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OZET

FLOW SITOMETRI iLE TURKiIYE’NiN FARKLI COGRAFi BOLGELERINDEN
YENI TOPLANMIS KOYUN YUMAGI (FESTUCA OVINA L.)
POPULASYONLARININ CEKIiRDEK DNA iCERIiGi VE PLOIDY DUZEYININ
BELIRLENMESI

Sebahattin Anil CAKIR
Tarla Bitkileri Anabilim Dali
Yiiksek Lisans Tezi
Danigman: Prof. Dr. Metin TUNA

Yumaklar (Festuca L.) yaklasik 500’¢ ulasan tiir sayilari ile bugdaygiller familyasinin en biiyiik
ve genis dagilima sahip liyelerinden birisidir. Baslica kaba ve narin yapraklilar olmak iizere iki
guruba ayrilirlar. Koyun yumagi (F. ovina L.) bir narin yumak tiirtidiir. Asir1 soguk, kurak ve
kotii toprak kosullarinda yetisebilen nadir tiirlerden biri olup, iilkemizin i¢ ve dogu bolgelerinde
meralarin 6nemli tlirlerindendir. Buna ek olarak golgeye dayanikli olmasi ve sik bitki Ortiisii
olusturmasi nedeniyle suyun kisitli oldugu yerlerde ya da daha az bakim gerektiren yesil
alanlarda kullanilmaktadirlar. Temel kromozom sayis1 x=7 olan yumaklarda ploidi diploid ile
dodekaploid arasinda degisim gostermektedir. Bu yilizden 1slah projelerinde kullanmak tizere
dogadan toplanmis olan yumak genetik kaynaklarinin teshislerinin dogru yapilmasi ve ploidi
diizeylerinin belirlenmesi zorunludur. Flow sitometri sitogenetigin yeni tekniklerinden birisi
olup, hiicre ¢ekirdegi icerisindeki toplam DNA miktarin1 6l¢gmede kullanilan bir yontemdir.
Yiiriitiilen bu tez projesinin amaci flow sitometri ile lilkemizin farkli bolgelerinden koyun
yumagi olarak yeni toplanmis olan popiilasyonlar1 flow sitometri ile analiz ederek c¢ekirdek
DNA igeriklerini belirlemek ve popiilasyonlarin ploidi diizeylerinin belirlenmesinde
kullanmaktir. Caligmada elde edilen sonuglara gore incelenen popiilasyonlarin ortalama 2C
cekirdek DNA igerikleri 4,63 ile 19,37 pg degerleri arasinda degisim goéstermekte ve bu
degerlere gore popiilasyonlar birbirinden kolayca ayrilabilen 4 grup olusturmaktadirlar.
Yapilan istatistiksel analiz sonuglarina gore farkliliklarin istatistiksel olarak onemli oldugu
belirlenmistir. Bu sonuglara gore ¢alismada incelenen popiilasyonlarin ploidi diizeyi diploid

(2n=14) ile dekaploid (2n=70) arasinda degisim gostermektedir.

Anahtar Kelimeler: Cekirdek DNA igerigi, Festuca ovina L., flow sitometri, genetik kaynak,

ploidi, taksonomi, ¢ayir mera, yem bitkisi, yesil alan bitkisi



ABSTRACT

DETERMINATION OF NUCLEAR DNA CONTENT AND PLOIDY LEVEL OF
NEWLY COLLECTED SHEEP FESCUE (F. OVINA L.) POPULATIONS FROM
DIFFERENT GEOGRAPHICAL REGIONS OF TURKEY BY FLOW CYTOMETRY

Sebahattin Anil Cakir

Department of Field Crops
MSc. Thesis
Supervisor: Prof. Dr. Metin TUNA

With nearly 500 species, fescues (Festuca L.) are among the largest and most widely distributed
members of the Poaceae family. They are mainly divided into two groups: coarse and fine types.
Sheep fescue (F. ovina L.) is a species within the fine-leaved fescue group. It is one of the rare
plant species capable of growing under extreme cold, dry, and poor soil conditions and therefore
it is an important pasture species in Tiirkiye’s central and eastern regions. In addition, due to its
shade tolerance, soft-textured leaves, and dense ground cover, it is also included in mixtures used for
establishing green spaces where water is limited or where lower maintenance is required. In fescues,
the basic chromosome number is x=7, and ploidy levels range from diploid to dodecaploid.
Therefore, for use in breeding programs, it is essential to accurately identify the genetic
resources collected from the nature and determine their ploidy levels. Flow cytometry is one of
the modern techniques in cytogenetics and is used to measure the total DNA amount within a
cell nucleus. The aim of this thesis project is to analyze newly collected sheep fescue
populations from different regions of Turkey using flow cytometry to determine their nuclear
DNA content and use the data to assess their ploidy levels. According to the results obtained in
the study, the average 2C nuclear DNA contents of the examined populations range from 4,63
to 19,37 pg, forming four distinct groups that can be easily differentiated. Statistical analysis
revealed that the differences among these groups are statistically significant. Based on these
results, the ploidy levels of the populations studied range from diploid (2n=14) to decaploid
(2n=70).

Keywords: Nuclear DNA content, Festuca ovina L., flow cytometry, genetic resources, ploidy,

taxonomy, pasture, turf
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1. GIRIS

Bugdaygil bitkileri yeryliziinii kaplayan bitki Ortiisiiniin en 6nemli bilesenleridir. Tiir
sayisinin fazlalig1 ve yiiksek adaptasyon kabiliyetleri nedeniyle diger tiirlerin yetisemedigi, en
uc bolgelerde dahi birgok iiyesine rastlamak miimkiindiir. Toprak iizerinde ve igerisinde
yasayan diger tiim canlilarin ana besin kaynagini olusturmalar1 ve dogaya kattiklar estetik
giizelliklere ek olarak toprak ve su gibi dogal kaynaklar ile ekolojinin korunmasinda da ¢ok

Oonemli bir role sahiptirler.

Familyanin en biiyiik ve genis dagilima sahip iiyelerinden birisi olan yumak (Festuca
L.) cinsi yaklasik 500 kadar tiirii kapsamaktadir. Yumak tiirleri agirlikli olarak kuzey yari kiire
olmakla birlikte her iki yarikiirede de yayilis gostermektedirler. Temel kromozom sayist n=7
olan cinsin tiirleri arasinda ploidi diploid (2n=14) ile dodekaploid (2n=84) arasinda degisim
gostermektedir. Ekolojik sartlarin ¢esitliligi nedeniyle bitki genetik kaynaklar1 bakimindan son
derece zengin olan iilkemizde cins igerisinde yer alan 27 si endemik 44 tiir ve 53 takson dogal
olarak yetismektedir (Markgraf-Dannenberg, 1985). Cogunlukla daglik alanlarda, orman
kenarlarinda, ¢ayir meralarda ve bozkirlarda bulunur ve bu alanlarin ana unsurlar1 arasinda yer

almaktadir.

Yumak tiirleri, bugdaygiller familyasinin diger iiyeleri gibi uzun ve dar yapraklariyla
karakterize edilmelerine ragmen kaba (uzun ve nispeten genis) ve narin (kisa ve dar) yapraklilar
olmak tizere baslica iki guruba ayrilirlar. Kaba yaprakli tiirler genellikle yem bitkisi olarak
kullanilirlar. Bu amagla genis alanlarda yetistirilen ¢cayir yumagi (Festuca pratensis Huds.) ve
kamigs1 yumak (Festuca arundinacea Schreb.) gurubun en biiyiikk ekonomik éneme sahip iki
tiiridiir. Orijini Avrupa ve Avrasya ya dayanan ¢ayir yumagi yiikksek yem verimi ve kalitesine
sahiptir. Kamigs1 yumaga gdre yogun otlatmalara daha uygun olup, yiiksek bolgelerde daha sik
rastlanir. Bununla birlikte Kuzey Amerika da kuraga daha dayanikli olan kamigs1 yumak kadar
yaygin degildir (Casler, Undersander, Fredericks, Combs ve Reed, 1998). Yiiksek verim,
degisik toprak ve iklim sartlarina adaptasyonu, azota karsi olan tepkisinin yiiksek ve uzun
Oomiirlii olmas1 gibi olumlu 6zelliklerinden dolayr kamigst yumak Amerikada 15 milyon

hektarlik bir ekim alanina sahiptir.

Narin yumaklar ise oldukga dar ve kisa yapraklara sahip olup, kirmizi yumak (Festuca
rubra L.) ve koyun yumagi (Festuca ovina L.) olmak tizere iki komplekse ayrilmaktadir. Hard
fescue (F. brevipila), sheep fescue (F. ovina) ve blue fescue (F. glauca) gibi tiirler Festuca



ovina gurubu igerisinde yer alan baslica tiirlerdir. Red fescue (F. rubra) ve chewings fescue (F.
rubra subsp. commutata) gibi tiirler ise Festuca rubra gurubu igerisinde yer alan baslica
tiirlerdir. Yaprak ayasinin anatomisi, yaprak kininin morfolojisi ve rizomlu ya da rizomsuz
olmalarina gore kii¢iik yaprakli bu tiirleri komplekslerine gore sayirmak miimkiindiir (Huff ve
Plazzo, 1998). Ancak ayn1 kompleks igerisinde yer alan tiirleri birbirinden ayirt etmek son

derece zordur.

Koyun yumagi asir1 soguk, kurak ve kotii toprak kosullarinda yetisebilen nadir tiirlerden
biri olup, lilkemizin bu tiir kosullara sahip i¢ bolgelerinde otlatilarak degerlendirilen meralarin
onemli tlirlerindendir. Buna ek olarak gdlgeye dayanikli olmasi, yumusak dokulu yapraklari ve
sik bitki Ortiisii olugturmasi nedeniyle suyun kisitli oldugu ya da daha az bakim gerektiren yesil

alanlarin tesissinde kullanilan karsimlarda da yer almaktadir (Fridley ve Grime, 2010).

Bu ekonomik 6neminden dolay: islah¢ilar, koyun yumaginin yemlik ve yesil alan
tesisinde kullanima uygun tiplerini gelistirerek bu oOzelliklerini daha da iyilestirmek igin
cabalamaktadir. Bu amagla genetik materyal olarak cogunlukla dogal floradan toplanan
popiilasyonlar kullanilmaktadir (Bonos ve Huff, 2013). Ancak yapilan bu tiir tohum toplama
calismalari sirasinda genellikle hedef tiirlii morfolojik olarak benzer tiirlerden ayirmada ciddi
sorunlar yasanmaktadir. Bu durum toplanmis olan genetik materyallerin 1slah projelerinde
kullanimini biiytik 6l¢iide sinirlandirmaktadir. Bundan dolay1 bu sekilde toplanmuis bitki genetik
kaynaklarinin 1slah ¢aligmalarina dahil edilmeden once tiir teshislerinin uzmanlar tarafindan
dogru bir sekilde yapilmasi zorunludur. Aksi taktirde ortaya ¢ikabilecek genetik uyusmazlik ve
kisirlik gibi sorunlar arastiricilarin zaten kit olan emek, zaman ve maddi kaynaklarinin heba
olmasina sebep olmaktadir. Ancak bu anlamda koyun yumaginin da i¢erisinde bulundugu narin
yumak gurubu en sorunlu bitki gruplari icerisinde yer aldigindan tiirlerin teshis edilerek

birbirlerinden ayrilmasi ciddi bir deneyim ve uzmanlik gerektirmektedir.

Morfolojik 6zelliklerin tiirlerin teshisinde yetersiz kaldig1 durumlarda ploidi analizinin
son derece yararli olabildigi ¢cok eskilerden beri bilinmektedir (Litardiere, 1923; Lewitsky ve
Kuzmina, 1927). Daha 6nce yapilan ¢alismalarda her iki kompleksin tiirleri i¢in de ¢ok ¢esitli
kromozom sayilart bildirilmistir (Huff ve Palazzo, 1998). Bu calismalarda koyun yumagi i¢in
belirlenmis olan kromozom sayilar1 2n=14 ile 2n=70 arasinda degigmektedir. Bununla birlikte
Wilkinson ve Stace (1991) yaptigi calismasinda koyun yumagi kompleksi igerisinde yer alan
tirlerinin ¢ogunun yalnizca tek bir ploidi seviyesine sahip oldugunu belirlemis ve 6nceki

caligmalar arasinda gozlenen kromozom sayis1 farkliliklarinin arastiricilarin glinlimiizde ayri



tiirler olarak kabul edilen bircok yumak taksonunu ¢alismalara koyun yumagi ismiyle dahil
etmesi ile agiklamistir. Benzer sekilde, Hubbard (1984)’de yaptigi ¢alismasinda ince yapili
yumak tiirlerinin siniflandirmasinda yalnizca tek bir ploidi seviyesi kullanmistir. Bu sonuglara
gore ploidi diizeyi koyun yumag kompleksi icindeki tilirlerin teshis edilmesi ve
simiflandirilmasinda giivenilir bir taksonomik ara¢ olarak kullanilabilecegi ortaya ¢ikmakta ve

bu amagla ¢ok kez yararlanilmistir (Fuente ve Ortunez, 2000).

Geneleksel olarak ploidi analizi bitkilerin kok ucu meristem dokular1 kullanilarak
hazirlanan sitolojik preperatlar iizerindeki hiicrelerin mitoz kromozamlarinin 151k mikroskobu
altinda sayilmasi ile yapilmaktadir (Karp, 1991). Ancak yontem uzun zaman almakta, yiiksek
oranda boliinme gosteren hiicrelere, el becerisine ve deneyime ihtiya¢ duymaktadir. Bundan
dolay1 6zellikle bu calismada oldugu gibi ¢ok sayida bitkinin ploidi diizeyinin belirlenmesi

gerektigi durumlarda yontem yetersiz kalmaktadir (Brummer, Cazcarro ve Luth, 1999).

Bir bitkinin tiim kromozomlar1 hiicre ¢ekirdegi igerisinde yer almaktadir ve yapilarinda
yiiksek orada (%90) niikleik asit (DNA) bulundurmaktadir. Bundan dolay1, ¢ekirdek icerisinde
bulunan DNA miktar ile ploidi diizeyi (kromozom sayis1) arasinda dogrusal bir iligki vardir.
Bu neden ile ¢ekirdek DNA miktar1 uygun bir yontem ile hassas olarak belirlenmesi durumunda

polidi diizeyi ile iliskilendirilebilmektedir (Lu, Kaepler, Vogel, Arumuganathan ve Lee, 1998).

Flow sitometri sitogenetigin yeni tekniklerinden birisi olup, hiicre ¢ekirdegi i¢erisindeki
toplam DNA miktarmi belirlemede kullanilan bir yontemdir. Yontem ¢ok ge¢gmeden daha
diisik maliyetli olmasi, kolayligi, yiikksek hizi ve hassasiyeti nedeniyle g¢ekirdek DNA
analizlerinde tercih edilen yontem olmustur (Rayburn, Auger, Benzinger ve Hepburn, 1989;
Heslop-Harrison, 1995).

Flow sitometri ile yapilan bu ¢alismalarin bazilarinda Arumuganathan ve Earle (1991),
100'den fazla Onemli Kkiiltiir tiriiniin ¢ekirdek DNA igeriklerini belirlemistir. Vogel,
Arumuganathan ve Jensen (1999), ¢ok yillik Triticeae tiirlerinin genomlarindaki baz DNA
igerigini belirlemstir. Yapilan diger calismalarda ise flow sitometri Panicum (Hultquist, Vogel,
Lee, Arumuganathan, ve Kaeppler, 1997; Lu vd., 1998), Medicago (Brummer vd., 1999);
Bromus (Tuna, Vogel, Arumuganathan ve Gill, 2001); Cynadon (Gulsen vd., 2009); Dactylis
(Tuna, Deepak., Shresta, Arumuganathan and Golan-Goldhirsh, 2004); Carthamus (Garnatje,
Garcia, Vilatersana ve Valles, 2006); Festuca (Huff ve Palazzo, 1998; Smarda, Bures, Horova,
Foggi ve Rossi, 2008; Smarda ve Bures, 2006; Smarda ve Stanéik, 2006); Koeleria (Pecinka,



Suchankova, Lysak, Travnicek ve Dolezel, 2006);. Hypericum (Savas Tuna, Duyu, Uzun,
Yiicel ve Tuna, 2017) ve Sternbergia (Kogyigit ve Tuna, 2016) tiirlerinin ¢ekirdek DNA

igerigini ve ploidi diizeyini belirlemek amaciyla da kullanilmastir.

Flow sitometri ile yapilan ploidi analizleri kapsaminda elde edilen ¢ekirdek DNA igerigi
bilgisi tiir spesifik olmasi nedeniyle ayrica genom analizleri, evrim ve gen bankasi
aksesyonlarinin taksonomik teshis ve safiyetlerinin incelenmesinde son derece yararli olmakta
olup, bu amaglarla kullanimi giderek yayginlasmaktadir (Ohri, 1998, Huff ve Palazzo, 1998;
Naganowska, Wolko, Sliwinska ve Kacz-marek, 2003; Smarda ve Bure§, 2006; Vizintin ve
Bohanec, 2008; Orchard ve Zonneveld, 2009; Savas Tuna vd., 2016).

Bu ¢alismanin amaci 1slah programlarinda kullanmak amaciyla tilkemizin farkli cografi
bolgelerinden toplanmis 225 koyun yumagi popiilasyonunun flow sitometri ile ¢gekirdek DNA
iceriklerini belirlemek ve elde edilen bilgiyi bu popiilasyonlarin ploidi diizeyini belirlemek

amaciyla kullanmaktir.



1.1 Literatiir Ozeti

Yumaklar (Festuca L.), hem tiir sayist hem de ekolojik ve ekonomik 6nemi bakimindan
iliman bugdaygillerin ana cinslerinden biri olup, en iyi yem, mera ve ¢im tiirlerinden bazilarini
igerisinde bulundurmaktadir. Cins hem kaba hem de narin yaprakli yumak taksonlarini hem de
Loliinae taksonlarimi (Festuca ve birkag kiiciik alt cins) igeren 500 kadar kabul edilmis tiir
icermektedir. Yumak tiirleri diinyanin iliman kusaklar1 ile daglik subtropikal ve tropikal

bolgelerinde yayilis gostermektedir (Garnatje, Catalan, Inda, Valleés ve Pyke, 2023).

Kaba yumak tiirlerinden kamiss1 yumak hizli ve giiglii biiyiimeleri ve yiiksek kuru
madde verimleri nedeniyle hem yem hem de mera bitkisi olarak kullanilabilirken, giicli
kardeslenme kapasitesine ve rizomlara sahip kirmizi yumak tiirii dogal ¢ayirlari iyilestirmek
icin daha fazla mera bitkisi olarak kullanilmasi daha uygun goriilmektedir. Ayrica, her iki tiir

de yesil alan bitkisi olarak kullanilmaktadir (Ozpinar, Sabanci, Acar, Aksu ve Niksarli, 2014).

Aiken ve Consaul (1995), Festuca cinsinin taksonomisinde yaprak anatomisinin 1882

yilindan beri kullanildigin1 bildirmislerdir.

Hackel (1882), Avrupa kitasina dair yumak cinsinin ilk monografisini sunmus olup, 37

taksonun karakteristik 6zelliklerini blok diyagramlar ¢izerek ortaya koymustur.

Temel kromozom sayist n = 7 olan yumak cinsinde ploidi diploid (2n = 2x = 14) ile

dodekaploid (2n = 12x = 84) arasinda degisim gdstermektedir.

Tzvelev (1976) koyun yumagi’nin diploid (2n = 14) ve tetraploid (2n = 28) olarak
sadece iki farkli formunun oldugunu bildirmistir. Hubbard (1984) ile Wilkinson ve Stace (1991)
ise koyun yumagi ve kirmizi yumak (F. rubra) komplekslerinden olusan narin (fine fescue
species) yumak tiirlerinin ¢ogunun sadece tek bir ploidi diizeyine sahip oldugunu bildirmistir.
Son yapilan revizyonlara gore ise koyun yumag tiiriiniin 2n=14 kromozom ile diploid ploidi
diizeyine sahip oldugu kabul edilmistir. Koyun yumagi’nin 2n=28 kromozoma sahip tetraploid
sitotipinin ise koyun yumagmm’nin en yaygm alt tiiric F. ovina ssp. hirtula, olarak kabul
edilmektedir (Jenkins, 1955; Wilkinson ve Stace, 1991).

Huff ve Plazzo, (1998) daha once kirmizi yumak ve koyun yumagi kompleksleri
icerisinde yer alan ancak cins lizerinde yapilan revizyonlar da farkl: tiir isimleri almis ve yesil
alanlarin olusturulmasinda kullanilan Festuca rubra ssp. rubra, Festuca trachyphylla, Festuca

rubra ssp. commutata, Festuca brachylla, Festuca rubra ssp. litoralis, Festuca ovina, Festuca



filiformis, ve false sheep fescue gibi narin Festuca tiirlerini flow sitometri ile analiz etmis ve
tiirlerin ortalama 2C ¢ekirdek DNA igeriklerini sirasiyla 14,27; 12,55; 11,91; 11,75; 10,89;
5,35; 4,84 ve 4,39 pg olarak belirlemisler ve bu sonuglara gore tiirlerin ploidi diizeylerinin
diploid ile octaploid arasinda degistigini saptamiglardir. Arastiricilar yaptiklar1 bu ¢alismada
koyun yumagi’nin 2C ¢ekirdek DNA igerigini ise 5,35 pg olarak belirlemis ve diploid oldugunu
saptamiglardir. Bununla birlikte ¢alismada incelenen tiirlerden ikisinin daha oldukg¢a yakin

DNA igerikleri ile diploid oldugu belirlenmistir.

Daha yakin tarihlerde Qiu, Hamernick, Ortiz ve Watkins (2020) yaptig1 ¢alismada yine
daha 6nce kirmizi yumak ve koyun yumagi kompleksleri igerisinde yer alan ve yesil alanlarin
olusturulmasinda kullanilan F. brevipila, F. ovina, F. ovina, F. rubra ssp. litoralis, F. rubra
ssp. fallax gibi narin yumak tiirlerini flow sitometri ile analiz etmis ve tiirlerin ortalama 2C
cekirdek DNA iceriklerini sirasiyla 14,6; 9,6; 4,7; 16,1; 12,2 ve 12,9 olarak belirlemislerdir.
Aragstiricilar elde ettikleri bu sonuglara gore c¢alismada inceledikleri narin yumak tiirlerinin
ploidi diizeyinin diploid (2n=14) ile octaploid (2n=56) arasinda degistigini bildirmislerdir.
Aragstiricilar ayrica ¢alismada yer alan diger tiim tiirlerin tek bir ploidi diizeyine sahip iken
koyun yumag: tiiriiniin ise 4,7 ve 9,6 pg DNA igerikleri ile hem diploid (2n=14) hem de
tetraploid (2n=28) forma sahip oldugunu bildirmislerdir.

Smarda vd. (2008), Festuca cinsindeki tiirlerin genom boyutu, GC igerigi ve evrimini
incelemislerdir. Caligmalarinda, yumak tiirlerinin genom boyutlarindaki genis varyasyonun,

cinsin yliksek genetik cesitliligini ve adaptasyon yetenegini yansittigini belirtmislerdir.

Zhang, Li, Wang ve Wang (2019), yumak tiirlerinin genetik ¢esitliligini ve ¢evresel stres
kosullarina adaptasyonunu arastirmislardir. Calismalarinda, yiiksek genetik cesitlilige sahip
popiilasyonlarin, ¢evresel streslere kars1 daha iyi adapte olduklarmni ve bu durumun genom
boyutu ile iliskili olabilecegini 6ne siirmiislerdir. Bu bulgu, yumak tiirlerinin genom boyutu ve
genetik cesitliliginin, ¢evresel kosullara adaptasyon yeteneklerini etkileyen 6nemli faktorler

oldugunu gostermektedir.

Bennett ve Leitch (2004), yumak cinsi igerisinde bulunan tiirlerde ¢ekirdek DNA
iceriginin 1,58 ile 4,03 pg araliginda degisiklik gosterdigini ve bu farkliligin monoploid
cekirdkek DNA icerigi bakimindan degerlendirilerek tiirlerin  siniflandirilmasinda

kullanilabilecegini bildirmislerdir.



Jafari ve Naderi (2023), yumak tiirlerinde flow sitometri kullanarak ploidi seviyelerinin
tespit edilmesine yonelik gerceklestirkleri bir ¢alismada, yumak tiirlerinin poliploidi
diizeylerinin ekolojik adaptasyonlarina nasil etki ettigini incelemislerdir. Sonuglar, artan ploidi
diizeyinin, bitkilerin yiiksek rakimli daglik alanlara, kurakliga ve soguga adaptasyonunu
artirdigin1 gostermistir. Bu bulgularin, 6zellikle bitki 1slah1 amaciyla yapilan seleksiyonlar da

yararli olabilecegi belirtilmistir.

Demiroglu, Geren, Kir ve Avcioglu (2010), Tiirkiye'nin Akdeniz Bolgesi'nde, 6zellikle
Antalya ¢evresinde 2006 ve 2007 yillarinda gergeklestirdikleri saha denemelerinde 5 farkli
yumak tiirii kullanilmiglardir. Her tiir ig¢in belirli bliyiime parametreleri, dayaniklilik, su
tiiketimi, verimlilik ve kok gelisimi gibi faktorleri degerlendirmislerdir. Denemeler, dogal
kosullarda, dogal sulama uygulamalariyla yapilmistir. Festuca arundinacea tiiri, en yiiksek
kuru madde verimi (yaklasik 5,2 ton/ha) ve su verimliligi degerlerine sahip bulunmustur. Bu
tiir, Akdeniz ikliminin sicak ve kuru kosullarinda yiiksek performans sergileyen bir tiir olarak
one ¢ikmustir. Festuca rubra spp. rubra, en yiiksek gelisim hizina sahip tiirlerden biri olmus ve
¢im Ortiisii saglama konusunda en yiiksek orani (yaklasik %90) elde etmistir. Festuca ovina ise
daha diisiik verimlere sahipken, Festuca rubra spp. commutata tiirti de aynmi sekilde verim
acisindan daha diistik performans gostermistir. Festuca arundinacea tiirii, 6zellikle yiiksek
nemli ortamda, ¢imlenme ve geng bitki gelisimi asamasinda en iyi performansi sergileyen tiir
olup bu bitkide ¢imlenme oran1 %75 civarinda iken, Festuca rubra spp. Trichophylla’nin daha
diisiik bir ¢imlenme oranma sahip oldugu (yaklasik %60) gozlemlenmistir. Festuca
arundinacea ve Festuca rubra spp. rubra tiirleri, Akdeniz iklim kosullarinda en verimli tiirler
olarak one ¢ikmis ve 6zellikle yem bitkisi ve mera iyilestirme uygulamalari i¢in Onerilmistir.
Ayni zamanda bu tiirlerin genetik ¢esitliligi ve adaptasyon yeteneklerinin artirilmasinin,

tarimsal verimliligi ve stirdiiriilebilirligi artirma agisindan faydali olacagini vurgulamaktadir.

Tuna, Vogel, Arumuganathan ve Gill (2001), bromegrass genetik materyallerinde DNA
icerigi ve ploidy diizeylerinin belirlenmesi amaciyla bir calisma gergeklestirmistir. Calismada
flow sitometri yontemini kullanarak 184 adet bromegrass aksesyonu incelenmistir. Aksesyonlar
arasinda 6nemli farkliliklar saptanmig ve ploidi diizeyinin diploid ile dekaploid arasinda
degistigi belirlenmistir. Aksesyonlarin DNA igerigi ve ploidy diizeyleri, taksonomik
smiflandirmalart desteklemistir. Bromus inermis tiiriiniin diploid ve tetraploid formlarinin

bulundugu dogrulanmastir.



Savas Tuna vd. (2017), flow sitometri ile Tiirkiye'nin bat1 bolgelerinden toplanan 39
farklt Hypericum perforatum L. (sar1 kantaron) popiilasyonuna ait bitkilerin ¢ekirdek DNA
igerikleri ve ploidy diizeylerini belirlenmistir. Popiilasyonlarin ¢ekirdek DNA miktarlar1 0,80
ile 2,57 pg/2C arasinda degismis ve istatistiksel olarak ii¢ gruba ayrilmistir. Bitkilerin
kromozom sayilar1 ile DNA igerikleri iligkilendirildiginde, %86,4"liniin tetraploid, %11,4 {iniin
hekzaploid, yalnizca %2,2’sinin ise diploid oldugu saptanmistir. Bu sonuglar, Tiirkiye’de dogal
olarak yetisen H. perforatum bitkilerinin biiyiik cogunlugunun tetraploid oldugunu gostermekle
birlikte, tiir igindeki sitogenetik ¢esitlilige de isaret etmektedir. Elde edilen bulgular, bu bitkinin
farmasotik  kullanima  yonelik  1slah  calismalarinda  genetik  kaynak  olarak

degerlendirilebilecegini ortaya koymustur.

Savag Tuna vd. (2016), flow sitometri ile Tiirkiyenin degisik bolgelerinden toplanmis
farkli cinslere ait (Agropyron sp., Festuca sp. ve Koeleria sp.) 169 ¢ok yillik bugdaygil yem
bitkisi popiilasyonunun ¢ekirdek DNA igeriklerini ve ploidi diizeylerini belirlemislerdir.
Calismada; yumak popiilasyonlarinin ploidi diizeyinin diploid ile octoploid arasinda
degiskenlik gosterirken, Koeleria popiilasyonlarinda diploid ve tetraploid, tiim Agropyron
poplilasyonlarinda ise diploid oldugu tespit edilmistir. Baz1 popiilasyonlarin ise farkli ploidi

diizeylerine sahip bitkiler i¢erdigi ve bu yilizden karisik oldugu saptanmistir.
1.2 Calsmanin Amaci ve Kapsamm

Bu tez caligmasinin amaci, 1slah caligsmalarinda kullanilmak amaciyla Tiirkiye nin
cesitli bolgelerinden toplanmig koyun yumag: popiilasyonlarinin ¢ekirdek DNA igeriklerini
flow sitometri ile ilk defa belirleyerek, ploidi diizeylerini saptamaktir. Calismada toplamda 225
farklt yumak popiilasyonu bitki materyali olarak kullanilmistir. Her popiilasyon 3 birey ile

temsil edilmis olup, toplamda 675 adet (225x3) bitki analizi gergeklestirilmistir.



2. BITKi OZELLIKLERI

Yumak cinsi, bugdaygiller familyasina ait gogunlukla ¢ok yillik ve bazi tek yillik olan
otsu tiirlerden olugsmaktadir. Yumaklar, su anda kabul edilmis 500 tiir olan tiir sayisi ile Poaceae
familyasindaki en biiyiik cinslerden biridir. Cinsin taksonomisi olduk¢a karmasik ve ¢alisilmasi
zordur (Hitchcock, 1950; Martinez-Sagarra, Casimiro-Soriguer, Castro, Loureiro ve Devesa,
2022). Cinsin tiyeleri ¢ok degisik iklim ve toprak sartlarinda yetisebilme kapasitesine sahiptir.
Yapraklari ince, uzun ve sivri ugludur ve genellikle mavi — yesil renklerdedir. Yumak tiirleri
derin, gliclii bir kok sistemine sahiptir, bu sayede erozyon kontroliinde ve otlatma alanlarinda
dayaniklilik gosterebilmektedirler (Hitchcock, 1950; Barkworth, Anderton, Capels, Long ve
Piep, 2007).

Yumak tiirleri biiyiik bir gesitlilige sahiptirler. Diinyanin degisik bolgelerine iyi bir
sekilde adapte olmus ¢ok sayida yumak tiirii bulunmaktadir (Turhan, 1996; Khalaki, Jahantab,
Abdipour, Moameri ve Ghorbani, 2022). Yaygin olan yumak tiirleri kirmizi yumak (Festuca
rubra L., koyun yumag: ( Festuca ovina L.), kamiss1 yumak ( Festuca arundinacea Schreb.),
uzun yaprakli yumak ( Festuca longfolia Thuill.), ince yaprakli yumak ( Festuca tenuifolia

Sbith.) ve ¢ayir yumagi (Festuca pratensis L.)’dir (Ogle, Stannard, Scheinost ve John, 2010).

Daglik bolgelerde bulunan ¢ok yillik bir bugdaygil bitkisi olan koyun yumagi hem
ekolojik hem de ekonomik agidan 6nemlidir (Sekil 2.1.) (Khalaki vd., 2022). Koyun yumagi,
son derece degisken, yogun piiskiillii, bodur yapili bir serin mevsim bitkisidir (Sekil 2.2.).
Yapraklarinin boyutu sap uzunlugunun yarisindan da az olmak iizere 10 ile 20 cm araliginda,
dar, kivrimli, sert, kisa ve yar1 dik sekildedir. Bitki govdesi ise, ¢ok sayida sert ya da yar1 dik
konumda yaklasik 30 cm uzunlugundadir. Salkimlar, dar yogun bir sekilde dizilim gosterirler.
Salkimlarin boyu yaklasik 10 cm uzunlugundadir ve her salkimda basak¢ik basina 4 ila 5 ¢igek
diismektedir. Tohumun ucu 1/8 -1/4 oraninda kilgiklidir (Ogle vd., 2010).

Yumak formundaki bitkiler, genis alana yayilim gostermekle beraber ayni1 yayilimi gosteren
¢im formundaki bitkilere gore erozyona karsi daha direnclidirler. Bu nedenle suni mera

tesislerinde ve toprak muhafazasinda kullanilabilmektedir (Turhan, 1996).

Bitki zor kosullarda yetisebilmektedir. Yumak bitkileri serin yagish iklimlere adapte
olabilen bitkilerdir. Kurak ve verimsiz topraklarda yetismekle beraber pH’1 5,5-6,5 arasi

topraklara da dayaniklilik gostermektedir. Sulama imkanlarinin yetersiz oldugu kurak ve soguk



bolgelerde, besin maddesi igerigi yetersiz olan g¢akilli ve kumlu topraklarda iyi gelisim

gosterebilen bir bitkidir (Khalaki vd., 2022; Ogle vd., 2010; Turhan, 1996).

-

Sekil 2.1. Festuca ovina bitkilerinin goriiniisii (Fitzgerald, 2018)

Kumlu, gevsek, asitli ve besin degeri diisiik topraklarda giizel gelisim
gosterebilmektedir. Ancak kuraga ¢ok dayanikli olmasina ragmen yiiksek sicakliklara karsi
sinirh seviyede dayanabilmektedir. Zayif tuzlu, alkali ve asidik toprak kosullarinda iyi
yetisebilmektedir. Yiiksek su seviyelerine veya su baskinlarina karsi dayanikli degillerdir.
Koyun yumagi, yasam alaninda 304,8 ile 3962 m'ye kadar uzanan yiikseklik cesitliligi
gostermektedir. Bu uglar arasindaki herhangi bir yiikseklikte bulunabilmesine ragmen, en
yaygin oldugu yiikseklik yaklagik 914,4 ile 2438 m'dir. Cok ¢esitli topraklarda tiim kosullarda
biiylir. Yaygin yasam alanlari, agik bank arazileri, yamaglar ve sirtlar, parklar, cayirlar,

ormanlik alanlar ve agik ponderosa ¢cami ormanlar1 ve yaygin olarak bati Kuzey Amerika’da
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bulunan lodgepole ¢ami ormanlaridir. Genellikle biiylik mavi ot, dag siipiirge otu, mavi demet
bugday otu, ince bugday otu, sardunya, bat1 civanpergemi, biiyiik dag adagayi, antilop aci otu

ve ponderosa ¢amu ile birlikte bulunur (Ogle, St. John, Stannard, and Holzworth, 2009).

Yumak tohumlar1 6,35 mm veya daha az derinlikte topraga ekilmektedir. Tek tiir ekim
oran1 doniim basma 4 pound (1 pound = 453,59237 gram) tohum veya m? basina yaklasik 60
adet tohumdur. En iyi ekim sonuglari, agir ila orta dokulu topraklarda ¢ok erken ilkbaharda
veya orta ile hafif dokulu topraklarda sonbaharda ekimden elde edilmektedir. Sulama mevcut
olmadig1 siirece yaz sonu (Agustos-Eyliil ortasi) ekimi Onerilmemektedir. Bitkinin
yetistirilmesi sirasinda yabani ot kontrol dnlemleri gerektirebilir, ancak 2,4-D (diklorofenoksi
asetik asit) gibi herbisitler bitki dort ile alt1 yaprakli asamaya ulasana kadar yapilmamalidir.
(Ogle vd., 2010).

Koyun yumag: lizerinde yapilan ¢alismalar, bitkinin kuraklik kosullarmma karst
dayanikliligin1 artirmak i¢in ¢esitli mikrobiyal uygulamalarin (6rnegin, bitki biiylimesini tegvik
eden rizobakteriler) etkili oldugunu gostermektedir. Bu uygulamalar, bitkinin su kitligi

kosullarinda bile biliylime ve besin alimini iyilestirebilmektedir.

Festuca kryloviana tiirii, diisiik yagish ve kurak bolgelerde yaygin olarak yetistirilen bir
tirdiir. Yapilan aragtirmalar, bu tiiriin 6zellikle su yonetimi konusunda biiyiik bir duyarliliga
sahip oldugunu ve toprak nemi ile dogrudan iligkilendirilen biiyiime performansinin énemli
oldugunu gostermektedir. Bu tiir, uygun su yonetimi ile birlikte daha iyi biliylime ve metabolik

faaliyetler sergileyebilmektedir (Shi, Liang, Liu, Li ve Qin, 2024).

Yapilan bir calismada, Festuca tiirlerinin bazi durumlarda yabani ot biiylimesini
engelleyebilecegini, ancak farkli iklim kosullar1 altinda bu etkinin degiskenlik gosterebilecegini
ortaya koymustur. Ozellikle Festuca rubra tiirlerinin bazi alt tiirleri, yabani ot baskisini

azaltmada etkili bulunmustur (Hahn, Morales, Velasco-Cruz ve Leinauer, 2021).
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3. MATERYAL VE YONTEM
3.1 Materyal

Bu calismada; Tibitak-2140077 numarali ve ‘Mera Tipi Cok Yillik Yem Bitkisi
Cesitlerinin Islah1” baglikli 1003 projesi kapsaminda Tiirkiye’ nin ¢esitli bolgelerinden koyun
yumagi olarak toplanmis 225 yumak popiilasyonu bitki materyali olarak kullanilmistir.
Toplanan popiilasyonlarin lokasyonlart Sekil 3.1°de ve listesi Cizelge 4.1°de sunulmustur. Bazi
popiilasyonlarin orijinal kodlarinda karisiklik oldugundan bu popiilasyonlar ‘Festuca 2015 64’

seklinde tiir ad1, toplama y1l1 ve popiilasyon numarasi seklinde numaralandirilmistir.

o . - i { - g
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I: Proje siniri * Koyun Yumagi

Sekil 3.1. Koyun yumag popiilasyonlarinin toplandig: lokasyonlar

3.2 Yontem
3.2.1 Tohumlarin ¢cimlendirilmesi

Cimlendirme islemi ¢ap1 90 mm olan petri kaplar1 icerisine yerlestirilmis ve kaptan
solisyonu ile nemlendirilmis 2 kurutma kagidi kullanilarak oda kosullarinda
gerceklestirilmistir. Cimlenmeden sonra yeterince gelisme kaydeden fideler 3/1 oraninda steril
torf ve perlit iceren viyollere sasirtilmis ve analizler tamamlanana kadar plastik serada dogal

kosullarda yetistirilmistir.
3.2.2 Cekirdek DNA analizi

Yiritiilen bu tez ¢calismasinda 225 adet yumak poplasyonunun ortalama Cekirdek DNA
icerikleri FCM yontemi ile belirlenmistir. Calismada her popiilasyondan 3 tek bitki ayr1 ayr

analiz edilmis ve ortalamalari alinarak popiilasyon ortalamasi hesaplanmistir. Analizler
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Tekirdag Namik Kemal Universitesi Tarla Bitkileri Boliimii, Bitki Genetigi, Sitogenetigi ve
Islah1 Laboratuarinda bulunan PARTEC marka flow sitometri cihazi kullanilarak
gerceklestirilmistir. Ornekler ayni firmanin ticari ¢ekirdek DNA izolasyon kiti (CyStain PI

absolute P) kullanilarak hazirlanmistir. Sekil 3.2°de gdsterilen bu ticari kit icerisinde;

-boyama soliisyonu (her bir drnek i¢in 2 ml boyama soliisyonu, 12 pl PI ve 6 pl RNA)
- izolasyon buffer1 (kullanima hazir),
- propidium iodide, ve

- RNAse (toz) bulunmaktadir.

Sekil 3.2. Calismada kullanilmis olan Partec hazir kitleri i¢erisinde yer alan Propidium iodide,
extraction buffer ve staining buffer soliisyonlarini bulunduran cam siselerin goriiniisii

3.2.3 Analiz i¢in 6rneklerin hazirlanmasi

Orneklerin hazirlanmasinda, 6rnek ve standart olarak kullanilacak bitkilerin her biri i¢in
yaklastk 0,5 cm? biiyiikliigiinde kesilen taze yaprak dokusu alinarak petri kabina
yerlestirilmistir. Petri kabi igerisine de 500 pl Exraction Buffer ilave edilmistir. (Sekil 3.3).
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Sekil 3.3. Flow Analizi i¢in 6rnek hazirlamada kullanilacak yaprak dokularinin yerlestirildikleri
petri kabindaki goriiniisleri

Petri kabinda bulunan yaprak dokular1 keskin bir jilet yardimi ile 30-60 saniye siiresince
kiiciik parcalara ayrilana kadar par¢alanmistir (Sekil 3.4). Parcalama isleminden sonra petri

kabi igerisindeki soliisyon 10-15 saniye kadar hafif¢ce calkalanmistir.

Sekil 3.4. Bitkilere ait yaprak dokularmnin jilet yardimi ile pargcalanmasi

Calkalama isleminden sonra 40 saniye kadar petri kabinda bekletilen 6rnek huni
seklinde olan PARTEC marka 50 pl CellTrics filtre aracilig ile tiip igerisine transfer edilmistir
(Sekil 3.5).
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Sekil 3.5. Homojenize edilmis yaprak orneginin filtre araciligi ile cam tiip igerisine transfer
edildikten sonraki goriintiisii

Ornegi iceren cam tiip icerisine daha 6nce hazirlanmis 2ml staining soliisyon ilave
edilmistir (Sekil 3.6). Bu asamadan sonra 6rnek soguk (+4 °C) ve karanlik bir ortamda 60
dakika inkiibe edilerek islem tamamlanmistir. Bu siirenin sonunda 6rnekler flow sitometri

cihazina yiiklenerek analiz edilmislerdir (Sekil 3.7).

Sekil 3.6. Staining solusyonu ilavesinden sonra cam tiip igerisinde bulunan 6rnegin goriiniisii
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Sekil 3.7. Flow sitometri cihazina 6rnegin yiiklenmesi
3.2.4 Flow sitometri ile ¢ekirdek DNA iceriginin hesaplanmasi

Cekirdek DNA igerigini c¢alismamizda oldugu gibi mutlak olarak belirlemek
istedigimizde 6rnegin DNA igerigi, DNA igerigi bilinen bir standart bitki ile kiyaslanmaktadir.
Bu durumda standart bitkinin dokulari analiz edilecek drnege ait dokular ile birlikte ayni anda
hazirlanir. Bu sekilde hazirlanmis bir 6rnek analiz edildiginde elde edilecek olan flow
histogramda 6rnegin ve standardin G1 pikleri gézlemlenir (Sekil 3.8). Elde edilen piklerden
biri analiz edilen 6rnege, digeri ise de standart bitkiye aittir. Piklerin hangilerinin 6rnege
hangilerinin standarda ait oldugunu saptamak icin Ornek ile standardin dokularindan

hazirlanmis numuneler 6nce ayr1 olarak analiz edilirler ve piklerin yerleri gozlenir.

Histogramdaki dikey eksen analiz edilen partikiil (¢ekirdek) sayisimi ifade ederken,

yatay eksen floresan yogunlugunu gosterir.
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100

Peak Index  Mean  Area Area% CV% ChiSqu.
1 1.000 6400 392 1697 2861 053

2 2114 13550 529 2282 313 0.53

3 11132 71340 1388 6011 272 053

&0 1

Standardin G1 piki

60 7

coumnts

Festuca bitkisi G1 piki

@ b U

400

1000
FL2 532-30
Sekil 3.8. Festuca spp. bitkisi ve standarda ait (Vicia sativa) G1 piklerinin birbirlerine gore

pozisyonlari

Cekirdek DNA igeriginin belirlenmesi;

Ornegin florasan yogunlugu (G1 pikinin degeri)

X Standardin pikogram olarak bilinen
Standardin florasan yogunlugu (G1 pikinin degeri) DNA igerigi

formiilii ile gerceklestirilir. Sekil 3.8.’de sunulmusg olan histogramin mean degerleri formiilde
yerine yerlestirildiginde 6rnegin 2C ¢ekirdek DNA igerigi (713,4 /135,5) x 3,65=19,21 pg

olarak hesaplanmis olur.
3.2.5 [Istatiksel analiz

225 adet Festuca spp popiilasyonu ile gerceklestirilen bu caligmada bitki
popiilasyonlarina ait gekirdek DNA icerikleri i¢in giiven araliklari (Confidence Intervals) analiz
metodu ile istatistiksel olarak hesaplanmistir. Yapilan test sonucundaki degerlendirmeler her

parametre icin bir alt ve {ist sinir degeri belirlendikten sonra bu degerlerin karsilagtirilmasi ile
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gerceklestirilmistir. Alt ve list degerleri ortiisen popiilasyonlar arasinda ¢ekirdek DNA igerigi
bakimindan farklilik olmadigi kabul edilmistir. Yontem (T) testine esdegerdir (Steel ve Torrie,
1960).

3.2.6 Cekirdek DNA icerigi ile ploidi seviyelerinin iliskilendirilmesi

Popiilasyonlarin ¢ekirdek DNA igerigi ile kromozom sayilarimi iligkilendirmek
amaciyla Cekirdek DNA icerigi bakimindan farklilik gdsteren popiilasyonlar: temsilen en az
bir bitkinin mitoz kromozomlar1 sayilmistir. Grup igerisinde yer alan ve ayn1 miktarda DNA ya
sahip olan diger bitkilerin ayn1 kromozom sayisina sahip oldugu kabul edilmistir. Kromozom
sayimmlart kok ucu meristem dokular1 kullanilarak Feulgen metoduna gore hazirlanmis olan

preparatlarin 151k mikroskobu altinda incelenmesiyle yapilmistir.
3.2.6.1 Kok uclarinin eldesi

Kok uclart saksilarda yetistirilmekte olan ergin bitkilerden bahar aylarinda sabah erken

saatlerde (8-10) elde edilmistir.
3.2.6.2 [lk Islem

Kok uglart 24 saat soguk su (+4 °C) ile muamele edilmistir
3.2.6.3 Materyalin tespiti

24 saat soguk su muamelesinden sonra kok uglar1 3:1 alkol : asetik asit solusyonunda

tespit edilmis ve kullanilana kadar -20 °C de muhafaza edilmistir.
3.2.6.4 Hidroliz

Kok uglart IN HCL ile 60 °C de 15 dakika hidroliz edilmistir.
3.2.6.5 Feulgen boyamasi

Kok uglart hidrolizden sonra, 60-90 dakika Feulgen’de bekletilmistir. Boyama sonunda

kok uglarinin 1-2 mm’lik meristem bdélgelerinin koyu viyole rengine boyandigi goriilmiistiir.
3.2.6.6 Sitolojik preparatlarin hazirlanmasi

Kok uglarmin koyu viyole rengine boyanan kisimlar jilet ile kesilerek lam {izerine

alinmis ve bistiirii ucu ile ezmek suretiyle lam iizerine yayilmistir. Dagilmis olan meristem
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dokusu iizerine 1 damla asetokarmin damlatilarak {izerine lamel kapatilmistir. Diiz bir zemin
tizerinde lamelin iizerine bas parmak ile bastirildiktan sonra slayt mikroskop altinda

incelenmistir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

Flow sitometri ile yapilan ¢ekirdek DNA analizleri sonucu elde edilmis olan tek
bitkilere ait ¢cekirdek DNA igerikleri, hesaplanan popiilasyon ortalamalari, standart sapma,
giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin ploidi diizeyleri Cizelge 4.1°de sunulmustur.
Cizelgeden de goriilecegi tizere caligmada kullanilan yumak popiilasyonlarinin ortalama 2C
cekirdek DNA igerikleri 4.63 ile 19,37 pg degerleri arasinda olmak tizere genis bir aralikta
degisim gostermektedir. Yapilan istatistiksel analiz sonuglarina gore farkliliklarin istatistiksel
olarak onemli oldugu belirlenmistir. Popiilasyonlar ortalama ¢ekirdek DNA igeriklerine gore
birbirinden kolayca ayrilabilen 4 net grup olusturmustur (Cizelge 4.1). Gruplar arasindaki
degerler arasinda biiyiik bosluklar bulunurken, gruplarin icerisinde ise ¢ekirdek DNA igerigi
degerleri siireklilik gostermektedir. Gruplara ait flow histogramlar1 Sekil 4.1 (diploid), Sekil
4.2 (tetraploid), Sekil 4.3 (hexaploid) ve Sekil 4.4 (dekaploid)’te sirasiyla gosterilmistir.

Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
poplilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri

Ornekismi#  1.bitki 2 bitki 3.bitki Ot SD  Trg, Giivenarahp  Ploidi
(pg/2C) alt iist  diizeyi
ERZ-58 49 481 238 403 143 165 238 568 K
Feswgg 2015 476 434 479 463 025 029 434 492 D
KRS-27
FESTUCA 48 468 46 469 010 012 458 481 D
55
Feswg"i‘ 2015 474 47 471 472 002 002 469 474 D
Feswgz 2015 475 4690 473 472 003 004 469 476 D
KRS-32
FESTUCA 476 474 47 473 003 004 470 477 D
71

Fo-Esk 198 4,88 4,69 4,66 4,74 0,12 014 461 488 D

Festuca 2015
66

Fo-Esk 199 4,68 4,81 4,77 4,75 0,07 0,08 4,68 4,83 D

4,78 4,7 4,75 4,74 0,04 005 470 4,79 D

20



Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

Fo-Kiit 18 4,76 4,718 4,71 475 0,04 004 471 479 D
KRS-26 4,88 4,7 4,67 4,75 0,11 0,13 462 488 D
FESTUCA 53
KRS-31 4,76 4,74 4,75 475 001 001 474 476 D
FESTUCA 67

Festuca 201562 4,73 4,78 4,74 4,75 0,03 0,03 472 478 D

Festuca 201575 4,77 4,8 4,68 4,75 0,06 0,07 468 482 D

Festuca 201578 4,84 4,6 482 4,75 0,13 0,15 460 491 D

Festuca 2012 27 4,79 4,75 475 4,76 002 003 474 479 D

KRS-28 4,71 4,79 4,718 4,76 0,04 005 471 481 D
FESTUCA 60
KRS$-33 4,77 4,74 4,78 4,76 002 002 474 479 D
FESTUCA 73
KRS$-39 4,87 4,71 469 4,76 0,10 0,11 464 487 D
FESCTUCA 94

Festuca 201573 4,79 4,74 476 4,76 0,03 0,03 473 479 D

Festuca 201576 4,86 458 485 4,76 0,16 0,18 458 495 D

Festuca 201577 4,65 482 485 4,77 011 0,12 465 490 D

KRS-23 4,78 4,77 476  4AT7 0,01 001 476 478 D
FESTUCA 49

ANK-1 4,83 4,7 4,79 4,77 0,07 0,08 470 485 D
FESTUCA 2

KRS-21 4,89 4,72 4,74 478 009 011 468 489 D
FESTUCA 43

KRS-27 4,79 4,76 483 4,79 0,04 004 475 483 D

FESTUCA 54
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

KRS-27
GOSN 478 479 481 479 002 002 478 481 D
58
RS . 478 476 482 479 003 004 475 482 D
oS 479 488 491 479 012 013 466 493 D
oS, 484 469 485 479 009 010 469 490 D
PeWeRZOl 483 486 467 479 010 012 467 490 D
reteazOle 478 a1 478 479 002 002 477 481 D
eoVoZ) o 487 477 475 480 006 007 472 487 D
e, 487 477 476 480 006 007 473 487 D
PSWERZOL  4g2 471 487 480 008 009 471 489 D
Feswgi‘ 2012 478 485 478 480 004 005 476 485 D
PeSWERZOlZ  4g3 4s1 477 480 003 004 477 484 D
aRSSY 482 478 483 481 003 003 478 484 D
R3S s 488 475 48 481 007 008 473 489 D
RS s 494 47 478 481 012 014 467 495 D
RS0 , 48 488 477 482 006 007 475 488 D
KR$-30

FESTUCA 66 4,89 4,75 4,86 4,83 0,07 0,08 475 492 D
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

SVS-21
ceoVSZ 483 479 487 483 004 005 478 48 D
FeStugg 2015 499 483 476 483 007 007 475 490 D

Fo-Kiit 68 4,83 4,78 4,9 484 006 007 477 4091 D

Fo-Kiit 77 485 486 481 484 003 003 481 487 D

KRS-29

RS2, 485 477 48 484 006 007 477 491 D
6 Kirsehir

Boztepe Yolu 484 487 48 484 003 003 481 48 D

Festuca

Kirsehir-27

mwsebir2l 494 479 479 484 009 010 474 494 D

Feswg? 2015 497 472 484 484 013 014 470 499 D

Feswsg 2015 497 482 473 484 012 014 470 498 D

Fo-Kiit 80 4,9 4,84 4,8 48 0,05 006 479 4,90 D

- SS'\I'/SCl,i ;s 49 485 479 485 006 006 478 491 D
- §¥8cli . 491 483 482 485 005 006 480 491 D
FWCAZOl 401 473 49 485 010 012 473 4% D
FeeAZOlS 480 484 481 485 004 005 480 48 D
Peea Ol 401 479 486 485 006 007 478 492 D
FetueazOls 485 480 481 485 004 005 480 49 D
Festuca 2015

69 4,94 4,7 491 485 0,13 0,15 470 5,00 D
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

Fo-Kiit 34 4,86 4,97 4,76 4,86 0,11 012 4,74 498 D

Fo-Kiit 72 5,03 4,83 4,72 4,86 0,16 0,18 468 504 D

FestucSa 2012 4,87 4,85 4,85 4,86 0,01 001 484 487 D
PR ZOl  4ge 484 486 48 003 003 483 48 D
WSRO 497 475 487 48 011 013 474 499 D

Fo-Esk 173 4,85 4,97 4,79 4,87 0,09 0,11 476 498 D

SVS-3
CESTUGCA 10 482 488 49 487 004 005 48 491 D
SVS-19
cEeTUCAGa 486 478 497 487 010 011 476 498 D
SVS-27
FESTUCA 49 482 483 487 004 005 48 491 D
94
FestUCGa 012 49  ass 487 487 003 003 48 490 D
Festu%a 2012 4 og 483 491 487 004 005 483 492 D
Feswig 2012 504 464 494 487 021 024 463 511 D
Festugg 012 488 485 488 487 002 002 485 48 D
FeSEAZOl 49 484 485 487 004 005 482 492 D

Fo-Esk 171 4,97 4,92 4,75 4,88 0,12 0,13 475 501 D

Fo-Kiit 3 4,91 5,01 4,73 4,88 0,14 0,16 4,72 505 D

53- KYS-4

FESTUCA 7 5,03 4,75 4,86 4,88 0,14 0,16 4,72 504 D
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

Festuca 2012 4,97 4,79 4,9 4,89 0,09 0,10 478 499 D
9

Festuca 2012 4,89 4,88 4,86 4,88 0,02 0,02 48 489 D
22

Festuca 2015 4,9 4,87 4,86 4,88 0,02 0,02 485 490 D
27

Festuca 2015 4,88 4,94 4,83 4,88 0,06 0,06 482 495 D
83

41- SVS-23 4,87 4,91 4,88 4,89 0,02 0,02 48 491 D
FESTUCA 75

Festuca 2012 4,91 4,85 4,92 4,89 0,04 0,04 485 494 D
17

Festuca 2012 4,86 5,01 4,81 4,89 0,10 0,12 477 501 D
18

Festuca 2012 4,86 4,91 4,89 4,89 0,03 0,03 48 492 D
20

Festuca 2012 4,89 4,87 4,9 4,89 0,02 0,02 487 490 D
23

Festuca 2015 4,94 4,9 4,84 4,89 0,05 0,06 484 495 D
19

Festuca 2015 4,84 4,92 4,92 4,89 0,05 0,05 484 495 D
31

Festuca 2015 4,94 4,76 4,96 4,89 0,11 0,13 476 501 D
34

Festuca 2015 5,01 4,83 4,84 4,89 0,10 0,12 478 501 D
39

Festuca 2015 4,98 4,92 4,77 4,89 0,11 0,12 477 501 D
42

Festuca 2015 4,97 4,85 4,84 4,89 0,07 0,08 480 497 D
45

Festuca 2015 4,92 4,84 4,91 4,89 0,04 0,05 484 494 D
48

Festuca 2015 4,93 4,88 4,86 4,89 0,04 0,04 485 493 D
54
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

Festuca 2015

53 4,98 4,81 4,9 4,90 009 010 480 499 D

Fo-Esk 182 4,89 494 488 4,90 003 004 487 494 D

Fo-Kiit 49 5,07 4,9 4,74 4,90 0,17 019 471 509 D

PeER 2 496 481 492 49 008 009 481 49 D
Feswg‘;‘ 2015 401 492 48 49 003 004 48 493 D
Feswgg 2015 483 499 488 490 008 009 481 499 D
PeeaZOl 491 485 493 490 004 005 485 494 D
- ss¥8(:22 o 494 491 487 491 004 004 487 495 D
FeWeazOlz 495 488 489 491 004 004 486 495 D
PeWERZOZ 491 485 498 491 007 007 484 499 D
PSRl 495 485 493 491 005 006 485 497 D
PeeR Ol 497 492 484 491 007 008 483 49 D

Fo-Kiit 51 5,07 4,93 4,77 4,92 015 017 475 510 D

SVS-1
FESTUCA 4,97 489 4,89 4,92 005 005 48 497 D
28

SVS-24
FESTUCA 84

SVS-30
FESTUCA 4,95 491 4,89 4,92 003 004 488 49 D
104

SVS-12
FESTUCA 36

4,88 497 4,92 492 005 005 487 498 D

4,95 4,73 5,08 4,92 018 020 472 512 D
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

WALl 404 4g7 494 492 004 005 487 49 D
eWCAZOlZ 495 494 487 492 004 005 487 497 D
FeWCAZOlZ 404 a4gr 494 492 004 005 487 49 D
reseazOle 4es 492 497 492 005 005 487 498 D
PR ZlZ 406 497 482 492 008 010 482 501 D
WSROl 497 4ps 496 492 007 008 484 501 D
WAl 406 48y 492 492 004 004 488 49 D
FeweasOls 508 49 478 492 015 017 475 509 D

Fo-Kiit 54 5,01 49 4,82 4,93 0,10 011 482 504 D

FEE'TS\C/;IS% 495 48 5 493 008 009 484 502 D
SWEAZOlZ 406 49 494 493 003 004 490 497 D
WAzl 507 4gr 486 493 012 014 480 507 D
Feswzg 20155 487 492 493 007 008 485 501 D
FSWEAZOl 51 4ps 485 493 015 017 476 510 D
PeWeRZOlS 495 498 487 493 006 007 487 500 D
A0z 408 49 493 494 004 005 489 498 D
FeeaZOlZ 488 505 488 494 010 011 482 505 D
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

Festuca 015 498 488 504 495 010 012 48 507 D
Festuzg 2015 4.92 4,9 4,99 4,94 005 005 488 499 D
Feswgg 2015 499 479 503 494 013 015 479 508 D

Fo-Kiit 63 5,02 4,92 4,92 4,95 0,06 007 489 502 D

ERZ-36 499 48 503 495 011 013 482 508 D
PRl 495 499 492 495 004 004 491 499 D
- g}’j&i b 498 491 498 496 004 005 491 500 D
Feswgg 2015 499 487 501 49 008 009 48 504 D
PRl 505 491 491 496 008 009 486 505 D
Feswgi‘ 2015 508 49 480 49 011 012 48 508 D

ERZ-53 503 489 498 497 007 008 488 505 D
ROl 501 508 484 498 012 014 483 512 D
Feswgg 2015 496 487 511 498 012 014 48 512 D
FeeatOlz 499 504 494 499 005 006 493 505 D

Festuca 20153 4,94 4,97 5,05 4,99 0,06 007 492 505 D

KRS-25
R, 511 491 499 500 010 012 48 512 D
Fesw‘z’g 2012 54 498 494 501 008 010 491 510 D
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

ERZ-62 518 511 494 508 012 014 493 522 D
ERZ-83 512 502 494 503 009 010 492 513 D
ERZ-50 512 49 503 504 008 009 494 513 D
Feswgg 2015 491 1031 507 38 440 067 947 K
ERZ-88 523 506 491 507 016 018 488 525 D
ERZ-79 492 497 534 508 023 026 48. 534 D

Fo-Esk 172 4,79 7,2 4,74 5,58 1,41 162 39 720 K

Fe“”gg 2015 476 500 723 560 134 155 415 724 K

Fe“”gg 2012 613 603 601 606 006 007 598 613 2
ANK-2

eaNiZ o976 471 482 643 288 332 311 975 K
KRS-41

Rt gg 481 47 1007 653 307 354 299 1006 K

Feswgg 2015 488 487 983 653 286 330 323 98 K
SVS-15

ceeyo> 492 992 483 656 291 33 320 991 K

FeSt“gg 2015 498 48 986 657 285 329 328 985 K

Fo-Esk 186 10,04 4,89 4,85 6,59 2,98 344 315 10,03 K

Fo-Kiit 7 4,87 491 13,02 7,60 4,69 541 2,19 1301 K

Festuca 20155 9,85 9,09 4,84 7,93 2,70 311 482 11,04 K
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

SVS-25
eevosa s 1033 978 481 831 304 350 480 1181 K
Fe“”;‘;‘ 2015 495 978 942 798 281 323 475 1122 K

Fo-Esk 179 9,73 502 944 8,06 264 3,04 502 1111 K

SVS-7

FESTUCA 24 9,05 941 957 934 027 031 904 965 T

Fo-Esk 166 9,42 9,34 954 943 0,10 012 932 95 T

15- KRS-35
CARY3S, 963 926 94 943 019 022 921 965 T
Fo-Kiit 4 959 943 931 944 014 016 928 961 T
FeSt“%a 2015 977 926 935 946 027 031 915 977 T
KRS-43
FESTUCA- 97 946 94 952 016 018 934 970 T
104
Fesw;g 2015 4915 893 963 957 06l 071 886 1028 K
Fo-Esk 162 964 9,55 960 006 007 952 967 T
Fesu‘c;" 2015 959 955 967 960 006 007 953 967 T
KYS-3
ceay>S 972 939 971 961 019 022 939 982 T

Fo-Esk 181 9,66 97 951 9,62 0,10 0412 951 974 T

KRS-36
eoR®3) 978 953 954 962 014 016 945 978 T
Fesw‘l’g 2012 995 9190 976 962 038 044 918 1007 T

Fo-Esk 175 9,89 966 933 9,63 028 032 930 99 T
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait c¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

Festuca 2015

18 9,92 9,46 9,55 9,64 024 028 936 992 T

Fo-Esk 194 9,57 9,98 9,35 9,63 032 037 926 1000 T

KRS-45

FESTUCA 107 9,66 9,8 9,43 9,63 019 022 941 98 T

Fo-Esk 163 9,81 9,7 9,43 9,65 020 0,23 942 987 T

Fo-Esk 165 10,01 9,52 9,46 9,66 030 035 932 1001 T

Festuca 20154 9,69 9,99 9,7 9,66 0,06 007 959 973 T

Festuca 2015

16 10,26 9,38 9,41 9,68 050 058 911 1026 T

Fo-Esk 191 9,9 9,72 9,48 9,70 021 024 946 994 T

Festuca20151 10,14 9,28 9,73 9,72 043 050 922 1021 T

Fo-Esk 164 9,69 9,86 9,65 9,73 0,11 0,13 960 98 T

Fo-Esk 169 9,97 9,71 9,54 9,74 022 025 949 999 T

Fo-Esk 188 9,97 9,88 9,37 9,74 032 037 937 1011 T

KRS-37 9,2 9,76
FESTUCA 84 10,67 9,42 079 091 885 1068 K
(KARISIK)

Festuca 20158 9,81 9,77 9,69 9,76 0,06 0,07 969 983 T

RO 999 979 949 976 025 029 947 1005 T
FeeazOls 1003 942 985 977 031 036 941 1013 T

Fo-Esk 168 10,21 9,58 9,58 9,79 036 042 937 1021 T
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

Festuca 2015 1034 951 971 98 043 050 935 1035 T
Festuzril 015" 1017 965 964 982 030 035 947 1017 T
Festu;gZOlS 981 977 99 98 007 008 975 990 T

Fo-Esk 189 9,99 9,64 9,86 9,83 0,18 0,20 9,63 1003 T

Festuca 2012

1 10,11 9,7 9,69 9,83 024 028 95 1011 T

Fo-Esk 193 9,95 959 10,03 9,86 023 0,27 959 1013 T

FE§¥83A7 1009 1019 931 98 048 056 931 1042 T
Feswij‘ 2015 4025 967 966 986 034 039 947 1025 T
Fe“”;gzmz 096 983 982 987 008 009 978 996 T
Fesm?gzm 991 998 975 988 012 014 974 1002 T
FeSt“%a 2015 1027 977 967 990 032 037 953 1027 T
FesueazOls 975 1005 987 992 021 024 969 1016 T

Fo-Esk 174 10,24 9,64 9,9 9,93 030 035 958 1027 T

Festuc:2a2012 998 988 996 994 005 006 9,8 10,00 T

FeSt“ZZZOB 103 972 981 994 031 036 958 1030 T
SVS-22

eovoca o, 1025 962 10 996 032 037 959 1032 T

FeSt“‘1332015 1028 98 979 997 027 03l 967 1028 T
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Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tek bitkilere ait ¢ekirdek DNA igerikleri, hesaplanan
popiilasyon ortalamalari, standart sapma, giiven araliklarina ait degerler ve popiilasyonlarin
ploidi diizeyleri (Devami)

Fo-Esk 197 10,04 10,37 10 10,14 0,20 0,23 9,90 10,37 T

Festuca 201229 10,28 9,87 10,04 1006 021 0,24 983 10,30 T

Fo-Esk 195 983 99 1044 1007 032 037 970 1045 T

Festuca 201547 9,88 11,32 955 1025 094 108 917 11,33 K

Festuca 201512 10,08 9,77 1563 1181 331 382 7,99 1563 K

Festuca ovina
(Chariot) 2015 12,67 13,16 1292 0,35 040 1252 13,31 H
87

Festuca ovina

(Ridu) 2015 88 12,77 12,84 13,63 13,08 0,48 055 1253 13,63 H

Festuca ovina
(Durette) 2015 134 1253 1361 13,18 057 066 1252 13,84 H

89

Festuca 201574 16,66 14,88 1596 1583 090 1,03 14,80 16,87 K

ERZ-25 18,89 17,99 1952 1880 0,77 089 1791 19,69 Dekap

ERZ-71 19,69 19,22 19,2 1937 0,28 0,32 19,05 19,69 Dekap
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Sekil 4.1. Diploid Festuca spp. bitkisi ve standarda ait (Vicia sativa) G1 piklerinin birbirlerine
gore pozisyonlari

100 Peak Index Mean Area Area%  CV% ChiSgu.
1 1.000 14175 382 2403 219 0.34
2 1038 14733 323 2189 7.1 034
3 2827 37238 792 5383 222 034
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Sekil 4.2. Tetraploid Festuca spp. bitkisi ve standarda ait (Vicia sativa) G1 piklerinin
birbirlerine gére pozisyonlari
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Sekil 4.3. Hexaploid Festuca spp. bitkisi ve standarda ait (Vicia sativa) G1 piklerinin
birbirlerine gore pozisyonlari

10 Peak Index WMean Area Area% CV% ChiSqu.
1 1000 6409 392 1697 2861 053
2 2114 13550 529 282 3113 0.53
3 1132 T13.40 1388 6011 272 0.53
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400 600
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1000

Sekil 4.4. Dekaploid Festuca spp. bitkisi ve standarda ait (Vicia sativa) G1 piklerinin
birbirlerine gore pozisyonlari
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Ayni popiilasyona ait tek bitkilerin ¢ekirdek DNA igeriklerine ait degerler kullanilarak
hesaplanan standart sapma degerlerinin genellikle diisiik olmas1 ¢alismada yapilan analizlerin
giivenilirligini géstermektedir. Bununla birlikte baz1 popiilasyonlarin standart sapma degerleri
ise oldukca yiiksek (>0,7) oldugu goriilmiistiir. Bu popiilasyonlar dikkatli bir sekilde
incelendiginde farkli tiir ya da ploidi diizeyine sahip bireyleri igerdikleri goriilmiistiir. Bu
yiizden bu sekilde yiiksek standart sapma degerlerine sahip 22 popiilasyon karigik olarak kabul

edilmis ve ploidi diizeylerinin bulundugu siituna karisik anlamina gelen (K) harfi yazilmistir.

Birinci grup igerisinde yer alan 148 popiilasyonun ortalama 2C ¢ekirdek DNA igerikleri
4,69 ile 5,08 pg arasinda degismektedir. Bu grup igerisinden bir bitkide mikroskop ile yapilan
kromozom sayimlarinda 14 kromozom sayilmistir. Yumak cinsinde temel kromozom sayist
n=7 oldugundan 1. grup igerisinde yer alan ve 2C ortalama ¢ekirdek DNA igerigi 4,69 ile 5,08

pg arasinda olan tiim popiilasyonlarin diploid oldugu kabul edilmistir.

Ikinci grup igerisinde yer alan 50 popiilasyonun ortalama 2C ¢ekirdek DNA igerikleri
9,34 ile 10,14 pg arasinda degismektedir. Gurubun 2C ¢ekirdek DNA igerigi birinci grup ile
karsilastirildiginda tam iki misli oldugu goriilmektedir. Bu durum grup icerisinde yer alan
poplilasyonlarin yiiksek bir olasilikla tetraploid oldugunu isaret etmektedir. Grubun ploidi
diizeyini teyit etmek amaciyla gruptan bir bitkinin kromozomlar1 sayilmig ve 28 olarak
belirlenmistir. Boylece 2. grup icerisinde yer alan ve ortalama 2C g¢ekirdek DNA icerigi 9,34
ile 10,14 pg arasinda olan tiim popiilasyonlarin tetraploid oldugu kabul edilmistir. Diger
taraftan birinci gurubun tam olarak iki kat1 DNA ya sahip olmasi bu gurubu olusturan tiiriin
genomunun 1. gurubu olusturan tiiriin kromozomlarinin katlanmasiyla meydana gelmis bir
ototetraploid ya da birinci gurubun genomuna ek olarak benzer genom hacmine sahip farkli bir

tiiriin genomunu igeren bir allotetraploid oldugunu isaret etmektedir.

Ugiincii grup igerisinde yer alan 3 popiilasyonun ortalama 2C g¢ekirdek DNA igerikleri
12,92 ile 13,18 pg arasinda degismektedir. Gurubun 2C ¢ekirdek DNA igerigi birinci grup ile
karsilastirildiginda ise iki mislinden fazla ancak 3 mislinden daha az bir DNA miktarina sahip
oldugu goriilmektedir. Bu durum grup igerisinde yer alan popiilasyonlarin yiiksek bir olasilikla
hekzaploid oldugunu isaret etmektedir. Gurubun ploidi diizeyini teyit etmek amaciyla gruptan
bir bitkinin kromozomlar1 sayilmig ve 42 olarak belirlenmistir. Boylece 3. grup igerisinde yer
alan ve ortalama 2C ¢ekirdek DNA igerigi 12,92 ile 13,18 pg arasinda olan tiim popiilasyonlarin
hekzaploid oldugu kabul edilmistir. Diger taraftan grubun DNA igeriginin birinci gurubun tam
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olarak 3 misli olmamasi gurubun hekzaploid genomunu olusturan genomlardan en azindan bir

genomunun 1. ve 2. gurubu olusturan tiirlerin genomlarindan farkli oldugunu isaret etmektedir.

Dordiincii grup ise en kiigiik grup olup, ortalama 2C ¢ekirdek DNA igerigi 18,80 ile
19,37 pg olan sadece 2 popiilasyondan olusmaktadir. Popiilasyonlarin her ikiside Erzurum’dan
toplanmistir. Grubun 2C ¢ekirdek DNA igerigi birinci grup ile karsilastirildiginda ise yaklasik
4 misli DNA ya sahip oldugu goriilmektedir. Bu durum grup igerisinde yer alan popiilasyonlarin
oktoploid olabilecegini isaret etmektedir. Ancak poliploid genomlarin hacminin her zaman
onlar1 olusturan diploidlerin genom hacimlerinin aritmetik toplamina esit olmadigi ve bazi
cinslerde daha az bazi cinslerde ise daha fazla oldugu g6z Oniinde bulunduruldugunda
popiilasyonlarin dekaploid de olabilecegini isaret etmektedir. Ancak sitolojik preparat
hazirlamaya uygun kok ucu elde edilemedigi i¢in bu grupta kromozom saymak miimkiin
olamamistir. Bununla birlikte daha ©nce laboratuvarimizda baska bir koyun yumagi
koleksiyonu iizerinde yapilmis olan benzer bir ¢alismada ortalama 2C g¢ekirdek DNA igerigi
14,37 ile 15,05 pg DNA igerigine sahip yumak popiilasyonlarinin 2n=56 kromozom ile
oktaploid olduklar1 belirlenmistir (Savas Tuna vd., 2016). Dérdiinci gurubu olusturan
poplilasyonlarin 15 ten ¢ok daha yliksek bir DNA icerigine sahip olmasindan dolay1 bu iki
popiilasyonun oktoploid yerine dekaploid (2n=70) olduklar1 kabul edilmistir.

Calismamizda yapilan flow sitometrik ve sitolojik incelemelere gore iilkemizin I¢ ve
Dogu Anadolu'nun farkli lokasyonlarindaki dogal alanlardan koyun yumag: oldugu
diistintilerek toplanmis olan popiilasyonlarin ploidi diizeylerinin diploid (2n=14) ile dekaploid
(2n=70) arasinda degistigi goriilmektedir. Elde edilen bu sonuglar koyun yumag i¢in ploidi
diizeyinin diploid ile dekaploid arasinda degistigini bildiren ilk ve nispeten eski tarihli olan
caligmalarin sonuglarini teyit etmektedir (Vinall ve Hein, 1937; Huff ve Palazzo, 1998).
Bununla birlikte Tzvelev (1976) koyun yumagi’nin diploid (2n = 14) ve tetraploid (2n = 28)
olarak sadece iki farkli formunun oldugunu bildirmistir. Hubbard (1984) ile Wilkinson ve Stace
(1991) ise koyun yumagi ve kirmizi yumak (F. rubra) komplekslerinden olusan narin (fine
fescue species) yumak tiirlerinin ¢ogunun sadece tek bir ploidi diizeyine sahip oldugunu
bildirmistir. Son yapilan revizyonlara gore ise Koyun yumag: tiiriiniin 2n=14 kromozom ile
diploid ploidi diizeyine sahip oldugu kabul edilmistir. Koyun yumagi’nin 2n=28 kromozoma
sahip tetraploid sitotipinin ise koyun yumaginin en yaygin alt tiiri F. ovina ssp. hirtula, olarak
kabul edilmektedir (Jenkins, 1955; Wilkinson ve Stace, 1991).
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Wilkinson ve Stace (1991) koyun yumagi’nin ploidi diizeyi ile ilgili olarak daha 6nce
rapor edilmis olan bu ¢esitliligin sebebinin ¢aligsmalar1 yapan arastiricilarin gogunun koyun
yumagt ismini en genis anlamiyla kullanmasi ve bugiin artik ayr tiirler olarak kabul edilen
bircok taksonun bu isim altinda toplanmis olmasi oldugunu bildirmistir. Daha sonraki yillarda
yumak cinsi {lizerinde yapilan revizyon calismalart ile koyun yumag: ve kirmizi yumak
komplekslerinin igerisinde birbirine morfolojik olarak biiylik benzerlik gosteren ¢ok sayida

takson farkl: tiir adlar1 teshis edilmislerdir.

Huff ve Plazzo (1998) daha once kirmizi yumak ve koyun yumagi kompleksleri
icerisinde yer alan ancak cins tlizerinde yapilan revizyonlar da farkl: tiir isimleri almis ve yesil
alanlarin olusturulmasinda kullanilan Festuca rubra ssp. rubra, Festuca trachyphylla, Festuca
rubra ssp. commutata, Festuca brachylla, Festuca rubra ssp. litoralis, Festuca ovina, Festuca
filiformis, ve false sheep fescue gibi narin Festuca tiirlerini flow sitometri ile analiz etmis ve
tiirlerin ortalama 2C ¢ekirdek DNA igeriklerini sirasiyla 14,27; 12,55; 11,91; 11,75; 10,89;
5,35; 4,84 ve 4,39 pg olarak belirlemisler ve bu sonuglara gore tiirlerin ploidi diizeylerinin
diploid ile octaploid arasinda degistigini saptamislardir. Arastiricilar yaptiklari bu ¢alismada
koyun yumagi’nin 2C ¢ekirdek DNA igerigini ise 5,35 pg olarak belirlemis ve diploid oldugunu
saptamiglardir. Bununla birlikte ¢alismada incelenen tiirlerden ikisinin daha oldukg¢a yakin

DNA igerikleri ile diploid oldugu belirlenmistir.

Daha yakin tarihlerde Qiu vd. (2020) yaptig1 calismada yine daha dnce kirmizi yumak
ve koyun yumagi kompleksleri i¢erisinde yer alan ve yesil alanlarin olusturulmasinda kullanilan
F. brevipila, F. ovina, F. ovina, F. rubra ssp. litoralis, F. rubra ssp. fallax gibi narin yumak
tirlerini flow sitometri ile analiz etmis ve tiirlerin ortalama 2C ¢ekirdek DNA igeriklerini
sirasiyla 14,6; 9,6; 4,7; 16,1; 12,2 ve 12,9 olarak belirlemislerdir. Arastiricilar elde ettikleri bu
sonuglara gore ¢aligmada inceledikleri narin yumak tiirlerinin ploidi diizeyinin diploid (2n=14)
ile oktoploid (2n=56) arasinda degistigini bildirmislerdir. Arastiricilar ayrica ¢aligmada yer alan
diger tiim tiirlerin tek bir ploidi diizeyine sahip iken koyun yumagi tiirliniin ise 4,7 ve 9,6 pg
DNA igerikleri ile hem diploid (2n=14) hem de tetraploid (2n=28) forma sahip oldugunu
bildirmislerdir. Burada tetraploid olarak rapor edilen formun daha 6nce Jenkins, (1955) ile
Wilkinson ve Stace (1991) tarafindan bildirildigi iizere F. ovina ssp. hirtula olmasi olasilig1 goz

ardi edilmemelidir.

Ulkemizde yapilmis bir baska caligmada ise Savas Tuna vd. (2016) koyun yumag:
olarak toplanmis popiilasyonlarin ortalama 2C ¢ekirdek DNA igeriklerinin 4,51 ile 15,03 pg
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arasinda ve bu sonuglara gore ploidi diizeylerinin ise diploid ile oktoploid arasinda degistigini

belirlemiglerdir.

Koyun yumagi ve diger narin yumak tiirleri iizerinde daha 6nce yapilmis ve yukarida
tartisilmis olan ¢calismalar goz oniinde bulunduruldugunda, ¢calismamizdan elde edilen sonuglar
koyun yumag: olarak tilkemizin farkli bolgelerinden toplanmis olan 225 popiilasyonun sadece
koyun yumagi tiiriine ait olmadigi ve koleksiyonun morfolojik olarak benzer ¢ok sayida farkli
narin (fine fescues) yumak tiiriine ait popiilasyonlardan olustugunu isaret etmektedir.
Calismamizda elde edilen bu sonuglara gore diploid popiilasyonlarin biiyiik cogunlugunun
koyun yumagi, tetraploidlerin ise alttiir F. ovina ssp. hirtula olmasi olasilig1 yiiksektir. Ancak

bu sonuglarin klasik taksonomik yontemler ile de teshis edilmesi gerekmektedir.

Buna ek olarak narin yumak tiirlerinin 6zellikle de koyun yumagi gurubu igerisindeki
tiirlerin taksonomik teshis ve siiflandirilmalarindaki zorluk g6z dniinde bulunduruldugunda
koleksiyonun en kalabalik gruplarini olusturan diploid ve tetraploidlerin sadece tek bir tiir ya
da alt tiire ait olmayabilecegi bariz bir sekilde goriilmektedir. Ortalama 2C ¢ekirdek DNA
iceriginin diploid popiilasyonlar icerisinde 4,69 ile 5,08 pg, tetraploidler arasinda ise 9,34 ile
10,14 pg gibi genis bir aralikta degismesi bunu dogrulamakta ve gruplarin icerisindeki tiir
cesitliligini igaret etmektedir. Diger bir deyisle bu gruplarin birden fazla diploid ve tetraploid
tiir igeriyor olmasi olasilig1 yiiksektir. Tiim bunlara ek olarak narin yumaklarin dogada bir arada
bulunmalari, yabanci tozlasmalar1 ve kendi aralarinda kolaylikla melezlenebildikleri goz
oniinde bulunduruldugunda popiilasyonlarin igerisinde ¢ok sayida hibrit bitkininde
bulunabilecegini de sdylemek miimkiindiir. Bu durum gruplar (diploid ve tetraploid) igerisinde
cekirdek DNA igerigi bakimindan gozlenen genis varyasyonunun ana kayna8i olarak

goriilebilir.
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5. SONUC VE ONERILER

Tiirkiye’nin farkli cografi bolgelerinden koyun yumagi olarak toplanmis 225
popiilasyonunun flow sitometri ile karakterize edildigi bu ¢alismada elde edilen sonuglara gore
incelenen yumak koleksiyonu ¢ekirdek DNA igerigi bakimindan oldukg¢a genis bir varyasyona
sahiptir. Popiilasyonlarin ploidi diizeyleri diploid ile dekaploid arasinda degismektedir. Cinsin
son revizyonlarinda koyun yumaginin 2n = 14 kromozom ile diploid olarak kabul edildigi géz
ontinde bulunduruldugunda ¢alismada incelenen yumak koleksiyonun sadece koyun yumagi
tiiriine ait popiilasyonlardan olusmadig1 ve aslinda ¢ok sayida farkli narin yumak tiiriine ait
popiilasyondan olustugu ortaya ¢ikmaktadir. Bu nedenle koleksiyonda yer alan popiilasyonlarin
bir arastirma programina dahil edilmeden 6nce ploidi diizeylerinin goz oniinde bulundurulmasi
gerekmektedir. Bu anlamda ¢alismadan elde edilen sonuglar bu yumak koleksiyonunu arastirma
programlarinda kullanacak olan arastiricilar i¢in yararli olacak ve arastiricilarin islerini
kolaylastirarak ¢alismalarinin daha kisa silirede ve basarili bir sekilde tamamlanmasina katk1
saglayacaktir. Diger taraftan calismadan elde edilen sonuglar dogadan yeni toplanan yumak
poplilasyonlarin bir arastirma ya da 1slah projesine dahil edilmeden once tiir teshislerinin
yapilarak ploidi diizeylerinin belirlenmesinin ne kadar 6nemli oldugunu goézler Oniine
sermektedir. Tiim bunlara ek olarak c¢alismadan elde edilen sonuclar flow sitometrinin
taksonomisi sorunlu ve birden fazla ploidi diizeyine sahip cinslerin tiirlerine ait genetik
kaynaklarin karakterizasyonunda nasil kullanilabilecegini gosteren referans niteliginde basaril

bir ornek teskil etmektedir.
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