositeleri arasindaki farkin kiigiik olmas1 gerekmektedir ki bu da
ancak iki populasyon arasinda gen gogii olmasi durumunda s6z konusu olmaktadir. Bu
anlamda Cizelge 4.19 incelendiginde en diisiik Fst degerininin (0,0637) ve dolayisiyla en
fazla gen gociiniin 1. ve Ill. alt popiilasyonlar arasinda oldugu, buna karsin en yiiksek
degerin 1. ve IV. alt popiilasyonlar arasinda (0,1286) belirlendigi ve dolayisiyla bu alt
popiilasyonlar arasinda gen go¢iiniin diisiik oldugu tespit edilmistir. Ayrica, Cizelge 4.18
incelendiginde 1. alt popiilasyonda katilim katsayisi yiiksek olan popiilasyonlarin IV. alt
popiilasyonda diisiik oldugu, bununla birlikte IV. alt popiilasyonda katilim katsayisi
yiiksek popiilsayonlarin 1. alt popiilasyonda diisiik katilimli oldugu goézlenmistir. Elde
edilen bu sonugclarin Jaccard (1982) katsayisindan elde edilen yapi siitun grafigi ile de

uyum igerinde oldugu tespit edilmistir.

Cizelge 4.17. ISSR yontemi ile belirlenen 4 alt popiilasyonunda beklenen heterozigotluk
ve Fst degerleri

Alt-popiilasyon (K) Beklenen heterozigotluk Fst

1 0,3369 0,2532
2 0,3475 0,1316
3 0,2934 0,2318
4 0,2241 0,4114
Ortalama 0,3005 0,2570

Cizelge 4.18. Her bir popiilasyonun F istatistigine gore hesaplanan 4 alt popiilasyondaki
katilim katsayilar

Alt popiilasyonlar

Popiilasyon | 1 11 v

Ispir 0,018 0,012 0,396 0,573
Pazaryolu 0,004 0,016 0,930 0,051
Uzundere 0,071 0,028 0,887 0,013
Tortum 0,026 0,587 0,376 0,011
Hinis 0,010 0,972 0,010 0,008
Kopriikdy 0,007 0,977 0,009 0,008
Olur 0,013 0,953 0,012 0,023
Narman 0,400 0,575 0,013 0,012
Pasinler 0,978 0,009 0,007 0,006
Horasan 0,939 0,027 0,018 0,016

Ticari 0,014 0,198 0,048 0,741
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Cizelge 4.19. Alt popiilasyonlar arasindaki FST mesafesine dayali genetik yakinlik
matriksi

I 1 i v
I -
I 0,0795 -
Il 0,0907 0,0637 -
v 0,1286 0,0889 0,0671 -

4.2. Tarimsal Ozellikler ve Seleksiyon Cahsmalar

Tarimsal 6zellikler yetistirici ve tiiketiciler i¢in 6nem arz eden parametreler goz 6niinde
bulundurularak tespit edilmistir. Toplanan fasulye popiilasyonlarina ait genotipler toplam
19 6zellik dikkate alinarak incelenmistir. Aragtirmada 2017 yilinda 120 genotip 3 ticari
cesit kullanilmis ve genotipler hem kendi igerisinde hem de bu ticari ¢esitle
karsilastirilmistir. 2018 yilinda ise segilen 40 genotip 4 ticari ¢esitle beraber ayni tarimsal

ozellikler kullanilarak kiyaslanmistir.

4.2.1. Genotiplerin 2017 yih tarimsal 6zellikleri

4.2.1.a. Cikis siiresi (giin)

Calismada Erzurum yoresinden toplanan barbunya ve taze fasulye genotiplerinin ¢ikis
siirelerine ait varyans analiz sonuglar1 Cizelge 4.20°da verilmistir. Cikis siiresi agisindan
bloklar arasindaki fark 6nemli bulunmazken genotipler arasindaki fark 6nemli (p<0,05)
bulunmustur. Ancak kontrol genotiplerinin aralarindaki farkliligin 6nemli olmadig: tespit

edilmistir.

Genotiplerin ¢ikis stiresi 12 giin ile 26 giin arasinda degisim gostermistir. En hizh
¢imlenen genotip ERZ IS 9 (12 giin) olmus, bunu 14 giinde ¢gimlenen ERZ-NR-104, ERZ-
NR-105, ERZ-NR-108, ERZ-NR-109 genotipleri izlemistir. En yavas ¢imlenme ise 26
giin ile ERZ-HN90 genotipinde belirlenmis, ERZ-IS-21, ERZ-UZ-3, ERZ-UZ-38

genotipleri ise 25 giinde ¢ikis yaparak bu genotipe en yakin sonucu vermislerdir. Test
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genotiplerinin ¢ikis siireleri arasinda 14 giin, kontrol genotipleri arasinda ise 3 giinliik bir
fark tespit edilmistir. Gruplarin ortalama ¢ikis siirelerine bakildiginda test genotiplerinin
ortalama 20,34 giinde, kontrol genotiplerinin ise ortalama 20,33 giinde ¢ikis yaptigi
goriilmektedir (Cizelge 4.21). Cikis siiresi bakimindan pek gok arastirmaci farkli sonuglar
elde etmislerdir. Farkli arastirmalarda genotiplerin ¢ikis siireleri Ak¢in (1974) 9-14, Atict
(2013) 13-25, Giines (2011) 10-15,6, Erding (2012) 10,33-20,67 ve Oztiirk (2018) 6-9
giin olarak tespit edilmistir. Bunun genetik faktorle beraber, iklim, toprak yapisi, ekim
derinligi gibi pek ¢ok faktoriin ¢ikis siiresi lizerinde etkili olmasindan kaynaklanabilecegi
diisiiniilmektedir. Calismada elde ettigimiz sonuglarin Atict (2013) ve Erding (2012) ile
benzerlik gosterdigi, diger arastirmacilara gore ise ¢ikis siiresinin daha ytliksek oldugu

tespit edilmistir.

4.2.1.b. Tk ciceklenme siiresi (giin)

Calismada kullanilan barbunya ve fasulye genotiplerinin ¢igeklenme siiresine ait varyans
analiz sonuclar1 Cizelge 4.20’da verilmistir. Cigeklenme siiresi acisindan bloklar
arasindaki fark onemli bulunmazken genotipler arasindaki fark 6nemli bulunmustur.
Bununla birlikte ilk ¢igeklenme siiresi bakimindan test genotipleri ile kontrol genotipleri

karsilastirildiginda aralarindaki farkliligin 6nemli olmadig: belirlenmistir.

Genotiplerin ilk gigeklen siireleri 47 giin ile 84 giin arasinda degisim gdzlenmistir. 11k
ciceklenme 47 giinde Serra ¢esidinde goriilmiistiir. Bunu 49 giinde ciceklenen Gina ¢esidi
takip etmistir. En gec ciceklenme ise 84 giin ile ERZ-HN83 genotipinde izlenmistir. Bunu
ERZ-HN82 (82 giin), ERZ-HN84 (81 giin) ve ERZ-HN85 (78 giin) genotipleri izlemistir
(Cizelge 4.21). Genotiplerin ortalama ¢i¢eklenme siireleri incelendiginde kontrol
genotiplerinin (53 giin), test genotiplerinden (64 giin) daha erken ¢igeklendigi tespit
edilmistir. Bununla birlikte ilk ¢igeklenme siiresi bakimindan test genotipleri arasinda 33
giinliik, kontrol genotipleri arasinda 16 giinliik bir fark bulundugu belirlenmistir. Akbulut
(2011) ilk ¢igceklenme siiresi bakimindan elindeki genotiplerin 36 ile 60 giin arasinda
degistigini bildirmistir. Madakbas vd (2004) 2002 yilinda yiiriittiikkleri ¢alismada ilk
ciceklenmenin 38-42 giin arasinda gerceklestigini rapor etmislerdir. Oztiirk (2018)
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Erzincan’dan topladigi barbunya ve taze fasulye genotiplerinin en erken 32 en ge¢ 68
giinde ciceklendigini bildirmistir. Ekincialp (2012) Van kosullarinda yetistirdigi taze
fasulye genotiplerinin en erken 49,67, en ge¢ 83,67 gilinde ¢iceklendigini belirtmistir.

Calismamizin sonuglariin Ekincialp (2012)’in sonuglari ile ortiistiigli goriilmektedir.

4.2.1.c. %50 ciceklenme siiresi (giin)

Calismada %50 ¢igeklenme verilerine ait varyans analizi sonuglart Cizelge 4.20°da
belirtilmistir. Bu analiz sonuglarina goére genotipler arasinda %50 cigeklenme siiresi
bakimindan ortaya ¢ikan varyasyonun dnemli oldugu, buna karsin bloklar arasinda ortaya

c¢ikan varyasyonun dnemli olmadigi anlagilmistir.

%350 cicekleneme siiresi, siradaki bitkilerin yarisinin ¢igeklendigi siire olarak
belirlenmistir. %50 g¢igeklenme siiresi 49 giin olan Serra’da bitkiler homojen bir
ciceklenme gostermistir. Yine kontrol genotiplerinden olan Gina, 52 giin ile %50
ciceklenmesini en erken tamamlayan ikinci genotip olmustur. Bununla birlikte test
genotipleri arasinda en erken %50 ¢i¢eklenme siiresine sahip olan genotipler ERZ-TO-49
(55 giin), ERZ-1S-13 (55 giin), ERZ-1S-15 (55 giin), ERZ-UZ-35 (55 giin) ve ERZ-UZ-
39 (55 giin) olmustur. Bu siireyi en ge¢ tamamlayan genotipler ERZ-HN-83 (92 giin),
ERZ-HN-82 (91 giin), ERZ-HN-84 (91 giin) ve ERZ-HN-85 (86 giin) olmustur (Cizelge
4.21). Arastirma sonuglar1 incelendiginde, kontrol genotipleri ortalama 56 giinde %50
ciceklenirken, test genotiplerinin ortalama %50 ciceklenme siiresi 70 giin olarak
hesaplanmistir. Ayrica test genotipleri arasinda %50 ¢igeklenme siiresi bakimindan 37
giinliik bir fark tespit edilmis olup, kontrol genotipleri arasinda ise bu faklilik 18 giin
olarak hesaplanmigtir. Madakbas vd (2004) 2002 yilinda yiiriittiikleri c¢alismada
genotiplerin %50 c¢igeklenme siirelerinin 42-50 giin arasinda farklilik gosterdigini
bildirmislerdir. Erding (2012) yaptig1 ¢aligmada genotiplerin en erken ortalama 42,33
giinde en ge¢ ortalama 77 giinde %50’sinin ¢i¢eklendigini rapor etmistir. Bu sonuglarin
calismamizla uyum igerisinde oldugu goézlenmektedir. Ekincialp (2012) genotiplerin
ortalama %50 ciceklenme siiresinin 63,72 giin oldugunu belirtmistir. Arastirmacinin

sonucu ile bizim sonuglarimizin benzerlik gosterdigi gézlenmektedir.
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4.2.1.d. Bakla olusum siiresi (giin)

Genotiplerin bakla olusum siirelerine ait varyans analiz sonuglari Cizelge 4.20’da
verilmistir. Bu ¢izelge incelendiginde bakla olusum siiresi bakimindan bloklar arasinda
ve gruplar (test ve kontrol) arasinda herhangi bir farklilik bulunmazken, genotipler

arasinda onemli 6l¢iide farklilik oldugu belirlenmistir.

[k meyve taslaginin goriildiigii tarih ile ekim tarihi arasindaki siire bakla olusma siiresi
olarak belirlenmistir. Kontrol genotipleri igerisinde yer alan Serra ve Gina’nin 52 giin ile
ilk bakla olusturan genotipler oldugu gézlenmistir. Bakla olusumu siiresi bakimindan test
genotipleri igerisinde en erken bakla olusumu ERZ-1S-15 (54 giin) ve ERZ-TO-49 (54
giin) genotiplerinde saptanmistir. En ge¢ bakla olusumu ise ERZ-HN83 (87 giin)
genotipinde gozlenirken, bu genotipi ERZ-HN-84 (86 giin) ve ERZ-HN-82 (85 giin)
genotipleri takip etmistir (Cizelge 4.21). Kontrol genotiplerinin bakla olusum siireleri
arasinda 13 giinliik bir fark tespit edilirken, test genotiplerinin arasindaki bu fark 33 giin
olarak belirlenmistir. Test genotiplerinin ortalama bakla olusturma siiresi 68,04 giin iken,
kontrol genotipleri ortalama 56,22 giinde bakla olusturmuslardir. Akbulut (2011) Burdur
ilinden topladig1 fasulye genotiplerinde 46-68 giin arasinda degisen siirelerde bakla

olusturduklarini tespit etmistir.

4.2.1.e. Yeme olum siiresi (giin)

Calismada yeme olum siiresi verilerine ait varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.20‘da
belirtilmistir. Bu analize gore genotipler arasinda yeme olum siiresi bakimindan ortaya
cikan farklilik 6nemli (p<0,05) bulunurken bloklar arasinda ortaya cikan farkliligin

onemli seviyede olmadigi anlagilmistir.

Test genotiplerinin yeme olum siiresi 70 ile114 giin arasinda degisim gdstermis olup,
kontrol genotiplerinde bu fark 67 ile 84 giin arasinda belirlenmistir. Serra ve Gina kontrol
cesitleri sirastyla 67 ve 69 giinde yeme olumuna eriserek en erken yeme olumu gosteren

genotipler olmuslardir. Bu genotiplere en yakin yeme olumuna erisen test genotipleri
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ERZ-IS-13 (74 giin), ERZ-UZ-32 (74 giin), ERZ-PS-111 (74 giin), ERZ-PA-28 (72 giin)
ve ERZ-1S-15 (70 giin) olarak tespit edilmistir. Alman Ayse ¢esidinin 84 giinde yeme
olumuna gelmesi bu genotipin kontrol grubu igerisinde en ge¢ meyve veren genotip
oldugunu gostermektedir. Test genotipleri icerisinden en ge¢ yeme olumu ERZ-HN-82
(114 giin) genotipinde belirlenmis olup, bunu sirastyla ERZ-HN-83 (107 giin), ERZ-HN-
84 (106 giin), ERZ-HN-86 (105 giin), ERZ-OL-96 (105 giin) genotipleri takip etmistir
(Cizelge 4.21). Test genotipleri ortalama 88 giinde yeme olumuna ulasirken, kontrol
genotiplerinin ortalama yeme olum siiresinin 73 giin oldugu tespit edilmistir. Burdur
ilinden toplanan genotiplerde en erken hasat siiresi tohum ekiminden itibaren hesaplanan
57. giinde, en ge¢ 74. giinde gergeklestirilmistir. Cirka (2012) 61 sirik 27 bodur taze
fasulye ile yliriittiigli calismada sirik tiplerin 76-105 giin; bodur tiplerin 61-83 gilinde hasat
olumuna geldigini bildirmistir. Ayrica Erdin (2012) calismasinda ortalama hasat siiresinin
92,71 giin oldugunu, genotiplerin en diisiik 68 giinde en yiiksek 127 giinde ortalama hasat
siiresine ulastiklarin1 agiklamistir. Arastirmacinin sonuglariin bizim sonuglarimizla

oldukg¢a benzer oldugu goriilmiistiir.

Cizelge 4.20. Genotiplerin 2017 y1l1 tarimsal 6zelliklerine ait varyans analizi sonuglari

Cikis ilk %50 Bakla Yeme
Varyasyon . . . olusma olum
- SD  siiresi ciceklenme Ciceklenme . . L
kaynagi (giin) siiresi (giin) siiresi (giin) surest surest
(giin) (giin)
Blok 5 0,22\ 0,67NS 0,59 NS 0,89Ns 1,208
Genotipler 122 4,23 57,59" 80,94" 59,63" 89,88"
TG 119 4,127 58,9 82,8" 60,47" 91,88"
KG 2 0,45NS  2.49NS 3,36 21,65" 5,19NS
TG ve KG 6,99° 066" 6,16 0,08  1591M
karsilastirma
Hata 10 1,29 2,37 3,46 2,36 5,17
Toplam 137 - - - - -

1. *, p<0,05; **, p<0,01 diizeyinde 6nemlidir.
2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri
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Cizelge 4.21. Genotiplerin 2017 yili tarimsal 6zelliklerine ait diizeltilmis ortalamalar1

Cikas ik %50 Bakla Yeme
Sira  Genotip siiresi  ciceklenme Ciceklenme o'l'usn}a 0'I.u m .
(giin) siiresi (giin)  siiresi (giin) surest surest
(giin) (giin)
1 ERZ-iS-1 23 ab 63 d-w 69 c-t 66 f-y 90 b-t
2 ERZ-iS-2 25ab  72a-n 79 a-j 75 a-m 92 a-t
3 ERZ-iS-3 2l1abc  60i-x 67 d-t 66 f-y 81 e-w
4 ERZ-iS-4 19abc 61 g-x 67 d-t 66 f-y 88 b-u
5 ERZ-iS-5 19abc 58 m-z 67 d-t 66 f-y 87 b-u
6 ERZ-iS-6 22 ab 67 b-u 74 a-p 70 c-v 92 a-t
7 ERZ-iS-7 20abc  71a-p 78 a-j 73 a-q 95 a-s
8 ERZ-iS-8 23 ab 61 g-x 68 c-t 65 f-y 88 b-u
9 ERZ-iS-9 12¢ 75 a-h 80 a-h 78 a-g 97 a-0
10 ERZ-IS-10 23 ab 71a-p 78 a-j 75 a-m 90 b-t
11 ERZ-iS-11 19abc 62 e-w 68 c-t 66 f-y 81 e-w
12 ERZ-iS-12 22 ab 62 e-w 70 c-t 69 d-x 80 g-x
13 ERZ-iS-13 22 ab 51 w-y 55 r-z 55 w-y 74 r-a
14 ERZ-IS-14 22 ab 66 c-v 73 b-s 70 c-v 84 c-v
15 ERZ-IS-15  19abc  51lw-y 55 r1-Z 54y 70 u-b
16 ERZ-iS-16 2labc 58 m-z 61 k-x 61 j-z 94 a-s
17 ERZ-iS-17 2l1abc 62 e-w 69 c-t 66 f-y 97 a-0
18 ERZ-iS-18 19abc 59j-y 66 e-t 65 f-y 84 c-v
19 ERZ-iS-19 23 ab 69 a-s 76 a-n 73 a-q 86 b-u
20 ERZ-IS-20 19abc 58 m-z 64 f-v 69 d-x 80 g-x
21 ERZ-iS-21 25a 76 a-h 82 a-f 79 a-f 97 a-p
22 ERZ-iS-22 2labc  74a-k 81a-g 78 a-h 99 a-m
23 ERZ-iS-23 23 ab 68 b-t 74 a-n 71b-u 94 a-r
24 ERZ-IS-24 2l1abc 66 d-w 73 b-r 74 a-p 87 b-u
25 ERZ-PA-25 2labc 55s-y 59 I-w 57 s-y 78 k-y
26 ERZ-PA-26 19abc 73 a-n 81l a-g 77 a-i 97 a-p
27 ERZ-PA-27 22abc 64d-w 72 c-t 70 c-w 92 a-u
28 ERZ-PA-28 19abc  55s-y 57 0-y 57 s-y 72 t-b
29 ERZ-UZ-29 2labc 63e-w 69 c-t 67 e-y 80 g-x
30 ERZ-UZ-30 2labc 64d-w 70 c-t 68 d-y 84 c-v
31 ERZ-Uz-31 16abc 70a-p 78 a-k 75 a-m 8l e-w
32 ERZ-UZ-32 23ab 55 s-y 56 p-z 59 g-y 74 s-a
33 ERZ-UZ-33 25a 62 f-x 62 h-w 66 f-y 92 a-u
34 ERZ-UZ-34 22abc 64d-w 68 c-t 70 c-w 84 c-v
35 ERZ-UZ-35 22abc 53 u-y 55s-z 56 v-y 79 k-y
36 ERZ-UZ-36 23 ab 53 u-y 56 p-z 56 v-y 77n-z
37 ERZ-UZ-37 19abc 70a-r 77 a-k 76 a-l 96 a-r
38 ERZ-UZ-38 25a 63 e-w 71c-t 68 d-y 91 b-u
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Cikis ik %50 Bakla Yeme
Sira  Genotip siiresi  ¢iceklenme Ciceklenme o.l.usn'la o.I.um'
(giin) siiresi (giin)  siiresi (giin) surest surest
(giin) (giin)
39 ERZ-UZ-39 19abc 55s-y 55s-z 57 s-y 85 b-v
40 ERZ-TO-40 2labc 66d-w 72 c-t 71 b-u 86 b-v
41 ERZ-TO-41 2labc 70a-r 77 a-k 77 a-i 96 a-r
42 ERZ-TO-42 2labc 63e-w 72 c-s 69 d-y 95 a-s
43 ERZ-TO-43 22abc 67c-u 75 a-0 70 c-w 96 a-r
44 ERZ-TO-44 2labc 67c-u 76 a-m 71 b-s 99 a-k
45 ERZ-TO-45 23abc 570-z 59 n-y 60 m-z 75 0-z
46 ERZ-TO-46 22abc 64d-w 71c-s 71 b-s 86 b-u
47 ERZ-TO-47 19abc 59 k-y 68 c-t 64 f-y 80 g-x
48 ERZ-TO-48 2labc 52v-y 56 g-z 56 t-y 78 j-y
49 ERZ-TO-49 2labc 51w-y 55t-z 54 x 771y
50 ERZ-TO-50 23abc 60 j-w 67 d-t 67 e-y 81 e-w
51 ERZ-TO-51 2labc 59 k-y 67 d-t 63 g-y 83 d-v
52 ERZ-TO-52 2labc 71a-q 78 a-k 76 a-j 91 b-u
53 ERZ-TO-53 2labc 62e-w 67 d-t 65 f-y 81 e-w
54 ERZ-TO-54 2labc 59 k-y 64 g-v 62 i-z 80 g-x
55 ERZ-TO-55 2labc 60j-w 68 c-t 66 f-y 79j-y
56 ERZ-TO-56 2labc 60 j-w 68 c-t 66 f-y 89 b-u
57 ERZ-TO-57 22abc 63e-w 70 c-t 67 e-y 83 d-v
58 ERZ-TO-58 2labc 59 k-y 67 d-t 67 e-y 87 b-u
59 ERZ-TO-59 19abc 70a-r 77 a-m 76 a-j 99 a-k
60 ERZ-TO-60 19abc 63e-w 70 c-t 67 e-y 85 b-v
61 ERZ-TO-61 19abc 61 h-w 67 d-t 66 f-y 88 b-u
62 ERZ-TO-62 19abc 61 h-w 69 c-t 65 f-y 87 b-u
63 ERZ-TO-63 22abc 60 j-w 65 e-u 63 h-y 79 i-w
64 ERZ-TO-64 22abc 61h-w 69 c-t 65 f-y 78 i-w
65 ERZ-TO-65 19abc 72a-0 78 a-k 76 a-k 95 a-s
66 ERZ-TO-66 19abc 59 k-y 65 e-u 61 1-z 80 h-w
67 ERZ-TO-67 19abc 62e-w 66 e-t 65 f-y 85 b-v
68 ERZ-TO-68 19abc 61 h-w 67 d-t 65 f-y 83 d-w
69 ERZ-TO-69 19abc 61 h-w 64 g-v 66 f-y 91 b-u
70 ERZ-TO-70 22abc 63 e-w 71 c-t 67 e-y 89 b-u
71 ERZ-TO-71 19abc 59 k-y 66 e-t 67 e-y 102 a-g
72 ERZ-TO-72 2labc 58n-z 64 g-v 65 f-y 85 b-v
73 ERZ-TO-73 24 ab 67 c-v 76 a-n 71 b-v 91 b-u
74 ERZ-HN-74 22abc 62 e-w 68 c-t 67 e-y 84 c-v
75 ERZ-HN-75 2labc 65d-w 70 c-t 73 a-r 88 b-u
76 ERZ-HN-76 2l1abc 67 c-v 70 c-t 73 a-r 90 b-u
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Cikis ik %50 Bakla Yeme
Sira  Genotip siiresi  ¢iceklenme Ciceklenme o.l.usn'la o.I.um'
(giin) siiresi (giin)  siiresi (giin) surest surest
(giin) (giin)
77 ERZ-HN-77 2labc 62e-w 70 c-t 65 f-y 93 a-t
78 ERZ-HN-78 23 ab 59 k-y 66 e-t 65 f-y 81 f-x
79 ERZ-HN-79 24 ab 63 e-w 70 c-t 66 f-y 82 f-x
80 ERZ-HN-80 24 ab 65 d-w 70 c-t 67 e-y 85 b-v
81 ERZ-HN-81 2labc 61h-w 70 c-t 67 e-y 84 c-v
82 ERZ-HN-82 19abc 82ab 91 ab 85 abc 114 a-a
83 ERZ-HN-83 2labc 84a 92a 87 a 107 a-b
84 ERZ-HN-84 2l1abc 8labc 91 ab 86 ab 106 a-c
85 ERZ-HN-85 2labc 78a-d 86 abc 82 a-e 100 a-k
86 ERZ-HN-86 2labc 73 a-m 81a-g 77 a-i 105 a-d
87 ERZ-HN-87 2labc 65d-w 72 c-t 72 c-s 98 a-n
88 ERZ-HN-88 2labc 7l1a-0 76 b-n 75 a-n 97 a-0
89 ERZ-HN-89 2labc 68 c-t 76 b-n 74 a-q 95 a-s
90 ERZ-HN-90 26a 70 b-q 77 a-n 74 a-q 102 a-h
91 ERZ-HN-91 2labc 74a 81 a-g 78 a-h 94 b-t
92 ERZ-KP-92 22abc 64e-w 68 e-t 67 f-y 84 e-v
93 ERZ-KP-93 2labc 61h-x 69 e-t 66 f-y 88 b-u
94 ERZ-KP-94 2labc 76a-g 85 a-d 79 a-f 96 a-s
95 ERZ-KP-95 2labc 69b-s 77 a-n 74 a-q 103 a-f
96 ERZ-OL-96 20abc 68 c-t 76 b-n 75 a-n 105 a-d
97 ERZ-OL-97 23ab 63 e-w 67 e-t 67 f-y 89 b-u
98 ERZ-OL-98 23ab 67 d-u 77 a-n 72 ¢-s 96 a-s
99 ERZ-OL-99 19abc 65d-w 73 c-t 68 f-y 84 e-v
100 ERZ-NR-100 19abc 75 a-i 82 a-g 83 a-d 98 a-n
101 ERZ-NR-101 2labc 56 p-y 62 i-w 60 o-y 77 m-z
102 ERZ-NR-102 16abc 66 d-w 71 c-t 69 d-y 91 b-u
103 ERZ-NR-103 16abc 67c-v 75 a-0 72 a-q 95 a-s
104 ERZ-NR-104 14 bc 61 h-w 67 d-t 65 f-y 90 b-u
105 ERZ-NR-105 14bc 62 e-w 69 c-t 67 e-y 92 a-u
106 ERZ-NR-106 17abc 61 h-w 68 c-t 65 f-y 87 b-u
107 ERZ-NR-107 16abc  65d-w 72 c-t 68 d-y 88 b-u
108 ERZ-NR-108 14 bc 71 a-p 77 a-n 74 a-0 91 b-u
109 ERZ-NR-109 14bc 66 d-w 73 b-t 70 c-w 93 a-t
110 ERZ-NR-110 16abc 60 j-w 67 d-t 68 d-y 88 b-u
111  ERZ-PS-111 16abc 54 t-y 62 j-x 58 r-y 74 g-a
112 ERZ-PS-112 16abc 56 g-y 62 j-x 64 f-y 79 i-w
113 ERZ-PS-113 17abc 56 g-y 64 g-v 62 i-y 82 e-w
114 ERZ-PS-114 18abc 54ty 62 j-x 56 u-y 76 n-w
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Cizelge 4.21. (devam)

Cikis ik %50 Bakla Yeme
Sira  Genotip siiresi  ¢iceklenme Ciceklenme o.l.usn'la o.I.um'
(giin) siiresi (giin)  siiresi (giin) surest surest
(giin) (giin)
115 ERZ-PS-115 17abc 55r-y 64 g-v 60 n-y 92 a-u
116 ERZ-PS-116 17abc 56 g-y 59 m-y 59 p-y 76 n-w
117 ERZ-PS-117 17abc 64d-w 70 c-t 67 e-y 84 c-v
118 ERZ-PS-118 18abc 67 c-v 72 c-t 70 c-w 86 b-u
119 ERZ-HR-119 22abc 60j-w 65 e-u 65 f-y 86 b-u
120 ERZ-HR-120 20abc 62e-w 66 e-t 66 f-y 87 b-u
121  Alman Ayse 22abc 63 1-v 67 i-t 65 k-z 84 i-u
122 Gina 19abc 49y 52 u-w 52 (2)ab 69 vw
123 Serra 20abc 47z 49 w 52 (2)b 67 w

4.2.1.f. Bakla boyu (cm)

Calismamizda elde ettigimiz genetik popiilasyonun bakla boyu verileri arasinda ortaya
cikan farkliliklara ait varyans analizi sonuglari Cizelge 4.22°de sunulmustur. Cizelge
incelendiginde bakla boyu bakimindan genotipler arasinda ortaya konulan degerler
arasindaki fark 6nemli olarak belirlenmis, buna karsin bloklar arasindaki farkin 6nemli

olmadig1 gortilmiistiir.

ERZ-KP-92’nin 24,72 cm ile en yiiksek bakla boyuna sahip genotip oldugu belirlenmistir.
En yiikse ikinci ve tiglincii uzun bakla boyuna sahip genotiplerin ise ERZ-TO-43 (23,36
cm) ve Alman Ayse (22,13 cm) oldugu belirlenmistir. En kisa bakla boyuna sahip genotip
10,14 cm ile ERZ-TO-65, ikinci ve t¢lincli kisa baklali genotipler ise ERZ-NR-109
(10,48 cm) ve ERZ-1S-16 (10,25 c¢m) oldugu saptanmistir (Cizelge 4.23). Genotiplerin
ortalama bakla boylar1 karsilagtirildiginda kontrol genotiplerinin (18,29 cm), test
genotiplerinden (14,51 cm) istatistiki olarak oldukga yiiksek oldugu belirlenmistir. Test
genotiplerinin arasinda meydana gelen fark 14,58 iken, kontrol genotipleri arasindaki
farkin daha diistik (5,15 cm) oldugu hesaplanmistir. Fasulyede baklalarin uzun ve enli
olmasi arzu edilen bir 6zelliktir. Bekar vd (2019) uzun ve enli bakla olusumu ile verim

arasinda linear bir iligki bulundugunu belirtmistir. Ayrica yaptig1 calismada ortalama
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bakla boyu degerlerinin 11,25 cm ile 23,25 cm arasinda degistigini bildirmistir. Bu
sonuclarin bizim ¢alismamizla oldukca benzer oldugu goriilmektedir. Akbulut (2011)
Burdur ilinde yetistirilen fasulye popiilasyonunun bakla boyunun 11-15 c¢m arasinda
degistigini rapor etmistir. Erding (2012) 125 taze fasulye genotipinde yaptig1 arastirmada
bakla boyunun ortalama 12,63 cm oldugunu, bununla birlikte genotiplerin bakla boyu
degerlerinin 7,58 cm ile 21,90 cm arasinda degistigini ifade etmistir. Stoilova (2005) 30
fasulye genotipinde bakla boyu ortalamasinin 8,90 ile 12,90 arasinda degistigini
belirtmistir. Galvan et al. (2006) 10 adet yani fasulye genotipinde yaptig1 incelemede
bakla boyu degerlerinin 5,74 ile 8,94 arasinda oldugunu ifade etmistir. Bizim
bulgularimizin daha genis bir varyasyon gostermesinin sebebinin genotip sayisinin fazla

olmasindan kaynaklandig diistiniilmektedir.

4.2.1.g. Bakla eni (mm)

Genotiplerin bakla eni verileri i¢in yapilan istatistik analizi sonucu ortaya ¢ikan varyans
analizi sonuglar1 Cizelge 4.22°de belirtilmistir. Incelenen sonuglara gore genotipler
arasinda bakla eni bakimindan 6nemli seviyede farklilik oldugu belirlenmis buna karsin

kontrol genotipleri ve bloklar arasinda 6nemli bir farkliligin olmadig tespit edilmistir.

En genis baklalara sahip genotipin 22,57 mm ile ERZ-IS-9 oldugu belirlenmis, ERZ-1S-
8 (22,01 mm), ERZ-TO-43 (20,58 mm) ve ERZ-IS1 (20,43 mm) bu genotipi sirasiyla
takip etmislerdir. ERZ-NR-102 8,14 mm ile bakla eni degeri en diisiik genotip oldugu
belirlenirken, takip eden genotipin 8,20 mm ile ERZ-1S24 oldugu saptanmistir (Cizelge
4.23). Kontrol genotipleri ile test genotiplerinin bakla eni ortalamalart bakimindan
anlamli bir fark olmadigi belirlenirken, ortalamalarin sirasiyla 14,75 mm ve 14,48 mm
oldugu tespit edilmistir. Test genotiplerinin maksimum ve minimum bakla eni degerleri
arasindaki fark 14,43 iken, kontrol genotipleri arasinda 2,35 mm’lik bir fark ortaya
cikmigtir. Bu degerlerden test genotiplerinin bakla eni bakimindan oldukca fazla
varyasyon gosterdigi, kontrol genotipleri arasindaki farkliligin istatistiksel olarak anlaml
olmadigr goriilmistiir. Bekar vd (2019) bazi1 sirik fasulye genotiplerinin bakla

ozelliklerini inceledigi ¢alismada bakla eni degerinin 14,1 mm ile 27,7 mm arasinda
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degisim gosterdigini tespit etmistir. Ayrica Erding (2012) genotiplerin bakla eni
ortalamasinin 12,43 mm oldugunu bildirmistir. Ayn1 arastirmaci genotiplerin bakla
degerlerinin en diisiik ortalamasmin 7,55 mm, en yliksek ortalamasinin 19,41 mm
oldugunu belirtmistir. Stoilova (2005) ise 30 fasulye genotipinin bakla eni degerlerinin
8,70 ile 13,0 mm arasinda degistigini bildirmistir. Yine Galvan et al. (2006) yabani
fasulye genotipleri tizerinde yaptigi incelemede bakla eni degerlerinin 6,10-7,40 mm
arasinda oldugunu rapor etmistir. Arastirmacilarin buldugu sonuglarla bizim

sonuglarimizin uyum igerisinde oldugu goriilmektedir.

4.2.1.h. Bakla eti kalinhg (mm)

Calismamizda elde ettigimiz genetik popiilasyonun bakla eti kalinlig1 verileri arasinda
ortaya cikan farkliliklara ait varyans analizi sonuglart Cizelge 4.22°de sunulmustur.
Sonuglar incelendiginde bakla eti kalinligi bakimindan genotipler arasinda ortaya
konulan degerler arasindaki fark oOnemli olarak belirlenmis, buna karsin bloklar

arasindaki farkin 6nemli olmadig goriilmiistiir.

Bakla eti kalnlig1 en yiiksek (12,50 mm) genotipin ERZ-iS-4 oldugu, ERZ-PS-111’in ise
en yakin kinci degeri (11,10 mm) verdigi goriilmistiir. En ince et kalinlig1 5,50 mm ile
ERZ-TO-67 genotipinde belirlenirken takip eden genotipin ERZ-ZU-37 (5,60 mm)
oldugu saptanmistir (Cizelge 4.23). Genotiplerin ortalamalari karsilastirildiginda test
genotiplerinin (7,73 mm) kontrol genotiplerinden (7,27 mm) daha kalin bakla etine sahip
olduklar1 bulunmus, aralarindaki bu farkliligin istatistiki olarak anlamli oldugu
gorilmistiir. Test genotipleri kendi igerisinden kiyaslandiginda genotipler arasinda 7
mm’lik bir farklilik oldugu belirlenmis ve bu farkliligin 6nemli oldugu goriilmiistiir.
Kontrol genotipleri kendi arasinda kiyaslandiginda 1,9 mm’lik bir fark ortaya ¢ikmis ve
yine bu farkliligin anlamli oldugu saptanmistir. Bekar vd (2019) tarafindan yiiriitiilen
calismada bakla kalinlig1 degerlerinin 5,57 mm - 11,60 mm arasinda degistigi tespit
edilmistir. Bu ¢alismadaki bulgularla bizim bulgularimizin oldukga benzerlik gosterdigi
goriilmiistiir. Bir bagka arastirmaci bakla eti kalinliginin 3,78 mm ile 9,69 mm arasinda

oldugunu, genotiplerin ortalama bakla eti kalinliginin 6,08 mm bulundugunu bildirmistir
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(Erding 2012). Yine bir diger arastirmaci yabani fasulye genotiplerinin bakla eti
kalinliginin 4,10 ile 6,40 arasinda oldugunu ifade etmistir (Galvan et al. 2006).

4.2.1.1. Tlk baklanin bulundugu bogum sayisi (adet)

[lk baklanin  bulundugu bagum sayist bakimindan elimizdeki genotipler
degerlendirildiginde genotipler arasindaki fark énemli bulunmus, buna karsin bloklara
arasindaki fark dnemli bulunmamuistir. Ayrica grup icindeki genotipler arasindaki farkin
anlamli oldugu, fakat test genotipleri ile kontrol genotiplerinin gruplar arasi
karsilagtirmasinin ilk baklanin bulundugu bogum sayist bakimindan 6nemsiz oldugu

Cizelge 4.22°de ifade edilmistir.

Genotipler arasinda 7,11 adet bogum sayisi ile ERZ-PS-118’in en yiiksek degeri verdigi,
ERZ-PA-26 (6,92 adet) ve ERZ-iS-5’in (6,59 adet) ise bu degere en yakin ikinci ve
ticlincii genotip oldugu Cizelge 4.23’de goriilmektedir. Yapilan incelemede ERZ-UZ-32
genotipinin ortalama 1,17 adet bogum {izerinde meyve verdigi ERZ-UZ-36 (1,17 adet) ve
ERZ-iS-15 (1,21 adet) genotiplerinin ise bu genotip ile benzer sonuglar verdigi
belirlenmistir. Test genotiplerinin ilk baklanin bulundugu bogum sayisi ortlamasi 3.46
iken, kontrol genotiplerinin ortalamasi 2,15 bulunmus, fakat aralarindaki bu farkliligin
istatistiksel olarak anlamli olmadigi belirlenmistir . Test genotipleri arasindaki fark 5,94
olarak hesaplanmis, kontrol genotipleri arasindaki farkliligim ise 2,11 oldugu
belirlenmistir. Ik baklanin bulundugu bogum sayisimin bodur biiyiime gdsteren
genotiplerde oldukca diisiik oldugu anlasilmaktadir. Test grubunun yiiksek oranda sirtk
tipte biliylime gosteren genotiplerden olusmasi ortaya ¢ikan bu farkligin anlasilmasinda
bize 151k tutmaktadir. Erding (2012) genotiplerde ilk cigcegin bulundugu bogum sayisi
bakiminda yaptig1 incelemede ortalama 3,53 adet oldugunu bulmus, en diisiik 1,75 adet
bogumdan ¢iceklenen, en yiiksek ise 7 adet bogum iizerinden ciceklenen genotip

bulundugunu bildirmistir.
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4.2.1.i. Ik baklann yerden yiiksekligi (cm)

Caligmamizda elde ettigimiz genetik popiilasyonun ilk baklanin yerden yiiksekligi
verileri arasinda ortaya ¢ikan farkliliklara ait varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.22°de
sunulmustur. Cizelge incelendiginde genotiplerin ilk bakla yiikseklikleri bakimindan
ortaya koyduklari degerler arasindaki farkliligin 6nemli oldugu, bloklar arasindaki farkin
ise onemli olmadig1 goriilmiistiir. Bununla birlikte kontrol genotipleri arasindaki farkligin
istatistiksel anlamda onemli olmadig1 fakat test genotipleri ile yapilan karsilastirmada

farkliligin anlamli oldugu tespit edilmistir.

[k baklanmn yerden yiiksekligi, ilk baklanin bulundugu noktanin yerden yiiksekligi
cetvelle Olgiilerek elde edilmistir. ERZ-PA-26’nin 57,09 cm ile ilk baklasini en yliksekte
olusturan genotip oldugu, bununla birlikte diger yiiksekten bakla olusturan genotipin ise
ERZ-IS-2 (55,45 cm) oldugu tespit edilmistir. ilk baklasmin yerden yiiksekligi en diisiik
olan genotip 4,08 cm ile ERZ-TO-71 olarak belirlenirken, ERZ-TO-49 (5,56 cm) ve ERZ-
TO-43 (5,29 cm) genotipleri en yakin ikinci sirada yer almislardir (Cizelge 4.23).
Genotiplerin ilk baklay1 olusturduklart bogumun yerden yiikseklikleri karsilastirildiginda
test genotiplerinin ortalama degerleri (19,25 cm), kontrol genotiplerinin ortalama
degerlerinden (9,61 cm) istatistiki olarak oldukga yiiksek oldugu belirlenmistir. Test
genotiplerinin arasinda meydana gelen fark 53,11 iken, kontrol genotipleri arasindaki
farkin daha diisiik (11,24 cm) oldugu gozlenmistir. Bunun nedeninin ilk baklanin
bulundugu bogum sayis1 6zelligini degerledirirken bahsettigimiz gibi, test grubunun
genel olarak sirik genotiplerden meydana gelmesinden kaynaklanmis olabilecegi

diisiincesindeyiz.
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Cizelge 4.22. Genotiplerin 2017 yil1 tarimsal 6zelliklerine ait varyans analizi sonuglari

ik m
Bakla Bakla Et?kla 2311{11?11(1111111“ baklanin
Varyasyon kaynagi SD boyu eni o o gu yerden
kalinhgr bogum - ‘e
(cm)  (mm) (mm) sayisi yiiksekligi
(adet) (cm)
Blok 5 0,08Ns  0,03Ns 0,00N 0,00Ns 0,05NS
Genotipler 122 10,21 547" 1,30 2,10" 111,52"
TG 119 7,79° 559" 1,26" 2,13" 114,23"
KG 2 45,66° 0,79 0,40" 0,70" 0,11Ns
TG ve KG Kkarsilastirma 1 503" 164" 237" 0,01LNs 11,50
Hata 10 031" 0,21 0,05 0,00 0,10
Toplam 137 - - - - -

1. *, p<0,05; **, p<0,01 diizeyinde dnemlidir.
2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri

Cizelge 4.23. Genotiplerin 2017 yil1 tarimsal 6zelliklerine ait diizeltilmis ortalamalari

_ Bakla eti Ilk baklanin i1k baklanin

4 Bakla boyu Bakla eni y bulundugu yerden

Sira Genotip kalinh@ , . cxe
(cm) (mm) (mm) bogum sayis1 yiiksekligi
(adet) (cm)

1 ERZ-iS-1 20,16 a-k 20,43 a-d 7,30w-z  4599-p 22,39 p-w
2 ERZ-IS-2 16,55 d-z 17,61 cr 7,70 m-z 6,09 cde 55,45 ab
3 ERZ-iS-3 14,88 1-z 14,65 1-z 7,60 m-z 3,84r-z 15,28 (2)f-r
4 ERZ-iS-4 15,75 d-z 13,37 g-z 1250 a 4,09 n-z 23,98 n-r
5 ERZ-iS-5 12,03 (2)c-z 15,47 f-z 9,40 b-t 6,59 abc 25,41 k-0
6 ERZ-IS-6 11,8 (2)e-u 15,47 f-z 9,30 b-v 6,09 cde 25,27 1-q
7 ERZ-iS-7 19,38 a-q 17,13 c-t 7,40 0-z 4,56 g-q 28,45 g-j
8 ERZ-iS-8 18,88 b-r 22,01 ab 8,20 f-z 3,21 (2)c-q 29,4 f-i
9 ERZ-iS-9 19,75 a-n 22,57 a 7,30w-z 4,84 g 47,1c
10 ERZz-iS-10 15,73 d-z 19,56 a-j 7,70 m-z 6,34 b-e 53,66 b
11 ERZz-iS-11 17,75d-z 10,87 (2)i-u 10,00 b-1  3,84r-z 20,42 t-z
12 ERZz-iS-12 12,63 yz 15,09 k-z 8,00 h-z 4,21 k-u 13,34 (2)g-z
13 ERZ-iS-13 14,75 1-z 14,87 1-z 10,00b-j 1,84 (3)a-k 12,08 (2)t-z
14 ERZ-iS-14 17,75 d-z 12,37 xyz 10,20 b-e 4,71 g-0 41,52 d
15 ERZ-iS-15 16,18 d-z 13,27 s-z 9,30 b-t 1,21 (3)j-m 6,43 (3)s-v
16 ERZ-iS-16 10,25 (2t 11,87 (2)bs 7,10w-z  4,341i-s 13,4 (2)g-z
17 ERZ-iS-17 15,20 i-z 15,03 k-z 7,00 w-z 3,96 r-z 13,79 (2)0-z
18 ERZ-iS-18 12,86 v 15,62 f-z 7,20 w-z 3,59 v-z 15,44 (2)e-r
19 ERZ-iS-19 14,13 p-z 16,76 c-w 7,60 m-z 4,71 g-o0 25,25 I-q
20 ERZ-iS-20 12,68 yz 15,52 f-z 7,60m-z 2,09 (2)xyz 12,25 (2)s-z
21 ERz-iS-21 16,69 d-z 19,08 a-l 7,40 g-z 3,54 u-z 12,95 (2)r-z
22 ERZ-IS-22 13,19 w-z 1548 e-2 8,40d-z 5,79 ef 39,12d
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_ Bakla eti Ik baklavnln 11k baklanin

Sira Genotip Bakla boyu Bakla eni kalinhg bul_undugu y(irden B

(cm) (mm) (mm) bogum sayis1 yiiksekligi

(adet) (cm)

23 ERZz-iS-23 12,97 w-z 13,97 m-z 6,90 w-z 4,17 j-w 22,35 p-w
24 ERZ-iS-24 12,69 yz 8,2 (2)p 7,00 u-z 5,04 gh 46,77 ¢
25 ERZ-PA-25 18,67 b-s 12,53 u-z 7,80i-z 3,92 p-z 19,06 x-z
26 ERZ-PA-26  16,69d-z 13,74 m-z 6,80 (2)c-t 6,92 ab 57,09 a
27 ERZ-PA-27 18,31 b-v 15,39 e-z 7,00 w-z 3,42 z-z 29,54 f-i
28 ERZ-PA-28 16,04 d-z 14,56 m-z 7,50 g-z 1,29 (3)g-k 6,78 (3)r-v
29 ERZ-UzZ-29 15,37 fz 1511 i-z 7,00 w-z 4,04 0-y 31,67 f
30 ERZ-UzZ-30 13,40w-z  13,23r-z 7,50 g-z 3,92 p-z 27,83 g-l
31 ERZ-Uz-31 12,10 (2)a-z 15,68 e-z 8,30 d-z 5119 16,12 (2)d-q
32 ERZ-UZz-32 16,33d-z 15,89 e-z 8,80 c-z 1,17 (3)k-m 6,61 (3)r-v
33 ERZ-Uz-33 11,34 (2)i-u 13,29r-z 8,10 d-z 4,17 j-w 15,13 (2)h-t
34 ERZ-Uz-34 1491j-z 13,24 r-z 6,80 (2)c-t 1,54 (3)d-k 7,62 (3)g-u
35 ERZ-Uz-35 15,54d-z 15,28 e-z 8,60 c-z 1,79 (3)b-j 8,95 (3)I-s
36 ERZz-UzZ-36 17,30d-z 13,6 m-z 9,60 b-p 1,17 (3)k-m 6,65 (3)r-v
37 ERZz-Uz-37 12,23 (2)a-z 14,1 m-z 5,60 (2Qpg 4,29i-t 28,35 g-k
38 ERZ-Uz-38 13,82r-z 14,27 m-z 6,10 (2)I-v 2,92 (2)j-u 23,4 n-t
39 ERZ-Uz-39 15,94d-z 13,19 r-z 6,20 (2I-v 3,17(2d-q 16,71 (2)c-p
40 ERZ-TO-40 16,82d-z 1446m-z  7,10sz  417j-w 13,15 (2)q-z
41 ERZ-TO-41 13,3w-z 13,63 m-z 6,30 (Q)f-w 2,29 (2v-z 12,74 (Qr-z
42 ERZ-TO-42 14,36 n-z 14,88 I-z 6,80 (2)a-q 4,75 ¢-n 25,86 j-n
43 ERZ-TO-43 23,36 ab 20,58 abc 8,40 d-z 1,25 (3)i-l 5,29 (3)u-v
44 ERZ-TO-44 11,54 (2)f-u 9,55 (2)n-v 7,00 u-z 1,88 (3)a-h 14,34 (2)n-z
45 ERZ-TO-45 16,11d-z 17,57 b-s 6,80 (2)a-q 2,38 (2)s-z 18,14 yz
46 ERZ-TO-46 14,76 j-z 17,85 b-o 7,30r-2z 2,38 (2)s-z 29,37 f-i
47 ERZ-TO-47 14,16 0-z 13,12 t-z 8,20 e-z 3,38 (2a-n 19,43 w-z
48 ERZ-TO-48 1544fz  145m-z 810e-z  1,75(3)c-k 8,54 (3)o-t
49 ERZ-TO-49 14551-z 15,65 e-z 9,10 b-y 1,5 (3)e-k 5,56 (3)u-v
50 ERZ-TO-50 15,81d-z 17,57 b-s 6,80 (2)a-q 1,75(3)c-k 11,65 (2)x
51 ERZ-TO-51 14511-z 15,89 e-z 7,20 s-z 4,90 ghi 27,75 g-l
52 ERZ-TO-52 14,13 0-z 15,58 e-z 7,50 0-z 2,13 (2)xyz 17,36 (2)a-m
53 ERZ-TO-53 18,16 c-x 14,73 1-z 6,20 (2)i-w 4,38 h-s 28,98 f-i
54 ERZ-TO-54 13,13tz  1425m-z  690xz 150 (3)e-k 15,18 (2)h-s
55 ERZ-TO-55 12,36z 16,38 d-y 6,80 (2)a-q 3,50 w-z 19,47 w-z
56 ERZ-TO-56  15,51d-z 12,95t-z 9,80 b-n 3,13 (2)e-r 23,19 0-u
57 ERZ-TO-57 16,14d-z 16,56 d-y 7,71z 3,13 (2)e-r 18,28 yz
58 ERZ-TO-58 13,64 r-z 12,12z 7,40 g-z 2,75 (2)o-x 22,51 0-v
59 ERZ-TO-59 12,93 u-z 14,43 m-z 10,10 b-h 4,13 I-x 29,34 f-i
60 ERZ-TO-60 13,81r-z 12,33 w-z 7,00 u-z 2,00 (2)yz 9,88 (3)i-q
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_ Bakla eti Ik baklanin Ik baklanin

Sira Genotip Bakla boyu Bakla eni kalinhg bul_undugu y(irden B

(cm) (mm) (mm) bogum sayis1 yiiksekligi

(adet) (cm)

61 ERZ-TO-61 11,33 (2)k-u 11,86 (2)c-t 7,10u-z 2,00 (2)yz 8,76 (3)m-s
62 ERZ-TO-62  15,66d-z 17,94 b-m 6,20 (2)j-u 2,62 (2)p-y 14,47 (2Qk-y
63 ERZ-TO-63 10,92 (2)m-u 13,57 n-z 8,60 d-z 2,87 (Ql-w 23,82 n-r
64 ERZ-TO-64 17,35d-y 14,58 m-z 6,60 (2)b-t 2,99 (2)i-s 18,40yz
65 ERZ-TO-65 10,14 (2u 13,36 p-z 6,70 (2a-q 2,49 (2)r-z 23,64 n-s
66 ERZ-TO-66  13,79r-z 16,39 c-z 8,10d-z 1,99 (2)z 13,68 (2)p-z
67 ERZ-TO-67 11,67 (2e-u 14,94 1-z 550 (2)g 2,37 (2)t-z 18,16 yz
68 ERZ-TO-68 13,98(-z 15,09 h-z 8,00 d-z 2,12 (2)xyz 10,13 (3)h-q
69 ERZ-TO-69 11,12 (2)k-u 16,01 d-z 10,80 abc 3,87 r-z 30,66 f-h
70 ERZ-TO-70 14,67 1-z 14,15 m-z 6,40 (2)e-w 5,12 f-g 41,25d
71 ERZ-TO-71 11,17 (2)k-u 14,12 m-z 750m-z 1,24 (3)h-I 4,08 (3)v
72 ERZ-TO-72 153 h-z 14,43 m-z 750m-z 3,62tz 15,23 (2)g-s
73 ERZ-TO-73  12,62yz 10,79 (2)j-u 8,50 d-z 2,99 (2)i-s 24,27 m-r
74 ERZ-HN-74  13,32s-z 13,115z 7,50 0-z 4,12 k-x 17,34 (2)a-n
75 ERZ-HN-75 12/41yz 13,54 n-z 6,30 (2)h-w 2,49 (2)r-z 16,71 (2)c-o
76 ERZ-HN-76 12,92 u-z 11,82 (2)d-t 6,90 z-z 2,12 (2)xyz 9,18 (3)k-s
77 ERZ-HN-77 11,4 (2)h-u 12,6 v-z 6,10 (2)m-v 4,12 k-x 11,53 (2)z
78 ERZ-HN-78 11,6 (2)e-u 16,65 c-x 7,30 s-z 2,87 (2)l-w 11,37 (2)z
79 ERZ-HN-79 14,78 j-z 13,38 n-z 8,50 d-z 1,87 (3)b-j 9,58 (3)j-r
80 ERZ-HN-80 1245yz 12,57 v-z 770k-z 1,87 (3)b-j 891 (3)ls
81 ERZ-HN-81 11,52 (2)g-u 13,9n-z 7,90i-z 1,99 (2)z 11,07 (3)c-p
82 ERZ-HN-82 10,67 (2)p-u 15,17 h-z 7400z 34 (a0 13,64 (2)q-z
83 ERZ-HN-83 14,67m-z  12,98t-z 7,90 g-z 4,77 g-l 23,37 n-t
84 ERZ-HN-84 11,37 (2h-u 10,44 2)k-u 7,20s-z  3,77rz 11,45 (2)y
85 ERZ-HN-85 20,8a-g 12,5u-z 7,60m-z  5,90de 14,43 (2)I-z
86 ERZ-HN-86 19,55 b-p 12,6 u-z 7,00 w-z 6,02 cde 20,21 u-z
87 ERZ-HN-87 12,17 (2)a-z 13,13s-z 8,00 g-z 3,90 g-z 14,94 (2)j-t
88 ERZ-HN-88 14,27 q-z 12,15yz 8,40d-z 4,77 g-1 25,40 j-p
89 ERZ-HN-89 15/76e-z 13,3r-z 9,90 b-1 5,15 f-g 30,65 fg
90 ERZ-HN-90 15,05 h-z 14,88 1-z 7,1u-z 2,65 (2)p-z 17,73z
91 ERZ-HN-91 10,84 (2) n-u 15,34 h-z 7,80j-z 3,77 -2 14,25 (2)0-z
92 ERZ-KP-92 24,72 a 19,64 a-g 7,40 0-z 3,15 (2)g-r 22,27 q-w
93 ERZ-KP-93 129u-z 13,89 m-z 8,70 c-z 4,90 gi 27,78 h-l
94 ERZ-KP-94  13,79r-z 14,41 m-z 7,30 s-z 3,15 (2)g-r 23,53 n-r
95 ERZ-KP-95 13,72r-z 1494 |-z 6,80 (2)a-q 4,90 ghi 17,34 (2)b-n
96 ERZ-OL-96 13,75r-z 13,83 m-z 7,50 0-z 3,77 r-2 10,93 (3)d-p
97 ERZ-OL-97 12,82xyz 14811z 7,10 u-z 5,90 de 22,02 r-x
98 ERZ-OL-98 12,12 (2)a-z 13,98 m-z 6,80 (2)a-q 4,15 m-x 20,61 s-y
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_ Bakla eti Ik baklavnln Ik baklanin

Sira Genotip Bakla boyu Bakla eni kalinhg bul_undugu y(irden B

(cm) (mm) (mm) bogum sayis1 yiiksekligi

(adet) (cm)

99 ERZ-OL-99 148k-z 13,46 n-z 6,50 (2)d-t 3,02 (2)h-t  3495e
100 ERZ-NR-100 13,06 t-z 14,65 |-z 7,80j-z 2,15 (2)xyz 14,84 (2)j-u
101 ERZ-NR-101 12,76 xyz 13,15r-z 7,60 m-z 1,4 (3)f-k 10,77 (3)f-0
102 ERZ-NR-102 13,43r-z 8,14 (2)p 7,90 f-z 1,86 (3)a-j 13,87 (2)0-z
103 ERZ-NR-103 11,51 (2)g-u 13,43 0-z 6,60 (2)a-q 3,73 s-z 17,45z
104 ERZ-NR-104 19,95a-m 11,48 (2)g-t 8,00d-z 2,11 (2)xyz 11,67 (2w
105 ERZ-NR-105 11,23 (2)k-u 17,8 b-q 7,30 s-z 4,36 i-r 19,43 w-z
106 ERZ-NR-106 12,99t-z 14,96 |-z 7,60 n-z 5,73 ef 27,27 i-m
107 ERZ-NR-107 11,33 (2)j-u 14,03 m-z 7,10 t-z 6,48 bcd 11,51 (2)w
108 ERZ-NR-108 11,05 (2)l-u 14,49 m-z 7,80 k-z 2,11 (2)xyz 14,34 (2)m-z
109 ERZ-NR-109 10,48 (2)r  13,23r-z 8,00 d-z 2,23 (2Qw-z 14,42 (2)m-z
110 ERZ-NR-110 11,8 (2)e-u 11,47 (2)g-t 8,10d-z 4,73 g-n 20,00 v-z
111 ERZ-PS-111 152j-z 9,66 (2)m-v 11,10 ab 1,98 (2)yz 6,44 (3)s-v
112 ERZ-PS-112 16,91d-z 15,32 g-z 7,90i-z 3,11 (2)f-r 10,39 (3)g-q
113 ERZ-PS-113 20,9 a-e 16,13 ¢c-z 6,70 (2)a-q 2,98 (2)h-t 11,19 (3)b-p
114 ERZ-PS-114 1581f-z 15,1j-z 9,60 b-q 2,86 (2)n-v 11,11 (3)e-p
115 ERZ-PS-115 15,16j-z 11,98 (2)a-s 9,60 b-r 2,23 (2w-z 11,8 (2)u-z
116 ERZ-PS-116 1548g-z 13,15z 800d-z  323(2b-p 13,83 (2)o-z
117 ERZ-PS-117 12,45yz 14,46 m-z 7,01v-z 1,73 (3)b-k 11,37 (3)a-0
118 ERZ-PS-118 11,81 (2)d-u 13,99 m-z 7,40 p-z 7,11a 17,99 yz
119 ERZ-HR-119 16,85d-z 11,54 (2)f-t 9,10 b-x 3,735z 17,87 yz
120 ERZ-HR-120 20,45 a-i 19,48 a-k 7,30 s-z 3,48 x-z 15,39 (2)e-r
121 Alman Ayse 22,13abc 14,51 p-z 6,60 (2)n-v 3,55 (-k 16,88 (2)d-j
122 Gina 15,77 n-z 16,05 I-t 8,50 f-z 1,45 (3)g-k 5,64 (3)u-v
123 Serra 16,98d-w 13,7 u-z 6,70 (2)k-u 1,44 (3)g-k 6,31 (t-v

4.2.1.j. Bakla agirhg (g)

Calismamizda kullandigimiz genotiplerin bakla agirligi verilerine ait varyans analizi

sonuglar1 Cizelge 4.24’de sunulmustur. Sonuglar incelendiginde genotipler arasindaki

fark istatistiksel olarak 6nemli bulunmus, bloklarin bakla agirligi degeri iizerinde bir

varyasyon olusturmadigi tespit edilmistir. Bununla birlikte gruplar kendi igerisinde

degerlendirildiginde ortaya ¢ikan varyasyon 6nemli iken, birbirleriyle karsilastirildiginda

olusan varyasyonun anlamsiz oldugu gdézlenmistir.
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Bakla agirligi en yiiksek genotipin 27,04 g ile ERZ-TO-43 oldugu belirlenmis, ERZ-KP-
92 (23,46 g) ve ERZ-IS-8 (23,09 g) ise takip eden genotipler olarak tespit edilmistir.
Bakla agrilig1 en diisiik dolayisiyla en kiigiik baklalara sahip genotiplerin sirasiyla 4,85 g
ERZ-IS-24 ve 5,16 g ile ERZ-TO-44 oldugu saptanmistir (Cizelge 4.25). Kontrol
grubunun ortalama bakla agirlig1 13,94 g iken, test genotiplerinin ortalamasinin 10,95 g
oldugu belirlenmis, ancak gruplar arasindaki bu fakliligin 6nemsiz oldugu gézlenmistir.
Test genotiplerinin maksimum ve minimum bakla agirlig1 degerleri arasindaki fark 22,19
g iken, kontrol genotipleri arasinda 13,94 g’lik bir fark ortaya ¢ikmistir. Akbulut (2011)
bakla agirliginin 3,95 ile 14,3 arasinda degistigini, bununla birlikte ortalama bakla
agirliginin 7,76 oldugunu bildirmistir. Bizim genotiplerimizden elde ettigimiz bakla

agirligr sonucglarinin Akbulut (2011)’dan daha yiiksek oldugu goriilmektedir.

4.2.1.k. Salkimdaki bakla sayisi (adet)

Genotiplerin varyans analizi tablolar1 incelendiginde salkimdaki bakla sayis1 bakimindan
genotiplerin arasinda Onemli bir varyasyon oldugu gorilmektedir (Cizelge 4.24).
Bloklarin genotiplerin salkimda bulunan bakla sayisi {izerinde 6nemli bir etkisinin
olmadig1 da anlasilmaktadir. Ayrica test genotipleri ve kontrol genotipleri kendi

aralarinda ve birbirleriyle kiyaslandiginda ortaya ¢ikan fark 6nemli bulunmustur.

Elimizdeki barbunya ve taze fasulye genotiplerinin salkimdaki bakla sayis1 verilerine ait
ortalamalar Cizelge 4.25°de sunulmustur. En fazla bakla sayis1 3,97 adet ile ERZ-1S-10
genotipinde belirlenmis olup, bu genotipe ne yakin degerler 3,81 ile ERZ-HN-85 ve 3,54
adet ile Alman Ayse’den elde edilmistir. En diisiik bakla sayisina sahip genotip 1,14 adet
ile ERZ-NR-108 olurken, ERZ-TO-58’in (1,15 adet) en yakin deger veren ikinci genotip
oldugu gortilmiistiir. Genotiplerin salkimda bakla sayis1 ortalamalar1 arasindaki fark
onemli bulunmus, test genotiplerinin (1,89 adet) salkimdaki bakla sayisinin kontrol
genotiplerinden (2,72 adet) daha az oldugu tespit edilmistir. Kontrol genotipleri ile test
genotipleri kendi iclerinde kiyaslandiginda aradaki fark anlamli olup, bu farkliliklarin

sirasiyla 1,32 ve 2,83 oldugu belirlenmistir.
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4.2.1.1. Bitki basina bakla sayisi (adet)

Bitki basina bakla sayisi bakimindan elimizdeki genotipler degerlendirildiginde
genotipler arasindaki fark 6nemli bulunmus, buna karsin bloklar arasindaki fark énemli
bulunmamaistir. Ayrica test genotiplerinin ile kontrol genotiplerinin grup arasi ve grup i¢i

farkliliginin anlamli oldugu, Cizelge 4.24°de ifade edilmistir.

Arastirmada, bitki bagina bakla sayisinin 14,84 ile 78,65 adet arasinda degisim gosterdigi
gozlenmistir. Genotipler arasinda 78,65 adet bitki basina bakla sayis1 ile ERZ-HR-119’un
en yiiksek degeri verdigi, ERZ-PA-27’nin (77,98 adet) ise bu degere en yakin ikinci
genotip oldugu Cizelge 4.25’de goriilmektedir. Yapilan incelemede ERZ-NR-102
genotipinin bitki basina ortalama 14,84 adet ile en diisiik meyve veren genotip oldugu,
ERZ-NR-107 (16,86 adet) genotipinin ise bu genotip ile benzer sonu¢ verdigi
belirlenmistir. Test genotiplerinin bitki basina bakla sayisi ortalamasi 40,82 adet iken,
kontrol genotiplerinin ortalamasi 37,69 adet bulunmus ve aralaridaki bu farkliligin
istatistiksel olarak anlamli oldugu belirlenmistir. Test genotipleri arasindaki fark 63,81
adet olarak hesaplanmis, kontrol genotipleri arasindaki farkin ise 36,73 adet oldugu
belirlenmistir. Sirik biiyiime tiipiindeki genotiplerin bitki basina bakla sayis1 bakimindan
oturak tiplerden daha fazla sayida meyve verdikleri goriilmekte, ortaya ¢ikan bu
farkliligin  test genotiplerinin  ¢ogunlugunun sirtk  tiplerden  olusmasindan
kaynaklanabilecegi diisiiniilmektedir. Erglin (2005) elindeki genotiplerin bitki basina
bakla sayisinin 22,85 ile 201,9 adet arasinda degistigini ve genotiplerin bitki bagina bakla
say1s1 ortalamasinin 36 adet oldugunu rapor etmistir. Zeytun (1987) yiiriittiigti calismada
bitki bagina bakla sayisin1 16,32 ile 86,28 arasinda bulmustur. Calismamizin bulgularinin

bu arastirma ile uyum igerisinde oldugu goriilmektedir.

4.2.1.m. Bitki basina bakla verimi (g)

Erzurum’da yetistirilen barbunya ve taze fasulye genotiplerini bitki basina bakla verimi
bakimindan karsilastirdigimizda genotipler arasindaki fark énemli bulunmus, bloklarin

etkisi ise onemsiz ¢ikmistir. Ayrica test genotipleri ile kontrol genotipleri kendi iglerinde
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ve birbirleriyle karsilagtirildiginda bitki basina bakla verimi yoniiyle aralarindaki

farkliligin 6nemli oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.24).

ERZ-1S1 genotipi 880,72 gile en yiiksek bitki basina bakla agirlig1 degerini vermis, ERZ-
TO-43 (841,53 g) genotipi ise yine en yiiksek takip eden degeri vermistir. Genotipler
arasinda bitki basina bakla verimi en diisiik genotip 65,66 g ile ERZ-NR102 olmus, ERZ-
NR107 genotipi ise 99,53 g ile en yakin degeri vermistir (Cizelge 4.25). Kontrol
genotipleri (466,36 g) ile test genotipleri (356,79 g) bitki basina bakla verimi bakimindan
karsilastirildiginda kontrol genotiplerinin daha fazla ortalama deger verdigi saptanmistir.
Test genotipleri kendi igerisinde karsilastirildiginda en yiiksek ve en diisiik deger gosteren
genotipler arasindaki fark 643,37 g gibi yiiksek bir deger ortaya ¢ikmistir. Bunun yani
sira kontrol genotipleri asindaki fark da 538,85 g olarak belirlenmis bunun temek sebebi
genotiplerin sirik ya da bodur olmasi ve dolayisiyla bodur tiplerin meyve sayilarinin da
diisiik olmasindan kaynaklanmaktadir. Ozellikle bitki basina meyve verimi yiiksek
genotiplere bakildiginda bitki bagina meyve sayilarinin yaninda meyve agirligi ve meyve

boyu 6zelliklerinin de diger genotiplerden daha fazla oldugu goriilmektedir.

4.2.1.n. Dekara bakla verimi (kg)

Genotiplerin varyans analizi tablolar incelendiginde dekara bakla verimi bakimindan
genotipler arasinda 6nemli bir varyasyon oldugu goriilmektedir. Bloklarin dekara bakla
verimi iizerinde 6nemli bir etkisinin olmadig1 da anlagilmaktadir. Ayrica test genotipleri
ve kontrol genotipleri kendi aralarinda ve birbirleriyle kiyaslandiginda ortaya ¢ikan fark

onemli bulunmustur (Cizelge 4.24).

Dekara bakla verimi 3346,76 kg olarak hesaplanan ERZ-iS-1 genotipi en verimli genotip
olarak tespit edilmistir. ERZ-TO-43 ise dekara 3197,80 g meyve vererek en yiiksek verim
degerine en yakin genotip olarak tespit edilmistir. Dekara bakla verimi en diisiik
genotipler ise sirasiyla 249,50 g ile ERZ-NR-102 ve 378,20 g ile ERZ-NR-107 olmustur
(Cizelge 4.25). Sonuglar incelendiginde kontrol grubunun ortalama dekara bakla

veriminin (1772,17 kg), test genotiplerininkinden (1349,99 kg) daha yiiksek oldugu
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gozlenmistir. Gruplar kendi icerisindeki maksimum ve minimum verim degerleri

arasindaki fark bakimindan incelendiginde test genotipleri arasindaki farkin (2444,82 kg)

kontrol ¢esitlerininkinden (2047,62 kg) daha yiiksek oldugu saptanmustir.

Cizelge 4.24. Genotiplerin 2017 yil1 tarimsal 6zelliklerine ait varyans analizi sonuglari

Bitki
Bakla  Salkimda basina  Bitki bagina
Xj;gggon SD agirh@g bakla sayis1 bakla bakla verimi \I?eerl?;ria(lt();; la
(9) (adet) sayist— (9)
(adet)
Blok 5 0,03Ns  0,00Ns 0,48Ns  8522Ns 1230,75NS
Genotipler 122 13,95" 0,57" 215,80° 37661,31" 545590,39"
TG 119 13,04" 0,46" 203,21  29928,58" 433153,52"
KG 2 36,08" 2,58" 175,07°  140624,81" 2030603,28"
TG velkel 0,358 0,07 111,29°  14859,15" 223420,71"
karsilastirma
Hata 10 0,19 0,01 1,47 235,88 3406,05
Toplam 137 - - - - -

1. *, p<0,05; **, p<0,01 diizeyinde dnemlidir.
2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri

Cizelge 4.25. Genotiplerin 2017 yil1 tarimsal dzelliklerine ait diizeltilmis ortalamalari

Salkimda Bitki basina .
Sira Genotip Sgalt:?gl @ bakla sayis1 bakla sasyls1 g;tkkllabvaes:inr::i ) \?eeri??nl}a(lt();; la
(adet) (adet)
1 ERZ-iS-1 20,25 bc 2,60 d-m 53,75 d-t 880,72 a 3346,76 a
2 ERZ-iS-2 15,14 e-p 2,12 k-z 23,61 (3)n-z 289,01 (2)d-z 1098,25 (2)c-z
3 ERZ-iS-3 11,23 n-z 2,47 e-0 53,23 f-v 483,68 |-y 1139,72 (2)b-z
4 ERZ-iS-4 17,83 cde 1,60 t-z 45,14 0-z 651,42 e-j 2475,39 e-j
5 ERZ-IS-5 11,85i-z 147z 28,78 (2)z-z 275,08 (2)f-z 1045,32 (2)e-z
6 ERZ-iS-6 11,5 k-z 1,85n-z 30,05 (2)v-z 278,76 (2)f-z 1059,32 (2)e-z
7 ERZ-iS-7 16,75 cef 147z 38,25 (2)h-z 518,56 i-t 1970,56 i-t
8 ERZ-iS-8 23,09 ab 2,12 k-z 36,53 (2)i-z 683,44 b-g 2597,10 b-g
9 ERZ-iS-9 21,92b 147z 49,58 i-z 786,51 a-d 2988,72 a-d
10  ERZ-iS-10 16,05 d-h 3,97 a 35,66 (2)j-z 463,2n-z 1760,19 n-z
11  ERz-is-11 13,04 g-z 3,35a-c 39,11 (2)b-y 412,31 p-z 1566,78 p-z
12 ERZ-iS-12 10,3 t-z 2,11z 35,66 (2)j-z 296,42 (2)d-z 1126,40 (2)c-z
13 ERZ-iS-13 14,94 e-r 1,6tz 21,89 (3)g-z 264,44 (2)k-z 1004,87 (2)j-z
14  ERZ-iS-14 15,21 d-p 1,72 p-z 53,66 d-u 593,76 g-m 2256,30 g-m
15  ERZ-iS-15 13,62 f-y 2,35¢g-v 33,08 (2)p-z 364,25 u-z 1384,17 u-z
16  ERZ-iS-16 583 (3)l-w 1,72 p-z 32,22 (2)r-z 150,36 (3)I-y 571,37 (3)I-y
17  ERZ-iS-17 10,84 g-z 1,6tz 24,47 (3)I-z 213,46 (2)x-z 811,15 (2)w-z
18 ERZ-IS-18 9,78 v-z 2,11-z 39,97 yz 315,73 (2)b-z 1199,77 (2)a-z
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Salkimda Bitki basina e
Sira  Genotip Egli::?gl (@) bakla sayis1 bakla sasyls1 ]g;T(lilabvls:;lrﬁi ©) \I:/)eerll(?n:a(llz;; la
(adet) (adet)
19  ERZ-iS-19 12,28 i-z 147z 43,13s-2z 428,10-z 1626,78 0-z
20  ERZ-iS-20 10,21 t-z 1,35 (2)h-w 34,8 (2)m-z 286,54 (2)d-z 1088,85 (2)c-z
21  ERZ-is-21 15,57 d-k 3,41 abc 64,69 b-f 803,2 abc 3052,19 a-c
22  ERZ-iS-22 11,28 m-z 1,78 0-z 38,41 (2)f-z 346,6 w-z 1317,09 w-z
23  ERZ-iS-23 8,28(2)I-z 1,41 (2)d-u 50,46 g-z 3348y 1272,25z
24 ERZ-iS-24 4,85 (3)q 1,66 p-z 55,91 d-q 218,03 (2)w-z 828,51 (2)v-z
25 ERZ-PA-25 12,07 h-z 1,96 m-z 25,49 (3)j-z 246,79 (2)p-z 937,82 (2)0-z
26 ERZ-PA-26 10,22tz 1,53yz 453 p-z 370,44 t-z 1407,69 t-z
27  ERZ-PA-27 12,98f-z 3,36 a-d 77,98 a 371,72 t-z 141252 t-z
28 ERZ-PA-28 11,581-z 2,91 c-k 28,07 (3)d-z 260,78 (2)k-z 990,95 (2)j-z
29 ERZ-Uz-29 10,69t-z 1,53yz 39,27 (2)a-z 336,23 yy 1277,67 z
30 ERZ-Uz-30 8,72(2)g-z 1,66 p-z 26,35 (3)g-z 185,67 (3)c-y 705,56 (3)b-y
31 ERZ-UzZ-31 10,43tz 1,19 (2)I-p 31,04 (2u-z 258,86 (2)m-z 983,67 (2)I-z
32 ERZ-UZzZ-32 14,97 e-r 2,91 c-k 41,85 u-z 500,01 k-u 1900,04 k-u
33 ERZ-Uz-33 8,06(2)g-z 1,27 (2)l-p 19,46 (3)v-z 127,97 (3)g-y 486,28 (3)q-y
34 ERzZ-Uz-34 884(2)dz 216i-z 35,82 (2)j-z 254,42 (2)n-z 966,80 (2)m-z
35 ERZ-UzZ-35 13/4f-z 1,66 p-z 30,66 (2)w-z  328,6 (2)a-z 1248,68 z
36 ERZ-UZzZ-36 14,89e-r 3,53 abc 40,13y 476,98 |-z 1812,52 |-y
37 ERZ-UZ-37 6,41(3)g-v 2,28 h-x 65,1 b-f 333,77y 1268,32 z
38 ERzZ-Uz-38 7,88 (2)t-z 1,66p-z 56,49 d-o 356,35 v-z 1354,13 v-z
39 ERZ-UzZ-39 8,56 (2)h-z 1,41 (2)d-u 55,46 d-q 379,76 s-z 1443,09s-z
40 ERZ-TO-40 11,431-z 2,16 i-z 42,71 r-z 390,30 g-z 1483,13 g-z
41 ERZ-TO-41 7,556 (2)v 1,16 (2)n-x 21,19 (3)s-z 130,63 (3)n-y 496,40 (3)n-y
42  ERZ-TO-42 9,69 xyz 2,38 f-t 33,66 (2)n-z 262,07 (2)j-z 995,85 (2)i-z
43 ERZ-TO-43 27,04a 2,38 f-t 38,83(2)d-z 841,53 a 3197,80 a
44  ERZ-TO-44 5,16 (3)o-w 1,88 m-z 38,83 (2)d-z 161,50 (3)i-y 613,71 (3)h-y
45 ERZ-TO-45 12,89f-z 2,13j-z 50,88 h-z 526,24 h-s 1999,73 h-s
46  ERZ-TO-46 12,87 f-z 1,88 m-z 32,8 (2)p-z 338,96 w-z 1288,04 w-z
47  ERZ-TO-47 10,12 xyz 1,42 (2)b-u 50,6 h-z 411,06 p-z 1562,04 p-z
48 ERZ-TO-48 12,12h-z 2,88 c-l 34,52 (2)I-z 335,88 yz 1276,36 yz
49 ERZ-TO-49 13,85e-w  3,13b-g 37,97 (2)f-z 422,12 p-z 1604,06 p-z
50 ERZ-TO-50 12,54 f-z 1,50 w-z 61,22 c-i 615,82 f-| 2340,10 f-I
51 ERZ-TO-51 11,110-z 1,48yz 35,38 (2)k-z 315,79 (2)a-z 1199,99 z
52  ERZ-TO-52 11,02 p-z 1,61r-z 17,3 (3)y 153,4 (3)j-y 582,92 (3)i-y
53 ERZ-TO-53 11,130-z 1,86 m-z 64,66 b-f 577,64 g-o0 2195,04 g-o0
54 ERZ-TO-54 8,66 (2k-z 12(@2)-p 32,8 (2)p-z 228,34 (2)u-z 867,68 (2)t-z
55 ERZ-TO-55 9,14 (2)c-z 1,57 u-z 58,63 c-I 430,17 p-z 1634,66 p-z
56 ERZ-TO-56 13,06 f-z 1,45 2z(2)-t 21,61 (3)r-z 226,75 (2)v-z 861,64 (2)u-z
57 ERZ-TO-57 13,79e-w  2,84c-| 47,44 m-z 524,88 h-s 1994,53 h-s
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Salkimda Bitki basina e
Sira  Genotip Egli::?gl (@) bakla sayis1 bakla sasyls1 ]g;T(lilabvls:;lrﬁi ©) \I:/)eerll(?n:a(llz;; la

(adet) (adet)
58 ERZ-TO-58 8,11 (2)n-z 1,15 (2)p-x 27,63 (3)b-z 180,45 (3)f-y 685,7 (3)e-y
59 ERZ-TO-59 12,57 f-z 1,28 (2)I-p 23,33 (3)p-z 235,53 (2)t-z 895,03 (2)s-z
60 ERzZ-TO-60 7,992z 1,38(2)f-v 30,22 (2)v-z 194,36 (3)b-z 738,58 (3)a-z
61 ERZ-TO-61 6,36 (3)h-v 1,38 (2)f-v 21,61 (3)r-z 111,00 (3)s-y 421,81 (3)s-y
62 ERZ-TO-62 11,6i-z 2,17 h-z 52,41 g-w 489,13 I-x 1858,68 I-x
63 ERZ-TO-63 8,53(2)i-z 1,26 (2)I-p 20,56 (3)u-z 140,77 (3)m-y 534,93 (3)m-y
64 ERZ-TO-64 11,261-z 1,95 m-z 27,44 (3)c-z 248,37 (2)0-z 943,8 (2)n-z
65 ERZ-TO-65 6,11 (3)i-v  1,45(2)a-t 48,97j-z 240,93 (2)g-z 915,54 (2)p-z
66 ERZ-TO-66 12,28 h-z 1,87 m-z 36,92 (2)i-z 364,47 u-z 1384,99 u-z
67 ERzZ-TO-67 6,45(3)f-v 1,26 (2)I-p 60,16 c-i 312,49 (2)b-z 1187,46 (2)a-z
68 ERZ-TO-68 11,35i-z 1,30 (2)k-w 57,58 c-n 525,46 h-s 1996,75 h-s
69 ERZ-TO-69 129f-z 1,23 (2)m-x 38,64 (2)e-z 400,68 g-z 1522,56 g-z
70 ERZ-TO-70 8,92 (2)b-z 1,58s-z 42,94 t-7 308,04 (2)c-z 1170,55 (2)b-z
71  ERZ-TO-71 797(2)q-z 155u-z 26,58 (3)e-z 170,12 (3)g-y 646,44 (3)f-y
72 ERZ-TO-72 11,150-z 1,41 (2)c-u 23,14 (3)o-z 207,27 (2)x-z 787,61 (2)w-z
73 ERZ-TO-73 7,79 (Qu-z 2,12h-z 61,89 b-h 387,93 r-z 147411 r-z
74  ERZ-HN-74 8,77 (2)f-z 1,45(2)a-t 37,78(2)g-z 266,38 (2)h-z 1012,24 (2)g-z
75 ERZ-HN-75 7,11 (3)c-u 1,22 (2)m-x 44,67 0-z 255,36 (2)0-z 970,37 (2)n-z
76  ERZ-HN-76 7,05(3)d-t 1,33 (2)i-w 36,92 (2)i-z 209,31 (2)x-z 795,38 (2)w-z
77  ERZ-HN-77 5,9 (3)k-q 1,27 (Q)l-p 25,72 (3)k-z 121,8 (3)r-y 462,83 (3)r-y
78 ERZ-HN-78 9,42 xyz 2,20 h-z 53,56 f-v 405,89 p-z 1542,36 p-z
79 ERZ-HN-79 11,281-z 1,44 (2)a-t 36,05 (2)i-z 327,13 abcd-z 1243,11y-z
80 ERZ-HN-80 8,1 (2)p-z 1,31 (2)k-w 42,66 t-z 277,95 (2)e-z 1056,2 (2)d-z
81 ERZ-HN-81 8,45(2)i-z 1,25 (2)m-x 44,419-z 301,93 (2)c-z 1147,33 (2)b-z
82 ERZ-HN-82 7,83(2)t-z 1,16 (2)o-x 29,65 (2)x-z 185,35 (3)c-y 704,33 (3)b-y
83 ERZ-HN-83 9,85u-z 1,61s-z 25,34 (3)i-z 199,14 (3)a-z 756,72 (2)z-z
84 ERZ-HN-84 557 (3)n-w 1,44 (2)e-v 37,97 (2)f-z 168,51 (3)h-y 640,35 (3)g-y
85 ERZ-HN-85 12,91f-z 3,8lab 68,69 abc 7749 a-e 294462 a-e
86 ERZ-HN-86 11,221-z 1,50 x 33,09 (2)p-z 295,59 (2)c-z 1123,25 (2)b-z
87 ERZ-HN-87 8,32(2k-z 157v-z 30,51 (2)v-z 202,43 (3)a-z 769,23 (2)z-z
88 ERZ-HN-88 9,57yz 1,53 w-x 31,37 (2)s-z 239,11 (2)s-z 908,61 (2)r-z
89 ERZ-HN-89 13,58 f-x 2,24 h-a 53,97 e-t 582,81 g-n 2214,64 g-n
90 ERZ-HN-90 10,39t-z 2,41 e-r 33,09 (2)p-z 273,89 (2)g-z 1040,77 (2)f-z
91 ERZ-HN-91 8,46 (2)h-z 2,21 h-z 56,34 d-p 378,65 s-z 1438,86 s-z
92 ERZ-KP-92 23,46ab 2,28 h-y 41,7 v-z 777,72 a-e 2955,33 a-e
93 ERZ-KP-93 10,15t-z 1,29 (2)I-p 60,64 c-j 488,91 I-w 1857,86 I-w
94  ERZ-KP-94 9,48yz 2,18 h-z 64,95 b-f 488,99 I-w 1858,17 I-w
95 ERZ-KP-95 9,17 (2)a-z 1,33 (2)j-w 73,56 ab 535,01 g-r 2033,02 g-r
96 ERZ-OL-96 9,33z 1,44 (2)e-v 40,84 w-z 302,98 (2)c-z 1151,32 (2)b-z
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Salkimda Bitki basina e
Sira  Genotip Egli::?gl (@) bakla sayis1 bakla sasyls1 ]g;T(lilabvls:;lrﬁi ©) \I:/)eerll(?n:a(llz;; la

(adet) (adet)
97 ERZ-OL-97 8,8 (2)e-z 1,88 m-z 47,73 k-z 33391yz 1268,85 y-z
98 ERZ-OL-98 7,56 (2w 1,33 (2)j-w 34,81 (2)n-z 209,82 (2)y-y 797,33 (2)x-z
99 ERZ-OL-99 8,5(2)h-z 1,90 m-z 46,01 n-z 310,77 (2)b-z 1180,93 (2)a-z
100 ERZ-NR-100 9,8 u-z 1,31 (2)k-w 44,28 g-z 345,24 xyz 1311,91 x-z
101 ERZ-NR-101 8,36 (2)h-z 2,28 h-y 33,95 (2)0-z 226,26 (2)v-z 859,77 (2)u-z
102 ERZ-NR-102 5,76 (3)m-w 1,78 0-z 14,84 (4)b 65,66 (3)y 249,5 (3)y-y
103 ERZ-NR-103 6,75 (3)e-v 1,24 (2)l-p 24,97 (3)k-z 133,04 (3)p-y 505,54 (3)p-y
104 ERZ-NR-104 12,19 h-z 1,30 (2)k-w 51,54 g-y 504,57 j-v 1917,34 j-v
105 ERZ-NR-105 9,71 w-z 1,46 z 38,89 (2)c-z 302,21 (2)c-z 1148,39 (2)b-z
106 ERZ-NR-106 9,77 w-z 3,40 abc 52,32 g-x 409,99 g-z 1557,95 g-z
107 ERZ-NR-107 7,53 (2)xyz 1,22 (2)l-p 16,86 (3)z 99,53 (3)u-y 378,2 (3)u-y
108 ERZ-NR-108 8,27 (2)m-z 1,14 (2)p-q 40,16z 265,42 (2)i-z 1008,59 (2)h-z
109 ERZ-NR-109 7,35 (2)z 1,17 (2)I-p 32,06 (2)t-z 187,4 (3)b-y 712,09 (3)a-y
110 ERZ-NR-110 7,26 (3)a-u 1,21 (2)l-p 25,98 (3)h-z 149,41 (3)k-y 567,74 (3)j-y
111 ERZ-PS-111 10,83r-z 2,92 c-j 47,25 1-z 410,44 g-z 1559,65 g-z
112 ERZ-PS-112 13,55f-y 1,62 g-z 59,41 c-k 647,16 d-k 2459,18 d-k
113 ERZ-PS-113 15,05e-q 1,64 p-z 38,13 (2)f-z 461,25 m-z 1752,73 m-z
114 ERZ-PS-114 15,26 e-0 3,14 b-g 45,23 0-z 554,93 g-p 2108,73 g-p
115 ERZ-PS-115 1157j-z 3,34 a-d 25,76 (3)i-z 238,24 (2)r-z 905,29 (2)g-z
116 ERZ-PS-116 10,8r-z 3,51 abc 45,23 0-z 391,88 g-z 1489,14 g-z
117 ERZ-PS-117 8,48 (2)j-z 1,55u-z 41,17 w-z 279,25 (2)e-z 1061,14 (2)d-z
118 ERZ-PS-118 8,11 (2)o-z 182m-z  43.2r-z 280,25 (2)c-z 1064,95 (2)b-z
119 ERZ-HR-119 11,84 h-z 3,36 a-d 78,65a 748,72 a-f 2845,13 a-f
120 ERZ-HR-120 19,42 bcd 3,17 a-f 65,49 b-e 663,27 c-i 2520,44 c-i
121  Alman Ayse 16,12 efg 3,54 ab 58,79 d-h 776,2 a-b 2949,56 a-b
122  Gina 14,32 f-s 2,41 h-n 32,23 (2)y-z 385,53 w-z 1465 w-z
123 Serra 11,37 t-z 2,22m-p 22,06 (3)w-z 237,35 (2)z 901,94 (2)y-z

4.2.1.0. Bakladaki tohum sayisi (adet)

Genotiplerin bakladaki tohum sayis1 yoniinden varyasyon kaynaklar1 ve varyans
sonuglar1 Cizelge 4.26’da sunulmustur. Sonuglar incelendiginde bakladaki tohum sayisi
bakimindan genotipler arasinda 6nemli bir farklilik bulundugu, buna karsin bloklar
arasinda bu 6zellik bakimindan herhangi bir farklilik olmadig1 belirlenmistir. Ayrica test

genotipleri ve kontrol genotipleri kendi igerisinde ve birbirleriyle kiyaslandiklarinda
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bakladaki tohum sayis1 kriteri bakimindan ortaya ¢ikan farkliligin 6nemli oldugu tespit

edilmistir.

Genotiplerin bakladaki tohum sayis1 degeri 7,18 ile 2,02 arasinda degisim gostermistir.
Bakladaki tohum sayisi en fazla olan genotipler sirasiyla 7,18 adet ile ERZ-HN-85 ve
7,03 ile Alman Ayse genotiplerinde belirlenmistir. ERZ-TO-67 (2,02 adet) ve ERZ-TO-
69 (2,04 adet) genotiplerinin ise baklada en az tohum bulunan genotipler oldugu
saptanmustir (Cizelge 4.27). Test grubu ve kontrol grubunun ortalamalarina bakildiginda
kontrol grubunun bakladaki tohum sayilar1 (5,19 adet) ortalamasinin test grubu
meyvelerinin ortalama tohum sayisindan (4,43 adet) daha fazla oldugu goriilmektedir.
Gruplarin kendi igerisinde olusturduklar1 varyasyona bakildiginda maksimum ve
minumum degerler arasindaki fark test genotiplerinde (5,16 adet) kontrol genotiplerine
(2,92 adet) gore daha yiiksek bulunmustur. Bu sonuglar 1s181nda test genotipleri arasinda
bakladaki tohum sayis1 bakimindan oldukga yiiksek varyasyon oldugu anlagilmaktadir.
Akbulut (2011) bakladaki tohum sayisinin 5-8 arasinda degistigini, genotip ortalamasinin
ise 6,42 oldugunu bildirmistir. Seymen (2010) yaptig1 arastirmada genotiplerin bakladaki
tohum sayisinin 6,7 ile 7,5 arasinda oldugunu rapor etmistir. Zeytun (1987) Carsamba
ovasinda yetistirdigi 33 adet fasulye genotipinin bakladaki tohum sayisinin 3,14 ile 5,87
adet arasinda oldugunu bildirmistir. Bir bagka arastirmaci 125 genotipin taze bakladaki
tohum sayis1 ortalamasmin 5,01 oldugunu, bununla birlikte bakladaki tohum sayisinin

2,85 ile 7,90 adet arasinda degisim gosterdigini rapor etmistir (Erding 2012).

4.2.1.6. Bitki basina tohum sayisi (adet)

Bitki basina elde edilen tohum sayis1 bakimindan genotiplerin olusturdugu varyasyonu
ortaya koyan varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.26’de sunulmustur. Elde edilen sonuglar
degerlendirildiginde genotipler arasinda bitki bagina tohum sayis1 bakimindan énemli bir
farklilik oldugu gozlenmis, buna karsin bloklarin bitki bagina tohum sayisi iizerinde
anlamli bir etkisinin olmadig1 tespit edilmistir. Ayrica test genotipleri ve kontrol
genotiplerinin verileri kendi grubu icerisinde ve birbirleriyle kiyaslandiginda ortaya ¢ikan

farkliligin 6nemli oldugu belirlenmistir.
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Bitki basma tohum sayist bakimindan genotiplerin ortalamasi Cizelge 4.27°da’da
belirtilmistir. incelenen cizelgede en yiiksek bitki bagina tohum sayis1 sirastyla 512,27
adet ile ERZ-HR-119 ve 457,82 ile ERZ-HR-120 genotiplerinde saptanmistir. Genotipler
arasinda en disiik bitki basina tohum sayis1 ERZ-NR-107 (59,3 adet) genotipinde
goriilirken, ERZ-TO-41 (59,71 adet) genotipi en yakin degeri veren genotip olmustur.
Bitki bagima tohum sayis1 bakiminda gruplarin ortalama degerleri incelendiginde test
genotiplerinden elde edilen ortalama degerin (186,22 adet) kontrol genotipinden elde
edilen ortalamaya (199,59 adet) gore daha diisiik oldugu goriilmiistiir. Gruplar
icerisindeki genotipler karsilagtirildiginda test genotiplerinin en yiliksek ve en disiik
degerleri arasindaki farkin 246,12 adet oldugu, kontrol genotipleri arasindaki farkin ise

298,10 oldugu goriilmiistiir.

4.2.1.p. Bitki basina tohum verimi (g)

Calismadaki genotipler bitki basina tohum verimi yoniinden incelendiginde aralarinda
farkliligin anlamli oldugu, bloklarin genotipler iizerindeki etkisinin ise dnemsiz oldugu
belirlenmistir. Ayrica test genotipleri ve kontrol genotiplerinin kendi i¢lerinde ve
karsilikli olarak karsilastirildiklarinda elde edilen sonuglarin 6nemli oldugu Cizelge

4.26’°de goriilmektedir.

En yiiksek bitki bagina tohum verimi 227,06 g ile ERZ-TO-50 genotipinden elde edilmis
ve ERZ-TO-53 (209,40 g) genotipinin bu genotipe en yakin deger veren genotip oldugu
tespit edilmistir. En diisiik tohum verimi ise sirasiyla 24,22 g ile ERZ-HN-77 ve 24,73 ¢
ile ERZ-NR-102 genotiplerinden elde edilmistir (Cizelge 4.27). Genotiplerin ortalamalari
incelendiginde go6zlenen sonuglara goére test genotiplerininin (96,92 g) kontrol
genotiplerinden (88,62 g) daha yiiksek deger verdigi tespit edilmistir. Ayrica test
genotiplerinin en yiiksek ve en diisiik deger veren genotipleri arasindaki fark (202,84 g),
kontrol genotiplerinin maksimum ve minimum tohum verimi degerleri arasinda meydana

gelen farktan (202,84 g) oldukga yiiksek bulunmustur.
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4.2.1.r. 1000 tane agirhg (g)

Erzurum’da yetistirilen barbunya ve taze fasulye genotipleri 1000 tane agirlig:
bakimindan karsilastirdigimizda genotipler arasindaki fark énemli bulunmus, bloklarin
etkisinin ise 6nemsiz oldugu goriilmiistiir. Ayrica test genotipleri ile kontrol genotipleri
kendi iclerinde ve birbirleriyle karsilagtirildiginda 1000 tane agirlig1 yoniiyle aralarindaki
farkliligin 6nemli oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.26)

ERZ-TO-41 genotipi 774,76 g ile en yiiksek 1000 tane agirligini, ERZ-NR-105 (737,73
g) ise en yiiksek takip eden degeri vermistir. Genotipler arasinda 1000 tane agirligi en
diisiik genotip 231,93 ile ERZ-HR-119 olmus, ERZ-HN-84 genotipi ise 286,74 g ile bir
st sirada yer almistir (Cizelge 4.27). Kontrol genotipleri (474,23) ile test genotipleri
(477,791) 1000 tane agirli degeri bakimindan karsilastirildiginda test genotiplerinin daha
fazla ortalama deger verdigi saptanmustir. Test genotipleri kendi igerisinde
karsilastirildiginda en yiiksek ve en diisiik deger gosteren genotipler arasinda ytiksek bir
fark (542,830 Q) ortaya ¢ikmistir. Buna karsin kontrol genotipleri asindaki fark 226,720
g bulunmustur. Her iki grubun da 1000 tane agirligi degerine gore kendi iglerinde
bulundurdugu farkliligin istatistiki olarak anlamli oldugu saptanmistir. Sing (2001)
yaptig1 incelemede 100 tane agirligi 40 g’in iizerinde olanlarin Giiney Amerika, 40 g’in
altinda olanlarin ise Orta Amerika orijinli oldugunu ifade etmistir. Akbulut (2011) Burdur
ilinden topladig1 12 adet genotipin 1000 tane agirliklarinin 306-691 g arasinda degistigini,
genotiplerin ortalama 1000 tane agirliginin ise 437,8 g oldugunu rapor etmistir. Loko et
al. (2018) genotiplerin 4,00-51,00 g araligindal00 tane agirligina sahip oldugunu, ayrica
ortalama 100 tohum agirligini 39,25 g olarak bulduklarini belirtmislerdir. Anlarsal (2000)
iki yillik caligma sonuglarmin ortalamasi olarak genotiplerin ortalama 100 dane
agirliklarinin 16,4 ile 33,6 arasinda degisim gosterdigini belirlemistir. Erding (2012) 125
genotipin 100 tane agrilig1 ortalamasinin 37,59 g oldugunu bildirmis, bununla birlikte en
diisiik genotip ortalamasinin 15,83 g, en yiiksek genotip ortalamasinin 88,73 g oldugunu
ifade etmistir. Genotiplerin ortalama 1000 tane agrilinin, Akbulut (2011)’un sonuglari ile

benzerlik gosterdigi, Erding (2012)’in sonuglarindan daha yiiksek oldugu goriilmiistiir.
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Cizelge 4.26. Genotiplerin 2017 yil1 tarimsal 6zelliklerine ait varyans analizi sonuglari

Bakladaki  Bitki bagina E;;‘;'la 1000 tane
Varyasyon kaynagi SD tohum tohum tohum agirhg@

sayis1 (adet) sayisi (adet) verimi (g) (9)
Blok 5 0,01NS 27,19N8 4,00Ns 33,328
Genotipler 122 1,26" 10253,79" 2117,54" 10829,5"
TG 119 0,96 8350,43" 2010,62" 10277,49"
KG 2 4,08" 23740,16" 979,85" 12986,69"
TG ve KG Karsillastirma 1 1,84" 10902,6" 1672,71" 1233,3"
Hata 10 0,03 46,98 8,10 219,63
Toplam 137 - - - -

1. * p<0,05; ** p<0,01 diizeyinde dnemlidir.

2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri

Cizelge 4.27. Genotiplerin 2017 yil1 tarimsal 6zelliklerine ait diizeltilmis ortalamalari

_ Bakladaki Bitki basina  Bitki basina 1000 tane

Sira  Genotip tohum sayisi tohum tohum N
(adet) sayisi (adet) verimi (Q) agirhg ()

1 ERZ-iS-1 3346,76 a 6,22 a-g 194,26 bc 481,73 m-z
2 ERZ-iS-2 1098,25 (2)c-z 4,311z 50,91 (3)e-x 415,93 (2)d-z
3 ERZ-iS-3 1139,72 (2)b-z 3,17 (2)h-u 114,43 m-z 560,03 e-z
4 ERZ-iS-4 2475,39 e-j 4,12 n-z 93,47 XX 416,13 (2)d-z
5 ERZ-IS-5 1045,32(2) e-z 3,36 (2)d-v 40 (3)p-w 34583 (2)z-
6 ERZ-iS-6 1059,32 (2)e-z 2,33 (2r-y 44,47 (3)l-w 526,93 f-z
7 ERZ-iS-7 1970,56 i-t 5,52 ¢cq 119,81 k-y 470,13 r-z
8 ERZ-IS-8 2597,1 b-g 5,27 d-w 129,41 i-t 557,13 e-z
9 ERZ-iS-9 2988,72 a-d 6,03 a-k 176,74 cde 465,23 s-z
10 ERZ-iS-10 1760,19 n-z 5,46 c-s 102,49 u-z 436,43 y-y
11  ERZ-iS-11  1566,78 p-z 4,81 f-z 76,87 (2)k-z 339,13 (3)c-t
12 ERZ-iS-12 1126,4(2) c-z 3,59 xyz 53,62 (3)a-u 348,53 (2)yz
13 ERZ-iS-13  1004,87(2)jz 3,74 xyz 42,08 3)n-w 428,63 (2)b-z
14 ERZ-iS-14  2256,3 g-m 45j-z 134,399-q 390,53 (2)n-z
15 ERZ-IS-15 1384,17 u-z 4,89 e-z 1173 1-z 600,73 b-v
16 ERZ-iS-16  571,37(3)1-y  4,89e-z 109,3 p-z 574,83 d-z
17 ERzZ-S-17  811,15Q2)w-z 4,351z 55,17 (2)z-z 430,63 (2)b-z
18  ERZ-iS-18  1199,77(2)a-z 3,36 (2)d-v  102,09u-z 628,13 b-|
19 ERZ-iS-19 1626,78 0-z 45j-z 118,02 I-z 503,13 g-z
20 ERZ-1S-20 1088,85(2)c-z  4,5j-z 111,58 0-z 589,13 ¢c-x
21 ERZ-iS-21 3052,19 a-c 4,65 h-z 208,42 ab 485,76 k-z
22 ERZ-iS-22  1317,090w-z 5,04 d-z 117,621y 525,66 gz
23 ERZ-iS-23 1272,252 5,42 c-u 173,53 c-f 548,76 e-z
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_ Bakladaki Bitki basina  Bitki basina 1000 tane

Sira  Genotip tohum sayis1 tohum tohum N
(adet) sayist (adet) verimi(g) 2 (®)

24 ERZ-IS-24 828,51(2) v-z 4,5i-z 112,49 n-z 385,56 (2)o-z
25 ERZ-PA-25  937,82(2) 0-z 5,42 c-u 104,2 s-z 654,46 a-f
26 ERZ-PA-26  1407,69t-z 4,85 e-z 109,36 0-z 429,96 (2)a-z
27 ERZ-PA-27 141252tz 3,89 v-z 179,98 c- 514,06 g-z
28 ERZ-PA-28 990,95 (2)j-z 4,91 ez 73,1 (2)m-z 457,26 t-z
29 ERz-UZ-29  1277,67 z 4,27 |-z 113,27 m-z 584,46 d-x
30 ERZ-UZ-30 705,556 (3) b-y 4,271z 91,65 z-z 706,46 a-d
31 ERZ-UzZ-31 983,67 (2) |-z 2,81 (2)I-u 37,55 (3)g-w 509,23 f-z
32 ERZ-UZ-32  1900,04 k-u 3,89 v-z 106,49 g-z 566,16 e-z
33 ERZ-UZ-33 486,28 (3)g-y 351(2a-v 46,04 (3)j-y 581,06 d-y
34 ERZ-UZ-34  966,8 (2) m-z 5,42 c-u 85 (2)e-x 376,96 (2)p-z
35 ERZ-UZ-35 1248,68 z-z 3,89 v-z 65,99 (2)t-z 476,76 m-z
36 ERZ-UZ-36  1812,52 |-y 4,85 e-z 112,55 n-z 500,16 g-z
37 ERzZ-Uz-37 1268,32z 2,36 (2)g-y 102,59 t-z 581,36 d-y
38 ERZ-UZ-38  1354,13 v-z 4,27 1-z 128,54 i-u 460,36 s-z
39 ERZ-UZ-39  1443,09 s-z 4,46 |-z 116,33 |-y 405,66 (2)j-z
40 ERZ-TO-40  1483,13 -z 4,65 h-z 82,43 (2)g-z 356,76 (2)w
41 ERZ-TO-41  496,4 (3)n-y 2,74 (2)m-u 51,91 (3)a-w 774,76 a
42 ERZ-TO-42 995,85 (2)i-z 4,02 g-z 73,93 (2)m-z 464,21 s-z
43 ERZ-TO-43 3197,8a 5,55 c-p 119,96 I-y 473,31 p-z
44 ERZ-TO-44 613,71 (3)h-y 3,07 (2)i-u  52,5@B)b-v 374,31 (2)q-z
45 ERZ-TO-45  1999,73 h-s 4,21 m-z 147,57 f-k 585,81 d-w
46 ERZ-TO-46  1288,04 w-z 345 (2)c-v  77,25(2)i-z 581,11 d-y
47 ERZ-TO-47  1562,04 p-z 4,34 1-z 121,08 I-x 468,81 q-z
48 ERZ-TO-48 1276,36 y-z 4291z 91,09 z-z 523,21 f-z
49 ERZ-TO-49  1604,06 p-z 4,02 g-z 96,09 w-z 535,31 f-z
50 ERZ-TO-50  2340,1 f-I 4,98 d-z 227,06 a 634,21 a-i
51 ERZ-TO-51  1199,99 z 4,98 d-z 139,72 g-n 675,41 a-e
52 ERZ-TO-52 582,92 (3)i-y 4,21 m-z 39,1 (3)p-w 455,71 v-z
53 ERZ-TO-53  2195,04 g-0 5,36 d-w 209,4 ab 513,91 f-z
54 ERZ-TO-54 867,68(2)t-z 4,341z 89,12 (2)b-v 532,51 f-z
55 ERZ-TO-55  1634,66 p-z 4,98 d-z 179,65 cd 523,61 f-z
56 ERZ-TO-56 861,64 (2)u-z 3,915z 39,22 (3)p-w 394,21 (2)I-z
57 ERZ-TO-57  1994,53 h-s 5,55 c-p 141,01 g-m 455,31 x-z
58 ERZ-TO-58 685,7 (3)e-y 2,68 (2)o-x 48,87 (3)h-y 560,31 e-z
59 ERZ-TO-59 895,03 (2)s-z 4,06 0-z 51,41 (3)b-w 461,21 s-z
60 ERZ-TO-60 738,58 (3)a-z 4,98 d-z 87,07 (2)c-x 492,31j-z
61 ERZ-TO-61 421,81 (3)s-y 4,02 g-z 43,21 (3)m-z 422,21 (2)c-z
62 ERZ-TO-62  1858,68 I-x 5,14 d-z 151,57 e-j 474,83 g-z
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_ Bakladaki Bitki basina  Bitki basina 1000 tane

Sira  Genotip tohum sayisi tohum sayis1  tohum N
(adet) (adet) verimi (g~ &whE (@)

63 ERZ-TO-63 534,93 (3)m-y 4,26 |-z 45,09 (3)I-z 435,23 z-z
64 ERZ-TO-64 943,8 (2)n-z 4,82 e-z 96,81 v-z 617,73 b-p
65 ERZ-TO-65 915,54 (2)p-z 4,18 m-z 97,43 v-z 401,13 (2)k-z
66 ERZ-TO-66 1384,99 u-z 4,76 g-z 98,52 v-z 473,53 g-z
67 ERZ-TO-67 1187,46 (2)a-z 2,02 (2)u 66,08 (2)s-z 458,13 s-z
68 ERZ-TO-68 1996,75 h-s 3,8w-z 135,92 h-p 523,73 f-z
69 ERZ-TO-69 1522,56 g-z 2,04 (2)t-u 34,25 (3)r-w 366,43 (2)t-z
70 ERZ-TO-70 1170,55 (2)b-z 4,18 m-z 86,22 (2)d-w 404,93 (2)i-z
71 ERZ-TO-71 646,44 (3)f-y 3,8 w-z 59,6 (2)x-z 498,13 h-z
72 ERZ-TO-72 787,61 (2)w-z 4,82 e-z 83,69 (2)e-y 633,33 a-j
73 ERZ-TO-73 147411 r-z 4,76 g-z 159,66 d-h 457,53 s-z
74 ERZ-HN-74  1012,24 (2)g-z 4,95 d-z 106,24 r-z 479,73 n-z
75 ERZ-HN-75 970,37 (2)n-z 3,8 w-z 107,63 g-z 534,83 e-z
76 ERZ-HN-76 795,38 (2)w-z 3,88tz 70,53 (2)r-z 415,83 (2)e-z
77 ERZ-HN-77 462,83 (3)r-y 2,65 (2)n-x 24,22 (3)w 300,93 (3)k-q
78 ERZ-HN-78 1542,36 p-z 5,52 c-q 161,21 d-g 460,03 s-z
79 ERZ-HN-79 1243,11y-z 4,18 m-z 99,77 v-z 558,23 e-z
80 ERZ-HN-80  1056,2 (2)d-z 3,8w-z 72,43 (2)n-z 376,83 (2)p-z
81 ERZ-HN-81 1147,33 (2)b-z 4,18 m-z 79,06 (2)h-z 359,03 (2)u-z
82 ERZ-HN-82 704,33 (3)b-y 3,49 (2)b-v 61,24 (2)v-z 514,34 f-z
83 ERZ-HN-83 756,72 (2)z-z 4,63 i-z 69,47 (2)g-z 513,84 f-z
84 ERZ-HN-84 640,35 (3)g-y 4,25 m-z 53,36 (3)a-u 286,74 (3)m-q
85 ERZ-HN-85  2944,62 a-e 7,18 ab 150,65 e-j 304,74 (3)j-q
86 ERZ-HN-86 1123,25 (2)b-z 5,14 d-y 60,14 (2)w-z 306,64 (3)j-q
87 ERZ-HN-87 769,23 (2)z-z 3,87u-z 56,41 (2)y-z 414,54 (2)g-z
88 ERZ-HN-88 908,61 (2)r-z 5,02 d-z 56,79 (2)y-z 313,14 (3)h-q
89 ERZ-HN-89  2214,64 g-n 6,16 a-h 155,46 d-j 305,04 (3)j-q
90 ERZ-HN-90  1040,77 (2)f-z 3,68z 46,9 (3)i-y 333,94 (3)d-t
91 ERZ-HN-91 1438,86 s-z 3,3 (2)e-w 102,51 t-z 479,74 m-z
92 ERZ-KP-92 2955,33 a-e 6,35 a-f 139,72 g-n 457,34 s-z
93 ERZ-KP-93 1857,86 I-w 3,95r-z 131,71 j-s 477,84 m-z
94 ERZ-KP-94 1858,17 I-w 4,25 m-z 156,27 d-i 491,04 g-z
95 ERZ-KP-95 2033,02 g-r 3,87 u-z 140,49 g-m 428,74 (2)b-z
96 ERZ-OL-96 1151,32 (2)b-z 3,49 (2)b-v 54,21 (3)a-u 330,24 (3)e-s
97 ERZ-OL-97 1268,85 y-z 5,4 d-v 152,25 d-j 512,34 -z
98 ERZ-OL-98 797,33(2)x-z 4,48 k-z 55,83 (2)y-z 310,44 (3)i-q
99 ERZ-OL-99 1180,93 (2)a-z 4,83 g-z 121,29 k-x 474,04 p-z
100 ERZ-NR-100 1311,91 x-z 4,18 m-z 84,53 (2)e-x 396,84 (2)j-z
101 ERZ-NR-101 859,77 (2)u-z 3,49 (2)b-v 100,01 v-z 734,34 abc
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_ Bakladaki Bitki basina  Bitki basina 1000 tane

Sira  Genotip tohum sayisi tohum sayis1  tohum N
(adet) (adet) verimi (g~ &whE (@)

102 ERZ-NR-102 2495 (3)y-y 5,01 e-z 24,73 (3)v 394,43 (2)m-z
103  ERZ-NR-103 50554 (3)p-y 5,82 b-l 75,92 (2)l-z 611,93 b-r
104 ERZ-NR-104 1917,34j-v 5,07 e-z 109,21 0-z 413,23 (2)g-z
105 ERZ-NR-105 1148,39 (2)b-z 3,8 w-z 92,99 y-z 737,73 ab
106 ERZ-NR-106  1557,95 -z 5,55d-q 76,38 (2)j-z 311,33 (3)i-q
107 ERZ-NR-107 378,2 (3)u-y 3,58y 26,79 (3)uv 525,73 f-z
108  ERZ-NR-108 1008,59 (2)h-z 3,13 (2h-u 49,18 (3)g-x 463,13 u-z
109  ERZ-NR-109 712,09 (3)a-y 322 (2)g-u 42,15 (3)o-w 483,53 |-z
110  ERZ-NR-110 567,74 (3)j-y 2,86 (2)I-u 33,78 3)r-w 538,73 e-z
111  ERZ-PS-111  1559,65 -z 4,92 ez 69,67 (2)p-z 354,23 (2)x
112 ERZ-PS-112  2459,18 d-k 6,05 a-j 193,34 bc 631,93 a-j
113 ERZ-PS-113 1752,73 m-z 5,37 d-v 105,1r-z 602,13 c-t
114 ERZ-PS-114  2108,73 g-p 5,6 d-o0 106,45 r-z 494,73 i-z
115  ERZ-PS-115 905,29 (2)g-z 4,92 ez 51,86 (3)c-w 481,73 0-z
116 ERZ-PS-116 1489,14 g-z 6,27 a-g 99,23 v-z 412,33 (2)h-z
117  ERZ-PS-117  1061,14 (2)d-z 3,28 (2)f-w 71,24 (2)o-z 621,03 b-n
118 ERZ-PS-118 1064,95 (2)b-z 4,92 e-z 94,13 v-z 520,63 f-z
119 ERZ-HR-119 2845,13 a-f 6,5 a-d 99,8 v-z 231,93 (3)q
120 ERZ-HR-120  2520,44 c-i 6,97 abc 143,57 g-I 370,93 (2)r-z
121 Alman Ayse 294956 a-b 7,03 a 149,95 g-j 355,3 (3)g-s
122 Gina 1465 w-z 4,11 x-z 57,61 (3)d-t 485,38 w-z
123 Serra 901,94 (2)y-z 4,44 p-z 58,29 (3)d-t 582,02 e-0

4.2.2. Tarimsal 6zelliklere gore kiimeleme analizi

Genotiplerin tarimsal 6zelliklerine ait kiimeleme analizi Sekil 4.53’de sunulmustur. Ward
metotuna gore yapilan analizde genotiplerin 2 ana kiimede topladigi belirlenmistir. Ticari
genotiplerin de igerisinde yer aldig1 birinci grupta 51 yerel genotip bulunurken, geriye
kalan 69 genotipin ikinci ana grupta yer aldigi belirlenmistir. Bodur tipte biiylime
gosteren genotiplerin genel olarak birinci grubun ilk kolunda gruplandigi (A) ve bodur
ticari genotiplerle ayni alt kiimede yer aldiklari tespit edilmistir. Ayrica dendrogram
incelendiginde, 10 genotipin Alman Ayse sirik ticari genotiple beraber birinci ana

kiimenin (1) ikinci alt kolunda (B) gruplandigi gézlenmistir (Sekil 4.53).
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Tarimsal 6zellikleri yoniiyle K ortalamalar1 analizine tabi tutulan genotiplerin “dirsek”
kuralina gore 2 kiimede toplandig1 belirlenmistir. Birinci grupta yer alan genotiplerin
bakla agirligr (g), salkimdaki bakla sayis1 (adet), bitki basina bakla sayisi (adet), bitki
basina bakla verimi (g), dekara bakla verimi (kg), bakladaki tohum sayis1 (adet), bitki
basina tohum sayisi (adet), bitki bagina tohum verimi (g) ile bakla boyu (cm), bakla eni
(mm) ve bakla eti kalinlig1 (mm) gibi verim unsurlar1 yoniinden 2. gruptan daha yiiksek
degerlere sahip oldugu tespit edilmistir. Bununla birlikte barbunya tiiriine ait genotiplerin
ikinci grupta yer aldig1 ve 1000 tane agirligr bakimindan bu grubun ortalamasinin birinci
gruptan daha yiiksek oldugu gorilmiistiir (Cizelge 4.28). Tarimlsal 6zelliklere gore
genotiplerin dahil olduklar kiimeler Cizelge 4.29°de belirtilmistir. Buna gore hiyerarsik
dendogramda goriildiigii gibi birinci grupta ticari genotiplerle beraber 54 genotipin yer

aldig1, ikinci grupta ise 69 yerel genotipin siniflandigi tespit edilmistir.



204

Dendrogram using Ward Linkage

Title
Rescaled Distance Cluster Combine

5 10 15 20 25

1 L I | i
ERZ TO 41 41
Serra 12
ERZIS15 15
ERZ PA 28 28
ERZIS 13 13
ERZ UZ 34 34
ERZ UZ 32 32
ERZ UZ 35
ERZ TO 48 a8
ERZ TO 49 49
Gina 122

ERZPS 114 114
ERZPS116 116
ERZPS111 111
ERZ IS 11 11
ERZPS 115 115
ERZ MR 106 106

ERZ UZ 29 29
ERZ TO 51 51
ERZ TO 64 64
ERZ TO 72 72
ERZ UZ 31 31
ERZFA 25 25
ERZ iS 20 20
ERZ TO 66

ERZPS 117 117
ERZIS3 3
ERZIS 18 18

ERZ TO 46 46
ERZ MR101 101

ERZ TO'53 53 1
ERZPS112 11

ERZ TO 45 45

ERZ TO 50 &0

ERZ TO 55 55

ERZ HN 78 78

ERZ TO ST 57

ERZ TO B2 62
ERZ MR 104 104
ERZPS 113 113
ERZ TO 47 a7
ERZ TO &8
ERZ KP 93 a3
ERZ UZ 38
ERZ HR 120 120
Almanayse 121
ERZHR 118 119

ERZ IS 21 21
ERZ HN 85 85
ERZiS 1 1
ERZ KP 92 92
ERZiS8 8
ERZ TO 43 43
ERZIS S El
ERZ HN 82 82
ERZ HN 83 &

ERZ HN 84 84

ERZIS 18 16/
ERZ MR 103 103
ERZPS 118 11
ERZNR10S 105
ERZMNR108 10
ERZNR109 10
ERZ NR107 107
ERZ MR 110 110
ERZ UZ 30 30

¥

I LMUH%MLLFJ UL CLEITLECEET C C T

ERZ TO 40 40,
ERZ TO 54 54,
ERZ TO 60 60,
ERZ HN 74 74
ERZ HN 79 7!

ERZ HN 75 75
ERZ HN 76 76
ERZ HN 80 80,

ERZ HN 81 81
ERZ UZ 33 33
ERZ TO &1 61
ERZ TO 71 71
ERZ TO 44 a4,

ERZ HN 77 77|
ERZ MR102 102

ERZIS17 17!

ERZ TO 42 42

ERZIS 12 12

ERZ UZ 39 2
ERZ HN &7 87

ERZ OL 96

ERZ HN 88

ERZ OL 98

ERZ HN 90 an

ERZ HN 86

ERZISS 5

ERZIS 6

ERZ TO 69 69

ERZ TO 56 5

ERZ TO 63 63

ERZ TO 58

ERZ TO 52 52

ERZ TO 59

ERZ TO 70 70

ERZ OL 99

ERZ IS 24 24

ERZ IS 23 2

ERZ OL 97 97—
ERZ UZ 37 37—
ERZ TO 73 73—
ERZ PA 27 27—
ERZ UZ 36

ERZ TO 67 57—
ERZ TO 65 65—
ERZMNR 100 100

ERZ HN 91 91

ERZ KP 94 a4

ERZ KP 95 as
ERZIS14 14/ 1
ERZ HN 89

ERZIS 4 4

ERZ IS 2 2

ERZIS 10 10! —
ERZIS 19 19 —
ERZ IS 22 22| :‘
ERZIS 7 7

ERZ PA 26 26

Sekil 4.53. Tarimsal 6zellikler kullanilarak Ward metoduna gore analiz edilen fasulye
genotiplerine ait dendrogram
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Cizelge 4.28. K ortalamalarina gore gruplandirilan genotiplerin tarimsal o6zellikler
bakimindan kiime ortalamalari

Kiime ortalamalan

Tarimsal ozellikler

1 2
Cikas siiresi (giin) 20,20 20,32
[k ¢iceklenme siiresi (giin) 61,60 63,70
%50 Cigeklenme siiresi (giin) 67,18 70,11
Bakla olusma siiresi (giin) 65,35 68,09
Yeme olum siiresi (giin) 84,68 87,89
Bakla boyu (cm) 18,16 13,97
Bakla eni (mm) 16,27 14,14
Bakla eti kalinlig1 (mm) 8,42 7,57
1000 tane agirligi (g) 453,37 482,48
[k baklanin bulundugu bogum sayis1 (adet) 3,20 3,45
[k baklanin yerden yiiksekligi (cm) 17,18 19,29
Bakla agirlig (g) 16,43 10,01
Salkimdaki bakla sayisi (adet) 2,63 1,78
Bitki basina bakla sayis1 (adet) 51,08 38,77
Bitki bagina bakla verimi (g) 639,37 306,26
Dekara bakla verimi (kg) 2894,90 1184,15
Bakladaki tohum sayisi (adet) 5,55 4,24
Bitki basina tohum sayis1 (adet) 291,68 166,40
Bitki bagina tohum verimi (g) 134,45 89,53
Cizelge 4.29. Tarimsal 6zelliklere gore genotiplerin dahil oldugu kiimeler
Genotip Kiime Genotip Kiime Genotip Kiime Genotip Kiime
ERZiS 1 1 ERZUZz32 1 ERZTO-63 2 ERZKP94 2
ERZ IS 2 2 ERZUZ33 2 ERZTO-64 1 ERZKP 95 2
ERZ IS 3 1 ERZUZ34 1 ERZTO-65 2 ERZOL9% 2
ERZ iS4 2 ERZUZ35 1 ERZTO-66 1 ERZOL97 2
ERZ IS 5 2 ERZUZ36 2 ERZTO-67 2 ERZOL98 2
ERZiS6 2 ERZUZ37 2 ERZTO-68 1 ERZOL99 2
ERZiS7 2 ERZUZ38 1 ERZTO-69 2 ERZNR 100 2
ERZ IS 8 1 ERZUZ39 2 ERZTO-70 2 ERZNR 101 1
ERZ IS 9 1 ERZTO-40 2 ERZTO-71 2 ERZNR 102 2
ERZIS10 2 ERZTO-41 1 ERZTO-72 1 ERZNR 103 2
ERZIS11 1 ERZTO-42 2 ERZTO-73 2 ERZNR 104 1
ERZIS12 2 ERZTO-43 1 ERZHN74 2 ERZNR 105 2
ERZIS13 1 ERZTO-44 2 ERZHN75 2 ERZNR 106 1
ERZiS14 2 ERZTO-45 1 ERZHN76 2 ERZNR 107 2
ERZiS15 1 ERZTO-46 1 ERZHN77 2 ERZNR 108 2




Cizelge 4.29. (devam)
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Genotip Kime Genotip Kime Genotip Kime Genotip Kiime
ERZiS16 2 ERZTO-47 1 ERZHN78 1 ERZNR 109 2
ERZiS17 2 ERZTO-48 1 ERZHN79 2 ERZNR 110 2
ERZiS18 1 ERZTO-49 1 ERZHNS80 2 ERZPS111 1
ERZiS19 2 ERZTO-50 1 ERZHNS81 2 ERZPS112 1
ERZiS20 1 ERZTO-51 1 ERZHN 82 2 ERZPS113 1
ERZiS21 1 ERZTO-52 2 ERZHNS83 2 ERZPS114 1
ERZ iS22 2 ERZTO-53 1 ERZHN S84 2 ERZPS115 1
ERZiS23 2 ERZTO-54 2 ERZHNS85 1 ERZPS116 1
ERZiS24 2 ERZTO-55 1 ERZHN 86 2 ERZPS117 1
ERZPA25 1 ERZTO-56 2 ERZHN87 2 ERZPS 118 2
ERZPA26 2 ERZTO-57 1 ERZHN 88 2 ERZHR 119 1
ERZPA27 2 ERZTO-58 2 ERZHN89 2 ERZHR 120 1
ERZPA28 1 ERZTO-59 2 ERZHN 90 2 Alman Ayse 1
ERZUZ29 1 ERZTO-60 2 ERZHNO91 2 Gina 1
ERZUZ30 2 ERZTO-61 2 ERZKP92 1 Serra 1
ERZUZ31 1 ERZTO-62 1 ERZKP93 1

4.2.3. 2017 y1h seleksiyon ¢calismalari

Topladigimiz genotipler, 19 adet tarimsal 6zellikler kullanilarak rank (siralama) tabanl
(Kang 1988; Grefenstette 2000; Oztiirk ve Aydin 2017) seleksiyon ydntemine tabi
tutulmustur. Analiz sonucunda toplam 40 genotip (5 barbunya, 35 taze fasulye) se¢ilmis
ve 2018 yilinda 4 adet ticari ¢esitle beraber Tesadiif Bloklarinda Augmented Deneme

Desenine gore arazi denemesine alinmaistir.

4.2.4. Genotiplerin 2018 yilina ait tarimsal 6zellikleri

4.2.4.a. Ciks siiresi (giin)

Calismada Erzurum yoresinden toplanan barbunya ve taze fasulye genotiplerinin ¢ikis

stirelerine ait varyans analiz sonuglar1 Cizelge 4.30’da verilmistir. Cikis siiresi agisindan
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bloklar arasindaki fark 6nemli bulunmazken genotipler arasindaki fark 6nemli (p<0,05)

bulunmustur.

Genotiplerin ¢ikis siiresi 12-21 giin arasinda degisim gosterirken, en hizli ¢imlenen
genotip ERZ-IS-15 (12 giin) olmus, bunu 13 giinde ¢imlenen ERZ-TO-55, ERZ-HN-86,
ERZ-KP-94, ERZ-iS-11, ERZ-TO-62, ERZ-T0O-66, ERZ-OL-99, ERZ-PA-25, ERZ-TO-
42 ve ERZ-TO-53 genotipleri izlemistir. En yavas ¢imlenme ise 21 giin ile ERZ-HR-119
genotipinde belirlenmis, ERZ-UZ-38 ve ERZ-HN-90 genotipleri ise 19 giinde ¢ikis
yaparak bu genotipe en yakin sonucu vermislerdir (Cizelge 4.31). Kontrol genoplerinin
cikis stireleri ise 15 ile 18 arasinda degisim goOstermistir. Gruplarin ortalama ¢ikis
stirelerine bakildiginda test genotiplerinin ortalma 15,03 giinde, kontrol genotiplerinin ise
ortalama 16,00 giinde ¢ikis yaptig1 goriilmektedir. Kontrol genotiplerinin 3 giinliik bir
farklilikla cikis yaptigi, test genotipleri arasinda ise 9 giinliik bir farklilik oldugu
belirlenmistir. Oztiirk (2018) Erzincan ilinden topladigi barbunya ve taze fasulye
genotiplerinde yaptigi tanimlama c¢aligmasinda genotiplerin 6-9 giin araliginda ¢ikis
yaptigin1 saptamistir. Madakbas ve Ergiin (2011) tarafindan yiiriitillen ¢alismada
genotiplerin 6,00-11,67 giin araliginda ¢ikis yaptigi belirtilmistir.

4.2.4.b. Tlk ciceklenme siiresi (giin)

Secilen fasulye ve barbunya genotiplerinin ilk ¢igeklenme siirelerine ait varyans analizi
sonuclar1 Cizelge 4.30’da sunulmustur. Cigceklenme siiresi acisindan bloklar arasindaki
fark onemli bulunmazken test edilen genotiplerin, kontrol genotiplerinin ve bunlarin

karsilastirmalar1 arasindaki fark 6nemli bulunmustur.

Genotiplerin ilk ¢iceklen stireleri 49-88 giin arasinda degisim goztermis, ilk ¢iceklenme
Gina, en ge¢ ¢igceklenme ERZ-HN-82 goriilmiistiir. ERZ-TO-48, ERZ-TO-49, ERZ-NR-
101, Serra, ERZ-UZ-36, ERZ-PS-114 (51 giin)’iin ise Gina ¢esidine en yakin ¢igeklenme
gosteren genotipler oldugu tespit edilmistir. ERZ-HN-85 ve ERZ-HN-90 genotiplerinin
ise sirastyla 81 ve 79 giin ile en geg ¢igeklenen diger genotipler oldugu tespit edilmistir
(Cizelge 4.31). Genotiplerin ortalama ¢igeklenme siireleri incelendiginde kontrol

genotiplerinin (59 giin), test genotiplerinden (64 giin) daha erken ¢igeklendigi tespit
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edilmistir. Bununla birlikte ilk ¢igeklenme siiresi bakimindan test genotipleri arasinda 33
giinliik, kontrol genotipleri arasinda 20 giinliik bir fark bulundugu belirlenmistir. Oztiirk
(2018) fasulye ve barbunya genotiplerinin ilk ¢igeklenme siiresinin 32-68 giin araliginda
degistigini ifade etmistir. Bir bagka arastirmada, 57 fasulye genotipinde ilk ¢igekleme
stiresinin 60,33- 101,33 giin araliginda degistigi ve genotiplerin ortalama 79,44 giinde
ciceklendigini belirtilmistir (Loko et al. 2018). Madakbas and Ergiin (2011) genotiplerin
ilk ¢igeklenme siiresinin 35,66-61,66 giin araliginda degistigini rapor etmislerdir. OKii et
al. (2014), 234 tropikal fasulye genotipinin 26-51 giin araliginda ilk ¢igeklenme siiresine

sahip oldugunu, bununla birlikte ortalama 37 giinde ¢i¢eklendiklerini saptamiglardir.

4.2.4.c. %50 Ciceklenme siiresi (giin)

Fasulye popiilasyonlarina ait genotiplerin %50 ¢igeklenme siiresi verileri varyans analizi
sonuclar1 Cizelge 4.30°da belirtilmistir. Sonuglar incelendiginde genotipler arasindaki ve

bloklar arasindaki farkliligin 6nemli oldugu tespit edilmistir.

Genotiplerin %50 ¢igeklenme siiresi, ayn1 genotipe ait bitkilerin yarsinin ¢igeklendigi
siire olarak rapor edilmistir. Gina ve Serra kontrol c¢esitlerinin homojen ¢iceklenme
gosterdigi ve bitkilerin yarisinin sirastyla 53 ve 54 giinde ciceklendigi tespit edilmistir.
ERZ-TO-48, ERZ-NR-101, ERZ-PS-114 genotiplerinin bitkileri ise 56 glinde %50
ciceklenme siirelerini tamamlamis ve Serra ve Gina c¢esitlerine en yakin degeri
vermisglerdir. En ge¢ %50 ¢igeklenme stiresi yine en geg ¢igeklenen genotipte (ERZ-HN-
82) 95 giinde belirlenmistir. ERZ-HN-90 ve ERZ-HN-86 genotiplerinin ise sirasiyla 92
ve 90 giinde c¢igeklendigi belirlenmis ve en ge¢ ciceklenen 2. ve 3. genotip olduklari
saptanmustir (Cizelge 4.31). Test genotiplerinin ortalama %50 ¢igeklenme siiresinin (70
giin), kontrol genotiplerininin (63 giin) ortalamasina gore 7 giin daha ge¢ oldugu
gozlenmistir. Test genotipleri arasinda 39 giin, kontrol genotipleri arasinda 20 giinliik bir
farklilik oldugu tespit edilmistir. Test genotiplerinin daha genis bir varyasyon gostermesi,
genotip sayisinin fazla olmasi ve genotiplerin agirlikli olarak sirik genotiplerden olusmasi
ile bagdastirlmistir. Oztiirk (2018) genotiplerin  39-75 giin araliginda %50
cigeklenmelerini tamamladigini belirtmistir. Madakbas ve Ergiin (2011) tarafindan
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yiiritiilen ¢aligmada, arastiricilar bitkilerde %50 cigceklenme siiresinin 43,00-73,33 giin

araliginda degistigini ifade etmislerdir.

4.2.4.d. Bakla olusma siiresi (giin)

Genotiplerin bakla olusum siirelerine ait varyans analiz sonuglar1 Cizelge 4.30’da
verilmigtir. Cizelge incelendiginde bakla olusum siiresi bakimindan bloklar arasinda
herhangi bir farklilik bulunmazken, genotipler arasinda ve gruplar (test genotipleri ve

kontrol genotipleri) arasinda 6nemli 6l¢iide farklilik oldugu belirlenmistir.

[lk meyve taslaginin goriildiigii tarih ile ekim tarihi arasindaki siire bakla olusma siiresi
olarak belirlenmistir. Gina kontrol ¢esidi ve ERZ-UZ-36, ERZ-PS-114 test genotiplerinin
53 giin ile en erken bakla olusturduklar1 gozlenmistir. 90 giinde bakla baglayan ERZ-HN-
82 genotipin ise en geg bakla baglayan genotip oldugu, ERZ-HN-85 (85 giin) ve ERZ-
HN-90 (82 giin) genotiplerinin ise en ge¢ bakla baglayan ikinci ve iiglincii genotipler
oldugu saptanmustir (Cizelge 4.31). Test genotiplerinin bakla olusum siiresi ortalamasinin
(68 giin), kontrol genotiplerinden (64 giin) daha yiiksek oldugu, test genotipleri arasindaki
farkliligin ise (37 giin), kontrol genotipleri arasindaki farkliliktan (22 giin) benzer sekilde
daha fazla oldugu gozlenmistir. Bunun sebebinin test genotiplerinin genel olarak sirik
genotiplerden olusmasi ve say1 olarak olduk¢a fazla olmas: diisiiniilmektedir. Oztiirk

(2018) genotiplerin bakla olusum siiresini 41-72 giin araliginda bulmustur.

4.2.4.e. Yeme olum siiresi (giin)

Selekte edilen genotiplerin yeme olum siiresi verilerine ait varyans analizi sonuglari
Cizelge 4.30 ‘da sunulmustur. Bu analiz sonucuna gore genotipler arasinda yeme olum
stiresi bakimindan ortaya cikan farklilik 6nemli (p<0,05) bulunurken bloklar arasinda

ortaya c¢ikan farkliligin 6nemli seviyede olmadig1 anlasilmistir.

Genotiplerin yeme olum siireleri 71-115 giin arasinda farklilik gostermistir. En diistik

yeme olum siiresine sahip genotiplerin ERZ-PS-114 ve Gina (71 giin), takip eden
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genotipin ise Serra (72 giin) oldugu gozlenmistir. Yeme olum siiresi en uzun siiren
genotip ERZ-HN-82 (115 giin), takip eden genotiplerin ERZ-HN-90 (110 giin) ve ERZ-
HN-86 (106 giin) oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.31). Test genotiplerinin ortalama yeme
olum siiresinin (87 giin), kontrol genotiplerinin ortalamasindan (82 giin) daha uzun
oldugu tespit edilmistir. Test genotipleri arasinda 44 giinliik, kontrol genotipleri arasinda
23 giinliik bir farklilik belirlenmistir. Test genotipleri igerisinden bodur tiplerin sirik
tiplerden genel olarak daha erken yeme olumuna geldigi belirlenmistir. Ilk ¢igeklenme ve
bakla baglama siireleri bakimindan erkenci genotiplerin genel olarak yeme olum
stirelerinin de daha kisa oldugu tespit edilmistir. Yiiriitiilen bir bagka ¢aligmada barbunya
ve fasulye genotiplerinin yeme olum siiresinin 55-98 giin araliginda degistigi ifade
edilmistir (Oztiirk 2018). Fasulyede yiiriitiilen bir diger ¢aligmada genotiplerin 88,67-
128,33 giin araliginda yeme olumuna geldigi ve genotiplerin ortalama yeme olum

stiresinin 108,81 giin oldugu rapor edilmistir (Loko et al. 2018).

Cizelge 4.30. Genotiplerin 2018 y1l1 tarimsal 6zelliklerine ait varyans analizi sonuglart

T 1% %50 Bakla

Varyasyon Cikas siiresi . . Yeme olum
Kavnas: SD (giin) ciceklenme Ciceklenme olusma siiresi (giin)

ynag g siiresi (giin) siiresi (giin) siiresi (giin) g
Blok 3 0,29 12,15N8 19,06" 22,89NS 21,54\
Genotipler 43 11,96" 230,51" 315,24" 220" 287,9
TG 39 12,317 213,417 293,22" 203,34" 261,88"
KG 3 923" 423,42" 476,73" 432,23" 601,56"
TG ve KG 6,67 397,2" 52087°  382,42° 541,63
karsilastirma
Hata 8 034 3,34 3,03 8,31 11,86
Toplam 54 - - - - -

1. *, p<0,05; ** p<0,01 diizeyinde dnemlidir.
2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri

Cizelge 4.31. Genotiplerin 2018 y1l1 tarimsal dzelliklerine ait diizeltilmis ortalamalari

.. Ik %50 Bakla Yeme olum
Sira  Genotip Cl.l.ﬂ 3 suresl ciceklenme Ciceklenme olusma siiresi
(giin) . . AU L ..
siiresi (giin) siiresi (giin) siiresi (giin) (giin)
1 ERZ-iS-1 15 c-e 70 c-e 77 cf 73 c-h 95 c-g
2 ERZ-iS-3 14 d-f 64 e-g 67 f-k 70 d-j 89 e-j
3 ERZ-IS-11 13 f 68 c-e 73 cf 69 c-i 85 e-j
4 ERZ-iS-15 12 f 53 f-i 58 g-1 58 g-m 79 f-k
5 ERZ-1S-21 18 b-c 72 b-d 77 bed 75 bed 94 b-e
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Cizelge 4.31. (devam)

.. Ik %50 Bakla Yeme olum

Sira  Genotip Cl.l.( 13 surest ciceklenme Ciceklenme olusma siiresi

(giin) siiresi (giin) siiresi (giin) siiresi (giin) (giin)
6 ERZ-PA-25 13 d-f 58 f-i 61 h-1 61 i-m 82 g-k
7 ERZ-PA-27 15 h-f 64 c-e 77 bed 72 b-f 88 c-h
8 ERZ-UZ-32 16 c-e 60 e-i 62 g-l 67 e-l 79ijk
9 ERZ-UZ-36 16 c-e 51 h-i 58 g-I 53 klm 77 g-k
10 ERZ-UZ-38 19 b-c 64 e-g 74 c-f 66 d-k 91cg
11 ERZ-TO-42 13 d-f 70 c-e 76 c-f 73 ¢c-h 98 b-f
12 ERZ-TO-43 15 h-f 66 c-e 72 c-f 69 b-g 94 b-e
13 ERZ-TO-45 17 c-e 59 e-i 61 g-I 60 g-m 76 h-k
14 ERZ-TO-48 14 d-f 51 h-i 56 ki 57 Im 83 g-k
15 ERZ-TO-49 14 d-f 51 h-i 57 jki 56 Im 84 g-k
16 ERZ-TO-50 17 c-e 68 c-e 76 c-f 69 c-i 90 c-h
17 ERZ-TO-53 13 d-f 65 e-g 69 f-j 67 e-l 82 g-k
18 ERZ-TO-55 13 h-f 65 e-g 69 f-j 67 e-l 82 g-k
19 ERZ-TO-57 16 h-f 68 c-e 80 bcd 71 b-g 84 e-j
20 ERZ-TO-62 13f 61 e-h 67 f-j 64 e-l 85 e-j
21 ERZ-TO-64 14 c-f 64 e-g 69 f-j 67 e-l 82 g-k
22 ERZ-TO-66 13f 61 e-h 66 f-k 67 d-j 81 f-k
23 ERZ-TO-72 14 h-f 61 e-g 65 e-i 65 d-j 83 e-j
24 ERZ-TO-73 18 b-c 64 c-e 69 d-g 73 b-e 90 c-g
25 ERZ-HN-82  14e-f 88 a 95 a 90 a 115a
26 ERZ-HN-85  15c-f 81 ab 85 abc 85 ab 104 bcd
27 ERZ-HN-86 13 h-f 77 b-d 90 ab 80 bcd 106 abc
28 ERZ-HN-90 19a-b 79 be 92 ab 82 abc 110 ab
29 ERZ-KP-92 15 c-f 63 d-f 65 e-i 65 d-j 81 e-k
30 ERZ-KP-94 13 h-f 78 b-d 81 b-e 80 bcd 95 c-g
31 ERZ-OL-97 18 b-d 68 c-e 72 d-g 69 c-i 85 e-j
32 ERZ-OL-99 13f 68 c-e 75 c-f 71 b-g 92 cg
33 ERZ-NR-101 16 c-f 51 h-i 56 j-I 55 kIm 74 ijk
34 ERZ-PS-111 14 h-f 57 f-i 62 g-1 62 h-m 79 ijk
35 ERZ-PS-112 14 h-f 57 f-i 58 il 66 f-m 83 g-k
36 ERZ-PS-113 14 c-f 58 f-i 62 h-1 60 j-m 87 e-j
37 ERZ-PS-114 16 c-e 51 h-i 56 h-I 53 kim 71k
38 ERZ-PS-116  15c-f 57 f-i 60 h-I 63 g-m 83 g-k
39 ERZ-PS-117 16 c-e 65 e-g 71 d-h 70 d-j 89 e-j
40 ERZ-HR-119 2l1a 58 e-h 65 e-i 62 e-l 84 d-i
41 Alman Ayse 15 h-f 68 c-e 73 d-f 71c-h 91 c-g
42 F-16 16 c-d 69 c-e 72 d-g 75 b-f 94 b-g
43 Gina 15 c-f 49 531 53 m 71k
44 Serra 18 b-c 51 h-i 54 | 56 kim 72 jk
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4.2.4.f. Bakla boyu (cm)

Popiilasyon halinde toplanan genetik materyalden secilen genotiplerin bakla boyu
verilerine ait varyans analizi sonucglar Cizelge 4.32°da belirtilmistir. Genotiplerin bakla
boyu verileri incelendiginde genotipler ve gruplar (test ve kontrol genotipleri) arasindaki

farkliligin istatistiksel olarak dnemli oldugu gozlenmistir.

Segilen genotiplerin bakla boyu degerleri 11,32 cm ile 23,79 c¢cm arasinda degisim
gostermistir. Alman Ayse kontrol genotipi 23,79 cm ile en yiiksek bakla boyu degerine
sahip olurken, ERZ-KP-92 (23,38 c¢cm) genotipi birinci sirada, ERZ-iS-11 (23,35) ve
ERZ-HN-85 (21,54) genotipleri ise ikici sirada takip eden genotipler olmustur. ERZ-TO-
55 genotipi 11,32 cm ile en kisa bakla boyuna sahip olurken, bunu takip eden genotiplerin
sirasiyla ERZ-PS-117 (11,66 cm) ve ERZ-HN-82 (12,18 cm) oldugu saptanmigtir
(Cizelge 4.33). Kontrol genotiplerinin bakla boyu ortalamasinin (19,76 cm), test
genotiplerinin ortalamasindan (16,66 cm) daha yiliksek oldugu belirlenmistir. Kontrol
genotipleri arasindaki bakla boyu farklinin 7,72 cm, test genotipleri arasindaki farkin ise
12,06 cm oldugu, boylece test genotiplerinin bakla boyu bakimindan oldukg¢a varyasyon
gosterdigi belirlenmistir. Bakla boyunun uzun olmasi verimi dogrudan etkileyen ve
tiiketici tarafindan tercih edilen bir 6zellik olmasi nedeniyle, 1slah ¢aligsmalarinda yeni bir
cesit gelistirmede onemli bir kriter olarak degerlendirilmektedir. Benin Cumhuriyeti’nde
yapilan bir aragtirmada 57 yerel fasulye genotipinin ortalama bakla boyu 7,65 cm olarak
belirlenmis ve genotiplerin 5,50-26,67 cm araliginda bakla boylarina sahip oldugu rapor
edilmistir (Loko et al. 2018). Madakbas ve Ergiin (2011) genotiplerin bakla boyunun

3,66-18,00 cm araliginda oldugunu rapor etmislerdir.

4.2.4.9. Bakla eni (mm)

Secilen genotiplerin bakla eni verilerine ait varyans analizi sonuglar Cizelge 4.32°de
sunulmustur. Incelenen sonuglarda bloklar arasinda meydana gelene farkliligin 6nemsiz,
genotipler arasinda ve gruplar (test ve kontrol) arasinda meydana gelen farkliligin ise

onemli oldugu gozlenmistir.
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Genotiplerin bakla eni degerleri 8,64 mm ile 19,58 mm arasinda degisim gdstermistir. En
genis baklalara sahip genotipler ERZ-KP-92 (19,58 mm), ERZ-TO-43 (19,57 mm) ve
ERZ-IS-1 (19,35), takip eden genotipler ise ERZ-iS-21 (18,50 mm) ve ERZ-TO-62
(18,30) olarak belirlenmistir. ERZ-PS-111 (8,64 mm)’in en dar baklalara sahip genotip
oldugu ve bu genotipe en yakin bakla enine ERZ-HR-119 (9,77 mm)’un sahip oldugu
tespit edilmistir (Cizelge 4.33). Kontrol genotiplerinin ortalama bakla eni degerinin 15,63
mm, test genotiplerinin ise 15,40 mm oldugu hesaplanmistir. Kontrol genotiplerinin bakla
eni degeri bakimindan test genotiplerinde iistiin olmasi, tiiketicilerin genis bakla enine
sahip genotipleri tercih ettiginin ve 1slah ¢alismalarinda bakla eni genis genotiplere
oncelik verildiginin bir gostergesi oldugunu sdyleyebiliriz. Kontrol genotiplerinin bakla
eni arasindaki fark 1,43 mm, test genotipleri arasindaki fark ise 10,94 mm olarak
belirlenmistir. Bununla birlikte test genotiplerinin bakla eni bakimindan oldukg¢a yiiksek
bir varyasyona sahip oldugu goriilmektedir. Loko et al. (2018) genotiplerin 1,61 cm
ortalama bakla eni degerine sahip oldugunu ve en diisiik ve en yiiksek bakla eni degerinin
strastysa 1,13 cm ve 1,90 cm oldugunu ifade etmislerdir. Madakbas ve Ergiin (2011)
fasulyede yaptiklar1 incelemede, genotiplerin 8,56-19,13 mm araliginda degisen bakla

enine sahip olduklarini belirtmislerdir.

4.2.4.h. Bakla eti kalinig1 (mm)

Popiilasyon halindeki genotiplerden secilen 40 genotipin bakla eti kalinlig1 degerlerine
ait varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.32’da ifade edilmistir. Genotipler arasinda bakla
eti bakimindan 6nemli bir farklilik oldugu gézlenmis, bununla birlikte bloklar arsindaki

farkliligin 6nemsiz oldugu rapor edilmistir.

Genotiplerin bakla eti kalinligi degerleri 5,43 mm ile 9.49 mm arasinda farklilik
gostermistir. ERZ-PS-111 (9,49 mm)’in en kalin baklalara sahip genotip oldugu, ikinci
sirada takip eden genotiplerin ise ERZ-TO-49 (9,02 mm), ERZ-IS-11 (8,99 mm) ve ERZ-
PS-114 (8,73 mm) oldugu saptanmistir. ERZ-1S-3 (5,51mm) ve ERZ-TO-62 (5,43 mm)
genotiplerinin ise en diisiik bakla eti degerine sahip oldugu, bununla birlikte ERZ-TO-42
(5,55 mm)’nin bu genotipleri izleyen genotip oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.33). Bakla

eti kalinlig tiiketici tarafindan arzu edilen bir 6zelliktir. Bu nedenle 1slah ¢alismalarinda
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bakla eti kalin genotiplere dncelik verildigi bilinmektedir. Kontrol genotiplerinin bakla
eti ortalamasinin (7,56 mm), test genotiplerinden (7,10 mm) daha yiiksek olmasi olas1 bir
sonugtur. Ayrica test genotipleri arsindaki fark (4,06 mm), kontrol genotiplerine (1,68
mm) gore oldukga yiiksektir. Bunun sebebinin y6rede yetistirilen genotiplerin bakla eti
bakimindan farklilik gostermesidir. Bakla eti kalin, eni dar genotiplerin tursuluk ve
kurutmalik olarak tercih edildigi, yemeklik olarak degerlendirilen genotiplerde ise daha
cok enli ve etli olmasi istendigi bilinmektedir. Madakbas and Ergiin (2011) yiiriittiikleri
denemede, fasulye genotiplerinin 4,00-11,36 mm araliginda degisen bakla eti kalinligina

sahip olduklarini kaydetmislerdir.

4.2.4.1. i1k baklanin bulundugu bagum sayis1 (adet)

Erzurum yoresinden toplanan fasulye genotipleri arasindan secilen 40 genotipin ilk
baklanin bulundugu bogum sayisi verilerine ait varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.32°da
belirtilmistir. Bu veriler incelendiginde bloklar arasindaki farkliligin énemsiz oldugu,

genotipler arasindaki varyasyonun ise dnemli oldugu ifade edilmistir.

Genotiplerin diizeltilmis ortalamalar1 incelendiginde degerlerin 1,13 adet ile 5,97 adet
arasinda degistigi, en yiiksek degere sahip genotiplerin ERZ-OL-97 (5,97 adet), ERZ-
HN-85 (5,25 adet) ve ERZ-HN-86 (5,19 adet) oldugu tespit edilmistir. Bununla birlikte
en diisik bogum sayis1 1,13 adet ile ERZ-UZ-32 ve ERZ-TO-49 genotiplerinde
saptanmustir. Gina (1,47 adet), ERZ-UZ-36 (1,48 adet) ve ERZ-PS-117 (1,50 adet)’nin
ise en diisik bogum sayisina sahip genotiplere en yakin ikinci genotipler oldugu
izlenmistir (Cizelge 4.33). Ortalamalar incelendiginde test genotiplerinin (3,18 adet),
kontrol genotiplerinden (2,54 adet) daha yiiksek bogum sayisinda bakla olusturduklar
tespit edilmistir. Ik meyvenin bulundugu bogum sayismin yiiksek olmasi 1slah
caligmalarinda istenmeyen bir Ozelliktir. Bu yiiksekligin fazla olmasi ile verim
parametreleri arasinda ters bir orant1 oldugu bilinmektedir. Ayrica test genotiplerinin ilk

baklanin bulundugu bogum sayisi arasindaki farkin 4,84 adet, kontrol genotiplerinde ise

bu farkin 2,50 adet oldugu belirlenmistir.
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4.2.4.i. Ik baklann yerden yiiksekligi (cm)

Segilen genotiplerin ilk bakla yiiksekligi verilerine ait varyasyon kaynaklari ve varyans
sonuglart Cizelge 4.32°da ifade edilmistir. Sonuglar incelendiginde Bloklar ve kontrol
genotipleri arasindaki farkliligin 6nemsiz oldugu, buna karsin genotipler arasindaki

varyasyonun énemli oldugu gézlenmistir.

[k baklanin bulundugu yiikseklik cetvel yardimu ile 6lgiilerek belirlenmistir. Genotiplerin
diizeltilmis ortalamalar1 incelendiginde ilk baklanin bulundugu yiikseklik 31,34 cm ile
4,00 cm arasinda degistigi saptanmistir. ERZ-OL-99 (31,34 cm)’un ilk bakla
yiiksekliginin en biiyiik degere sahip oldugu, ERZ-PA-27 (29,12 cm)’un ise ikinci sirada
deger verdigi gozlenmistir. ERZ-UZ-32 (4,00 cm)’nin en alt kistmdan bakla olusturdugu
ve ERZ-TO-49 (4,84 cm) kodlu genotipin ise en yakin degerde takip ettigi belirlemistir
(Cizelge 4.33). Ortalama degerlere gore test genotiplerinin (16,28 cm), kontrol
genotiplerinden (11,99 cm) daha yiiksekten bakla olusturduklari belirlenmistir. Bunun
yanisira test genotipleri arasindaki farkin 27,34 cm, kontrol genotipleri arasindaki farkin
ise 12,43 cm oldugu ve test genotiplerinin ilk bakla yiiksekligi bakimindan genis bir
varyasyon gosterdigi belirlenmistir. Bodur tiplerin, sirik tiplere gore oldukg¢a yere yakin
bakla olusturduklari, bununla birlikte barbunya tiplerinin ise fasulye tiplerine gore daha

yiiksekte bakla olusturduklart belirlenmistir.

Cizelge 4.32. Genotiplerin 2018 y1l1 tarimsal 6zelliklerine ait varyans analizi sonuglari

Bakla Bakla Baklaeti LK baklavnm i1k baklanin
Varyasyon . y bulundugu
N SD  boyu eni kalinhgi o yerden
kaynagi bogum sayisi - os
(cm) (mm)  (mm) (adet) yiiksekligi (cm)
Blok 3 0,84Ns  0,18N5  0,15N8 0,52N8 28,76NS
Genotipler 43 29,44" 15,74 3,18" 4,07" 122,02"
TG 39 25,31" 17,22 3,26" 3,917 114,93"
KG 3 45,33" 157" 2,33" 5,562" 175,4NS
TG ve KG 69,68° 126" 239" 565 191,24M
karsilagtirma
Hata 8 1,01 1,28 0,12 0,17 10,87
Toplam 54 - - - - -

1. *, p<0,05; **, p<0,01 diizeyinde 6nemlidir.
2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri



216

Cizelge 4.33. Genotiplerin 2018 yili tarimsal 6zelliklerine ait diizeltilmis ortalamalari

ik ik

_ Bakla Bakla eni Bakla eti baklanin baklanin

Sira  Genotip boyu (cm)  (mm) kalinhg1 bulundugu y(irden »
(mm) bogum yiiksekligi
sayisi (adet) (cm)

1 ERZ-iS-1 18,17d-h  19,35a 6,17 o-t 4,57 bc 23,13 abc
2 ERZ-IS-3 1322n-r 1498f-h 551t 3,38 d-h 12,15i-n
3 ERZ-IS-11  23,35abc 11,831 8,99 abc 3,97 e-i 19,76 g-k
4 ERZ-1S-15 17,00g-k  14,90f-h 7,08 e-l 1,60 prs 8,52 rst
5 ERZ-IS-21  15,631-n  1850ab 6,58 i-r 2,85i-n 10,9 n-t
6 ERZ-PA-25 18,30d-h  12,47h-k 8,51 a-g 3,94 b-e 15,06 g-k
7 ERZ-PA-27 18,20 e-1 16,06 b-g 6,11 I-t 3,60 e-i 29,12 a
8 ERZ-UZ-32 17,57 f1 16,12b-g 7,54 e-l 1,13s 4,00 st
9 ERZ-UZ-36 16,63 g-l 16,64 b-g 7,91a-h 1,48rs 9,26 p-t
10 ERZzZ-Uz-38 1550j-n  1545d-h 6,02 rst 3,97 e-i 22,26 d-i
11  ERZ-TO-42 14,15k-p 16,18 b-g 5,55st 3,82 b-f 16,67 d-j
12 ERZ-TO-43 20,75b-e 1957 a 7,03 f-m 1,85 n-s 8,23 rst
13 ERZ-TO-45 16,70h-m 17,32 a-f 6,02 rst 3,47 h-m 16,97 j-p
14  ERZ-TO-48 16,07 g-l 1495 f-h 8,63 a-f 1,63 ops 8,01 m-t
15 ERZ-TO-49 15271-n  1519e-h 9,02 abc 1,13s 4,84 st
16 ERZ-TO-50 17,15¢-I 18,08 a-d 6,91 i-r 2,60 n-s 18,01 i-n
17 ERZ-TO-53 1880c-g 1588b-g 6,72k-s 4,19 bed 22,88 abc
18 ERZ-TO-55 11,32r 16,36 b-g 7,12 i-r 3,44 c-h 14,72 g-k
19 ERZ-TO-57 16,08 1-n 17,93a-e 6,81j-r 3,97 e-i 23,83 c-h
20 ERZ-TO-62 17,05 g-I 18,3abc 5,43t 4,85 ab 25,75 b-f
21 ERZ-TO-64 18,65d-g 1552b-g 6,49 |-t 3,19 e-i 21,41 a-d
22 ERZ-TO-66 14,65 I-r 1589b-g 7,83c¢-j 2,72 m-r 18,73 h-n
23  ERZ-TO-72 14,70j-0 1551d-h 6,92 g-n 3,48 f-j 16,13 h-m
24  ERZ-TO-73 15401-n  155d-h 6,93 g-n 2,73 -0 19,59 d-i
25 ERZ-HN-82 12,18 0pr 15,64c-g 6,99 i-r 3,97 e-i 19,07 h-m
26 ERZ-HN-85 2154abc 11,29k-m 7,21 h-r 525a 14,24 g-k
27 ERZ-HN-86 20,45 b-e 14,47 f-h 6,99 j-r 519a 24,5 ab
28 ERZ-HN-90 15251-n  1396¢g-j 641t 2,82 g-l 20,56 b-e
29 ERZ-KP-92 23,38 ab 19,58 a 6,43 j-r 3,35 g-k 21,44 c-g
30 ERZ-KP-94 1396k-r 1385¢g- 7,31h-0 3,32 d-h 23,5 abc
31 ERzZ-OL-97 13,60m-r 1598b-g 6,26 m-t 597 a 21,07 e-k
32 ERZ-OL-99 1541j-0 14,74fi 6,45I-t 3,72 g-k 31,34a
33 ERZ-NR-101 14,45 I-r 1421¢g-j 6,301t 1,97 m-s 17,71i-0
34  ERZ-PS-111 175491 8,64 m 9,49 a 2,131p 5,91 p-t
35 ERZ-PS-112 17,04 g-j 15,18 e-h 7,81 d-k 2,25 k-p 8,66 I-s
36 ERZ-PS-113 20,92a-d 16,31b-g 6,29 n-t 3,07 f+j 13,83 g-l
37 ERZ-PS-114 16,63g-l 16,19b-g 8,73 abc 2,73 j-0 11,22 |-t
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Cizelge 4.33. (devam)

Ik Ik
_ Bakla Bakla eni Bakla eti baklamin baklamin
Sira  Genotip boyu (cm)  (mm) kalinhgi bulundugu y(irden y
(mm) bogum yiiksekligi
sayisi (adet) (cm)
38 ERZ-PS-116 16,22 g-l 11,98i-1 8,16 b-i 2,75 h-m 7,91 n-t
39 ERZ-PS-117 11,66 pr 1560c-g 7,10i-r 1,50rs 6,91 o-t
40 ERZ-HR-119 15,80 h-m 9,77 I-m 8,25 a-e 3,60 e-i 13,24 k-r
41  Alman Ayse 23,79a 16,03b-g 7,25h-p 3,97 e-i 18,18 d-j
42 F-16 20,68 b-f 15,21e-h 6,98 i-r 3,13 g-1 17,15 -k
43 Gina 16,07h-m 16,35b-g 8,66 a-d 1,47 rs 575t
44 Serra 1850d-h 1492f-h 7,35f-m 1,57 prs 6,87 st

4.2.4.j. Bakla agirhg (g)

Belirlenen 40 genotipin bakla agirlig1 verilerine ait varyasyon kaynagi ve varyans
sonuclar1 Cizelge 4.34’de sunulmustur. Sonuglar incelendiginde genotipler arasindaki
fark istatistiksel olarak onemli bulunmus, bloklarin bakla agirligi degeri lizerinde bir

varyasyon olusturmadigi tespit edilmistir.

Bakla agirligi degeri, 10 baklanin agirlig: tartilip ortalamasi alinarak hesaplanmustir.
Genotiplerin bakla agrilig1 22,62 g ile 6,66 g arasinda farklilik géstermistir. ERZ-TO-43
ve ERZ-IS-1 genotiplerinin en yiiksek bakla agirhigina sahip oldugu, bunu izleyen
degerler ise ERZ-HN-85 (18,83 g) ve ERZ-KP-92 (18,48 g) genotiplerinde tespit
edilmistir. En diisiik bakla agirhigi ERZ-TO-42 (6,66 g) genotipinde belirlenirken, bu
genotipi sirastyla ERZ-HN-90 (7,60 g) ve ERZ-NR-101 (7,80)’in izledigi gézlenmistir
(Cizelge 4.35). Test genotiplerinin ortalama bakla agirligi 12,19 g, kontrol genotiplerinin
ise 14,83 g oldugu hesaplanmistir. Kontrol genotiplerinin bakla agirliklar1 arasindaki fark
(5,12 g), test genotiplerine (15,96 g) gore oldukga diisiiktiir. Bu sonuglara gore gesit
gelistime calismalarinda bakla agirlign yiiksek genotipler yoniinde bir seleksiyon
yapildig1 ifade edilebilir. Oztiirk (2018) ortalama bakla agirligr 20,19-2,86 g araliginda
degistigini belirtmistir.
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4.2.4 k. Salkimdaki bakla sayisi (adet)

Genotiplerin varyans analizi tablolari incelendiginde salkimdaki bakla sayis1 bakimindan
genotiplerin arasinda 6nemli bir varyasyon oldugu goriilmektedir. Bloklarin genotiplerin
salkimda bulunan bakla sayisi iizerinde 6nemli bir etkisinin olmadig1 da anlasilmaktadir.
Bununla birlikte test genotiplerinin bakla agirligi bakimindan ortaya koyduklar

farliliklarin 6nemsiz oldugu saptanmistir (Cizelge 4.34).

Genotiplerin salkimda bakla sayis1 degerleri 1,28 adet ile 4,06 adet arasinda degisim
gostermistir. En yiiksek deger ERZ-HN-85, en diisikk deger ERZ-HN-82 genotipinde
belirlenmistir. ERZ-HN-85’¢e en yakin sonuglar ERZ-HR-119 (3,91 adet) ve Alman Ayse
(3,89 adet) genotiplerinden elde edilmistir. ERZ-PA-25 (1,59 adet), ERZ-HN-86 (1,59
adet) ve ERZ-PS-117 (1,42 adet) ise ERZ-HN-82’ye en yakin sonuglari vermislerdir
(Cizelge 4.35). Ortalama degerlere bakildiginda test genotiplerinin (2,45 adet) kontrol
genotiplerinden (2,63 adet) daha diisiik deger verdigi belirlenmistir. Bunun yani sira test
genotipleri arasinda olusan farlilik (2,78 adet), kontrol genotiplerine (2,13 adet) gore daha
yiiksek bulunmustur. Oztiirk (2018) salkimda bakla sayismin 1,1-3,97 adet araliginda

degisim gosterdigini tespit etmistir.

4.2.4.1 Bitki basina bakla sayis1 (adet)

Bitki basina bakla sayis1 bakimindan denemeye alinan genotipler degerlendirildiginde
genotipler arasindaki fark 6nemli bulunmus, buna karsin bloklar arasindaki fark énemli
bulunmamuistir. Ayrica test genotipleri ile kontrol genotiplerinin grup arasi ve grup ici

farkliliginin anlamli oldugu, Cizelge 4.34’de ifade edilmistir.

Arastirmda, bitki basina bakla sayisinin 23,15 ile 108,55 adet arasinda degisim gosterdigi
gozlenmistir. ERZ-HR119’un en yiiksek degeri verdigi, ERZ-TO-49un ise en diisiik bitki
basina bakla sayisina sahip oldugu belirlenmistir. ERZ-PA-27 ve ERZ-TO-55 sirastyla
88,57 adet ve 79,70 adet ile ERZ-HR119’a en yakin sonuglari vermislerdir. ERZ-TO-50
(24,90 adet) ve Serra (24,03 adet) genotipleri ise yine sirasiyla en diisiik degere en yakin
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sonuclar1 veren genotipler olmuslardir. Bodur tiplerin bitki basina bakla sayisinin sirik
tiplere gore daha diisiik oldugu saptanmistir (Cizelge 4.35). Test genotiplerinin ortalama
bitki basina bakla sayisinin 51,42 adet, kontrol genotiplerinin ise 37,19 adet oldugu
gorilmektedir. Test ve kontrol genotipleri arasinda ortaya ¢ikan bu farklilifin test
genotiplerinin  ¢ogunlugunun sirik tiplerden olusmasindan kaynaklanabilecegi
diistiniilmektedir. Test genotipleri arasindaki fark 85,40 adet olarak hesaplanmis, kontrol
genotipleri arasindaki farkin ise 34,08 adet oldugu belirlenmistir. Oztiirk (2018) yaptig1
incelemede geotiplerin bitki basina bakla sayisinin 10,0-58,7 adet araliginda degistigini
belirtmistir. Fasulyede bitki basina bakla sayisini inceleyen bir diger arastirmacilar,
ortalama 35,96 adet bitki basina bakla elde ettiklerini, ayrica genotiplerin 12,67 adet ile
66,33 adet araliginda bakla sayisina sahip oldugunu vurgulamislardir (Loko et al. 2018).

4.2.4.m. Bitki basina bakla verimi (g)

2018 yilinda denemeye alinan bitkilerin bitki basina verim degerlerine ait varyans analizi
sonuglart Cizelge 4.34’da belirtilmistir. Bulgular degerlendirildiginde genotipler
arasindaki farkin 6nemli oldugu, fakat test genotipleri arasindaki farkin 6nemsiz oldugu
tespit edilmistir. Ayrica kontrol genotipleri arasindaki farklin 6nemli oldugu, buna kargin

bloklarin bitki bagina bakla verimi lizerinde etkisinin olmadig1 anlagilmaktadir.

Segilen genotiplerin bitki basina bakla verimi 130,83 g ile 949,01 g arasinda degismistir.
Bitki bagina en yiiksek bakla verimi ERZ-TO-43 (949,01 g) genotipinde belirlenmis,
ERZ-PA-27 (801,84 g) ve ERZ-iS-1 (801,28 g) genotipleri en yakin sonuglari
vermiglerdir. Ticari genotiplerin ise 785,75 -258,54 g (Alman Ayse-Serra) araliginda
bakla verimine sahip olduklar1 goriilmiistiir. En diisiik bakla verimi ise ERZ-NR-101
(130,83 g) genotipinde belirlenmis olup, sirasiyla ERZ-TO-49 (203,48 g) ve ERZ-PS-111
(222,65 g) genotiplerinin en diisiik bakla verimine sahip ikinci ve tigiincli genotipler
oldugu saptanmustir (Cizelge 4.35). Test genotiplerinin ortalama bakla veriminin (491,58
g), kontrol genotiplerinden (473,31g) fazla olmasi, test genotipleri arasinda sirik tiplerin
fazla olmasindan kaynaklanmis olabilecegi diistiniilmektedir. Kontrol genotiplerinin bitki
basina bakla verimi arasinda 527,21 g fark oldugu, test genotiplerinde ise bu farkin 818,18

g oldugu hesaplanmistir. Bitki basina bakla verimini inceleyen bir baska arastirmaci
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Erzincan’dan derledigi barbunya ve fasulye genotiplerinin 85,04-803,28 g araliginda

bakla verimine sahip oldugunu ifade etmistir.

4.2.4.n. Dekara bakla verimi (kg)

Genotiplerin varyans analizi tablolar incelendiginde dekara bakla verimi bakimindan
genotipler arasinda dnemli bir varyasyon oldugu goriilmektedir (Cizelge 4.34). Cizelge
incelendiginde bloklarin dekara bakla verimi iizerinde 6nemli bir etkisinin olmadig1 da
anlasilmaktadir. Test genotiplerinin dekara bakla verimi yoniinden aralarinda 6nemli bir
farkliligin bulunmadigi, buna karsin kontrol genotiplerinin aralarindaki farkin 6nemli
oldugu saptanmistir. Ayrica test genotipleri kontrol genotipleri ile kiyaslandiginda

aralarindaki varyasyonun 6nemsiz oldugu tespit edilmistir.

oo

Secilen genotiplerin dekara bakla veriminin 773,22 kg ile 4677,01 kg arasinda degistigi
belirlenmistir. ERZ-PS-114 genotipinin en yiiksek dekara bakla verimine sahip oldugu
gbzlenmistir. ERZ-TO-43 (3606,25 kg) ve ERZ-IS-15 (3464,21 kg) genotiplerinin ise en
yiiksek degere en yakin ikinci ve ligiincii genotip olduklari tespit edilmistir. En diigiik
dekara bakla verimi 773,22 kg ile ERZ-TO-49’da belirlenmistir. ERZ-PS-111 ve ERZ-
HN-82 genotipleri ise sirasiyla 846,06 kg ve 890,48 kg ile ERZ-TO-49’a en yakin
sonuglar1 vermislerdir (Cizelge 4.35). Ortalama dekara verim sonuglarina bakildiginda
test genotiplerinin ortalamasinin (2014,97 kg), kontrol genotiplerinin ortalamasindan
(2359,74 kg) daha diisiik oldugu buna karsin test genotipleri arasindaki farkin (3903,79
kg), kontrol genotiplerine (1252,24 kg) kiyasla daha fazla oldugu saptanmistir. Oztiirk
(2018) Erzincan ilinden toplanan taze fasulye ve barbunya genotiplerinin dekara bakla

veriminin 279,63-3825,87 kg araliginda degistigini iafade etmistir.
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Cizelge 4.34. Genotiplerin 2018 yili tarimsal 6zelliklerine ait varyans analizi sonuglari

Bitki
Bakla Salkimdaki basina  Bitki basl_na_ Dekara bakla
Varyasyon kaynagi SD agirhg bakla sayis1 bakla bakla verimi o
@  (adet)  sayisi  (9) verimi (kg)
(adet)
Blok 3 1,84N 003N 88,81NS  6231,54NS  89981,55NS
Genotipler 43 38,89° 1,57" 979,73 105626,99" 2006648,92"
TG 39 39,07" 1,49" 928,77° 97205,98NS  1925053,76NS
KG 3 17,44 3,04 1200,68" 250239,77° 3613462,25"
TG ve KG karsilastrma 1 37,14" 238" 1476,59" 187731,83NS 2802201,71NS
Hata 8 143 012 51,46 15510,93 223979,31
Toplam 54 - - - - -

1. *, p<0,05; **, p<0,01 diizeyinde dnemlidir.
2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri

Cizelge 4.35. Genotiplerin 2018 y1l1 tarimsal 6zelliklerine ait diizeltilmis ortalamalari

_ Bakla Salkimdaki Bitki basina Bitki basl_na_ Dekara bakla

Sira Genotip agirh (g) bakla sayis1 bakla sayis1 bakla verimi verimi (kg)
(adet) (adet) (9)

1 ERZ-iS-1 20,51 a 2,72 g-k 62,58 d-k 801,28 ab 3044,88 b-f
2 ERZ-1S-3 9,37 r-u 2,28 h-l 70,25 be 556,19d-g 2113,5f-k
3 ERZ-IS-11 17,36 bcd 2,38 h-I 36,95 n-t 500,78 f-m  1902,97 j-p
4 ERZ-IS-15 11,85h-n 2,32 i-m 71,06 c-h 618,35d-i  3464,21 bcd
5 ERZ-IS-21 13,77e-j 3,72 ad 50,98 k-p 588,64 e-j 2236,84 h-m
6 ERZ-PA-25 1257e-k 1,59 pr 45,14 m-s 564,47 f-m  2145j-p
7 ERZ-PA-27 13,02e-k 2,41 h-l 88,57 b 801,84 ab 3046,97 b-e
8 ERZ-UZ-32 15,06e-i 2,49 h-k 35,52 m-t 444,05 g-m 1687,38 k-p
9 ERZ-UzZ-36 12,61e-m 3,35cde 32,90 t-v 330,82 n-u  2393,44 g-k
10 ERZ-UZ-38 10,64 m-s 1,75n-r 54,08 e-k 456,69 g-m 1735,43 k-p
11 ERZ-TO-42 6,66u 2,84 f-i 57,18 h-m 424,62 I-s 1613,55 o0-y
12 ERZ-TO-43 22,62a 2,57 h-k 58,73g-m  949,0la 3606,25 b
13 ERZ-TO-45 10,32n-s 2,28 i-m 52,18 f-1 528,58 e-k  2008,59 i-n
14 ERZ-TO-48 145l1e-j 3,06d-g 34,56 n-t 369,29 j-r 1403,3 m-u
15 ERZ-TO-49 13,84e-l 3,16d-f 23,15 s-v 203,48 stu 773,22 vy
16 ERZ-TO-50 12,11i-n 1,75n-r 24,90 t-v 270,12 0-u  1026,45 r-y
17 ERZ-TO-53 1327e-j 2,24j-0 70,38 c-g 773,03 bcd  2937,51 cg
18 ERZ-TO-55 8,41 p-u 1,86 m-r 79,70 be 730,36 b-e  2775,37 d-i
19 ERZ-TO-57 10,93 1-r 3,27 def 63,22 c-h 696,00 bcd  2644,78 c-h
20 ERZ-TO-62 9,51 0-u 2,25i-n 55,51 d-k 497,91 f-m  1892,04 j-p
21 ERZ-TO-64 13,7 e-h 1,97 I-p 40,37 o-u 411,84 m-t  1564,99 p-y
22 ERZ-TO-66 12,92e-m 2,13k-0 40,76 I-r 401,11i-p  1524,19 |-t
23 ERZ-TO-72 1186h-n 1,73 opr 65,73 d-j 621,23 d-h  2360,66 g-I
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Cizelge 4.35. (devam)

Salkimdaki Bitki basina Bitki basina

Sira  Genotip Egalli:?gl @ bakla sayis1 bakla sayis1 bakla verimi \?eerlifnt}a(ltzgr la
(adet) (adet) (9)
24 ERZ-TO-73 10,79k-p 271gj  7595bcd  619,82d-h  2355,33 gl
25 ERZ-HN-82 9,67 o-t 1,287 28,87 r-v 234,34 r-u 890,48 uvy
26 ERZ-HN-85 18,83 b 4,06 a 63,34 cde 766,78 abc  2913,73 b-e
27 ERZ-HN-86 12.83ej 159pr  2594v 262,64tu 998,04y
28 ERZ-HN-90 7,6tu 2,47 h-1 50,21 k-0 339,32 n-u 128941 r-y
29 ERZ-KP-92 18,48Db 2,79 f-i 45,75 m-t 572,35 e-l 217492 i-0
30 ERZ-KP-94 8,33 p-u 2,25 j-0 71,62 c-f 539,63 f-m  2050,6 j-p
31 ERZ-OL-97 10,26n-s 1,75n-r 46,95 j-n 354,14 m-t  1345,73 0-y
32 ERZ-OL-99 923pu 221j0  4996i-n  36532ls  1388,22n-y
33 ERZ-NR-101 7,80 tu 1,75 n-r 25,54 s-v 130,83 u 1087,15r-y
34 ERZ-PS-111 9,94 p-u 2,79 e-h 35,04 n-t 222,65p-u 846,06 t-y
35 ERZ-PS-112 11,9k-p 3,29 b-e 59,30 c-i 549,48 d-h  2088,01 g-k
36 ERZ-PS-113 14,42cde 1,84n-r 36,88 p-v 4735 h-o 1799,3 k-s
37 ERZ-PS-114 11,52j-0 2,80 f-i 45,27 n-t 431,46 j-s 4677,01 a
38 ERZ-PS-116 11,571-s  3,06d-g 35,04 n-t 333,83 m-t  1268,54 0-y
39 ERZ-PS-117 7,92 s-u 1,42 pr 38,37 I-r 240,22 0-u 912,83 s-y
40 ERZ-HR-119 8,99 p-u 3,91 abc 108,55 a 687,36 c-f 2611,97 e-j
41 Alman Ayse 17,50 bcd 3,89 abc 58,11 c-i 785,75abc  2985,86 bcd
42 F-16 1483de 1,76 m-r 33,77 0-v 456,22 g-n  1733,62 k-r
43 Gina 1459ef  245h-k  32,83rv  392,72k-s  2984,05 bcd
44 Serra 12,38 f-n 2,42 h-l 24,03 uv 258,54 r-u 1964,12 i-n

4.2.4.0. Bakladaki tohum sayisi (adet)

Secilen genotiplerin bakladaki tohum sayis1 yoniinden varyasyon kaynaklar1 ve varyans
sonuglar1 Cizelge 4.36’de sunulmustur. Baklada tohum sayisi bakimindan incelenen
genotipler arasindaki farkin énemli oldugu, buna karsin bloklarin énemli bir etkisinin

olmadig tespit edilmistir.

Denemeye alinan genotiplerin bakladaki tohum sayis1 3,10 adet ile 7,91 adet arasinda
farklilik gostermistir. ERZ-HN-85 (7,91 adet)’in en yiiksek sonucu verdigi, Alman Ayse
(7,52 adet)’nin ise bu genotipe en yakin tohum sayisina sahip genotip oldugu tespit
edilmistir. Baklada 3,10 adet tohum bulunduran ERZ-PS-117 ise en diisiik degeri verdigi,
bununla birlikte ERZ-IS-3 ve ERZ-NR-101genotiplerinin sirasiyla 3,59 ve 3,69 adet
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tohum ile en yakin ikinci ve tigilincii genotip olduklar1 saptanmistir (Cizelge 4.37). Test
genotiplerinin ortalama tohum sayisinin (5,27adet) kontrol genotiplerine (5,69 adet) gore
daha diistik oldugu belirlenmistir. Buna karsin test genotipleri arasinda baklada tohum
sayis1 farkinin (4,81adet) kontrol genotiplerinden (3,33 adet) daha fazla oldugu ve test
genotiplerinin daha genis bir aralikta varyasyon gosterdigi gézlenmistir. Oztiirk (2018)
baklada tohum sayisinin 1,2-7,77 adet araliginda degistigini saptamistir. Loko et al.
(2018) genotiplerden baklada ortalama 2,69 adet tohum sayis1 elde ettiklerini, bununla
birlikye en diisiik ve en yiiksek baklada tohum sayisinin sirasiyla 1,33 adet ve 13,00 adet
oldugunu belirtmislerdir. OKii et al. (2014) tarafindan 234 fasulye genotipi ile yiiriitiilen
casmada, baklada tohum sayisinin 2-7 adet aralifinda degistigi ve genotiplerin bakla

basina ortalama 5 adet tohuma sahip olduklar1 kaydedilmistir.

4.2.4.6. Bitki basina tohum sayis1 (adet)

Bitki basina elde edilen tohum sayis1 bakimindan genotiplerin olusturdugu varyasyonu
ortaya koyan varyans analizi sonuglar1 Cizelge 4.36’de sunulmustur. Elde edilen sonuglar
degerlendirildiginde genotipler arasinda bitki bagina tohum sayis1 bakimindan 6nemli bir
farklilik oldugu gozlenmis, buna karsin bloklarin bitki bagina tohum sayisi iizerinde
anlamli bir etkisinin olmadigi tespit edilmistir. Bununla birlikte test genotipleri ile kontrol
genotipleri kiyaslandiginda aralarindaki farkliligin istatistiksel olarak anlamli olmadigi

belirlenmistir.

Incelenen genotiplerin bitki basina tohum sayis1 72,46 adet ile 584,59 adet arasinda
degisim gostermistir. En yiiksek deger ERZ-HR-119 (584,59 adet) genotipinde saptanmis
olup, ERZ-TO-53 ve ERZ-TO-57 genotiplerinin sirasiyla 455,68 ve 427,19 adet tohum
sayist ile, bu genotipe en yakin sonuglart vermislerdir. En az tohum sayist ise ERZ-NR-
101 (72,46 adet) genotipinde belirlenmis, bununla birlikte ERZ-TO-49 genotipinin 85,95
adet tohum eldesiyle en yakin ikinci genotip oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.37). Bitki
basina tohum ortalamalar1 incelendiginde test genotiplerinin (239,42 adet), kontrol
genotiplerine (195,40 adet) gore daha yiiksek sonug verdigi tespit edilmistir. Bununla
birlikte test genotiplerinin bitki basina tohum sayis1 bakimindan aralarindaki fark 512,13

adet, kontrol genotipleri arasinda ise 281,53 adet oldugu saptanmistir. Bitki basina tohum
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sayisinin incelendigi bir baska calismada genotiplerden 38,7-346,97 adet araliginda
tohum elde edildigi belirtilmistir (Oztiirk 2018).

4.2.4.p. Bitki basina tohum verimi (g)

Calismadaki genotipler bitki basina tohum verimi yoniinden incelendiginde aralarinda
farkliligin anlamli oldugu, bloklarin genotipler tizerindeki etkisinin ise dnemsiz oldugu
belirlenmistir. Ayrica test genotipleri ve kontrol genotiplerinin kendi iclerinde ve
karsilikli olarak karsilastirildiklarinda elde edilen sonuglarin 6nemli oldugu Cizelge

4.36°de goriilmektedir.

Genotiplerin bitki bagina tohum verimi 38,96 g (ERZ-HN-86) ile 222,19 g (ERZ-TO-53)
arasinda degismistir. ERZ-IS-15 genotipi 213,63 g tohum verimi ile en yiiksek tohum
verimine en yakin degeri veren genotip olmustur. Tohum verimi 41,16 g olan ERZ-HN-
82 ise en diisik tohum verimine en yakin sonucu vermistir (Cizelge 4.37). Test
genotiplerinin ortalama bitki basina tohum verimi (113,16 g), kontrol genotiplerinden
(95,28 g) daha yiiksek bulunmustur. Test genotiplerinin tohum verimi, 183,23 g’lik bir
degisim araliginda belirlenirken, kontrol genotipleri arasindaki bu farkin 82,45 g oldugu
hesaplanmustir. Oztiirk (2018) inceledigi taze fasulye ve barbunya genotiplerinin 18,71-
160,95 g araliginda bitki basina tohum verimi gosterdigini bulmustur. Calismamizdaki

bulgularmin Oztiirk (2018)’in sonuglardan daha yiiksek oldugu belirlenmistir.

4.2.4.r. 1000 tane agirhg (g)

Erzurum yoresinden toplanarak selekte edilen genotipler 1000 tane agirligi bakimindan
karsilagtirdigimizda genotipler arasindaki fark 6dnemli bulunmus, bloklarin etkisinin ise
onemsiz oldugu goriilmiistiir. Ayrica test genotipleri ile kontrol genotipleri kendi
iclerinde ve birbirleriyle karsilastirildiginda 1000 tane agirligi yoniiyle aralarindaki

farkliligin 6nemli oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.36).
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Yetistirilen genotiplerin 1000 tane agirliginin 679,91 g (ERZ-NR-101) ile 248,76 g (ERZ-
HR-119) arasinda degistigi saptanmistir. Diizeltilmis ortalamalarin verildigi Cizelge 4.37
incelendiginde Serra ve ERZ-PA-25 genotiplerinin en yiiksek 1000 tane agirligina sahip
sirastyla ikinci ve {igiincli genotip oldugu gozlenmistir. 288,11 g 1000 tane agirligina
sahip ERZ-HN-85 ise en diisiik degere en yakin genotip olarak belirlenmistir. Ortalama
1000 tane agirhigr verileri incelendiginde test genotiplerinin 485,34 g, kontrol
genotiplerinin ise 535,41 g ortalamaya sahip olduklar1 tespit edilmistir. Test
genotiplerinin 1000 tohum agirligi degisimi 431,15 g iken, kontrol genotipleri arasinda
farkin ise 246,13 g oldugu saptanmistir. Oztiirk (2018) fasulye ve barbunya
genotiplerinde yaptigi arastirmada 1000 tane agirhiginin 309,28-808,56 g araliginda
degistigini ifade etmistir. Bir diger arastirmada 100 tane agirliginin 13,3-51,3 g arasinda
degistigi ve genotiplerin ortalama 29,0 g 100 tane agirligina sahip olduklar1 rapor
edilmistir (Okii et al. 2014)

Cizelge 4.36. Genotiplerin 2018 y1l1 tarimsal 6zelliklerine ait varyans analizi sonuglari

Bakladaki Bitki bagina Bitki
o tohum basina 1000 tane

Varyasyon kaynagi SD tohum sayisi o s

sayisi (adet) tohym_ agirhg (g)

(adet) verimi (g)
Blok 3 0,07\ 2128,97NS  635,96NS  39,25NS
Genotipler 43 3,29" 38198,63" 7006,03°  31317,37"
TG 39 2,84" 34886,91° 6926,31°  29332,15"
KG 3 9,33" 88697,1° 949557  56076,89"
TG ve KG karsilastirma 1 7,71° 70487,98NS  7783,3" 50673,30"
Hata 8 0,05 787,88 245,95 48,67
Toplam 54 - - - -

1. *, p<0,05; **, p<0,01 diizeyinde dnemlidir.
2. TG: Test genotipleri, KG: Kontrol genotipleri

Cizelge 4.37. Genotiplerin 2018 y1l1 tarimsal 6zelliklerine ait diizeltilmis ortalamalari

Sira Genotip Bakladaki tohum Bitki basina tohum  Bitki basln_a _ 1900 Eane
sayisl (adet) sayisl (adet) tohum verimi (g) agirhg (g)
1 ERZ-iS-1 6.83 hc 372.33cd 192.97 abc 518.13 f-m
2 ERZ-iS-3  3.59 mno 212.82 i-m 120.68 e-i 559.42 c-i
3 ERZ-iS-11 5.55d-h 172.60 k-p 52.98 o-t 337.86 rst
4 ERZ-iS-15 5.63 d-h 346.96 d-h 213.63 ab 617.22 a-d
5 ERZ-iS-21 5.20 f-j 233.43 j-0 127.06 g-m 536.26 e-I




Cizelge 4.37. (devam)
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Sira Genotip Bakladaki tohum Bitki basina tohum Bitki basln_a _ 1(300 Eane
sayisi (adet) sayisi (adet) tohum verimi(g) agirhg (g)
6 ERZ-PA-25 5.77 d-f 204.57 j-p 125.98 f-j 625.96 abc
7 ERZ-PA-27 4.35j-n 380.44 def 193.64 bcd 501.67 h-n
8 ERZ-UZ-32 4.23j-n 126.4 o-v 71.61 k-r 553.63 d-j
9 ERZ-UZ-36 5.41e-i 158.44 p-v 80.35 o-t 485.85 i-n
10 ERZzZ-UZz-38 4.79 h-l 215.64 i-n 94.00 h-m 452.31 m-p
11 ERZ-TO-42 4.28i-m 220.57 j-0 100.46 j-n 454.75 |-p
12 ERZ-TO-43 6.26 cde 203.83 m-s 97.69 m-s 459.08 m-p
13 ERZ-TO-45 5.27 f-i 231.31 il 125.78 e-g 552.13 d-k
14 ERZ-TO-48 4.74 h-k 140.60 n-u 71.61 k-r 506.25 h-n
15 ERZ-TO-49 4.44i-m 85.95 s-v 45.02 rst 515.08 h-n
16 ERZ-TO-50 5.64d-h 117.64 p-v 70.55 I-s 606.41 a-e
17 ERZ-TO-53 5.77 d-f 455.68 b 22219 a 485.75 h-n
18 ERZ-TO-55 5.35d-h 378.31cd 189.47 bcd 500.01 h-n
19 ERZ-TO-57 6.27 cde 427.19b 186.12 ab 445.31 nop
20 ERZ-TO-62 5.85d-f 275.52 e-i 124.71 e-h 465.19 I-0
21 ERZ-TO-64 5.2d-h 184.80 m-t 106.49 i-n 585.2 b-f
22 ERZ-TO-66 5.42e-i 185.75 j-0 81.47 j-0 456.91 m-p
23 ERZ-TO-72 5.48d-h 313.85 e-i 188.18 bcd 599.56 b-f
24 ERZ-TO-73 5.41e-i 358.46 def 164.70 d-f 447.3 m-p
25 ERZ-HN-82 3.941-0 89.56 tuv 41.16 st 489.29 h-n
26 ERZ-HN-85 7.09la 398.60 bc 109.39 f-j 288.11 tu
27 ERZ-HN-86 5.49d-g 122.75 s-v 38.96t 304.51 stu
28 ERZ-HN-90 3.86 k-n 176.26 o-u 58.55 rst 323.09 rst
29 ERZ-KP-92 7.11bc 278.27 i-k 129.39 gl 449.32 m-p
30 ERZ-KP-94 4.50 h-I 289.15 f-i 135.01 f-i 465.79 I-n
31 ERZ-OL-97 6.06d-f 242.02 h-j 112.08 fj 476.32 k-n
32 ERZ-OL-99 5.42e-i 228.25 il 100.93 g-m 457.46 m-p
33 ERZ-NR-101 3.69 no 7246 v 49.78 p-t 679.91 a
34 ERZ-PS-111 4.66 h-l 139.58 o-u 43.05 rst 335.68 rst
35 ERZ-PS-112 5.72d-f 298.02 d-h 182.38 ab 603.40 a-e
36 ERZ-PS-113 4.92 f-j 160.26 o0-v 87.93 k-r 557.51 b-h
37 ERZ-PS-114 5.4le-i 215.58 k-p 106.69 k-p 478.40 j-n
38 ERZ-PS-116 5.93 d-f 184.43 j-0 69.38 I-s 389.96 opr
39 ERZ-PS-117 3.100 93.81r-v 59.01 n-s 598.98 b-f
40 ERZ-HR-119 6.26 cde 584.59 a 155.35 e-g 248.76 u
41  Alman Ayse 7.52ab 381.84 bc 145.94 cde 387.84 prs
42  F-16 6.21 cd 180.80 I-r 113.02 g-k 625.39 a-d
43  Gina 4.19 k-n 118.65 r-v 58.68 p-t 494.43 h-n
44  Serra 4.84 g-k 100.31 uv 63.49 o-t 633.97 ab
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4.2.5. 2018 y1hi seleksiyon calismalari

Yirittiigimiiz calismada 2018 yilinda 4 ticari genotiple beraber yeniden denemeye alinan
40 genotip, tarimsal Ozellikler kullanilarak siralama yontemiyle seleksiyona tabi
tutulmustur. Seleksiyon ¢alismasi sonucunda 30 ve daha diisiik sira numarasina sahip olan
genotiplerin (ERZ-iS-15, ERZ-PS-112, ERZ-PS-114, ERZ-TO-43, ERZ-KP-92, ERZ-
TO-72, ERZ-PA-25, ERZ-TO-53, ERZ-UZ-36, ERZ-TO-45, ERZ-PS-113, ERZ-UZ-32,
ERZ-TO-64, ERZ-TO-66, ERZ-TO-48, ERZ-TO-55) ¢esit aday1 olarak timitvar olduklar1
tespit edilmistir (Cizelge 4.38).



Cizelge 4.38. Siralama teknigi ile numaralanan genotiplerin sirama toplamina gore dizilimi

Genotip CS ICS %50CS BOS YOS BBOY BEN BET 1.320 iBBBS iBYY BA SBS BBBS BBBV DBV BTS BBTS BBTV SO SSS ST

ERZ-is-15 1 8 8 8 7 20 33 20 5 7 10 25 24 6 12 5 16 10 2 11,947 8,689 20,636
ERZ-PS-112 19 10 9 18 19 19 29 12 7 12 11 23 6 13 17 21 14 12 8 14,684 6,047 20,731
ERZ-PS-114 33 6 5 2 2 22 13 4 25 15 14 27 12 25 26 3 22 22 22 15,790 9,920 25,709
ERZ-TO-43 23 29 27 25 35 6 2 21 29 9 9 1 17 14 1 4 6 25 26 16,263 11,175 27,438
PBRZ-KP-92 25 20 18 17 10 2 1 33 34 24 35 4 13 24 14 18 3 14 13 16,947 10,507 27,454
IgORZ-TOJZ 16 19 17 16 18 35 24 26 8 28 21 24 40 9 10 15 19 11 6 19,053 8,991 28,043
ERZ-PA-25 3 12 11 11 12 12 39 7 3 33 20 20 42 26 15 19 13 24 15 17,737 10,979 28,716
ERZ-TO-53 5 26 24 23 14 9 20 29 24 39 37 15 29 7 5 9 12 2 1 17,368 11,615 28,984
ERZ-UZ-36 30 4 7 3 6 23 9 10 23 4 12 19 5 37 36 14 23 33 30 17,263 11,813 29,076
ERZ-TO-45 36 15 12 9 5 21 8 40 14 27 23 31 25 19 19 23 26 18 16 20,368 9,251 29,619
ERZ-PS-113 20 13 14 10 26 5 12 36 12 20 17 11 34 31 22 26 29 32 28 20,947 9,277 30,224
ERZ-UZ-32 29 16 15 20 9 15 15 13 13 1 1 7 18 32 25 29 38 36 32 19,158 11,172 30,330
ERZ-TO-64 15 22 22 22 13 10 23 31 10 22 34 14 32 28 28 31 28 27 23 22,895 7,483 30,377
ERZ-TO-66 8 18 19 21 11 36 19 1 31 14 28 17 31 27 29 32 20 26 29 22,474 8,147 30,621
ERZ-TO-48 13 2 3 7 16 27 31 6 18 8 8 10 9 35 31 33 32 34 31 18,632 12,171 30,803
ERZ-TO-55 6 27 25 24 15 44 10 18 20 26 19 39 33 3 7 11 25 7 5 19,158 11,791 30,949
Alman Ayse 27 32 31 31 33 1 17 16 38 37 27 5 3 15 4 8 2 5 11 18,053 13,227 31,279
Gina 28 1 1 1 1 26 11 5 21 3 3 9 20 38 30 1 39 38 37 16,474 15,042 31,516
ERZ-TO-73 39 24 23 35 31 32 25 25 35 16 30 29 16 4 11 16 24 9 9 22,790 10,075 32,865
ERZ-HR-119 44 14 16 13 21 28 43 8 44 30 16 38 2 1 9 13 7 1 10 18,842 14,702 33,544
ERZ-PS-116 26 11 10 14 17 24 40 9 37 17 7 26 10 33 35 37 10 28 34 22,368 11,398 33,766
ERZ-TO-62 7 17 20 15 23 18 5 44 28 41 42 3% 27 17 21 25 11 15 17 22,526 11,325 33,852
ERZ-PA-27 22 23 36 34 27 13 16 39 19 29 43 16 22 2 2 6 36 6 3 20,737 13,220 33,957
ERZ-iS-21 38 39 38 39 37 29 4 30 15 19 13 13 4 20 13 17 27 17 14 22,421 11,824 34,245

8€¢



Cizelge 4.38. (devam)

Genotip CS iCS %50CS BOS YOS BBOY BEN BET 1.?2‘0 iBBBS iBYY BA SBS BBBS BBBV DBV BTS BBTS BBTV SO SSS ST
Serra 41 7 2 5 3 11 32 14 2 6 5 21 21 43 39 2 30 40 35 18,895 15,585 34,479
ERZ-TO-57 31 33 39 33 22 25 7 28 36 36 40 28 7 11 8 12 5 3 7 21,632 13,225 34,857
ERZ-iS-1 21 38 37 37 38 14 3 38 16 40 38 2 15 12 3 7 4 8 4 19,737 15169 34,906
ERZ-1S-3 12 21 21 29 28 41 30 43 11 25 15 36 26 8 16 20 43 23 18 24526 10,585 35111
F-16 35 36 29 38 36 7 27 24 4 21 24 8 35 36 24 28 8 29 19 24,632 10,986 35,618

ERZ-UZ-38 42 25 32 19 32 30 26 41 33 35 36 30 37 18 23 27 31 21 27 29,737 6,854 36,591
ERZ-iS-11 2 30 30 27 25 3 41 3 39 38 31 6 23 30 20 24 17 31 39 24,158 12,707 36,865
ERZ-OL-99 11 31 33 32 34 31 34 32 30 31 44 37 30 22 32 34 21 19 24 29,579 7,366 36,945
ERZ-TO-49 14 3 6 6 20 33 28 2 17 2 2 12 8 44 43 44 35 43 41 21,211 16,645 37,856
ERZ-OL-97 40 35 28 26 24 40 18 37 26 44 33 32 38 23 33 35 9 16 20 29,316 9,352 38,667
ERZ-TO-50 37 34 34 28 30 17 6 27 6 13 26 22 36 42 37 39 15 39 33 27,421 11,261 38,682

ERZ-PS-111 18 9 13 12 8 16 44 1 40 11 4 33 14 34 42 43 33 35 42 23,790 15,076 38,866
ERZ-HN-85 24 43 41 43 41 4 42 17 43 43 18 3 1 10 6 10 1 4 21 21,842 17,267 39,109
ERZ-TO-42 4 37 35 36 40 38 14 42 32 32 22 44 11 16 27 30 37 20 25 28,526 11,345 39,871
ERZ-KP-94 10 41 40 40 39 39 38 15 27 23 39 40 28 5 18 22 34 13 12 27,526 12,384 39,911
ERZ-PS-117 34 28 26 30 29 43 22 19 9 5 6 41 43 29 40 41 44 41 36 29,790 12,687 42,476
ERZ-HN-90 43 42 43 42 43 34 37 34 41 18 32 43 19 21 34 36 41 30 38 35,316 8,220 43,535
ERZ-NR-101 32 5 4 4 4 37 36 35 1 10 25 42 39 41 44 38 42 44 40 27,526 16,605 44,131

ERZ-HN-82 17 44 44 44 44 42 21 22 22 34 29 34 44 39 41 42 40 42 43 36,211 9,313 45,524
ERZ-HN-86 9 40 42 41 42 8 35 23 42 42 41 18 41 40 38 40 18 37 44 33,737 11,948 45,685
CS: Cikis siiresi (giin); ICS: Ilk ¢iceklenme siiresi (giin); %50CS: %50 Ciceklenme siiresi (giin); BOS: Bakla olusma siiresi (giin); YOS: Yeme olum siiresi (giin);
BBOY: Bakla boyu (cm); BEN: Bakla eni (mm); BET: Bakla eti kalinligi (mm); 1000 TA: 1000 tane agirlig1 (g); IBBBS: Ilk baklanin bulundugu bagum sayis1 (adet);
IBYY: i1k baklanin yerden yiiksekligi (cm); BA: Bakla agirlig1 (g); SBS: salkimdaki bakla sayis1 (adet); BBBS: Bitki basina bakla sayis1 (adet); BBBV: Bitki basina
bakla verimi (g); DBV: Dekara bakla verimi (kg); BTS: Bakladaki tohum sayis1 (adet); BBTS: Bitki bagina tohum sayis1 (adet); BBTV: Bitki basina tohum verimi

(g); SO: Siralama ortalamasi; SSS: Siralamanin standart sapmasi; ST: Siralama toplami

6€C
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5. SONUC ve ONERILER

Islah stratejileri; yiiksek verim, kalite ve stabiliteye sahip iiriin ile beraber iiretici ve
tiiketici topluluklar tarafindan arzu edilen taze fasulye ¢esidi gelistirebilmek igin yol
gosterecek olan bilgi ve tekniklerin ¢ercevesini olusturmay1 amaclar. Bu sayede, fasulye
tiiketimi arttirilarak bu bitkinin insan beslenmesi ve sagligina katkist artirtlmis olacaktir.
Islah caligmalarinin 6n O6nemli is planlarinin basinda bitkinin dogru bir sekilde
tanimlanmast gelir. Bu nedenle se¢imlerimizi kolaylastirmak ve 1slah planinin
hedeflendigi noktaya ulasmasini saglamak i¢in 6ncelikli olarak tanimlama galismalarinin

yapilmsi biiylik 6nem tagimaktadir.

Bu ¢alismada, Erzurum yoresinde yetistiriciligi yapilan fasulye genotipleri, popiilasyon
halinde toplanmis ve aralarindaki genetik ¢esitlilik morfolojik ve molekiiler
tanimlayicilar kullanilarak incelenmistir. Ayrica genotipler, belirlenen 19 tarimsal 6zellik
yoniinden analiz edilmis ve bu veriler kullanilarak seleksiyona tabi tutulmustur. Bununla
birlikte popiilasyon i¢i ve popiilasyonlar arasindaki varyasyon, NTSYS-pc, GenAlex ve

Structure 2.2. analiz programlarinda uygun analiz yontemleri segilerek incelenmistir.

1. Popiilasyonlara ait genotipler, 46 kalitatif ve 13 kantitatif 6zellikten olusan toplam
59 morfolojik markor kullanilarak tanimlanmistir.  Morfolojik tanimlamada
kullanilan kantitatif 6zelliklere ait veriler degerlendirildiginde; yaprak hue agisi
sonuglari harig, diger tiim 6zellikler bakimindan genotipler arasinda 6nemli seviyede
(p<0,05) varyasyon oldugu tespit edilmistir.

2. Morfolojik 6zellikler kullanilarak olusturulan hiyerarsik dendrogram incelendiginde;
genotiplerin fasulye (1) ve barbunya (2) olarak iki ana grupta toplandigi goriilmiistiir.
Birinci ana kolda toplanan genotiplerin dort alt kola (A, B, C ve D) ayrildig: tespit
edilmistir. Olusan alt gruplar incelendiginde ilk grupta (A) tamamen bodur
genotiplerin; ikinci kolda (B) mor baklalara sahi 11 ve 88 kodlu genotiplerin; ii¢iincii
(C) ve dordiinci (D) kollarda ise genel olarak sirik taze fasulye grubunun

kiimelendigi saptanmuigtir.
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Ayrica morfolojik 6zellik verileri ile K ortalamalari analiz metodu kullanilarak
yapilan gruplandirmada, “dirsek” kuralina gore genotiplerin 6 ana grupta toplandigi
tespit edilmistir. Bu analizden elde edilen ANOVA sonuglarina gore; biiylime sekli,
sartlma giicti, sarilma hizi, govdede antosiyanin, brakte rengi, bakla zemin rengi,
filizlenme siiresi, orta yaprak¢ik eni (mm), orta yaprak¢ik boyu (mm),yaprak L
degeri, baklada egrilik bi¢imi, baklada olgunlagsmamis tohum rengi, meyve L degeri,
meyve kroma degeri, meyve hu agis1 parametrelerinin gruplarin olusmasinda énemli
seviyede (p<0,05) etkili oldugu gézlenmistir.

Molekiiler tanimlama caligsmalarinda kullanilan ISSR mark6r yontemi verilerine
gore; skorlanabilir seviyede bant veren tiim primerlerde (7 primer) polimorfizm
oraninin %100 oldugu belirlemistir. Calisma sonucunda toplam 122 allel tespit
edilmis olup, en ¢ok allel gosteren mikrosatelitler aras1 lokus 28 allel ile ISSR 810
primerinde goriiliirken, en az allel gosteren lokus 10 allel ile ISSR 880 primerinde
saptanmustir (ortalama 17,43).

Jaccard (1982)’1n benzerlik katsayisina gore benzerligi en diisiik genotip ¢iftlerinin
ERZ-IS-14/ERZ-TO-72 (0,031) ve ERZ-UZ-39/ERZ-TO-72 (0,031) oldugu
gozlenmistir. Genetik benzerligi en yiiksek genotip ciftleri ise 0,741 ile ERZ-PS-
114/ERZ-PS-115, 0,717 ve ERZ-PS-113 /ERZ-PS-114 olarak belirlenmistir.

ISSR markoérlerindan elde edilen matrikslerinden hesaplanan Jaccard (1982)’in
benzerlik katsayisi kullanilarak, NTSY'S paket programinda, UPGMA metotuna gore
olusturulan dendrogramda, genotiplerin iki ana grupta toplandig1 ve bu gruplarin
ikiser alt gruba ayrildiklar tespit edilmistir.

Popiilasyonlar arasindaki uzaklik GenAlex programi ile hesaplanan Nei’nin genetik
mesafesine gore matris olusturularak incelenmis, birbirine en yakin popiilasyon
c¢iftinin Tortum ve Uzundere (0,966) oldugu belirlenmistir. Ayrica Pazaryolu ve
Horasan popiilasyon c¢iftinin 0,695 genetik mesafe ile birbirine en uzak yerel
popiilasyonlar oldugu anlasilmistir. Fasulye genotipleri arasindaki varyasyon oranini
belirlemek amaciyla yapilan molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonuglarina gore,
ortaya ¢ikan varyasyonun %84 {inlin popiilasyon i¢i, %16’sinin popiilasyonlar arasi
oldugu gozlenmistir.

Popiilasyonlara ait ISSR verilerinin varyans bilesenlerinin 6nemi Structure Harvester

(Earl and vonHoldt 2012) paket programi ile 100.000 permiitasyonlu olarak analiz
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edilmis ve genotiplerin K=4 altpopiilasyonda toplanacagi tahmin edilmistir. Alt
popiilasyonlar incelendiginde; I. alt popiilasyonda Pasinler (0,978) ve Horasan
(0,939), II. alt popiilasyonda Hmis (0,972) ve Koprikoy (0,977), Il alt
popiilasyonda Pazaryolu (0,930) ve Uzundere (0,887), IV. alt popiilasyonda Ticari
(0,741) ve Ispir (0,573) popiilasyonlarmin katilim katsayilarinin daha yiiksek oldugu
belirlenmistir. F istatistigi analizinden elde edilen Fst mesafesine dayali genetik
yakinlik matriksi degerlendirildiginde ise en yakin alt popiilasyon ikilisinin I - IV
(0,1286) oldugu en uzak genetik mesafe ise Il. ve Ill. (0,0637) alt popiilasyonlar
arasinda saptanmustir.

Toplanan genotipler, tarimsal o6zellikleri agisindan 19 parametre kullanilarak
incelenmis, yapilan istatistik analizi (SAS paket programi, GLM metodu)
sonuclarina gore tiim Ozellikler bakimindan genotipler arasinda denmli seviyede
(p<0,05) varyasyon oldugu tespit edilmistir.

Tarimsal ozellikler kullanilarak SPSS paket programinda hiyerarsik diizeyde
olusturulan dendrogramda, genotiplerin iki ana grupta toplandig: belirlenmistir.
Bununla birlikte genotipler tarimsal ozellik verilerine gore, K ortalamalar
kiimeleme analiz yontemi ile gruplandirilmis ve “dirsek” kurali genotiplerin iki ana
grupta kiimelendigini géstermistir. Bu analiz sonuglarinin, hiyerarsik dendrogramla
olduk¢a uyumlu oldugu goriilmektedir. ANOVA sonugclarina gore, kiimeler arasinda
bakla boyu (cm), bakla eni (mm), bakla eti kalinligi (mm), bakla agirligt (g),
salkimdaki bakla sayis1 (adet), bitki bagina bakla sayis1 (adet), bitki basina bakla
verimi (g), dekara bakla verimi (kg), bakladaki tohum sayisi (adet), bitki basina
tohum sayis1 (adet), bitki basina tohum verimi (g) bakimindan 6nemli (p<0,05)
farkliliklarin oldugu gozlenmistir. Yapilan incelemelerde birinci grubun yukarida
bahsedilen verim ve verim unsurlari yoniinden ikinci gruptan oldukga iistiin oldugu
anlasilmistir.

2017 ve 2018 yil1 seleksiyon ¢alismalarinda tarimsal agidan iistiin oldugu belirlenen
genotipler, siralama yontemine gore selekte edilmistir. 2017 yilinda tarimsal
ozellikler (19 adet) kullanilarak siralanan 120 genotip 3 ticari gesitle karsilastirilmus,
45 ve altinda sira numarasina sahip olan 40 genotip (5 barbunya, 35 taze fasulye)
secilmigstir. 2018 yilinda 4 ticari genotiple beraber yeniden denemeye alinan 40

genotip, tarimsal oOzellikler kullanilarak yeniden siralama yontemiyle selekte
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edildilmistir. Bu seleksiyonda ise, 30 ve daha diisiik siralama numarasina sahip
toplam 16 genotipin (2 barbunya, 14 fasulye: ERZ-iS-15, ERZ-PS-112, ERZ-PS-
114, ERZ-TO-43, ERZ-KP-92, ERZ-TO-72, ERZ-PA-25, ERZ-TO-53, ERZ-UZ-36,
ERZ-TO-45, ERZ-PS-113, ERZ-UZ-32, ERZ-TO-64, ERZ-TO-66, ERZ-TO-48,
ERZ-TO-55) ticari genotiplerden daha diisiik sira numarasia sahip olduklar1 ve

timitvar ¢esit adayi olarak degerlendirilebilecekleri dngoriilmiistiir.
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