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Abstract

Phaseolus vulgaris L. (bean), a member of Fabaceae (Legumes), is an important agricultural plant that is
widely used in Turkey and the world. Breeding studies are carried out to increase productivity in bean production and
the genetic diversity analyses of bean genotypes contribute to the selection of suitable parents for these studies.
Traditional methods of parent selection are impractical due to long time and labour costs. Molecular methods using
DNA-based markers are very successful in determining genetic similarities or differences and are faster and more
effective than traditional methods. RAPD (random amplified polymorphic DNA) markers are widely used to determine
intraspecies genetic diversity. In this study, thirty-seven bean (P. vulgaris) genotypes grown in Turkey and runner beans
(Phaseolus coccineus L.) were used as the outgroup. Isolated plant DNAs were amplified using the PCR (polymerase
chain reaction) method with RAPD markers. PCR band profiles were analysed using Phoretix 1D Pro software. A
dendrogram showing genetic diversity among bean genotypes was created using UPGMA (unweighted pair group
method with arithmetic mean) cluster analysis method with MEGA 6.0 software. It was seen that the P. coccineus
genotype branched separately from other bean genotypes in the dendrogram, and the genetic diversity data obtained by
the RAPD-PCR method could be used effectively in bean breeding studies.
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*
Tiirkiye’de yetistirilen farkh fasulye (Phaseolus vulgaris L.) genotiplerinin genetik ¢esitlilik analizi

Ozet

Fabaceae (Baklagiller) iiyesi olan Phaseolus vulgaris L. (fasulye), Tiirkiye ve diinyada yaygin olarak
kullanima sahip Onemli bir tarim bitkisidir. Fasulye iiretiminde verimliligi arttirmaya yonelik 1slah calismalari
yapilmakta ve fasulye genotiplerinin genetik c¢esitliligine yonelik analizler, bu caligmalar i¢in uygun ebeveynlerin
secimine katki saglamaktadir. Ebeveyn se¢iminde kullanilan geleneksel yontemler, uzun zaman ve iggilik maliyetleri
nedeniyle pratik degildir. DNA tabanli markdrlerin kullanildigi molekiiler yontemler, genetik benzerlik ve farklar
belirlemede oldukca basarilt olup geleneksel yontemlere gore daha hizli ve etkilidirler. RAPD (rastgele g¢ogaltilmisg
polimorfik DNA) markorleri, tiir igi genetik cesitliligi belirlemede yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu caligmada,
Tirkiye’de yetistirilen otuz yedi adet fasulye (P. vulgaris) genotipi ve dis grup olarak ates fasulyesi (Phaseolus
coccineus L.) kullamlmustir. izole edilen bitki DNA'lari, RAPD markérleri kullamlarak PCR (polimeraz zincir
reaksiyonu) yontemiyle cogaltilmistir. PCR bant profilleri Phoretix 1D Pro yazilimi kullanilarak analiz edilmistir.
Fasulye genotipleri arasindaki genetik gesitliligi gdsteren dendrogram, MEGA 6.0 yazilimi ile UPGMA (aritmetik
ortalamali agirliksiz c¢ift grup yontemi) kiimeleme analiz yontemi kullanilarak olusturulmustur. Dendrogramda P.
coccineus genotipinin diger fasulye genotiplerinden ayri olarak dallandigi goriilmiis ve RAPD-PCR yontemiyle elde
edilen genetik ¢esitlilik verilerinin fasulye 1slah ¢aligmalarinda etkin olarak kullanilabilecegi anlagilmistir.

Anahtar kelimeler: fasulye, genetik gesitlilik, RAPD-PCR yontemi, 1slah ¢alismalari
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1. Giris

Baklagillerden fasulyenin iginde yer aldigi Phaseolus sp. cinsi, diinyada 230 tiir ile temsil edilirken sadece
yirmi tanesi insan beslenmesinde kullanilmakta ve bunlarin arasinda en fazla iiretilen tiirin ise P. vulgaris oldugu
bilinmektedir[1-3]. Tarimsal amagh kiiltiirii yapilan fasulyelerin de %90’ bu tiir olusturmaktadir [4]. Ekonomik
acidan da oldukg¢a onemli olan fasulye, saglikli yasam ve beslenme i¢in gerekli olan protein, vitamin ve mineralleri
igermesi nedeniyle baklagiller arasinda 6ne ¢ikmaktadir [5-7]. Teknolojinin ilerlemesine bagh olarak yakin zamanda
yapilan genom dizileme galigmalari, fasulyenin kokeninin Orta Amerika’ya dayandigini gostermistir [8-9]. Fasulye,
muhtemelen Amerika’dan Iber yarimadasini gegerek Avrupa’ya ulasmustir [10]. Ulkemize 17. yy ’da gelmis olan
fasulye, Tiirkiye’nin her yerinde yetistirilebilecek kadar iyi adapte olmus bir tarim bitkisidir [11-12] Tiirkiye’de fasulye
tarimimin diger yemeklik baklagillerden sonra bagladigi ve yaklasik olarak iki yiiz yil boyunca kiiltiirinlin yapildig:
bilinmektedir [13].

Son yillarda kiiresel 1sinma, iklim degisikligine bagli kuraklik, dolu, don vb. kiiresel sorunlarin yaninda bitkisel
hastaliklarin yayginlasmasi, tiim tarim triinlerinde oldugu gibi fasulyede de ciddi verim kayiplarina neden olmaktadir
[11]. Tiiketici gesitliligine bagl olarak dengeli ve saglikli beslenmeye yonelik artan farkli talepler de yeni ¢esitlerin
gelisgtirilmesi ihtiyacini dogurmustur [11]. Bu durum genetik kaynaklarin 6nemini ve degerini daha iyi ortaya
¢ikarmaktadir [14]. Tarim bitkileri arasindaki genetik ¢esitliligin fazla olmasi, verimi yiiksek ve hastaliklara dayanikli
cesitlerin genetik 1slahi igin cok énemlidir [13, 15]. Ozellikle uygun ebeveyn secimi asamasinin molekiiler markorlerle
desteklendigi calismalar (MAS), hem zaman hem de ekonomik olarak Onemli avantaja sahiptir [16]. Kullanilan
markorler ¢ogunlukla cesitli DNA tabanli markoérler olup, bunlar aday ebeveynler arasindaki genetik farkliligin ortaya
cikarilmasini saglamaktadir. Genetik olarak farkli karakterlere sahip ebeveynlerin belirlenmesi, say1 olarak daha fazla
farkli karakterin bir arada islahina firsat olugturmaktadir [17]. Genetik benzerlik ve farkliliklar1 ortaya g¢ikarmada
kullanilan DNA tabanli molekiiler markdrler, popiilasyon genetigi veya tiirler arasi varyasyon gibi farkli kullanim ve
amaglara gore yaygin olarak tercih edilmektedir [18]. Genetik ¢esitlilik analizlerinde yaygin olarak kullanilan RAPD-
PCR yontemi, kisa sentetik baz dizilerinin kullanildig1 ve genomda rastgele DNA fragmentlerinin ¢ogaltimini saglayan
bir tekniktir [19-22]. Az miktarda DNA’nin kullanildig1 bu yontemde genetik ¢esitlilik, farkli uzunluklarda ¢ogaltilmig
DNA pargalarinin agaroz jeldeki profil analiziyle belirlenir. Genetik ¢esitlilik bilgisi, kisa zamanda ve ekonomik bir
sekilde elde edilmektedir [23]. RAPD-PCR gibi DNA polimorfizmine dayanan teknolojiler, yiiksek verimli ve kaliteli
gesitlerin 1slahinda yaygin ve etkin olarak kullanmilmaktadir [17-18, 24-25].

Bu ¢aligmanin amaci, Tiirkiye’de yetistirilen farkli fasulye genotipleri arasindaki genetik ¢esitlilik seviyelerini
RAPD markorleri ile saptamak ve fasulye 1slah ¢alismalarinda kullanilacak bir veri olusturmaktir.

2. Materyal ve yontem
2.1 Bitki Materyali

Caligmada kullanilan 37 farkli fasulye genotipi ve P. coccineus tiiriine ait Ph. Corh genotipi Eskisehir Gegit
Kusagi Tarimsal Arastirma Enstitlisiinden temin edilmistir (Tablo 1). Her bir 6rnegin tarlada saglikli yaprak ornekleri
toplanip izolasyon agsamasina kadar -200C’de muhafaza edilmistir.

2.2 DNA Izolasyonu

Fasulye genotiplerine ait yaprak ornekleri, porselen havan tokmak yardimiyla sivi azotta pudra haline gelene
kadar o6giitiilmiistiir. Her bir ornekten yaklagik 20-25 mg almnarak 2 ml’lik eppendorf tiipler icinde klasik CTAB
(cetyltrimethylammonium bromide) yontemiyle DNA izolasyonlar1 ger¢eklestirilmistir [26]. Steril deiyonize suda
¢ozlindiiriilen DNA orneklerinin miktar ve kalite 6l¢timleri i¢in nanodrop UV-spektrofotometre (Shimadzu, Japonya)
kullanilmistir (Tablo 1).

2.3 RAPD-PCR Yontemi

RAPD-PCR analizi ile fasulye genotipleri arasindaki polimorfizmi belirlemek igin DNA dizileri British
Colombia Universitesi Biyoteknoloji Laboratuvarindan (Kanada) temin edilen farkli RAPD markér primerleri,
Sentromer (Istanbul, Tiirkiye) firmasina sentezletilerek ¢alismada kullanilmustir (Tablo 2). Toplam 12 RAPD primeri ile
tim fasulye genotiplerinde genetik ¢esitlilik analizinde kullanilacak nitelikte agik ve tekrarlanabilir bantlar elde
edilmistir.

RAPD-PCR reaksiyonu i¢in 25 pL'lik toplam hacimde: 10 ng kalip DNA, 1x Taq polimeraz tamponu, 1 U Taq
polimeraz enzimi (Solis BioDyne, Estonya), 1.5 mM MgCl,, 1 mM dNTP ve 1 uM primer final konsantrasyonlari
olacak sekilde karistm hazirlanmistir. Tiim reaksiyonlar es zamanli olarak gerceklestirilmis olup 1s1 dongiileyici
cihazinda (Thermo Thermal Arktik, ABD): Baslangi¢ denatiirasyonu 1 dongii 95 °C’de 4 dakika; 40 dongii 94 °C’de 55
saniye denatiirasyon, 30-34 °C araliginda 60 saniye primer oturma ve 72 °C’de 90 saniye uzama; 1 dongi 72 °C’de 7
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dakika final uzamasi kosullarinda gerceklestirilmigtir. Reaksiyonlar her bir primer i¢in ayni kosullarda en az iki tekrarl
olacak sekilde yapilmustir.

Tablo 1. Caligmada kullanilan fasulye genotipleri ve DNA saflik dereceleri

Purity-Saflik Purity-Saflik

Ornek Adi Ornek Ad1

(260/280 nm) (260/280 nm)
1-Akman-98 1.8 20- Emerson 1.8
2- Bulduk 1.9 21- Konya dermasonu/Batall1 2.0
3-Cihan 1.8 22- Cardinal Yozgat barbunyasi 2.0
4- Gina 1.8 23- CB-929 Cranberry 1.8
5- Giing6r 1.9 24- Ul-1140 2.0
6- Karacasehir-90 2.0 25- Balikesir barbunyasi 2.0
7- Ziilbiye 2.0 26- Yalanci1 dermason (Erzincan) 1.8
8- Novanbey-98 1.8 27- Es-855/4F2834-39 1.8
9- Sururbey 1.8 28- Erzurum Sekeri/4F-2813 2.0
10- 4F-2409 1.9 29- Aslan/Akman-98/Aslan 2.0
11- Akin 1.9 30- 17-SBarBVD-11 1.9
12- Batalli 1.9 31- 17-SBarBVD-12 2.0
13-Muzaffer 2.0 32-17-SBVD-10 19
14-Topgu 1.9 33- 17-SBVD-14 1.9
15- Karaman 2.0 34- 17-SBVD-15 2.0
16- Goyniik-98 2.0 35-17-SBVD-18 2.0
17- Istanbul 1.8 36- 17-SBVD-19 1.9
18- Aslan/Konya Dermasonu 1.8 37-17-SBVD-20 19
19- Aslan/Akman-98 1.8 38- Ph. coc (P. coccineus)- Dis Grup 1.9

Tablo 2. Kullanilan RAPD markdr primerleri, oturma 1silari, polimorfizm oranlari ve PIC degerleri.

Primer Primer Primer Toplam Polimorfik  Polimorfizm

Ad1 Dizisi (5'-3") Isis1 (°C)  Bantsayis1i  Bant Sayis1  Oram (%) PIC Degeri
P5 AACGCGCAAC 32 22 22 100 0.331
P11 GGCCGATGAT 32 23 19 83.0 0.350
P13 ACCGCCTTGT 32 30 30 100 0.274
P14 CAGCACTGAC 32 22 22 100 0.469
P16 TGGTGGCCTT 32 15 14 93.3 0.538
P17 GTAGCACTCC 32 17 16 94.1 0.510
P21 ACGGTGCCTG 34 29 28 96.5 0.307
P23 CGCCCAAGCC 32 16 16 100 0.508
P24 CGCCCTGGTC 34 12 11 91.7 0.481
OPB-17 AGGGAACGAG 33 28 28 100 0.326
OPD-01 ACCGCGAAGG 32 26 26 100 0.392
OPD-07 TTGGCACGGG 38 18 17 97.5 0.563

PCR iiriinleri, GeneRuler 100 bp plus DNA ladder (Fermentas, ABD) ile birlikte sirayla ilk 37 P. vulgaris
genotipi ve ardindan dig grup P. coccineus tiiriiniin PhCorh genotipi, etidium bromide igeren %1,3’likk agaroz jele
yuklenmistir. Agaroz jel, 90V’da 90 dakika yiiriitiilmiis ve Gel Logic 212 Pro (Carestream, ABD) jel dokiimantasyon
cihazi kullanilarak fotograflanmstir.

2.4 Biyoinformatik Analiz

Farkl1 primerler kullanilarak PCR ile ¢ogaltilmis her bir fasulye genotipine ait DNA fragmentlerinin agaroz
jelde olusturdugu karakteristik bantlasma, Phoretix1DPro yazilimi (TotalLab, Ingiltere) kullanilarak, var (1) ya da yok
(0) ikili matris bilgisi olusturulmustur. Her bir primer i¢in polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degeri PIC = 2 f(1—f) formiili
(f: allel frekans1) kullanilarak hesaplanmustir[27]. Orneklere ait ikili matris bilgisi, UPGMA yéntemi kullamlarak
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Jaccard benzerlik ve mesafe matrisini elde etmede kullanilmigtir. Jaccard matrisiyle birlikte olusturulan Newick
formatindaki bilgi kullanilarak MEGA 6.0 program: yardimiyla genetik ¢esitliligi gosteren dendrogram olusturulmustur.

3. Bulgular
3.1 RAPD-PCR

Fasulye genotiplerinin kalip olarak kullanildigi ve on iki RAPD markér primerleriyle gerceklestirilen PCR
¢ogaltimi sonucunda elde edilen farklt DNA fragmentleri, agaroz jelde yiiriitiilerek fotograflanmistir. Her bir primere ait
jel goriintiileri Phoretix1DPro yaziliminda analiz edilmistir. Analizi yapilan primerlerden 6rnek olarak iki tanesi
(RAPD-P16 ve P17) Sekil 1 ve 2’de gosterilmektedir. RAPD markor primerleriyle gergeklestirilen PCR ¢ogaltimlari
sonucunda toplam 247 bant elde edilmis olup, bunlarin 240 tanesinin polimorfik oldugu gézlenmistir. Primerlerin
yiiksek polimorfizme sahip oldugu ve polimorfizm oranlarinin %83.3-%100 arasinda degistigi goriilmiistiir (Tablo 2).
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3.2 Biyoinformatik Analiz

Phoretix1DPro yazilimiyla fasulye genotiplerinin her birinde bulunan DNA bant profillerine gore ikili veri
matrisi olusturulduktan sonra, karsilagtirmali analiz i¢cin UPGMA yontemi kullamilmis ve Jaccard benzerlik-mesafe
matrisi elde edilmistir. Bu matris verilerinden Jaccard mesafe matrisi Sekil 3’de gosterilmistir.

Jaccard matrisi verisiyle birlikte olusturulan Newick formatindaki bilgi, MEGA 6.0 programi kullanilarak

genetik cesitliligi gosteren dendrograma doniistiiriilmistiir (Sekil 4).

0.04

0.23

0.23

0.26

0.04

0.03

0.02

0.21

0.18

0.18

0.23

0.21

0.24

0.24

0.04

0.13

0.03

0.29

0.27

0.27

0.34

0.33

0.33

0.05

Sekil 4. Fasulye fenotiplerinin genetik ¢esitliligini gdsteren dendrogram

0.38

Akmands
Karacasehrd0

Gungor

472408

Batalli

Karaman

Topcu
AslanKonyaDermasonu
AslanAkman9s

Bulduk

Cihan

Gina

Muzaffer

Istanbul

Akin

Goynuk98

Zulbiye

MNovanbey98

Sururbey
KonyaDermasonuBatalli
CardnalYozgatBarbunyas
CB929cranberry
BalikesirBarbunyasi
YalanciDermasonErzincan
ESBo04F283439
U140
AslanAkman98Aslan
ErzurumSekerdF2813
175BVD1S
17SBarBVD12
17SBVD10

17SBVD14

Emerson

175BarBVD 11
17SBVD15

17SBVD18

175BVD20

PhCoc

Tiirkiye de yetistirilen farkl: fasulye (Phaseolus vulgaris L.) genotiplerinin genetik ¢esitlilik analizi
Berru SAHIN HUNDUREL, Ismail POYRAZ, Evren ATMACA



28 BIOLOGICAL DIVERSITY AND CONSERVATION- 16/1 (2023)

4. Sonuglar ve tartisma

Klasik bitki 1slahinda islemler sadece gbzlem ve se¢im ile yiiriitiildiigiinden dolay1 ¢ok uzun zaman ve emek
gerektirmektedir. Molekiiler tekniklerle desteklenen islah c¢aligmalarinda, bitkilere ait genetik yapmin ve gesitliligin
belirlenmesi sayesinde, daha hizl, giivenilir ve ekonomik melezleme yapilarak yeni ¢esitler gelistirilebilmektedir [28-
29].

Cesit gelistirilmede onemli kriterler olan yiiksek verim ve hastaliklara kars1 direng gibi 6zelliklerin bir bitkide
toplanabilmesi i¢in birbirine genetik olarak yakin bireylerin ¢aprazlanmasi istenmeyen bir durumdur [30]. Ayni gen
havuzu i¢inde yapilan melezlemeler, yeni ¢esit elde etmede kullanigsiz ve anlamsiz olmaktadir [31] Molekiiler teknikler
yardimriyla kisa siirelerde daha uzak akrabalarin belirlenmesiyle yapilan ¢aprazlamalar sonucunda, farkli karakterlerin
ve istenilen 6zelliklerin bir bitkide toplanma olasiligi da artmaktadir [6, 31].

Genellikle 10 baz uzunlugunda sentetik primerlerin kullanildigi RAPD-PCR teknigi, canli genomunda rastgele
DNA pargalarinin ¢ogaltildigi ve parmak izi gibi karakteristik bantlarin elde edildigi bir tekniktir [19, 32] Bu primerler
her iki DNA ipligine de farkli yonlerde oturarak yaklagik 0.5-5 kb arasinda degisen DNA parcalarinin ¢ogaltimini
saglar [33]. Genetik ¢esitlilik, primerlerin baglanma bolgelerinin gesitlilik durumu ve buna bagli olarak olusan farkl
uzunluktaki DNA pargalarinin analiziyle gergeklestirilir [19]. Az miktarda DNA’nin genetik ¢esitliligi belirlemede
yeterli olmasi ve diisiik maliyeti, bu teknigin dnemli avantajlaridir [23]. Deneysel bant verileri UPGMA gibi genis veri
setlerinin  hizli analizini saglayan kiimelenme temelli algoritma yontemiyle genetik c¢esitlilik verisine
donustiiriilmektedir [4, 34].

Bu caligmada, tilkemizde tarim yapilan farkli fasulye genotiplerinden RAPD-PCR teknigi kullanilarak elde
edilen bant profilleri, UPGMA ydntemiyle genetik cesitliligi gosteren bir dendrogram olusturulmasinda kullanilmigtir.
Dendrogramda, dig grup olarak ¢alismaya dahil edilen Ph. coc. (P. coccineus)’un genotipinin diger 37 P. vulgaris
genotipinden ayr1 olarak dallanma yaptig1 goriilmektedir (Sekil 4). Kullanilan on iki RAPD markdriiniin PIC degerleri
0.274-0.563 arasinda bulunmustur (Tablo 2). Bu sonuglar, RAPD-PCR yo6nteminin iki ayri tiire ait fasulye genotiplerini
ayirma giiciine sahip oldugu gostermektedir. Dig grup haricinde, P. vulgaris genotipleri kendi i¢inde iki ana grupta
dallanmaktadir. Ana dallanma grubuna bagl alt gruplarda tane tipi “horoz” olan; Cihan, Ziilbiye, Noyanbey-98, Akin,
Mugzaffer ve Goyniik-98 genotiplerinin tamaminin ayni alt grupta dallanma gostermeleri dikkat ¢ekmektedir. Jaccard
genetik mesafe verileri incelendiginde birbirine genetik olarak en uzak P. vulgaris genotiplerinin 0.805 mesafeye sahip
Cardinal-Yozgat Barbunyasi ve 17SBVD20 oldugu belirlenmistir. Calisilan genotipler arasinda en yakin mesafeli
olanlarin da 0.278 ile Muzaffer ve istanbul; 0.290 genetik mesafe ile de Ziilbiye ve Novanbey98 oldugu tespit edilmistir
(Sekil 3). Cardinal-Yozgat Barbunyasinin tane yapisi barbunya olup bakteriyel hastaliklara orta toleransli oldugu
bilinmektedir. 17SBVD20 genotipinin de dermason tane yapisinda ve bakteriyel hastaliklara karsi orta toleransli oldugu
[35] goz Oniine alindiginda, bu iki fasulye genotipinin fenotipik karakterler bakiminda da sahip birbirinden farkli
olduklar1 anlasilmaktadir. Horoz tane yapisina sahip olduklari bilinen Ziilbiye ve Novanbey98 genotiplerinden
Ziilbiye’nin Novanbey98’e gore bakteriyel hastaliklara kars: daha hassas oldugu bilinmektedir. Dendrogramda genetik
olarak en yakin mesafeye sahip iki genotipten taze fasulye tipinde olan Istanbul’un hassas olugu, horoz tane yapisina
sahip Muzaffer ¢esidinin ise orta hassasiyete sahip oldugu rapor edilmistir [36]. Tiim genom diizeyinde karsilagtirma
yapan dominant RAPD markoérleriyle olusturulan dendrogramda, birbirine yakin dallanan iki fasulye genotipinin
bakteriyel hastaliklara hassasiyetlerinin yakin olmasina ragmen, tane yapisi bakimindan benzer olmadiklari
goriilmektedir. Dendrogramda melez hatlar olarak bulunan genotiplerin diger genotiplerden ayr1 gruplarda dallanma
yaptig1 gozlenmektedir. Ozellikle 17-SBarBVD-11, 17-SBVD-15, 17-SBVD-18 ve 17-SBVD-20 genotiplerinin
Emerson genotipi ile bir arada bulundugu grup dikkat ¢cekmektedir. 17-SBarBVD-12, 17-SBVD-10 ve 17-SBVD-14
genotiplerinin de diger fasulye genotiplerinden ayr1 dallanma grubu olugturduklart gézlenmistir. Bu gruplardaki fasulye
genotiplerinin agirliklt olarak dermason tane yapisina sahip olduklar1 goz Oniine alindiginda [35], barbunya tane
yapisina sahip 17-SBarBVD-11 ve 17-SBarBVD-12 disinda, fenotipe yansiyan tane yapisi karakterine gére RAPD
markorlerinin genetik ¢esitlilik agaci olusturmada etkili bir ayirim giiciine sahip oldugu tespit edilmistir.

Tiirkiye’de fasulye genotiplerinin karakterizasyonu ile ilgili 1998’den 2017 yilina kadar yapilmis ¢alismalarin
% 42,4 iiniin morfolojik, % 21,2’sinin morfolojik+fenolojik, %18,2’sinin molekiiler, %15,2’sinin molekiiler+morfolojik
ve % 3’linilin de sadece fenolojik ¢aligmalar1 icerdigi rapor edilmistir [11]. 2016 yilinda Tiirkiye’ nin farkli bolgelerinden
belirlenen timit-var 34 ¢esit aday1 fasulye genotipi ile {i¢ ticari cesit’in ISSR teknigi ile genetik benzerlik analizi
yapilmis ve kullanilan primerlerin yiiksek polimorfizm oranma sahip oldugu bildirilmistir [11]. Erding ve ark.
tarafindan 2017 yilinda Tiirkiye nin farkli bolgelerine ait 123 fasulye genotipinde sadece antraknoza direnci tespit etme
amaciyla SCAR ve RAPD markorlerinin kullanildigi, ancak genetik ¢esitlilik analizinin yapilmadigi gérilmiisttr [37].
2020 yilinda Erzincan ilinde yaygin olarak yetistirilen 71 fasulye genotipi (41 barbunya ve 30 taze fasulye genotipi) ve
dort ticari gesit (Aleyna, Gina, Perolar ve Serra) arasindaki genetik gesitliligi aragtirmak icin iPBS (primerler arasi
baglanma bolgesi) markorleri kullanilmis ve PIC degerleri 0,19-0,42 arasinda degisen markorlerin yiiksek polimorfizme
sahip oldugu bildirilmistir. iPBS markorlerinin kullanildigi ¢alismada barbunya ve taze fasulye genotiplerinin
dendrogramda farkli kiimeler halinde dallanma gosterdigi rapor edilmistir [38]. Calismamizda kullanilan RAPD markor
primerleriyle olusturulan dendrogramdaki dermason ve barbunya genotip ayriminin, iPBS markérleriyle olusturulan
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dendrogramdaki barbunya ve taze fasulye genotipleri i¢in rapor edilen ayr1 dallanma profili gibi ayirici nitelikte oldugu
gorilmiistiir.

Bu calismada elde edilen genetik ¢esitlilik analiz verilerine dayali fasulye genotip ayirim sonuglarinin,
bilinen fenotipik 6zelliklere gore kiyaslandiginda biiyilk oranda paralellik gosterdigi, ancak tam olarak oOrtiigme
saglamadig1 goriilmiistiir. iPBS yontemiyle karsilagtirildiginda primerlerin yakin araliklarda PIC degerlerine sahip
olmalar1 dikkat ¢ekmektedir. Ayn1 kosullarin saglandig: tekrarlanabilir sonuglara sahip RAPD markér verilerinin, tim
genom diizeyinde karsilastirma yapmasina bagli olarak, markor destekli fasulye 1slahi ¢alismalarinda kullanisl oldugu
anlagilmaktadir.

Tesekkiir
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