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Bazi Tescilli Nohut (Cicer arietinum L.) Cesitlerinin Simple Sequence Repeats (SSRs) Markorler ile
Karakterizasyonu

Seyda Nur TURKAY?, Melike BAKIR*

OZET: Nohut (Cicer arietinum L.) diinya ¢apinda yetistirilen ve ekonomik agidan 6nemli olan yemeklik baklagil
bitkisidir. Bu ¢calismada, 2011 y1l1 sonrasi tescil edilen 10 tescilli nohut ¢esidi 15 SSR markérii igerisinden polimorfizm
gosteren 6 SSR markorii kullanilarak genetik benzerlikleri incelenmistir. Toplam allel sayis1 29 ve her bir lokus i¢in
ortalama allel sayis1 4.83 olarak belirlenmistir. Ortalama heterozigotluk orani 0.62, PIC (polymorphism information
content) degeri 0.41 ile 0.74 arasinda ve ortalama 0.58 olarak bulunmustur. Genetik benzerlik matriksinden Neighbour-
joining ve UPGMA kullanilarak olusturulan genetik iliski dendogrami ile 10 nohut ¢esidinin iki ayr1 gruba ayrildigi
gorlilmiigtiir. Genetik benzerlik agisindan birbirine en yakin gesitlerin Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii
tarafindan tescil edilen Sezenbey ve Zuhal ¢esitleri (%96) ile Dogu Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisti tarafindan
tescil edilen Ilgaz ve Aslanbey ¢esitleri (%96) oldugu, birbirlerine en uzak ¢esitlerin ise Dogu Akdeniz Tarimsal
Aragtirma Enstitiisti tarafindan tescil edilen Segkin ile Gegit Kusagi Tarimsal Aragtirma Merkezi tarafindan tescil
edilen Akga cesitleri (%21) oldugu tespit edilmistir. Bu ¢aligma ile bazi tescilli nohut ¢esitlerin genetik benzerlik
iligkisi belirlenmis, nohut 1slah calismalar1 ve nohutta gergeklestirilecek diger genetik tabanlh caligmalara katkida
bulunmas1 amaglanmistir.

Anahtar Kelimeler: Nohut, SSRs, genetik ¢esitlilik, karakterizasyon

Characterization of Some Registered Chickpea (Cicer arietinum L.) Varieties with Simple Sequence
Repetitions (SSRs) Markers

ABSTRACT: Chickpea (Cicer arietinum L.) is an economically important edible legume plant that is grown
worldwide. In this study, genetic similarities of 10 registered chickpea varieties which are registered after 2011 were
investigated by using 6 polymorphic SSR markers selected from 15 SSR markers. The total number of alleles were 29
and the average number of alleles for each locus were 4.83. The average heterozygous rate was 0.62, PIC
(polymorphism information content) was between 0.41 and 0.74 and an average of 0.58. It was observed that 10
chickpea varieties were divided into two groups with the genetic similarity dendogram created using Neighbor-joining
and UPGMA from the genetic similarity matrix. In terms of genetic similarity, Sezenbey and Zuhal varieties (96%)
registered by the Black Sea Agricultural Research Institute (96%) and llgaz and Aslanbey varieties (96%) registered
by the Eastern Mediterranean Agricultural Research Institute were found the closest varieties. On the other hand,
Seckin registered by the Mediterranean Agricultural Research Institute and Akga registered by Transitional Zone
Agricultural Research Institute were found the farthest varieties (21%). With this study, determining of the genetic
similarities some registered chickpea varieties was aimed to contribute to chickpea breeding studies and the other
genetic-based studies.
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GIRIS

Nohut (Cicer arietinum L.) bitkisi kiltiirii yapilan en eski yemeklik baklagillerdendir
(Arumuganathan ve Earle, 1991). Nohut kendine déllenen diploid (2n=16) bir bitkidir ve genom
biiyiikliigii yaklasik 738 Mbp’dir (Varshney ve ark., 2013). Yiiksek protein igerigi, mineral, vitamin ve
lif orani ile insan beslenmesi igin 6nemli bir besin kaynagidir (Sehirali, 1988; Friedman, 1996). Aynmi
zamanda azot fiksasyonu ile toprak verimliligine de katki saglamaktadir (Sehirali, 1988; Brockwell ve
ark., 1995).

Nohut, Akdeniz havzasinda ve Bati1 Asya’da, Hindistan ve Etiyopya’da geleneksel tarim agisindan
onemli bir baklagil bitkisidir (Weiss ve Zohary, 2011). Tiirkiye nin Giliney-Dogusu ve Suriye’nin kuzeyi
nohudun gen merkezleri olarak belirlenmistir (Ladizinsky ve Adler, 1976). Kiiltiir nohudu tane iriligine,
sekline ve rengine gore “kabuli ve desi” olmak iizere iki farkli tipe sahiptir. Kabuli tip nohut tarimi
Giiney Avrupa, Bat1 Asya ve Kuzey Afrika’da, desi tip nohut tarimi ise Dogu Afrika ve Hindistan’da
yapilmaktadir (Cingilli ve ark., 2005; Singh ve ark., 2008; Metin, 2012). Diinyada nohut tiretimi FAO
verilerine gore 17.2 milyon tondur ve ekimi 17.8 milyon hektarlik bir alanda yapilmaktadir (FAOSTAT
2018). Tiirkiye nohut iiretiminde, Hindistan ve Avustralya’dan sonra 630 bin ton ile ii¢iincii sirada yer
almaktadir (FAOSTAT 2018). Ancak iireticilerde mevcut olarak bulunan yerel ¢esitlerden istenildigi
gibi verim ve kalite alinamamasi1 nohut tarim1 igin genel bir sorun teskil etmektedir (Yorgancilar ve ark.,
2008).

Genetik gesitlilik caligmalari, bitki gen kaynaklarinin korunmasi, genetik ¢esitliligin belirlenmesi
ve 1slah c¢alismalar1 i¢in olduk¢a oOnemlidir (De Giovanni ve ark., 2017). Bunun igin DNA
polimorfizmine dayanan RAPD, AFLP, SSR, ISSR ve SNP’ler gibi ¢esitli dominant ve kodominant
markorler kullanilmaktadir (De Giovanni ve ark., 2017). Mikrosatellitler ya da SSR (Simple Sequence
Repeat) markorler genomda bol miktarda bulunmasi, polimorfik olmasi, tekrarlanabilirliginin yiiksek
olmasi, kodominant 6zellige sahip olmasi nedeni ile molekiiler markorler arasinda 6nemli bir yere
sahiptir (Varshney ve ark., 2005; Miah ve ark., 2013). SSR’lar 2-6 niikleotit uzunlugunda, genomun
kodlanan ve kodlanmayan bolgelerinde yer alan PCR temelli markorlerdir. SSR’lar, baz ¢ifti sayisina
(di-, tri-, tetra-, penta- veya heksanukleotidler), tekrar motiflerinde niikleotidlerin diizenlenmesine
(miikemmel, miikkemmel olmayan ve bolinmiis) ve genom konumlarina (¢ekirdek (nuSSR),
mitokondriyal (mtSSR) veya kloroplastik (ctSSR)) bagl olarak degisiklik gostermektedir (Kalia ve ark.,
2011). SSR markorler, haritalama ¢alismalari, genetik karakterizasyon ve gesit analizi, taksonomik ve
filogenetik ¢aligmalar, markor destekli seleksiyon, popiilasyon genetigi gibi bir¢ok alanda
kullanilmaktadir.

Kiiltiir nohudu gesitlerinde daha 6nce RAPD (Sudupak ve ark., 2002; Rao ve ark., 2007; Mandal
ve ark., 2017), RFLP (Udupa ve ark., 1993), ISSR (Rajesh ve ark., 2003; Rao ve ark., 2007), SSR (Tar’an
ve ark., 2007; Saeed ve ark., 2011) ve AFLP (Shan ve ark., 2005) markorleri kullanilarak varyasyon ve
genetik iliskinin degerlendirildigi ¢esitli ¢alismalar yapilmistir. Tiirkiye’de yerel ve tescilli nohut
cesitleri kullanilarak yapilan ¢aligmalar bulunmakla birlikte (Metin, 2012; Atalay ve Babaoglu, 2012;
Cevik ve ark., 2015), tescilli nohut ¢esitlerine her gecen giin yenilerinin eklenmesi, yeni gelistirilen bu
cesitlerin korunmasi agisindan genetik karakterizasyon caligmalarini elzem kilmaktadir. Bu ¢alismanin
amaci, llkemizde 2011 yilindan sonra tescil edilen ve daha dnce karakterizasyonu yapilmamis tescilli
cesitlerin genetik benzerlik iligskisini SSR markorler kullanarak belirlemek, 1slah ¢alismalarina ve diger
genetik tabanli calismalara katkida bulunmaktir.
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MATERYAL ve YONTEM

Bitki Materyali ve DNA izolasyonu

Bu ¢alismada, farkli enstitiilerce tescil edilen 10 adet tescilli nohut ¢esidi kullanilmistir (Cizelge
1). DNA izolasyonu igin, 16 saat aydinlik 8 saat karanlik kosullarda 24 °C sicaklikta yetistirilen nohut
bitkilerinin ayn1 ¢eside ait 5 bitkinin toprak tistii kisimlar1 toplanarak sivi azotla ezilmis ve Lefort ve ark.
(1998) tarafindan gelistirilen protokole gére DNA izolasyonu gergeklestirilmistir. Elde edilen DNA
ornekleri %1°lik agaroz jelde goriintiilenmis ve NanoDrop® ND-1000 Spektrofotometre (NanoDrop
Technologies, Wilmington, DE, USA) cihazinda DNA’larin safliklart ve konsantrasyonlari
belirlenmistir.

Cizelge 1. Farkli enstitiilerden temin edilen tescilli ve yerel nohut ¢esitleri
No Cesit Adi  Temin Edilen Tescil Merkezleri

1 Hasanbey Dogu Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisit Mudiirligii
2 Seckin Dogu Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitlisti Miidiirligi
3 Aslanbey  Dogu Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii Miidirligii
4 llgaz Dogu Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitlisii Miidiirligii
5 Tavas Dogu Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisti Miidiirligi
6 Arda GAP Uluslararas1 Tarimsal Arastirma ve Egitim Merkezi
7  Cakir Gegit Kusag1 Tarimsal Arastirma Merkezi

8 Akca Gegit Kusag1 Tarimsal Arastirma Merkezi

9 Sezenbey  Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisti Midirligi

10 Zuhal Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitlisii Miidirligii

SSR Analizleri

SSR reaksiyonlar1 i¢in literatlir taramasi sonucunda segilen 15 SSR markorii TA89, TA9G6,
TAA170, GA20 (Winter ve ark., 1999), AGLC55, AGLC74, AGLC98 (Buhariwalla ve ark., 2005),
CESSRDB18, CESSRDB47 (Choudhary ve ark., 2008), ICCMO0001b, ICCMO0010b, ICCMO0120a,
ICCMO0192a, ICCMO0242a, ICCM0272b kullanilmistir (Nayak ve ark., 2010) (Cizelge 2).

Genetik cesitlilik analizi i¢cin Schuelke (2000) tarafindan gelistirilen M 13-isaretli primer yontemi
kullanilmistir ve her ileri primerin 5* ucuna M13 (-21) (TGT AAA ACG ACG GCC AGT) evrensel
dizisi eklenmistir. PCR reaksiyonlari, 20 ng genomik DNA, 0.1 uM SSR primeri, 0.1 uM M13 isaretli
primeri, 0.2 MM dNTP, 1X DreamTaqg Green Buffer 2mM MgCI2 igerir) (Thermo Scientific, Waltham,
MA, USA), 0.5u DreamTaq DNA Polymerase (Thermo Scientific, Waltham, MA, USA) icerecek
sekilde 15 pl reaksiyon hacminde gergeklestirilmistir. PCR reaksiyonu kosullari 94 °C’de 3dk, 94 °C’de
1dk Tm°C -1dk, 72 °C’de 2dk. 35 dongii ve takiben 94 °C’de 1dk. 53 °C’de 1dk. 72 °C’de 2dk. 8 dongii
ve son olarak 72 °C -10dk olarak Bio-Rad T100 thermocycler cihazinda gergeklestirilmistir. PCR
tirtinleri %2’lik agaroz jel elektroforez ile kontrol edilmistir.

PCR reaksiyonlari i¢in, HEX, FAM ve ROX floresan boyalari ile isaretlenmis M13 (-21) primeri
kullanilarak kapilleri elektroforez yiiklemeleri igin iigerli gruplar olusturulmustur. Bunun igin, PCR
tirtinleri isaretlemede kullanilan floresan boyalara gore farkli oranlarda (1:5, 1:10 gibi) seyreltilmis,
iizerlerine 0.2-0.5ul Gene Scan™ 600 LIZ® size standart eklenerek yiikleme buffer (Hi-Di™
Formamide) ile 10 ul’ye tamamlanarak 95 °C’de 5dk denatiire edilmistir. Denatiire edilen karigim
Applied Biosystems® 3500 Genetik Analiz Sisteminde elektroforez edilmistir. Daha sonra
GENEMAPPER (Applied Biosystems) yazilim programi kullanilarak her bir lokusa ait pikler
degerlendirilmis, istatistik analizleri i¢in hazir hale getirilmistir.

734



Seyda Nur TURKAY ve Melike BAKIR 11(1): 732-742, 2021
Baz Tescilli Nohut (Cicer arietinum L.) Cesitlerinin Simple Sequence Repeats (SSRs) Markorler ile Karakterizasyonu

Cizelge 2. Tescilli ve yerel nohut genotiplerinin karakterizasyonu i¢in kullanilan SSR markor bilgileri

Lokus Primer Dizisi (5°— 3°) Uzunluk (B¢) Tm (°C)
ICCMO0001bF TGCACAACGGCTATGTCTTC 118 60
ICCMO0001bR GAGGTGAGCTGAAGTGAGGC

ICCMO0010bF  ACGCCAATTCTTTTGAGCAC 142 58
ICCMO0010bR TCAGCACTGGTGGAACCATA

ICCM0120aF TGTCTCGATAAGAGTTTGTTATTTTTC 220 58
ICCM0120aR CGTTTTGTTTCATATTCAAACTCG

ICCMO0192aF GCTGCCCAAATTTTGACATTA 279 50
ICCM0192aR CCGGGGATCAAATTCTTCTT

ICCMO0242aF TGCATTCATCTGTTTCGCTC 263 50
ICCM0242aR  GAAAATATTTGTGGTTATCCGATTTT

ICCMO0272bF CGCGGTTGAGTTAGAGTGGT 175 55
ICCMO0272bR  CAAATCGGGGATTTTGTTTG

AGLC55F CAGGTCGCGTTGTTGCA 225 60
AGLC55R GGCCGAGGTACACTTTTCCA

AGLCT74F CGTGGGATTGAAAAAGTTGCTA 400 62
AGLC74R CACTACCAGCCAAAGCACTCA

AGLC98F CTCTTTCTTTCCCTCTAGTTTCCA 405 62
AGLC98R CGGCGAACTCGTGTTTGCTA

CESSRDB18F TGCAAATAAAGCCTTCAAGT 242 50
CESSRDB18R GAAAGTGGGAAAATGCAATA

CESSRDB47F ACGAAGAAAGTTCCTGTGAA 240 50
CESSRDB47R  ACCGAAAACCTGATTCATTA

TA89F ATCCTTCACGCTTATTTAGTTTTTACA 233 58
TA89R CAAGTAAAAGAGTCACTAGACCTCACA

TA96F TGTTTTGGAGAAGAGTGATTC 275 48
TA96R TGTGCATGCAAATTCTTACT

TAAL70F TATAGAGTGAGAAGAAGCAAAGAGGAG 259 50
TAAL170R TATTTGCATCAATGTTCTGTAGTGTTT

GA20F TATGCACCACACCTCGTACC 174 55
GA20R TGACGGAATTCGTGATGTGT
Bg:baz ¢ifti

Istatistik Analizleri

Secilen SSR markdrleri i¢in beklenen heterozigotluk (He), gézlenen heterozigotluk (Ho) ve
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) hesaplanmistir. Beklenen heterozigotluk (He=1->pi2) (Nei, 1973),
gozlenen heterozigotluk direkt sayimdan ve polimorfizm bilgi icerigi (PIC=1-}p2i->p2) (Botstein ve
ark., 1980) PowerMarker v.3.25 (Liu ve Muse, 2005) programi kullanilarak hesaplanmistir. Genetik
benzerlik iliskilerini gosteren dendogram, genetik benzerlik matriksinden, Neighbour-joining ve
UPGMA (unweighted pair-group method using arithmetic average) kullanilarak MEGAG6 (Tamura ve
ark., 2007) ve PowerMarker software programlari ile olusturulmustur.

BULGULAR ve TARTISMA

Bu calismada, 10 nohut ¢esidi 15 SSR markorii kullanilarak analiz edilmistir (Cizelge 2).
Calismada kullanilan markorler, farkli arastirmacilar tarafindan gelistirilen ve yiiksek polmorfizm
gosteren markorlerden segilmesine ragmen bu calismada toplamda 6 markor polmorfizm gostermis ve
analizlerde kullanilmistir. Winter ve ark. (1999) tarafindan kiiltiir nohudu ILC3279 ¢esidi kullanilarak
gelistirilen TA89, TA96, TAA170 ve GA20 markorleri, markdrlerin gelistirildigi calismada 6 kiiltiir
cesidi ve 2 adet yabani (C. reticulatum Ladiz. ve C. echinospermum P. H. Davis.) nohut hattinda test
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edilmis ve polimorfik bulunmustur. Ancak, gelistirilen TA96 bu calismada amplifiye olmamustir.
Ayni ¢alismada gelistirilen TA89, TAA170 ve GA20 lokuslarinin ise polimorfizm oranlar1 benzer
sekilde yiiksek bulunmustur. Buhariwalla ve ark. (2005), tarafindan gelistirilen ve yine yiiksek
polmorifzm gosterdigi icin se¢ilen markorlerden AGLC74 ve AGLC98 lokuslarinin monomorfik olmasi
ve AGLC55 lokusunun ise ¢ok bant vermesi nedeni ile ¢alismadan ¢ikartilmistir. Choudhary ve ark.
(2008) tarafindan gelistirilen polimorfik markorlerden segilen CESSRDB18 ve CESSRDB47 markorleri
ise monomorfik bulunmustur. Nayak ve ark. (2010) tarafindan kiiltiir nohudu ICC 4958’de gelistirilen
SSR markorlerinden se¢ilen ICCMO0001b, ICCMO0010b, ICCMO0120a, ICCM0192a, ICCM0242a,
ICCMO0272b markoérlerinin  tamami yiiksek polimorfizm gdstermesine ragmen, bu caligmada
ICCMO0001b, ICCMO0010b, ICCMO0272b markoérlerinin monomorfik oldugu goriilmiistiir.
Polimorfizm gosteren 6 SSR lokusu kullanilarak 10 nohut genotipinden toplamda 29 allel
tiretilmistir. Lokus basina diisen allel sayis1 3 ile 6 arasinda olup, ortalama degerinin 4.83 oldugu tespit
edilmistir (Cizelge 3). Saeed ve ark. (2011) tarafindan yapilan bir ¢calismada 44 nohut ¢esidinde 16 SSR
markorii kullanilmis toplam allel sayisinin 100, lokus basina allel sayisinin 2 ile 13 arasinda degistigi ve
ortalama allel sayisinin 6.75 oldugu bildirilmistir. Kiiltiir nohudunda yapilan diger bir ¢alismada, 29
nohut ¢esidi 10 SSR markort kullanilarak analiz edilmis, toplam polimorfik allel sayis1 122, lokus bagina
allel sayis1 3 ile 28 arasinda degistigi ve ortalama 12.2 oldugu bildirilmistir (Atalay ve Babaoglu, 2012).
Diger bir ¢alismada, 23 kiiltiir nohudu ve yabani tiire ait 2 hat (C. reticulatum), 10 SSR markérii
kullanilarak analiz edilmis ve toplam 58 allel tiretilmistir. Lokus basina allel sayilarinin 2 ile 11 arasinda
degistigi ve ortalama degerin 5.8 oldugu bildirilmistir (Cevik ve ark., 2015). Ek olarak, 22 SSR markorii
103 nohut ¢esidini (C. arietinum) kullanarak yaptiklari ¢alismada lokus basina diisen allel sayilarinin 2
ile 26 arasinda degistigi ve ortalama degerin 9.91 oldugu bildirilmistir (De Giovanni ve ark., 2017).
Farkli bir ¢alismada, 51 nohut g¢esidinde 30 SSR markérii kullanilarak yapilan ¢alismada 28 SSR
markoriin polimorfik oldugu belirlenmis ve polimorfik olan 28 SSR markdriin toplam allel sayis1 217,
lokus basina diisen allel sayis1 6 ile 12 arasinda degistigi ve ortalama allel sayisinin 7.75 oldugu
bildirilmisdir (Samyuktha ve ark., 2018). Afzal ve ark. (2018) tarafindan 52 nohut ¢esidinde 60 SRAP
(Sequence Related Amplified Polymorphism) ve 40 SSR markorii kullanarak yaptiklari bir ¢alismada 7
SSR markériin polimorfik oldugu bildirilmistir. Polimorfik olan 7 SSR markdriin toplam allel say1s1 20,
lokus basina diigsen allel sayisinin ise 2 ile 5 arasinda degistigi ve ortalama allel sayisinin 2.85 oldugu
bildirilmisdir. Vashist ve ark. (2019) tarafindan gergeklestirilen ¢alismada 50 nohut ¢esidinde 102 SSR
markdrii kullanilmig olup polimorfik allel sayis1 184 ve monomorfik allel sayist 35 olmak tizere
toplamda 219, lokus basina diisen polimorfik allel sayis1 0 ile 7 arasinda degistigi ve ortalama allel
sayisinin 2.14+0.14 oldugu bildirilmistir. Benzer bir ¢alismada, 57 nohut ¢esidi 24 SSR markérii ile
analiz edilmis, 10 SSR markoériiniin polimorfik oldugu belirlenmistir. Polimorfizm gdsteren bu
markorlerden toplam 51 allel iretilmistir. Lokus basina diisen allel sayisinin 3 ile 9 arasinda degistigi ve
ortalama allel sayisinin 5.1 oldugu bildirilmistir (Valadez-Moctezuma ve ark., 2019). Seyedimoradi ve
ark. (2019) 167 nohut ¢esidinde yaptiklari calismada 60 SSR markorii kullanilmis olup 37 SSR markoriin
polimorfik oldugu belirlenmis ve polimorfik olan 37 SSR markoriin toplam allel sayis1 110, lokus basina
diisen allel sayilarmin 2 ile 6 arasinda degistigi ve ortalama allel sayisinin 3 oldugu bildirilmistir. Son
olarak, 54 nohut g¢esidinde 9 SSR, 1 SCAR (Sequence Characterised Amplified Region) ve 1 Gen-
Spesifik markorleri olmak tizere toplamda 11 markdr kullanilarak yapilan bir ¢alismada 9 SSR markor
analizinde toplam 87 allel tiretilmistir. Lokus basina diisen polimorfik allel sayisilarinin 2 ile 24 arasinda
degistigi ve ortalama allel sayisinin 9.6 oldugu bildirilmistir (Bellemou ve ark., 2020). Yaptigimiz
calisma sonucunda lokus basina ve ortalama allel sayisi agisindan yapilan diger ¢alismalar ile
karsilagtirildiginda elde edilen veriler, Afzal ve ark. (2018) ve Vashist ve ark. (2019) tarafindan yapilan
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calismalardan yiiksek, De Giovanni ve ark. (2017), Samyuktha ve ark. (2018), Atalay ve Babaoglu
(2012), Valadez-Moctezuma ve ark. (2019) ve Bellemou ve ark. (2020) tarafindan yapilan ¢alismalardan
diisiik, Saeed ve ark. (2011), Cevik ve ark. (2015) ve Seyedimoradi ve ark. (2019) tarafindan yapilan
calisma ile benzer bulunmustur. Elde edilen sonuglardaki farkliligin, kullanilan markdr sayist ve
popiilasyonun biiyiikliigiine gore degisiklik gosterdigi diisiiniilmektedir.

Cizelge 3. SSR markorleri i¢in genetik parametreler, allel sayisi (n), beklenen heterozigot (He) ve
gbzlenen heterozigot (H0), PIC (polimorfizm bilgi igerigi)

Lokus n He Ho PIC
ICCM0120a 4 0.62 0.10 0.56
ICCM0192a 6 0.67 1.00 0.63
ICCMO0242a 6 0.72 0.70 0.68
TA89 6 0.77 0.30 0.74
TAA170 3 0.46 0.00 0.41
GA20 4 0.48 0.00 0.45
Toplam 29 3.72 2.10 3.46
Ortalama 4.83 0.62 0.35 0.58

Yapilan ¢aligmada beklenen heterozigotluk degerinin 0.77 (TA89) ile 0.46 (TAA170) arasinda

v

degistigi ve ortalama degerin 0.62 oldugu tespit edilmistir. Gozlenen heterozigotluk degerinin ise 1.00
(ICCMO0192a) ile 0.00 (TAA170 ve GA20) arasinda degistigi ve ortalama degerin 0.35 oldugu tespit
edilmistir (Cizelge 3). Saeed ve ark. (2011) tarafindan yapilan ¢alismada beklenen heterozigotluk

degerinin 0.85 ile 0.44 arasinda degistigi ve ortalama degerin 0.69 oldugu goriilmiistiir. Ayn1 ¢calismada

gozlenen heterozigotluk degerinin 0.89 ile 0.00 arasinda degistigi ve ortalamanin 0.36 oldugu

goriilmiistiir. Diger bir caligmada, heterozigotluk oraninin 0.23 ile 0.42 arasinda degistigi ve ortalamanin
0.31 oldugu bildirilmistir (Atalay ve Babaoglu, 2012). Cevik ve ark. (2015) tarafindan yapilan ¢alismada

PR

ise beklenen heterozigotluk oraninin 0.11 ile 0.84 arasinda degistigi ve ortalama 0.58 oldugu
gorilmiistiir. Bu calismada gbzlenen heterozigotluk 0.04 ile 1.00 arasinda degistigi ve ortalamanin 0.34
oldugu gortlmustir. Afzal ve ark. (2018) tarafindan yapilan ¢alismada beklenen heterozigotluk

oo

degerinin 0.34 ile 0.63 arasinda degistigi ve ortalama degerin 0.48 oldugu goriilmiistiir. Ayni ¢alismada
gozlenen heterozigotluk 0.18 ile 0.78 arasinda degistigi ve ortalamanin 0.45 oldugu goriilmiistiir.
Seyedimoradi ve ark. (2019) tarafindan yapilan baska bir ¢caligmada, beklenen heterozigotluk oraninin

0.33 ile 0.83 arasinda degistigi ve ortalama 0.59 oldugu goriilmistiir. Gozlenen heterozigotluk oraninin
ise 0.07 ile 0.67 arasinda degistigi ve ortalama 0.35 oldugu goriilmiistiir. Bellemou ve ark. (2020)
tarafindan yapilan ¢alismada beklenen heterozigotluk degerinin 0.00 ile 0.167 ve ortalama 0.072 oldugu
gorilmiistiir. Bu ¢calismada gézlenen heterozigotluk degerinin ise 0.000 ile 0.333 arasinda degistigi ve
ortalamanin 0.144 oldugu bildirilmistir. Heterozigotluk oranlarina gore bu ¢alisma Saeed ve ark. (2011),
Seyedimoradi ve ark. (2019) ve Afzal ve ark. (2018) tarafindan yapilan ¢alismalar ile benzer, Atalay ve
Babaoglu (2012) ve Cevik ve ark. (2015) tarafindan yapilan ¢alismalara gore yiiksek, Bellemou ve ark.
(2020) tarafindan yapilan ¢calismaya gore diisiik bulunmustur.

Yapilan bu ¢alismada polimorfik bilgi icerigi (PIC) degerinin 0.74 (TA89) ile 0.41 (TAA170 ve
GA20) arasinda degistigi ve ortalama 0.58 oldugu tespit edilmistir. ICCM0192a, ICCM0242a ve TA89
markdrii 6 allel ile en fazla allel sayisina sahip markorler olarak belirlenmistir (Cizelge 3). Nayak ve ark.
(2010) tarafindan yapilan ¢alismadan secilen [CCM0192a, ICCM0242a, ICCMO0120a markorleri sirasi

ile 11, 8, 12 allel iiretirken bu ¢alismada bu markorler sirasi ile 6, 6, 4 allel Giretmistir. Saeed ve ark.
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(2011) tarafindan yapilan ¢alismada PIC degerinin 0.44 ile 0.84 arasinda degistigi ve ortalama degerin
0.80 oldugu bildirilmistir. Atalay ve Babaoglu (2012) tarafindan yapilan ¢calismada PIC degerinin 0.89
ile 0.70 arasinda degistigi ve ortalama degerin 0.80 oldugu tespit edilmistir. Samyuktha ve ark. (2018)
tarafindan yapilan ¢alismada ortalama PIC degeri 0.75 olup, maksimum PIC degerini 0.85 ve minimum
PIC degerini ise 0.53 oldugu sonucuna ulasilmistir. TA89 markoriiniin ortak kullanildig1 ¢alismada bu
markor 6 allel tiretmistir. Afzal ve ark. (2018) tarafindan yapilan ¢alismada PIC degerinin 0.28 ile 0.55

o

arasinda degistigi ve ortalama degerin 0.40 oldugu bildirilmistir. Vashist ve ark. (2019) tarafindan
yapilan ¢alismada PIC degerinin 0.20 ile 1.00 arasinda degistigi ve ortalama degerin 0.62+0.02 oldugu
bildirilmigtir. Valadez-Moctezuma ve ark. (2019) tarafindan yapilan ¢alismada PIC degerinin 0.56 ile
0.82 arasinda degistigi ve ortalama degerin 0.70 oldugu bildirilmistir. Seyedimoradi ve ark. (2019)
tarafindan yapilan ¢alismada PIC degerinin 0.80 ile 0.27 arasinda degistigi ve ortalama degerin 0.51
oldugu bildirilmistir. TA89, GA20 ve CESSRDB47 markorlerinin ortak kullanildigi ¢alismada bu
markorler sirasi ile 4, 3, 3 allel tiretmistir. Bellemou ve ark. (2020) tarafindan yapilan ¢alismada PIC
degerinin 0.63 ile 0.99 arasinda degistigi ve ortalama degerin 0.92 oldugu bildirilmistir. PIC degerleri
Atalay ve Babaoglu (2012), Valadez-Moctezuma ve ark. (2019) ve Bellemou ve ark. (2020)’nun
yaptiklar1 ¢alismadan diisiik, Saeed ve ark. (2011), Samyuktha ve ark. (2018), Afzal ve ark. (2018),
Vashist ve ark. (2019) ve Seyedimoradi ve ark. (2019)’nin yaptiklar1 ¢alisma ile yaklasik degerlerde

bulunmustur.

—— Sezenbey

Zuhal

Aslanbey

—— ligaz

Akca

Seckin

Tavas

— Hasanbey

Arda

Cakir

_

0.050

Sekil 1. Calismada kullanilan 10 nohut ¢esidine ait 6 polimorfik SSR markérii kullanilarak olusturulan
genetik iliski dendongrami
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Altt SSR markorii ile Neighbour-joining ve UPGMA kullanilarak olusturulan genetik benzerlik
matriksine ait dendogramda 10 genotipin iki farkl1 gruba ayrildig: gériilmiistiir (Sekil 1). ik grupta Arda
ile Cakir cesitlerinin yer aldigi, geri kalan cesitlerin ise ikinci grubu olusturdugu goriilmiistiir. Ikinci
grupta yine kendi iginde 2 gruba ayrilmistir.

Ayni enstitiilerce gelistirilen ve tescil edilen ¢esitler arasinda genetik benzerlik agisindan benzerlik
orani en yiiksek ¢esitlerin Karadeniz Tarimsal Aragtirma Enstitiisii tarafindan tescil edilen Sezenbey ile
Zuhal (%96) ve Dogu Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii tarafindan tescil edilen Ilgaz ile Aslanbey
(%96) cesitlerin oldugu goriilmiistiir (Cizelge 4). Farkli enstitiiler tarafindan tescil edilen cesitler
arasinda birbirlerine en yakin olan gesitler ise, Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii tarafindan tescil
edilen Sezenbey ile Dogu Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii tarafindan tescil edilen llgaz (%92) ve
Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii tarafindan tescil edilen Sezenbey ile Dogu Akdeniz Tarimsal
Arastirma Enstitiisii tarafindan tescil edilen Aslanbey (%92) oldugu tespit edilmistir. Ayn1 Enstitii
tarafindan gelistirildigi halde benzerlik oranlar1 en diisiik ¢esitler ise, Dogu Akdeniz Tarimsal Arastirma
Enstitiisii tarafindan tescil edilen Seckin ile Hasanbey (%33), Geg¢it Kusagi Tarimsal Arastirma Merkezi
tarafindan tescil edilen Cakir ile Akga (%33) ¢esitleri olarak belirlenmistir. Farkli Enstitiiler tarafindan
tescil edilen ¢esitler arasinda birbirlerine en uzak olan gesitler ise, Gegit Kusagi Tarimsal Arastirma
Merkezi tarafindan tescil edilen Akca ile Dogu Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii tarafindan tescil
edilen Seckin (%21) gesitleri oldugu tespit edilmistir.

Cizelge 4. Calismada kullanilan 10 nohut ¢esidine ait genetik benzerlik indeksi

Akca Arda Aslanbey Cakir Hasanbey llgaz Seckin Sezenbey Tavas Zuhal
Akca 1.00

Arda 0.33 1.00

Aslanbey  0.63 0.42 1.00

Cakir 033 0.75 0.42 1.00

Hasanbey 0.33  0.25 0.42 0.25 1.00

llgaz 0.63 0.38 0.96 0.38 0.38 1.00

Seckin 021 0.54 0.54 0.38 0.33 0.50 1.00

Sezenbey  0.71  0.38 0.92 0.38 0.38 0.92 0.46 1.00

Tavas 042 042 0.67 0.42 0.54 0.63 0.58 0.58 1.00

Zuhal 0.67 0.33 0.79 0.33 0.33 0.79 0.38 0.96 0.50 1.00
SONUC

Sonug olarak; 10 nohut ¢esidinin 15 SSR markorii arasindan polimorfizm gdsteren 6 SSR markorii
ile genetik analizleri gergeklestirilmigtir. Bu markorler nohutta ileriye doniik genetik analiz
calismalarinda tercih edilebilir nitelikte bulunmustur. Analizler sonucu, ayni enstitiilerce gelistirilen bazi
gesitlerin benzerlik oraninin olduk¢a yiiksek oldugu goriilmiistiir. Elde edilen bu sonuglarin genetik
kaynaklarin korunmasi ve 1slah caligmalarina katki saglayacagi diisiiniilmektedir.
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