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OZET

Molekiiler markorler fasulyede yapilan genetik benzerlik ve farklilik ¢aligmalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu
calismada Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii tarafindan selekte edilen 33 bodur taze fasulye hattinin molekiiler
karakterizasyonu yapilmistir. Fasulye hatlarinin molekiiler karakterizasyonu i¢in Karakterize Edilmis Cogaltilan Alanlar
(SCAR) ve Basit Tekrarli Sekanslar (SSR) DNA molekiiler analiz teknikleri kullanilmistir. SSR primer ciftlerinin
yaklastk %73’ polimorfik bantlar vermis ve primer giftlerinin polimorfizm bilgi igerigi (PBI) 0.047-0.373 arasinda
degisim gostermisti. SCAR primer ¢iftlerinin tamami arastirma yapilan bitkiler igin polimorfik bulunurken PBI
degerleri 0.071-0.379 arasinda gergeklesmistir. Genotipler arasindaki genetik benzerlik indeksi ise 0.52—0.98 arasinda
degismistir. Kiimeleme analizinin (PCO) sonuglarina gore, lizerinde calisilan genotipler arasindaki genetik farkliligin
yiiksek olmadigi ve tiim genotiplerin And daglari gen havuzu ile daha yakin bir genetik iliskiye sahip olabilecegi
sonucuna varilmistir.
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ABSTRACT

Molecular markers are widely used to investigate the genetic diversity among bean species. This study was conducted
to reveal the molecular characterization of 33 dwarf green bean landraces selected by Karadeniz Agricultural Research
Institute. Genotypes were evaluated using Sequence Characterized Amplified Region (SCAR) and Simple Sequence
Repeat (SSR) markers. Approximately 73% of the SSR markers gave polymorphic bands and the polymorphism
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information content (PIC) was between 0.047 and 0.373. All of the SCAR markers were polymorphic and the PIC
showed variation from 0.071 to 0.379. Genetic similarity index among green bean genotypes varied between 0.52
and 0.98. Principle coordinate analysis indicated that genetic diversity among the genotypes was not high and all selected
genotypes had a close genetic relationship with Andean gene pool.

Keywords: Green bean; Molecular analysis; SSR; SCAR; Genetic relationship

1. Giris

Phaseolus vulgaris kiltirii yapilan fasulyelerin
%90’ nin1  olusturmaktadir ve Phaseolus cinsinin
en 6nemli tyesidir. Orta Amerika kokenli bir sebze
tiirii olan fasulyenin iki gen havuzu bulunmaktadir.
Bunlar Orta Amerika (Mesoamerica) ve Gliney
Amerika (Andean) bolgeleridir (Gepts 2008). P.
vulgaris, kendine doéllenmesi, basit diploid yapiya
(2n=22) ve nispeten kii¢iilk genoma sahip olmasi
ve iyi gelistirilmis molekiiler haritast bulunmasi
gibi ozellikleri nedeniyle genomik ¢aligmalar igin
oldukga cazip bir tiirdiir ve genetik transformasyon
¢alismalarmin hedef bitkisi durumundadir (Murray
et al 2002; Torres et al 2004). Ayrica, fasulye
tarimi, azot biriktirme Ozelligine sahip olmasi ve
topragin yapisini diizeltmesi nedeniyle gevrecilik ve
stirdiiriilebilir tarim uygulamalarinin yayginlastigi
giinlimiizde daha da 6nemli hale gelmektedir (Direk
et al 2002; Ulker & Ceyhan 2006).

Tiirkiye Onemli bir taze fasulye {ireticisidir
ve acikta taze fasulye yetistiricili§inin en yaygin
oldugu il Samsun’dur. Uretim 6zellikle Carsamba
ovasinda yogunlagsmig olup bdlge sartlarina uymus
¢ok sayida yerel tip bulunmaktadir ve biiyiik bir
populasyon zenginligi séz konusudur (Madakbas
2007). Bu zenginligin korunmasi, hem yeni gesitlerin
gelistirilmesine hem de genetik kaynaklarin gelecek
nesillere aktarilmasinaolanak saglayacaktir (Balkaya
& Yanmaz 2001). Islah programlarinda genetik
cesitliligin dar olmas1 bazi iiriinlerden beklenen
genetik ilerleme oranini simirlandirmaktadir ve bu
durum fasulye i¢in de gegerlidir. Genetik ¢esitlilik
kaynagi olarak gen bankalarinda depolanmis
germplazmim kullanimi yiiksek verimli gesitlerin
gelistirilmesini kesinlikle etkileyecektir (Broughton
et al 2003). Gen kaynaginin kullanilabilmesi
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icin kiiltire alinmis tiirlerin ve bunlarin yabani
akrabalarinin  genetik ¢esitliligin - dagilim1  ve
yayitliminin detaylica bilinmesi gerekmektedir. Bu
ise DNA polimorfizmine dayanan teknolojilerin
kullanilmasini igeren bazi yontemler araciligiyla
daha etkin basarilabilmektedir. DNA molekiiler
markdrleri (DNA isaretleyicileri), ¢esitler arasindaki
farklilik ve benzerliklerin tespit edilmesi veya
cesitlerle ebeveynleri arasindaki benzerliklerin veya
farkliliklarin belirlenmesinde olduk¢a yaygin olarak
kullanilmaktadir (Karaca et al 2002).

Tiirkiye’de  genis koleksiyona sahip gen
kaynaklarindaki fasulye populasyonlar1 arasindaki
iliskiler morfolojik markoérlerle belli oranda
tanimlanmis olmakla birlikte tamami molekiiler
yontemlerle etkin bir sekilde tanimlanmadig:
icin  populasyon i¢i veya populasyonlar
arasindaki genetik varyasyon tam olarak ortaya
konulamamistir. Bu ¢aligmada Karadeniz Tarimsal
Arastirma Enstitiisii tarafindan selekte edilmis
baz1 taze fasulye genotiplerinin ve yurtdisindan
temin edilen farkli gen havuzlarina ait baz1 fasulye
gesitlerinin SSR ve SCAR primerleri kullanilarak
genetik  tanimlamalar1  yapilmisti.  Bdylece,
iizerinde c¢alisilan yerel populasyon igindeki
genetik varyasyonunun ortaya konulmasi ve 1slah
¢aligsmalarinda kullanilacak bireylerin se¢iminin
kolaylagtirilmas1 amaglanmustir.

2. Materyal ve Yontem

2.1. Materyal

Calismada bitkisel materyal olarak toplam 39 adet
taze fasulye genotipi kullanilmisti. Bunun 33
adedini Karadeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii
(KTAE) tarafindan selekte edilen yerel taze fasulye
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hatlari, 2 adedini bolgede yaygin olarak yetistirilen
ticari ¢esitler ile 2 adedi And Daglar1 gen havuzuna
ve 2 adedi Orta Amerika gen havuzuna ait olan
toplam 4 adet Amerikan c¢esidi olusturmustur
(Cizelge 1). Yerli taze fasulye hatlarinin tamami
bodur biiyliime formunda olup Samsun ili Carsamba
ovasinda bulunan Carsamba, Terme, Tekkekoy
ve Ladik ilgelerinde yetistirilen yerel tiplerinden
selekte edilmistir.

2.2. DNA izolasyonu

Genomik DNA izolasyonu ig¢in bitkiden alman
0.5 mg geng yaprak Ornegi sivi azotta 0giitiilmis
ve CTAB metodu kullanilarak ekstraksiyon
gerceklestirilmistir (Doyle & Doyle 1988). Ekstrakte
edilen DNA’larin miktar1 ve safligt %1’lik (w/v)
agaroz jelde yiritilerek ve spektrofotometrede
(NanoDrop ND-1000) olgiilerek (A, /A, ve A,/
A, 0 belirlenmistir.

2.3. SSR ve SCAR analizleri

Calismada 22 adet SSR ve 6 adet SCAR primer
¢ifti  kullamilmistir. ~ Primerler  belirlenirken
yayinlanmig primer bilgilerinden yararlanilmis ve
miimkiin oldugunca fasulyede belirli yetistiricilik
ozellikleriyle iliskili olanlar se¢ilmistir (Cizelge
2; Cizelge 3) (Yu et al 2000; Gaitan-Solis et al

2002; Blair et al 2003; da Silva 2003; Guerra-Sanz
2004; Sicard et al 2005; Texeira et al 2005; Blair
et al 2006; Benchimol 2007; Chediak et al 2007,
Anonim 2008; Mahuku et al 2009). PCR karisimi
120 ng genomik DNA, 1.92 uM primer, 0.28 mM
dNTP mix, 2 unit Taq DNA polymerase (Bioron),
2.5 mM MgCl, ve 3 p/ 10X buffer’dan olusmustur.
Reaksiyon toplam hacmi ise 25 p/’dir. SSR
primerleri i¢in termal cycling programi 94 °C’de 3
dakika 1 dongii, 94 °C’de 30 saniye, 66 °C’de 45
saniye (her dongiide sicaklik 1 °C diistiriImistiir)
ve 72 °C’de 2 dakika 10 dongii olacak sekilde 6n
PCR yapilmistir. Daha sonra 94 °C’de 30 saniye,
61 °C’de 45 saniye, 72 °C’de 2 dakika olacak
sekilde 10 dongii yapilmis ve 72 °C’de 10 dakika
ile PCR sonlandirilmigtir. SCAR primerleri igin
kullanilan termal cycling programi ise 94 °C’de 3
dakika 1 dongii, 94 °C’de 30 saniye, 52 °C’de 45
saniye, 72 °C’de 2 dakika 10 dongii ve son olarak
72 °C’de 10 dakika olacak sekilde olugturulmustur.
PCR iirlinleri yiiksek ¢oziiniirliikli %2°lik (SCAR)
veya %4’ liik (SSR) NuSieve Agaroz jelde sirasiyla
2-3 saat 80 V veya 4-6 saat 70 V elektrik akiminda
yuritiilmils ve islemi takiben 0.5 pg m/' EtBr
¢ozeltisinde boyanmuistir.

Cizelge 1- Molekiiler karakterizasyon ¢alismasinda kullanilan 39 taze fasulye genotipi ve kodlar:

Table 1- The thirty nine green bean genotypes and their codes used in the molecular characterization

Kod Genotipler Kod Genotipler Kod Genotipler Kod Genotipler

1 KO 11 T2 21 TKS57 31 C22

2 C7 12 24 22 C33 32 X-1

3 T11 13 L 23 T9 33 TK1

4 C22 14 TK32 24 C42 34 T7

5 TK47 15 TK12 25 Cl6 35 TA (SC)

6 T26 16 TK12’ 26 TK15 36 Cornell 49-242 (MA)
7 Cl4 17 T23 27 T6 37 Widusa (MA)

8 TK2 18 TK44 28 TK7 38 Kaboon(A)

9 C44 19 C28 29 C31 39 Redland (A) Pioneer
10 TK59 20 C20 30 UB (SC)
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2.4. Genetik analizler

Agaroz jel iizerinde gorlintilenen SSR ve
SCAR bantlari, var (1) veya yok (0) seklinde
kaydedilerek binom veri matriksi olusturulmustur.
Genotipler arasindaki genetik benzerlik MVSP
software programi (versiyon 3.130, Kovach
Computing Service, Pentracth, UK) kullanilarak

Nei & Li (1979)’ye gore hesaplanmis ve UPGMA
(Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic
Mean) metoduna gore dendogram elde edilmistir.
Ayrica Principle Coordinate (PCO) kiimeleme
analizi gerc¢eklestirilmistir. Primerlerin polimorfizm
bilgi icerikleri (PBI) Tehrani et al (2008)’e gore
hesaplanmstir.

Cizelge 2- SSR analizlerinde kullamlan primer c¢iftlerinin biiyiikliigii, erime sicakhigl, gen iliskisi ve sekans

dizilisi
Table 2- Size, melting temperature, gene relation and sequence of SSR primer pairs
Primer fbbgz)ukluk Tm (°C)  Iliskili oldugu gen Baz dizilisi
F GAGATGAGTCCTTTCCCTACCC
BMI46 281 38 - R TGCAGACACAATTTATGAAGGC
BM210 166 5 Cyclopropane yag asidini F ACCACTGCAATCCTCATCTTTG
sentezleyen genle benzerlik igerir R CCCTCATCCTCCATTCTTATCG
T, . F AGTCGCCATAGTTGAAATTTAGGTG
PH7B3 161 49 Patojen iliskili protein R CTTATTAAAACGTGAGCATATGTATCATTC
S, . F GAGGGTGTTTCACTATTGTCACTGC
PH10B11 157 49 Patojen iligkili protein R TTCATGGATGGTGGAGGAACAG
- F CAGACATGCAAATTGGAAC
DROUGHT 213 33 ] R GGAGCACCAAAGATCATAGA
. . . F TTCATCCTCTCTCCCGAACTT
BMd-8 176 47 Giberellin20-oxidase R CTTTTGTGGCTGAGACATGGT
. . F GGTTGGGAAGCCTCATACAG
BMd-45-AIA 129 47 TAA-protein eslesmesi R TAGTCCTTGCTTTCTTTTGC
- . F CCCCACCAACTCTTTCTTCC
BMd-48 131 47 Beta-glucan baglayici protein R CAGAATTGACTTGGCGAGAA
F GCTGCATGTTTATCCACCTT
SSRAIACI4 221 36 - R TTGTTACTCACCCCACCATAC
F TTGGATGGCAATAAAATAGCA
SSR-IAC26 148 36 - R TGTTGGACTCAAAGGTGTTCTC
F TCGTAGCACTAAGATGGAAGA
SSR-IAC63 210 08 - R GTTTTGTGAACTGTTGAATGTG
F TTGCACTCTTGTTGTTTATGGA
SSR-IACB4 154 60 - R CACAATGACGACAGATGACAGA
F AGACATTGTTGATACGGGAGAT
SSR-IACII6 185 60 - R CACCTTGACTTGCCTTTGAC
. F ATGCATGTTCCAACCACCTTCTC
PV-atcc001 171 49 Beta-phaseolin R GGAGTGGAACCCTTGCTCTCATC
F TGGAGCCATCTGTCTCTTACCCAC
PV-aaat001 — 203/158  49/50 - R GAGCACGAGTCACGTTTGCAAC
.. F TTGATGACGTGGATGCATTGC
PV-ag004 201 48 Phytohemagglutinin pseudogene R AAAGGGCTAGGGAGAGTAAGTTGG
. F TCTCCATGCATGTTCCAACCAC
PV-atcc003 176 49 Alpha-phaseolin R GGAGTGGAACCCTTGCTCTCATC
T - F TTTACGCACCGCAGCACCAC
PV-tttc001 161 50 Nitrat indirgeyici R TGGACTCATAGAGGCGCAGAAAG
PV-caat001 164 49 Ribulose 1,5-bisphosphate F AAGGATGGGTTCCGTGCTTG
2 carboxylase / oxygenase’in alt tinitesi R~ CACGGTACACGAAACCATGCTATC
5 . . . F AGTTAAATTATACGAGGTTAGCCTAAATC
PVat007 192 49 NADP’ye bagimli malik enzim R CATTCCCTTCACACATTCACCG
PV-at008 161 49 Ribonuclease benzeri hastalik geni ~ F AGTCGCCATAGTTGAAATTTAGGTG
@ ile ilgili protein R CTTATTAAAACGTGAGCATATGTATCATTC
PV-atct001 193 49 Arcelin-Kose  yaprak  lekesine F CAATTAAAACTCAACCAACCCAAATA
ke dayaniklilik R TTTCCCGCCATAGAATATGTGAGA
280 Tarim Bilimleri Dergisi — Journal of Agricultural Sciences 18 (2012) 277-286



Molecular Characterization of Some Selected Landrace Green Bean (Phaseolus vulgaris L.) Genotypes, Ulukapi & Onus

Cizelge 3- SCAR analizlerinde kullanilan primer ciftlerinin biiyiikliigii, erime sicakhgi, fonksiyonu ve

sekans dizilisi

Table 3- Size, melting temperature, function and sequence of SCAR primer pairs

Biiyiikliik Tm

Primer (bp) /form  (C) Fonksiyonu Baz dizilisi
F  GTCACGTCTCCTTAATAGTA
SAP6 820 ci 52 Bakteriyel kliga d kliligin tespiti
cis akteriyel yanikliga dayamkliligin tespiti R GICACGTCTCAATAGGCAAA
5 g F TGCT ACAATCACCAAGT
SB10 525 cis 5 Fasglye hale yanikligina dayanikliligin CTGCTGGGAC CACCAAGTC
tespiti R CTGCTGGGACTCTCTTAC
SI19 460 ci 52 Fasul 4 Khligm tespiti F  AATGCGGGAGATATTAAAAGGAAAG
i n nikliligin tespiti
s Asuiye pasina GayanfiCigim fesp R AATGCGGGAGTTCAATAGAAAAACC
Phaseolin ‘T’ ve ‘S’ allellerinin tespiti, F  AGCATATTCTAGAGGCCTCC
Phs ¢oklu 52 Bakteriyel yanikliga ve Beyaz ciiriikliige
dayaniklihigin tespiti R GCTCAGTTCCTCAATCTGTTC
$Y20 830 cis 5 Antraknozun bazi irklarina dayamkliligin F AGCCGTGGAAGGTTGTCAT
tespiti R CCGTGGAAACAACACACAAT
F  ACCAGGGGCATTATGAACAG
SNO02 890 cis 52 Koseli yaprak lekesine dayanikliligin tespiti
R ACCAGGGGCAACATACTATG

3. Bulgular ve Tartisma

Taze fasulye genotiplerinden elde edilen DNA
miktart 162.8-772.9 ng/ul arasinda degismistir.
Absorbans degerleri ekstrakte edilen DNA’larin
analizler i¢in yeterince saf oldugunu (A, ., = 1.82-
2.00 ve A, ,,,=0.88-1.87) gostermistir. Calismada
22 SSR ve 6 SCAR primeri kullanilarak toplam
85 farkli allel tespit edilmistir. SSR primerlerinin
yaklasik %27°si monomorfik (PV-aaat001, SSR-
IAC26, SSR-IAC63, SSR-IAC84, BMd-8 ve
BMd-48) iken %73’1i polimorfik bantlar vermistir.
Polimorfizm bilgi igerigi 0.047 (PV-atcc001) ile
0.373 (SSR-IAC116) arasinda degismistir. PBI
degeri 0.25’in tizerinde olan primerler PH7B3
(0.27), Droughl (0.35), PV-at008 (0.31) ve SSR-
IAC116 (0.373) olmustur. En fazla (8 adet)
polimorfik bant verenler PV-at007 ve PV-at008
primerleridir. Bunu 6 polimorfik bant ile PV-
ag004 ve PH7B3 SSR primerleri izlemistir. SCAR
primerlerinin tamami polimorfik bulunmustur. PBI
degerleri 0.379 (SB10) ile 0.071 (SAP6) arasinda
degismis ve 0.25’in iizerinde PBI degerine sahip
primerler SB10 ve Phs (0.257) olmustur. SCAR
primerlerinden SB10, 6 polimorfik bant ile (5 allel)
en ayirt edici primer olmustur.

PV-at007 primerinin verdigi bant profili (8
allel) bu primerin karakterizasyon g¢aligmalar1 igin
kullanilabilir oldugunu géstermektedir. Sicard et al
(2005) yaptiklar1 bir calismada PH7B3 primeri ile
birlikte PHIOB11 primerini kullanmis ve her iki
primerin de hem P. vulgaris hem de P.coccineus
tirleri icin polimorfik oldugunu tespit etmistir.
PH10B11 primeri PH7B3 primerine gore daha fazla
polimorfizm gosterirken, c¢alisgmamizda PH7B3
primeri daha fazla polimorfik bant (6 allel) vermistir.
Bu sonug PBI degeri (0.27) diisiik olmasina ragmen
iizerinde c¢alisilan bitkilerin karakterizasyonunda
PH7B3 primer c¢iftinin daha etkin oldugunu ortaya
koymaktadir.

Taze fasulye genotipleri arasindaki genetik
benzerlik indeksi 0.52-0.98 arasinda degisim
gostermigtir (Cizelge 4). SSR ve SCAR primerleri
ile olusturulan dendrogramda (Sekil 1) hat ve
cesitler 6ncelikle 2 ana gruba ayrilmistir. ilk grupta
Orta Amerika gen havuzuna ait olan Cornell 49-242
(36) ve Widusa (37) cesitleri yer almigtir. Bu iki
¢esit diger gruptan 0.66 genetik benzerlik indeksi
(genetic similarity) ile ayrilmistir. Antraknoz ayrim
setinde yer alan ve And Daglar1 gen havuzuna ait
olan Kaboon (38) ¢esidi ile yine And Daglar1 gen
havuzunda yer alan ve bir Amerikan ¢esidi olan
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Cizelge 4- SSR ve SCAR markorlerine gore 39 adet taze fasulye genotipi arasindaki Nei & Li’s (1979)

genetik benzerlik indeksi

Table 4- Genet

larity matrix (Nei & Li 1979) between 39 green bean genotypes based on SSR and SCAR markers
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Sekil 1- SSR ve SCAR markorleri kullanilarak olusturulmus 39 adet taze fasulye genotipinin UPGMA
(unweighted pair group method with arithmetic average) dendrogram

Figure 1- Dendrogram with UPGMA (unweighted pair group method with arithmetic average) of 39 green bean

genotypes based on SSR and SCAR data

Redland Pioneer (39) ¢esidi ise denemeye alinan
tiim hat ve cesitler ile birlikte ayni ana grup altinda
toplanmustir. Uzerinde calisilan genotipler ile And
Daglart gen havuzuna ait gesitlerin (Kaboon ve
Redland Pioneer) ayni ana grupta yer almasi ve Orta
Amerika gen havuzuna ait olan Cornell 49-242 ve
Widusa gesitlerinden farkli bir ana grup olusturmast,
Karadeniz bdlgesinden selekte edilen genotiplerin
And Daglar1 gen havuzu ile daha yakin bir genetik
iliskiye sahip olabilecegini gostermektedir. PCO
grafiginde de Cornell 49-242 (36) ve Widusa (37)
cesitlerinin diger genotiplerden tamamen ayrildigt
goriilmektedir. Grafigin orta kisminda yer alan
kiimelenme ise dendrogramdaki genis alt gruplari
temsil etmektedir (Sekil 2). Dendogramda ikinci
ana grup bir¢ok alt gruptan olusmus ve genetik
benzerlik indeksi 0.71-0.98 arasinda degisim
gostermistir (Cizelge 4). En yakin genetik iliskiye

sahip genotiplerin (0.98); TK47 (5) ve C24 (12),
C31 (29) ve X-1 (32), TK12 (16) ve TK12’ (15)
oldugu tespit edilmistir. KO (1) genotipi, Samsun
merkezden toplanarak aragtirmaya dahil edilen tek
genotiptir ve bu benzerlik indeksi sonug¢larindan
da anlagilacagi gibi Terme, Tekkekdy ve Carsamba
ilcelerinden toplanan genotipler ile en uzak iliskili
genotip olmasi bakimindan dikkat ¢ekicidir.

Karadeniz Bolgesinde belli bir cografyadan
toplanan ve teksel seleksiyona tabi tutulan
genotiplerin arastirmada kullanilmas: genotipler
arasindaki genetik uzakligin yiiksek olmayacagi
Oongoriisiinii  olugturmaktadir.  Benzer  sekilde
Sartkamis et al (2009) SSR ve morfolojik markdrleri
kullanarak Van’in Ercis ve Gevas ilgelerindeki taze
fasulye genotipleri arasinda ¢ok yakin genetik
iligki oldugunu belirlemistir. Lioi et al (2005) SSR
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Sekil 2- 39 adet taze fasulye genotipinin SSR ve
Coordinate) kiimeleme analizi grafigi

SCAR markorleri ile olusturulan PCO (Principle

Figure 2- Graphic of PCO (Principle Coordinate analysis) based on SSR and SCAR data among 39 green bean

genotypes

ve AFLP markérleri ile Italya’da 33 yerel gesit
arasindaki genetik iligkiyi incelemistir. Arastiricilar
And Daglart gen havuzuna ait olan genotipler
arasinda benzer sekilde varyasyonun diisiik
oldugunu bildirmistir. Arastirma sonuglarimiz ile
bu calismalardaki sonuglar, genotipler arasindaki
genetik mesafelerin ve polimorfizm seviyelerinin
diisik olmasinin kullanilan bitkisel materyalin
siirh (dar) bir bolgeden toplanmis olmasindan ve
kendine déllenme sonucu olusan genetik daralmadan
kaynaklanabilecegini gostermektedir.

Bu ¢alismada molekiiler markorler kullanilarak
Karadeniz Bolgesi’nden selekte edilen bazi yerel
taze fasulye genotiplerinin genetik iliskileri
degerlendirilmistir. Daha 6nce morfolojik olarak
karakterizasyon ¢alismalarinin yapildigi bu bolgede,

genetik karakterizasyon calismalarinin yeterince
yapilmamis olmasi bu arastirmanin  Snemini
arttirmaktadir.

4. Sonuclar

Calismamizda Karadeniz Bolgesi’nden selekte
edilen baz1 yerel taze fasulye genotipleri arasindaki
genetik farkliligin  yiiksek olmadigi ve tim
genotiplerin And daglart gen havuzu ile daha yakin
bir genetik iliskiye sahip olabilecegi belirlenmistir.
Bununla birlikte, KO genotipinin en uzak genetik
iliskiye sahip oldugu tespit edilen TK44, T7,
TK12’, TK1, TK57, TK12, C31 ve C44 genotipleri
ile yapilacak olast melezleme ¢alismalarinda
varyasyon olusturma olasiliginin yiiksek oldugu
sonucuna varilabilir.
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