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TEZ BiLDiRiMi

Tez igindeki biitiin bilgilerin etik davranis ve akademik kurallar ¢ercevesinde elde edilerek
sunuldugunu, ayrica tez yazim kurallarina uygun olarak hazirlanan bu calismada, alint1

yapilan her tiirlii kaynaga eksiksiz atif yapildigini bildiririm.

Berk Abdullah KOCAK
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OZET

Kompleks genom yapisi ile yulaf, dnemi giderek artan bir bitki haline gelmistir.
Ancak, yulafta ¢cimlenme 6zelliklerinin genetik kontrolii net olarak anlagilmamis ve su ana
kadar cok kapsamli bir caligma rapor edilmemistir. Bu calisma Tiirkiye’nin farklh
bolgelerinden toplanmis yerel yulaf genotiplerinin bazi ¢imlenme 6zelliklerinin
belirlenmesi ve 6K SNP ¢ipinden elde edilen genotipik veriyle iliskilendirilmesi amaciyla
yiritilmistir. Calismada 167 yerel yulaf genotipi ve 4 adet tescilli ¢esitten olusan 171
adet yulaf genotipi bitki materyali olarak kullanilmigtir. Arastirma, laboratuvar
kosullarinda augmented deneme desenine gore 6 tekrarlamali olarak kurulmustur.
Denemede ¢imlenme hizi (%), ¢imlenme giicli (%), radikula uzunlugu (mm), koleoptil
uzunlugu (mm), plumula uzunlugu (mm) ve tohum vigor indeksi 6zellikleri incelenmistir.
Cimlenme testinde genotip basina 25 tohum kullanilmis ve tohumlar petri kaplarindaki ¢ift
katli filtre kagidinin arasina yerlestirilmistir. Temel bilesen biplot analizi (PCA)
bakimindan, temel bilesenler ¢imlenme Ozellikleri i¢in genotipler arasindaki toplam
varyasyonun % 63’iinii agiklamistir. Aday gen iligkilendirme analizi sonucunda, ¢gimlenme
hiz1 ile iliskili 8 QTL, ¢imlenme giicii ile iliskili 5 QTL, radikula uzunlugu ile iliskili 5
QTL, Kkoleoptil uzunlugu ile iliskili 5 QTL, plumula uzunlugu ile 4 QTL ve tohum vigor
indeksi ile iliskili 6 QTL olmak iizere toplamda 33 genomik bélge tespit edilmistir. Ilk kez
bu calismada cimlenme O6zellikleri ile iliskili yeni QTL’ler tespit edilmis ve farklh
kromozomlarda yer alan bu QTL’lerin dogrulamasindan sonra farkli populasyonlarda yeni
markdrler olarak kullanilabilecegi sonucuna varilmistir.
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ASSOCIATION MAPPING ANALYSIS OF SOME GERMINATION
TRAITS OF TURKISH ORIGIN OAT GENOTYPES
(M.Sc. THESIS)
Berk Abdullah KOCAK

ABSTRACT

With its complex genome structure, oat has become a plant that studies are
gradually increasing with the current development of quantitative genetics. However, the
genetic control of germination traits in oats is not clearly understood and no
comprehensive study has been reported so far. This study was conducted to detect some
germination traits of local genotypes collected from different countries in our country
association mapping panel composed of local genotypes collected from different regions in
our country and associate with genotypic data obtained from 6K SNP chip. In the study,
171 local oat genotypes consisting of 167 local oat genotypes and 4 registered varieties
were used as plant material. The research was designed according to augmented trial
design with six replications under laboratory conditions. The traits of germination rate (%),
germination ratio (%), radicle length (mm), coleoptile length (mm), plumula length (mm)
and seed vigor index were studied in the experiment. In the germination test, 25 seeds per
genotype were used and the seeds were placed in double layers of filter paper in petri
dishes. According to the principal component biplot analysis, principal components
explained (PC1 and PC2) explained (41.5 and 21.5%, respectively) 63% of total variation
among the genotypes for germination traits. As a result of candidate gene association
mapping, totally of 33 genomic regions were identified including 8 QTL associate with
germination rate, 5 QTL associate with germination ratio, 5 QTL associate with radicle
length, 5 QTL associate with coleoptile length, 4 QTL associate with plumula length and 6
QTL associate with seed vigor index. For the first time, new QTL associate with
germination traits were identified in this study and it was concluded that these QTL placed
on the different chromosomes could be used as new markers in different populations after
validation of them.
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1. GIRIS

Gramineae familyasina ait olan yulaf (Avena sativa L.), binlerce y1l 6ncesinden beri
hem insanoglu hem de ¢iftlik hayvanlar i¢in gida ve beslenme amagli olarak kullanilan
onemli bir serin iklim tahil bitkisidir. Kromozom sayilarina gore yulaflar diploid, tetraploid
ve hekzaploid olmak tizere 3’e ayrilir. Gramineae familyasinda bulunan Avena cinsine ait
olan yulaf tiirlerinin temel kromozom sayis1 yedidir (n=7). Bu cinsin igerisinde ploidi
seviyeleri diploid ve hekzaploid arasinda degisen yaklasik 30 tiir yer almaktadir. Yulafin
Avena cinsi A, B, C ve D olarak isimlendirilen dort farkli genomu kapsamakta olup,
diploid tiirlerin A ya da C genomlarina, tetraploid tiirlerin AC ya da AB genomlarina,
hekzaploid tiirlerin ise ACD genom yapisina sahip oldugu bilinmektedir. Giiniimiize kadar
B ya da D genomunu tasiyan diploid bir yulaf tiirline rastlanmamistir (Yan ve ark., 2016).
Avena cinsi zengin tiir ve genom c¢esitliligi ile tiirleraras1 6nemli bir allel ge¢is kaynagina
sahiptir ve hastaliklara dayanikliliktan verime kadar bir¢ok Ozellik unsurlariyla ilgili
genleri tasimakta Olmasinin yaninda, yabani tiirlerde bulunan faydali genlerin karakterize
edilip melezleme yoluyla transfer edilmesinde 6n plana ¢ikmaktadir (Loskutov, 2008).
Besinsel degerindeki siirekli ilgi ve ge¢miste saglanan ilerlemelere ragmen, yulafin tiim
genom dizisi heniiz raporlanmamistir. Hekzaploid yulafin genom biiyiikligi 12 Gb’dur.
Yulafin genomu biiyiik, genis, siirekli olarak katlanan tekrarli dizilerden olusmaktadir. Bu
durum kompleks genom yapisina sahip olan hekzaploid yulafta tim genomun
birlestirilmesini zora sokarak referans kaynak ihtiyacin1 kuvvetlendiriyor (Sanz ve ark.,

2010).

Yulaf misir, bugday, arpa, celtik ve sorgumdan sonra kiiresel olarak tahil
tiretiminde altinc sirada yer almaktadir (Gazal ve ark., 2014). Diinyada serin iklim tahillari
icerisinde bugday ve arpadan sonra yulaf, 23.1 milyon ton lretimi ile 3. sirada yer
almaktadir ve ortalama dekara verimi 234 kg/da olarak belirlenmistir (Anonymous, 2020).
Yulaf diinyada 9.9 milyon ha ekim alaninda ekilmektedir ve 23 milyon ton iriin elde
edilmektedir. Ulkemizde ise 105.000 hektar alanda 260.000 ton iiretimi yapilmaktadir
(FAO, 2020). Ayrica, yesil ot grubunda daha biiyik alanlarda ekimi yapilarak
hayvancilikta kaba yem olarak da kullamlmaktadir. Ulkemiz kiiltiire almmus yulaf tiirleri
bakimindan sahip oldugu gegit kusagiyla zengin birikime sahiptir. Kiiltiirli yapilmakta olan
yulafin (Avena sativa L. ve Avena byzantina Koch.) ge¢misinin Anadolu Bdlgesin’den

geldigi bildirilmekte ve lilkemizin yulaf tiir ve ¢esit zenginligi agisindan énemli bir yerinin



oldugu belirtilmektedir (Kiin, 1996). Yulaf kendine dollenen bir tiir olmakla beraber, farkli
unsurlarin yapisina gore ¢ok nadir de olsa %1-2 oraninda yabanci dollenme yapisina
sahiptir. Bu bilgi yulafta onemli ol¢iide genetik varyasyonlar ve agilimlarin ortaya
c¢ikmasinin ana sebebidir (Vilaro ve ark., 2004). Yerel cesitler, yiiksek verimli ve kaliteli
yeni ¢esitlerin gelistirilmesinde bitki 1slah¢ilarina firsatlar ve yenilikler sunan 6nemli dogal
genetik kaynaklardir. Iklim ve bulundugu cografi konumu itibariyle, Tiirkiye bir¢ok yabani
ve kiltir ¢esitlerini bulunduran tahillarin 6nemli bir orijin merkezidir. Bu yiizden, genetik
cesitlilik 6nemli derecede yliksektir. Tiirkiye yulafin 6nemli gen merkezlerinden biridir

(Dumlupinar ve ark., 2011).

Hastaliklarin gelisimi, kuraklik, cevresel stres, fizyolojik bozukluga maruz kalmak
gibi yiiksek derecede savunmasizligin s6z konusu oldugu faktdrlerden dolayi, ¢imlenme
tohumun yasam dongiisiinde gecirmis oldugu en kritik asama olarak kabul edilmektedir.
Cimlenmede bu siireg; olgunlagsmis kuru tohumun su alimiyla baslayarak tohum
kabugundan radikulanin ¢ikistyla sonlanan yasamsal faaliyetleri bir araya getirir (Rajjou ve
ark., 2012). Diger bircok bitki gibi yulafin toprak sicakligindaki artis durumu géze alinarak
daha hizli bir ¢imlenme gostermesine ragmen, en onemli hedef biyolojik kisitlamalar ile
erken ekim siiresini dengelemek ve tohuma zarar verebilecek c¢esitli patojenlerin
(bakteriler, bocekler) baskisini azaltmayi kolaylastirmaktir. Derin siliriim sonrasi arazide
yapilacak olan ekim, iiniform tohum yogunluguna sahip olmasi ve ¢imlenme i¢in uygun
nem kosullarinin devam etmesine yardimci olmasi igin yeterli bir genislikte olmak
zorundadir. Yulaf fideleri koleoptil ve mezokotilin uzamaya devam etmesiyle kendini
gosterir. Ayrica, yulaf bitkisinin bugday ve arpa gibi diger tahillara gore giivenilir bir
sekilde daha derine ekilebilir. Bir¢ok yulaf i¢in tavsiye edilen ekim derinligi 3 ile 6 cm
arasinda degiskenlik gostermektedir (Anonim, 2020). Hartmann ve ark. (1997), bir
tohumda c¢imlenme faaliyetinin baglatilabilmesi i¢in 3 tane uygun kosulun olmasi
gerektigini bildirmiglerdir. Bunlar: 1) Tohum materyalinin canli olmasi, 2) Tohum
dormansisinin ¢oziilmiis olmasi, 3) Tohumun laboratuvarda uygun g¢evre sartlariin baskisi
altinda tutulmasi1 (yeterli miktarda embriyoyu besleyecek su, uygun sicaklik diizeni,
oksijen destegi ve parlak 1sik kalitesi). Tohum vigoru, tarla ya da arazi sartlarinda hizli bir
tiniform ¢ikis ve gelisme yetenegini belirleyen kompleks bir ¢cimlenme 6zelligidir. Ancak,
tohum vigoru kavrami yillar icerisinde degisime ugramis ve ISTA (International Seed
Testing Association) tarafindan zengin igerigiyle genisletilerek su sekilde ifade edilmistir:

Genis aralikli ¢evrelerde kabul edilen ¢imlenme kayiplarinin durumunu ve performansini



belirleyen ozelliklerin toplamidir. Bu tanimin bir unsuru olarak tohum performans
durumuna dahil edilmesiyle beraber, tohumlarin ¢imlenme hizi, tiniformitesi, pek uygun
olmayan sartlar icerisinde ¢ikabilme kuvveti, uzun siire muhafaza sonrasi ¢imlenme
kabiliyetlerini devam ettirmelerini kapsayarak tek bir 6zelligin 6lglimiinden ibaret olmadigi
ortaya atilmigtir. (ISTA, 2015).

Yabani yulafin ¢imlenmeye olan tepkisinde fenotipik varyasyonun % 50'si genetik
faktorler tarafindan, diger geriye kalan % 50’si de cevresel etkiden kaynaklanan kalitsal bir
Ozellik oldugu ifade edilmistir (Jana ve Taylor, 1980). Jana ve ark. (1979) tarafindan
Onerilmis olan bir genetik modelde E lokusunun ilk 4 hafta icerisinde erken ¢imlenmeyi
tesvik ettigi, bunun aksine ¢imlenememis tohumlarin L; ve L, lokuslarinin baskilamasi
sonucu yavas olgunlasmadan dolay1 cansiz kaldigi tespit edilmistir. Bu model bazi
populasyonlarda 20 °C’de gbzlemlenen ¢imlenme hizlarina dayal incelenmis olsa da ileri
generasyonlarda test edilmedigi igin varsayim olarak kalmistir. Yulafta tohum biiytkligi
ve genotipin, ¢imlenme iizerine olumlu bir etkisinin oldugu belirtilmektedir. Ote yandan,
tahillar arasinda ozellikle yulaf, arazide yapilan ekim sonrasinda bitki biiylime ve
gelisimini etkileyen ¢imlenme ve fide gelisim safhalarinda kuraklik stresi yoniiyle en
dayaniksizidir. Hizli ve miikemmel bir ¢imlenme tutumu, rekabet¢i {irlin yonetiminde
dikkate alinmasi1 gereken piif noktalar olarak tarimsal {iretimde kaginilmaz olmaktadir.
Kiiltiirii yapilmakta olan yulafin erken bir tarihteki ekiminde hizli ¢imlenme ve erken
cikiglarin parsellerdeki goriiniimii, {irliniin yabani yulaflar lizerinde rekabet¢i bir avantaja
dontisiimiinii  saglayarak tarimsal siirdiiriilebilirlige katki saglamaktadir (Willenborg,
2005).

Plumula ve radikula tohumun embriyosundaki iki 6énemli kisim olup, aralarindaki
temel fark; radikula embriyonik kok olarak gelisirken, plumula embriyonik govde olarak
gelisim gostermektedir. Plumula, ilk gergek yapraga dogru gelisim gosteren yapisiyla
tohum embriyosunun ilkel govdesi olmakla beraber, iki kotiledon arasinda yer almaktadir.
Radikula ¢imlenme sirasinda tohumdan goériinen embriyonun ilk parcasidir. Topraga dogru
gelisim yapistyla biliylime gostererek embriyonun daha sonraki gelisimi igin gerekli ve
faydali olan suyu emer (Panawala, 2017). Tohumun ¢imlenmesi ve erken fide ¢ikist
siiresince, koleoptil de mezokotil ve scutellum embriyo kisimlari gibi ciddi derecede
bliyliyerek gelisime devam eder ve farkli derinliklerde uzunlugu bogumundan ucuna kadar

oOlgiiliir (Raju ve Steeves, 1998).



Gilinlimiizde klasik bitki 1slahindaki kalitim derecesinin diisiik derecede olmasi,
fenotiplemeden kaynakli maliyetler, melezleme yoluyla istenilen genlerin takibinin zor ve
sinirlt olusu 1slahgilar1 molekiiler tekniklere yoOnlendirmistir. Molekiiler markérler,
herhangi bir karakterde belirlenen genomdaki gen ya da gen bdlgeleri ile iliskili
varyasyondan sorumlu DNA bdlgelerdir. Giliniimiizde yulaf 1slah programlarinda
kullanilan SSR (simple sequence repeats), KASP, (Kompetitive Allele Specific PCR) SNP
(Single Niicleotide Polymorphism), RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism)
ve DArT (Diversity Arrays Technology) gibi bir¢ok molekiiler markor tiirii bulunmaktadir.
Bu markorler, yulafta ¢esitli tarimsal karakterlerle ilgili 1slah ¢aligmalarinda yardimei bir
kaynak olarak kullanilmaktadir. SSR markorleri, mikrosatellite olarak da sunulan
genellikle genomda sik araliklarla degisen tekrarlanmis dizilerdir. Yiksek diizeyde
polimorfik yapida olmalar1 ve iiretilebilirliginin fazla olmasi en 6nemli avantajlaridir ve
giiniimiizde hala kullanighdirlar. Yulafta 2000 kadar SSR kullanilmasina ragmen, sadece
348 tane markor genis Olgiide yaymlandi. Ciinkii SSR markorii gelistirmek zor ve
maliyetlidir. Bu markérlerin literatiirdekilerinin birgogu EST (Expressed Sequencing Tags)
veri tabanlarindan gelistirilmistir. Yulafta SSR’lar genoma 6zgili polimorfizmin yani sira,
Avena tiirleri ve cesitleri arasindaki iligkileri incelemek i¢in de uygulanmistir (Becher,

2007).

SNP markarleri, bir popiilasyondaki iki allelin gozlendigi durumda tek niikleotid
farkliliklarindan ortaya ¢ikan lokusu tanimlar. SNP’ler bitki ve hayvan genomlarinda
sekans polimorfizminin en yaygin rastlanan tiiriinii temsil eder. SNP markorleri stabilitesi,
kullanim kolaylig1, asir1 derecede diisiik mutasyon orani, yiiksek genotipleme kapasitesine
sahip olmasindan otiirii bircok bitki tiiriinde yaygin bir sekilde kullanish hale gelmeye
baslamistir. SNP’lerin kullanim1 genis capli bir 1slah populasyonunda bir¢cok 6zelligin
kolaylikla se¢imine imkan taniyarak daha az riskle seleksiyonu kazanca doniistiiriir. Bugiin
bircok molekiiler bitki 1slah programlar1 SNP markorlerine dayali olarak yiirtitiilmektedir
ve germplasm, gen kaynaklari, 1slah hatlarindaki belirli 6zellikleri kontrol eden genlerin
haritalarinin ¢ikarilmasinda genomdaki farkliliklara esasen genetik etkilesimlerin giiciinii

temsil etmektedir (Tulum ve ark., 2020).

Son yillarda yeni nesil dizileme teknolojisindeki gelismeler ve mevcut durumu bitki
genomigi alaninda genotiplemenin seyir degistirerek yiiksek kapasiteli ve daha kesin
sonuglar veren ¢ipe dayali farkli platformlarin bir arada bulunmasma imkéan tanimigtir.

Ancak, biyoteknoloji alaninda gelismekte olan iilkelerde kamu sektoriinlin birgogunda



1islahgilar genis ¢apli markor uygulamalarinin aksamamasi igin hala klasik PCR’a dayal

markdrlere odaklanmaktadir (Rasheed ve ark., 2017).

Tarimsal olarak bir¢ok kompleks 6zelligin fenotipik varyasyonu ya da genetik
mimarisi kesikli ve siirekli degisken etkiye sahip QTL’ler (kantitatif karakter lokusu),
gevre interaksiyonlari, gevre ve QTL’ler arasindaki interaksiyonlardan etkilenmektedir. LD
(linkage disequilibrium) olarak da bilinen iliski haritalamasi, popiilasyon seviyesinde
tarithsel ve nedensel polimorfizme dayanan rekombinasyon olaylarim1 agiga ¢ikararak
fenotipik ve genotipik veriler arasindaki iliskiden sorumlu aday genlerin belirlenmesinde
kompleks ozelliklerin kalitim mekanizmasini ortaya koyabilen giiclii ve etkili bir aragtir.
Geleneksel baglant1 haritalamasina yeni bir alternatif yaklagim olarak iligki haritalamasinin
3 avantaji vardir: 1) artirllmig harita yogunlugu, 2) geleneksel baglanti analizlerinde
kullanilan daha fazla maliyet ve ¢aba gerektiren haritalama popiilasyonlarima (F2, BC,
RIL) gerek kalmadan genis ve essiz bir ¢esitlilige sahip dogal popiilasyonlarda kisalan
arastirma siiresi, 3) daha fazla allel gesitliligi (Yu ve Buckler, 2006). Ozel bir ¢alismanin
boyutuna ve ilgi noktasina dayali olarak iliski haritalamasi iki alt kategoriye ayrilmaktadir.
Bu yaklasimlar belirli 6zellikler i¢in fenotipik varyasyonu kontrol etmede rol almis oldugu
ifade edilen aday genlerdeki nedensel polimorfizmleri iligskilendiren aday gene dayali iliski
haritalama yontemi ve ¢esitli 6zellikler bakimindan iliski zirvelerini ve noktalarin1 bulmak
icin tiim genomdaki genetik varyasyonu aragtiran GWAS olarak bilinen genom boyu

iliskilendirme c¢aligmalaridir.

Hem baglant1 hem de iligki haritalamasi ¢aligmalari, belirli fenotipik 6zelliklerdeki
SNP polimorfizmleri ve komsu DNA varyantlarinin diseksiyonu ve es kalitimina
odaklamir. 1Iliski haritalamasinda yiiksek ¢oziiniirliiklii haritalama igin tarihsel
rekombinasyon ve dogal genetik cesitlilik kesfedilirken, baglant1 analizinde ise atasal
kokene dayanan ebeveyn aileler ve ddllerde rekombinasyon olaylarinin gerceklesmesi i¢in
sinirlt sayida firsatlarin oldugu QTL lokuslariin frekanslari bulunur (Zhu ve ark., 2008).
Her iki yaklasimin da birbirine gore farkliliklari, avantajlari, dezavantajlari, zorluklari,
maliyetleri ve gereklilikleri vardir. Iliski haritalamasinda, LD bozulmas1 (LD decay)
markdr-karakter iliskisini belirlerken 6nemli bir kriter ve avantaj olarak kullanilmaktadir.
r2 degeri, fenotipik 6zellik varyasyonu ile 6nemli derecede iligkili SNP’leri ya da haplotip
gruplarin1 tanimlaya katkida bulunan en ideal Olglim gostergesidir. Normalde LD
bozulmasini tanimlamak i¢in yaygin olarak 0.1 ya da 0.2 r? degeri kullanilmaktadir. Eger

islevsel polimorfizm th olan toplam 6zellik varyasyonunun bir kismina katki yapacak



olursa, r*’nin bu SNP tarafindan agiklanabilen 6zellik varyasyonunun r° X th olacak bagka

bir SNP ile LD (linkage disequilibrium) degeri vardir (Ducrochq ve ark., 2008).

Genom boyu LD, genom taramasi i¢in markér yogunlugu ve haritalama
¢Oziinlirliglinii  belirler. Eger LD bozulmasi kisa bir mesafe icine diiserse, harita
¢Oziiniirliigliniin yiiksek olmasi beklenir. Ancak, bu durum iligkilendirme analizi i¢in genis
ve kapsamli markor setlerini gerektirir. Diger durumun aksine, LD bazen cM’da uzun bir
mesafedeki alana yayilirsa, harita ¢ozliniirliigiiniin diisiik olmasiyla sonug¢lanir. Bu durum
da nispeten daha diisilk markor sayisina ihtiyact miimkiin kilar (Bradbury ve ark., 2007).
LD, birbirine yakin ya da komsu olan lokuslar arasindaki allellerin rastgele olmayan
iligkisini tanimlar. LD popiilasyona dayali bir olgu olmasina ragmen, beraber daha siki
bulunan alleller arasinda daha kapsamli bir sekilde LD’ye egilim ve baglilik oldugu
gozlenmektedir. Rekombinasyon, genetik siiriiklenme, c¢iftlesme diizeni ve karisimi dahil
birgok genetik ve genetik olmayan faktdrler LD yapisim etkiler. Iliski haritalamasinda
kritik anahtar, birbirine fiziksel mesafede bulunan markor ve fonksiyonel lokus arasindaki
LD bozulmasidir. Kantitatif 6zellik bakimindan QTL haritalamada LD kullanimi daha
zordur. Ancak ilgili bir 6zelligi kontrol eden bir QTL pozisyonunun bulunmasina daha
kesin bir dogrulukla izin verdigi i¢in ileriye doniik olarak kullanimi uygundur. QTL kesfi
icin baglant1 ve iligkilendirme analizi kiyaslandiginda, iligskilendirme analizinin fenotipik
etkiye sahip bireysel QTL’lerin yerlerinin daha kesin bir dogrulukla bulunmasina imkan
saglarken, geleneksel baglanti haritalamasinin QTL’ler i¢in genom c¢ap: taramada daha
kullamisli ve 6nemli oldugu ortaya konmustur. iliski haritalamasi, QTL etkinligini
incelemede binlerce SNP polimorfizminin dikkate alindig1 yeni modern bir yaklagimdir ve
baglant1 analiziyle karsilastirildiginda binlerce ddlden olusan agilim populasyonlar
gerektirmedigi igin daha uygun ve ekonomiktir. iliski haritalamasi, fenotipik varyasyon ve
genetik polimorfizm arasindaki iliskiyi incelemek i¢in LD’ye odaklanan bir uygulamadir

(Mackay, 2001).

Iligki haritalamasinda ilgili tiirlerin ¢ok ebeveynli melezlerinden gelistirilen
poplilasyonlar ya da c¢esitler dahil 1slah materyaline ait koleksiyonlarin bir araya
gelmesiyle olusan dogal popiilasyon setinden genis karisik drnekler kullanilir. Ornekler,
pratikte kullanigli olarak mevcut popiilasyon koleksiyonundaki kadar ¢ok fazla genetik
cesitlilik kapasitesine sahip olmalidir. Bu 6rneklem setleri, iliski haritalama populasyonu,

iliski haritalama paneli ya da iligki panelini olustururlar (Kushwaha ve ark., 2017).



Bu caligsmanin amaci:

Cesitli gen bankalarindan elde edilen Tiirkiye orijinli yerel yulaf genotiplerinde

(171 adet) baz1 ¢imlenme ve erken fide asama 6zelliklerini belirlemek,

Temel bilesenler analiziyle (PCA) incelenen ozellikler ve genotipler arasindaki

iligkileri uyum ve performans acisindan degerlendirmek,

6K SNP genotipleme verisini kullanarak aday gen iligski haritalamasiyla CMLM

modelini esas alarak ¢imlenme 6zellikleri ile iliskili aday markdrleri saptamaktir.



2. ONCEKIi CALISMALAR

2.1. Yulafta Tarimsal Ozelliklerle ilgili Yapilan Cahsmalar

Dumlupmmar ve ark. (2011), Kahramanmaras’in Afsin ilgesinde 2007-2008
yetistirme sezonunda 193 adet Tiirkiye ve 12 adet ABD orijinli yulaf genotipini soguga
dayaniklilik bakimindan degerlendirmeyi amacladiklar1 denemede ¢imlenme orani (CO),
kistan ¢ikan bitki sayisi (KCBS) ve kistan ¢ikan bitki oran1 (KCBO) gibi 6zellikleri
incelemislerdir. Calismadan elde edilen bulgulara gore ¢cimlenme orani bakimindan 6nemli
farkliliklar goriilmistiir. E35 ¢imlenme orani1 bakimindan en diisiik degere sahip (% 11)
genotip olurken, E1 genotipi en yiiksek orana sahip (% 100) genotip olmustur. Ayrica
yulaf genotipleri soguga dayaniklilik bakimindan da 6nemli varyasyon gostermistir. On iki
ABD hattindan Win- Nor- 10 genotipi hari¢ hepsi, 193 Tiirk yulafindan 22’si (A1, All,
Al8, A20, A21, A25, A42, A48, A56, A58, A60, A65, E5, E57, K3, K12, K37, K42, K50,
K55, Seydisehir ve Faikbey) kistan ¢ikan hatlar olmustur. Kistan ¢ikan bitki oranlari
bakimindansa en yiiksek degerlere, Win-Nor-1 (%40), NCO-3497 (%33.8), K55 (%23.1),
All (%22.1), NCO-2429 (%18.8), A20 (%17.3) ve Chekota (%15.7) genotipleri sahip

olmustur.

Sobayoglu ve Top. (2016), Karaman iklim ve mevsim sartlarinda yazlik ekime
uygun yulaf ¢esit adaylarinin belirlenmesi amaciyla 2015 iiriin yetistirme sezonunda 4
tekerriirlii olarak kurulan denemede metrekarede salkim sayisi, bitki boyu, salkim boyu,
kavuz orani, bin tane agirhig1 ve tane verimi gibi agronomik 6zellikleri incelemeleri sonucu
yaptiklar1 fenotipik Ol¢iimlerde genotiplerin 6zelliklerin sirasina gore 430.0-532.5 adet,
54.6-72.8 cm, 15.7-18.1 cm, %7.3-%34.5, 25.3-46.9 ¢, 99.0-241.0 kg/da araliklarinda

degisen degerlere sahip oldugunu bildirmislerdir.

Gilingor ve ark. (2017), baz ticari ve yerel yulaf genotiplerinin ¢imlenme ve erken
fide donemlerinde tuz stresine tepkilerini laboratuvar sartlarinda incelemiglerdir. 24.
saatteki su alim oram1 (%), c¢imlenme yiizdeleri (%), kok uzunluklari (cm), siirgiin
uzunluklar1 (cm), kok yas agirliklart (mg/bitki), siirgiin yas agirliklart (mg/bitki), kok kuru
agirliklart (mg/bitki), siirglin kuru agirliklart (mg/bitki), tuza dayanmiklilik indeksi (%) ve
tohum gii¢ indeksi gibi parametrelerin incelendigi arastirmada tiim Ozellikler yoniiyle
genotipler, tuz konsantrasyonu ve genotip X tuz konsantrasyonu interaksiyonlarinin

istatistiksel agidan 6nemli diizeyde bulundugunu bildirmislerdir.



Kahraman ve ark. (2017), Edirne ve Kirklareli bolgelerinde 2 sezon boyunca 3
farkli lokasyonda 5 standart ve 11 yerel genotip olmak tizere toplam 16 yulaf genotip
tizerinde 4 tekerriirlii bir sekilde kurulan denemede tane verimi, kalite ve bazi tarimsal
Ozelliklerin fenotipik varyasyonunu ortaya koymak istediklerini belirterek incelenen
ozellikler yoniinden genotipler ve lokasyonlar arasindaki farkliligin istatistiksel olarak
onemli seviyede oldugunu agiklamiglardir. 2012-2013 yili Edirne, 2013-2014 yili
Edirne ve Kirklareli lokasyonlarinda genotiplerin tane verimi; 281.4—688.3, 349.1-828.0
ve 478.2-993.0 kg/da, bitki boyu; 110.8-156.0, 141.3— 177.5 ve 126.3-171.3 cm,
olgunlagma siiresi; 29-37, 33-39 ve 36-43 giin, 1000 tane agirlig:; 18.7-31.6, 19.6—
38.7 ve 22.7-45.0 g, hektolitre agirligi; 43.9-55.5, 45.7-60.4 ve 44.0-60.7 kg/hl, protein
orani; %12.7-15.2, %10.9-14.3 ve %9.0-11.3, tane i¢ oran1 %56.1-75.5, 62.5-77.7 ve
%61.5-78.4, kavuz orani; %24.5-43.6, %20.0-37.3 ve %21.6-38.2 ve 2.2 mm elek iistii
%25.1-81.9, %17.3-93.7 ve %28.3-95.5 arasinda degisim goOstermistir. Ayrica,
arastirmaya konu olan 6zelliklerin 6lgiimlendigi genotiplerden uygun ozelliklere sahip,

kisa boylu ve yatmaya dayanikli olan 15 nolu hat 2014 yilinda tescile gonderilmistir.

Oner ve ark. (2018), ¢esitli tuz konsantrasyonlarinda uygulanan gibberellik asit
uygulamalarinin yulafta bazi ¢imlenme o6zellikleri iizerine tepkisini belirlemislerdir.
Arastirmada ¢imlenme orani, radikula ve plumula uzunlugu, radikula ve plumula kuru
agirlign gibi ¢imlenme parametreleri degerleri Olcililmiistiir. Calismadaki bulgular
sonucunda artan tuz konsantrasyonlarinin, yulaftaki incelenen ozelliklerden ¢imlenme
orani, radikula ve plumula uzunlugu tizerine etkisi onemli diizeyde bulunmustur. 75 mM
tuz konsantrasyonun flizerindeki 150 ve 225 mM konsantrasyonlarda incelenen
parametreler ¢ok etkilenmistir. Ayrica, 225 mM dozundan ¢ikis yok denebilecek kadar az
miktarda olmustur. Arastirma bulgularindan elde edilen bir diger sonug ise GA3
uygulamalarinin etkisinin tam olarak goriillemeyisi olmustur. Arastirmacilar, bunun
sebeplerinin; yulafin kavuzlu yapida olmasi, GA3 dozlarinin yeterli diizeyde olmayis1 ve
GA3 konsantrasyonlarinin bekletme siirelerinin biraz daha uzun siireli olmasi gibi

nedenlerden dolay1 sonu¢ alinmadigini belirtmislerdir.

Sahin ve ark. (2019), Orta Anadolu sartlarinda yetistirilmekte olan iilkesel kiglik
yulaf islah programi kapsaminda kullanilan toplamda 328 adet yulaf genotipinde tane
verimi ile incelenen teknolojik oOzellikler —arasindaki korelasyonun belirlenmesini
amagcladiklart ¢alismada, tane verimi (kg/da), bin tane agirhig (g), hektolitre agirhig (kg),
protein orant (%), yag orani (%), beta glukan (%), asit deterjanda ¢éziinmeyen lif (ADF)



(%), notr deterjanda ¢oziinmeyen lif (NDF) (%) ve seliiloz (%) oranlari tespit edilmistir.
Tane verimi ile Ozellikler arasindaki 6nemli bulunan korelasyonlar ve regresyonlar
incelenmistir. Yulaf genotiplerinin ortalama tane veriminin 314.40 kg/da, tane verimi
potansiyelinin 655 kg/da aralifina kadar ¢iktig1 belirlenmistir. Tane verimindeki artisa ek
olarak, bin tane agirligi ve beta glukan orani degismemis, protein orani, yag orani,

hektolitre agirligi, ADF miktart azalmis, NDF ve seliilloz miktart artmistir.

Mazurkievicz ve ark. (2019), ‘URS Taura x Leggett’ ve ‘FL0206B-S-B-S1 x
UFRGS 078030-1’ melezlerinden gelistirilen F, ve F3 generasyonundaki a¢ilim gésteren iki
ayr1 yulaf populasyonlarinda kalitim derecesini tahmin etmek ve basaklanma tarihindeki
fenotipik varyasyonu incelemek istemiglerdir. Yapilan incelemeler sonucunda her iki
poplilasyonda basaklanma icin gilin sayisinda genis bir genetik varyasyon oldugu
goriilmiistiir. Bu iki populasyonda da 0.48 ve 0.68’lik bir kalitim katsayis1 tahmin edilerek
belirlenmistir. URS Taura x Legget populasyonunda 563 F bireyleri arasinda basaklanma
icin giinler 79 ila 132 giin arasinda degisim gostererek fenotipik varyasyona katkisi ortaya
konmustur. Bagaklanma igin ortalama giin sayis1 100 giin olarak belirlenmistir. F; bireyleri
arasinda 53 giinliik ve ebeveynler arasinda 41 giinliik genis bir varyasyon gozlenmistir.
Basaklanma i¢i ortalama giin sayist F3 bireyleri arasinda 76’dan 120 giine kadar
degismistir. Tiim ortalamasi ise 92 olarak bulunmustur. Bu ¢alismadan elde edilen sonuglar
her iki popiilasyon i¢in basaklanma tarihinin 2016 yilindaki doénemde 2015 yilindaki
incelenen doller ve ebeveynlerin oldugu dénemden ¢ok daha kisa oldugunu net bir sekilde
ortaya koymustur. Maksimum giinliik sicakliklarin 2016 yilinda 2015 yilindan ¢ok daha
yiiksek bir egilimde seyrettigi belirtilmistir. Bu durum da iki sene boyunca basaklanma igin
gin sayisindaki  farkliliklarin  yillar  arasindaki  sicakliklardaki  varyasyonlar
siirlandirabilecegini gostermistir. Kalitim derecesi tahminleri, yulafta bagaklanma tarihi
icin seleksiyonlara cevabin kendilemenin ilk generasyonlarinda nispeten yavagga
gerceklesebilecegini ifade etmistir. Arastiricilar, bu ylizden molekiiler markor destekli
seleksiyon yoluyla fenotip ve genotipe dayali seleksiyonun genetik kazanci pratik olarak

hizlandirabilecegini bildirmislerdir.

2.2. Yulafta Tarimsal Ozelliklerle ilgili Yapilan Gen Haritalama ve QTL Calismalar:

Yu, (2005), elverisli agronomik ozelliklere sahip oOzellikle yiiksek /A-glucan
icerigi olan yulaf hatlar1 gelistirmek i¢in 98 bireyden olusan BC,F; popiilasyonunda, ileri

geriye melez QTL analizi ve kiillemeye dayamiklilik i¢in iki izogenik hatta dayali
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genetik analizin ilk kez raporunu bildirmistir. Ug¢ lokasyonda, iki yilda BC,F,s5 ve
BC,F2 hatlarindan 11 6zelligin fenotipik verisi QTL tanimlanmasi i¢in incelenmistir.
Basit aralikli haritalama yontemiyle yapilan analizde, 11 6zellik i¢in 60 6nemli QTL
bolgesi etkilenerek cogu QTL’in en az iki ¢evrede stabil oldugu belirlenmistir. Kiilleme
dayaniklilik testleri, dayanikliligin dominant bir gen tarafindan kontrol edildigini
gostermistir. Ayrica, 1 kodominant SSR ve 20 AFLP markoriiniin dayaniklilik geniyle

yakindan sikica bagli oldugu bulunmustur.

Hizbai ve ark. (2012), 146 adet hattan olusan bir RIL (recombinant inbred line)
yulaf haritalama populasyonunda yag asidi, yag kompozisyonu ve bazi agronomik olarak
onemli oOzellikler icin DArT genotipleme metoduyla taranarak QTL bdlgelerinin
tanimlanmasi, etkilerinin incelenmesi ve haritalanmasini amaglamiglardir. 40 baglanti
grubu boyunca 1271.8 cM genisligindeki genomu kapsama araligmna sahip 475 DArT
markoriinden olusan bir genom haritasi olusturulmustur. Yapilan analizler sonucunda, basit
ve karmagik haritalama yaklasimi kullanilarak yag icerigi, palmitik asit, stearik asit, oleik
asit, linoeik asit ve linolenik asit igin belli QTL gruplarmin yerleri belirlenerek
tanimlanmistir. Yag icerigi ile iliskili lokuslardan 2’sinin calismada incelenen yag
asitlerinin tamamiyla baglantili oldugu belirlenerek genlerin pleitropik etkiye sahip oldugu

ortaya konmustur.

Tumino ve ark. (2017), yerel, eski ve modern ¢esitlerden olusan iki farkli sete
ayrilmig 137 genotipten olusan bir yulaf koleksiyonunda bitki boyu ve yatma 6zellikleri
icin GWAS gerceklestirmislerdir. GWAS analizleri sonucunda, yatma toleransi igin iki ve
bitki boyu icin alti olmak iizere toplam sekiz Onemli markor-6zellik iliskisi tespit
edilmistir. Kromozomlarda yeri belirlenen markdrlerin  bazilarmin  daha  6nceki
caligmalarda tanimlanmis bolgelerde haritalandigi goriilmistiir. Calismadan elde edilen
sonuglar, yatma toleransinin bitki boyu gibi bazi bitkisel 6zellikler tarafindan etkilenen
kantitatif bir karakter olmasina ragmen, GWAS haritalamanin, yulafta yatma o6zelligi
ileiligkili markorleri belirlemede basarili bir sekilde uygun ve Onemli bir ara¢ olarak
markdr destekli seleksiyona katki saglamada belirleyici bir teknik oldugunu ortaya

koymustur.

Carlson ve ark. (2019), yulafta iki farkli ¢evre kosulunda tohum yag asidi
kompozisyonunun genetik temelini ortaya koymak ve fenotipik varyasyonuyla iliskili aday
lokuslar1 tanimlamak icin ilk kez GWAS haritalama yapmuslardir. Ug farkli yaklasimi
kullanildig1 arastirmada, ¢oklu sabit degisken modelinde diger PC ve tekli degiskenler
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yontemindeki belirlenen 129 ve 73 SNP markor-6zellik iliskisine kiyasla 148 genom boyu
SNP markor-ozellik iligkisi ile sonuglanmistir. Arastirmadaki elde edilen sonuglar ve
bulgular, c¢oklu degiskendeki yag asitleri arasindaki korelasyon yapisinin net
modellemesinin tek degiskendeki belirlenmis tohum yag asit miktarindaki varyasyonla

iligkili lokus tanimlamaya imkan tanidig: fark edilebilir bir sekilde ifade edilmistir.

McNish ve ark. (2020), elit yulaf germplasminda tach pasa dayanikliligi kontrol
eden QTL bolgelerini tanimlamak amaciyla genom boyu iliski haritalama analizi
yiriitmislerdir. Farkli verilerin bir araya getirilip hazir hale getirildikten sonra, Mrg05,
Mrgl2, Mrgl5, Mrgl8, Mrg20 ve Mrg33 baglanti gruplarinda ta¢ pasi hastaligina
dayaniklilig1 artiran aday QTL’ler tanimlanmigtir. Bu QTL’lerden her biri Mrg02 baglanti
grubuna diisen basaklanma tarihi i¢in belirlenen QTL icin ayn1 bdlgede rastlanilarak allel
iligkilerinin pleitropik etkisini agiga c¢ikarmistir. Bu ¢alismanin 6ngdriilebilir sonuglari,
haritalama denemelerinde goz ardi edilen dogadaki kalict varyasyonun zenginligine ve

giicline isaret ederek 1slah ¢aligmalarinda 6nemli kesiflere yol acacagini belirtmistir.

Haikka ve ark. (2020), kendilenmis hatlar, c¢esitler ve bazi erisime agik hesaplarda
deoksinevalenol dayaniklilik 6zellikleri ve agronomik 6zellikler {izerinde markdr-6zellik
iligkilerini bulabilmek icin GWAS ve markor etkilerine dayali genomik tahmin metodunu
uygulamislardir. K modeli ile agronomik o6zelliklerden olgunlasma o6zelligi ile iliskili
markdr-0zellik iliskileri belirlenerek kromozom iizerindeki lokasyonlar tanimlanmaya
calistlmistir. Ug 6nemli markér iliskisinden ikisinin Bonferroni testine gore asir1 derecede
iligkili oldugu saptanarak bu markorler (M2425 ve M1103) ayni haplotip blok grubunda
yer almistir. Arastirmada diger incelenen 6zelikler i¢cin dnemli markor-6zellik iliskisine
rastlanamamistir. Capraz dogrulamada bazi dayaniklilikla iligkili Ozellikler pozitif bir
dogruluk saglayarak genomik tahminin limitvar bir metot ve ¢imlenme yetenegi icin
tiretilen genomik 1slah degerlerinin yulaf 1slah programlarinda kapasiteli ve genetik
kazanca doniistirmede Onemli bir yol oldugunu gostermistir. Arastirmacilar,
denemelerindeki varyasyonun dayaniklilik o6zellikleri ve SNP’ler arasindaki ©Onemli
iliskileri bulamamalarinda yetersizlikten kaynaklanabilecegini ve i1slah materyalindeki
varyasyonun daha fazla birikimle dayaniklilik 1slah1 i¢in faydali olabilecegini

bildirmislerdir.
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3. MATERYAL METOT

3.1. Materyal

Bu ¢alismaya konu olan yerel yulaf genotiplerine ait olan tohumlar 6nceki tiretim
sezonlarinda ekilerek tek bitki seleksiyonuyla ¢ogaltilmistir. Calismada bitki materyali
olarak USDA-ARS-Ulusal Gen Bankasindan (United States Department of Agriculture-
Agricultural Research Service, National Small Grains Collection) temin edilen 167 adet
yerel yulaf genotipi ve iilkemizde tescilli olan 4 adet gesit kontrol olarak (Arslanbey,

Kahraman, Kirklar ve Yenigeri) kullanilmistir (Cizelge 3.1).

Cizelge 3.1. Calismada kullanilan Tiirk yulaf genotipleri ve tescilli ¢esitler.

No Name Local Name collection No Botanical Name Region
1 Arslanbey

2 Kahraman

3 Kirklar

4 Yenigeri

5 TL6 4322 168122 Avena sativa Afyon

6 TL7 4327 168123 Avena sativa Afyon

7 TL8 4110 170936 Avena sativa Afyon

8 TL9 2101 119477 Avena sativa Ankara
9 TL10 10342 178483 Avena sativa Ankara
10 TL11 6 203450 Avena sativa Ankara
11 TL12 83 204406 Avena sativa Ankara
12 TL13 CAV 2152 411399 Avena sativa Ankara
13 TL15 1610 168068 Avena sativa Antalya
14 TL21 151c-1 577978 Avena sativa Artvin
15 TL26 1172 119474 Avena sativa Balikesir
16 TL28 3305 168097 Avena sativa Balikesir
17 TL37 3469 168101 Avena sativa Bursa

18 TL38 Cift Yulaf 168102 Avena sativa Bursa

19 TL42 Bayrak Sumbuleli 177861 Avena sativa Bursa

20 TL53 3089 168094 Avena sativa Canakkale
21 TL55 5731 177852 Avena sativa Canakkale
22 TL59 CAV 2145 411416 Avena sativa Cankiri
23 TL61 37c-1-1 577901 Avena sativa Corum
24 TL62 46b-1 577908 Avena sativa Corum
25 TL63 3282 119478 Avena sativa Edirne
26 TL64 CAV 3422 411408 Avena sativa Edirne
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27
28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70

TL65
TL67
TL69
TL71
TL72
TL73
TL74
TL75
TL76
TL77
TL78
TL79
TL86
TL89
TL9O
TL92
TL95
TL96
TL97
TL98
TL99
TL100
TL101
TL102
TL104
TL105
TL106
TL107
TL108
TL109
TL110
TL113
TL114
TL119
TL120
TL121
TL122
TL123
TL124
TL125
TL126
TL127
TL128
TL129

CAV 3423
CAV 3427
CAV 2140
CAV 3438
117a-1
157c-1
3945

4333
3906

4280
9513

2a-1
Yulaf
5895
CAV 2128
2002
7302
79TK099-523
127c.1
132a-1
135b-1
139b-1
144c-1
CAV 2147
20e

CAV 2142
CAV 2118
2494

2523
2573
2574

2588
CAV 2144
3873
3984
3985
4027
4035
4100
4251

4288
4358
3846
9278

411409
411411
411401
411414
577946
577980
168108
168124
170934
170937
177860
577856
167378
178479
411432
168077
182482
470278
577953
577958
577962
577967
577973
411434
577866
411415
411423
168081
168082
168083
168084
170246
411427
168107
168109
168110
168113
168114
168115
168119
168120
168126
170933
177858
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Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa

Avena sativa

Edirne
Edirne
Elazig
Erzurum
Erzurum
Erzurum
Eskisehir
Eskisehir
Eskisehir
Eskisehir
Eskisehir
Eskisehir
icel
Istanbul
Istanbul
Izmir
Kars
Kars
Kars
Kars
Kars
Kars
Kars
Kastamonu
Kastamonu
Kayseri
Kayseri
Kirklareli
Kirklareli
Kirklareli
Kirklareli
Kirklareli
Kirsehir
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya



71
72
73
74
75
76
77
78
79
80
81
82
83
84
85
86
87
88
89
90
o1
92
93
94
95
96
97
98
99
100
101
102
103
104
105

106

107

108

109

110

111

TL130
TL133
TL136
TL137
TL139
TL140
TL142
TL143
TL144
TL145
TL146
TL147
TL148
TL149
TL152
TL156
TL157
TL158
TL160
TL162
TL165
TL166
TL167
TL168
TL170
TL171
TL172
TL173
TL174
TL175
TL184
TL187
TL188
TL189
TL191

TL194

TL196

TL199

TL210

TL220

TL222

9472

2163

CAV 2114
CW 544
CAV 2143
2018

6957

6984

6949

69

70-1

71-1

72-1

74c-1
4346

5667

CAV 2151
67a-1
CAV 2148
29%a-1-1
NSGC 7351
4171

9014

309

87a-1
169-1
170c-1
172b-1
175b-1
176b-1
5872
CAV 2149
57a-1
7086
CAV 2141

177859
168079
411428
9101

411426
119476
173581
173582
182479
577919
577920
577925
577930
577936
168125
178477
411429
577914
411402
577875
606326
168117
177857
204858
577938
577985
577988
577990
577992
577998
178478
411438
577911
172382
411439

TR35074

TR35457
TR37371

TR26318

TR26681

TR12106
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Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa

Avena sativa

Avena sativa

Avena byzantina
Avena sativa

Avena byzantina

Avena byzantina

Avena sativa

Kiitahya
Manisa
Maras
Mugla
Nevsehir
Nigde
Ordu
Ordu
Ordu
Ordu
Ordu
Ordu
Ordu
Ordu
Samsun
Samsun
Samsun
Samsun
Sinop
Sinop
Sinop
Sivas
Sivas
Sivas
Sivas
Sivas
Sivas
Sivas
Sivas
Sivas
Tekirdag
Tokat
Tokat
Trabzon

Yozgat

Adapazari

Burdur
Corum
Mugla
Balikesir

Mugla



112

113

114
115
116
117
118
119
120
121
122
123
124
125
126
127
128
129
130
131
132
133
134
135
136
137
138
139

140

141

142

143

144

145

146

147

TL223

TL238

TL240
TL242
TL243
TL252
TL255
TL256
TL258
TL261
TL264
TL265
TL280
TL281
TL283
TL284
TL285
TL287
TL289
TL291
TL293
TL294
TL296
TL297
TL299
TL300
TL306
TL307

TL308

TL313

TL315

TL318

TL319

TL320

TL326

TL332

TR12198
TR12269

TRA40667
TR40730
TRA46568
TR68745
40/4
40/5
40/7
4502
36/5
39/2
44/4
39/4
3712
36/4
50/5
50/4
36/12
36/8
49/4
39/1
3717
38/8
40/3
44/1
36/1
371

AVE 1900/84

AVE 4348/88
No0:4693

AVE 3462

AVE 3490/98
N0:5325.

AVE 4217/77

AVE 442/84

AVE 3460/98

AVE 1310/99
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Avena sativa
Avena byzantina

Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa
Avena sativa

Avena sativa L. var.
mutica Alef

Avena sp.

Turkei Avena sp.

Turkei Avena sp

APEKA Avena sp.

Avena sativa L. var
Pilasa

Avena sp. Turkei

Eskisehir 253 Avena
sativa L. var.
aristata Krause

Aydin
Antalya

Mugla
Mersin
Antalya
Bilecik
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya
Konya



148

149

150

151

152

153
154

155

156

157

158

159

160

161

162

163

164

165

166

167

168

169

170

171

TL333

TL337

TL340

TL341

TL342

TL343
TL345

TL346

TL347

TL352

TL353

TL357

TL358

TL362

TL363

TL366

TL368

TL372

TL373

TL374

TL376

TL377

TL380

TL382

AVE 1312/78

AVE 3448/99

AVE 2834/99

AVE 463/92

AVE 1304

AVE 4841/98
AVE 3642/98

AVE 216/91

AVE 1119/75

AVE 3485/98
No: 4678

AVE 441/84

AVE 289/86

AVE 4186/77

AVE 1386/85

AVE 3818/89

AVE 4105/89
No0:5910

AVE 4785/99

AVE 4554 No:
4675

AVE 1387/82

AVE 3532 KN
325

AVE 4395/88
No0:4692

AVE 1118/75

AVE 4345/88
No: 4689

AVE 4338/89
No: 4688

Eskigehir 255 Avena
sativa L. var. mutica
Alef

Avena sp. Turkei

Avena sativa L. var
Aurea Koérn

Avena byzatina
Koch subsp.
byzantina

Turkish Oat Nr
4289 Avena

byzatina Koch
subsp. byzatina

Avena sp.

Avena sp.

Eskisehir 497 Avena
sativa L. var. mutica
Alef

Avena sativa L. var.
mutica Alef

Avena sp.

Avena sativa L. var.
grisea Kom

Avena sativa L.
var. Pilosa

Avena sp. Turkei

Avena sativa L. var.
Krausei Kérn

Ankara 76
Avena sp.
Avena sp.

Avena sp.

Avena sativa L. var.
Brunea Korn

Avena sp.

Avena sp.

Avena sativa L. var.
mutica Alef

Avena sp.

Avena sp.
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3.2. Metot
3.2.1. Laboratuvar Calismalari

3.2.1.1. Deneme Sartlari ve Cimlendirme Testi

Calismada 167 yerel genotip ve 4 kontrol gesit olmak {izere toplam 171 adet
yulaf genotipinden olusan bir iliski haritalama paneline ait tohumlar bitki materyali
olarak kullanilmistir. Arastirma, laboratuvar sartlarinda bazi ¢imlenme oOzelliklerinin
(koleoptil uzunlugu, plumula uzunlugu, radikula uzunlugu, ¢imlenme hizi, ¢imlenme
giicli, tohum vigor indeksi) fenotipik olarak incelenmesi, bu ozelliklerle iligkili aday
markorlerin belirlenmesi i¢in augmented deneme deseni planina gore 6 tekrarlamali
olarak kurulmustur. Bu amagla, dncelikle her genotipten 25 tane tohum sayilip zarflarla
ayrilmistir. Tohumlar %]1°lik NaOCI (sodyum hipoklorit asit) soliisyon ¢ozeltisi ile
yiizey sterilizasyonu iglemine tabi tutularak ekim Oncesinde hijyenli bir ortamin
olugmasi saglanmistir. Her genotipe ait 25 adet tohum saf suyun icinde bulundugu
karistiricidda 1 dakika boyunca hizlica calkalandiktan sonra elege dokiilerek ekim
islemine hazir hale getirilmistir. 171 adet yulaf genotipine ait fenotipik varyasyonu ve
biiylime gelisimini incelemek i¢in otoklavlanmis petri kaplarinin igindeki ¢ift katli steril
filtre kagitlarina genotip basina 25 adet olacak sekilde tohumlar birbirine degmeden elle
serpistirilerek ekim islemi tamamlanmistir. Petri kaplarinin i¢inde her tekerriirdeki
tohumlar 8 giin boyunca 25 °C’de kiiltiir odasinda ¢imlenmeye birakilarak gelisimleri
takip edilmistir. Iki giine bir bitkilerin biiyiime ve gelisimi igin ihtiya¢ duydugu yeterli
miktardaki su verilerek gerekli kiiltiirel islem yapilmistir. Tohumlarin ¢lirlimemesi,
gelisimini  ve ¢imlenmesini engelleyecek kontaminasyon ortammnin olusumunu
engellemek i¢in bitkilere ¢ok asir1 diizeyde sulama yapilmamis olup, tohumun
embriyosunu besleyecegi kadar ihtiya¢ duydugu miktarda saf su verilmistir. Cimlenen
tohumlarin gelisimleri her giin kontrol edilerek gerekli gézlemler alinmistir. Tohumlarin
kokgiigii en az 2 mm’ye ulastiginda tohumlar ¢imlenmis olarak kabul edilmistir.
Denemede ilk 4 giin ¢imlenme hizi; 8. giinde ise ¢imlenme giicii, koleoptil uzunlugu,
plumula uzunlugu, radikula uzunlugu, tohum vigor indeksi gibi bazi ¢imlenme
ozellikleri fenotiplenerek veriler kayit edilmistir. Cimlenmeyen ve yeterli diizeyde
olgunlasamamis genotiplerdeki tohumlarin kokgiiklerinin istenilen biiyiikliige gelmesi
icin tohumlarin ekimleri yeniden yapilarak c¢imlenmeler gergeklesinceye kadar

testlemelere devam edilmistir.
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3.2.2. incelenen Ozellikler (Fenotipleme)

Aragtirmada incelenen ¢imlenme 6zellikleri Dumlupinar (2005) *1n uyguladigi
prosediire gore esas alinarak Sl¢iilmiis ve 6zelliklerle ilgili gerekli agiklamalar agsagida

belirtilmistir.
3.2.2.1. Cimlenme Hiz1 (%)

Ilk 4 giin icerisinde ¢cimlenen tohumlarin sayisi belirlenmis ve % olarak

hesaplanmustir.
3.2.2.2. Cimlenme Giicii (%0)

Cimlenmenin 8. giinli sonunda ¢imlenen tohumlar sayilip % olarak orani

belirlenmistir.
Cimlenme Oran1 = (Cimlenen Tohum Sayis1/ Toplam Tohum Sayis1) X 100
3.2.2.3. Koleoptil Uzunlugu (mm)

Cimlenmenin 8. giinli sonunda ¢imlenen tohumlardaki koleoptil uzunlugunun

Ol¢iilmesiyle bulunmustur.
3.2.2.4. Plumula Uzunlugu (mm)

Cimlenmenin 8. giinii sonunda ¢imlenen tohumlardaki plumula uzunlugunun

Olctilmesiyle bulunmustur.
3.2.2.5. Radikula Uzunlugu (mm)

Cimlenmenin 8. giinli sonunda ¢imlenen tohumlardaki radikula uzunlugunun

Ol¢iilmesiyle bulunmustur.
3.2.2.6. Tohum Vigor Indeksi

Kok uzunlugu ve siirgiin uzunlugunun ¢imlenme yiizdesi ile ¢arpilmasi sonucu

hesaplanmuistir.
3.2.3. Fenotipik Verilerin Istatistiksel Analizi

Laboratuvardaki incelemeler sonucu elde edilerek toplanan fenotipik veriler
augmented deneme planma gore JMP istatistik paket programi kullanilarak her bir
Ozellik icin ayr1 ayr1 varyans analizine (F testi) tabi tutulmustur. Ortalamalarin
karsilastirilmasi da ayni paket programi araciligiyla ¢oklu karsilastirma testlerinden olan

Duncan testine dayal1 yapilarak tablolar halinde varyans analizinin sonuglar1 verilip elde
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edilen rakamsal degerlerin genotipler arasindaki istatistiksel Onem farkliliklar
belirlenmistir. Temel bilesen degerleri, 6zelliklerin ve genotiplerin ortalama verileri

tizerinden biplot analiz yaklagimiyla incelenmistir (JMP, 2020).
3.2.4. Fenotip ile Genotip Arasinda Aday Gen Iliski Haritalama Analizi

Yulafta bazi ¢cimlenme 6zellikleri ile 6K ¢ip setindeki SNP markorleri arasindaki
iliskiyi belirlemek i¢in GAPIT Version 2 (Tang ve ark., 2016) yazilim1 kullanilmistir. R
istatistiksel programlama dilindeki son ilerleme ve kayda deger gelismeler iliskilendirme
analizleri i¢in kullanici dostu paket programlara olan ihtiyact dogurmustur. GAPIT,
GWAS ve genomik seleksiyon uygulayan halka acik, iicretsiz ve faydali bir R tabanl
program olup, giiniimiizde birgok arastirma grubu tarafindan popiilaritesi kanitlanarak
yaygin bir sekilde analizlerde tercih edilmeye devam etmektedir. Programin en 6nemli
avantajlari, genis sayida SNP markérlerini ele alarak genomik verileri depolamaya ve
riske atmayacak sekilde yogun hesaplama giiciinii azaltmak gibi yeterli 6zelliklere sahip
olmasidir. Calismada, markorlerin mindr allel frekans degeri % 5’in altinda olanlar
(MAF < 0.05) ayiklanarak ¢ikarilmis ve yiiksek kalitede ham SNP’ler elde edilmistir.
Heterozigotluk frekanst hem bireyler hem de markoérler arasinda hesaplanmistir.
Sonrasinda da ayni programda markorler arasindaki LD (linkage disequilibrium)’yi
hesaplamak i¢in Onemli bir kriter olan markor yogunlugu belirlenerek fiziksel
mesafedeki LD bozulmasi ve markdr yogunlugu arasindaki karsilastirmayla markorlerin
yeterince LD yogunluguna sahip olup olmadig plot grafikte sunulmustur. LD analizinde
markdrlerin - birbirleriyle  karsilikli  olarak  mutasyon ve ge¢cmisine dayali
rekombinasyonunu belirten LD azalisinin, yayilim grafiginde distiigi r? degeri
hesaplanmustir. Iliskilendirme calismasinda genotipleri gruplara dagitan, gruplarin
genetik etkilerini rastgele etkiyle iliskilendirerek genis Orneklerde zaman diliminin
korunmasiyla istatistiksel giicti tesvik eden Baskilandirilmis Karistk Dogrusal Model
(CMLM) yonteminin segilmesiyle fenotip (P), genotip (G), popiilasyon yapisini ifade
eden PCA ve akrabalik katsayisi (K) verileri bir araya getirildikten sonra aday gen
haritalama analizi gerceklestirilmistir. Iliskilendirme analizi sonucu markérlerin x
eksenindeki farkli kromozomlarda genomik pozisyonu ve y eksenindeki p degerlerinin
logaritmik (-log1l0 p) gosterimi Manhattan plot, beklenen ve gozlenen p degerleriyse
Quantile-quantile (Q-Q) plot grafiginde gorsellestirilerek sunulmustur. Ayrica, Van

Raden (2008)’in ydntemini izleyerek genotip bireylerinin kinship matriksine dayali
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genetik ve akrabalik koken iliskisini gdsteren bir 1s1 haritas1 ve populasyon yapisini ifade

eden 3D PC plotu olusturulmustur.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

Yerel yulaf genotiplerinin  incelenen bazi ¢imlenme 6zelliklerindeki
performanslarinin belirlenmesi amaciyla laboratuvar sartlarinda yiiriitiilen deneme sonucu
elde edilen rakamsal degerler istatistiki olarak degerlendirilmis, varyans analiz
tablolarindaki ve denemeden toplanan fenotipik verilerdeki degerler asagidaki gibi

sirasiyla sunulmustur.
4.1. Cimlenme Hiz1 (%)

Cizelge 4.1. Yulaf genotiplerinde ¢imlenme hizina ait varyans analiz tablosu

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklan Derecesi Toplami Ortalamasi Degeri
Blok 5 550.000 110.000

Genotip 177 19063.697 107.704 1.1955
Hata 15 1351.333 90.089

Genel 197 21516.040

" %1ve %S5 diizeyinde 6nemlidir.

Cizelge 4.2. Yulaf genotiplerinde ¢cimlenme hizina ait denemedeki veri degerleri

Genotip Cimlenme Hiz1 Genotip Cimlenme Hiz1
Arslanbey 41 TL12 24
Kahraman 43 TL13 24

Kirklar 43 TL15 24

Yenigeri 39 TL21 40

TL6 24 TL26 48
TL7 32 TL28 48
TL8 48 TL37 36
TL9 48 TL38 28
TL10 56 TLA42 44
TL11 44 TL53 32
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Cizelge 4.2. (Devami) Yulaf genotiplerinde ¢imlenme hizina ait denemedeki veri degerleri

TL55 20 TL99 36
TL59 40 TL100 36
TL61 72 TL101 24
TL62 40 TL102 24
TL63 32 TL104 32
TL64 24 TL105 28
TL6S 32 TL106 44
TL67 36 TL107 56
TL69 32 TL108 52
TL71 40 TL109 40
TL72 24 TL110 28
TL73 48 TL113 24
TL74 32 TL114 32
TL75 36 TL119 24
TL76 48 TL120 48
TL77 36 TL121 40
TL78 48 TL122 36
TL79 28 TL123 48
TL86 48 TL124 32
TL89 36 TL125 40
TL90 48 TL126 24
TL92 28 TL127 48
TL95 32 TL128 32
TL96 36 TL129 32
TL97 76 TL130 48
TL98 40 TL133 60
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Cizelge 4.2. (Devami) Yulaf genotiplerinde ¢imlenme hizina ait denemedeki veri degerleri

TL136 24 TL174 28
TL137 40 TL175 32
TL139 36 TL184 36
TL140 52 TL187 48
TL142 32 TL188 36
TL143 52 TL189 48
TL144 44 TL191 40
TL145 48 TL194 40
TL146 52 TL196 52
TL147 36 TL199 32
TL148 48 TL210 52
TL149 68 TL220 24
TL152 40 TL222 44
TL156 36 TL238 64
TL158 32 TL240 48
TL160 24 TL242 52
TL162 28 TL243 48
TL165 28 TL252 44
TL166 48 TL253 56
TL168 40 TL254 48
TL167 32 TL257 44
TL168 40 TL258 48
TL170 48 TL259 48
TL171 32 TL261 36
TL172 36 TL264 56
TL173 36 TL265 36
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Cizelge 4.2. (Devami) Yulaf genotiplerinde ¢imlenme hizina ait denemedeki veri degerleri

TL280 36 TL333 36
TL281 36 TL337 40
TL283 44 TL340 48
TL284 40 TL341 32
TL285 48 TL342 32
TL287 36 TL343 40
TL288 56 TL346 44
TL289 52 TL347 40
TL291 52 TL352 44
TL293 32 TL353 56
TL294 32 TL357 52
TL296 36 TL358 44
TL297 44 TL362 36
TL299 40 TL363 48
TL300 36 TL366 52
TL305 24 TL368 64
TL306 36 TL372 52
TL307 48 TL373 56
TL308 40 TL374 28
TL313 40 TL375 40
TL315 44 TL376 40
TL318 32 TL377 32
TL319 36 TL380 40
TL320 32 TL382 56
TL326 36 TL223 40
TL332 28
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Sekil 4.1. Yerel yulaf genotiplerinin ¢cimlenme hizina ait histogram grafigi

Cimlenme hizi bakimindan yulaf genotipleri arasinda O©nemli farklilik
bulunmamistir (Cizelge 4.1.). Arastirmada yerel genotiplere ait ¢cimlenme hizi degerleri %
20-76 arasinda degisirken, kontrol g¢esitlerde bu deger % 39-43 arasinda degisim
gostermektedir. (Sekil 4.1.). Laboratuvarda kurulan denemede g¢imlenme hizi ozelligi
incelenmis ve TL149, TL61 ve TL97 numarali genotiplerin ¢imlenme hizi yilizdelerinin
ortalama degerleri sirasiyla % 68, % 72 ve % 76 olarak bulunurken, TL 55, TL6, TL12,
TL13, TL15, TL64, TL72, TL126, TL119, TL113, TL102, TL102, TL101, TL136, TL160,
TL220 ve TL305 numarali genotiplerin ¢imlenme hizi yiizdelerinin ortalama degerleri

sirasiyla % 20 ve % 24 olarak tespit edilmistir.

Akyol (2014) ’a gore yulaf cesitlerinin farkli pH ve 1slatma seviyelerindeki
¢imlenme performanslarini belirlemek amaciyla yiiriitiilen ¢alismada ¢imlenme hizinin, pH
seviyeleri, 1slatma x ¢esit interaksiyonu (p<0.05), ¢esitler ve ¢esit x pH interaksiyonu
bakimindan (p<0.01) istatistiki olarak onemli bulundugunu bildirmistir. . Ayrica, yulaf
cesitlerinin ¢imlenme performanslarinin birbirine gore farklilik gosterdigi tespit edilerek
farkli pH seviyelerinin ¢imlenme performanslarina etkisinde dolayli olarak pH 7’ de
olumlu tepki verdigi ve 1slatma seviyelerinin ¢imlenme performanslarina higbir istatistiki

etkisinin olmadig1 goriilmiistiir.
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4.2. Cimlenme Giicii (%)

Cizelge 4.3. Yulaf genotiplerinde ¢cimlenme giiciine ait varyans analiz tablosu

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler

Kaynaklan Derecesi Toplamm Ortalamasi F Degeri
Blok 5 133.333 26.6666

Genotip 177 26450.424 149.437 4.4712*%*
Hata 15 501.333 33.422

Genel 197 29187.556

% 1ve % 5 diizeyinde 6nemlidir.

Cizelge 4.4. Yulaf genotiplerinde ¢imlenme giiciine ait denemedeki veri degerleri

Genotip Cimlenme Giicii Genotip Cimlenme Giicii
Arslanbey 82 TL28 76
Kahraman 80 TL37 72

Kirklar 83 TL38 76

Yeniceri 81 TL42 92

TL6 68 TL53 68
TL7 64 TL55 56
TL8 96 TL59 80
TL9 96 TL61 100
TL10 100 TL62 80
TL11 100 TL63 88
TL12 56 TL64 64
TL13 56 TL65 56
TL15 64 TL67 84
TL21 60 TL69 88
TL26 64 TL71 96
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Cizelge 4.4. (Devami) Yulaf genotiplerinde ¢imlenme giicline ait denemedeki veri
degerleri.

Genotip Cimlenme Giicii Genotip Cimlenme Giicii
TL72 72 TL109 64
TL73 92 TL110 64
TL74 68 TL113 52
TL75 60 TL114 56
TL76 60 TL119 52
TL77 88 TL120 84
TL78 56 TL121 92
TL79 68 TL122 56
TL86 64 TL123 68
TL89 84 TL124 68
TL90 60 TL125 80
TL92 64 TL126 56
TL95 64 TL127 88
TL96 60 TL128 68
TL97 96 TL129 56
TL98 94 TL130 56
TL99 64 TL133 72
TL100 60 TL136 88
TL101 56 TL137 88
TL102 68 TL139 76
TL104 92 TL140 80
TL105 68 TL142 80
TL106 60 TL143 68
TL107 72 TL144 64
TL108 60 TL145 84
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Cizelge 4.4. (Devami) Yulaf genotiplerinde ¢imlenme giicline ait denemedeki veri
degerleri.

Genotip Cimlenme Giicii Genotip Cimlenme Giicii
TL146 80 TL194 80
TL147 60 TL196 92
TL148 76 TL199 64
TL149 100 TL210 76
TL152 88 TL220 60
TL156 80 TL222 64
TL157 96 TL238 88
TL158 80 TL240 60
TL160 72 TL242 64
TL162 64 TL243 60
TL165 64 TL252 52
TL166 68 TL253 76
TL167 64 TL254 68
TL168 80 TL255 84
TL170 92 TL256 92
TL171 60 TL257 68
TL172 60 TL258 96
TL173 76 TL259 76
TL174 76 TL261 68
TL175 96 TL264 80
TL184 60 TL265 60
TL187 60 TL280 72
TL188 64 TL281 68
TL189 92 TL283 76
TL191 72 TL284 76
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Cizelge 4.4. (Devami) Yulaf genotiplerinde ¢imlenme giicline ait denemedeki veri
degerleri

Genotip Cimlenme Giicii Genotip Cimlenme Giicii
TL285 76 TL340 84
TL287 76 TL341 68
TL288 80 TL342 96
TL289 88 TL343 88
TL291 88 TL345 96
TL293 72 TL346 72
TL294 68 TL347 64
TL296 68 TL352 80
TL297 68 TL353 84
TL299 60 TL357 92
TL300 72 TL358 84
TL305 68 TL362 80
TL306 84 TL363 76
TL307 96 TL366 76
TL308 60 TL368 88
TL313 64 TL372 84
TL315 68 TL373 76
TL318 68 TL374 64
TL319 76 TL375 88
TL320 80 TL376 68
TL326 68 TL377 92
TL332 80 TL380 72
TL333 88 TL382 80
TL337 72 TL223 68
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Sekil 4.2. Yerel yulaf genotiplerinin ¢cimlenme giiciine ait histogram grafigi

Yapilan varyans analizi neticesinde, ¢imlenme giicii 6zelligi genotip, genel
faktorleri bakimindan % 5 diizeyinde énemli bulunmustur. Arastirmada yerel genotiplere
ait ¢imlenme giicli degerleri %52-100, kontrol cesitlerdeyse %80-83 arasinda degisim
gostermistir (Sekil 4.2.). Laboratuvarda kurulan denemede ¢imlenme giicii 0Ozelligi
incelenmis ve TL71, TL97, TL157, TL175, TL258, TL345, TL10, TL11, TL61 ve TL149
numarali genotiplerin ¢imlenme giicli yiizdelerinin ortalama degerleri sirastyla % 96 ile %
100 olarak bulunup en yiiksek degere sahip olurken, TL113, TL119, TL252, TL12, TL55,
TL65, TL78, TL101, TL114, TL122, TL126, TL129 ve TL130 numarali genotiplerin
c¢imlenme giicii ylizdelerinin ortalama degerleri sirasiyla % 52 ile % 56 olarak bulunup en

diisiik degere sahip olanlar arasinda 6ne ¢ikmislardir. (Cizelge 4.4).

Aragtirmadaki bulgularimizin Dumlupinar ve ark. (2011)’nin bulgulari ile benzer
uyumluluk igerisinde oldugu goriilmektedir. Yulafta ¢ok diisiik sicakliklarda yetistirilen
genotiplerin daha ¢imlenme doéneminde kaybolmasina yol agacagi, bu durumun
sanildiginin aksine yulafin ¢imlenme degerini arttirdig: ifade edilerek, genotiplerin kavuz
oranlar1 ve diger tohum Ozelliklerinin de ekim sonrasinda ¢imlenme ve ¢ikis oranlarinin

farklilik gostermesinde rol oynadigi bildirilmistir (Dumlupinar, 2010).
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4.3. Radikula Uzunlugu (mm)

Cizelge 4.5. Yulaf genotiplerinde radikula uzunluguna ait varyans analiz tablosu.

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler

Kaynaklan Derecesi Toplanm Ortalamasi F Degeri
Blok 5 64.9705 12.9941

Genotip 177 3013.5880 17.0259 2.8159*
Hata 15 90.6939 6.0463

Genel 197 3696.4280

"% 1ve % 5 diizeyinde dnemlidir.

Cizelge 4.6. Yulaf genotiplerinde radikula uzunluguna ait denemedeki veri degerleri.

Genotip Radikula Genotip Radikula
Uzunlugu (mm) Uzunlugu (mm)

Arslanbey 12.72 TL38 14.20
Kahraman 13.44 TL42 13.33
Kirklar 13.49 TL53 15.56
Yenigeri 13.48 TLS5 12.00
TL6 9.17 TL59 10.60
TL7 8.00 TL61 14.75
TLS8 8.71 TL62 12.40
TL9 15.00 TL63 12.00
TL10 16.89 TL64 10.50
TL11 14.75 TL65 9.67
TL12 16.00 TL67 11.67
TL13 9.40 TL69 12.83
TL15 19.00 TL71 12.33
TL21 13.00 TL72 11.89
TL26 12.56 TL73 16.00
TL28 11.17 TL74 13.00
TL37 12.36 TL75 13.40
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Cizelge 4.6. (Devami) Yulaf genotiplerinde radikula uzunluguna ait denemedeki veri
degerleri.

Genotip Radikula Genotip Radikula
Uzunlugu (mm) Uzunlugu (mm)
TL76 19.42 TL119 10.27
TL77 14.80 TL120 11.33
TL78 17.00 TL121 10.13
TL79 19.83 TL122 14.00
TL86 14.33 TL123 17.50
TL89 13.08 TL124 12.25
TL90 12.57 TL125 19.75
TL92 14.50 TL126 14.25
TL95 11.82 TL127 19.35
TL96 16.12 TL128 11.50
TL97 12.00 TL129 19.29
TL98 15.17 TL130 12.17
TL99 20.80 TL133 15.91
TL100 17.67 TL136 18.50
TL101 13.43 TL137 15.77
TL102 17.31 TL139 13.70
TL104 18.64 TL140 14.00
TL105 17.45 TL142 17.00
TL106 16.00 TL143 17.00
TL107 17.00 TL144 12.00
TL108 14.00 TL145 19.91
TL109 14.70 TL146 15.00
TL110 12.50 TL147 14.30
TL113 18.00 TL148 14.50
TL114 19.00 TL149 15.60
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Cizelge 4.6. (Devami) Yulaf genotiplerinde radikula uzunluguna ait denemedeki veri
degerleri.

Genotip Radikula Genotip Radikula
Uzunlugu (mm) Uzunlugu (mm)
TL152 17.88 TL220 17.00
TL156 13.09 TL222 18.00
TL157 16.48 TL238 19.00
TL158 16.00 TL240 11.07
TL160 13.75 TL242 16.63
TL162 14.38 TL243 12.00
TL165 11.70 TL252 11.00
TL166 17.00 TL253 16.25
TL167 10.80 TL254 21.00
TL168 11.50 TL255 10.80
TL170 12.45 TL256 11.39
TL171 11.50 TL257 14.40
TL172 14.50 TL258 10.11
TL173 13.42 TL259 11.00
TL174 10.91 TL261 11.80
TL175 14.20 TL264 13.00
TL184 15.11 TL265 9.00
TL187 12.33 TL280 17.40
TL188 16.00 TL281 12.43
TL189 15.75 TL283 11.60
TL191 14.00 TL284 18.50
TL194 14.31 TL285 11.75
TL196 17.50 TL287 13.38
TL199 15.00 TL288 12.00
TL210 14.86 TL289 11.89
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Cizelge 4.6. (Devami) Yulaf genotiplerinde radikula uzunluguna ait denemedeki veri
degerleri.

Genotip Radikula Genotip Radikula
Uzunlugu (mm) Uzunlugu (mm)
TL291 13.38 TL342 18.40
TL293 12.00 TL343 21.44
TL294 18.40 TL345 13.67
TL296 12.00 TL346 15.60
TL297 11.50 TL347 11.00
TL299 12.00 TL352 13.40
TL300 11.50 TL353 15.18
TL305 12.00 TL357 13.00
TL306 15.33 TL358 16.65
TL307 12.78 TL362 10.09
TL308 10.00 TL363 12.00
TL313 16.00 TL366 17.00
TL315 14.33 TL368 14.00
TL318 18.00 TL372 13.67
TL319 20.00 TL373 15.24
TL320 12.44 TL374 10.67
TL326 16.50 TL375 15.00
TL332 14.09 TL376 11.67
TL333 8.57 TL377 10.06
TL337 17.50 TL380 10.00
TL340 14.00 TL382 10.79
TL341 12.60 TL223 21.00
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Sekil 4.3. Yerel yulaf genotiplerinin radikula uzunluguna ait histogram grafigi

Yapilan varyans analizi neticesinde, radikula uzunlugu o6zelligi genotip, genel
faktorleri bakimindan % 5 diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.5.). Yerel genotiplere
ait radikula uzunlugu degerleri 8.00 ile 21.44, kontrol ¢esitlerdeyse 12.72 ile 13.49
arasinda degisim gosterdigi goriilebilmektedir (Sekil 4.3.). Laboratuvarda kurulan
denemede radikula uzunlugu 6zelligi incelenmis ve TL99 ile TL343 numarali genotiplerin
radikula uzunlugu verilerinin ortalamalar1 sirasiyla 20.80 ve 21.44 olarak bulunup en
yiikksek degerleri yansitirken, TL7 ve TL333 numarali genotiplerde radikula uzunlugu
verilerinin ortalamalar1 sirasiyla 8.00 ve 8.57 olarak tespit edilerek en diisiik degerde

olduklar1 belirlenmistir (Cizelge 4.6.).

Arastirmadaki bulgu ve sonuclarimiz, Oner ve ark. (2018)min belirli tuz
konsantrasyonlarinda uygulanmis olan gibberellik asidin bazi ¢imlenme 6zellikleri tizerine
etkisinin belirlenmesi amaciyla yiiriittiikleri ¢aligmada tuzun radikula uzunlugu iizerine ¢ok
onemli etkisinin oldugunu (p<0.0001) rapor ettikleri bulgulardaki rastlantiyla farklilik
gostermistir.  Ayrica, artan tuz Kkonsantrasyonlarinin yulaftaki bazi ¢imlenme
parametrelerine kars1 etkinlik gostermesine karsin, 225 Mm konsantrasyonlarinda
arastirilan ¢imlenme o6zelliklerine etkisinin oldugu bildirilmistir. Arastirmadan kaniya
vartlan bir diger sonuca deginilecek olursa; GA3 dozu uygulamalarimin net olarak

goriilememis olmasindan kaynaklandig: diistiniilmektedir.
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4.4. Koleoptil Uzunlugu (mm)

Cizelge 4.7. Yulaf genotiplerinde koleoptil uzunluguna ait varyans analiz tablosu

Varyasyon Serbestlik Kareler

Kaynaklan Derecesi Kareler Toplamn Ortalamasi F Degeri
Blok 5 81.2271 16.245

Genotip 177 6716.5377 37.946 6.5988**
Hata 15 86.2572 5.7505

Genel 197 7854.4897

% 1ve % 5 diizeyinde 6nemlidir.

Cizelge 4.8. Yulaf genotiplerinde koleoptil uzunluguna ait denemedeki veri degerleri

Genotip Koleoptil Genotip Koleoptil
Uzunlugu (mm) Uzunlugu (mm)

Arslanbey 25.95 TL21 18.33
Kahraman 24.92 TL26 17.63
Kirklar 24.92 TL28 23.00
Yenigeri 23.65 TL37 17.00
TL6 17.40 TL38 23.63
TL7 12.33 TLA42 36.33
TL8 18.00 TL53 45.00
TL9 33.00 TL55 18.00
TL10 34.00 TL59 18.60
TL11 38.40 TL61 25.45
TL12 39.41 TL62 22.67
TL13 22.00 TL63 26.00
TL15 30.00 TL64 16.75
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Cizelge 4.8. (Devami) Yulaf genotiplerinde koleoptil uzunluguna ait denemedeki veri
degerler

Genotip Koleoptil Genotip Koleoptil
Uzunlugu (mm) Uzunlugu (mm)
TL65 20.50 TL105 33.57
TL67 31.50 TL106 19.45
TL69 21.40 TL107 29.45
TL71 27.00 TL108 26.67
TL72 16.78 TL109 25.50
TL73 28.50 TL110 31.00
TL74 37.00 TL113 24.33
TL75 34.52 TL114 33.00
TL76 33.41 TL119 25.00
TL77 35.00 TL120 37.09
TL78 36.00 TL121 30.00
TL79 32.00 TL122 32.00
TL86 41.00 TL123 34.00
TL89 34.00 TL124 32.00
TL90 35.42 TL125 31.00
TL92 30.00 TL126 27.00
TL95 29.00 TL127 31.00
TL96 31.48 TL128 24.00
TL97 35.00 TL129 36.00
TL98 33.00 TL130 23.20
TL99 36.00 TL133 30.00
TL100 36.00 TL136 32.36
TL101 19.25 TL137 31.00
TL102 32.00 TL139 32.00
TL104 32.00 TL140 34.86
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Cizelge 4.8. (Devami) Yulaf genotiplerinde koleoptil uzunluguna ait denemedeki veri
degerler

Genotip Koleoptil Genotip Koleoptil
Uzunlugu (mm) Uzunlugu (mm)
TL142 32.00 TL187 39.00
TL143 33.00 TL188 34.00
TL144 40.00 TL189 30.00
TL145 35.00 TL191 31.00
TL146 35.00 TL194 31.00
TL147 34.00 TL196 27.00
TL148 34.00 TL199 30.00
TL149 38.00 TL210 27.46
TL152 35.00 TL220 31.00
TL156 33.00 TL222 31.00
TL157 37.00 TL238 18.00
TL158 35.00 TL240 19.67
TL160 34.00 TL242 33.00
TL162 32.80 TL243 31.00
TL165 35.00 TL252 21.00
TL166 34.00 TL253 33.00
TL167 31.50 TL254 27.00
TL168 31.00 TL255 22.00
TL170 31.00 TL256 32.62
TL171 24.64 TL257 23.00
TL172 28.00 TL258 19.75
TL173 33.42 TL259 36.50
TL174 32.00 TL261 23.60
TL175 34.00 TL264 27.60
TL184 35.56 TL265 26.50
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Cizelge 4.8. (Devami) Yulaf genotiplerinde koleoptil uzunluguna ait denemedeki veri
degerler

Genotip Koleoptil Genotip Koleoptil
Uzunlugu (mm) Uzunlugu (mm)
TL280 28.33 TL333 26.50
TL281 24.29 TL337 34.00
TL283 39.11 TL340 33.00
TL284 26.40 TL341 20.75
TL285 36.33 TL342 38.83
TL287 19.43 TL343 39.17
TL288 17.50 TL345 35.33
TL289 27.75 TL346 31.00
TL291 39.00 TL347 35.00
TL293 20.50 TL352 29.00
TL294 22.20 TL353 31.60
TL296 21.44 TL357 31.13
TL297 17.50 TL358 27.00
TL299 34.00 TL362 22.00
TL300 21.00 TL363 23.00
TL305 25.80 TL366 24.50
TL306 27.67 TL368 18.45
TL307 26.50 TL372 23.50
TL308 33.80 TL373 23.38
TL313 31.00 TL374 17.50
TL315 38.00 TL375 35.58
TL318 30.00 TL376 29.22
TL319 38.22 TL377 19.62
TL320 23.60 TL380 29.69
TL326 35.00 TL382 24.67
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Cizelge 4.8. (Devami) Yulaf genotiplerinde koleoptil uzunluguna ait denemedeki veri
degerleri

Genotip Koleoptil Genotip Koleoptil
Uzunlugu (mm) Uzunlugu (mm)
TL332 38.17 TL223 33.00
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Sekil 4.4. Yerel yulaf genotiplerinin koleoptil uzunluguna ait histogram grafigi

Yapilan varyans analizi neticesinde, koleoptil uzunlugu 6zelligi genotip, genel
faktorleri bakimindan % 5 diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.7). Arastirmada yerel
genotiplere ait koleoptil uzunlugu degerleri 12.33-45.00, kontrol ¢esitlerdeyse 23.65-25.95
arasinda degisim gosterdigi one ¢ikmaktadir. (Sekil 4.4). Laboratuvarda kurulan denemede
koleoptil uzunlugu 6zelligi incelenmis ve TL86 ile TL53 numarali genotiplerin koleoptil
uzunlugu verilerinin ortalamalar1 sirastyla 41.00 ile 45.00 olarak bulunup en yiiksek degeri
aldiklari, TL7 ile TL64 numarali genotiplerin koleoptil uzunlugu verilerinin ortalamalar
sirastyla 12.33 ile 16.75 olarak belirlenip en diisiik degeri aldiklar1 goriilmektedir (Cizelge
4.8).

Arastirmadan ortaya ¢ikan bulgu ve sonuglarimiz, Dumlupinar, (2005)’mn farklh
seviyelerde uygulanan yiiksek gerilimli elektrik akimi ve NaCl (tuz) konsantrasyonlari
faktorlerinin makarnalik bugday tohumundaki ¢imlenme performansina etkisini belirlemek
amaciyla yiiriitiilen denemedeki elektrik akimi x tuz konsantrasyonlar: interaksiyonlarinin

koleoptil uzunluguna etkisinin % 5 6nemli bulundugu ¢alismanin bulgulariyla benzer bir
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uyum icerisinde oldugu goriilerek Ortlismistiir. Ayrica, artig gosteren tuz
konsantrasyonunun elektrik akimi siddetine ragmen koleoptil uzunluguna etkisini olumsuz

etkiledigi yinelenmistir.

4.5. Plumula Uzunlugu (mm)

Cizelge 4.9. Yulaf genotiplerinde plumula uzunluguna ait varyans analiz tablosu

Varyasyon Kaynaklar1 Serbestlik Derecesi Kareler Toplamn Kareler Ortalamas1 F Degeri

Blok 5 68.4080 13.6816

Genotip 177 1398.7414 7.9024 1.9987
Hata 15 59.3063 3.95375

Genel 197 1639.7342

"% 1ve % 5 diizeyinde dnemlidir.

Cizelge 4.10. Yulaf genotiplerinde plumula uzunluguna ait denemedeki veri degerleri

Genotip Plumula Uzunlugu Genotip Plumula Uzunlugu
(mm) (mm)
Arslanbey 15.46 TL13 12.88
Kahraman 14.79 TL15 14.22
Kirklar 17.13 TL21 23.00
Yenigeri 15.41 TL26 12.20
TL6 14.27 TL28 19.17
TL7 16.20 TL37 25.38
TL8 19.00 TL38 13.55
TL9 10.36 TLA42 14.14
TL10 13.29 TL53 14.14
TL11 16.27 TL55 23.50
TL12 16.43 TL59 18.44
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Cizelge 4.10. (Devami) Yulaf genotiplerinde plumula uzunluguna ait denemedeki veri

degerleri
Genotip Plumula Uzunlugu Genotip Plumula Uzunlugu
(mm) (mm)
TL61 16.86 TL97 18.48
TL62 12.00 TL98 14.11
TL63 18.00 TL99 10.43
TL64 14.67 TL100 10.67
TL65 9.45 TL101 20.75
TL67 28.45 TL102 20.86
TL69 23.55 TL104 23.20
TL71 13.67 TL105 14.00
TL72 12.20 TL106 16.25
TL73 20.27 TL107 12.50
TL74 14.63 TL108 9.50
TL75 10.67 TL109 10.00
TL76 8.00 TL110 12.11
TL77 11.00 TL113 14.14
TL78 15.00 TL114 18.50
TL79 11.10 TL119 15.00
TL86 13.75 TL120 10.89
TL89 28.08 TL121 14.68
TL9O 13.33 TL122 9.50
TL92 17.44 TL123 10.20
TL95 16.13 TL124 9.89
TL96 18.62 TL125 10.00
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Cizelge 4.10. (Devami) Yulaf genotiplerinde plumula uzunluguna ait denemedeki veri

degerleri
Genotip Plumula Uzunlugu Genotip Plumula Uzunlugu
(mm) (mm)
TL126 7.75 TL166 20.00
TL127 12.00 TL167 12.14
TL128 2.00 TL168 9.90
TL129 12.00 TL170 9.29
TL130 13.00 TL171 10.80
TL133 10.20 TL172 11.33
TL136 20.50 TL173 8.71
TL137 14.36 TL174 9.50
TL139 12.78 TL175 10.50
TL140 12.75 TL184 13.50
TL142 22.17 TL187 15.10
TL143 9.00 TL188 9.83
TL144 11.12 TL189 9.50
TL145 13.10 TL191 8.25
TL146 9.17 TL194 9.40
TL147 13.50 TL196 8.08
TL148 9.50 TL199 15.29
TL149 12.56 TL210 11.25
TL152 16.60 TL220 18.00
TL156 11.10 TL222 13.00
TL157 12.74 TL238 18.00
TL158 17.64 TL240 15.67
TL160 12.45 TL242 20.33
TL162 22.50 TL243 20.67
TL165 10.00 TL252 15.60
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Cizelge 4.10. (Devami) Yulaf genotiplerinde plumula uzunluguna ait denemedeki veri

degerleri
Genotip Plumula Uzunlugu Genotip Plumula Uzunlugu
(mm) (mm)
TL253 9.00 TL306 9.83
TL254 8.00 TL307 8.25
TL255 7.50 TL308 8.00
TL256 11.14 TL313 14.00
TL258 8.25 TL315 12.33
TL259 9.50 TL318 9.67
TL261 10.50 TL319 16.70
TL264 9.86 TL320 13.08
TL65 15.45 TL326 6.67
TL280 13.40 TL332 13.92
TL281 10.63 TL333 15.93
TL283 16.50 TL337 14.00
TL284 8.43 TL340 11.00
TL285 10.33 TL341 20.14
TL287 8.43 TL342 20.76
TL288 16.45 TL343 14.64
TL289 16.13 TL345 9.61
TL291 7.63 TL346 8.44
TL293 14.52 TL347 8.00
TL294 7.78 TL352 15.14
TL296 8.75 TL353 21.67
TL297 11.75 TL357 15.10
TL299 15.00 TL358 17.00
TL300 15.44 TL362 12.67
TL305 7.60 TL363 16.00
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Cizelge 4.10. (Devami) Yulaf genotiplerinde plumula uzunluguna ait denemedeki veri
degerleri

Genotip Plumula Uzunlugu Genotip Plumula Uzunlugu
(mm) (mm)
TL366 18.16 TL376 22.06
TL368 12.00 TL377 14.13
TL372 10.71 TL380 13.67
TL373 21.15 TL382 10.75
TL374 15.00 TL223 10.00
TL375 15.91
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Sekil 4.5. Yerel yulaf genotiplerinin plumula uzunluguna ait histogram grafigi

Yapilan varyans analizi neticesinde, plumula uzunlugu ozelligi blok, genel
faktorleri bakimindan % 5 diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.9). Arastirmada yerel
genotiplere ait plumula uzunlugu degerleri 2.00-28.45, kontrol ¢esitlerdeyse 14.79-17.13
arasinda degiskenlik gostermistir (Sekil 4.5.). Laboratuvarda kurulan denemede plumula
uzunlugu 6zelligi incelenmis ve TL89 ile TL67 numarali genotiplerin plumula uzunlugu
verilerinin ortalamalari sirastyla 28.08 ve 28.45 olarak bulunup en yiiksek degeri alirken,
TL128 ile TL326 numaral1 genotiplerin plumula uzunlugu verilerinin ortalamalar: sirastyla

2.00 ve 6.67 olarak bulunup en diisiik degere sahip olduklari belirlenmistir (Cizelge 4.10.).

Aragtirmadaki bulgu ve sonuglarimiz, Oner ve ark. (2018)’nin yulafta yiiriittiikleri
deneme sonucu gibberellik asidin ve giberellik asit x tuz interaksiyonunun plumula
uzunlugu tizerine etkisinin 6nemsiz oldugu, tuzun ise ¢ok 6nemli (p<0001) bulundugu

calismadaki bulgularla farklilik igerisinde olmustur.
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4.6. Tohum Vigor Indeksi

Cizelge 4.11. Yulaf genotiplerinde tohum vigor indeksine ait varyans analiz tablosu.

Varyasyon Kaynaklar1 Serbestlik Derecesi Kareler Toplam Kareler Ortalamasi F Degeri

Blok 5 1350175 270.035

Genotip 177 119472576 674.986 10.87**
Hata 15 931404 62094

Genel 197 130096648

% 1ve % 5 diizeyinde 6nemlidir.

Cizelge 4.12. Yulaf genotiplerinde tohum vigor indeksine ait denemedeki veri degerleri.

Genotip Plumula Uzunlugu Genotip Plumula Uzunlugu
(mm) (mm)

Arslanbey 3163.38 TL37 2113.71
Kahraman 3068.00 TL38 2874.70
Kirklar 3171.88 TL53 4117.78
Yenigeri 2986.26 TL55 1680.00
TL6 1806.53 TL59 2336.00
TL7 1301.33 TL61 4020.00
TL8 2564.57 TL62 2805.33
TL9 4608.00 TL63 3344.00
TL10 5089.47 TL64 1744.00
TL11 5315.00 TL65 1689.33
TL12 3102.96 TL67 3626.00
TL13 1758.40 TL69 3012.53
TL15 3136.00 TL71 3776.00
TL21 1880.00 TL72 2064.00
TL26 1931.56 TL73 4094.00
TL28 2596.67 TL74 2875.20
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Cizelge 4.12. (Devami) Yulaf genotiplerinde tohum vigor indeksine ait denemedeki veri

degerleri
Genotip Plumula Uzunlugu Genotip Plumula Uzunlugu
(mm) (mm)
TL75 2875.20 TL109 2572.80
TL76 3169.60 TL110 2784.00
TL77 4382.40 TL113 2201.16
TL78 2968.00 TL114 2912.00
TL79 3524.67 TL119 1833.87
TL86 3541.33 TL120 4067.64
TL89 3955.00 TL121 3691.50
TL9O 2879.29 TL122 2576.00
TL92 2848.00 TL123 3502.00
TL95 2612.36 TL124 3009.00
TL96 2855.86 TL125 4060.00
TL97 4512.00 TL126 2310.00
TL98 4624.00 TL127 4430.80
TL99 3635.20 TL128 2414.00
TL100 3220.00 TL129 3096.00
TL101 1830.00 TL130 1980.53
TL102 3352.92 TL133 3305.74
TL104 4658.55 TL136 4475.43
TL105 3469.77 TL137 4115.69
TL106 2127.00 TL139 3473.20
TL107 3344.40 TL140 3908.57
TL108 2440.00 TL142 3920.00
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Cizelge 4.12. (Devami) Yulaf genotiplerinde tohum vigor indeksine ait denemedeki veri
degerleri

Genotip Plumula Uzunlugu Genotip Plumula Uzunlugu
(mm) (mm)
TL143 3400.00 TL184 3040.00
TL144 3328.00 TL187 3080.00
TL145 4612.36 TL188 3200.00
TL146 4000.00 TL189 4209.00
TL147 2898.00 TL191 3240.00
TL148 3686.00 TL194 3624.62
TL149 5360.00 TL196 4094.00
TL152 4653.00 TL199 2880.00
TL156 3687.27 TL210 3216.22
TL157 5133.91 TL220 2880.00
TL158 4080.00 TL222 3136.00
TL160 3438.00 TL238 3256.00
TL162 3019.20 TL240 1844.29
TL165 2988.80 TL242 3176.00
TL166 3468.00 TL243 2580.00
TL167 2707.20 TL252 1664.00
TL168 3400.00 TL253 3743.00
TL170 3997.82 TL254 3264.00
TL171 2168.18 TL255 2755.20
TL172 2550.00 TL256 4048.39
TL173 3559.33 TL257 2543.20
TL174 3261.09 TL258 2866.67
TL175 4627.20 TL259 3610.00

49



Cizelge 4.12. (Devami) Yulaf genotiplerinde tohum vigor indeksine ait denemedeki veri
degerleri

Genotip Plumula Uzunlugu Genotip Plumula Uzunlugu
(mm) (mm)
TL261 2407.20 TL313 3008.00
TL264 3248.00 TL315 3558.67
TL265 2130.00 TL318 3264.00
TL280 3292.80 TL319 4424.89
TL281 2496.57 TL320 2883.56
TL283 3854.04 TL326 3502.00
TL284 3412.40 TL332 4180.61
TL285 3654.33 TL333 3086.29
TL287 2493.07 TL337 3708.00
TL288 2360.00 TL340 3948.00
TL289 3488.22 TL341 2267.80
TL291 4609.00 TL342 5494.40
TL293 2340.00 TL343 5333.17
TL294 2760.80 TL345 4703.68
TL296 2274.22 TL346 3355.20
TL297 1972.00 TL347 2944.00
TL299 2760.00 TL352 3392.00
TL300 2340.00 TL353 3929.67
TL305 2570.40 TL357 4059.50
TL306 3612.00 TL358 3666.60
TL307 3770.67 TL362 2567.27
TL308 2628.00 TL363 2660.00
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Cizelge 4.12. (Devami) Yulaf genotiplerinde tohum vigor indeksine ait denemedeki veri
degerleri

Genotip Plumula Uzunlugu Genotip Plumula Uzunlugu
(mm) (mm)
TL366 3154.00 TL376 2780.44
TL368 2855.00 TL377 2730.03
TL372 3122.00 TL380 2209.85
TL373 2934.76 TL382 2836.49
TL374 1802.67 TL223 3672.00
TL375 4450.95
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Sekil 4.6. Yerel yulaf genotiplerinin tohum vigor indeksine ait histogram grafigi

Yapilan varyans analizi neticesinde, tohum vigor indeksi 6zelligi blok, genotip,
genel faktorleri bakimindan % 5 diizeyinde Onemli bulunmustur (Cizelge 4.11.).
Arastirmada kurulan denemede yerel genotiplere ait tohum vigor indeksi 6zelligi degerleri
1301.33-5494.40.00, kontrol gruplarda 2986.26-3171.88 arasinda degiskenlik gostermistir
(Sekil 4.6.). Laboratuvarda kurulan denemede tohum vigor indeksi 6zelligi incelenmis ve
TL149 ile TL342 numarali genotiplerin tohum vigor indeksi verilerinin ortalamalar
strasiyla 5360.00 ile 5494.40 olarak bulunup en yiiksek degeri aldiklar, TL7 ile TL252
numarali genotiplerin tohum vigor indeksi verilerinin ortalamalar: sirasiyla 1301.33 ile

1664.00 olarak bulunup en diisiik degeri aldiklar1 belirlenmistir (Cizelge 4.12.).
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Aragtirmadaki bulgu ve sonuglarimiz, Glingdr ve ark. (2017) ‘nin yulafta yiiritmiis
olduklar1 denemede tohum vigor indeksi bakimindan genotiplerin birbirinden farklilik
gosterdigi caligmadaki sonuglarla benzerlik gostererek ortiismiis, en yiiksek diizeydeki
tohum vigor indeksinin Yenigeri, en diisiiglin ise Sebat genotipinde gorildiigii gdzlenerek
artan tuz konsantrasyonlart miktarinin da tohum gii¢ indeksi degerlerini biiyiik ol¢iide

azalttig1 tespit edilmistir.
4.7. Temel Bilesen Biplot Analiz (PCA) Bulgular:

Temel bilesen (PCA) biplot analizleri bitki 1slah1 ¢alismalar1 ve tarimsal
arastirmalarda genotiplerden iistiin uyum yetenegine sahip olanlar1 secerken énemli bir rol
oynamasinin yani sira, sadece genotiplerin yeterli bir sekilde degerlendirilmesinde degil,
ayn1 zamanda Ozelliklerin birbiriyle olumlu ya da olumsuz olarak iligkilerinin
belirlenmesinde de aktif olarak fayda saglamaktadir (Yan ve Tinker, 2006). Bu
aragtirmada, laboratuvar denemesinde incelenen Tiirk orijinli yulaf genotipleri ile radikula
uzunlugu, koleoptil uzunlugu, plumula uzunlugu, ¢imlenme hizi, ¢imlenme giicii ve tohum
vigor indeksi gibi bazi ¢gimlenme 6zellikleri arasindaki pozitif ya da negatif iliskiler biplot
analiz grafigi olusturularak degerlendirilmis ve asagidaki gibi gorsel olarak gosterilmistir
(Sekil 4.7.). Calismada, biplot grafigini olusturan PC1 degeri % 41.5 ve PC2 degeri % 21.5
olarak bulunup, toplam varyasyonun % 63’iinii agiklamis ve her iki bilesenin tlizerinde bir
ortalama degere sahip oldugu goriilmistiir. Sekle bakildiginda gbz oniinde bulundurulan
ozellikler acisindan genotiplerin hangilerinin daha iyi bir yonde performans gosterdigi ve
bu o6zelliklerin birbirleriyle olumlu ve olumsuz iliskileri goriilebilmektedir. Arastirmada
incelenen yerel yulaf genotiplerinde ¢imlenme hizi ile ¢imlenme giicii arasinda, radikula
uzunlugu ile koleoptil uzunlugu arasinda, tohum vigor indeksi ile koleoptil uzunlugu
arasinda ve tohum vigor indeksi ile radikula uzunlugu arasinda kuvvetli pozitif iliskilerin
ortaya c¢iktig1 belirlenmistir. Ayrica, plumula uzunlugu ile koleoptil uzunlugu, radikula
uzunlugu, tohum vigor indeksi; ¢imlenme hiz1 ve ¢imlenme giicii ile radikula uzunlugu ve
koleoptil uzunlugu arasindaki vektor acilart 90°’den biiyiik oldugu i¢in 6nemli negatif

iliskiler belirlenmistir.

TL9, TL10, TL11, TL42, TL53, TL61, TL67, TL71, TL73, TL74, TL76, TL77,
TL78, TL79, TL86, TL89, TL91, TL97, TL98, TL99, TL100, TL104, TL105, TL120,
TL121, TL123, TL125, TL127, TL129, TL136, TL140, TL143, TL145, TL146, TL148,
TL152, TL156, TL157, TL170, TL173, TL175, TL191, TL196, TL222, TL223, TL238,
TL242, TL256, TL259, TL264, TL280, TL283, TL289, TL291, TL306, TL307, TL315,
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TL318, TL319, TL326, TL340, TL342, TL343, TL346, TL352, TL357, TL366, TL368,
TL372, TL375 numarali genotipler ¢imlenme hizi, ¢imlenme giicii, tohum vigor indeksi,
radikula uzunlugu, koleoptil uzunlugu o6zellikleri ile iliskili olarak koordinat diizleminin
sag ceyreginde yer almistir. Kontrol gruplardan yine Kahraman ve Arslanbey genotipleri

de koordinat diizleminin sag ¢eyreginde yer alarak es deger bir duruma sahip olmuslardir.

TL7, TLS8, TL12, TL13, TL15, TL21, TL28, TL37, TL38, TL55, TL59, TL62,
TL63, TL64, TL65, TL69, TL72, TL75, TL9O, TL95, TL101, TL102, TL106, TL109,
TL110, TL113, TL114, TL119, TL122, TL124, TL126, TL128, TL147, TL160, TL162,
TL167, TL171, TL184, TL199, TL220, TL240, TL243, TL257, TL258, TL261, TL281,
TL288, TL293, TL294, TL296, TL297, TL299, TL300, TL305, TL308, TL313, TL333,
TL341, TL347, TL362, TL373, TL377, TL380, TL382 numaral1 genotipler sadece plumula
uzunlugu 6zelligi ile iliski igerisinde olarak koordinat diizleminin sol ¢eyreginde yer alarak
one ¢ikmiglardir. Kontrol gruplardan ise Yeniceri ve Kirklar isimli genotipler koordinat

diizleminin sol ¢eyreginde yer alarak yerel genotiplerle es tutum sergilemistir.

Giingor ve ark. (2021)’nin tohum ¢imlenmesi ve erken vejetatif donemi boyunca 33
adet yulaf genotipinin 4 farkl tuz stresine (0, 30, 60, 90 mM) maruz birakilmasi suretiyle
morfo-fizyolojik tepkilerinin belirlenmesi amaciyla yiiriitiilen ¢alismada yaptiklari biplot
temel bilesen analizleri sonucunda PC1 bilesenin %33.9 PC2 degerinin de %16.4 olmak
tizere her iki bilesenin toplam varyasyonunun %50.3’1inii agiklayarak ortalamanin {izerinde

bir degere sahip oldugunu ifade ederek calismadaki bulgularimizla ortiismiistiir.
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Compenernt 1 (4153 %)

Sekil 4.7. Aragtirmada incelenen bazi ¢imlenme Ozelliklerinin koordinat diizleminde
gruplandirilmasi ve Tiirk orijinli yulaf genotipleriyle iligkisine ait Biplot grafigi

4.8. Genotip Kalite Kontrolii, Populasyon Yapisi ve Kinship Analiz Bulgular:

Bitkilerde iliski haritalamasinin gerceklestirilmesi; en uygun, islevselligi hizh
sonuclar veren markor sistemlerinin se¢imi, arastirilan populasyonun boyutu, ¢alisilan
bitkinin genomik yapis1 ve 6zelligi, projedeki biitce maliyeti gibi bazi faktorler vasitasiyla
farkli yonlerden veride yeterliligi biitlinlestirecek altyapilar1 gerektirir. Genotipik veri elde
edilir edilmez fenotip ile genotip arasinda yapilacak iligskilendirme analizleri Oncesi
formatlama islemiyle genotip kalite kontrol asamasmin uygulanmasi hatali ve
istenmeyecek sonuglara sebebiyet vermemek igin 6nemli bir kriter olup, anlaml iliskiler
bulmada goze ¢arpmaktadir. Genotip kalite kontroliindeki asamalarda normal iliski analizi
caligmalari igin sik olarak yapilabilen markor filtreleme, populasyon durumuna goére atasal
kokenden gelen akrabaliga dayali homozigot ya da heterozigot bireylerin tespiti, duplike
olan orneklerin devre dis1 birakilmasi, LD’deki markorler icin ayiklanan veri setindeki

dagilim esas alinmaktadir (Pavan ve ark., 2020).

Calismada Tirk orijinli yulaf genotiplerinden 167 bireyde ve 6K ¢ip SNP
markorlerinden 2306’sinda genotip kalite kontrol testi yiiriitiilerek her ikisinin de
heterozigotluk frekanslar1 belirlenmis ve bireylerle markdrlerin  histogram  yigilim

grafiginde normal bir dagilimdan wuzak bir tutumda olduk¢a uzak sapmalarla
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heterozigotluklarinin bazilarinda sag diizleme dogru % 50’nin iizerinde bir yayilim i¢inde
oldugu goriilmektedir (Sekil 4.8.). Daha sonra, markor ciftleri arasindaki LD’yi
hesaplamak i¢in 6nemli bir kriter olan markor yogunlugu test edilerek, markor yogunlugu
ve LD bozulmasi arasindaki karsilagtirmayla markorlerin iyi bir LD yogunluguna
elverisliliginin yeterli diizeyde olup olmadigi histogram grafiginde gosterilmistir (Sekil
4.9.). SNP’lerin yayilim grafigindeki dagilim durumlar1 incelendiginde, frekanslar
1000°’den sonra artan bir egilimde devam ederek 2000°de; yi1gilim frekanslariysa 0.6’dan
baslayarak 1.0’da son buldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.8. Tiirk yulaf genotiplerindeki bireyler ve 6K SNP c¢ip markorlerindeki
heterozigotluk frekanslarinin histogram grafiginde dagilim durumlari
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Sekil 4.9. Markor yogunluklart ve yigilim frekanslarinin histogram grafiginde dagilim
durumlari
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Sekil 4.11. Tirk yulaf genotiplerinin populasyon yapisinin 3D kiimelenmis goriintiisii
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Sekil 4.12. 6K SNP ¢ip markorleri kullanarak Tiirk yulaf genotipleri arasindaki iliskiyi
gosteren ¢ift yonli kinship matriksi ve genetik kiimeleme 1s1 haritasi

Populasyon yapisimi belirlemek icin, GAPIT’te mevcut parametre ayarlariyla R
scriptleri girilip PC degerinin optimal K olarak belirlendigi eigenvalue, 3D PC ve Van
Raden (2008)’in modeli esas alinarak kinship matriksine dayali 1s1 haritas1 plotu EMMA
algoritmasiyla olusturuldu. Varyans bilesenlerinden 4’iincii PC’deki kirilma noktasinda
onemli bir degisim yasanirken, bu durum ilk 4 ana bilesenin birikim frekansini iyi
yansittig1 ifade edilerek varyans bilesenlerinin % 50’sini agiklamis oldugunu
gostermektedir (Sekil 4.10). 3D PC pilotunda genotiplerin dnemli bir kismmin PC2’ye
yakin olarak sikica kiimelendigi, diger kisimlarinin ise sol tarafta PC3’e yakin bir tarafta
konumlanarak birbirlerinden ayristig1r goze carpmaktadir (Sekil 4.11.). Cift yonli kinship
matriksinde genotiplerin eslesme durumlarina gére bakildigindaysa; populasyon yapisinin
atasal kokenleri dikkate alinarak 4 farkli gruba ayrildigi, 1s1 haritasindaki  renk
diyagramlarinin saridan kirmiziya bagh degisim gosterdigi belirlenmistir (Sekil 4.12.).

Wang ve ark. (2017)’min 105 elit bugday cesidi ve ileri generasyon islah
hatlarindan olusan iligki haritalama panelinde yiiriittiikleri GWAS c¢alismasinda 90K
[llumina SNP markérleriyle genotiplemeleri sonucu gergeklestirilen populasyon yapist ve
kinship analizlerinde varyans bilesenlerinin ilk 8’inci PC degerinde 6nemli bir degisiklik

gordiiklerini, ilk ti¢ PC degerinin {i¢ boyutlu plotta farkli kiimeler halinde ayrimlandigin
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ve panelin kinship matriksine ait 1s1 haritasinin dendograminda 3 gruba gore siniflandigini

ortaya ¢ikararak bulgularimizdan farklilik gosterdigi belirlenmistir.

4.9. Baglant1 Dengesizligi (Linkage Disequilibrium)

Jennings tarafindan 1917°de ilk kez tanimlanan ve Lewtonin tarafindan 1964°de ilk
kez sayisal degeri ifade edilen LD kavrami, bir popiilasyondaki bireylerde bulunan farkli
lokuslardaki allellerin rastgele olmayan iliskisini tanimlayan bir olgudur. Baglanti
siiriklenmesi, karisim, seleksiyon, yeni ortaya c¢ikan mutasyonlar, autogami, epistatik
etkilesim, genetik izolasyon, populasyon boyutu, kromozomlardaki genomik diizenlemeler
LD artisindan sorumlu olan 6nemli faktdrlerden olmasinin yanmi sira, populasyondan
popiilasyona, bireyden bireye, tiirden tlire gore degiskenlik gosteren bir tutumda izlenerek
iliski haritalamasinin basarisinda pay sahibi olarak farkli izler tasir (Flint-Garcia ve ark.,
2003; Nadeem ve ark., 2018).

Burada gosterilen LD bozulmasinin yayilim grafiginde SNP markorlerinin yiizeysel
alandaki kapsayiciligt ve birbirleriyle olan iligkisi goriilebilmektedir. LD azalisi,
maksimum r? degerinin yarisina diistiiglinde ortalamasi olarak bulunmustur. Arastirmadaki
bulgularimizda, LD 0.6’dan kisa bir mesafede 0.3’e diismiistiir (Sekil 4.13.). Bu sekilde
bulgularimiz, yine aym iliski haritalama panelindeki 12 degerini 0.2 bularak LD
gozlemledigini ifade eden Kiling (2020)’1n bulgular ile benzer bir uyum i¢inde olmustur.
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Sekil 4.13. LD bozulmasinin yayilim grafigi
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4.10. Aday Gen lliski Haritalama Analizi

Aday gen iliski haritalamasinda fenotiple genotip arasindaki bagi kurarken en
popiiler yontemlerden biri olan tek lokusa dayali CMLM (baskilandirilmis karmasik
dogrusal yoOntem) istatistiksel metodu genellikle yaygin problem olan akrabalik ve
populasyon yapisindan kaynaklanan tip- | hatasin1 (yanlis pozitifleri) azaltip, testin
giivenilirligini saglamasina karsilik; ¢ok fazla miktarda hesaplama giiciiniin kaginilmaz
olmasiyla farkli algoritma arayislarina kapiyr aralamistir (Sakiroglu, 2020). CMLM’de
genotip (G), fenotip (P), populasyonun yapisini temsil eden PCA ve akrabalik matriksi
verileri (K) beraber kullanilarak iliskilendirmede analizler gergeklestirilmektedir.
Arastirmada incelenen 6 Ozellikteki (¢imlenme hizi, ¢imlenme giicii, radikula uzunlugu,
koleoptil uzunlugu, plumula uzunlugu, tohum vigor indeksi) verilerin ortalamalar1 alinarak
CMLM modelinde iliskilendirme analizleri yapilmis ve her 6zellikle iliskili aday markorler
ve QTL’lerin kromozomal bolgelerdeki yerleri Manhattan plot grafiginde, gozlenen ve
beklenen p degerleri ise Q-Q plot grafiginde sunularak gorsellestirilmistir. CMLM metodu
diisiik aralikli kinship matriksini 6n planda tutarak istatistiksel giicli gelistirir ve bireyleri
benzer genotiplere gore gruplara ayiran bir kiimeleme algoritmasimi kullanir.
Iliskilendirme calismalarinda ¢ok sayida istatistiksel test gerceklestirilerek en anlamli
markorler —l0gio (p) esigine gore belirlenip anlamli kabul edilir. Yapilan iliskilendirme
analizinde teste tabi tutulan her bir markdr i¢in mindr etkideki sinirlamayr kaldirip giiglii
olanlart se¢mek i¢in -logig > 2.50 6nem diizeyi esas alarak p<0.01-0.001 araligindaki
markdrler anlamli kabul edilmis ve c¢oklu karsilastirma testti FDR ile islemler

sonlandirilmistir.

4.10.1. Cimlenme Hiz ile iliskili Aday Markorler

Cimlenme oOzelliklerinden ¢imlenme hizi igin fenotipik verilere ait ortalamalar
kullanilarak CMLM modeliyle yapilan aday gen iliskilendirme analizi sonucunda 8 adet
aday markor saptanmustir (-logio > 2.50 ve p<0.01). Bu aday markérlerin 19, 15, 6, 11 ve
8’inci kromozomlarda yer alarak 221, 164, 1023, 88, 1628, 37 ve 1002 ¢cM uzunlugundaki
pozisyonel mesafelere diistiigii belirlenmistir (Sekil 4.14). Cimlenme hiz1 6zelliginin markor
yiizdesini agiklayan fenotipik varyansinin (RZ); tiim markorlerde 0.09 ile 0.12, minor allel
frekansinin  (MAF) 0.01 ile 0.40 arasinda degiskenlik gosterdigi Cizelge 4.13’ten
izlenebilmektedir. Q-Q plot grafikleri beklenen ve gozlenen degerlerin yanlis pozitifleri

kontrol etme basarisin1 dogrulamada 6nemli bir yer edinerek sonuglari gorsel bigimde
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sunmaktadir. Q-Q plot grafigi incelenecek olursa, gbzlenen ve beklenen —logio(p) degerinin
1.5’a kadar tiniform bir dagilimla dogrusal ¢izgi iizerinde hareket etme egiliminde oldugu
izlenerek yanlis pozitifleri kontrol etme basarisina olan etkinliin iyi tutum sergiledigi
sOylenebilir. - logig(p) degerinin yaklagik 2’nin iizerinde baslangigtaki sapma durumu

onemli markor-6zellik iliskilerinin varligini ortaya koymustur (Sekil 4.15).
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Sekil 4.14. Cimlenme hizi ile iligkili SNP markorlerinin genomik pozisyonlart ve -
log10(p) degerlerinin 6nem seviyesine ait Manhattan plot grafigi
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Sekil 4.15. Gozlenen ve beklenen —log10 (p) degerinin ¢gimlenme hizi yoniinden Q-Q plot
eslestirme grafigi
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Cizelge 4.13. Cimlenme hiz1 6zelligi i¢cin CMLM iliskilendirme sonug ¢izelgesi

SNP Kromozom  Pozisyon Pdegeri R?> MAF FDR
GMI_DS_LB_1076 19 221 0.00562  0.12 0.03 0.0031
GMI_GBS_50325 15 164 0.00622  0.11 0.24 0.0031
GMI_ES14 _c2965 193 6 1023 0.002275 0.10 0.06 0.0033
GMI_ES02_c24507_561 11 88 0.002364 0.10 0.22 0.0033
GMI_ES_LB_9817 6 1023 0.002415 0.10 0.05 0.0033
GMI_GBS_13916 8 1628 0.002454 0.10 0.12 0.0033
GMI_ES14 c5428 351 11 37 0.002503 0.10 0.40 0.0033
GMI_GBS_95238 6 1002 0.002694 0.10 0.01 0.0033

R?: Markériin fenotipik varyasyonu agiklama katsayist P degeri: Markorin iliskiyi belirlemedeki anlamlilik
diizeyi MAF: Minor Allel Frekansi FDR: Hatali Kesif Orani

GMI_DS LB 1076 aday markorii Mrgl9 baglant1 grubuna diiserek daha dnceden
yayinlanan yulaf referans consensus haritalarinda (Oat-2014-CrownRust, Oat-2016-AxM,
Oat-2016-Consensus (221 c¢cM uzunlugunda) yer almaktadir (Lin ve ark., 2014; Caffin ve
ark., 2016; Bekele ve ark., 2018). GMI_DS_LB_1076 aday markorii Mrgl9 baglanti
grubunda onceden bildirilen yulaf consensus haritalarinda (Oat-2016-AxM- Oat-2016-
AxM 22) oldugu bilinmektedir (Caffin ve ark., 2016).

4.10.2. Cimlenme Giicii ile Tliskili Aday Markorler

Cimlenme oOzelliklerinden ¢imlenme giicii igin fenotipik verilere ait ortalamalar
kullanilarak CMLM modeliyle yapilan aday gen iliskilendirme analizi sonucunda 5 adet
aday markor saptanmustir (-logig > 2.50 ve p<0.01-0.001). Bu aday markdrlerin 21, 23, 1, 6
ve 20’nci kromozomlarda yer alarak 1720, 232, 866, 1002 ve 2491 ¢cM uzunlugundaki
pozisyonel mesafelere diistiigli belirlenmistir. (Sekil 4.16). Cimlenme giicli 6zelliginin
markér yiizdesini agiklayan fenotipik varyansinin (R?); tiim markérlerde 0.06 ile 0.07,
mindr allel frekansinin (MAF) 0.01 ile 0.46 arasinda degiskenlik gdsterdigi Cizelge
4.14’ten izlenebilmektedir. Q-Q plot grafigi incelendiginde, gozlenen ve beklenen —logio

(p) degerinin 0.5’a kadar iiniform bir dagilimla dogrusal ¢izgi iizerinde hareket etme
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egilimi oldugu gbzlenmis, bunun aksine grafigin basinda goriilen ¢ok sayida sapma da
yanlig pozitifleri isaret etmistir. —l0gio(p) degerinin 0.5’tan sonra dagilima aykir1 sapma
gostererek dogrusal cizgiden ayrilmasi markor-6zellik iligkilerinin  varlifini ortaya

koymaktadir (Sekil 4.17).
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Sekil 4.16. Cimlenme giicii ile iligkili SNP markdrlerinin genomik pozisyonlart ve -log10
(p) degerlerinin 6nem seviyesine ait Manhattan plot grafigi
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Sekil 4.17. Gozlenen ve beklenen —log10(p) degerinin ¢imlenme giicli yoniinden Q-Q plot
eslestirme grafigi
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Cizelge 4.14. Cimlenme giicii 6zelligi icin CMLM iligkilendirme sonug ¢izelgesi

SNP Kromozom Pozisyon P degeri R? MAF FDR
GMI_ESI_c12749 234 21 1720 0.000875  0.07 0.43 0.0028
GMI_ES05_c1006_442 23 232 0.00212 0.06 0.17 0.0028
GMI_ES05_c2760_657 1 866 0.002698 0.06 041 0.0028
GMI_GBS_95238 6 1002 0.00283 0.06 0.01 0.0028
GMI_ES14_1rc18344 662 20 2491 0.002873  0.06 0.46 0.0028

GMI_ES01_c12749 234 aday markorii Mrg21 baglanti grubunda yer edinerek daha
onceden yayinlanan yulaf referans consensiis haritalarinda (Oat-2014-CrownRust, Oat-
2016-AxM_16, Oat-2016-Consensus-21, 0Oat-2018-Consensus_Mrg21 (1720 cM
uzunlugunda) oldugu bilinmektedir (Lin ve ark., 2014; Caffin ve ark., 2016; Bekele ve
ark., 2018).

4.10.3. Radikula Uzunlugu ile iliskili Aday Markérler

Cimlenme 6zelliklerinden radikula uzunlugu igin fenotipik verilere ait ortalamalar
kullanilarak CMLM modeliyle yapilan aday gen iligskilendirme analizi sonucunda 5 adet
aday markor saptanmustir (-10gio > 2.50 ve p<0.01-0.001). Bu aday markoérlerin 9, 13 ve
20’nci kromozomlarda yer alarak 983, 714, 2035 ve 2051 cM uzunlugundaki pozisyonel
mesafelere diistiigii belirlenmistir. (Sekil 4.18). Radikula uzunlugu 6zelligi i¢in markor
yiizdesini agiklayan fenotipik varyansmnim (R?) biitiin markérlerde 0.10 ile 0.11, minér allel
frekansinin  (MAF) 0.41 ile 0.48 arasinda degiskenlik gosterdigi Cizelge 4.15’ten
izlenebilmektedir. Q-Q plot grafigi incelendiginde, gozlenen ve beklenen —l0gio(p)
degerinin 2.0’a kadar tiniform bir dagilimla dogrusal ¢izgi iizerinde hareket etme egilimine
sahip oldugu gozlenerek yanlis pozitifleri kontrol etme basar1 ve performansinin oldukga
iyi oldugu sdylenebilir. —logio(p) degerinin 2.0’dan sonra dogrusal ¢izgi tlzerindeki
dagilimdan ayrilarak sapma gostermesi markor-6zellik iliskilerinin varligini ortaya

koymustur (Sekil 4.19.).
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Sekil 4.18. Radikula uzunlugu ile iligkili SNP markoérlerinin genomik pozisyonlar: ve -
log10(p) degerlerinin 6nem seviyesine ait Manhattan plot grafigi
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Sekil 4.19. Gozlenen ve beklenen —logl0(p) degerinin radikula uzunlugu yoniinden Q-Q
plot eslestirme grafigi
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Cizelge 4.15. Radikula uzunlugu 6zelligi i¢cin CMLM iligkilendirme sonug ¢izelgesi

SNP Kromozom Pozisyon P degeri R® Maf FDR
GMI_ES LB_11026 20 2035 0.000782 011 046 0.0026
GMI_ES LB_11028 20 2035 0.001162 0.11 0.45 0.0026
GMI_ES01_c10216_255 13 714 0.002302 0.10 0.46 0.0026
GMI_ES05_c2715_265 20 2051 0.002573 0.10 0.48 0.0026
GMI_GBS_50940 9 983 0.002665 010 041 0.0026

GMI_ES LB 11026 aday markoriiniin Mrg20 baglant1 grubunda yer edinerek daha
Onceden yaymlanan yulaf referans consensiis haritalarinda (Oat-2016-BxG_19a, Oat-2016-
Consensus-20, Oat-2016-OxP_16b, 0Oat-2016-PxB_14, Oat-2016-SxH_6, Oat-2018-
Consensus_ Mrg20 (2035 ¢cM uzunlugunda) oldugu bilinmektedir (Caffin ve ark., 2016;
Bekele ve ark., 2018).

Zimmer ve ark. (2020) subtropikal bolgelere adapte olmus farkli 1slah
programlarindan elde edilerek olusturulan UFRGS yulaf iligki haritalama panelinde /-
glucan ozelligi i¢in GBS genotipleme, ¢aligtiklar1 6zelligin enzimatik ve NIRS verilerini
bir araya getirip topladiktan sonra yaptiklar1 analizler sonucu, bu 6zellik i¢in 7 QTL
bolgesi tanimladiklarini, bu QTL’lerin 37.50 ve 8520 cM uzunlugundaki
avgbs2 50181.1.51, avgbs_cluster 30914.1.60 markorleri ile iliskili olarak Mrg02, 62.90
ve 72.10 cM uzunlugundaki avgbs cluster 39442.1.33, avgbs 70809.1.19 markdrleri ile
iligskili olarak Mrg06, 3.70, 7.20, 8.80, 52.80, 39.20, 45.60, 49.80 ve 37.90 cM
uzunlugundaki avgbs2 86064.1.51, avgbs2 86064.1.6, avgbs 200620.1.64,
avgbs2_44135.1.36, avgbs_42869.1.46, avgbs 104028.1.28, avgbs2 25762.1.10,
avgbs2 96603.1.42, avgbs 104028.1.28, avgbs 62906.1.35, avgbs _72741.1.47,
avgbs_cluster 13360.1.22, avgbs 72741.1.47,avgbs2 96603.1.42 markorleri ile iliskili
olarak Mrgll, 56.70 ve 59.40 cM uzunlugundaki avgbs cluster 33876.1.64,
avgbs cluster 30172.1.9 markorleri ile iliskili olarak Mrgl2, 70.10 ve 76.30 cM
uzunlugundaki avgbs_cluster 32091.1.36, avgbs_cluster 39780.1.13 markorleri ile iligkili
olarak Mrgl9, 79.70 c¢cM uzunlugundaki avgbs cluster35845.1.61 markorii ile iliskili
olarak Mrg20 baglanti grubuna dahil olmasinin yani sira, Mrg02, Mrg06 ve Mrgl1’de
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konumlanan QTL’lerin arpadaki genomik bdlgeler ile sentetik goriindiiglinii, bu QTL
bolgelerinin subtropikal cevrelerde yulafta 4~ glucan 6zelligi 1slahinin gelismesine yol
acarak genetik olarak hizlandirilmasinda faydali olacagini bildirmislerdir. Arastirmadaki
bulgularimizda Zimmer ve ark. (2020)’nin 4~ glucan igerigi ile iliskili tanimladigi Mrg02,
Mrg06, Mrgl1, Mrgl2, Mrgl9, Mrg20 baglant1 gruplarina ek olarak radikula uzunlugu ile
iliskili Mrg09 ve Mrgl3 baglant1 gruplar1 yulaf genomunda belirlenmistir.

4.10.4. Koleoptil Uzunlugu ile iliskili Aday Markorler

Cimlenme 6zelliklerinden koleoptil uzunlugu i¢in fenotipik verilere ait ortalamalar
kullanilarak CMLM modeliyle yapilan aday gen iliskilendirme analizi sonucunda 8 adet
aday markor saptanmustir (-logio > 2.50 and p<0.01). Bu aday markoérlerin 6, 8, 18, 23 ve
33’ilincii kromozomlarda yer alarak 1045, 814, 231, 1106 ve 380 cM uzunlugundaki
pozisyonel mesafelere diistiigii belirlenmistir (Sekil 4.20). Koleoptil uzunlugu 6zelligi i¢in
markér yiizdesini agiklayan fenotipik varyansimin (R?); biitiin markérlerde 0.07 ile 0.08
mindr allel frekansinin (MAF) 0.07 ile 0.41 arasinda degiskenlik gosterdigi Cizelge
4.16’ten izlenebilmektedir. Q-Q plot grafigi incelendiginde, gézlenen ve beklenen -logio(p)
degerinin 2.0’a kadar iniform bir dagilimla dogrusal c¢izgi lizerinde hareket etme
egiliminin oldugu goriilerek yanlis pozitifleri kontrol etme basari ve performansinin
oldukga iyi oldugu soylenebilir. —logio(p) degerinin 2.0°dan sonra dogrusal ¢izgi
tizerindeki dagilimdan ayrilarak sapma gostermesi markor-ozellik iliskilerinin varligimi

ortaya koymustur (Sekil 4.21).
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Sekil 4.20. Koleoptil uzunlugu ile iligskili SNP markoérlerinin genomik pozisyonlart ve -
log10(p) degerlerinin 6nem seviyesine ait Manhattan plot grafigi
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Sekil 4.21. Gozlenen ve beklenen —log10(p) degerinin koleoptil uzunlugu yoniinden Q-Q

plot eslestirme grafigi

Cizelge 4.16. Koleoptil uzunlugu 6zelligi icin CMLM iliskilendirme sonug ¢izelgesi

SNP Kromozom Pozisyon P degeri R? Maf FDR
GMI_ES15_c5315_ 156 6 1045 0.001165 0.08 0.14 0.0036
GMI_ES 15 Irc19156_98 18 231 0.001961 0.07 041 0.0036
GMI_ES22_c9827_183 33 380 0.001986 0.07 0.26  0.0036
GMI_DS_LB_9600 23 1106 0.002074 0.07 0.07 0.0036
GMI__GBS__78545 8 814 0.002805 0.07 0.13 0.0036

GMI_ES15 ¢5315_ 156 aday markoriiniin Mrg06 baglanti grubunda yer edinerek

daha onceden yayinlanan yulaf referans consensiis haritalarinda (Oat-2014-CrownRust,
Oat-2016-AxM, Oat-2016-Consensus, Oat-2016-PxB, Oat-2018-Consensus (1045 cM
uzunlugundaki) oldugu bilinmektedir (Lin ve ark., 2014; Caffin ve ark., 2016; Bekele ve

ark., 2018).

McCartney ve ark. (2019) kiiltiirii yapilan yulafta kara pas hastaligina dayaniklilig

yaygin bir sekilde kanitlanmis olan Pgl3 genini hem linkage (baglanti), hem de
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iliskilendirme analiziyle haritalamayi, 6K Infinium ve Pgl3 baglanti grubuna ait olan
SNP’leri yulaf 1slahinda kullanimini kolaylagtirmak i¢in KASP markdrlerine doniistiirmeyi
amacladiklarini, bu genin baglant1 haritalamasiyla yaklasik 67.7 cM’da Bekele ve ark.
(2018)’min  bildirdigi consensiis haritadaki gibi Mrgl8 baglanti grubunun 7C-18A
translokasyon bolgesinde lokalize oldugunu, bu genle iligkili GMI_ES15 ¢c2701_67 ve
GMI_ES05_c8955 177 aday markorlerinin iliski haritalamasinda da Mrgl8 baglanti
grubuna diiserek 67.7 ¢cM mesafede yer aldigini, KASP markérlerinin de ¢ok iyi bir
fonksiyonel goriiniim saglayarak yiiksek kalitede kiimeler ile sonuglanip gelecekteki kara
pas epidemilerine kars1 koruma saglayacak yeni yulaf ¢esitlerinin gelistirilmesinde Pgl3
genini diger Pg genleri ile piramitlemede degerli bir kaynak olduklarini rapor etmislerdir.
Arastirmadaki bulgularimizda McCartney ve ark. (2019)’nin kara pas hastalig: ile iliskili
belirledigi Mrgl8 baglanti grubuna ek olarak Mrg06, Mrg08, Mrg23 ve Mrg33 baglanti

gruplar1 yulaf genomunda belirlenmistir.
4.10.5. Plumula Uzunlugu ile Iliskili Aday Markérler

Cimlenme 6zelliklerinden plumula uzunlugu icin fenotipik verilere ait ortalamalar
kullanilarak CMLM modeliyle yapilan aday gen iliskilendirme analizi sonucunda 4 adet
aday markor saptanmistir (-logip > 2.50 p<0.01-0.001). Bu aday markérlerin 5, 8 ve 21’inci
kromozomlarda yer alarak 1251, 1296 ve 777 ¢cM uzunlugundaki pozisyonel mesafelere
diistiigi belirlenmistir. (Sekil 4.22). Plumula uzunlugu 6zelligi i¢in markdr ylizdesini
aciklayan fenotipik varyansinin (R?); biitiin markérlerde 0,10 ile 0,11 mindr allel
frekansinin (MAF) 0,06 ile 0,26 arasinda degiskenlik gosterdigi Cizelge 4.17°den
izlenebilmektedir. Q-Q plot grafigi incelendiginde, gozlenen ve beklenen —logio(p)
degerlerinin 2.0’a kadar tiniform bir dagilimla dogrusal ¢izgi ilizerinde hareket etme egilimi
icinde oldugu gozlenerek yanlis pozitifleri kontrol etme basar1 ve performansinin oldukg¢a
iyi oldugu soylenebilir. —logio(p) degerinin 2.0’dan sonra dogrusal ¢izgi tizerindeki
dagilimdan ayrilarak sapma gostermesi markor-6zellik iligkilerinin varligimi ortaya

koymustur (Sekil 4.23).
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Sekil 4.22. Plumula uzunlugu ile iliskili SNP markorlerinin genomik pozisyonlar: ve -
log10(p) degerlerinin 6nem seviyesine ait Manhattan plot grafigi
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Sekil 4.23. Gozlenen ve beklenen —logl0(p) degerinin plumula uzunlugu yoniinden Q-Q
plot eslestirme grafigi
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Cizelge 4.17. Plumula uzunlugu 6zelligi i¢in CMLM iliskilendirme sonug ¢izelgesi

SNP Kromozom Pozisyon P degeri R> Maf FDR
GMI_DS _LB_4204 21 777 0.000858 0.11 0.06  0.0039
GMI_ES01_c3435_183 5 1251 0.002128 0.10 0.26  0.0039
GMI_ES15 c1855 452 8 1296 0.002768 0.10 0.18 0.0039
GMI_DS_LB_10835 21 7 0.002786 0.10 0.11 0.0039

GMI_DS_LB_4204 aday markoriiniin Mrg21 baglanti1 grubunda yer edinerek daha
onceden yayinlanan yulaf referans consensiis haritalarinda (Oat-2014-CrownRust, Oat-
2016-AxM, Oat-2016-Consensus, Oat-2016-KxO, Oat-2018-Consensus (777 cM
uzunlugunda) oldugu bilinmektedir (Lin ve ark., 2014; Caffin ve ark., 2016; Bekele ve
ark., 2018).

Mohler, (2021) tarafindan yulaf tach pas hastaligina kars1 dayanikli oldugu kabul
edilen Pm3 dayaniklilik geninin yulaf kromozomunun 1A setini temsil ettigi son
zamanlarda belirlenmis consensiis haritasinin Mrgl8 baglanti grubundaki markorlere gore
linkage yontemiyle haritalandigi, bu genin; tagli ve kara pas hastaligi dayaniklilik genleri
Pgl3, Pc91 ve ¢ok sayida kiimelenmis dayaniklilik gen analoglarinin daha 6nceden
haritalanmis oldugu bir pozisyon olan Mrgl8 baglanti grubunda 67.7-72.6 cM
uzunlugunda bir mesafeye diiserek konumlandigi, sikica yakin bagli bir markdr olan
GMI_ES03 ¢2277 336’nin populasyonlardaki gen varsayim ¢alismalarinda Pm3’iin
tahmininde basarili bir sekilde kullanimi i¢in 1yi bir baslangi¢ noktasi oldugu bildirilmistir.
Arastirmadaki bulgularimizda Mohler, (2021)’in ¢aligmasinda yer alan Mrgl8 baglanti
grubuna ek olarak plumula uzunlugu ile iliskili Mrg05, Mrg08 ve Mrg21 baglant1 gruplari

yulaf genomunda tespit edilmistir.
4.10.6. Tohum Vigor Indeksi ile Iliskili Aday Markérler

Cimlenme oOzelliklerinden tohum vigor indeksi igin fenotipik verilere ait
ortalamalar kullanilarak CMLM modeliyle yapilan aday gen iliskilendirme analizi
sonucunda 6 adet aday markor saptanmistir (-logio > 2.50 ve p<0.01-0.0001). Bu aday
markorlerin 6, 20, 21 ve 33’iincii kromozomlarda yer alarak 1002, 2491, 1720, 1747, 1723
ve 820 cM uzunlugundaki pozisyonel mesafelere diistiigii belirlenmistir (Sekil 4.24).
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Tohum vigor indeksi 6zelligi i¢in markdr yiizdesini agiklayan fenotipik varyansinin (R?);
biitiin markorlerde 0.05 ile 0.11, minér allel frekansinin (MAF) 0,01 ile 0,46 arasinda
degiskenlik gosterdigi Cizelge 4.18’den izlenebilmektedir. Q-Q plot grafigi incelenecek
olursa, gozlenen ve beklenen —logio(p) degerlerinin 2.0’a kadar {iniform bir dagilimla
dogrusal ¢izgi lizerinde hareket etme egiliminde oldugu goézlenerek yanlis pozitifleri
kontrol etme basar1 ve performansinin oldukga iyi oldugu sdylenebilir. —logio(p) degerinin
2.0’dan sonra dogrusal ¢izgi lizerindeki dagilimdan ayrilarak sapma gostermesi markor-

Ozellik iligkilerinin varligin1 ortaya koymustur (Sekil 4.25).
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Sekil 4.24. Tohum vigor indeksi ile iligkili SNP markoérlerinin genomik pozisyonlar: ve -
log10(p) degerlerinin 6nem seviyesine ait Manhattan plot grafigi
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Sekil 4.25. Gozlenen ve beklenen —logl10(p) degerinin tohum vigor indeksi yoniinden Q-Q

plot eslestirme grafigi

Cizelge 4.18. Tohum vigor indeksi 6zelligi icin CMLM iligkilendirme sonug cizelgesi

SNP Kromozom Pozisyon P degeri R? Maf FDR
GMI_ESI_c12749 234 21 1720  3.39-05  0.11 043 0.00027
GMI_ES22 c7747_621 21 1747 0.001483 0.06 0.39 0.0037
GMI_ES14 Irc18344_662 20 2491 0.001536 0.06 0.46 0.0037
GMI_ES22_c9230_196 33 820 0.00185 0.06 021 0.0037
GMI_GBS_95238 6 1002 0.002459 0.05 0.01 0.0039
GMI_ES_CC10682_318 21 1783 0.003098 0.05 0.23 0.0039

GMI_ES01_c12749 234 aday markoriiniin Mrg21 baglanti grubunda yer edinerek

daha onceden yayinlanan yulaf referans consensiis haritalarinda (Oat-2014-CrownRust,
Oat-2016-AxM, Oat-2016-Consensus, Oat-2018-Consensus (1720 cM uzunlugunda)
oldugu bilinmektedir (Lin ve ark., 2014; Caffin ve ark., 2016; Bekele ve ark., 2018).
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Huang ve ark. (2020), CORE (Collaborative Oat Research Enterprise)
materyalinden 650 elit yulaf islah hattinda yeni bir fenotipleme sistemini olusturarak iki
farkli lokasyonda yiiriittiikleri denemelerde tohum vigor 6zellikleriyle iligkili (RN, RSA,
SL, AVRSA, RG, RRGR, SG, SRGR) FarmCPU giiglii istatistiksel metoduna dayal ilk
kez GWAS haritalamayla aday markdr ve QTL belirlediklerini, tohum vigoruna etki eden
kok ozellikleri igin belirlenen 41 SNP genomik bolgesinden 2’sinin haritalanmadigini,
bunun disindaki markorlerin 16 baglanti grubuna dagildigini, diger tohum vigoru etmen
faktorii olan govde oOzellikleri ile iligskili 16 SNP’ten birisi haritalanamasa da diger
markorlerin 10 baglant1 grubuna diistiigiinii belirterek tohum vigoruyla iliskili bu 6zellikler
yoniinden saptanmis olan markdrlerin diger genetik gegmislerdeki belirleyici varyasyonlari
kesfetmede dikkat c¢ekecegini bildirmislerdir. Huang ve ark. (2020)’nin tohum vigoru
ozelliklerinden kok ve govde bilesenleriyle iligkili buldugu markérler Mrg01, Mrg02,
Mrg03, Mrg04, Mrg05, Mrg06, Mrg08, Mrg09, Mrgll, Mrgl2, Mrgl3, Mrg15, Mrgl7,
Mrgl8, Mrg20, Mrg21, Mrg23, Mrg24, Mrg28 baglant1 gruplarinda yer almasina karsilik,
bizim bulgularimizda da tohum vigor indeksiyle iliskili bulunan markérlere ait baglanti

gruplariyla benzerlik oldugu goriilerek uyum igerisinde Ortlismiistiir.
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5. SONUC VE ONERILER

Kahramanmarag’ta Tiirkiye’nin farkli bolgelerinden toplanmis genis bir ¢esitliligi
temsil eden iligki haritalama paneline ait 167 adet yerel genotiplerin kullanilarak
yuriitildiigi ¢alismada; ¢imlenme hizi, ¢imlenme giicii, radikula uzunlugu, koleoptil
uzunlugu, plumula uzunlugu ve tohum vigor indeksi gibi bazi ¢imlenme &zelliklerinin
laboratuvar kosullarinda test edilerek performanslarinin incelenip, temel bilesen biplot
analizleriyle 6zellikler ve genotiplerin birbiriyle uyum yoniiyle degerlendirilmesi ve ilk kez
baz1 belirgin ¢imlenme o6zellikleri ile 6K Illumina SNP genotipleme verisinin

iligkilendirilmesi sonucunda aday QTL ve markorlerin bulunmasi amaglanmastir.

Incelenen 6zellikler ve genotiplerin ortalama verilerine dayali gerceklestirilen temel
bilesen ve biplot analizi sonucunda PC1 bilesen degeri % 41.5, PC2 bilesen degeri % 21.5
olarak belirlenip toplam varyasyonun % 63’iinii agikladig1 tespit edilerek ortalamanin
tizerinde bir degeri yansitmistir. Yulaf genotiplerinde incelenen ¢imlenme parametreleri
yoniinden ¢imlenme hiz1 ile ¢imlenme giicli, radikula uzunlugu ile koleoptil uzunlugu,
tohum vigor indeksi ile koleoptil uzunlugu ve radikula uzunlugu arasinda giiclii pozitif
iligkiler belirlenirken, plumula uzunlugu ile koleoptil uzunlugu, radikula uzunlugu, tohum
vigor indeksi; cimlenme hizi ve c¢imlenme giicii ile radikula uzunlugu ve koleoptil
uzunlugu arasindaki vektor acilar1 90°’den biiylik oldugu i¢in onemli negatif iligkiler

belirlenmistir.

CMLM modeliyle yapilan aday gen iligki haritalama analiz bulgularina gore
c¢imlenme hiz1 ile iliskili 8 QTL, ¢imlenme giicii ile iliskili 5 QTL, radikula uzunlugu ile
iligkili 5 QTL, koleoptil uzunlugu ile iliskili 5 QTL, plumula uzunlugu ile iliskili 4 QTL,
tohum vigor indeksi ile iligkili 6 QTL dahil olmak iizere toplamda 33 genomik bdlge
saptanmigtir. Bu QTL’lerin bazilar1 literatiirde yer alan calismalardakilerle benzer
olmasmin yaninda ilk kez yeni belirlenen genomik bdlgelere de rastlanilmistir. Sonug
olarak, calismada belirlenen bu QTL’lere ait aday markdrlerin gelecekteki calismalarda
hem c¢oklu tarla denemelerinde hem de giincel olarak gelisen c¢oklu lokus model
algoritmalariyla dogrulanip ger¢ek QTL olup olmadigmin tespitiyle haplotip analizi,
genomik seleksiyon gibi yaklasimlara entegre edilmesi sonucu ¢imlenme ydniinden
iimitvar genotiplerin se¢iminin markor destekli seleksiyonla basarisinda baslangic noktasi

icin 6nemli bir rol oynayarak yulaf {iretiminin arttirllmasinda pay sahibi olabilir.
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