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Giinimiizde ve gelecekte tarimsal iretimin siirdiiriilebilirligi olduk¢a Onemlidir. Tarimda
stirdiiriilebilirligi saglamak i¢in patojen olmayan veya viriissiiz bitkiler yetistirmek, var olan
bitkilerin gen kaynaklarini korumak, yeni bitki ¢esitleri gelistirmek, biyotik ve abiyotik stres
kosullarina karst dayanikli bitkiler yetistirmek onem arz etmektedir. Bu konulara bitki doku
kiiltiirti alan1 hizmet etmektedir. Bitki doku kiiltiirli, aseptik sartlarda yapay bir besin ortaminda
adina eksplant denilen hiicre, doku veya organ gibi bitki kisimlarindan kontrolli ¢evre
kosullarinda bitki iiretim teknigidir. Doku kiiltliriinde gelistirilen bitkiler, ¢evre kosullardan
etkilenmemektedir. Bunun yaninda uygun kiiltiir ortaminda bu bitkilere cesitli zellikler
kazandirilmaktadir. Bu sekilde amag, hastaliklar tasimayan bir bitki elde etmek, sekonder
metabolitler iretmek, bitkilerin gen kaynaklarii korumak ve klasik tarim yontemleriyle
¢Oziilemeyen sorunlara ¢oziim getirmek, kaliteli ekonomik bir bitkisel iiretim gerceklestirmektir.
Bu derlemedeki amag ise, doku kiiltiirii ve doku kiiltiir kullanim alanlarina biitiinciil bir sekilde
bakilmasini saglamak ve 6nemini vurgulamaktir.

Anahtar Kelimeler: Doku kiiltiirii, gen kaynaklari, patojen

Biotechnological Use of Plant Tissue Culture
ABSTRACT

In the present day and the future, the sustainability of agricultural production is very important. It
is important to grow non-pathogenic or virus-free plants to ensure sustainability in agriculture,
protect the gene resources of existing plants, develop new plant varieties, and grow plants resistant
to biotic and abiotic stress conditions. The field of Plant Tissue Culture serves these issues. Plant
Tissue Culture is a plant production technique performed under controlled environmental
conditions from plant parts such as cells, tissues or organs called explants in an artificial nutrient
medium under aseptic conditions. The plants grown in tissue culture are not affected by
environmental conditions. Also, these plants are given various characteristics in the appropriate
culture environment. By doing so, the purpose is to obtain a disease-free plant, produce secondary
metabolites, protect the gene resources of plants, solve the problems that cannot be resolved by
classical farming methods, and realize high-quality economic plant production. The purpose of
this paper is to provide a holistic view of tissue culture and tissue culture usage areas and to
emphasize its importance.

Keywords: Tissue culture, gene sources, pathogen
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1 Giris

Bitki doku kiiltiirii teknolojisi, biiyiik dlgekli bitki ¢ogaltma icin yaygin olarak kullanilmaktadir. Bitki
doku kiiltiirii teknikleri, bir arastirma araci olarak kullanimlarinin yani sira, son yillarda bitki alaninda
bitki ¢ogaltma, hastalik eliminasyonu, bitki iyilestirme ve ikincil metabolitlerin iiretimi alanlarinda
biiyiik endiistriyel 6neme sahip olmustur (Tefera, 2019; Singh ve Kumar, 2020). Bitki doku kiiltiiri,
eksplant adi verilen kiiciikk bir doku pargasindan yiizlerce ve binlerce bitki iiretmek icin
kullanilabilmektedir (Singh ve Kumar, 2020). Bu derlemede; bircok avantaji olan bitki doku
kiiltiiriinde bahsedilecek ve biyoteknolojik kullanim alanlar1 nelerdir gibi basliklara deginilecektir. Bu
sayede, bitki doku kiiltiirii konusuna biitiinciil olarak bakilmasi saglanacaktir.

2 Doku kiiltiirii

Bitkilerde doku kiiltiiri yontemi, bir tiretim seklidir. Bitki doku kiiltiirii, bitkinin kok, govde, yaprak
gibi organlarindan ya da apikal ve meristem dokularindan alinan adma eksplant denilen bir doku
pargasmin sterilize edildikten sonra, gesitli besin maddelerini igeren kiiltiir ortamlarinda in vitro
sekilde kiiltiire alinmasi islemidir (Topcu ve Colgecen, 2015; Dinger ve ark., 2016; Aktas ve
Colgegen, 2017; icigen, 2019). Bu sekilde amag mikrobiyolojik hastaliklar tasimayan bir bitki elde
etmek, biyokimyasal maddeler iiretmek, bitkilerin gen kaynaklarimi korumak ve klasik tarim
yontemleriyle coziilemeyen sorunlara ¢oziim getirmek, kaliteli ekonomik bir bitkisel iiretim
gerceklestirmektir (Dilmen ve Goktiirk Baydar, 2016; Bali ve ark., 2020). Bunun yaninda genetik
mithendisliginde de doku kiiltiiri yontemleri; se¢ilmis genotiplerin olusturulmasinda, hizli gelisen
fertlerin ortaya ¢ikarilmasinda, bitkiler i¢in abiyotik ve biyotik stres faktorlerine dayanikli bireylerin
secilmesinde kullanilmaktadir (Dinger ve ark., 2016).

Bitkilerde in vitro kiltir ortamindaki ilk c¢aligma, Haberlandt tarafindan 1902 yilinda
gerceklestirilmistir (Topcu ve Colgecen, 2015). Sonrasinda ise doku kiiltlirii ¢aligmalari, 1975 yilina
kadar kallus kiiltiirii ve bitki rejenerasyon esasina dayali olarak devam etmistir (Dinger ve ark., 2016).

Bitki doku kiiltiirii ile ¢evre kosullarindan bagimsiz bitki yetistirme, bitkideki fitokimyasal miktarini
artirma, bitki gen transferi igin ortam olusturma ve nesli tiikkenme tehlikesi altinda olan tiirlerin
korunmasi saglanmaktadir (Dinger ve ark., 2016).

Bitki doku kiiltiirii uygulama alami olarak genetik miihendisligi, sentetik tohum iiretimi, klonal
cogaltma, sinirsiz klon iiretimi, ilag ve besin sanayisi i¢gin ham madde saglanmasi ve biyokimyasal
tirtinlerin eldesi sayilabilmektedir (Dinger ve ark., 2016).

3  Mikrogogaltim

In vitro teknik olarak da bilinen mikrogogaltim, kisa siirede, sinirli alanda, daha az anag bitki
kullanilarak ¢ok sayida bitki elde etme olanagi saglayan, kontrollii kosullar altinda yapilmasi
nedeniyle c¢evre kosullarindan ve mevsimden bagimsiz, yilin her zamaninda iiretiminin miimkiin
oldugu bir tekniktir (Dilmen ve Goktiirk Baydar, 2016; Biiriin, 2021). Bu teknik ozellikle klasik
yontemlerle ¢ogaltilmasi zor olan rekalsitrant (inat¢1) tohumlu bitkilerin, vejetatif cogaltilan tiirlerin ve
tehlike altindaki bir tiiriin korunmasi agisindan ¢ok dnemlidir. Bunun yaninda, seckin genotiplerin ve
genetik materyalin ¢ogaltilmasi, gen kaynaklarinin ve bitki ¢esitliliginin ex situ korunmasi igin de
onemli olmaktadir (Biiriin, 2021).
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Mikrogogaltim ile bitki iiretiminin asamalar1 bulunmaktadir. Bu asamalar; kiltiirlerin kurulumu,
stirglinlerin ¢ogaltmasi, koklendirme ve alistirma asamalari olarak siniflandirilabilmektedir (Singh ve
Kumar, 2020).

Kiiltlirlerin baglatilmasi: Yiizey sterilizasyonu saglanan eksplantlarin kiiltiire alinmasi, sonrasinda
stirgiin gelisiminin baglatilmasidir. Eksplanta bagli olarak, yeni siirglinler; bitki meristemlerinden,
bitkiden elde edilen siirgiinlerden, yapraklardan, kotiledonlardan veya eksplantlardan olusan kallustan
olusan dolayli organogenez ile baslatilabilir. Bu asama i¢in 4-6 hafta gerekir (Singh ve Kumar, 2020).

Siirgiinlerin Cogaltilmasi: Siirgiinlerin ortama yerlestirilmesi ve siirekli ¢ogaltilmasidir. Cogalan
stirglinler ayrilir ve farkli bir kiiltiir ortamina transfer edilmektedir (Singh ve Kumar, 2020).

Koklendirme: Bu asamada, sadece siirgiinleri koklendirmek degil, bunun yaninda bitkilerin, tasinma
asamasinda iklime alistirma ve hayatta kalmalarin1 saglamak i¢in iklimlendirilmesini de igermektedir
(Singh ve Kumar, 2020).

Adaptasyon (Alistirma): Iklimlendirme asamasi olarak da bilinmektedir. Dogal kosullarda rejenere
bitkilerin topraga transferi agsamasidir. Dogal kosullara transfer edilen bitkiler, yaprak yapisi ve
morfolojisinde degisiklikler meydana getirmektedir. Boylece bitkiler dogal gevre kosullarinda hayatta
kalmaya uyum saglamaktadirlar (Onay ve ark., 2012; Singh ve Kumar, 2020; Bejaoui, 2022).

Mikrogogaltim ile tiretimin faydalari; esas bitki ile birebir ayn1 ya da bu bitkiye benzer bitkiler elde
etmek, elde edilen bitkilerle az siirede, yliksek miktarda ve saglikli bitkiler elde edilmek, eseyli
iiremeyen bitkiler ve tek eseyli bitkileri cogaltma imkan1 saglamak seklinde sayilabilmektedir (Aydin,
2019; Bali ve ark., 2020; Biiriin, 2021).

3.1 Mikrocogaltim Yonteminin Potansiyel Kullanim Alanlar:
o  Seleksiyonla belirlenmis bitkilerin enfeksiyonlu bitkilerin viriislerden arindirilmasi,

e  Molekiiler markorlerin bitki 1slahinda gelistirilmesi ve heterozigot bitki populasyonunun devam
ettirilmesi,

e Islah edilmis hibritlerin tohum iiretiminin zor veya sinirlt oldugu durumlarda bitki cogaltilmasi
(Embriyo kurtarma teknikleri)

e  Gen kaynaklarinin muhafazasi, mikrogogaltim tekniklerinin kullanim alanlarindandir (Bali ve
ark., 2020; Singh ve Kumar, 2020; Biiriin, 2021).

Gen kaynaklarinin muhafazasindaki temel prensipler; depolama siiresinin uzamasini, gen kayiplariin
azaltilmasini, fazla sayida 6rnegin saklanabilmesini, bakim calismalar1 ve maliyetin azaltilmasin
amaglamaktadir. Buna yonelik uygulama alani ex-situ koruma siirlarinda olan in vitro DNA, tohum
muhafazasi, gen bankasi ve botanik bahgelerinin olugturulmas: bulunmaktadir (Bilir, 2016).

3.2  Embriyo Kiiltiiriiniin Kullanim

Embriyo kiiltiiri; olgun veya olgunlagsmamis embriyolarin izole edilmesi in vitro kosullarda
gelistirilmesi ya da muhafazasi olarak tanimlanabilmektedir. Embriyo kiiltiirii ortamindaki sakkaroz
gibi karbonhidratlar, embriyonun gelismesine katkida bulunmakta ve ortamin ozmotik basincinm
diizenlemektedir (Uysal ve ark., 2006; Dinger ve ark., 2016). Sekil 1’de biber 6rneginde goriildiigii
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gibi embriyo kiiltiir asamalari; tohumdan embriyo izole edilmesi, sonrasinda kiiltiirden embriyolarin
alinmasi, embriyolarin ¢imlendirilmesi, in vitro ortamda bitkiciklerin elde edilmesi, dis ortama elde
edilen bitkiciklerin alistirilmas: ve fide eldesidir (Ellialtioglu ve Taskin, 2021). Embriyo kiiltiiriin
tercih edilme amagclari ise asagida siralanmistir:

a.

Cimlenmeyen tohumlari1 ¢imlendirmek: Bazi bitkilerin tohumlari, embriyoyu kaplayan yapilardan
dolay1 dogal kosullarda ¢imlenememektedirler. Cimlenemeyen tohumlardan, olgunlagmamis
tohumlarin embriyolari izole edilmekte ve kiiltiir ortamina alinmaktadir (Uysal ve ark., 2006).

Mutlak parazit bitki tohumlarin1 ¢imlendirmek: Mutlak parazit olarak yasayan bitki tohumlari,
konukgu bitki olmadan ¢imlenememektedir. Béyle sorunlarin yasandig: bitkilerde embriyo kiiltiirii
kullanilarak olgun bitkiler gelistirilebilmektedir (Uysal ve ark., 2006).

Yasam dongiistinii kisaltmak: Bazi bitkilerin morfolojik ve fizyolojik nedenlerden dolay1
tohumlar1 ¢imlenmeyebilmektedir. Bu gibi durumlarda da embriyo kiiltiirii kullanilmaktadir
(Uysal ve ark., 2006).

Uyusmazliktan dolay1 gelisemeyen embriyolarin gelistirmek: Bitki melezlemelerinde uyusmazlik
sorunlar1 ortaya ¢ikmaktadir. Bu sorunlar embriyo olusum ve gelisimini engellemektedir. Boyle
durumlarda embriyo gelismedigi i¢in verimli tohum eldesi miimkiin olmamaktadir. Bu sorunlarin
giderilmesinde de embriyo kiiltliir yontemleri kullanilmaktadir (Uysal ve ark., 2006; Akpinar,
2006; Ellialtioglu ve Taskin, 2021) .

Sert ¢ekirdekli meyvelerde saglikli embriyo gelisimini saglamak: Sert ¢cekirdekli seftali, kiraz, erik
gibi meyvelerde erken olgunlasanlarin embriyolari besin maddelerinin tasinmasinda kesintiye
ugramaktadir. Bu durumda embriyo olgunlasamadigi i¢in melez bitki olusamamaktadir. Bu sorun
embriyo kiiltiir ile giderilerek melez bitki elde edilebilmektedir (Uysal ve ark., 2006; Akpinar,
2006; Ellialtioglu ve Tagkin, 2021).

Haploid bitkilerin olusturulmasi: Melezlemelerde sonra olusan tohumlarda, ebeveynlerden birinin
kromozomunun yok olmasi sonucu haploid bitki meydana gelmektedir (Uysal ve ark., 2006;
Akpinar, 2006; Ellialtioglu ve Taskin, 2021) .

Embriyo gelisiminin incelemesi: Embriyo gelisimi igin gerekli olan fitohormonlar, besin
maddeleri ve ¢evre kosullarmin incelenmesi i¢in de kullanilmaktadir (Uysal ve ark., 2006;
Akpinar, 2006; Ellialtioglu ve Tagkin, 2021). Embriyo kiiltiiriinde embriyoda firetilen bir
metabolit de kullanilabilmektedir (Eray Vuran ve Tiirker, 2021).
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Sekil 1: Biberde Embriyo Kiiltiirii. a) Tohumdan izole edilen embriyo, b) Kiiltiire alinmig embriyolar, c)
Cimlenmis embriyo, d) In vitro bitkicikler, ) Dis kosullara aktarma, f) Fide (Ellialtioglu ve Tagkin, 2021)

3.3  Protoplast Fiizyonunun Kullanimi

Bitki protoplastlari, seliilozik hiicre ¢eperi enzimatik yolla ¢dzdiiriilmiis hiicrelerdir. iki ayr1 bitkiden
elde edilen bu hiicreler birlestirilerek yeni bir bitki olusturulmaktadir. Protoplast flizyonu tiir i¢i, tiirler
ve cinsler arasinda yapilabilmektedir (Akgiin ve ark., 1996).

Protoplast fiizyonunun kullanim alanlari, en kiiciik hiicre birimine ulasarak organellerin transferi
saglanmaktadir. Bunun yaninda iki farkli tam hiicre genomunu bir araya getirmektedir. Kismi genom
transferi saglamakta ve genetik mithendisligi alaninda katki saglamaktadir (Ekmekgi ve S6zen, 2005).

3.4 Kallus Kiultiriniin Kullanimi

Kallus kiiltiirti, farklilasmamis parankima yapilarinin bdliinerek olusturdugu diizensiz hiicre yiginlari
olarak ifade edilmektedir (Aktas ve Colgecen, 2017; Erdemel ve Aygiin, 2016; Dinger ve ark., 2016).
Kallus yapilari, bitkilerin yaralarinin onarilmasinda ve iki bitki parcasinin asilanmasinda
kullanilmaktadir (Erdemel ve Aygiin, 2016).

Kallus kiiltiiriiniin kullanim alanlar ise, bitki organlar1 ve somatik embriyo eldesinde indirekt metot
olarak kullanilmaktadir. Bunun yaninda baslangic materyali olarak hiicre siispansiyonlarinda,
protoplast fiizyonunda, bitki gen transferi c¢aligmalarinda, abiyotik ve biyotik stres sartlarinin
analizinde kullanilmaktadir. Giiniimiizde olduk¢ca ©nemli olan sekonder metabolit eldesi de
yararlanilmaktadir (Erdemel ve Aygiin, 2016). Yapilan ¢aligmalarda kallus kiltiriiyle daidzein,
genistein, puerarin gibi bircok flavonoid iiretildigini ortaya koymustur. Ayrica pek ¢ok calisma da
kallus kiiltliriiniin antimikrobiyal bilesiklerin iiretiminde kullanildigimi belirtmektedir (Aktas ve
Colgecen, 2017; I(;igen, 2019; Eray Vuran ve Tiirker, 2021).
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3.5 Hiicre Siispansiyon Kiiltiirii Kullanimi

Tek veya kiigiik bir hiicrenin ¢alkalanmakta olan sivi kiiltiir ortaminda olusturduklart hiicre ya da
hiicre kiimelerine hiicre siispansiyon kiiltiirii denilmektedir (Eray Vural ve Tirker, 2021; Aktas ve
Colgecen, 2017). Hiicre kiiltiirleri, 6zellikle bazi sekonder metabolitleri iiretim noktasinda biiyiik
oneme sahiptirler (Topcu ve Colgegen, 2015). Bunun yaninda homojen yapida olmalari, hizli
cogalmalari, biyoreaktor kullanimi agisindan uygun olmalari, alt kiiltiirde degisimin az olmasi gibi
nedenlerden dolay1 tercih edilmektedirler (Eray Vuran ve Tiirker, 2021). Rosa damascena bitkisiyle
yapilan hiicre slispansiyon kiiltiirii ¢alismasinda bazi ugucu ve polar maddeler sentezlendigini ortaya
koymuslardir (Dilmen ve Goktiirk Baydar, 2016).

3.6 Kok Kiiltiirii Kullanimm

Kok kiiltiirii tiretiminde Rhizobium rhizogenes tiirii bakterilerin inokiilasyonu sonucu kdk fenotipi
ortaya cikmaktadir. Bu sekilde iiretilen kok fenotipleri kararlidir, hizli gelisme gdsterir ve hormon
ilave edilmeden de Kkiiltir devamliligi saglanabilmektedir. Bunun yaninda inkiibasyon ortaminda
gelisim igin 1518a ihtiyag duymamaktadir. Bu 6zellikleri sayesinde sekonder metabolit eldesinde tercih
edilmektedir. Yapilan c¢aligmalar; piridin, tropan, antrakinon ve alkaloidler gibi sekonder
metabolitlerin yiiksek oranda kok kiiltiirii ile {iretildigini ortaya koymustur (Eray Vuran ve Tiirker,
2021).

Li ve ark., 2000 yaptiklart ¢alismada, Glycrrhiza glabra bitkisinin sagak kok kiiltiirinde 6nemli
flavonodileri Agrobacterium rhizogenes araciligiyla tiretmislerdir (Aktas ve Colgecen, 2017). Cizelge
1’de de bazi bitkilerde kok kiiltiiriinde sekonder metabolit iiretimi {izerine yapilan bazi galigmalar
gosterilmektedir. Ozellikle Glycyrhiza uralensis kok kiiltiiriinde flavonoid miktar1 28. 38 mg/g DW
gibi oldukea yiiksek miktarda bulunmustur.

Tablo 1: Kok kiiltiirlerinden sekonder metabolit iiretimi {izerine yapilmig bazi ¢alismalar

Bitki tiirii Sekonder Hacim icerik Referans
metabolit
Arachis hypogaea Resveratrol 250 ml F 4.3 nggll(l)g bW Condori et al. (2010)
Brassica rapa Glucosinolates 250 ml F 80 mol/g DW Kastell (2009)
Beta vulgaris Betalains 500 ml F 47. 1 mg/g DW Georgiev et al. (2010)
Brugmansia candida Anisodamine 1.51B 10. 1 mg/g DW Cardillo et al. (2010)
Centella asiatica Triterpenoids 100 ml F 0. 55% DW Kim et al. (2010)
Chinese cabbage InQoIe 100 ml F 1. 6 Imol/g FW Zang et al. (2009)
glucosinolates
Glycyrrhiza uralensis Flavonoid 100 ml F 28. 38 mg/g DW Zhang et al. (2009)
Salvia sclarea Diterpenoid 101B 67.5 mg/g DW Kuzma etal. (2009)
. L . Syklowska-Baranek
Taxus media var. Hicksii Paklitaksel 250 ml F 568. 2 g/l et al. (2009)
Gossypium hirsutum L. Gossypol 250 ml F 2. 43 mg/lg DW Verma et al. (2009)
Panax quinquefolium L. Ginsenoside 250 ml F 200 mg/g DW Mathur et al. (2010)
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Psoralea corylifolia Daidzein 250 ml F 2.06% DW Shinde et al. (2010)

Kaynak: (Topcu ve Colgegen, 2015).
4  Bitki Doku Kiiltiirii Uygulamalar:
4.1  Saghkh Bitki Uretimi

Meristem doku kiiltiirii, enfekte olmus tek bir bitkiden kisa siirede ¢cok sayida hastaliksiz cogaltim elde
edilebilme en yaygin yontemlerinden biridir (Lakhera ve ark., 2018; Tefera, 2019). 1952 yilindan beri
cok sayida arastirma, meristem doku kiiltiirli yontemiyle farkli tiirlerde virlissiiz bitkiler
tiretilebildigini ortaya koymustur. 1965 yilinda da meristem kiiltiir yoluyla viriissiiz frezya bitkilerinin
elde edildigi ¢caligmalar yapilmigtir (Lakhera ve ark., 2018).

Habtamu ve Mohammed (2016), yaptiklari ¢alismada bazi bitkiler i¢in hastaliksiz bitki materyali
iiretiminde doku kiiltiirliniin roliinii arastirmislardir. Sonucunda ananas, muz, patates gibi bitkilerin
hastaliga karsi dayanikli oldugunu ortaya koymuslardir (Tefera, 2019). Ramgareeb ve ark., 2010
yaptiklar ¢alismada, seker kamiginda virlis eliminasyonu ve siirglin ¢ogaltma i¢in apikal meristem
kiiltiir protokoliinii olusturmustur. Hatira Tagkin ve ark., 2013 yaptiklar1 ¢alismada viriissiiz sarimsak
tretimi i¢in meristem kiiltlirii ile slirgiin ucu teknigini karsilagtirmiglardir. Calisma sonucunda,
meristem doku kiiltiirii ile {iretilen bitkiciklerin saglikli oldugunu, siirgiin kiiltiiriinden elde edilen
bitkiciklerin ise enfekte oldugunu ortaya koymuslardir. Tania San Pedro ve ark., 2017 yaptiklar
caligmada viriissiiz ana bitkiden tek bogumlu kiiltiir yontemi kullanilarak tizim (Vitis vinifera L.)
¢esidi Monastrell tiretimi i¢in protokol gelistirmislerdir (Lakhera ve ark., 2018).

4.2  Bitkileri Hizhh Cogaltilmasi

Mikro cogaltim ile tek bir bitkiden kisa siirede ¢ok sayida hastaliksiz ¢ogaltim elde edilebilmesinin
yaninda, ¢ogaltmanin tim yil boyunca yapilabilmesi ve ¢ogaltma materyalinin kii¢iik bir alanda
barindirilabilmesi, is glicliniin azalmasidir (Lakhera ve ark., 2018).

Meristem kiiltiirli; mikro bitkiler, yumrular vb. gibi kaliteli bitki kisimlarinin biiyiik Slgekli {iretimi
icin bir teknik olarak endiistriyel onem kazanmustir. Karla A. Quiroz (2017) enfekte bitkilerden virlisii
ortadan kaldiran Sili ¢ilegini (Fragaria chiloensis (L.) Duch.) meristem kiiltiirini tiretmistir ve
ciftciler agisindan ¢ogaltma yetenegi yiiksek kaliteli fidan iiretimi saglamistir. Meristem doku kiiltiirt,
mikro ¢ogaltma potansiyeline bagli olarak yeni tiirler arasi hibritlerin gogaltilmasinda kullanilmaktadir
(Lakhera ve ark., 2018).

4.3  Transgenik Bitki Elde Etmek

Genetik transformasyon, arzu edilen Ozelliklere sahip genlerin konakgr bitkilere aktarilmasi ve
transgenik bitkilerin geri kazanilmasi i¢in araglar saglayan bitki hiicresi ve doku kiiltiiriiniin en yeni
yoniidiir (Tefera, 2019; Singh ve Kumar, 2020). Transgenik bitki iiretiminde, izole edilen bitki
hiicreleri ya da dokular1 ve aktarildigi tiim bitkiyi transgenik hale getirmesi gerekmektedir. Doku
kiiltiirli ortaminda, cevre sartlar1 ve biliyiime ortami kontrol altinda tutularak rejenerasyon sikligi
saglanmaktadir (Lakhera ve ark., 2018). Teknik, bitki biyoteknolojisi ve 1slah programlarina entegre
edilerek cesitli bitkilerin genetik olarak iyilestirilmesinde biiylik bir potansiyele sahiptir. Artan verim,
daha iyi kalite ve zararlilara ve hastaliklara kars1 gelismis direng gibi agronomik onemli 6zelliklerin
tanitilmasi i¢in umut verici bir role sahiptir (Tefera, 2019; Singh ve Kumar, 2020). Bitkilerde genetik
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transformasyon, vektor aracili (indirekt gen transferi) veya vektorsiiz (direkt gen transferi) yontemlerle
saglanabilir. Vektor bagimli gen transfer yontemleri arasinda, bitki hiicrelerinde yabanci genlerin
ekspresyonu i¢in en yaygin olarak Agrobacterium bakterisi aracili genetik transformasyon
kullanilmaktadir (Tefera, 2019). E. C. Ulian vd., 1988’de yaptiklar1 ¢alismada, kanamisin direnci ve
beta-glukuronidaz genlerini tagiyan A. tumefaciens bakterisini kullanarak siirgiin ucu meristem
kiiltiiriinde gen transferi saglamislardir (Lakhera ve ark., 2018).

Son zamanlarda Jatropha bitkisinin basarili transgenik bitkileri, pargacik bombardimani yontemiyle
tohumdan tiiretilmis olgun siirgiin ug¢larina dogrudan DNA transferi yoluyla elde edilmistir. Bu
teknoloji, ¢esitli endiistriyel sektorlerde tohum kullaniminin 6niindeki engeli kaldirma noktasinda
tohumlardaki toksik maddelerin azaltilmasinda Snemli bir etkiye sahiptir. Hastalik veya viral direngli
bitkilerin rejenerasyonu artik genetik transformasyon teknigi kullanilarak saglanmaktadir (Tefera,
2019).

4.4  Genetik Kaynaklarin Korunmasi

Bitki genetik kaynaklarinin korunmasi, Diinya ¢apinda genis bir genetik ¢esitlilik sunabilmek adina
ihtiyag duyan gida giivenligi ve tarimsal biyogesitlilik i¢cin gereklidir. Genetik cesitlilik, biyolojik ve
cevresel stres faktorlerine dayanikli, yeni ve daha verimli mahsullerin se¢imi ve 1slahini saglamak igin
alternatif sunmaktadir. Ozellikle in vitro kiiltiir teknikler ve molekiiler biyoloji alanindaki gelismeler,
bitki genetik kaynaklarmin daha iyi korunmasi igin bazi imkanlar saglamaktadir. /n vitro kiiltiir, tohum
bankaciliginin miimkiin olmadig bitkilerin genetiklerinin korunmasi i¢in uygulanabilir bir alternatiftir.

Yapay kiiltiir ortamlarinda bitki germplazminin steril kosullar ve sabit ¢evresel faktorler altinda
biiyliimeyi igeren periyodik alt kiiltiirleme ile bitki materyalinin doku kiiltiiri kosullar1 altinda birkag
yil tutulmasina izin vermektedir (Tefera, 2019).

45 Sekonder Metabolit Uretimi

Sekonder metabolitler; insan ve hayvanda mikrobiyolojik etkiler gosteren bilesiklerdir ve bu durum bu
bilesiklerin varolduklar bitkiyi de hastaliklara karsi korudugunun kanitidir. Bunun yaninda, sekonder
metabolitlerin UV absorbsiyonu yapanlari da vardir ve yapraklari 1gik zararina karsi korumaktadir
(Eray Vuran ve Tiirker, 2021).

Biyoaktif olan bu bilesikler insan ve hayvanda farmakolojik veya toksikolojik etkileri de vardir. Bu
sekonder metabolitlerin, bitkilerden ticari olarak elde edilmesi ¢ok giictiir. Biyoaktif olan bu maddeler
yaklagik bitki agirhginin %]1’inden daha azdir. Bu nedenle bitki doku kiiltiirii teknolojisi degerli bu
sekonder metabolitlerin liretiminde alternatif olarak goériilmektedir. Son yillarda yapilan ¢alismalarda,
degerli bu molekiillerin iiretiminde tam bitkiyi yetistirmeden bitki doku kiiltiiri uygulamalar1 bir
alternatif yol olarak diisiiniilmektedir (Topcu ve Colgegen, 2015; Eray Vuran ve Tiirker, 2021).

4.6  Somatik Hibridizasyon

Somatik hibridizasyon (SH) protoplast fiizyonu yoluyla, tiirler aras1 ve tiirler arasi hibritlerin liretimi
icin 6nemli bir aragtir ve iki farkli genomun kaynastirici protoplastlarini, ardindan istenen somatik
hibrit hiicrelerin se¢imini ve ardindan hibrit bitkinin rejenerasyonunu icermektedir (Tefera, 2019;
Singh ve Kumar, 2020). Somatik hibridizasyon, artan verim ve hastaliklara kars1 diren¢ ile yeni
melezler olusturmak igin farkli bahgecilik firiinlerinde yaygin olarak kullanilmaktadir. Ayrica tuz
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toleransi, kalite iyilestirme, sitoplazmik erkek kisirliginin (CMS) transferi, ¢ekirdeksiz triploidler ve
anag iyilestirme icin de kullanilmistir (Tefera, 2019).

Protoplast fiizyonu ile somatik hibridizasyon, narenciye iireme Ozellikleriyle ilgili bir¢ok sorunun
istesinden gelerek yeni genotiplerin elde edilmesine olanak saglamistir. Somatik hibridizasyon,
turunggillerde, anacin gesitli biyotik ve abiyotik streslere karsi direncini ve verimin artirmasinin yani
sira meyve kalitesinin artmasina neden olmustur (Tefera, 2019; Singh ve Kumar, 2020).

4.7 Organogenez

Organogenez, dogrudan bir eksplanttan veya bir kallus kiiltiiriinden organ iiretimine dayanmaktadir.
Organogenez yoluyla ii¢ bitki regerasyonu yontemi vardir. ilk iki yontem, bir kallus kiiltiiriinden veya
dogrudan bir eksplanttan kaynaklanan tesadiifi organlara baglidir. Alternatif olarak ti¢lincii yontem ise,
bazi doku kiiltiirii tirlerinden tiim bitkiyi yeniden olusturmak igin de kullanilabilen aksiller (axillary)
ama olusum ve bilylime yontemidir. Organogenez, bitki dokularmin dogal plastisitesine dayanmakta
ve ortamin bilesenlerini degistirerek diizenlenmektedir. Ozellikle, yenilenen dokunun hangi gelisim
yolunu izleyecegini belirleyen, ortamin oksin sitokinin oranidir (Lakhera ve ark., 2018).

5 Sonuglar

Sonu¢ olarak; bitki doku kiiltliri, tarimin siirdiiriilebilir {iretiminde ©6nemli bir rol oynama
potansiyeline sahiptir. Bununla birlikte, hastalik ve hagere direncini iyilestirmek igin bazi vejetatif
olarak iiretilen bitkilerin genetik manipiilasyonu i¢in muazzam bir potansiyel vardir. Bitki doku
kiiltiiri, su anda en umut verici uygulama alanlardan biri olusturmaktadir. Bu ylizden tarimsal
stirdiiriilebilirlik ve gida glivenligi noktasinda degerlendirilmeli, galigmalar genisletilmelidir.

6 Beyanname

Rakip cikarlar
"Bu ¢alismada herhangi bir ¢ikar ¢atigmasi yoktur."

Bu makalede 1.yazar literatiir taramasi1 ve makale yazimina, 2. Yazar ise makale diizenlenmesine
katkida bulunmustur.
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Kavun Hastaliklari, Miicadele Yontemleri ve Dayamkhhik
Mekanizmalarinda Kullanilan Molekiiler Markirlar

Necibe Kayak!"
Bahge Bitkileri, Ziraat Fakiiltesi, Sakarya Uygulamali Bilimler Universitesi, Tiirkiye
0z

Kavun (Cucumis melo), diinyada ekonomik olarak yetistiriciligi yapilan 6nemli tiirlerden biridir.
Kavunda en 6nemli hastaliklarin bagindaki hastalik etmenleri Fusarium solgunlugu (FOM), kabak
sart mozaik viriisii (ZYMV), MNSV (Melon necrotic spot viriis), kiilleme (Podosphaera xanthii)
olarak bilinmektedir. Bu hastalik etmenleri kavun iiretim alanlarinda 6nemli kayiplara neden
olmaktadir. Kavun iiretim alanlarinda verim ve kalite kayiplarin 6niine gecilmesi i¢in hastaliga
dayanikli cesitlerin gelistirilmesi en etkili yontemdir. Tek basma klasik 1slah programlari uzun
stirecler almast ve genetik acidan kesin sonucglar elde edilmemesinden dolay: ilgili genler igin
molekiiler markirlarin gelistirilmesi 1slah programlar1 i¢in ¢ok Onemlidir. Yeni gelistirilen
molekiiler 1slah metotlarindan DNA markirlar1 PCR’a dayali olmayan markirlar (RFLP) ve PCR’a
dayali markirlar (RAPD, SSR, AFLP, SRAP, SNP, CAPS vb.) seklinde iki grupta
simiflandirilmaktadir. Giiniimiizde markirlarin ¢ogunlugu PCR’a dayali markirlardir.

Anahtar Kelimeler: Kavun, molekiiler islah, dayaniklilik 1slahi

Molecular Markers Used in Melon Diseases, Control Methods and
Resistance Mechanisms

ABSTRACT

Melon (Cucumis melo) is one of the important species cultivated economically in the world. Disease
agents at the beginning of the most important diseases in melon are known as Fusarium wilt (FOM),
pumpkin yellow mosaic virus (ZYMV), MNSV (Melon necrotic spot virus), powdery mildew
(Podosphaera xanthii). These disease agents cause significant losses in melon production areas. In
order to prevent these losses, the most effective method is to develop disease-resistant varieties with
breeding methods. Since classical breeding programs supported by molecular studies are faster and
more effective, the development of molecular markers for related genes is very important for
breeding programs. DNA markers from newly developed molecular breeding methods are classified
in two groups as non-PCR-based markers (RFLP) and PCR-based markers (RAPD, SSR, AFLP,
SRAP, SNP, CAPS, etc.). Today, the majority of markers are PCR-based markers.

Keywords: Melon, molecular markers, resitance bredding
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1. Giris

Kavun (Cucumis melo L.), Cucurbitaceae familyasina ait morfolojik cesitliligi ve meyve yapisi
bakimindan yiiksek polimorfizm gosteren ekonomik 6neme sahip bir sebze tiiriidiir [1, 2]. Diinya kavun
tiretim miktar1 28.617 milyon ton’dur (FAO, 2021) [3]. Diinya siralamasinda kavun iireten iilkelerde
birinci sirada Cin (13.909 ton), ikinci sirada Tiirkiye (1.681 ton), tiglincii sirada Hindistan (1.423 ton)
bulunmaktadir [3]. Tiirkiye kavunun sekonder gen merkezi olup, genetik kaynaklari agisindan da gok
fazla gesitlilige sahip oldugu bildirilmistir [4, 5, 6].

Genis alanlarda yapilan kavun iiretimlerinde, ¢esitli sorunlar ile karsilasiimaktadir. Ozellikle bu
sorunlarin basinda iiretim alanlarini etkileyen hastalik etmenleri biiyiik miktarlarda verim ve kalite
kayiplarina neden olmaktadir. Bu kayiplarin en bilyiik nedeni viriis, bakteri, fungus ve nematodlardir.
Kavunda en 6nemli hastaliklarin basindaki hastalik etmeni kabak sar1 mozaik viriisii (ZYMV), MNSV
ve Fusarium solgunlugu, kiilleme (Podosphaera xanthii) olarak bilinmektedir.

Fusarium oxysporum f.sp. melonis (FOM), toprak kokenli bir fungustur. Risser, Banihashimi [7],
Fusarium oxysporum f.sp. melonis (FOM)' un dort irkini (0, 1, 2 ve 1.2) tanimlanmus ve bu wrklar iki
dominant genle kontrol edilmektedir. Bitkide Fusarium’a dayaniklilik i¢in bu iki genin de olmasi
gerekmektedir. Yapilan bir ¢alismada; kavun genotiplerinde DNA sekanslama ¢aligmasi sonucunda F.
oxysporum f. sp. melonis (Fom)’in 0 ve 2 numarali irklarina karsi FOM-1 geninin dayanikli oldugu
bildirilmistir [8]. Yapilan baska bir ¢aligmada; kavunda genom sekanslama yontemiyle Fusarium
oxysporum f. sp. melonis (Fom) ’in 1rklarina kars1 direngli genler belirlenmeye ¢alisilmis ve Fom’m 0
ve 1 numarali irklaria karst Fom-2 geninin direngli oldugu ortaya ¢ikarilmistir [9]. Patojen, kavun
yetistiriciligi yapilan iilkelerde ciddi iiriin ve kalite kayiplarina neden olmaktadir. Toprak kokenli bu
patojen ile miicadelede toprak fumigasyonu ile hastaligin etkinligi kontrol altina alinabilmektedir.
Ancak bu yontem oldukea pahali ve ¢evreye olumsuz etkileri olmaktadir [8]. Toprak kokenli bu patojen
ile miicadelede en etkili yol dayanikli ¢esit kullanmaktir.

Diinya kavun iiretiminde ciddi zararlar1 olan en biiyiik viral grup Zucchini Yellow Mosaic Viriisii
(ZYMV) olup yiiksek verim kayiplarina yol agmaktadir [10]. Enfekteli bitkilerde, meyvelerde
deformasyon ve renk degisiklikleri kavunlari pazarlanamaz hale getirmektedir. Pitrat Lecoq [11]
yaptiklar1 calisgmada ZYMV direngliligini tek genle kontrol edildigini rapor etmis ancak Danin-Poleg
,Jadmor [12] direngliligin 3 dominant genle (Zym-1, Zym-2, ve Zym-3) kontrol edildigini
caligmalarinda belirlemistir [13]. Direncin ifadesi i¢in {i¢ dominat genin var olmasi gereklidir ve
dominant alellerden herhangi birinin olmamasi, duyarlilikla sonuglanacaktir. Kavunda ZYMV
direncleri genetik harita caligmalarinda belirtilmis olsa da, ZYMYV direnci kavun lokuslar1 arasindaki
genetik iligkiler bilinmemektedir.

MNSV (Melon necrotic spot viriis), Tombusviridae ailesindeki Carmovirus cinsine aittir ve yapraklarda
sistemik nekrotik lekelere ve kavun, hiyar ve karpuzun saplarinda izlere ve ayrica zaman zaman bitki
¢okmesine neden olmaktadir [14]. Etmen Cucurbitacea familyasiyla sinirli az sayida konukgu dizisine
sahip olmakla beraber tohumla ve toprak kdkenli bir mantar olan Olpidium borovanus ile taginmaktadir
[15, 16]. MNSV genomu, en az bes farkli proteini kodlayan 4.3 kb'lik tek sarmalli bir RNA molekiiliidiir
[17]. MNSV’ nin tek bir resesif direng geniyle (nsv) kontrol edildigini belirtmislerdir [18]. Cogu bitki
viriisiinde oldugu gibi, MNSV sistematik olarak floem dokusu yoluyla kavun bitkilerinde yayilmaktadir
[19].

Kabakgillerde en fazla goriilen hastaliklardan birisi de kiillemedir. Kiillemeye iki fungus sebep
olmaktadir; Podosphaera xanthii ve Golovinomyces cichoracearum. Fungus besinlerini 6zel
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organlariyla (haustorium) konukgu bitkinin hiicrelerinden karsilar. Bu nedenle bitkilerde verim ve kalite
kayiplar1 meydana gelir. Kalitim ¢alismalarinda kiillemenin genellikle monogenik baskin genle (R
direng genleri) kontrol edildigi fakat resesif genlerinde hastalik tizerinde etkili oldugu gézlenmistir.
Bugiine kadar kavunda P. xanthii’nin 5 k1 (0, 1, 2, 3 ve 5), G. cichoracearum’ un 2 1rki (0 vel) tespit
edilmistir. Kiillemede hastalig1 kontrol altina almak icin kullanilan en belirgin yontemlerden birisi
kimyasal uygulamasidir. Ancak kimyasal ila¢ kullanim1 hem maliyetli hem de zaman kaybina neden
olmaktadir. Bu nedenle ¢evreye uyumlu, ekonomik ve daha etkili bir yol olan dayanikli ¢esitler
kullanilmalidir.

Glniimiizde kavunda klasik 1slah metotlar1 ile bir¢ok yeni cesit gelistirilmistir ancak hastalik ve
zararlilara dayanikliligin iyilestirilmesi konusunda g¢aligmalarin devam etmesi gerekmektedir [20].
Hastalik ve zararli etmenlerin kontroliinde en etkin yontem dayanikli gesitlerin islah edilmesi ve
iiretimde kullanilmasidir. Diinyada hastalik ve zararin 6nlenmesi amaciyla her yil tonlarca pestisit
kullanilmaktadir [7]. Pestisit kullanilmaksizin {iretim yapilmasi halinde, iiretim miktarinda %60 hatta
%100 kay1p olabilmektedir. Diinyada tarim ilac1 tiretimi 3 milyon ton, yillik satis tutar ise 25-30 milyar
§ arasinda degismektedir. Tiirkiye’de 2019 yilinda 51.297 ton tarim ilact kullanilmustir.

1.1. Tarim ilact Kullanimin Zararlar

Hastalik ve yabanci otlara kars1 uygulanan ilaglamalarda pestisitinin %0.015-%6’s1 hedef canli tizerine
ulagsmakta ve yeterli etki alinmakta, geri kalan %94-99.9’luk kisim ise ekosistemde hedef olmayan
organizmalara ve topraga ulagsmakta ya da ¢evredeki dogal ekosistemlere kimyasal kirleticiler olarak
karismaktadir [21].

Tarim ilaci kullaniminin getirdigi bu sorunlar arastirmacilari farkli savasim yontemlerinin gelistirilmesi
gerektigi noktasina getirmistir.

Biyolojik miicadele terimi, “zararli popiilasyonlar1 dogal diigmanlar1 vasitasiyla baski altina alma ve
diizenleme” seklinde tanimlanmaktadir [22]. Biyolojik savas dogada kendiliginden isleyen bir sistemdir.
Biyolojik savas, hastalik etmenleriyle antagonistik organizmalar arasindaki etkilesimin bir {iriinii olarak
ortaya ¢ikar. Yarigsma yani rekabet yoluyla biyolojik savasta, bir ortamda patojen ve antagonistik
organizma ayni faktore gereksinim duyar ve bu faktdr de sinirli bulunursa burada bir rekabet ortami
dogar.

Biyolojik miicadelede kullanilan biyotik ve abiyotik faktorler;

- Dogal diismanlar,

- Besin,

- Tiir ici rekabet,

- Tiirler arasi rekabet (diger dogal diismanlar),
- Iklim ve diger fiziksel faktérler ve

- Yer ve yasam alani istekleri.

Dayanikli ¢esit kullanimi sadece verim ve kalitenin artisin1 degil, ayn1 zamanda kimyasal kullanimim
da azaltmaktadir.

1.2. Dayanikhlik Islahi

Dayaniklilik 1slahinin amaci; {izerinde ¢aligilan hastalik veya zararli etmene kars1 dayanikliligi saglayan
gen veya genleri belirlemek, bunlar 1slah programinda kullanarak dayanikli bireyler elde etmektir.
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Dayaniklilik 1slah programlarinda en biiyiik sorun ebeveynlerin melezlenmeleri sonucu elde edilen
dayanikli bireylerin belirlenmesidir. Klasik 1slah programlarinda elde edilen bitkilerin dayanikliliklar
patojenite testleriyle ortaya ¢ikarilmaktadir. Bu uygulamalar zaman almakta, fazla is giicii gerektirmekte
ve oldukca giic olmaktadir. Bitki 1slah calismalarinda melezlemeler yoluyla genetik islemlerin ve
seleksiyonun etkinligi arttiritlmaya ¢alisiimaktadir. Fakat bunlar da ¢ok uzun zaman alan, zahmetli ve
yiiksek maliyetli islemlerdir. Giiniimiizde ise klasik bitki 1slah1 programlarini tamamlayan ve
destekleyen yeni molekiiler ve biyoteknolojik yontemler gelistirilmistir.

Molekiiler seleksiyon icin kullanilan molekiiler markirlar, ¢evresel kosullardan etkilenmez, her zaman
her kosulda stabil olup, farklilik gostermezler. Molekiiler markirlar, dominant veya kodominant
ozellikte olabilirler ve kalitimlar1 basit ilkelere dayanmaktadir. Ozellikle cevresel kosullardan gok
etkilenen dolayistyla fenotipik olarak g6zlenmeleri zor olan karakterlerin seleksiyonunda son derece
basarili olup, dogru bir sekilde secilmelerine olanak tanirlar. Molekiiler markirlar ile direng geni mevcut
olmayan hassas ¢esitlerin 1slahinin kolaylastirmasi beklenmektedir.

2. Kavunda Hastalik Dayamim Mekanizmasinda Kullamilan Molekiiler Markir Sistemleri

Molekiiler markirlar, canli genomunda rastgele bir gen bolgesi ya da belirli bir gen bolgesi ile iligkili
DNA pargasi olarak adlandirilmaktadir [23]. Polimeraz zincir reaksiyonundan (PCR) sonra bir¢ok
morfolojik markir insan, hayvan ve bitki genetik ¢aligmalarinda kullanilmaktadir. Kavunda kullanilan
yontemler belirli amaca yoneliktir bunlar; bitki gen kaynaklarinin taranmasi, bitkiler arasindaki genetik
mesafelerin belirlenmesi, ¢esit ve hibrit bitki tanisi, genetik diizeyde gesit safliginin belirlenmesi ve
hastalik zararlilara dayanikliliktir.

Dayaniklilik 1slahinin en biiyiik amact hastalik ve zararliya karsi dayanikliligi saglayan gen veya genleri
belirlemek ve bu genlere sahip olan dayanikli bireyleri elde etmektir. Islah programinda en biiyiik zorluk
hassas ve dayanikli ebeveynlerin melezlenmesi sonucu elde edilen dayanikli bireylerin belirlenmesidir.
Bu bireylerin belirlenmesi i¢in kullanilan en uygun yontemlerden birisi markir destekli seleksiyondur.
Dayaniklilig1 saglayan genleri tasiyan bireylerin markir kullanarak belirlemek miimkiin olmaktadir.
DNA markirlart PCR’a dayali olmayan markirlar (RFLP) ve PCR’a dayali markirlar (RAPD, ISSR;
SSR, AFLP, SRAP, SNP, CAPS, vb.) seklinde iki grupta siniflandirilmaktadir. Giiniimiizde markirlarin
cogunlugu PCR’a dayali markirlardir.

Markirlarin bir digerine gore tercih edilmelerinde, ulasilabilirligi, uygulama tekniginin basit olmasi,
calisilacak olan popiilasyonda 6ngoriilen polimorfizm diizeyi, DNA miktar ve kalitesinin uygun olmast,
markir kalitimi (dominant-kodominant) ve popiilasyonda arastirilan genetik bilginin tipidir [24].
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Cizelge 1: Yaygin olarak kullanilan bazi markwr sistemlerinin ozellikleri [25].

Markr PCR Polimorfizm  Dominanthk Dizilenme Referans
Sistemi Gereksinimi  Seviyesi Durumu Maliyet ~ Gereksinimi

RAPD Evet Cok Yitksek ~ Dominant Diisiik Yok [26]
RFLP Hayir Orta Kodominant Yiiksek Evet [27]
AFLP  Evet Yiiksek Dominant Yiksek Yok [28]

SSR Evet Yiiksek Kodominant Yiiksek Evet [29]
ISSR Evet Yiiksek Dominant Yiksek Yok [30]

SNP Evet Yiiksek Kodominant Degisken  Evet [31]
CAPS Evet Yiiksek Kodominant Diisiik Evet [32]

Ulkemizde kavun 1slahinda tek genle veya majér genlerle idame edilen hastaliklara karst markir yardiml
seleksiyon 6zel sektor tohum sirketleri ve kamu kuruluslari tarafindan etkili bir sekilde kullanilmaktadir.
MAS o6zellikle farkli hastaliklara kars1 dayaniklilik genlerinin bir 1slah hattinda veya gesitte toplanmasi
icin oldukga etkili bir yontemdir.

3. Sonug

Dayaniklilik 1slahinda markir destekli seleksiyon tekniginin basta kavun olmak tizere Cucurbitaceae
familyasinda kullanim alani oldukga fazladir. Bu teknik oldukga hizli, etkin ve ekonomik bir seleksiyon
yontemidir. Tek basina klasik 1slah metotlariin yerine gecebilecek bir yontem degil, 1slahin basarisini
arttirmak i¢in yardimei olarak kullanilan bir tekniktir.

Hastaliklara kars1 dayaniklilikta fonksiyonel genomik bilgilerin etkin bir sekilde uygulanmasi, bitkide
meydana gelen diger molekiiler islevler anlagilmasina da yardimei olacaktir. Bu iglevlerin iyi anlagilmasi
ve farkli uygulamalarin kombinasyonlari olusturularak kullanilmasi ile dayanikli gesit gelistirilmesine
ve bitkilerde dayanikliliga 6nemli katkilar saglanabilecektir.
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ABSTRACT

The plants (Hibiscus sabidarrifa and Hibiscus rosa-sinensis) are cultivated in many tropical and
subtropical climates for their versatile usage. Plant viruses have a significant capacity to cause the
maximum losses in agricultural production. It is assumed that these viruses are responsible for the
emergence of about half of plant diseases which are a major threat to food safety or ecological integrity
worldwide. Geminiviruses are family of plant viruses with characteristic twinned quasi-icosahedral
virions and a small, single-stranded circular DNA genome. Some plants (H. sabidarrifa and H. rosa-
sinensis) showing the characteristic symptoms of viruses were observed. The presence of whitefly vector
presumed that these plants might have begomovirus. A 550 bp of amplicon size as a plasmid was
obtained from the infected plants after PCR reaction. The obtained amplicon was amplified with
sequence specific primers to get the full length genome. The sequence analysis has proved the existence
of Cotton leaf curl Multan virus (CLCUMUYV) from symptomatic plants. The full genome sequence
analysis revealed a 2.4-2.5 kb full genome of CLCUMUYV infecting Roselle species. A phylogenetic and
evolutionary history analysis has confirmed the association of this virus with other aligned viruses.
Overall, we have identified one new species as host of begomovirus in this area.

Keywords: AC2 gene, Begomovirus, nucleotide comparison, phylogenetic analysis, Roselle
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1. Introduction

Hibiscus genus a member of malvaceous family mostly belongs to the tropical and subtropical regions and
has approximately 300 species [1]. Its cultivation was started from Sudan in 60000 years ago and become
famous as Sudanese tea. The H. sabdariffa commonly known as Roselle is one of most famous specie of

Hibiscus which is cultivated in tropical regions for leaves, stem, seeds and most importantly its dry calyces
used as a tea, syrup and jams worldwide. The cultivation of Roselle in Asian territories is for the production
of bast fiber which is obtained from its stems by the process of retting [2].

The H. rosa-sinensis is also a member of the genus Hibiscus. This plant is mostly used as herbal medicine
in China and India. The World health organization (WHO) has declared this plant as emerging folk medicine
for many health problems. As this plant contains a many antioxidants and bioactive compounds which are
used as anti-ovulatory, infertility, antifungal, antiviral, anti-inflammatory, hypertension, liver disorder,
pyrexia and antibacterial [3, 4].

Begomoviruses are a group of plant viruses possess a small circular single-stranded DNA of 2.6-2.8 kb
genome and geminate capsid morphology. The most of begomoviruses have two modules like DNA A and
DNA B, which are important for viral propagation [5]. This group of plant viruses have ssDNA that leads
to the major losses in economic crops throughout the world. The non-cultivated plants act as harbor and the
second host of many begomoviruses, and as mixing vessels at recombination site. These viruses are
extremely recombination-prone and show nucleotide substitution rates and are equivalent to other RNA
viruses [6, 7].

The CLCuMuV and its associated betasatellites have versatile host range ranging from cultivated crops like
cotton, tomato, tobacco, sunflower okra, hemp and non-cultivated plants including Ageratum, Hibiscus,
Kudzu and many other weeds. It is estimated that this devastating virus has almost more than 400 host
species. Weeds are serving as a major inoculum reservoir of this virus. The host range of this virus is
increasing quickly as by detection of this virus from alternate hosts [8, 9].

These begomoviruses are divided into two groups like old world and new world on the basis of genomic
studies. The ssDNA molecule of begomovirus is further categorized into two components like DNA-A and
DNA-B as having their genome structure. Both DNA-A and DNA-B have broad functions and varied form
of open reading frames (ORFs). Proteins encoded by DNA-A of begomovirus are associated with viral DNA
replication, vector transmission and encapsidation, while those encoded by DNA-B are required in the
intercellular and intracellular movement of viral particles. These proteins have multiple functions including
host gene regulation, virus replication, vector transmission, viral assembly and silencing suppression [10-
12].

The AC2 genes encode as main pathogenicity factor in many Begomoviruses and family Geminiviridae.
This gene serves as a resistance breakage in many cultivated and non-cultivated plants including cotton.
This gene has multifunctional protein which is involved in transcriptional control, silencing of gene and
regulation of basal biosynthesis [13]. The main symptoms of begomoviruses are vein thickening, yellowing,
curling and vein enations underside the leaves. The DNA B sequence of cotton leaf curl Gezira virus
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interestingly show similar symptoms but in different ecological locations. One DNA molecule can relate
with four other main CLCuD which have also the same type of typical symptoms [14].

Begomoviruses have a variety of host species including cultivated and uncultivated plants. Studying the
begomoviruses of cultivated and wild plants and their dynamics of existing and dispersal are key factors for
understanding virus evolution and epidemiology [15]. It is understood fact that development of new
epidemics of geminiviruses in a certain area is because of introducing the new crops [16]. Wild plants
produce new viruses and their strains by playing the role of “melting pots” for range and recombination
with begomoviruses [17]. The interaction consequences between host plants and begomoviruses depend
upon the capability of virus to respond plant defense mechanism [18, 19].

Mostly sequence of betasatellite has three important functions in many begomoviruses including an adenine
rich sequence region, satellite conserved region for stem-loop structure and replication and single BC1 gene
[20, 21]. The main role of BC1 is intermediated by typical encoded protein. The BC1 gene has many
functions which include pathogenicity determination, post-transcriptional gene silencing suppressor and
also have the interaction of virus movement [22].

Only Cotton leaf curl Burewala virus (CLCuBuV) shows the absence of compliment genes despite that
begomoviruses has extensive sequencing. Most of CLCuBuV isolates originates from G. hirustum which
has many stop codons in full TrAP gene. This TrAP product can be cut into 35 amino acids (aa) but other
wild-type TrAP of other begomoviruses contain 150-aa-protein. It has been assumed that CLCuBuV can
reduce host resistance from other amino acid sequence of TrAP [23].

In Pakistan this virus is infecting multiple crops and most importantly cotton. Many up and down have been
occurred Punjab and Sindh Province of Pakistan because of this virus. The farming community and cotton
industry is facing huge economic losses caused by this virus in recent years. The host range of this virus is
increasing in cotton zone of Pakistan. The presence of vector and alternate hosts of this virus is a significant
factor for the establishment of this virus on new hosts [24-26]. The purpose of this study was to check the
presence of begomovirus in these plant species. Keeping in view the importance of this virus and its
associated satellites, we have identified a new host of CLCuMuV from Punjab, Pakistan. We have reported
the sequence-based characterization of this begomovirus which was found to be associated on Roselle
species in areas of Tehsil Alipur, Punjab, Pakistan.

2. Research Methodology
2.1. Sample Collection

The twenty leaf samples of Roselle species (H. sabidarrifa and H. rosa-sinensis) containing virus symptoms
were collected from the garden area of Seetpur-Alipur having coordinates including latitude and altitude
29.239510299220743, 70.83905928465599 and Sultanpur-Alipur with coordinates 29.329072, 70.813566
in 2022. The typical symptoms including vein clearing, vein thickening, leaf curling, leaf rolling and
yellowing were prominent on the infected plants. The visible observation suggested that these plants might
have infection of any plant virus. The presence of white fly population on infected plants has boosted the
hypothesis of confirmation of any begomovirus. The 20 symptomatic and healthy leaf samples were
collected from both locations. All the symptomatic and healthy leaf samples were well-preserved in airtight
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polythene bags. All the obtained samples were brought into the plant virology laboratory for further analysis.
All these samples were preserved in -80 °C refrigerator for avoiding the disintegration of plant virus.

2.2. DNA Extraction, Amplification and Sequencing

The DNA was isolated from leaves containing virus symptoms (15 from H. sabidarrifa and 5 from H. rosa-
sinensis) as well as from healthy samples with the help of Cetyl trimethyl ammonium bromide (CTAB)
method [27, 28]. Symptomatic leaves of each sample were crushed in liquid nitrogen to transform into a
fine powder by using pre-chilled pestle and mortar. The resulting tissue powder was shifted instantly into
50 ml autoclaved polypropylene centrifuge tube comprising of 20ml pre-warmed (65 centigrade) CTAB
extraction buffer. The mixture of extraction buffer containing CTAB 1.5%, Tris HCL (pH 8.0) 100mM,
Nacl 1.4M, EDTA (pH 8.0) 20mM, S-Mercaptoethanol 2% and Polyvinylpyrolidone (PVP) 2% was used.
The whole tissue powder was adjourned carefully in extraction buffer by rotating and inverting the mixture
tubes. The incubation of homogenate mixture was allowed at 65 centigrade for a period of 1h in the water
bath. This mixture was regularly assorted during the incubation period. A 15 ml quantity of chloroform and
isoamyl alcohol with (24:1) ratio was added to each tube after incubation. All the mixture tubes spun until
it transforms into the dark green emulsion. Then, mixture tubes were shaken 30 minutes into a rotary shaker.
After shaking, all tubes were allowed to shake at 4000 RPM (g) for 20 minutes in the centrifugal shaking
machine. This supernatant mixture was shifted into fresh, sterilized 50 ml tube. 2ul RNase (10mg/ml of
RNase) was mixed into each tube and then placed for incubation in the water bath for approximately one
hour at 37 °C. This step was optionally applied and also can be completed right after purification steps.
Chloroform, isoamyl alcohol, and centrifugation procedures were repeated after RNAse treatment.

The concentration of obtained DNA/per gram of leaf tissue from each purified sample was measured by
Smartspec Plus spectrophotometer (BioRad) at 260-nanometer wavelengths. The concentration of each
sample was obtained as 50 pug per mL of isolated DNA. The total nucleic acid was filtered with the help of
extraction buffer and then re-suspended in cold TE (10 mM Tris, 1 mM EDTA, pH 8.0). The complete
nucleotide sequence of amplified product was obtained with the help of degenerate primers. The CLCuMuV
AC2 was obtained via PCR amplification by using the specific primers of begomoviral DNA AV494/Dep
as described in table 1. Virus and betasatellites were perceived from the DNA extracts with the help of
prescribed primers pairs in a PCR [29].

The amplification reaction was carried out in a final volume of 25 ul volume. PCR products were analyzed
in 1% agarose gel electrophoresis having tris-acetate-EDTA (TAE) and ethidium bromide. The amplified
DNA was eluted from agarose gel with the help of purification kit (QuikGene, Qiagen Inc., USA). The
purified PCR product was allowed to ligate into the Pgem-t-vector and later in Escherichia coli competent
cells [30]. The PCR products of both species were digested with the help of sequence specific forward and
reverse primer pairs as described in table 1. The cloned gene of both species were confirmed by the
restriction release of fragments and selected clones were sequenced from the commercial Company
(Takara).
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Table 1: Primer pairs used to detect the virus.

. Vi Total no.
Host Location Irus Primers sequence 5'-3' ota nOQ
genome of sample
AV494 |Dep3”
tpur-
Seetpu Begomo-F-(5"

Alipur, CLCuMu

H. sabidarrifa Punjab, V DNA A GGATCCTTTGTTGAACG?CTTTCCS )* 15
Pakistan Begomo-R-(3
GGATCCCACATGTTTAAAGTAAAGC-3")*
Sulltanpur- CLCMuV-
H. rosa-sinensis Alipur, CLCuMu GGATCCATGACGAGGAGCAAAACAA and 5
Punjab, V DNA-A CLCMuV-
Pakistan CTGCAGAACGGTGAACTTCTTATTGA*

*Degenerate primer used for detection of virus from infected plant samples.
*Sequence specific primer pairs

“Degenerate primer used for detection of betasatellite.

2No. of samples from which PCR amplicons of begomovirus were obtained.

2.3. BLAST Analysis

The obtained sequences were allowed to run on BLAST website. The obtained full genome
sequence was designated for homolog check. A Blastn search of the NCBI non-redundant
nucleotide database was applied for comparing all the obtained sequences with already identified
sequences in GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST).

2.4. Evolutionary History and Phylogenetic Analysis

To understand the ancestry of begomoviral species with their satellites, the associated sequences were
recovered from the non-redundant database of NCBI. A phylogenetic tree was fabricated for this virus with
the help of aligned viral sequences. This phylogenetic tree was concluded by employing the neighbor joining
method. The bootstrap consensus tree was deduced from the one thousand replicates which were obtained
to denote the transformative history of analyzed taxa [31]. This transformative analysis was help in the
software of MEGAT7 [32]. A nucleotide comparison of this sequence with its aligned sequences was carried
out by following the [32] in MEGA11 software. All the obtained sequences were compared on the basis of
their frequencies in a percent form. The related viruses’ domains were assembled from NCBI to check the
frequency difference of nucleotides with their codons.

3. Result and Discussion

The begomoviruses and their associated satellites have become a major concern in modern agriculture for
their quick development into a new host. These begomoviruses have approximately more than 400 new host
species including cultivated and non-cultivated plants. But these non-cultivated plants which are mostly
naturally growing including weeds, hedges, shrubs mostly act as reservoir and vessels for the emergence of
new plant virus and its evolution. In most cases, insect vector can complete their life cycle in the absence
of its original host and virus can move from the body of insect vector into that non-cultivated plant.
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The total 20 samples of both species were analyzed to check the presence of begomovirus. It is presumed
from many previous studies that first amplicon obtained by using degenerate or universal primers varied in
the form of its size. Its size mostly depends on the concentration of DNA, accuracy of PCR and suitable
primer pairs. Here in this study, 550 bp amplicon size was obtained from the infected samples. This
amplicon was further amplified to get the full length genome of this virus. Most of DNA viruses have
plasmid size of approximately 550 bp. Typically, the CLCuMuV has almost 2.2 to 2.6 kb full length genome
size so it was predicted that these infected plant samples might have begomovirus infection. A same study
was carried out to check the presence of CLCuMuV in Hibiscus sabidarrifa in Fujian province of China.
They have successfully identified this virus from the infected Roselle species in 2008, 2010 and later in
2017 [33, 34]. The CLCuMuV infecting H. rosa-sinensis was also identified in Philippines in 2012 [35].
The Cotton leaf curl Burewala virus infecting H. rosa-sinensis was also identified in 2014 in Pakistan [36]
and 2016 in India [37].

A routine survey was carried out to check the presence of begomoviruses and its associated satellites in
areas of south Punjab. Some Roselle plants showing typical begomoviruses symptoms were identified in
Seetpur and Sulltanpur. The presence of insect vector has boosted our hypothesis to analyze these samples
as these infected plants might have begomovirus infection. The complete genome sequence of CLCuMuV
was obtained from the symptomatic samples of Roselle plants. The symptomatic plants were showing the
typical symptoms of cotton leaf curl disease including leaf curling, leaf rolling, enation, vein clearing and
growth stunting. The samples were analyzed by using the degenerate primers of begomovirus. The
transmission of geminiviruses in field condition entirely depend on its insect vectors whitefly, a principal
vector to transmit these viruses. It is depicted from many studies that geminiviruses cannot be transmitted
via seed, but in some cases can be mechanically and graft-transmissible under experiment conditions [38,
39].

Figure 1: The observed symptoms on both plant species. A: H. sabidarrifa and B: H. rosa-sinensis
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To get the full genome sequence of both isolates, both amplicons were allowed to run on rolling circular
amplification (RCA). It was confirmed from RCA that full length has sequence of approximately 2.3-2.4 kb
size as shown in figure 2. Both the products were sent to commercial company to get the full-length genome
sequences. The isolate of H. sabidarrifa obtained from the area of Seetpur-Alipur showed the 2738 while
H. rosa-sinensis obtained from Sultanpur-Alipur has the 2744 which were 5-10 less or more with already
submitted databases. Initially, it was confirmed from the sequencing that amplicon clone (plasmid) of both
locations has size of 550 bp which was quite similar to already submitted sequences of CLCuMuV in
database of NCBI by running the BLASTn search.

It was confirmed from the sequence analysis that samples collected from both locations have CLCuMuV
infection. As, this virus was not identified on this host earlier in this area, so we have detected a new host
of CLCuMuV from this area. Moreover, this virus was detected previously from vector (whitefly) also from
cotton plants from this area. The increasing number of hosts of this virus is an alarming situation in this area
as this area is a hub of cotton production. It is believed that geminiviruses responsible to cause the infection
in cotton, corn, cassava, tomato can lead to ample economic losses or even starvation in many
underdeveloped countries. The topographical enlargement of agriculture is considered as a rambling factor
for spread of many plant viruses. The family Geminiviridae is increasing day by day due to increase in
number of plant viruses and host enlargement and currently comprise of nine genera including Becurtovirus,
Begomovirus, Capulavirus, Curtovirus, Eragrovirus, Grablovirus, Mastrevirus, Topocuvirus and
Turncurtovirus [40-43].

10k

750

Figure 2: The expression of amplified genome on gel-electrophoresis. A 10 kb DNA ladder was used to check the
exact size of amplicon.

The obtained sequence showed maximum similarity index with already submitted sequences of cotton leaf
curl disease in NCBI database. All the related sequences were retrieved from NCBI database to develop a
phylogenetic analysis. All the sequences were converted into FASTA format. The obtained sequence with
its related sequences were aligned in MEGA11 software. A phylogenetic analysis was carried out to check
the ancestry of this plant virus. ICTV has developed a solid criterion for mapping and organizing a fresh
virus isolate with its genus and group. According to this criteria, if new sequence has similarity with more
than 89% then this will fall within that family or genus but if the sequence similarity is less than 89% then
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it can be added into a new virus. Our obtained sequence has more than 89% similarity in NCBI with its
related sequences, so it can be added as new host in the begomovirus group. While it was revealed from the
phylogenetic analysis that CLCuMuV infecting H. rosa-sinensis has almost more than 89% similarity with
other submitted databases, so it can be considered as same virus with already identified begomovirus group
with same name and genus.

There are definite directions for the classifications of plant viruses into species, strains and variants [44].
The amount of categorized geminiviruses is increasing quickly in this decade. A unique nomenclature
structure is applied for addition of new viruses into the family. The species name: strain description:
symptoms: host: place: and/or a letter A: B:C etc. Strain/variant description include Country, Place, Host,
Year [45]. Our study has fulfilled the criteria of ICTV for mapping and organizing the new begomoviruses
and its associated satellites. In the 1980s a new group of plant viruses was classified into a new family
Geminiviridae [46]. This name was originated from “Gemini” the Zodiac symbol characterized by twins
[43, 47]. The viruses of Geminiviridae family is structurally categorized by joined (geminate), quasi-
icosahedral capsids and consist of monopartite or bipartite genome components [48].

s — KX65679 Catton [eaf curl Multan virus :CN

it —— KX603683.1 Cotton leaf curl Multan virus :PK
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Figure 3: A phylogenetic analysis of obtained sequences with already submitted sequences in NCBI. The
Phylogenetic tree was constructed by using maximum likelihood method in MEGAZ11 Software. The bootstrap tree
was inferred from 100 replicates. The red sign indicates the new isolates of this virus. The acronym used in this tree

are: PK-Pakistan, IN-India, CN-China. The okra yellow vein mosaic virus was also an India isolate.
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Table 2: Nucleotide frequencies of cotton leaf curl isolates with their codons and total nucleotides

Total
Domain (Data) Virus name with isolate T (V) C A G (nucleotides)
base pairs*

KX65679 Cotton leaf curl Multan virus :CN isolate 30.2 20.2 26.2 23.4 2739
KX656800.1 Cotton leaf curl Multan virus :PK isolate 30.2 20.2 26.2 23.4 2737
KMO096469.1 Cotton leaf curl Multan virus :IN isolate 30.2 20.2 26.2 23.4 2739
0L436154.1 Cotton leaf curl Multan virus :PK isolate 30.3 20.1 26.2 23.4 2739
KX603683.1 Cotton leaf curl Multan virus :PK isolate 30.3 20.1 26.1 23.5 2739
KX656795.1 Cotton leaf curl Multan virus :PK isolate 30.2 20.2 26.1 23.5 2737
KX656788.1 Cotton leaf curl Multan virus :PK isolate 30.2 20.1 26.2 23.5 2733
KY992858 Cotton leaf curl Multan virus :PK isolate 304 20.0 26.4 23.3 2738
KX656787 Cotton leaf curl Multan virus :CN isolate 30.2 20.1 26.4 23.2 2738
KX656786 Cotton leaf curl Multan virus :PK isolate 30.3 20.1 26.3 23.4 2738
KX603682 Cotton leaf curl Multan virus :PK isolate 30.4 20.1 26.4 23.1 2738
MT886450 Cotton leaf curl Multan virus :PK isolate 30.3 20.1 26.4 23.2 2738
Cotton leaf curl Multan virus H. sabidarrifa isolate 30.2 20.2 26.2 23.4 2738
Cotton leaf curl Multan virus H rosa-sinensis isolate 30.8 19.9 25.7 23.6 2744
KY120360 Cotton leaf curl Multan virus :IN isolate 31.0 19.9 25.6 235 2750
GU181356.1 O!<ra yellow vein mosaic virus 971 25 7 214 257 2743
(Outgroup):IN isolate
Average 30.3 20.1 26.1 23.4 2739

An evolutionary history was carried out in MEGA11 software to check the difference of start codons and
stop codons. The obtained sequences were compared with already submitted domains of Cotton leaf curl
Multan virus with their start codons and stop codons. The data of already submitted sequences was retrieved
from the NCBI. It was revealed from this evolutionary history analysis that our sequences have quite
similarity with already submitted sequences. The 14 other sequences were selected to check the nucleotide
difference with our obtained sequences. The average nucleotide difference was 30.3 in start codons while
stop codons showed the difference of 23.4. The complete nucleotide difference can be found in table. 2. The
values of start codons (T&U) while stop codons values are in (C&A&G) form. Okra yellow vein mosaic
virus was selected as an outgroup for this analysis which is also a member of this devastating begomovirus
genus. The number of start and stop codons for this outgroup were 27.1, 25.7, 2.14 and 25.7 with total
number of sequence was 2743 base pair.

The genomic studies with evolutionary history and phylogenetic analysis has proved that begomoviruses
are categorized into two groups, including new world (NW) and old world (OW) viruses [38]. This division
might be happened either by the relationship of monopartite viruses with betasatellite or by dislodgment of
DNA-B from an OW bipartite begomovirus as revealed in the case of Srilankan cassava mosaic virus
(SLCMV) [49]. Our phylogenetic analysis has confirmd that this virus has quite similar with already
submitted database in NCBI. Our virus has showed approximately 89% similarity with already identified
begomiviruses with their host, genome organization and physical appreance.

Major influential factors responsible for appearance and dispersal of new geminiviruses are progression of
new variants, presence of B biotype insect vector Bemisia tabaci and rise of its population. The genomic
recombination in geminiviruses, not only between variants of the same virus, but also between species and
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even genera, caused the speedy virus modification. Most of the infectious geminiviruses originated from
recombination of viral genomes including those connected with tomato leaf curl, cassava mosaic and cotton
leaf curl diseases. Heterologous recombinants comprising parts of the host genome and sequences from
satellite-like components provided infinite evolutionary prospects. Human activities are also playing major
role in disperse of geminiviruses globally by modifying the cropping systems, transferring the infected
planting materials, introducing the new crops and introducing the susceptible germplasm [50].

4. Conclusion

In this study, plants of Roselle genus showing begomovirus infection were characterized. These plants have
versatile usage and a major source of bast fiber in many countries. Here in this study, we have successfully
detected the CLCuMuV infecting the Roselle species in Seetpur and Sultanpur areas of Punjab, Pakistan.
Previously, these two species were serving as alternate host of this devastating plant virus. This study has
confirmed the establishment of begomovirus on 8" malvaceous and 6 seed-propagated species of plants.
Many factors are responsible for increasing the host species of this virus like B or Q type insect vector and
speedy viral mutation. To manage this virus, it is necessary to control the spread of insect vector.
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Bu arastirma Sapanca ilgesi ve kdylerinde {imitvar ceviz genotiplerin belirlenmesi amaciyla 2017-2018 yillarinda
yiriitlilmiistiir. Calismada yaklasik 400 ceviz agaci degerlendirilmis ve 101 agactan meyve 6rnegi alinarak ince-
lenmistir. Pomolojik 6l¢iimler ve degerlendirmeler sonucunda 29 genotip iimitvar olarak secilmistir. Secilen ge-
notiplerde; meyve agirligi 10,89-19,07 g, i¢ agirligi 5,01-9,43 g, i¢ oram %43,01-59,39 kabuk kalinlig1 0,98-1,99
mm arasinda degismistir. Kabuk rengi genotiplerin %55,17’sinde acik, %37,93’tinde orta ve %6,89’unda koyu
renkli i¢ rengi %48,27’sinde agik sar1, %31,03’{inde koyu sar1, %20,68’inde ise kahverengi olarak degerlendiril-
migtir. Segilen genotiplerin 7’sinin homogami, 3’{iniin protogeni ve 14’{iniin ise protandri 6zellige sahip oldugu
tespit edilmistir.

Anahtar Kelimeler: Ceviz, seleksiyon, 1slah, genotip, pomoloji

A Study On Determination of Important Quality Characteristics
of Some Walnut Genotypes (Juglans regia L.) Cultivated in Sa-
panca Region

ABSTRACT

This research was carried out in 2017-2018 to determine the promising walnut genotypes in Sapanca district and
its villages. In the study, approximately 400 walnut trees were evaluated and fruit samples were taken from 101
trees and examined. As a result of pomological measurements and evaluations, 29 genotypes were selected as
promising. In selected genotypes; fruit weight 10.89-19.07 g, kernel weight 5.01-9.43 ¢, kernel ratio 43.01-
59.39%, peel thickness ranged between 0.98-1.99 mm. Shell color was evaluated as light in 55.17% of genotypes,
medium in 37.93% and dark in 6.89%, light yellow in 48.27%, dark yellow in 31.03% and brown in 20.68%. It
has been determined that 7 of the selected genotypes have homogamous, 3 have protogynous and 14 have pro-
tandrous character.

Keywords: Walnut, selection, breeding, genotype, pomolog
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1. Giris

Cok eski yillara dayanan meyvecilik kiiltiiriiyle Anadolu birgok meyvenin anavatani oldugu gibi, birgok
meyve tiirlinlin tiim diinyaya yayilmasinda bir koprii vazifesi gérmiistiir. Cevizin anavatanlar1 arasinda
da yine Anadolu yer almaktadir [1, 2]. Sahip oldugu bu avantaja ragmen iilkemizde ceviz yetistiriciligi
ve liretim miktar1 Diinya siralamasinda istenilen seviyeye heniiz ulagamamuistir. Diinya ceviz liretimine
ait veriler Cizelge 1°de verilmistir. Cizelge 1.”den goriilebilecegi gibi; ceviz liretimi bakimindan Tiirkiye
Cin, Iran ve ABD’nin arkasinda dérdiincii sirada bulunmaktadir [3, 16].

Tablo 1: Diinyada en ¢ok ceviz iireten iilkeler [16]

Uretim Yiizde
Ulkeler Countries Production Percent

(ton) (%)

INGILTERE CHINA 1.100.000 33.10

ABD USA 707.604 21.30
IRAN IRAN 356.666 10.70
TURKIYE TURKEY 286.706 8.60
MEKSIKA MEXICA 164.652 5.00
SiLi CHILE 158.000 4.80
FRANSA FRANCE 35.700 1.10
DIGER 15.40

Ulkemizin sahip oldugu birgok avantaja ragmen yetistiricilik ve iiretimde bulundugu bu konum elbette
ki kabul edilebilir bir konum degildir. Bu olumsuz durumun en énemli sebeplerinden birisi; mevcut agag
varligim biiyiik bir boliimiiniin tohumdan yetismis, standart olmayan ¢ogiir agaglarindan olugmasi ve
standart ¢esitlerle kurulmus kapama bahgelerin ¢ok az olmasidir. Cogiir popiilasyonu bakimindan zen-
gin Sapanca ydresi, ceviz 1slah1 bakimindan 6nemli bir varyasyon ortaya koyarken, yetistiricilikte ve
iirinde standardizasyonun saglanamamasi verim ve kalitenin diisiik olmasina sebep olmaktadir. . Ana-
dolu’nun zengin ceviz varligi igerisinden standart ceviz gesitlerimizin gelistirilmesi amaciyla birgok se-
leksiyon calismasi yapilmis ve halen devam etmektedir. ilk ¢alismalar Olez (1971) tarafindan baslatil-
mig, Sen (1980) basta olmak tizere bir¢ok arastirici tarafindan devam ettirilmis ve halen bu ¢alismalar
devam etmektedir [4,5]. Beklenen iiretim seviyesine ulasabilmek ve diinya ceviz tiretiminde ilk siralarda
yer alabilmek i¢in 6ncelikle, her bolgeye uyum saglamig, tstiin 6zellikteki genotiplerin belirlenmesi,
1slahi, yeni cesitlerin tescil edilmesi iiretilmesi ve biiyiik bahgeler seklinde yetistiriciliginin yayginlasti-
rilmasi olmalidir. Cevizde bdlgesel seleksiyon ¢ok onemlidir. Standart ceviz gesitlerinin belirlenme-
sinde 6ncelikli baz1 seleksiyon kriterleri dikkate alinmaktadir. Bunlar salkimdaki meyve sayisi, yan dal-
larin meyve verim durumu ve dolayisiyla bitki basina verimin yiiksek olmasi, meyve pomolojik 6zel-
liklerinin iistiin olmasi, hastaliklara ve soguga dayaniklilik, agacin erken meyveye yatmasi, ge¢ ¢icek-
lenme, gibi pomolojik ve fenolojik 6zelliklerdir [6,7,8,9,10,11,12,13,14,15].

Sakarya, sahip oldugu ceviz agaci potansiyeli ve ceviz yetistiriciligi i¢in uygun iklim 6zellikleri dikkate
alindiginda bolgesel seleksiyon galigmalari agisindan biiyiik bir potansiyele sahiptir. [10]. Ulkemizde
yiiriitiilen seleksiyon ¢alismalarinin 6nemli bir halkasini olusturacak bu ¢alismada Sapanca ilgesi pilot
bolge olarak secilmis ve ilgede mevcut ceviz popiilasyonu igerisinden kalitesi yiiksek, verimli ceviz
genotiplerinin tespiti, dzelliklerinin ortaya konulmasi, standart ¢esit haline getirilerek kaybolmalarinin
onlenmesi, lilkemiz cevizciligine kazandirilmasi ve dolayisiyla iilke ekonomisine katki saglanmasi
amaglanmigtir.
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2. Materyal ve Metod
2.1. Materyal

Bu caligma Sakarya’ya bagli Sapanca ilgesi ve kdylerinde yiiriitiilmiistiir. Caligma, tohumdan yetismis
ceviz agaclar1 (Juglans regia L.) iizerinde yiriitilmiis olup; bu kapsamda 400 kadar ¢ogiir ceviz agact
incelenmistir. Bunlar igerisinden tohumdan iiretilmis 101 ¢ogiir agacindan meyve ornekleri alinmus;
agac, meyve ve gicek ozellikleri incelenerek timitvar genotipler belirlenmistir.

2.2.Metod

Seleksiyon caligmalarinda 6n degerlendirmeye tabi tutulan 400 kadar agac¢ arasindan 101 tanesinden
2017 yili hasat déneminde meyve drnegi alinmistir. Ornekler golgede oda sicakliginda kurutulmus ve
pomolojik dzellikleri belirlenmistir.

Orneklerin meyve agirliklar1 ve i¢ agirliklar tesadiifen alman 10 érnegin rastgele segilerek 0,01 g. du-
yarli terazide tartilmasi ile elde edilmistir. I¢ orani ise her gesit icin elde edilen ortalama meyve ve i¢
agirliklarmin kullamnyla asagida belirtilen I¢ orani (% Randiman) formiiliiyle hesaplanmustir [9,11].

i (%Rand ) ¢ Agirhg y
¢ orani (%Randiman) = ———
Meyve Agirhigi

Ornek alinan meyvelerde uzunluk ve ¢ap &lgiimleri 0,01 mm uyarlilikla dijital kumpasla Kabuk kalinlig1
meyve agirliginda takip edilen siraya gore, meyve yiiksekligi ile ¢apinin kesistigi kabuk yilizeyi esas
alinarak 0,01 mm duyarli kumpasla 6l¢iilmesi ile ve ortalamalarinin alinmast ile hesaplanmistir [9,15].

Her bir genotipe ait meyvelerin meyve boyu, meyve eni ve meyve yiikseklikleri 0,01 mm duyarli kum-
pasla Olciilmesi ve ortalamalariin alinmasi ile tespit edilmistir. Boyutlari belirlenen meyvelerde sekil
indeksi formiilii kullanilarak meyveler “oval” ve “yuvarlak” olarak degerlendirilmistir. Sekil indeksi
1,25’den biiyiik olan meyveler “oval”, kiigiik olanlar “yuvarlak” olarak degerlendirilmistir. Meyve-
lerde pomolojik degerlendirmeler Walnut Descriptor dikkate alinarak yapilirken; timitvar genotiplerin
seciminde Beyhan (2009) tarafindan kullanilan Degistirilmis Tartili Derecelendirme Metodu kullanil-
mugstir [2,9,15,17].

Meyve Boyu
Meyve Eni + MeyveYiiksekligi
2

Sekil Indeksi =

Kabuk piiriizliigii, kabuk rengi, i¢ rengi ve i¢ damarlanma durumu gibi 6zellikler igin ¢alismanin kendi
igerisinde skalalar diizenlenmis ve buna dayali olarak gerceklestirilmistir. Saglam i¢ orani saglam i¢
say1si toplam i¢ sayisina oranlanarak % olarak belirlenmistir [2,9].

Genotipler segilirken salkimdaki meyve sayisi, yan dal verimlilik durumu, hastalik ve zararlara daya-
niklilik, disi ve erkek ¢igek agma tarihleri ve ¢igek yapilar1 (protogeni, protandri ve homogami) tespit
edilmistir [9].

2017 yilinda meyve 6rnegi alinan 101 agacin drnekleri incelenmis ve pomolojik analizleri yapilmustir.
Analiz sonuglarina gére randiman hesaplar1 yapilmistir. Baglangicta meyve i¢c randiman %43.00 ve
tizerinde olanlar iimitvar genotipler olarak belirlenmis ve bu genotiplerde 2018 yilinin ilkbaharinda fe-
nolojik gozlemler yapilmistir.
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3. Bulgular ve Tartisma

Sapanca ilgesi ve gevresinde 2017 yilinda baglayan seleksiyon ¢alismasinda 6rnek alinan genotiplerde
pomolojik ve fenolojik gézlemlere ait ortalama veriler ile bu verilere ait degisim araliklar1 Cizelge 2’de
gosterilmistir. Biitiin genotiplerin verileri incelendiginde ortalama meyve agirhig: 12,23 g olup; 5,62-
19,72 g arasinda degismistir. Ortalama meyve boyu 39,80 mm olup; 28,21-55,59 mm araliginda degisim
gostermis; meyve eni ise ortalama 31,36 mm olup; bu deger 23,63-41,51 mm araliginda degisim goster-
migtir. Meyve yiiksekligi ortalamas1 33,51 mm olurken; bu deger 25,48-46,12 mm arasinda degismistir

Tablo 2: 2017 Yilinda alinan 101 ornekte bazi meyve ozelliklerinin ortalama degerleri ve degisim araliklart

) Ortalama Degisim Arahg
Ozellikler Features Change Interval
Average .
(min.- max.)
Meyve Agirlhigi (g) Nut Weight 12.23 5.62-19.72
Ic Agirh (g) Kernel Weight 5.22 4.45-9.43
I¢ Oran1 (%) Kernel Ratio 42.29 35.00-58.46
Sekil Indeksi Shape Index 1.23 0.88-1.73
Kabuk Kalinligi (mm) Shell Thickness 1.52 0.98-2.40
Meyve Boyu (mm) Nut Length 39.89 28.21-55.59
Meyve Eni (mm) Nut Width 31.36 23.63-41.51
Meyve Yiiksekligi (mm) Nut Height 33.51 25.48-46.12
Saglam ¢ Oram (%) Good Kernel 85.94 20-100
Erkek Cigeklen Zamam Male Flowering 25 Mart - 10 Nisan
Disi Cigeklenme Zamani Female Flowering 25 Mart - 10 Nisan

Incelenen genotiplerde kabuk kalinlig1 ortalama 1,52 mm olurken; 0,98-2,40 mm araliginda degisim
gostermis, i¢ agirligr ortalamasi 5,22 g olup; bu deger 4,45-9,43 g arasinda degisim gostermistir. Geno-
tiplerin i¢ oran1 ortalamasi %42,29 olup; bu deger %35,00-58,46 arasinda degismistir. Ortalama sekil
indeksi 1,23 olup; bu deger 0,88-1,73 arasinda degisim gostermistir. incelenen &rneklerde saglam ic
orani ise ortalama %85,94 olurken; bu deger %20,00-100 arasinda degisim gostermistir.

3.1.Secilen Genotiplerde Pomolojik Ozellikler

Calisma sirasinda meyve orneklerinde baslica fiziksel 6zellikler olarak meyve agirligi, i¢ agirligy, ic
oranlari belirlenmistir. Meyve boyutlar1 bakimindan meyve boyu, meyve eni, meyve yiiksekligi ve bu
degerlere gore sekil indeksi tespit edilmistir. Ayrica meyvelerde kabuk kalinligi, saglam i¢ orani, meyve
sekli, kabuk piirtizliliigi, kabuk rengi, i¢ rengi, dolgunluk ve damarlilik gibi kalite 6zellikleri de tespit
edilmistir. Beyhan (2009) tarafindan kullanilan Degistirilmis Tartili Derecelendirme Metoduna gore ya-
pilan degerlendirmeler sonucunda 29 genotip timitvar olarak se¢ilmistir [9]. Segilen genotiplere ait bazi
onemli meyve Ozellikleri ve bu 6zelliklere ait ortalama degerler ile bu degerlerin degisim araliklar1 Ci-
zelge 3’te gosterilmistir. Cizelge 3’te de goriildiigii lizere; imitvar olarak segilen 29 genotipe ait orta-
lama meyve agirlig: 14,25 g, i¢ agirhigi 6,83 g, i¢ oran1 %47,83, meyve yiiksekligi ortalama 35,85 mm,
meyve eni 33,89 mm, meyve boyu 43,60 mm, kabuk kalinlig1 1,45 mm, sekil indeksi ise 1,24 olarak
belirlenmistir.
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Tablo 3: Segilen ceviz genotiplerinde bazi meyve ozelliklerinin ortalama degerleri ve degisim araliklar:

) Ortalama Degisim Arahg:
Ozellikler Features Change Interval
Average :
(min-max)

Meyve Agirhigi (g) Nut Weight 14.25 10.89-19.07
¢ Agirhig (g) Kernel Weight 6.83 5.01-9.43
I¢ Orani (%) Kernel Ratio 47.83 43.01-59.39
Sekil Indeksi Shape Index 124 1.03-1.39
Kabuk Kalinlig1 (mm) Shell Thickness 1.45 0.98-1.99
Meyve Boyu (mm) Nut Length 43.60 33.46-51.54
Meyve Eni (mm) Nut Width 33.89 29.23-37.90
Meyve Yiiksekligi (mm) Nut Height 35.85 30.49-43.75
Saglam I¢ Oran1 (%) Good Kernel 88.27 40-100
Erkek Cigeklenme Tarihi Male Flowering - 25 Mart-10 Nisan
Disi Cigeklenme Tarihi Female Flowering - 25 Mart-10 Nisan
Protandri (%) Protandrous 65.51 -
Protogeni (%) Protogynous 10.34 -
Homogami (%) Homogamous 24.13 -

Segilen genotiplere ait énemli meyve dzellikleri Cizelge 4’te verilmistir. Umitvar genotiplerin meyve
agirhiginin 10,89-19,07 g, i¢ agirhiginin 5,01-9,43 g, i¢ oraninin %43,01-59,89 arasinda degistigi goriil-
mektedir. Ayrica meyve boyunun 33,46-51,54 mm, meyve eninin 29,23-37,9 mm, meyve yiiksekliginin
30,49-43,75 mm, kabuk kalinliginin 0,98-1,99 mm, sekil indeksinin 1,03-1,39, dolu saglam i¢ oraninin
ise %40-100 araliginda degisim gosterdigi goriilmektedir. Segilen ceviz genotiplerine ait 6rneklerin
%55,17’si ‘agik’ kabuk renginde, %37,93°1 ‘orta’ ve %6,89’u ‘koyu’ renklidir. Kabuk piiriizliligi ba-
kimindan genotiplerin meyvelerinin %31,03’1 ‘diiz’, %17,24°1 ‘orta’ ve %51.72’si “piiriizli’ kabuk ya-
pisina sahip oldugu belirlenmistir. Umitvar genotiplerde analizi yapilan &rneklerin i¢ renklerinin
%48,27’si ‘agik sar1’, %20,68’1 ‘koyu sar1’ ve %31,03’i ‘kahverengi’ i¢ rengine sahiptir. Bunun yaninda
orneklerin %58,62si ‘oval’, %41,37’si ‘yuvarlak’ meyve sekline sahip oldugu ortaya ¢ikmustir.

Bilindigi gibi; standart ceviz cesitlerinin kalitesinin belirlenmesinde birinci derecede 6nemli olan en
onemli kriterler kabuklu meyve agirligi, i¢ agirhgi ve i¢ oranidir [3,9,15]. Bu ¢alismada elde ettigimiz
verileri tilkemizde yapilan diger seleksiyon ¢aligsmalariyla karsilastirdigimizda elde ettigimiz degerlerin
olduk¢a 6nemli oldugunu séyleyebiliriz. Nitekim Beyhan (1993) tarafindan Darende ilgesinde 1990-
1992 yillarinda gergeklestirilen bir ¢alismada segilen 62 genotipte ortalama meyve agirliklarinin 14.91

g olarak belirlendigi ve bu degerin genotipler arasinda 12,39-18,49 g olarak degistigi bildirilmistir [9].

Beyhan (1993) ¢alismasinda meyve agirliklarinin 17,00 g dan biiyiik %9,69, 13,00-17,00 g aras1 %85,48
ve 13,00 g dan kiigiik %4,83 olarak tespit etmistir [9]. Bizim ¢alismamizda ise 17,00 g dan biiyiikk mey-
veye sahip genotiplerin oran1 %27,58 olurken; 13,00-17,00 g aras1 %34.47 ve 13,00 g dan kii¢iik %37,93
gibi birbirine yakin bir dagilim ortaya ¢ikmaktadir.

Bunun yaninda Beyazit (2000) tarafindan yiiriitiilen bir calismada; Hatay ilinin baz1 6nemli il¢elerinde
on se¢imlerle 71 genotip belirlenmis ve bu genotiplerde meyve agirliklar1 11,5-15,8 g araliginda oldugu
bildirilmistir [15]. Oguz ve ark. (2003) tarafindan Bitlis ili Hizan il¢esinde yiiriitiilen bir nokta seleksi-
yon ¢alismasinda secilen 14 {istiin genotipte meyve agirliklarinin 7,31-13,37 g arasinda degisim goster-
digi bildirilmistir [3].
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Tablo 4: Secilen ceviz genotiplerinde bazi 6nemli meyve ozellikleri

ic

Genotip Meyve ic Orant Meyve Meyye Meyve Kabuk _Sekil Meyve
No Ge- Agirh@r  Agirhig Ker- Boyu Eni Yiiksekligi Kalinhg: Indeksi Sekli
notype Nl_Jt we- Ke_rnel nel Nut I\_lut N_ut _Shell $hape Nut

Number ight weight ratio length width height thickness index shape

@) (9) (%) (mm) (mm) (mm) (mm)

54 SA 001 15.06 6.76 44.89 44.36 34.16 36.12 1.75 1.26 Oval

54 SA 002 17.68 8.07 45.64 47.7 36.47 39.09 1.45 1.26 Oval

54 SA 003 19.07 9.43 49.44 51.54 37.9 43.75 1.55 1.26 Oval

54 SA 004 14.56 6.26 43.01 44.03 34.22 35.51 1.38 1.26 Oval

54 SA 007 15.95 6.96 43.64 46.2 34.49 36.75 1.20 1.29 Oval

54 SA 008 11.45 5.78 50.52 37.06 30.5 33.08 1.55 1.16 Yuvarlak

54 SA 010 10.98 5.01 45.66 43.09 29.23 32.7 1.99 1.39 Oval

54 SA 022 10.89 5.88 54.01 33.46 32.19 32.49 1.24 1.03 Yuvarlak

54 SA 028 12.08 6.58 54.51 40.13 30.94 31.85 1.18 1.27 Oval

54 SA 036 13.34 5.99 44,94 42.54 30.45 31.65 1.76 1.36 Oval

54 SA 040 13.65 5.88 43.05 42.86 33.32 35.1 1.52 1.25 Oval

54 SA 042 13.39 6.39 47.74 37.31 32.62 34.76 1.49 1.10 Yuvarlak

54 SA 047 12.05 5.82 48.28 37.7 32.73 30.49 1.18 1.19 Yuvarlak

54 SA 049 11.06 5.85 52.89 44.18 32.11 32.25 1.33 1.37 Oval

54 SA 052 11.56 5.22 45.22 34.39 30.34 31.59 1.46 111 Yuvarlak

54 SA 054 12.3 5.89 479 39.51 32.86 333 141 1.19 Yuvarlak

54 SA 068 12.49 5.74 45.98 41.31 32.8 35.25 131 1.21 Yuvarlak

54 SA 072 16.75 8.77 52.4 46.08 33.41 35.67 1.35 1.33 Oval

54 SA 074 17.6 7.82 44.45 46.92 35.33 37.55 1.81 1.28 Oval

54 SA 078 17.04 8.29 48.66 45.99 36.34 38.71 1.23 1.22 Yuvarlak

55 SA 079 18.00 7.82 43.47 48.35 374 38.81 15 1.26 Oval

54 SA 080 17.61 7.77 44,11 47.81 36.39 38.42 1.77 1.27 Oval

54 SA 081 17.44 8.05 46.15 47.39 35.89 38.3 1.40 1.27 Oval

54 SA 082 11.82 5.86 49.56 44.77 34.27 37.39 1.44 1.24 Yuvarlak

54 SA 083 16.07 741 46.14 47.9 35.89 38.57 151 1.28 Oval

54 SA 084 144 6.95 48.27 45.11 35.74 37.53 1.40 1.23 Yuvarlak

54 SA 086 17.61 7.92 44.95 46.92 35.29 37.32 1.28 1.29 Oval

54 SA 087 11.41 6.78 59.39 43.98 34.01 37.36 0.98 1.23 Yuvarlak

54 SA 099 13.72 7.2 52.45 45.89 35.71 38.35 1.58 1.23 Yuvarlak
%Z'rzg‘: 14.38 6.83 47.83 43.60 33.89 35.85 1.45 1.24 -

Kéroglu (2004), Iskilip’te yapilan bir seleksiyon calismasinda {imitvar goriilen 23 genotipin meyve agir-
liginin ortalama olarak 13,06 g oldugunu tespit etmistir [14]. Akcay ve Tosun (2005), Bursa’nin {i¢
ilgesinde gergeklestirdikleri bir ¢alismada inceledikleri ve sectikleri 40 genotipte ortalama meyve agir-
liginin 8,57-17,65 g arasinda degistigini bildirmisledir [18]. Dogan ve ark. (2005) Bayindir ilgesinde
yiiriittiikleri seleksiyon calismasinda meyve agirliklarinin 11,7-19,66 g arasinda degistigini belirlemis-
lerdir [19]. Kaymaz (2005) Bitlis ili Hizan il¢esinde 2001-2003 yilar1 arasinda ti¢ yil siireyle yiiriittiikleri
calismalarda, sectikleri 18 genotipte meyve agirliklarinin 8,59-11,73 ¢, arasinda degisim gosterdigini
belirtmislerdir.[20]. Erzincan Bolgesinde yiiriitiilen bir ¢alismada secilen 25 ceviz genotipinin kabuklu
meyve agirliginin 8,27-17,3 g arasinda degistigi bildirilmistir [21].
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Ceviz gesitlerinde meyve Kkalitesinin belirlenmesinde diger énemli bir kalite faktorii ise i¢ agirhigidir. ¢
agirlig1 bakimindan elde edilen verileri degerlendirdigimizde ve diger calisma sonuglartyla karsilastir-
digimizda; sectigimiz genotiplerin aday ¢esit olabilecek degerlere sahip oldugu ortaya ¢ikmaktadir. Ni-
tekim segilen genotiplerde meyve i¢ agirligi ortalama 6.83 g olurken; 5.01-9.43 g arasinda degisim gos-
termistir. Beyhan (1993) tarafindan yapilan bir ¢alismada segilen genotiplerde ortalama i¢ agirhigimin
7,53 g oldugu ve bu degerin 6,50-9,88 g arasinda degisim gosterdigi bildirilmistir. Ayrica bu degerler 7
g dan kiigiik %25,76, 7-8 g aras1 %51,51 ve 8,5 g dan biiyiik %22,73 olarak degisim gostermistir [9].
Bizim ¢aligmamizda ise 7,00 g dan hafif olanlar %65,51, 7,00-8,00 g arasinda %17,23 ve %17,24 i 8,00
g dan daha agirdir. Bu degeri Beyazit (2000) 4,03-8,07 g; Oguz ve ark. (2003) 3,45-6,85 g; Koroglu
(2004) ortalama 6,88 g; Akcay ve Tosun (2005) 4,04-9,00 g; Dogan ve ark. (2005) 3,64-9,26 g; Kaymaz
(2005) 4,99-5,72 g; Ozrenk ve ark (2005) 5,01-8,43 g; Demir (2007) 4,0-6,1 g; Beyhan (2009) 6,00-
8,50 g; Keles (2012) 4,62-7,36 g; Giilsoy ve ark. (2016) 5,57-7,46 g; Balta ve ark. (2017) 5,71-6,82 g
olarak bildirmislerdir [3,10,14,15,18,19,20,21,22,23,24,25].

Ceviz gesitlerinde 1slah amaglari igerisinde 6nemli bir yere sahip olan diger bir kriter ise i¢ oramidir.
Ayrica i¢ randimani olarak da ifade edilmektedir. Calismamizda belirlenen timitvar genotiplerin ig oran-
lar1 (randimanlar1) ortalama olarak %47,83 olurken; %43,01-59,39 arasinda degisim gostermistir. Bey-
han (1993) tarafindan yiiriitiilen bir ¢alismada segilen genotiplerde i¢ oranlarinin ortalama deger olarak
%50,50 oldugu ve %42,06-67,73 olarak degistigi bildirilmistir. Bununla birlikte %50 nin {izerinde
%55,12’1ik bir deger tespit etmistir [9]. Yiiriittiigiimiiz bu ¢alismada ise %50,00’nin {izerinde %24,12
olan 7 genotip belirlenmistir. Beyazit (2000) segilen genotiplerin randimanlarint %37,0-58,7 arasinda
belirlemistir [15]. Oguz ve ark. (2003) yaptiklar1 ¢alismada timitvar genotiplerin i¢ oraninin %45,27-
52,42 arasinda degistigini bildirmislerdir [3]. Koroglu (2004), yiiriitmiis oldugu bir ¢aligmada segilen
tmitvar genotiplerin ortalama i¢ oranlarinin %52,90 oldugunu bildirmistir [ 14]. Ak¢ay ve Tosun (2005)
sectikleri genotiplerin randimanlarini %42,88-57,95 araliginda [18], Dogan ve ark. (2005) ise %30,92-
62,44 arasinda bulmuslardir [19]. Kaymaz (2005) yaptig1 ¢alismada genotiplerin randimanlarim %4,76-
54,83 [9], Ozrenk ve ark. (2005) %41,3-61,5 [21], Demir (2007) %31,8-52,5 [22], Beyhan (2009) ise
%47,61-63,00, araliginda belirlemistir [10]. Keles (2012) inceledigi genotiplerde randimanlarin
%43,80-58,98 [23], Giilsoy ve ark. (2016) %42,87-55,12 [24], Balta ve ark. (2017) ise %40,00-59,00
[25], arasinda degisim gosterdigini bildirmislerdir. Calismamizda timitvar genotipler igerisinde bulunan
54 SA 087 numarali genotipimiz sahip oldugu %59,39’1uk i¢ oraniyla ilk sirada dikkat gekmektedir.

Ceviz gesitlerinin kalite degerlendirmelerinde i¢ randimanini direkt etkileyen bir 6zellik olan kabuk ka-
linlig1 da 6nemli bir faktor olarak karsimiza ¢ikmaktadir. Yiiriittiiglimiiz bu ¢alismamizda genotiplerin
ortalama kabuk kalinligi 1,45 mm olurken; bu deger 0,98-1,99 mm arasinda degisiklik géstermistir.
Beyhan (1993) ortalama kabuk kalinliklarini 1,18 mm ve bu degerin degisim araligini da 0,66-1,56 mm
olarak belirlemistir [9]. Beyazit (2000) kabuk kalinliklarin1 0,84-3,60 mm [15], Oguz ve ark. (2003)
0,74-1,66 mm [3], Koroglu (2004) ortalama kabuk kalnligin1 1,53 mm olarak belirlemislerdir [14].
Kaymaz (2005) kabuk kalinlig1 0,70- 1,74 mm [20], Ozrenk ve ark. (2005) yaptiklar1 calismada kabuk
kalinligin1 0,71-1,88 mm [21], Beyhan (2009) 0,87-1,87 mm [10], Giilsoy ve ark. (2016) 1,25-3,10 mm
araliginda tespit etmislerdir [24]. Elde ettigimiz kabuk kalinlig1 degerleriyle, literatiirde bildirilen bu
degerleri karsilastirdigimizda segtigimiz genotiplerin arasinda kabuk kalinligi bakimindan dikkat ¢ekici
genotipler oldugunu sdyleyebiliriz. Kabuk kalinligi bakimindan 54 SA 087 genotip 0,98 mm’lik kabuk
kalinhigryla oldukea dikkat ¢ekici bir genotip olarak gozikmektedir.

Journal of Agricultural Biotechnology 4(1), 31-41, 2023 37



Osman GULLER, Omer BEYHAN

Sapanca Bélgesinde Yetistirilen Bazi Ceviz Genotiplerinin (Juglans regia L.) Onemli Kalite Ozellikler...

3.2.Secilen Genotiplerin Bitkisel Ozellikleri

Yiiritilen seleksiyon galismasinda segilen ceviz genotiplerinin agaclarinda agaglarin tahmini yasi, yan
dallarindaki verimlilik durumu, siirgiin ucunda salkimdaki meyve sayisi, agacin sulanabilirligi, glines
alma durumu ve hasat zamanlar1 degerlendirmeye alinmistir. Se¢ilen agaglarin tahmini yaglari 3-80 ara-
sinda degisim gosterirken hasat zamanlar1 ise Agustos aymnin ilk haftasi ile Eyliil ayinin ilk haftas ara-
sinda degisim gostermistir. Yiiriitiilen seleksiyon ¢alismasinda agaglardan alinan 6rneklerde yaptigimiz
analizler sonucunda timitvar olarak tespit edilen 6rneklerin ¢icek agma zamanlari i¢in incelemeler ya-
pilmis ve yapilan incelmeler sonucunda %24,13’iniin Homogami, %10,34’iiniin Protogeni ve
%65,51’inin Protoandri ¢igeklenme 6zelligine sahip oldugu tespit edilmistir. Bilindigi gibi cevizlerde
ciceklenme ozellikleri genetik bir karakter olarak ortaya ¢ikmaktadir. Bununla beraber agacin konumu,
giibreleme, bakim ve budama gibi kiiltiirel islemler ve ¢igeklenme zamanindaki ekolojik faktorlere de
bagli olarak birtakim degiskenlikler gosterebilmektedir. Bu bakimdan tek yillik fenolojik gézlemlerin
genotiplerin giceklenme ozellikleriyle ilgili kesin bilgiler vermesi beklenemez. Bu yiizden secilen ge-
notiplerde ihtiyaca gore uzun yillarin ortalamasi olarak degerlendirilmelidir. Bu degerlendirmeler galis-
manin sonraki asamalarinda da yiriitiilmelidir.

4. Sonuglar

Sakarya ili Sapanca ilgesinde 2017 ve 2018 yillarinda yiiriitiilen bu seleksiyon ¢aligmasinda bélgenin
ceviz populasyonu igerisinden tohumdan yetismis ve {istiin 6zelliklere sahip genotiplerin tespiti amag-
lanmustir. Ornek alian genotipler arasindan iistiin 6zelliklere sahip olan bireylerin belirlenebilmesi i¢in
ornek alman tiim genotiplerin kabuklu agirliklari (g), i¢ agirliklari (g), i¢ oranlari (%), kabuk kalinliklart
(mm), meyve boyu (mm), meyve eni (mm), meyve yliksekligi (mm), kabuk piiriizliiligii, kabuk rengi,
i¢ rengi, damarlilik durumu, dolu ve saglam i¢ oran1 gibi dzellikler kriter olarak dikkate alinistir.

Ik y1l yapilan arazi ¢alismalarinda tohumdan yetismis, meyve veren ve hastaliga sahip olmayan ceviz
populasyonundan 101 agagtan 6rnek alinmustir. Alinan 6rnekler laboratuvar ortaminda gesitli 6l¢iim ve
analizlere tabi tutulmustur. Yapilan 6l¢iim analiz sonuglariin Tartili Derecelendirme metoduna gore
degerlendirilmesi sonucu 29 genotip timitvar olarak segilmislerdir.

Sapanca ilgesinde yiiriitiilen bu galigmada incelenen 6rnekler arasindan tespit edilen timitvar genotiple-
rin gesitli meyve ozellikleri dikkate alinmis ve hem kendi iilkemiz de hem de diger iilkelerde yiiriitiilen
calisma sonuglariyla kiyaslanmigtir. Elde edilen sonuglar segilen genotiplerin 6nemli 6zelliklere sahip
oldugunu ortaya ¢ikarmistir. Bu durum gerek ¢alismanin yiiriitildiigi bolgede gerekse iilke genelinde
tohumdan yetistiriciligin fazla oldugu da diisiiniildiiglinde 6nemli genetik kaynaklara sahip oldugumuz
sonucunu ortaya ¢ikarmaktadir.

Yukarida sunulan veriler géz 6ntinde bulundurularak Sapanca ilgesinde yiiriitiilen ve sonuglarini sundu-
gumuz bu seleksiyon ¢alismasinin bundan sonraki asamalarinin da titizlikle yiritiilmesi ve kesin selek-
siyon sonuglarinin degerlendirilerek kaliteli genotiplerin ¢esit olarak tescillenip liretim ve adaptasyon
caligmalarina baglanilmasi uygun olacaktir.
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5. Beyanname
5.1. Tesekkiir

Bu ¢aligmanin yapilmasi sirasinda laboratuvar imkéanlarini kullanmam hususunda yardimei olan Ziraat
Fakiiltesi Dekani Prof. Dr. Taki DEMIR e ve ¢alisma i¢in belirlenen arazi calismalarinda bana yardimei
olan ceviz tireticisi Abdullah KOC’a tesekkiir ederim.

5.2.Yazarlarin Katkilar

Osman GULLER: Arastirma ve makale i¢in fikir ya da hipotezin olusturulmasi, sonuglara ulagmak
icin gerec ve yontemlerin planlanmasi, deneylerin yapilmasi, verilerin diizenlenmesi ve bildirilmesi i¢in
sorumluluk almak, bulgularin mantikli agiklanmasi ve sunum i¢in sorumluluk almak, arastirma sira-
sinda literatiir taramasi ile ilgili sorumluluk almak, yazinin tiimii ve asil boliimiiniin olusturulmasi igin
sorumluluk almak, makaleyi teslim etmede once sadece imla ve dilbilgisi agisindan degil ayni1 zamanda
entelektiiel icerik agisindan yeniden ¢alisma yapmak.

Prof. Dr. Omer BEYHAN: Arastirma ve makale igin fikir ya da hipotezin olusturulmasi, sonuglara
ulasmak i¢in yontemlerin planlanmasi, bulgularin mantikli agilamasina katkida bulunmak, arastirma si-
rasinda literatiir taramasi i¢in gerekli tavsiyelerde bulunmak, makaleyi teslim etmeden 6nce entelektiiel
icerik acisindan calisma yapmak ve makalenin yayimlanmasi i¢in gerekliliklerin tamamlamak.
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Farkl illerden Toplanan Bakla (Vicia faba L.) Popiilasyonlarinin ve
Cesitlerinin Bilecik Kosullarina Adaptasyonlarimin Belirlenmesi
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Bu ¢alisma; bazi bakla genotiplerinin Bilecik ekolojik kosullarinda verim ve verim 6zelliklerinin belirlenmesi
amactyla 2019-2020 yetistiricilik sezonunda Bilecik Seyh Edebali Universitesi uygulama arazisinde
yiiriitiilmiigtiir. Deneme tesadiif bloklar1 deneme deseninde 3 tekrarlamali olarak kurulmustur. Bitki materyali
olarak sekizi ticari ve dordii yerel popiilasyondan olusan 12 bakla genotipi kullanilmistir. Arastirmada; ¢igeklenme
giin sayis1 (giin), bitki boyu (cm), ana dal sayis1 (adet), bitkide bakla sayis1 (adet), baklada tane sayis1 (adet), taze
bakla agirlig: (g), tane verimi (kg da?), bakla boyu (cm), bakla eni (mm), bakla kalinlig1 (mm), bakla et kalinlig1
(mm) ve kilgiklilik durumu parametreleri incelenmistir. Istatistiksel analizlerde; bitki boyu, ana dal sayis1 ve bakla
et kalinlig1 6nemsiz, bakla eni ¢cok onemli, diger 6zellikler acisindan 6nemli derecede farkliliklar ortaya ciktigi
belirlenmistir. Genotipler arasindan; taze bakla olarak tiiketimde; Antalya-2, K30 V23 ICARDA ve Seher
genotipleri, kuru tane olarak tiiketimde ise Adapazari, Eresen-87 ve Lara genotipleri 6nerilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Bakla, Vicia faba L., adaptasyon, verim.

Determining of Adaptations of Faba Bean (Vicia faba L.) Populations and
Varieties Collected from Different Provinces to Bilecik Conditions

ABSTRACT

This study was carried out in Bilecik Seyh Edebali University application field in the 2019-2020 breeding season
in order to determine the yield and yield characteristics of some broad bean genotypes in Bilecik ecological
conditions. The experiment was set up in a randomized block design with 3 replications. Twelve broad bean
genotypes, eight commercial and four local populations, were used as plant material. In the research; days to
flowering, fresh pod weight, pod number, pod length, number of seeds per pod, pod width, pod thickness, pod
broth, awning status, plant height, number of pods per plant, number of main branches and grain yield parameters
were investigated. In statistical analysis; it was determined that plant height, number of main branches and pod
succulence were insignificant, pod width was very important, and significant differences were observed in terms
of other characteristics. Among the genotypes; in consumption as fresh broad beans; Antalya-2, K30 V23
ICARDA and Seher genotypes, and Adapazari, Eresen-87, and Lara genotypes are recommended for dry grain
consumption.

Keywords: Broad bean, Vicia faba L., adaptation, yield.
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1. Giris

Kutup bolgeleri disinda her yerde yetisebilen baklagiller, tahillarin ardindan gelen 6nemli bitki grubudur
[1]. Yetistiriciliginin bu denli genis alana yayilmasi, erisilebilirligi arttirmakta ve ¢ok yonlii kullanim
alan1 saglamaktadir. Basta taze ve kuru tane tiiketimiyle insan gidasi ve rasyonlara katilmak suretiyle
hayvan yemi olarak 6nemli bir role sahiplerdir. Buna ek olarak; yesil giibre olarak kullanimlar1 ve
havadaki serbest azotu (N) fikse edebilmeleri nedeniyle toprak yapisini iyilestirmektedirler. Son
yillarda, belirli sekonder metabolitler igermesi nedeniyle tipta kullanimi artis gostermistir [2-4].

Familyanin isminin verilmesinde 6nderlik eden bakla (Vicia faba L.); ekonomik yonden degeri yiiksek,
serin iklim ve 1liman iklimlerde optimum gelisme gosterebilen yemeklik tane baklagil bitkisidir.
Familyanin diger iiyelerine gore soguga daha ¢ok dayanim gostermesi nedeniyle daha genis alanlarda
yetistirilebilmektedir [5]. Diinya’da yaklasik olarak ii¢ milyon ha ve iilkemizde ise yaklasik olarak 20
bin da alan tizerinde bakla tarimi yapilmaktadir [6,7]. Gelismislik seviyesi yiiksek olan tilkelerde daha
¢ok hayvanlar igin yem ve yesil giibre olarak, diger gruplardaki iilkelerde (gelismekte olan ve az
gelismis) ise daha cok insan gidasi olarak kullanilmaktadir [8]. Insan gidasinda tercih edilisinin temel
nedeni; icerigindeki %28’¢ varan bitkisel protein orani olup, neredeyse hayvansal proteinlere esit
diizeydedir. Hayvansal proteinlerin farkli nedenlerden (ekonomik, dini inanig vb.) dolay1
karsilanamamas1 durumunda bakla tiiketimi protein alimi igin iyi bir alternatif olusturmaktadir. Icerdigi
protein oraninin yani sira, bazi vitamin mineral ve sekonder metabolitlerce de zengindir [9-11].

Baklanin sahip oldugu olumlu 6zelliklerine karsin favizm etkisi (bakla zehirlenmesi), yiiksek tanen
icerigi ve %40-50 gibi yiiksek oOlgiide yabanci dollenebilme o6zelligi yetistiriciligi ve tiiketimi
sinirlamaktadir [12-15]. Son yillarda “zero tanen” bakla genotipleri gelistirilmesine ragmen, genis
genetik acilim gostermesi nedeniyle halen beklenilen konuma gelememistir. Ulkemizde bakla
yetistiriciligi g¢ogunlukla bir Onceki seneden ayrilan tohumluklarla yapilmaktadir. Bu yerel
popiilasyonlarin yetistirilmesi yabanci otlarla miicadeleyi artirsa da verimde azalisa neden oldugundan
ekonomik getiriyi disiirmektedir. Bu sorunun Oniine gegilebilmek ve ticari cesitlere alternatif
sunulabilmesi adina boélgeye uyum saglayabilen yerel cesitlerin iiretiminin arttirillmast bir kiiltiir
mirasimiz olarak yerel popiilasyonlarin devamliliginin saglanabilmesi agisindan biiyiik 6nem arz
etmektedir. Bu ¢alismada; iilkemizin farkli bolgelerinde toplanan yerel popiilasyonlar ve ticari gesitler
kullanilarak Bilecik ekolojik kosullarinda baklanin tarimsal potansiyelinin belirlenmesi ve
stirdiirtilebilirliginin saglanmas1 amaglanmustir.

2. Metodoloji

Arastirmanin yapildig1 alanin toprak 6zelliklerine ait veriler Tablo 1’de, iklim 6zelliklerine ait veriler
ise Tablo 2’de verilmistir.

Tablo 1’e gore; arazinin toprak tekstiirii %40°lik bir oranla killi tinli yapida olup, igeriginde; %6.84
oranla orta derecede kireg, %0.45 oranla hafif derecede tuz, %7.78 oranla hafif derecede alkali, %22.16
oranla yiiksek derecede fosfor, %66.90 oranla yiiksek derecede potasyum ve %2.26 oranla orta derecede
organik madde ihtiva ettigi belirlenmistir.
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Tablo 1: Arastirma alamina ait toprak ozellikleri

Toprak Ozellikleri Degeri Derecesi
Toprak Tekstiirii (%) 40.00 Killi tinls
Kireg (CaCO3 %) 6.84 Orta
Toplam Tuz (%) 0.45 Hafif tuzlu
pH 7.78 Hafif alkali
Fosfor (P20s kg dat) 22.16 Yiiksek
Potasyum (K0 kg da™) 66.90 Yiiksek
Organik Madde (%) 2.26 Orta

Calismanin yapildigi ile ait vejetasyon donemi ve uzun yillar ortalamasi olarak iklim verileri Tablo 2'ye
gore degerlendirildiginde; vejetasyon donemine ait sicaklik ortalamalarinin uzun yillar ortalamasindan
kismen daha yiiksek olmasina karsin toplam yagis miktar1 ve nisbi nemin uzun yillar ortalamalarindan
daha diisiik oldugu ve Haziran ayinda fazla yagis aldigi goriilmektedir.

Tablo 2: Arastirma lokasyonuna ait 2019-2020 yetistirme dénemi iklim verileri

Sicaklik (°C) Yagis (mm) Nispi nem (%)
Ayar uYyo 2019-20 uYyo 2019-20 uYo 2019-20
Kasim 9.0 12.7 37.2 27.6 71.1 63.0
Aralik 4.5 5.6 55.9 78.4 76.0 78.0
Ocak 2.4 24 50.1 45.4 76.5 74.0
Subat 3.7 5.2 42.0 65.6 73.2 72.1
Mart 6.4 8.6 47.3 4.1 69.3 68.8
Nisan 115 10.8 41.8 36.0 64.2 61.0
Mayis 16.1 16.7 47.7 55.2 64.5 62.0
Haziran 19.9 19.8 39.3 139.1 62.0 59.7
Temmuz 21.7 22.9 30.9 1.2 61.0 63.0
Ortalama 10.6 116 68.6 66.8
Toplam 392.2 482.6

Bilecik Meteoroloji 11 Miidiirliigii, UYO: Uzun yillar ortalamasi
2.1. Materyal

Arastirma 2019-2020 yetistirme doéneminde Bilecik Seyh Edebali Universitesi uygulama arazisinde
yuritilmiistiir. Materyal olarak; Eresen-87, Filiz-99, Kitik-2003, K2 V16 ICARDA, K30 V23
ICARDA, Lara, Salkim ve Seher ticari gesitleri ve Antalya 1, Antalya 2, Mugla ve Sakarya yerel
popiilasyonlar1 olmak iizere 12 bakla genotipi kullanilmistir. Arastirmada kullanilan genotipler ve temin
edildikleri yerler Tablo 3’te verilmistir.
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Tablo 3: Denemede kullanilan bakla genotipleri ve temin edildikleri yerler

Genotip Temin Edildigi Yer
Eresen-87 Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii
Filiz-99 Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii
Kitik-2003 Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii
Salkim Ege Tarimsal Aragtirma Enstitiisii
Lara May Tohumculuk
Seher May Tohumculuk
K30 V23 ICARDA ICARDA
ICARDA

K2 V16 ICARDA

Sakarya Yoresi

Adapazari

Antalya-1 Antalya Yoresi

Antalya-2 Antalya Yoresi
Mugla Mugla Yoresi

2.2. Yontem

Aragtirma, tesadiif bloklar1 deneme desenine bagli olarak ii¢ tekerriirlii ve bloklar arast mesafe 2.5 m
olacak sekilde kurulmustur. Bloklarin her biri 2 m genisliginde ve 1.5 m uzunlugundadir. Bloklarda
olusturulan parseller 40 cm parsel arali ve dort sirali olarak kurulmustur. Ekim iglemi 50 cm sira arasi
mesafe, 20 cm sira iizeri mesafe ve 5 cm ekim derinligi olacak sekilde yapilmistir. Ekimle birlikte 16
kg da! triple siiper fosfat giibresi uygulanmstir. Yabanci ot miicadelesi kapsaminda; bitkiler yaklasik
15 c¢cm boyuna ulastiginda ilk ¢apalama islemi ve ¢igeklenme Oncesinde de ikinci ¢apalama islemi
yapilmistir. Yapilan gézlemler ve dlglimler; ¢igeklenme giin sayisi, bitki boyu, ana dal sayisi, bitkide
bakla sayisi, baklada tane sayisi, taze bakla agirligi, tane verimi, bakla boyu, bakla eni, bakla kalinhigi,
bakla et kalinligi ve kilgiklilik durumundan olusmaktadir. Bu gozlem ve Ol¢timlerin istatistiksel
analizleri SAS paket programi ile Duncan ¢oklu karsilastirma yontemi kullanilarak yapilmustir.

3. Bulgular ve Tartisma

Arastirma sonucunda elde edilen; ¢igeklenme giin sayisi, bitki boyu, ana dal sayist ve bitkide bakla
sayisina ait ortalama degerler Tablo 4’te verilmistir.
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Tablo 4: Arastirma sonucu elde edilen ¢iceklenme giin sayisi, bitki boyu, ana dal sayisi ve bitkide bakla sayisina
ait ortalama degerler

Ciceklenme Giin Sayisi Bitki Boyu = Ana Dal Sayis1  Bitkide Bakla Sayisi

Genotip (giin) (cm) (adet) (adet)
Eresen-87 108.33 112.67 4.8 30,53
Adapazan 121.00¢ 120.33 6.50 20.72¢
Antalya-2 108.33 116.33 6.05 29,100
Seher 106.67¢ 107.33 5.92 21.44¢1
Antalya-1 11167 116.00 6.34 2237
Mugla 111.00% 11033 6.38 20 43¢
Lara 112.33° 107.00 5.59 33.99°
K30 V23 ICARDA 108.33 116.33 5.71 31.96%
K2 V16 ICARDA 108.33 109.67 5.46 23,51
Kitik-2003 122.00° 113.33 5.25 26,04
Filiz-99 120,33 116.33 4.92 18.26'
Salkim 116.67° 110.67 5.09 29,960

Aragtirma sonucu ciceklenme giin siiresindeki genotipler arasindaki farkin istatistiki olarak %21
diizeyinde 6nemli oldugu belirlenmistir. Genotiplerin ¢igeklenme giin sayisi ortalamalar1 106.67-122.00
glin arasinda degisiklik gostermektedir. Cigeklenme siiresinin; en kisa oldugu genotip Seher (106.67
giin) olup, en uzun oldugu genotipler ise Adapazari ve Kitik-2003 (121.00 ve 122.00 giin)’diir. Konuyla
iliskin onceki yapilan g¢alismayla kiyaslandiginda [16] Bilecik ilinin iklim verilerindeki sicaklik
degerlerinin yiiksek, yagis degerlerinin ise diisiik oldugu goriilmekte olup, ¢iceklenmenin daha erken
bagladigi saptanmustir. Arastirma sonucundaki farkliligin genotipler arasindaki geccilik erkencilik
ozelliklerinden ve ilin ekolojik 6zelliklerinden kaynakladig diistintilmektedir.

Arastirma sonucu bitki boyundaki genotipler arasindaki farkin istatistiki olarak onemsiz oldugu
belirlenmistir. Genotiplerin  bitki boyu ortalamalar1 107.00-120.33 cm arasinda degisiklik
gostermektedir. Bitki boyunun; en kisa oldugu genotip Lara (107.00 cm) olup, en uzun oldugu genotip
ise Adapazari (120.33 cm)’dir. Konuyla iliskin dnceki yapilan ¢aligmalarla kiyaslandiginda aragtirmanin
sonuglari benzerlik gostermistir [15, 17].

Aragtirma sonucu ana dal sayisindaki genotipler arasindaki farkin istatistiki olarak 6nemsiz oldugu
belirlenmistir. Genotiplerin ana dal sayisi ortalamalar1 4.88-6.50 adet olarak degisiklik gostermektedir.
Ana dal sayisinin; en az oldugu genotip Eresen-87 (4.88 adet) olup, en fazla oldugu genotip ise
Adapazar (6.50 adet)’dir. Konuyla iliskin dnceki yapilan ¢alismalarla kiyaslandiginda aragtirmanin
verilerin benzerlik gostermistir [18, 19].

Arastirma sonucu bitkide bakla sayisindaki genotipler arasindaki farkin istatistiki olarak %1 diizeyinde
onemli oldugu belirlenmistir. Genotiplerin bitkide bakla sayisi ortalamalar1 18.26-33.99 adet olarak
degisiklik gostermektedir. Bitkide bakla sayisinin; en az oldugu genotip Filiz-99 (18.26 adet) olup, en
fazla oldugu genotip ise Lara (33.99 adet)’dir. Konuyla iliskin Onceki yapilan caligmalarla
kiyaslandiginda arastirmanin sonuglari benzerlik gostermistir [20, 21].
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Tablo 5: Arastirma sonucu elde edilen baklada tane sayisi, taze bakla agiriigi, tane verimi ve bakla boyuna ait
ortalama degerler

Genotip Baklada Tane Sayis1  Taze Bakla Agirhg Tane Ve!’imi Bakla Boyu
(adet) (9) (kg da) (cm)
Eresen-87 3.40% 238.743¢ 426.10° 10.91¢%
Adapazan 4.16% 154.80°9 351.19 12.25%¢
Antalya-2 4.00% 163.30 374.31% 11.42bcde
Seher 3.40% 262.66° 346.22¢ 13.092
Antalya-1 3.53bx 147.38¢ 306.54¢ 10.18¢
Mugla 3.893¢ 185.13¢f 374.05 11.60°
Lara 4.242 249.81% 301.60¢ 12.35%®
K30 V23 ICARDA 3.31¢ 198.00% 428.162 11.04¢cde
K2 V16 ICARDA 3.64bc 164.11f 446.342 10.40%
Kitik-2003 3.22¢ 235.51% 339.09¢ 10.78%
Filiz-99 3.580¢d 219.37¢ 308.62¢ 11.27bcde
Salkim 3.26¢ 239.56%¢ 385.40° 10.85%

Arastirma sonucu baklada tane sayisindaki genotipler arasindaki farkin istatistiki olarak %1 diizeyinde
o6nemli oldugu belirlenmistir. Genotiplerin baklada tane sayisi ortalamalar1 3.22-4.24 adet olarak
degisiklik gostermektedir. Baklada tane sayisinin; en az oldugu genotipler Kitik-2003, Salkim ve K30
V23 ICARDA (3.22, 3.26 ve 3.31 adet) olup, en fazla oldugu genotipler ise Adapazar1 ve Lara (4.00 ve
4.24 adet)’dir. Konuyla iliskin 6nceki yapilan ¢alismalarla kiyaslandiginda arastirmanin sonuglari
benzerlik gostermistir [22, 23].

Aragtirma sonucu taze bakla agirligindaki genotipler arasindaki farkin istatistiki olarak %1 diizeyinde
o6nemli oldugu belirlenmistir. Genotiplerin taze bakla agirlig1 ortalamalar1 147.38-262.66 g arasinda
degisiklik gostermektedir. Taze bakla agirliginin; en az oldugu genotipler Antalya-1 ve Adapazan
(147.38 ve 154.80 g) olup, en fazla oldugu genotip ise Seher (262.66 g)’dir. Konuyla iliskin 6nceki
yapilan ¢alismalarla kiyaslandiginda arastirma sonucundaki farkliligin genotiplerin ozelliklerinden
kaynakladig: diistiniilmektedir.

Arastirma sonucu tane verimindeki, genotipler arasindaki farkin istatistiki olarak %1 diizeyinde énemli
oldugu belirlenmistir. Genotiplerin tane verimi ortalamalar1 301.60-446.34 kg da? arasinda degisiklik
gostermektedir. Tane veriminin; en az oldugu genotipler Lara, Antalya-1 ve Filiz-99 (301.60, 306.54 ve
308.62 kg da™) olup, en fazla oldugu genotipler ise K2 V16 ICARDA, K30 V23 ICARDA ve Eresen-
87 (446.34, 428.16 ve 426.10 kg da?l)’dir. Konuyla iliskin yapilan literatiir taramasinda benzer
sonuglarin bulundugu goriilmektedir [23, 24].

Arastirma sonucu bakla boyundaki, genotipler arasindaki farkin istatistiki olarak %1 diizeyinde 6nemli
oldugu belirlenmistir. Genotiplerin bakla boyunun ortalamalari 10.18-13.09 ¢m arasinda degisiklik
gostermektedir. Bakla boyunun; en kisa oldugu genotip Antalya-1 (10.18 cm) olup, en uzun oldugu
genotip ise Seher (13.09 cm)’dir. Konuyla iliskin 6nceki yapilan g¢alismalarla kiyaslandiginda
arastirmanin sonuglari benzerlik gostermistir [25].
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Tablo 6: Arastirma sonucu elde edilen bakla eni, bakla kalinlig1, bakla et kalinligi ve kilgikliltk durumuna ait
ortalama degerler

Genoti Bakla Eni Bakla Kalinhg: Bakla Et Kalinhgx Kilgiklihk
P (mm) (mm) (mm) Durumu
Eresen-87 15.62% 12.882 1.71 Y
Adapazan 14.91 11.56% 1.41 Y
Antalya-2 14.89 12.303cd 1.84 \Y
Seher 16.232 12.76%® 1.71 \%
Antalya-1 14.12° 11.39¢ 1.43 Y
Mugla 15.123%¢ 12.02Pcde 1.75 Y
Lara 15.15%¢ 12.00Pcde 1.54 Y
K30 V23 ICARDA 15.143¢ 12.233%cd 1.58 Y
K2 V16 ICARDA 14.68% 11.84¢ce 1.59 Vv
Kitik-2003 15.31%® 12.423%¢ 1.58 \%
Filiz-99 15.76% 12.70% 1.59 \%
Salkim 15.78% 12.72% 1.57 Y

Arastirma sonucu bakla enindeki, genotipler arasindaki farkin istatistiki olarak %5 diizeyinde onemli
oldugu belirlenmistir. Genotiplerin bakla eninin ortalamalar1 14.12-16.23 mm arasinda degisiklik
gostermektedir. Bakla eninin; en az oldugu genotip Antalya-1 (14.12 mm) olup, en fazla oldugu genotip
ise Seher (16.23 mm)’dir. Konuyla iliskin 6nceki yapilan ¢aligmalarla kiyaslandiginda aragtirmanin
sonuglari benzerlik gostermistir [26, 27].

Arastirma sonucu bakla kalinligindaki, genotipler arasindaki farkliligin istatistiki olarak %1 diizeyinde
onemli oldugu belirlenmistir. Genotiplerin bakla kalinliginin ortalamalar1 11.39-12.88 mm arasinda
degisiklik gostermektedir. Bakla kalinliginin; en az oldugu genotip Antalya-1 (11.39 mm) olup, en fazla
oldugu genotip ise Eresen-87 (12.88 mm)’dir. Konuyla iliskin 6nceki yapilan ¢alismalarla
kiyaslandiginda arastirmanin sonuglari benzerlik gostermistir [20, 26].

Aragtirma sonucu bakla et kalinligi, genotipler arasindaki farkin istatistiki olarak Snemsiz oldugu
belirlenmistir. Genotiplerin bakla et kalinligi ortalamalar1 1.41-1.84 mm arasinda degisiklik
gostermektedir. Bakla et kalinhiginin; en az oldugu genotip Adapazari (1.41 mm) olup, en fazla oldugu
genotip ise Antalya-2 (1.84 mm)’dir. Konuyla iliskin 6nceki yapilan ¢alismalarla kiyaslandiginda
arastirmanin sonuglari benzerlik gostermistir [28].

Genotiplerde taze bakla olarak tiiketimde tercih edilmeyen bir unsur olan kilgikliik durumu
gozlendiginde; Adapazari, Antalya-1, Eresen-87, K30 V23 ICARDA, Lara, Mugla ve Salkim
genotiplerinde kilgik bulunmadigi, Antalya-2, Filiz-99, Kitik-2003, K2 V16 ICARDA ve Seher
genotiplerinde kil¢ik saptanmustir.

4. Sonug¢

Degerlendirilen parametreler dogrultusunda arastirma sonuglarinin; gigeklenme giin sayisi, bitkide bakla
sayisi, baklada tane sayisi, taze bakla agirligi, bakla tane verimi, bakla boyu ve bakla kalinlig
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ozelliklerinin Bilecik ekolojik kosullarinda genotipler arasi istatistiksel olarak 6nemli derecede, bakla
eni dzelliginin ise cok onemli derecede farkliliklar gosterdigi tespit edilmistir. incelenen genotipler
arasinda Onerilebilecek c¢esit ve yerel popiilasyonun tiikketim bigimine bagli olarak degisim
gosterebilecegi saptanmustir. Bu baglamda; taze bakla olarak tiiketimde Antalya-2, K30 V23 ICARDA
ve Seher genotipleri, kuru tane olarak tiketimde ise Adapazari, Eresen-87 ve Lara genotipleri
onerilmektedir.

5. Beyanname

Cikar Catismast

Makaleyi yazan yazarlar arasinda herhangi bir ¢ikar ¢atismasi bulunmamaktadir.
Yazar Katkist

Mustafa YILMAZ: Makaleyi yazdi.

Melike KOSE: Makale i¢in gerekli arastirmalar1 yapip, makaleyi diizenledi.
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