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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. 
 

Keywords: bean, genetic diversity, RAPD-PCR method, breeding studies 
 

----------  ---------- 
 

Türkiye’de yetiştirilen farklı fasulye (Phaseolus vulgaris L.) genotiplerinin genetik çeşitlilik analizi 
 

Özet 

Fabaceae (Baklagiller) üyesi olan Phaseolus vulgaris L. (fasulye), Türkiye ve dünyada yaygın olarak 

kullanıma sahip önemli bir tarım bitkisidir. Fasulye üretiminde verimliliği arttırmaya yönelik ıslah çalışmaları 

yapılmakta ve fasulye genotiplerinin genetik çeşitliliğine yönelik analizler, bu çalışmalar için uygun ebeveynlerin 

seçimine katkı sağlamaktadır. Ebeveyn seçiminde kullanılan geleneksel yöntemler, uzun zaman ve işçilik maliyetleri 

nedeniyle pratik değildir. DNA tabanlı markörlerin kullanıldığı moleküler yöntemler, genetik benzerlik ve farkları 

belirlemede oldukça başarılı olup geleneksel yöntemlere göre daha hızlı ve etkilidirler. RAPD (rastgele çoğaltılmış 

polimorfik DNA) markörleri, tür içi genetik çeşitliliği belirlemede yaygın olarak kullanılmaktadır. Bu çalışmada, 

Türkiye’de yetiştirilen otuz yedi adet fasulye (P. vulgaris) genotipi ve dış grup olarak ateş fasulyesi (Phaseolus 

coccineus L.) kullanılmıştır. İzole edilen bitki DNA'ları, RAPD markörleri kullanılarak PCR (polimeraz zincir 

reaksiyonu) yöntemiyle çoğaltılmıştır. PCR bant profilleri Phoretix 1D Pro yazılımı kullanılarak analiz edilmiştir. 

Fasulye genotipleri arasındaki genetik çeşitliliği gösteren dendrogram, MEGA 6.0 yazılımı ile UPGMA (aritmetik 

ortalamalı ağırlıksız çift grup yöntemi) kümeleme analiz yöntemi kullanılarak oluşturulmuştur. Dendrogramda P. 

coccineus genotipinin diğer fasulye genotiplerinden ayrı olarak dallandığı görülmüş ve RAPD-PCR yöntemiyle elde 

edilen genetik çeşitlilik verilerinin fasulye ıslah çalışmalarında etkin olarak kullanılabileceği anlaşılmıştır. 
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1. Giriş 

 

Baklagillerden fasulyenin içinde yer aldığı Phaseolus sp. cinsi, dünyada 230 tür ile temsil edilirken sadece 

yirmi tanesi insan beslenmesinde kullanılmakta ve bunların arasında en fazla üretilen türün ise P. vulgaris olduğu 

bilinmektedir[1-3]. Tarımsal amaçlı kültürü yapılan fasulyelerin de %90’ını bu tür oluşturmaktadır [4]. Ekonomik 

açıdan da oldukça önemli olan fasulye, sağlıklı yaşam ve beslenme için gerekli olan protein, vitamin ve mineralleri 

içermesi nedeniyle baklagiller arasında öne çıkmaktadır [5-7]. Teknolojinin ilerlemesine bağlı olarak yakın zamanda 

yapılan genom dizileme çalışmaları, fasulyenin kökeninin Orta Amerika’ya dayandığını göstermiştir [8-9]. Fasulye, 

muhtemelen Amerika’dan İber yarımadasını geçerek Avrupa’ya ulaşmıştır [10]. Ülkemize 17. yy ’da gelmiş olan 

fasulye, Türkiye’nin her yerinde yetiştirilebilecek kadar iyi adapte olmuş bir tarım bitkisidir [11-12] Türkiye’de fasulye 

tarımının diğer yemeklik baklagillerden sonra başladığı ve yaklaşık olarak iki yüz yıl boyunca kültürünün yapıldığı 

bilinmektedir [13].  

Son yıllarda küresel ısınma, iklim değişikliğine bağlı kuraklık, dolu, don vb. küresel sorunların yanında bitkisel 

hastalıkların yaygınlaşması, tüm tarım ürünlerinde olduğu gibi fasulyede de ciddi verim kayıplarına neden olmaktadır 

[11]. Tüketici çeşitliliğine bağlı olarak dengeli ve sağlıklı beslenmeye yönelik artan farklı talepler de yeni çeşitlerin 

geliştirilmesi ihtiyacını doğurmuştur [11]. Bu durum genetik kaynakların önemini ve değerini daha iyi ortaya 

çıkarmaktadır [14]. Tarım bitkileri arasındaki genetik çeşitliliğin fazla olması, verimi yüksek ve hastalıklara dayanıklı 

çeşitlerin genetik ıslahı için çok önemlidir [13, 15]. Özellikle uygun ebeveyn seçimi aşamasının moleküler markörlerle 

desteklendiği çalışmalar (MAS), hem zaman hem de ekonomik olarak önemli avantaja sahiptir [16]. Kullanılan 

markörler çoğunlukla çeşitli DNA tabanlı markörler olup, bunlar aday ebeveynler arasındaki genetik farklılığın ortaya 

çıkarılmasını sağlamaktadır. Genetik olarak farklı karakterlere sahip ebeveynlerin belirlenmesi, sayı olarak daha fazla 

farklı karakterin bir arada ıslahına fırsat oluşturmaktadır [17]. Genetik benzerlik ve farklılıkları ortaya çıkarmada 

kullanılan DNA tabanlı moleküler markörler, popülasyon genetiği veya türler arası varyasyon gibi farklı kullanım ve 

amaçlara göre yaygın olarak tercih edilmektedir [18]. Genetik çeşitlilik analizlerinde yaygın olarak kullanılan RAPD-

PCR yöntemi, kısa sentetik baz dizilerinin kullanıldığı ve genomda rastgele DNA fragmentlerinin çoğaltımını sağlayan 

bir tekniktir [19-22]. Az miktarda DNA’nın kullanıldığı bu yöntemde genetik çeşitlilik, farklı uzunluklarda çoğaltılmış 

DNA parçalarının agaroz jeldeki profil analiziyle belirlenir. Genetik çeşitlilik bilgisi, kısa zamanda ve ekonomik bir 

şekilde elde edilmektedir [23]. RAPD-PCR gibi DNA polimorfizmine dayanan teknolojiler, yüksek verimli ve kaliteli 

çeşitlerin ıslahında yaygın ve etkin olarak kullanılmaktadır [17-18, 24-25]. 

Bu çalışmanın amacı, Türkiye’de yetiştirilen farklı fasulye genotipleri arasındaki genetik çeşitlilik seviyelerini 

RAPD markörleri ile saptamak ve fasulye ıslah çalışmalarında kullanılacak bir veri oluşturmaktır. 

 

2. Materyal ve yöntem 

 

2.1 Bitki Materyali 

 

 Çalışmada kullanılan 37 farklı fasulye genotipi ve P. coccineus türüne ait Ph. Corh genotipi Eskişehir Geçit 

Kuşağı Tarımsal Araştırma Enstitüsünden temin edilmiştir (Tablo 1). Her bir örneğin tarlada sağlıklı yaprak örnekleri 

toplanıp izolasyon aşamasına kadar -20oC’de muhafaza edilmiştir. 

 

2.2 DNA İzolasyonu 

 

 Fasulye genotiplerine ait yaprak örnekleri, porselen havan tokmak yardımıyla sıvı azotta pudra haline gelene 

kadar öğütülmüştür. Her bir örnekten yaklaşık 20-25 mg alınarak 2 ml’lik eppendorf tüpler içinde klasik CTAB 

(cetyltrimethylammonium bromide) yöntemiyle DNA izolasyonları gerçekleştirilmiştir [26]. Steril deiyonize suda 

çözündürülen DNA örneklerinin miktar ve kalite ölçümleri için nanodrop UV-spektrofotometre (Shimadzu, Japonya) 

kullanılmıştır (Tablo 1). 

 

2.3 RAPD-PCR Yöntemi 

 

 RAPD-PCR analizi ile fasulye genotipleri arasındaki polimorfizmi belirlemek için DNA dizileri British 

Colombia Üniversitesi Biyoteknoloji Laboratuvarından (Kanada) temin edilen farklı RAPD markör primerleri, 

Sentromer (İstanbul, Türkiye) firmasına sentezletilerek çalışmada kullanılmıştır (Tablo 2). Toplam 12 RAPD primeri ile 

tüm fasulye genotiplerinde genetik çeşitlilik analizinde kullanılacak nitelikte açık ve tekrarlanabilir bantlar elde 

edilmiştir. 

 RAPD-PCR reaksiyonu için 25 μL'lik toplam hacimde: 10 ng kalıp DNA, 1× Taq polimeraz tamponu, 1 U Taq 

polimeraz enzimi (Solis BioDyne, Estonya), 1.5 mM MgCl2, 1 mM dNTP ve 1 μM primer final konsantrasyonları 

olacak şekilde karışım hazırlanmıştır. Tüm reaksiyonlar eş zamanlı olarak gerçekleştirilmiş olup ısı döngüleyici 

cihazında (Thermo Thermal Arktik, ABD): Başlangıç denatürasyonu 1 döngü 95 oC’de 4 dakika; 40 döngü 94 oC’de 55 

saniye denatürasyon, 30-34 oC aralığında 60 saniye primer oturma ve 72 oC’de 90 saniye uzama; 1 döngü 72 oC’de 7 



 

Türkiye’de yetiştirilen farklı fasulye (Phaseolus vulgaris L.) genotiplerinin genetik çeşitlilik analizi 

Berru ŞAHİN HÜNDÜREL, İsmail POYRAZ, Evren ATMACA 

BIOLOGICAL DIVERSITY AND CONSERVATION – 16/1 (2023)          

25 
dakika final uzaması koşullarında gerçekleştirilmiştir. Reaksiyonlar her bir primer için aynı koşullarda en az iki tekrarlı 

olacak şekilde yapılmıştır.  

 

Tablo 1. Çalışmada kullanılan fasulye genotipleri ve DNA saflık dereceleri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

        Tablo 2. Kullanılan RAPD markör primerleri, oturma ısıları, polimorfizm oranları ve PIC değerleri. 
 

Primer  

Adı 

Primer  

Dizisi (5'-3') 

Primer 

Isısı (oC) 

Toplam 

Bant sayısı 

Polimorfik 

Bant Sayısı 

Polimorfizm 

Oranı (%) 
PIC Değeri 

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 ürünleri, GeneRuler 100 bp plus DNA ladder (Fermentas, ABD) ile birlikte sırayla ilk 37 P. vulgaris 

genotipi ve ardından dış grup P. coccineus türünün PhCorh genotipi, etidium bromide içeren %1,3’lük agaroz jele 

yüklenmiştir. Agaroz jel, 90V’da 90 dakika yürütülmüş ve Gel Logic 212 Pro (Carestream, ABD) jel dökümantasyon 

cihazı kullanılarak fotoğraflanmıştır.  
 

2.4 Biyoinformatik Analiz 
 

Farklı primerler kullanılarak PCR ile çoğaltılmış her bir fasulye genotipine ait DNA fragmentlerinin agaroz 

jelde oluşturduğu karakteristik bantlaşma, Phoretix1DPro yazılımı (TotalLab, İngiltere) kullanılarak, var (1) ya da yok 

(0) ikili matris bilgisi oluşturulmuştur. Her bir primer için polimorfizm bilgi içeriği (PIC) değeri PIC = 2𝑓(1−𝑓) formülü 

(𝑓: allel frekansı) kullanılarak hesaplanmıştır[27]. Örneklere ait ikili matris bilgisi, UPGMA yöntemi kullanılarak 

Örnek Adı 
Purity-Saflık 

(260/280 nm) 
Örnek Adı 

Purity-Saflık 

(260/280 nm) 

1-Akman-98 1.8 20- Emerson 1.8 

2- Bulduk 1.9 21- Konya dermasonu/Batallı 2.0 

3-Cihan 1.8 22- Cardinal Yozgat barbunyası 2.0 

4- Gina 1.8 23- CB-929 Cranberry 1.8 

5- Güngör 1.9 24- UI-1140 2.0 

6- Karacaşehir-90 2.0 25- Balıkesir barbunyası 2.0 

7- Zülbiye 2.0 26- Yalancı dermason (Erzincan) 1.8 

8- Novanbey-98 1.8 27- Es-855/4F2834-39 1.8 

9- Sururbey 1.8 28- Erzurum Şekeri/4F-2813 2.0 

10- 4F-2409 1.9 29- Aslan/Akman-98/Aslan 2.0 

11- Akın 1.9 30- 17-SBarBVD-11 1.9 

12- Batallı 1.9 31- 17-SBarBVD-12 2.0 

13-Muzaffer 2.0 32- 17-SBVD-10 1.9 

14-Topçu 1.9 33- 17-SBVD-14 1.9 

15- Karaman 2.0 34- 17-SBVD-15 2.0 

16- Göynük-98 2.0 35- 17-SBVD-18 2.0 

17- İstanbul 1.8 36- 17-SBVD-19 1.9 

18- Aslan/Konya Dermasonu 1.8 37- 17-SBVD-20 1.9 

19- Aslan/Akman-98 1.8 38- Ph. coc (P. coccineus)- Dış Grup 1.9 
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Jaccard benzerlik ve mesafe matrisini elde etmede kullanılmıştır. Jaccard matrisiyle birlikte oluşturulan Newick 

formatındaki bilgi kullanılarak MEGA 6.0 programı yardımıyla genetik çeşitliliği gösteren dendrogram oluşturulmuştur. 
 

3. Bulgular 
 

3.1 RAPD-PCR  

 

 Fasulye genotiplerinin kalıp olarak kullanıldığı ve on iki RAPD markör primerleriyle gerçekleştirilen PCR 

çoğaltımı sonucunda elde edilen farklı DNA fragmentleri, agaroz jelde yürütülerek fotoğraflanmıştır. Her bir primere ait 

jel görüntüleri Phoretix1DPro yazılımında analiz edilmiştir. Analizi yapılan primerlerden örnek olarak iki tanesi 

(RAPD-P16 ve P17) Şekil 1 ve 2’de gösterilmektedir. RAPD markör primerleriyle gerçekleştirilen PCR çoğaltımları 

sonucunda toplam 247 bant elde edilmiş olup, bunların 240 tanesinin polimorfik olduğu gözlenmiştir. Primerlerin 

yüksek polimorfizme sahip olduğu ve polimorfizm oranlarının %83.3-%100 arasında değiştiği görülmüştür (Tablo 2). 

 

 
 

Şekil 1. RAPD-P17 primeriyle oluşan PCR bant profilleri. M: Markör GeneRuler 100 bp Plus DNA ladder, 1-37: P. 

vulgaris genotipleri, 38: Dış grup P. coccineus PhCorh genotipi, : DNA bantları 

 

 
 

Şekil 2. OPD-01 primeriyle oluşan PCR bant profilleri. M: Markör GeneRuler 100 bp Plus DNA ladder, 1-37: P. 

vulgaris genotipleri, 38: Dış grup P. coccineus PhCorh genotipi, : DNA bantları 
 

 
 

Şekil 3. Fasulye genotiplerinin genetik farklılıklarını gösteren Jaccard mesafe matrisi 
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3.2 Biyoinformatik Analiz 

 

 Phoretix1DPro yazılımıyla fasulye genotiplerinin her birinde bulunan DNA bant profillerine göre ikili veri 

matrisi oluşturulduktan sonra, karşılaştırmalı analiz için UPGMA yöntemi kullanılmış ve Jaccard benzerlik-mesafe 

matrisi elde edilmiştir. Bu matris verilerinden Jaccard mesafe matrisi Şekil 3’de gösterilmiştir.  

Jaccard matrisi verisiyle birlikte oluşturulan Newick formatındaki bilgi, MEGA 6.0 programı kullanılarak 

genetik çeşitliliği gösteren dendrograma dönüştürülmüştür (Şekil 4). 
 

 
 

Şekil 4. Fasulye fenotiplerinin genetik çeşitliliğini gösteren dendrogram 
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4. Sonuçlar ve tartışma 

 

Klasik bitki ıslahında işlemler sadece gözlem ve seçim ile yürütüldüğünden dolayı çok uzun zaman ve emek 

gerektirmektedir. Moleküler tekniklerle desteklenen ıslah çalışmalarında, bitkilere ait genetik yapının ve çeşitliliğin 

belirlenmesi sayesinde, daha hızlı, güvenilir ve ekonomik melezleme yapılarak yeni çeşitler geliştirilebilmektedir [28-

29]. 

Çeşit geliştirilmede önemli kriterler olan yüksek verim ve hastalıklara karşı direnç gibi özelliklerin bir bitkide 

toplanabilmesi için birbirine genetik olarak yakın bireylerin çaprazlanması istenmeyen bir durumdur [30]. Aynı gen 

havuzu içinde yapılan melezlemeler, yeni çeşit elde etmede kullanışsız ve anlamsız olmaktadır [31] Moleküler teknikler 

yardımıyla kısa sürelerde daha uzak akrabaların belirlenmesiyle yapılan çaprazlamalar sonucunda, farklı karakterlerin 

ve istenilen özelliklerin bir bitkide toplanma olasılığı da artmaktadır [6, 31]. 

Genellikle 10 baz uzunluğunda sentetik primerlerin kullanıldığı RAPD-PCR tekniği, canlı genomunda rastgele 

DNA parçalarının çoğaltıldığı ve parmak izi gibi karakteristik bantların elde edildiği bir tekniktir [19, 32] Bu primerler 

her iki DNA ipliğine de farklı yönlerde oturarak yaklaşık 0.5–5 kb arasında değişen DNA parçalarının çoğaltımını 

sağlar [33]. Genetik çeşitlilik, primerlerin bağlanma bölgelerinin çeşitlilik durumu ve buna bağlı olarak oluşan farklı 

uzunluktaki DNA parçalarının analiziyle gerçekleştirilir [19]. Az miktarda DNA’nın genetik çeşitliliği belirlemede 

yeterli olması ve düşük maliyeti, bu tekniğin önemli avantajlarıdır [23]. Deneysel bant verileri UPGMA gibi geniş veri 

setlerinin hızlı analizini sağlayan kümelenme temelli algoritma yöntemiyle genetik çeşitlilik verisine 

dönüştürülmektedir [4, 34].  

Bu çalışmada, ülkemizde tarımı yapılan farklı fasulye genotiplerinden RAPD-PCR tekniği kullanılarak elde 

edilen bant profilleri, UPGMA yöntemiyle genetik çeşitliliği gösteren bir dendrogram oluşturulmasında kullanılmıştır. 

Dendrogramda, dış grup olarak çalışmaya dahil edilen Ph. coc. (P. coccineus)’un genotipinin diğer 37 P. vulgaris 

genotipinden ayrı olarak dallanma yaptığı görülmektedir (Şekil 4). Kullanılan on iki RAPD markörünün PIC değerleri 

0.274-0.563 arasında bulunmuştur (Tablo 2). Bu sonuçlar, RAPD-PCR yönteminin iki ayrı türe ait fasulye genotiplerini 

ayırma gücüne sahip olduğu göstermektedir. Dış grup haricinde, P. vulgaris genotipleri kendi içinde iki ana grupta 

dallanmaktadır. Ana dallanma grubuna bağlı alt gruplarda tane tipi “horoz” olan; Cihan, Zülbiye, Noyanbey-98, Akın, 

Muzaffer ve Göynük-98 genotiplerinin tamamının aynı alt grupta dallanma göstermeleri dikkat çekmektedir. Jaccard 

genetik mesafe verileri incelendiğinde birbirine genetik olarak en uzak P. vulgaris genotiplerinin 0.805 mesafeye sahip 

Cardinal-Yozgat Barbunyası ve 17SBVD20 olduğu belirlenmiştir. Çalışılan genotipler arasında en yakın mesafeli 

olanların da 0.278 ile Muzaffer ve İstanbul; 0.290 genetik mesafe ile de Zülbiye ve Novanbey98 olduğu tespit edilmiştir 

(Şekil 3). Cardinal-Yozgat Barbunyasının tane yapısı barbunya olup bakteriyel hastalıklara orta toleranslı olduğu 

bilinmektedir. 17SBVD20 genotipinin de dermason tane yapısında ve bakteriyel hastalıklara karşı orta toleranslı olduğu 

[35] göz önüne alındığında, bu iki fasulye genotipinin fenotipik karakterler bakımında da sahip birbirinden farklı 

oldukları anlaşılmaktadır. Horoz tane yapısına sahip oldukları bilinen Zülbiye ve Novanbey98 genotiplerinden 

Zülbiye’nin Novanbey98’e göre bakteriyel hastalıklara karşı daha hassas olduğu bilinmektedir. Dendrogramda genetik 

olarak en yakın mesafeye sahip iki genotipten taze fasulye tipinde olan İstanbul’un hassas oluğu, horoz tane yapısına 

sahip Muzaffer çeşidinin ise orta hassasiyete sahip olduğu rapor edilmiştir [36]. Tüm genom düzeyinde karşılaştırma 

yapan dominant RAPD markörleriyle oluşturulan dendrogramda, birbirine yakın dallanan iki fasulye genotipinin 

bakteriyel hastalıklara hassasiyetlerinin yakın olmasına rağmen, tane yapısı bakımından benzer olmadıkları 

görülmektedir. Dendrogramda melez hatlar olarak bulunan genotiplerin diğer genotiplerden ayrı gruplarda dallanma 

yaptığı gözlenmektedir. Özellikle 17-SBarBVD-11, 17-SBVD-15, 17-SBVD-18 ve 17-SBVD-20 genotiplerinin 

Emerson genotipi ile bir arada bulunduğu grup dikkat çekmektedir. 17-SBarBVD-12, 17-SBVD-10 ve 17-SBVD-14 

genotiplerinin de diğer fasulye genotiplerinden ayrı dallanma grubu oluşturdukları gözlenmiştir. Bu gruplardaki fasulye 

genotiplerinin ağırlıklı olarak dermason tane yapısına sahip oldukları göz önüne alındığında [35], barbunya tane 

yapısına sahip 17-SBarBVD-11 ve 17-SBarBVD-12 dışında, fenotipe yansıyan tane yapısı karakterine göre RAPD 

markörlerinin genetik çeşitlilik ağacı oluşturmada etkili bir ayırım gücüne sahip olduğu tespit edilmiştir. 

Türkiye’de fasulye genotiplerinin karakterizasyonu ile ilgili 1998’den 2017 yılına kadar yapılmış çalışmaların 

% 42,4’ünün morfolojik, % 21,2’sinin morfolojik+fenolojik, %18,2’sinin moleküler, %15,2’sinin moleküler+morfolojik 

ve % 3’ünün de sadece fenolojik çalışmaları içerdiği rapor edilmiştir [11]. 2016 yılında Türkiye’nin farklı bölgelerinden 

belirlenen ümit-var 34 çeşit adayı fasulye genotipi ile üç ticari çeşit’in ISSR tekniği ile genetik benzerlik analizi 

yapılmış ve kullanılan primerlerin yüksek polimorfizm oranına sahip olduğu bildirilmiştir [11]. Erdinç ve ark. 

tarafından 2017 yılında Türkiye’nin farklı bölgelerine ait 123 fasulye genotipinde sadece antraknoza direnci tespit etme 

amacıyla SCAR ve RAPD markörlerinin kullanıldığı, ancak genetik çeşitlilik analizinin yapılmadığı görülmüştür [37]. 

2020 yılında Erzincan ilinde yaygın olarak yetiştirilen 71 fasulye genotipi (41 barbunya ve 30 taze fasulye genotipi) ve 

dört ticari çeşit (Aleyna, Gina, Perolar ve Serra) arasındaki genetik çeşitliliği araştırmak için iPBS (primerler arası 

bağlanma bölgesi) markörleri kullanılmış ve PIC değerleri 0,19-0,42 arasında değişen markörlerin yüksek polimorfizme 

sahip olduğu bildirilmiştir. iPBS markörlerinin kullanıldığı çalışmada barbunya ve taze fasulye genotiplerinin 

dendrogramda farklı kümeler halinde dallanma gösterdiği rapor edilmiştir [38]. Çalışmamızda kullanılan RAPD markör 

primerleriyle oluşturulan dendrogramdaki dermason ve barbunya genotip ayrımının, iPBS markörleriyle oluşturulan 
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dendrogramdaki barbunya ve taze fasulye genotipleri için rapor edilen ayrı dallanma profili gibi ayırıcı nitelikte olduğu 

görülmüştür.  

Bu çalışmada elde edilen genetik çeşitlilik analiz verilerine dayalı fasulye genotip ayırım sonuçlarının, 

bilinen fenotipik özelliklere göre kıyaslandığında büyük oranda paralellik gösterdiği, ancak tam olarak örtüşme 

sağlamadığı görülmüştür. iPBS yöntemiyle karşılaştırıldığında primerlerin yakın aralıklarda PIC değerlerine sahip 

olmaları dikkat çekmektedir. Aynı koşulların sağlandığı tekrarlanabilir sonuçlara sahip RAPD markör verilerinin, tüm 

genom düzeyinde karşılaştırma yapmasına bağlı olarak, markör destekli fasulye ıslahı çalışmalarında kullanışlı olduğu 

anlaşılmaktadır. 
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