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Özet: Bu çalışmada Konya’nın ilçelerinden toplanan 17 Phaseolus vulgaris populasyonu 
arasındaki genetik çeşitliliğin SDS-PAGE ile belirlenmesi amaçlanmıştır. Tohum depo 
protein profilleri görsel şekilde var (1) ya da yok (0) olarak skorlanmıştır. On yedi 
Phaseolus vulgaris populasyonunda, 14.4 ve ~135 kDa arasında değişen farklı 
büyüklüklerde toplamda 37 polipeptit bant gözlenmiştir. Bio1D++ bilgisayar programında 
UPGMA kullanılarak kümeleme analizi yapılmıştır. Genotipler arasındaki benzerlik 
Nei’nin homolojisine dayanarak tahmin edilmiş ve bir dendrogram elde edilmiştir. 
Dendrograma göre Phaseolus vulgaris’e ait 17 populasyon %68-100 arasında değişen 
oranlarda benzer bulunmuştur. En yüksek benzerlik Kanada (Çumra) ve Sarnıç 
(Altınekin) genotipleri arasında bulunurken, en uzak genotip Sarhoş (Washington) 
(Derbent) olmuştur. 

Anahtar Kelimeler: Phaseolus vulgaris, Genetik çeşitlilik, SDS-PAGE, Tohum depo 
protein 

Determination of Genetic Diversity among Phaseolus vulgaris 
(Leguminosae) Populations Collected from Konya Region by 

SDS-PAGE 

Abstract: This study aimed to determine the genetic diversity among 17 Phaseolus 
vulgaris populations collected from districts of Konya by SDS-PAGE. Seed storage 
protein profiles were scored visually as present (1) or absent (0). In all, 37 polypeptide 
bands of different sizes ranging from 14.4 to ~135 kDa were observed in the 17 
Phaseolus vulgaris populations. Cluster analysis was performed using the UPGMA in Bio 
1 D ++ computer program. Similarity among genotypes was estimated basing on Nei’s 
homology and a dendrogram was obtained. According to dendrogram, 17 populations 
belonging to Phaseolus vulgaris were similar in rates ranging from 68 to 100 %. While 
the highest similarity was found between Kanada (Çumra) and Sarnıç (Altınekin) 
genotypes, the most distant genotype was Sarhoş (Washington) (Derbent).    
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Giriş 

Türkiye’nin en çok tür içeren ve ekonomik değer taşıyan familyalarından birisi olan 
Leguminosae (Fabaceae) Dünyada 650 cins ve 18.000 türle temsil edilmektedir [1] 406 tür 
endemiktir [2]. Bu familyaya ait olan Phaseolus cinsinin Türkiye’de 230’a yakın türü 
bulunmaktadır, fakat bunlardan 20 kadarı ekonomik öneme sahiptir [3, 4]. 

Türkiye’de kuru fasulye, ekim alanı ve üretim yönünden nohut ve mercimekten sonra üçüncü 
sırada yer almaktadır. Günümüzde fasulye kuru tane üretimi 225 000 ton dolaylarındadır. Ekim alanları en 
çok Karadeniz bölgesinde yaygın olup, bunu orta güney (Kayseri, Konya, Niğde, Nevşehir) ve orta 
kuzey (Eskişehir, Kütahya, Uşak, Yozgat) bölgeleri izlemektedir [5]. 

Son yıllarda birçok üründe olduğu gibi kuru fasulyede de ıslah çalışmaları ve yeni 
geliştirilen çeşit sayıları artmıştır. Bitki ıslahı, bitkilerin biyolojik ve genetik açıdan disipline 
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edilmesi ve mevcut genetik farklılıklardan yararlanarak, onları istenilen amaçlar doğrultusunda 
geliştirmektir. Bitki ıslahı sayesinde kültürü yapılan bitkilerin verimliliklerini arttırmak, ürün 
kalitesini düzeltmek mümkündür [6]. Ancak tüketici çeşitliliğine bağlı olarak artan farklı talepler, 
yaşam kültürünün de artmasıyla daha dengeli ve sağlıklı beslenme istekleri, ülkenin ekolojik 
farklılıklarının bolluğu, tarımdaki gelişmeye bağlı olarak meydana gelen hastalık zararlıların 
yoğunlukları gibi sebepler, mevcutlarla yetinmeyip sürekli yeni çeşitlerin geliştirilmesini gerekli 
kılmaktadır [7].   

Bitki ıslahının en verimli hale getirilmesi için doğru yöntemin seçilmesi gerekmektedir. 
Bunlardan biri olan proteomik analizler, bitki türlerini ve nesillerini tanımlamak ve kompleks 
karışımlarda proteinlerin belirlenmesi için en güçlü metod olmuştur [8]. Son zamanlarda, tohum 
protein elektroforezi sistematik akrabalıkların çözümünde ve özellikle tahıl ve Leguminosae gibi 
üretilen bitkilerin kültür çeşitliliğinin karakterize edilmesinde kolaylığı ve geçerliliği nedeniyle 
yaygın uygulama alanına sahiptir [1-3, 6, 9-13]. Bu metodunun yüksek çözünürlük sağlaması, 
tekrarlanabilirliği ve elektroforegramlarda proteinlerin molekül ağırlıklarına göre hareket 
etmesinden dolayı üstün olduğu bildirilmiştir [14].  

Bu çalışmada, ıslah çalışmalarında çeşit geliştirmede faydalı olabilmesi için Konya 
Bölgesinden toplanan 17 Phaseolus vulgaris populasyonu arasındaki genetik çeşitliliği ve 
genetik akrabalığı tohum depo proteinlerinin SDS-PAGE yöntemi ile belirlemek amaçlanmıştır. 

 Materyal ve Metot 

 Materyal 
Konya ilinde tarla tarımı şeklinde geniş alanlarda tarımı yapılan bodur kuru fasulye 

populasyonları ilçe, merkez ve köy bazında gezilerek toplanmıştır. Ayrıca daha önceden S.Ü. 
Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümü’nde bulunan tescilli çeşit olan Akman-98’de kullanılmıştır. 
Araştırmada kullanılan materyallerin toplandığı lokaliteler Tablo1’de verilmiştir. 

Tablo1. Çalışmada kullanılan materyallerin yörelsel isimleri ve toplandığı lokaliteler (TTescilli Çeşit). 

Örnek numarası Yöresel ismi Toplandığı yer 
1 Sarıkız Başarakavak Kasabası 
2 Kanada Başarakavak Kasabası 
3 Horoz Çumra (Merkez) 
4 Beyşehir Çalısı Çumra (Merkez) 
5 Kanada Çumra (Merkez) 
6 Sarnıç Altınekin (Merkez) 
7 Amerikan Çalısı Altınekin (Mantar Köy) 
8 Dermason Ereğli (Merkez) 
9 Weıhıng Kadınhanı (Merkez) 

10 Kanada Kadınhanı (Merkez) 
11T Akman – 98 Kadınhanı (Merkez) 
12 Sarhoş (Washington) Derbent (Merkez) 
13 Şeker Derbent (Merkez) 
14 Sıra Seydişehir (Merkez) 
15 Beyaz Horoz Ilgın (Beykonak Köyü) 
16 Horoz (Kırk Günlük) Ilgın (Merkez) 
17 Kanada Yunak (Merkez) 

Metot 
Protein izolasyonu: Protein izolasyonu Saraswati ve ark. [15]’nın metodu modifiye 

edilerek yapılmıştır. Tohumlar havan da ezilerek toz haline getirilmiştir. Üzerine ekstraksiyon 
tamponu (0.5M Tris-HCl, 2.5% SDS, 10% gliserol ve 5% 2-merkaptoetanol)  ilave edilerek 
vortekslenmiştir. Daha sonra 5 dk kaynatılmıştır ve 5 dk 10000 rpm’ de santrifüj edilerek 
süpernatant yeni bir tüpe alınmıştır.  
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SDS-PAGE: SDS-PAGE dikey elektroforezde standart metod kullanılarak yapılmıştır. 
Tohum proteinleri %10’ luk poliakrilamid jelde yürütülerek jel Coomassie Brillant Blue G-250 M 
ile boyanmıştır. Markır proteinler (Fermentas- SM0431 Unstained Protein Molecular Weight 
Marker)  referans olarak kullanılmıştır [16].  
 Data analiz: 17 Phaseolus vulgaris populasyonuna ait tohum depo proteinlerindeki 
polimorfik bantlar görsel olarak varlığına (1) ya da yokluğuna (0) göre skorlanmıştır. 
Populasyonlar arasındaki genetik benzerlik Bio1D++ bilgisayar programı kullanılarak Nei’nin 
homolojisine göre hesaplanmıştır. Kümeleme analizi aritmetik ortalamalı ağırlıksız çift grup 
yöntemi (UPGMA) ile yapılmıştır [17]. 

Sonuçlar ve Tartışma 

Konya Bölgesinden toplanan 17 Phaseolus vulgaris populasyonu arasındaki genetik 
çeşitliliği ve akrabalığı belirlemek amacıyla yapılan bu çalışmada tohum depo proteinleri SDS-
PAGE yöntemi ile analiz edilmiştir. 

14,4 kDa dan ~135 kDa’ a kadar değişen farklı büyüklüklerde 37 polipeptit bant 
gözlenmiştir. 17 Phaseolus vulgaris populasyonunda %68-%100 arasında bir genetik benzerlik 
bulunmuştur. En yüksek benzerlik (%100) Çumra populasyonundan elde edilen Kanada ile 
Altınekin populasyonundan elde edilen Sarnıç genotipleri arasında iken, en düşük benzerlik 
Derbent populasyonundan Sarhoş (Washington) (%68) genotipinde görülmüştür. Bu genotipe ait 
polimorfik bantlar 40-45 kDa ve 116-~135 kDa arasındaki büyüklüklerde gözlenmiştir (Şekil 1).  

 

Şekil 1. SDS-PAGE ile elde edilen 17 Phaseolus vulgaris populasyonuna ait genotiplerin tohum depo 
protein profilleri. 
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Şekil 2. 17 Phaseolus vulgaris populasyonuna ait genotiplerin tohum depo protein profillerinin kümeleme 
analizine ait dendrogram  

SDS-PAGE sonuçlarına göre 17 Phaseolus vulgaris populasyonuna ait genotipler tohum 
depo proteinlerinin kümeleme analizi Bio1D ++ bilgisayar programı kullanarak yapılmıştır (Şekil 
2). Bu program ile elde edilen dendrograma göre iki ana grup oluşmuştur. Birinci grupta %80-
%100 arasında benzerlik gösteren fasulye genotipleri bulunurken ikinci grupta bunlara %68 
uzaklıkta olan ve tohum morfolojisi de oldukça farklı olan Derbent populasyonundan Sarhoş 
(Washington) genotipi yer almaktadır.  

Elde ettiğimiz protein profili sonucuna göre tüm fasulye genotipleri aynı majör bantlara 
sahipken minör bantları bakımından farklılıklar göstermektedir. Bu sebeple, polimorfizm oranı 
düşük olmasına rağmen minör bantlar genotipleri ayırmayı başarmıştır.  

Phaseolus vulgaris genotipleri arasındaki genetik çeşitliliğin SDS-PGE ile belirlenmesi 
çalışmaları oldukça kısıtlıdır. Sammour ve ark (2007) beş farklı Phaseolus türüne ait 11 genotip 
çalışmışlardır [18]. Molekül ağırlıkları 110 ile 15 kDa arasında değişen büyüklüklerde toplam 32 
bant bulmuşlardır. Bu çalışma ile uyumlu olarak tür içinde SDS-PAGE profillerinin oldukça 
homojenlik gösterdiğini savunmuşlardır. Her bir türün ayrı ayrı kümelendiğini, P. vulgaris’in diğer 
türlere en uzak tür olduğunu tespit etmişlerdir. 

 Martins ve ark. [19], 17 Phaseolus vulgaris L. populasyonundaki genetik benzerliği 
RAPD-PCR ile belirlemiş ve bu benzerliği %56-70,5 oranları arasında bulurlarken, Svetleva ve 
ark. [20], 78 Phaseolus vulgaris L. populasyonunda ISSR ve AFLP yöntemleri ile %89 ile %100 
arasında yakınlık bulmuşlardır. Aynı şekilde Mesoamerika’dan elde edilen yabani ve evcil tipte 
olan Phaseolus vulgaris’ in genetik çeşitliliğin farklı coğrafi yapısının ve gen akışının asimetrisini 
incelenmesi amacıyla yapılan çalışmada evcil fasulye populasyonunun genetik çeşitliliği yabanil 
populasyonla karşılaştırıldığında düşük seviyede olduğunu belirtilmiştir [21]. Bizim elde ettiğimiz 
genetik akrabalık oranı bu araştırıcılarla uyum gösterirken, Lioi ve ark. [22], İtalya’da 33 lokal 
populasyonda SSR ile elde etikleri yüksek derecedeki heterojenite ile uyum göstermemektedir. 
Aynı şekilde bu çalışmanın aksine diğer bir grup araştırmacı da Phaseolus vulgaris kültürleri 
arasında genetik çeşitliliğin ve polimorfizmin yüksek olduğunu savunmuşlardır [23, 24].  

 Sonuç olarak polimorfizm derecesi düşük olan çalışmalara rastlanıldığı gibi genetik 
çeşitliliği yüksek çalışmalarda mevcuttur. Bizim populasyonlarımız bir türe ait populasyonlar 
arasında olması beklenen oranlarda akraba bulunmuşlardır. Fakat toplandıkları coğrafi 
bölgelerle genetik akrabalığı uyum göstermemektedir. Bunun nedeni, isimlendirme olarak 
birbirinden farklı olan ve % 100 benzerlik gösteren Çumra populasyonunun Kanada genotipi ve 
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Altınekin populasyonunun Sarnıç genotipi Konya’nın merkez, ilçe ve köylerindeki çiftçilerin 
verdiği isimler dikkate alınarak populasyonlar oluşturulmuştur. Bu sebeple, aynı ya da benzer 
populasyonlar farklı yörelerde farklı isimlerle adlandırılmış olabilir. Genetik olarak birbirine yakın 
populasyonların farklı çevre şartları ya da farklı yetişme şartlarından etkilenip morfolojik ya da 
fizyolojik olarak birbirinden farklılık göstermesi olasıdır.  

Tohum depo proteinleri tür içi ve türler arası genetik çeşitliliğin analizinde, genetik 
kaynakların korunması ve ıslah çalışmalarında, genom ilişkilerinin belirlenmesinde, mahsullerin 
geliştirilmesinde genetik işaretleyici olarak başarılı bir şekilde uygulanmaktadır [5]. Bunun yanı 
sıra DNA’ya dayalı moleküler yöntemlerde yaygın olarak kullanılmaktadır. 

Çalıştığımız türün populasyonları arasındaki genetik çeşitliliğin belirlenmesi için SDS-
PAGE yöntemine ilaveten SSR ve AFLP gibi moleküler tekniklerle de desteklenmesinin daha 
güvenilir sonuçlar vereceği kanaatindeyiz.  
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