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Bu arastirmada 16 adet findik ¢esidi ile Ulkemizin degisik bolgelerinden
secilen 64 adet findik genotipinin - pomolojik, morfolojik ~ ve molekiler
karakterizasyonu yapilmustir. Pomolojik ve morfolojik calismalar  kisminda
genotipler 30 6zdlik kullamilarak 2 yil siireyle incelenmis ve elde edilen bulgular
rakamsal bilgiye donisturulerek soyagaglar: olusturulmustur.

Calismanin molekiler tammlama kisminda RAPD ve SSR molekiler markor
teknikleri kullamlmugtir. 100 adet RAPD primeri taranarak en uygun 31 primer
secilmistir. SSR analizlerinde ise 24 primer taranmis ve bunlardan en uygun 18
tanesi secilmistir. Bu yontemler icinde en yiksek polimorfizm oranina %98 ile
SSR'’ da rastlanirken, bunu % 81 ile RAPD yontemi izlemistir. SSR tekniginden elde
edilen toplam 118 banttan 115'i, RAPD tekniginden elde edilen toplam 213 banttan
171 tanes polimorfik bulunmustur. Genotipler arasindaki genetik benzerlik indeksi
degerleri SSR tekniginde 0.12 ile 0.98 arasinda, RAPD tekniginde 0.64 ile 0.97
arasinda  degismistir. Aym bolgelerden  segilen  genotiplerin, molekuler
karakterizasyon sonucu elde edilen soyagaclarinda yakin gruplar olusturdugu
gorilmustar.
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This study defines the pomological, morphological and genetic
characterization of 16 hazelnut varieties and 64 genotypes. Pomological and
morphological observations were carried out during two years using 30 descriptors.
Obtained definitions were transformed to numerical data to perform dendrograms.

RAPD and SSR methods were used in molecular characterization studies. 31
RAPD primers were selected from the initial of 100 and 18 SSR primers from the
initial of 24. Among these methods, the highest polymorhism (%98) with SSR and
followed by RAPD (%81). In SSR method, 118 bands were obtained and 115 of
them were polymorphic. In RAPD method 213 bands were obtained and 171 of them
polymorphic. Similarity coefficient in overall genotypes were between 0.12 to 0.98
in SSR and 0.64 to 0.97 in RAPD. Clustering position of the genotypes throughout
the dendograms was basically related to the geographic origins.
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1.GIRIS Muharrem YILMAZ

1.GIRIS

Findik, sistematikte Fagales takiminin Betulaceae familyasinin, Coryleae alt
familyasinin, Corylus cinsine dahil olup kuzey yarimkirenin iliman bdlgelerinde
yetismektedir. Corylus turleri diploiddir ve kromozom sayilart 2n = 2x = 22'dir.
Sporofitik uyusmazlik gosterdikleri igin yabanci tozlamirlar. Bu durum Corylus
cinderi icinde buylk bir morfolojik varyasyona neden olmustur. Corylus tiri
icerisinde 25'ten fazla tur tammlanmistir. Bunlardan C. avellena, C. americana
Marshall, Corylus cornuta Marshall, C. heterophyla Fitcher, C. seboldiana Blume
turleri ¢cal1 formunda; C. colurna L., C. jacquemontii Decne, C. chinensis Franch, ve
C. ferox Wall turleri ise agag formundadir (Thompson ve ark., 1996).

Bu tirler icinde C. avelana, C. colurna ve C. maxima Mill, ticari 6neme
sahiptir. Ayrica degisik turlerin hibritleri de 6nemli olup bazi varyeteler ise sis
bitkisi olarak yetistirilmektedir (Ozbek, 1978). Tirk findik gesitleri ise C. avellana
ve C. maxima’ nin melezlerinden olusmaktadir (Okay ve ark., 1986).

Orta Asya, Kafkasya ve Anadolu’nun findigin anavatan oldugu ve findigin
Anadolu'da ilk defa Dogu Karadeniz Bolgesi'nde kilture aindigi bildirilmistir
(islam, 2000).

Findik bitkisi kisin yapragim doken, riizgarla tozlanan, monoik agag ya da cal
seklindedir. Findik yetistiriciligi 6zel iklim isteklerinden dolay: diinyada ¢ok sinirli
bolgelerde yapilmaktadir. Ulkemizin Karadeniz Bolges findik yetistiriciligi icin gok
uygun ekolojik kosullara sahiptir ve dunyanin en kaliteli findigi da burada
yetismektedir.

Dunyada 567.000 hektar alanda 776.890 ton findik Uretilmektedir. Turkiye
400.000 hektarlik dretim alam ile dinyada ilk siradadir ve dinya tretim alamnin
% 70'ine sahiptir. Turkiye disinda, Italya 68.288 hektar ile ikinci sirada, Ispanya
20.000 hektar ile Gguncu srada yer amaktadir. Diger ulkeler arasinda ise
Azerbaycan ve Gurcistan'da son yillarda findik dretim alam bakimindan onemli

artiglarin oldugu dikkati cekmektedir (Anonymous, 2008a).



1.GIRIS Muharrem YILMAZ

2007 yil1 istatistiklerine gore Turkiye de 499.000 ton findik Uretimi yapiimakta
olup, tlkemiz toplam 776.890 ton olan dinya findik tretiminin yaklasik % 70’ lik
kismuni Uretmektedir. Turkiye disinda, Italya 130.743 ton Uretimle ikinci sirada,
ABD 32.660 ton ile tgunct sirada yer almakta ve Uretim bakimindan bu tlkeleri
Azerbaycan, ispanya, Cin ve Gircistan takip etmektedir (Anonymous, 2008a).

Dunya findik Gretiminin gok blyuk bir kismun karsilayan Turkiye, dinya
findik ihracatinda da % 71.36’ lik paylailk sirada yer almaktadir. 2007 yil1 verilerine
gore Turkiye, findik ve mamdilleri ihracatindan 1 milyar 520 milyon ABD Dolari
doviz elde etmistir. Findik ve mamulleri sektoruinin 2007 yil1 Turkiye genel ihracati
icindeki pay1 % 1.4, toplam bitkisel Urtn ihracatindaki pay1 ise % 17.6 olarak
gerceklesmistir (Anonymous, 2008Db).

Uretimi cok eskilere dayanan geleneksel ihrag Griinii olma niteligini devam
ettirmekte olan findik, Ulkemiz ekonomisine oldukca buylk bir katkida
bulunmaktadir. Findik Turkiye nifusunun yaklasik % 7°s ve 400 bin dolayindaki
ciftci ailesinin gegim kaynagi durumundadir (Cetiner, 1990).

Ulkemizin Karadeniz ve Marmara Bolgeleri'nin tamam basta olmak (izere,
Tokat, Adanave Mersn illerinde ve Bitlisilini deigine alan Vangoéli Havzas' nda da
findikliklar meveuttur (isam ve Ozgiiven, 1997).

Tuarkiye kaltdr findiginin en zengin gen kaynaklar: arasinda yer almaktadir ve
binlerce yillik yetistiricilik kulttrinin sonucu olarak zengin bir genetik materyale
sahiptir. Doga melezlemeler sonucunda olusan ve halen Uretici bahgelerinde bulunan
yabani findiklar bu varyasyonu daha da arttirmaktadir. Turkiye, findik yetistiriciligi
yapilan Ulkeler arasinda islah agisindan ¢ok ©nemli olan doga populasyonlara
sahiptir.

Turkiye'de ‘Tombul’, ‘Pdaz’, ‘Cakildak’, ‘Fosa, ‘Mincane’, ‘Uzunmusa,
‘Cavcaval, ‘Kargalak’, ‘Kan', ‘Kalinkara, ‘Incekara’, ‘Sivri’, ‘Kus’, ‘Acr,
‘Karafindik’, ‘Yasst Badem' ve ‘Yuvarlak Badem’ olmak Uzere 17 adet standart
findik gesidi tammlanmugtir (Ayfer ve ark., 1986; K 6ksal, 2002).

Bitki 1slaht ve ¢esit gelistirilmesi ¢alismalarinda kullanilan genetik mateyalin
ismine dogru olmasi ve aralarindaki genetik iliskilerin belirlenmes blyuk 6nem

tasimaktadir. Cok uzun zaman ve masraf gerektiren gesit 1Slahi galismalarinda



1.GIRIS Muharrem YILMAZ

materyal segimi oldukga dnemlidir. Yeni gesitlere patent hakkimn alinabilmes ve
yasalarin yaptirim guctnun olabilmes icin ¢esitleri birbirinden kesin olarak ayirt
edebilecek yontemler kullamilmalidir .

Cesit tammlama calismalarinda baslangicta morfolojik  6zelliklerden
yararlanilmigtir. Ancak morfolojik ozelliklerin gevre sartlarindan etkilenmeleri ve
subjektif verilere dayali olmasi morfolojik markdrlerin kullanimim siirlandirmustir.
Yine gesit tammlamasi amaciyla biyokimyasal yontemlerden izoenzim ve flavanoid
markorleri de kullandmistir.  Biyokimyasal yontemlerde kullanilabilen markor
sayisimn sinirli olmasi ve biyokimyasal analizlerin ancak belli dokularda ve belli
donemlerde yapilabilmesi bu yontemlerin  kullammint  simirlandirmaktadir
(Todorovic, 1989; Rovira ve ark., 1993).

Ticari gen kaynaklarimin sertifikasyonu igin kiltur gesitlerinin tammlanmast,
dogru kulturel uygulamalar ve bitki patent haklarinin korunmas: bakimindan DNA
markorlerimn kullanimi bytik 6nem tasimaktadir (Kacar, 2001).

Molekuler markorler konusundaki gelismeler bu konuda oldukga kolaylik
saglamaktadir. Molekiler markorler kullanlarak findik gen kaynaklarinin
arastirilmasi tir ve gesit tammmlamasinmin yapiimast aynm zamanda kalitim markorleri
Uzerinde calisiimas: tarimsal agidan Onemli olan karakterlerin ortaya gikmasin
saglamaktadir.

Son yirmi yil igerisinde hizla gelisen molekiler markor teknolojisi gesitlerin
birbiri arasindaki genetik farkliligin belirlenmesi, kromozom haritalamalari, gen
kaynaklarimin karakterize edilmesi galismalarinda yeni yontemler ortaya koymustur.
Klasik yontemlere gore buyuk avantajlar saglayan bu yeni yontemler zaman ve is
gucu gereksinimini azaltarak calismalarin daha kisa sirede sonuglanmasin
saglamaktadir.

Genotiplerin molekuler duzeyde incelenmesi amaciyla DNA parmak izlerinin
cikariimasi gerekmektedir (Williams ve ark., 1990). Ilk DNA markor sisteminin
uygulanmast RFLP (Resriction Fragment Lenght Polymorphism) analizleri ile
olmustur (Botstein ve ark., 1980). Polimeraz zincir reaksiyonunun (PCR) kesfinden
sonra RAPD (Randomly Amplified Polymorfic DNA), SSR (Simple Sequence
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Repeat), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism), markor sistemleri
ortaya konulmustur.

DNA markoérlerinin devreye girmesi birgok bitki tirinde oldugu gibi meyve
tur ve gesitlerinin tammlanmasinda da bir doniim noktasi olusturmustur. Bu amagla
kullanilan DNA markoérleri; hibridizasyona dayali markoérler (RFLP) ve PCR'a
dayali markérlar (RAPD, SSR, AFLP vb.) seklinde iki gruba ayrilirken glinumuzde
PCR’a dayali markorlarin kullammi 6n plana ¢ikmistir. RAPD tekniginin tir ve
gesitlerin tammlanmasinda, SSR tekniginin hibrit bitki tamsinda, tir ve gesitlerin
ekolojik dagilim-genetik iliskilerinin incelenmesinde, AFLP tekniginin ise ¢ok yakin
bireylerin tammlanmasinda daha etkili sonug verdigi saptanmistir (Ergul, 2000;
Yildirim ve Kandemir, 2001).

Molekuler markor tekniklerinden RFLP, glvenilir sonuglar vermesine ragmen
pahal1 bir yontemdir ve fazla zaman ve DNA gereksinimi nedeni ile kullammi sinirl
kalmigtir. AFLP teknigi daha fazla bilgi sunmasina ragmen yuksek miktarda ve
kaliteli DNA gerektirmektedir. RAPD’in hizli ve kolay uygulanabilme Ozelligine
ragmen heterozigot 0Ozelligi ortaya koyamamast Onemli bir dezavantajdir.
Microsatellit (SSR) markor teknigi cogunlukla yiksek polimorfizm 6zellikleri nedeni
ile dnerilmektedir (M eredith, 2000).

RAPD markorleri 1990 yilinda gelistirilmis bir teknik olup gen kaynaklarinin
tanimlanmasinda ve siniflandiriimasinda, genetik yakinligin belirlenmesinde ve gen
haritalarinin ¢ikarilmasinda kullanilmaktadir (Williamsve ark., 1990; Bartalozzi ve
ark., 1998; Stanford ve ark., 2000).

RAPD yonteminin esasi, 8-12 nukleotide sahip primerler (sentetik baglatict
DNA) ile genomik DNA'min PCR amplifikasyonu ve amplifiye olan DNA
drdnlerinin elektroforez yardimyla ayrimina dayanmaktadir (Williams ve ark.,
1990; Rajapakse ve Ballard, 1997). Mdliyetinin distk olmasi ve uygulamasinin
nispeten kolay olmasi bu yontemin tercih edilmesinin baslica nedenidir.

SSR veya mikrosatelitler Okaryotik genomlar boyunca dagilmis bulunan ve
arcigik olarak tekrarlanmakta olan 2-6 nikleotid gruplarindan olusmaktadir.
Mikrosatelitleri cevreleyen DNA dizileri genellikle ayn: turin bireyleri arasinda

korunmus olduklarindan, farkli genotiplerde ¢akisan SSR’larin PCR primerleri ile
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cogaltilarak secimine izin vermektedir. Ardisik SSR tekrarlarin sayisindaki farklilik
PCR sonucu farkli uzunlukta parga gogaltimiyla sonuglamr. Bu tekrarlar gok yakin
tir ve cesitler icin dahi tekrarlanan Unitelerin sayisinda degisiklige yol acan
mutasyonlar nedeni ile oldukga polimorfiktir. SSR’lar1 gevreleyen korunmus DNA
dizileri primer olarak kullamlarak PCR metodu vasitasiyla bir lokustaki farkli alleller
tespit edilebilir.

Mikrosatelitlerin  en Onemli dezavantaji yeni markodr gelistirilmesinin
guclugudur. Bu asama yogun isglcu gereksinimi ve yiksek maliyet gerektiren bir
islemdir.

Ancak SSR’ lar yuksek oranda polimorfik olduklarindan bitkilerde oldukca
fazla bilgi verici 6zellik gosterirler. Ayrica es baskin markor vermes nedeni ve PCR
kolayligina sahip olmasi da kullamm oramni arttirmaktadir. SSR’ lar bitki
genomlarinda oldukga bol olup tniform bir dagilima sahiplerdir. Bu avantajlarindan
dolay: da SSR tekniginin bitkilerde genetik haritalama ¢alismalarindaki kullanmi her
gecen guin artmaktadir (Ozcan ve ark., 2001).

Bu arastirmada, Turkiye' de yetistiriciligi yapilan findik gesitleri ve bazi 6nemli
cesitlerin klonlar: ile Vangoli havzasinda yetistirilen findik tiplerinin bitkisel ve
pomolojik Ozeliklerinin belirlenmesi ve molekuler karakterlerinin RAPD ve SSR
markor yontemleri ile tammlanmas: amaglanmistir.

RAPD ve SSR markorleri ile ortaya koyulacak olan allellik gesitlilige ait
bilgiler ileride yapilacak olan 1slah ¢alismalarina basamak olacak, ayn allelere sahip
bireylerin birbirleri ile degil de az bulunan alelleri tasiyan bireylerle kombine
edilmesi genetik cesitliligin arttinlmasim  saglayacaktir. Genetik  uzakliklarin
belirlenmesi ile birbirlerinden tamamen uzak bireylerin melezlenmesi melez
bitkilerde varyasyonu dolayisiyla elde etmek istedigimiz ozellikleri tasiyan birey
sayisim arttiracaktir (Kagar, 2001).

Kultdr findigimin en zengin gen kaynaklart arasinda yer alan Karadeniz
Bolgesinde pek ¢ok tip ve klon bulunmaktadir. Ayrica bu bélgemiz diginda kalan
Vangolu havzasinda bulunan findik populasyonu da barindirdigi muhtemel degerli
Ozellikleri ile 1slah caligmalart icin 6nemli genetik kaynak olma ¢zelligindedir. Bu

genetik materyalin degerlendirilerek tlke tarimina kazandirilmasi gerekmektedir. Bu
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caisma ile RAPD ve SSR markorleri kullamlarak cesit ve tiplerin genetik
tanimlanmasi yapilmistir. Bitkisel 6zelliklerin incelenmesi ile elde edilecek bulgular

ileride yapilacak olan 1slah ¢alismalarinda kullanil abilecektir.
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2.ONCEKI CALISMALAR

2.1. Findigin Sistematigi ve Kaltur Tarihi

Findik, sistematikte Fagales takiminin Betulaceae familyasinin, Coryleae alt
familyasinin, Corylus cinsine dahil olup kuzey yarimkirenin iliman bdlgelerinde
yetismektedir. Corylus tirl igerisinde 25'ten fazla tir tammmlanmustir. Bunlardan C.
avellena, C. americana Marshal, Corylus cornuta Marshall, C. heterophyla Fitcher,
C. sieboldiana Blume tirleri ¢ali formunda; C. colurna L., C. jacquemontii Decne,
C. chinensis Franch, ve C. ferox Wall turleri ise aga¢ formundadir (Ayfer ve ark.,
1986; Thompson ve ark., 1996).

Findikta tozlanma ruzgarla olmaktadir ve erkek ve disi cicekler aym bitki
Uzerinde ayr1 ayr1 yerlerde bulunmaktadir. Tozlanma Kasim ve Mart aylarinda yani
kisin gergeklesmektedir. Polen kabul etme doneminde parlak kirmizi renkte olan disi
cigekler, tozlanmadan sonra kahverengilesmeye baglamaktadir. Findikta yumurtalik
diger turlerden farkli olarak tozlanmadan sonra olusmaya baslamaktadir (Arikan,
1960; islam, 2000).

Corylus cinsi kuzey yarimkirede Anadolu, Gliney Asya, iran, Kafkasya,
Avrupa ve Kuzey Amerika da yayillim gostermektedir. Bu cins icinde yer alan
Corylus avellena turt icerisinde genis bir genetik gesitlilik bulunmaktadir ve kaltir
gesitlerinin blyuk kismi bu tir igerisinde yer amaktadir (Mehlenbacher, 1991,
Erdogan ve Mehlenbacher, 2000).

Ayfer ve ark. (1986), Turk findik gesitlerinin C. avellena ile C. maxima’ nin
melezleri oldugunu bildirmiglerdir.

Findigin anavatanm ve kuiltur tarihinin baglangic yeri olan Anadolu’ da yaklasik
2500 yildan beri findik yetistirilmektedir. Uzun yillardan beri yapilan yetistiricilik
sonucu Ulkemizde 6nemli findik gesitleri ortaya ¢ikmistir. Buglin yetistirilen onemli
findik cesitlerimizin Dogu Karadeniz Bdlgesi'nde ortaya c¢iktigi samimaktadir
(Ayfer veark., 1986; isam ve Ozgiiven 1997).
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Okay ve ark. (1986), Turkiye'de findik vyetistirilen bolgeleri 3 kisma
ayirmiglardir. Arastiricilar Ordu, Giresun, Trabzon, Rize ve Artvin illerini kapsayan
bolgeyi Birinci Standart Bolge; Samsun, Sinop, Kastamonu, Bolu, Sakarya, Kocaeli
ve Zonguldak illerini kapsayan bolgeyi Ikinci Standart Bolge; Istanbul, Yaova,
Bursa, Bilecik, Tokat, Bitlis, Adanave Mersin illerini icine alan bolgeleri ise Uglincii
Standart Bolge olarak aywrmislardir. Bunlardan Birinci Standart Bolge “Eski Uretim
Bolgesi”; Ikinci Standart Bolge “Yeni Uretim Bolgesi”; Uclincli Standart Bolge
“Cerezlik Yoreler” olarak daisimlendirilmektedir.

2.2. Findik Cesitlerinde Pomolojik ve Morfolojik Ozelliklerin Belirlenmesi

Konusunda Yapilan Calismalar

Ozbek (1978), findik meyvelerini irilik ve sekillerine gore “kiguk meyveli adi
findiklar”, “iri yuvarlak findiklar” ve “iri uzun findiklar” olarak pomolojik yonden tig
grupta simflandirmistir.  Arastirict morfolojik yonden ise kiltir gesitlerinin
cogunlukla 3-4 metreye kadar ulasan ¢ali formunda oldugunu ve baz: tirlerin ise tek
govdeli agaclar seklinde blyuduglni; yapraklarin iri, yuvarlak veya hafif uzuncave
kenarlarinin testere disli veya derin digli olabilecegini, at yuzinun hafif seyrek tuylu
oldugunu bildirmistir.

Ayfer ve ark. (1986), Turkiye de var olan findik gesitlerini yuvarlak findiklar,
sivri findiklar ve uzun findiklar olmak Uzere U¢ grup atinda toplamiglardir.
Arastiricilar, Tombul, Palaz, Fosa, Mincane, Karafindik, Kalinkara, Cakildak,
Uzunmusa, Cavcava, Kan ve Kargalak cesitlerini Yuvarlak; Sivri ve incekara
gesitlerini Sivri; Yasst Badem ve Yuvarlak Badem cesitlerini ise Uzun Findiklar
grubunadahil etmiglerdir.

Thompson (1982) ve Ayfer ve ark. (1986), Tombul ¢esidinin diinyamn en
kaliteli findik gesidi oldugunu bildirmislerdir. Arastiricilar Tombul gesidinin yiksek
bir i¢c (% 56) ve beyazlasma oramina (% 97.7) sahip oldugunu, yag ve protein
igeriginin yuksek oldugu bu cgesidin sanayide kullanima ¢ok elverisli oldugunu
beirtmislerdir.
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Okay (1988), Tombul ¢esidi kalitesinde ve iri meyveli, bol verimli, ince
kabuklu, randimamt yiksek, kok ve dip sirginu olusturmayan, ilkbahar geg
donlarindan zarar gérmeyen, aga¢ formunda kisa ve agik zuruflu tip veyatipler elde
etmek amaciyla melezleme yoluyla findik islah calismalari yapmustir. Calisma
sonucunda Tombul, Kargalak, Cakildak ve Allahverdi findik cesitleri ile Corylus
colurna L. findik tirt arasinda yurdtilen melezleme caligsmalari sonucunda elde
edilen yaklasik 15.000 bireylik melez populasyonu igerisinden seleksiyon yontemi
ile amaca uygun olarak belirlenen 8 tip Umitvar olarak segilmistir.

Mehlenbacher ve Miller (1989), Barcelona findik gesidinin dunyadaki ana
findik cesitlerinden biri oldugunu bildirmislerdir. Arastincilar bu c¢esidin orta
buytklukte agaclar olusturdugunu, dik ya da yayilici bir habitlise sahip oldugunu,
diger cesitlere gore daha erken gigeklendigini ve zuruf uzunlugunun kisa oldugunu
bildirmislerdir. Bu gesidin olgunlasan meyvelerinin zurufundan ayrilip yere distugi
ve mekanik olarak derildigi, yuvarlak sekilli olan meyvelerin ortalama 3.2 ¢
agirliginda oldugu bildirilmistir.

Cahskan ve Cetiner (1992), 1989-1992 vyillari arsinda Giresun Findik
Arastirma Enstitlisii selekiyon ve kolleksiyon parselinde bulunan 822 farkl: tip ve
¢esit tohumlarindan elde edilen melez bireyler tzerinde yurutukleri karakterizasyon
caismasinda 79 0zelligi incelemiglerdir. Caligma sonucunda verim ve kalite
nitelikleri bakimindan genis bir varyasyon oldugu; pls agim zaman: yontnden 3 ay,
karanfil agim zamam yoninden 2 ay, yaprak agim zamam yoninden 2 ay, ¢otanak
olusum zaman: yoniinden 1.5 ay ve hasat zaman yoniinden de 1 ay: agan bir dénem
icinde dagilim oldugu belirlenmistir.

Bostan (1995), Ordu ilinde yaptigi calismada Tombul ve Kalinkara findik
cesitlerinde 6nemli meyve Ozdlikleri ve bu 6zellikler arasindaki karsilikli iliskileri
path analizi ile incelemislerdir. Tombul ve Kalinkara findik gesitlerinde sirasiyla,
meyve agirliginin 1,874 g - 2.062 g, i¢ agirliginin 1.035 g - 1.095 g, i¢ oranimn %
55.32 - % 52.87, zuruf boyunun 3.925 cm - 4.313 cm, meyve boyunun 1.807 cm -
2.038 cm, meyve eninin 1.699 cm - 1.762 cm, meyve kalinliginin 1.595 cm - 1.571
cm, i¢ boyunun 1.383 cm - 1.548 cm, i¢ eninin 1.312 cm - 1.248 cm, i¢ kalinliginin

1.257 cm - 1.192 cm oldugu belirlenmistir. Path analizi sonucunda Tombul ve
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Kalinkara gesitlerinde i¢ oramna, kabuk kalinligimin meyve agirhigindan dolay: olan
negatif etkis ve Kalinkara gesidinde i¢ eninin meyve agirlig: ve i¢ agirligi dolayist
ile olan pozitif etkis ok 6nemli bulunmustur.

Karadeniz ve ark. (1997), Vangoli cevres ve Bitlis ili Hizan ilgesinde
yetistiriimekte olan findik tiplerinde meyve Ozelliklerini belirlemek amaciyla
yaptiklar: ¢alismada 26 tipi degerlendirmislerdir. Bu tiplerde meyve agirliklarimn
1.97 - 3.23 g; i¢ agirliklarinin 0.72 - 1,27 g; i¢ oranlarimn % 30.92 - 49.35; kabuk
kalinligimn 0.78 - 1.47 mm; meyve uzunluklarimn 17.68 - 26.17 mm; meyve
enlerinin 16.84 - 22.07 mm; sekil indekslerinin (uzunluk/en) 1.01 - 1.44 arasinda
degistigini tespit etmiglerdir.

Romero ve ark. (1997), Ispanya da yaygin olarak yetistirilen Negret findik
gesidinin ticari kalite Ozeliklerini belirlemek icin yaptigi caismada meyve
agirhiginin 1.84 g; i¢ agirliginin 0.86 g, i¢ oramnin % 46.2; beyazlanma orannin
% 58; yag iceriginin % 63 arasinda degisitigini bildirmislerdir.

Bostan (1997), Tombul, Palaz ve Sivri Findik gesitleri ile yaptig: bir ¢calismada
Tombul findik gesidinin 3 - 4'IU, Palaz gesidinin 2 - 3’10, Sivri ¢esidinin 3 - 4'1U
cotanak olusturdugunu belirtmistir. Arastirict gotanaktaki meyve sayisi arttikga ic
boyu, meyve boyu ve kicik meyve oraminin arttigini; c¢otanaktaki meyve sayisi
azadikcameyve agirligi, i¢ eni vei¢ agirligimn arttigim bildirmistir.

Balta ve ark. (1997), Carsamba ve Terme'de yetistirilen Tombul ve Palaz
findik gesitlerinde 10 tipi Umitvar olarak belirlemislerdir. Calismada Tombul findik
tiplerinde kabuklu meyve agirligr 2.05 - 2.32 g; i¢ agirhigi 1.17 - 1,28 g; meyve
kalinlig: 15.78-17.03 mm; meyve eni 17.18-18.74 mm; meyve boyu 17.88 - 19.29
mm; randiman % 53.86- 57.73 arasinda belirlenmistir.

Bostan ve islam (1999), Ordu ilinde farkli 36 findik bahgesinde yaptiklari
caligmada Palaz findik gesidinin bazi meyve 6zelliklerini incelemiglerdir. Arastirma
sonucunda meyve agirliginin 1.910 — 2.721 g; i¢ agirhigimn 0.988 — 1431 g; i¢
oranmnin % 41.94 — 60.53 ve kabuk kalinlignn 0.610 — 0.970 mm arasinda degisti gi
belirlenmistir.

Isam (2000), Ordu ili Merkez ilge ve koylerinde yetistirilen Tombul, Palaz,
Kalinkara, ve Cakildak findik cesitleri igerisinden tstiin Ozelliklere sahip tiplerin

10
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secilmesi amaciyla klon seleksiyonu yapmustir.  Calisma  sonucunda Tombul
gesidinden 6, Palaz cesidinden 5, Kainkara ve Cakildak cesitlerinden 3'er tip
Umitvar olarak secilmistir. Segilen tiplerde, Tombul, Palaz, Kalinkara ve Cakildak
cesitlerinde ortalama olarak, sirasiyla meyve agirligi 2.02 g, 2.40 g, 2.95 g ve 1.65 g;
i¢ oram % 56.65, % 55.25, % 53.74 ve % 53.48, meyve biyukligi 17.39 mm, 18.49
mm,19.49 mm ve 17.81 mm,; cotanaktaki meyve sayisi 4.30, 3.82, 4.39 ve 3.50,
kabuk kalinlig1 0.96 mm,1.04 mm, 1.14 mm ve 0.88 mm olarak belirlenmistir.

Isam (2003), ‘Uzunmusa findik gesidinde yilksek kaliteli tiplerin ortaya
cikarilmas: amaciyla yaptig1 klon seleksiyonu galismasinda 102 klonu incelemis ve
bunlardan 45 tanesini daha ileri arastirmalar icin selekte etmistir. Arastirict bu
tiplerden iki tanesinin (seleksiyon no 397 ve 570) standart geside gore daha iyi
Ozelliklere sahip oldugunu belirtmistir.

Demir (2004), 18 farkli findik g¢esidi ile ‘“Tombul’ g¢esidinin 11, ‘Palaz’
¢esidinin 6, ‘Cakildak’ g¢esidinin 2, ‘Kainkara, ‘Sivri’ ve ‘Acr’ findik gesitlerinin
de birer klonu olmak Uzere toplam 40 findik genotipinde 23 6zdligi incelemistir.
Arastirmada incelenen gesitlerde meyve uzunlugu 15.39 - 24.91 mm, meyve genisligi
14.60 - 24.75 mm, meyve kalinlig1 12.66 - 22.69 mm, meyve iriligi 15.97 - 22.45
mm, meyve sekil indeksi 0.85 - 1.73, meyve basklik indeks 1.01 - 1.28, meyve
agirhgr 1.23 - 3.63 g, i¢ uzunlugu 11.98 - 20.21, i¢ genisligi 7.76 - 18.38 mm, i¢
kalinlig: 7.46 - 16.84 mm, ig iriligi 10.18 - 16.18 mm, i¢ sekil indeksi 0.79 - 2.45, i¢
basiklik indeksi 0.96 - 1.30, i¢ agirligi 0.52 - 1.78 g, i¢ oram % 34.91- 56.67, saglam
i¢ oram % 63.50 - 98.17 arasinda degismistir.

2.3. Cesit Tammlama Amaciyla Kullamlan Y 6ntemler

Kultar bitkilerinde tdr, alt tir ve gesit tammlamalarina esas olan taksonomik
calismalarin Carl von Linné (1707 — 1778) ile basladig kabul edilmektedir. Bundan
sonra uzun yillar boyu bitkiler aleminde mevcut varyasyonun, varyete diizeyinde
dunya Uzerindeki dagilimint inceleyen sayisiz ¢alisma strdurdlmustir (Cetiner ve
ark, 1992). Morfolojik 6zelliklerin esas alindig: bu ¢alismalardan sonra glinimiizde
biyokimyasal genetik ve sitogenetik 6zelliklerde dikkate al inmaktadhr.
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Cssitleri  tammlama amaciyla kullamlan en eski  yontem morfolojik
markorlerden faydalanarak olusturulmustur. Daha sonralart ise gesit tammlanmast
amaciyla biyokimyasal yontemler kullamlmistir (Rovira ve ark. 1993; Solar ve
ark., 1997).

Staub ve ark. (1996), morfolojik 6zelliklerin tek gen ile kontrol edildigini ve
bunun genetik markor olarak kullanilabilecegini bildirmislerdir. Ornegin seftalilerde
mildiyd hastaligina dayaniklilik geninin varligi yaprak bezelerinin biyuklugine gore
tahmin edilebilmektedir.

Ozbek (1978), findik tlrlerinin morfolojik olarak ayrilmasinda en basta gelen
Ozelligin zuruf sekli ve yapisiiin oldugunu, bazen buna gobek baginin yoni ve
yaprak morfolojisinin de yardimc: oldugunu bildirmistir.

Turk findik gesitlerini diger Ulke cesitlerinden ayiran en belirgin 6zelligin zuruf
uzunlugu oldugu ve zurufun meyveyi sikica sardigi; bu nedenle olgun meyvelerin
kendiliginden yere dokiilmedigi bildirilmistir (islam, 2000).

Morfolojik ©zelliklerin gevre sartlarindan etkilenmeleri ve subjektif verilere
dayal1 olmasi morfolojik markorlerin kullammim sinirlandirmis ve gesit tanimlamasi
amaciyla biyokimyasal yontemlerden izoenzim ve flavanoid markdrlerinin de
kullanilmasina neden olmustur (Rovira ve ark., 1993).

Findikta biyokimyasal markorlerden ilk gelistirileni izoenzimler olmustur.
Elektroforez yontemi ile birbirinden ayristirilan izoenzim bantlari, protein
seviyesindeki farkliliklar: ortaya ¢ikarmaktadir (Todorovic 1989, Solar ve ark.,
1997).

Solar ve ark. (1997), bes enzimatik sistemi (6-PGD, MDH, EST, GOT, PRX)
15 findik gesidinin tanimlanmasi amaciyla poliakrilamid jel elektroforez kullanarak
test etmiglerdir. Arastincilar 6-PGD, MDH ve EST izoenzimlerinin findik
gesitlerinin - tammlanmalart ve ayirt edilmelerinde iyi  sonug verdiklerini
bildirmislerdir.

Biyokimyasal analizlerin belli dokularda ve belli dénemlerde yapilabilir
olmasi, izoenzimlerin cevre faktorlerinin etkis atinda kalmasi her zaman etkin
kullanilmalarim mimkin  kilmamaktadir. Bu durum biyokimyasal markdrlerin

kullammin sinirlandirmustir.
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2.4.Molekuler Calismalar

Teknolojideki gelismeler c¢esit tammlamalarinda molekiler markorlerin
kullanilmasina olanak saglamis ve biyoteknoloji aanindaki gelismelere paralel
olarak DNA markdrleri gelistirilmistir. NUkleik asit temeline dayanilarak gelistirilen
genetik markorler kullamlarak genetik varyasyon arastirilabilmekte, tirlerin
taksonomik tammlanmasi yapilabilmektedir. Yakin olan kiltir gesitleri birbirinden
ayrilabilmekte ve tammlanabilmektedir. Boylece turlerin filogenetik akrabaliklar:
bulunabilir ve soyagaci analizleri yapilmaktadir (Kagar, 2001).

Genotiplerin molekuler duzeyde incelenmesi amaciyla DNA parmak izlerinin
cikariimasi gerekmektedir (Williams ve ark. 1990). ilk DNA markor sisteminin
uygulanmast RFLP (Resriction Fragment Lenght Polymorphism) analizleri ile
olmustur (Botstein ve ark., 1980). Polimeraz zincir reaksiyonunun (PCR) kesfinden
sonra RAPD (Randomly Amplified Polymorfic DNA), SSR (Simple Seguence
Repeat), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism), markor sistemleri
ortaya konulmustur.

DNA markdr sisteminin kullanildigi tammlama ¢aligmalarinda DNA parmak
izlerinin elde edilmesinde baslica bes asama vardir. Bunlar;

-Bitkisel materyalin saglanmasi,

-DNA izolasyonu,

-Degisik markér sistemleriyle (RAPD, SSR...) bireyler arasindaki farkliligin
belirlenmesi amaciyla genetik materyalin gogaltiimas: (PCR),

-Cogaltilan DNA pargaarimin gorintilenmes (elektroforez),

-Uygun bir istatistik program yardimiyla DNA profillerinin analiz edilmesidir
(Kacar, 2001).

Bitkisel orneklerden DNA izolasyonunda ¢ok sayida yontem gelistirilmistir.
Bunlardan CTAB (cetyltrimethylammonium bromide) yontemi dusuk enzim
inhibisyonu gosterdigi icin yogun olarak kularilan bir yontemdir (Kacar, 2001).

Elde edilen DNA’'mn miktar, kalite ve kullanigliligi dnemlidir. DNA’larin
miktar1 ve kalitesi spektrofotometre’'de 260 ve 280 nm’'de okuma yapilarak
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belirlenebildigi gibi elektroforez yardimiyla da belirlenebilmektedir (Kagar, 2001;
Demir, 2004).

Galderis ve ark. (1999), icerdikleri yiiksek tanenler, alkoloidler, flavanoidler
ve polisakkaritler nedeni ile findiklarda DNA ekstraksiyonunun her zaman basarili
olamadigint ve degisik ekstraksiyon tekniklerinin  kullamilmas:  gerektigini
bildirmislerdir.

Bassil ve Azarenko. (2001), findik yapraklar: ile yaptiklar: ¢calismada DNA
miktarinin yaprak yasi ve genotipe baglh olarak farklilik gosterdigini ve 0,5 - 0,7 g
findik yapragindan elde edilen DNA miktarinn yaklasik 150 ng ile 15 pg arasinda
degistigini bildirmiglerdir.

Demir (2004), 40 findik genotipi ile yaptigi calismada elde ettigi DNA
miktarlarimin 7.3 - 64,5 pg.g-* yaprak arasinda; DNA kalitelerinin ise, 1.6 - 2.0
arasinda degistigini bildirmistir.

Genetik haritalama faaliyetlerinin temelini  olusturan RFLP (Restriction
Fragment Length polymorphism = kesilmis parca uzunlugu farkliligi) teknigi insan
genomunun ilk molekiler haritasinin yapilmasinda kullandmistir. Bitkilerde ise
RFLP nispeten daha onemli bir teknik olarak kalmis ve birgok kultur bitkisinin
detayli genetik haritalarimn temelini olusturmustur. Bu teknik izoenzimlere gore
daha guvenilir olmasina ragmen c¢ok fazla miktarda DNA istemesi, pahal1 olusu ve
daha fazla zaman ve isglcl istemesi gibi dezavantajlara sahiptir. Ayrica radyoaktif
madde kullanimina gereksinim vardir (Yildirim ve Kandemir, 2001; Kacar, 2001).

Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) 1982 yilinda Saiki ve ark. tarafindan
gelistirilmistir. Yuksek ortam sicakligina dayanikli DNA polimeraz enzimlerinin
gelistirilmes sayesinde bazi DNA kisimlarimin in vitro ortamlarda cogaltiimasi
saglanmis ve bu gelismeler molekiler markor calismal arimin temelini olusturmustur.
PCR tekniginin daha ekonomik olmasi ve daha yuksek polimorfizm saglamasi
PCR’abagl1 tekniklerin daha fazla kullamlmasina neden olmustur (Kacar, 2001).

PCR genetik materyalin 1siya dayamkli Tag DNA polimeraz enzimi ile
cogaltiimas: esasina dayanmaktadir. PCR isleminde hazirlanan soltisyon karisiminda
cogaltiimak istenilen DNA, primer (yapay olarak hazirlanmis baglatict DNA), Taqg
DNA polimeraz enzimi ve yeni DNA’1n yap: taslarim olusturacak dNTP (Adenin,
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Guanin, Sitozin ve Timin nikleotidlerinden herbiri) bulunmalidir. Ayrica ortamin
optimum pH ve tuz konsantrasyonun saglanmas: igin tampon ¢ozelti ve MgCl2 de
bulunmalidir (Kagar, 2001; Demir. 2004).

PCR reaksiyonu, hedef DNA’nin denattirasyonu (92-95 °C); primerin hedef
DNA’ya baglanmasi ( 37-50 °C) ve DNA’nin polimerizasyonu ( 70-72°C) olmak
uzere lic asamada ve farkl: sicaklik derecelerinde gerceklesmektedir. ilk asama olan
denatiirasyon asamasinda 92-95 °C sicaklikta kalip DNA’nin sarmal yapisi ayrilarak
DNA tek iplikcik haline gelir. Sicaklik ikinci asamada 37-50 °C'ye distigunde
primer tek iplikgik halindeki DNA'’ ya baglanmir. Uglincli asamada sicaklik 70-72°C' ye
yukseldiginde primerin baglanmis oldugu DNA kalip olarak kullanilarak karsi DNA
dizini Uretilir ve kalip DNA cift iplikcikli hale donisur. Boylece bir PCR donguisii
tamamlanmig olur. DONgl sayisi kullanilan yontemlere gore degismekle birlikte 25-
55 kez tekrarlanarak DNA'min gogaltilmasi tamamlanmis olmaktadir ve her bir
dongide Uretilen DNA sayisi iki katina gikmaktadir (Kagar, 2001; Demir 2004).

Williams ve ark., (1990), kisa stirede sonu¢ vermeleri ve daha ucuz olmalari
nedeniyle 6zellikle gesit tammlanmasinda polimeraz zincir reaksiyonuna (PCR) bagl1
RAPD (Randomly Amplified Polymorfic DNA = rastgele cogaltilmis DNA
farklilig1) tekniginin yaygin olarak kullamldigim bildirmiglerdir.

RAPD yontemi 8-12 bazdan olusan rastgele secilmis primerlerin kalip DNA’1n
iki iplikcigi Uzerinde birbirine karsit iki farkli noktada tamamlayici boélgelerini
bularak bu ara bolgenin gogalmas: sirasindaki niikleotid dizi farkliligim esas alan bir
yontemdir (Williams ve ark., 1990; Weeden, 1993).

RAPD markorlerinin gesit tammlamalart igin uygun markdrler olduklar: ve
farkli genotiplerin belirlenmesi icin kullanlabildigi belirtilmistir (Demir, 2001,
Valentini ve ark. 2001). Ayrica uygulanmasinin diger yontemlere gore nispeten
daha kolay olmasi ve maliyetinin de dustik olmasi nedeni ile RAPD sikga kullanilan
bir yontem olmustur. Bu yontem birgok meyve turtinde gesit tanumlama ve genetik
iliskilerin ortaya ¢ikarilmas: amaciyla kullanimgtir.

RAPD yonteminin sadece dominant karakterler yoniunden sonug¢ vermesi
yorumlama yoninden zorluklar gikarmaktadir ve tekrarlanabilirliginin diisik olmasi

bu markdr tekniginin olumsuz yanlarindandir (Kagar, 2001; Demir 2004).
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AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) gogatilan parca uzunlugu
farkliliginm esas alan bir yontem olup, RAPD yonteminin olumsuz yonlerini gidermek
Uzere Vos ve ark.(1995) tarafindan gelistirilmistir. Genomik DNA’ nin endontikleaz
enzimleriyle kesilerek kesm uglarina adaptér eklenmes, kesilen parcalarin
cogaltiimast ve bu parcaarin elektroforezle goruntilenmesi asamalarindan
olugmaktadir (Yildirim ve Kandemir, 2001; Sabir, 2008).

AFLP tekniginin polimorfizm oram ¢ok yuksek olup ¢ok sayida lokusu ayni
anda ve etkili bir sekilde taramas: nedeni ile parmak izi analizine ¢ok uygundur.
AFLP analizleri ile heterezigot ve homozigot bireyler arasindaki farkliliklar
saptanabilmektedir. Cogunlukla dominant markérler vermesi ve farkli genetik
haritalar arasinda transferinin  gi¢ olmast AFLP tekniginin en o6nemli
dezavantgjlarindandir (Kacar, 2001; Yildirim ve Kandemir, 2001).

SSR (Simple Sequence Repeat) “mikrosatellit” olarak adlandirilan 1-6 baz
uzunlugunda kisa tekrar dizileri (A, AT, ATC, ATCG gibi) olup canli genomu
Uzerinde rastgele dagilmustir. Bu dizilerin kullamildig: tekniklerden olan SSR, son
yillarda yaygin bir sekilde kullanilan markor tekniklerinden biri olmustur.

Mikrosatellitleri cevreleyen DNA dizileri genellikle ayni tirin bireyleri
arasinda korunmus olduklarindan farkli genotiplerde ¢akisan SSR bdlgeleri PCR'da
primerler ile gogaltilarak secilebilmektedir. Ardisik SSR tekrarlarimin sayisindaki
farklilik PCR sonucu farkli uzunlukta DNA parcalarinin (bant) olusmasina neden
olmaktadir. Bu tekrarlar gok yakin tir ve gesitler arasinda yuksek polimorfizm
gostermektedir. Bu markor sisteminde SSR’lar1 gevreleyen korunmus DNA dizileri
primer olarak kullanilarak PCR islemi sonucunda bir lokustaki farkl: alleller tespit
edilebilmektedir (Yildirim ve Kandemir, 2001).

SSR yontemi guvenilir, polimorfizm oram yiksek, esbaskin (kodominant),
nispeten kolay ve tekrarlanabilirligi ¢ok yiksek bir markor yontemidir. Bitkilerde
oldukca fazla bilgi verme 6zelligindedir. Ayrica PCR’ a dayal1 olmasi nedeni ile gok
az miktarda DNA'ya ihtiyag duymas: ve akraba bitki turlerinde gelistirilmis olan
SSR primerlerinin kullammina olanak saglamasi en 6nemli avantajlarindandir. Bu
teknigin en 6nemli dezavantaji ise yeni markor (primer) gelistirilmesinin zorlugudur
(Kacar, 2001; Yildirim ve Kandemir, 2001).
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2.5. Findikta Yapilan Molekiler Tammlama Calismalari

Davis ve Mahlenbacher (1997), findiklarda yapilan RAPD calismalarinin
genellikle birbirine yakin gesit ve klonlarin ayirimi, gigcek tozu uyusmazligi ve
hastaliga dayamm konular: tizerinde oldugunu bildirmiglerdir.

Radicati ve ark. (1997), farkli Corylus tarlerinin  RAPD teknigiyle
karakterizasyonu amaciyla yapmis olduklart calismada C.avellena, C.colurna ve
bunlarin melezi oldugu dustunulen farkli genotipleri iceren 19 findik genotipini
incelemislerdir. Arastincilar kullandiklari 12 RAPD primerinden elde ettikleri
polimorfik bant buydkluklerinin 360-2000 bp arasinda degistigini bildirmisler ve
soyagaci analizleri sonucunda genotipleri melezler, C.colurna tipleri ve C.avellena
gesitleri olmak tzere Ug gruba ayirmiglardir.

Davis ve Mahlenbacher (1997), findiklarda Eastern Filbert Blight hastaligina
kars1 dayanikli markor geni bulmaya calismiglar ve RAPD teknigini kullanmaglardir.
Bu amacla Willamette x VR 6-28 melezlemesinden elde edilen 100 F1 bitkisinde 500
primeri test etmislerdir. Bu primerlerden OPH-171200, OPH-1900, UBC-152g40 Ve
UBC- 173500’ Un dayaniklilik geni ile bagli oldugunu ortaya gikarmiglardir.

Pomper ve ark. (1998), findikta uyusmazlik allellerinin RAPD markorleri ile
tanimlanmasi amaciyla yaptiklar: ¢alismada 250 primeri test etmislerdir. Arastiricilar
OPJ-141700 markorti ile S alleli arasindaki rekombinasyon orammnin % 7.6, OPI-07750
markort ile Sz aleli arasindaki rekombinasyon oramnin ise % 3.8 oldugunu
belirlemislerdir. Arastiricilar hem Si1 hem de Sz markorlerinin basarili bir sekilde
klonlandigim ve OPJ141700 'den 18-bp, OPI-077s0 ' den ise 24-bp primer Uretildigini
bildirmislerdir.

Galderis ve ark. (1999), italya min Campania bélgesinde yaptiklar: calismada
C. avellena turintn degisik ¢esit ve tiplerinin tammlanmasinda RAPD teknigini
kullanmiglardir. Calismada ‘Campanica, ‘San Giovanni’, ‘Tonda di Gigfoni’,
‘Mortarella, ‘Tonda di Romana ve ‘Riccia di Taanico' gesitleri ile bu gesitlerin
klonlar1 tammmlanmustir. Arastiricilar kullandiklar: toplam 20 RAPD primerinden (Kkit-

U) elde ettikleri bant sayilarimin 1-9 arasinda, bant blyukltklerinin ise 200-1400 bp
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arasinda degistigini ve U2, U3, U4 ve U14'Un bu tiplerin DNA parmak izlerinin
belirlenmesinde basari ile kullarldigint bildirmislerdir.

Lunde ve ark. (2000), UBC-152gy, primerini kullanarak 90 findik ¢esidi ile
trler aras bazi melezlerin findik yanikligi (Anisogramma anomala ) hastaligina
karsi1 dayanimlarim incelemigler ve bu primerin basart ile kullamlabilecegini
bildirmislerdir. Arastiricilar bu hastalik inokulasyonu sonucu hastalik simptomu
gbzlenmeyen ‘Closca Molla, ‘Ratoli’, ‘Potomac’, ‘Yoder-5', ‘Grand Traverse', ve
‘Medium Long gnotiplerinde UBC-152g RAPD markdrinin bulunmadigin
beirtmislerdir.

Nass ve ark. (2000), RAPD analizi ile 19 adet Corylus avellena ve 1 adet C.
maxima ¢esidinde ¢esit tammlamasi yaparak ismine dogruluklarim ortaya gikarmis
ve genetik iliskilerini belirlemiglerdir.

Valentini ve ark. (2001), ‘Tonda di Gigfoni’, ‘Negret’, ve * Cosford’ gesitleri
ile‘Tonda Gentile delle Langhe’ gesidine ait 23 klonun genetik profillerini ¢ikarmak
ve gesit ici farkliliklarin olup olmadigin belirlemek amact ile yaptiklar: ¢calismada 10
baz uzunlugundaki 20 adet RAPD primeri kullanmiglar ve elde ettikleri bantlarin
200-1700 bp arasinda degistigini bildirmislerdir. Arastiricilar kullandiklart 16
primerin bu g¢esitler arasindaki farkliligir ortaya cikardigint ancak ‘Tonda Gentile
delle Langhe' klonlar: arasinda polimorfizm belirlenemedigini bildirmiglerdir.

Bassil ve Azerenko (2001), findiklarda kendine ve karsilikli gigek tozu
uyusmazlik geninin tespitine yonelik S;, S,, S; dlélerine bagli RAPD markérlerinin
belirlenmesine calismislardir. Arastiricilar, S; alleli igcin OPJ141700, S, aléli igin
OPIO7750 ve S aleli  icin OPN201300 primerlerinin - markdr  olarak
kullanlabileceklerini belirlemislerdir.

Miaja ve ark. (2001), italyada yetistiriciligi yapilan 19 findik cesit ve
genotipinin RAPD markdrleri ile karakterizasyonu Uzerine yaptiklar: ¢alismada 30
adet RAPD primerini kullanmiglardir. Arastiricilar elde ettikleri polimorfik bant
buyukltklerinin 500-3000 bp arasinda degistigini ve ¢alisma sonucunda olusturulan
dendogramda iki ana ¢esit grubunun olustugunu, dzellikle uzun zuruflu ‘Tombul’,
‘Imperale Trebizonde', ‘ Fructo Rubro’ ve ‘ Jean’ s gesitlerinin aym grupta yer aldigin
bildirmislerdir.

18



2.ONCEKI CALISMALAR Muharrem YILMAZ

Demir (2004), findik c¢esit ve klonlarinin tammlanmas: amaciyla 40 RAPD
primeri  kullanmig, kullanilan bu primerlerden 33 tanesinin  amplifikasyon
olusturdugunu bildirmistir. Arastirmaci, bu primerlerden elde edilen bant
buytkluklerinin  200-2800 bp arasinda degistigini, amplifikasyon olusturan
primerlerden elde edilen bant sayilarinin ise 1-15 arasinda degistigini; incelenen
primerlerden elde edilen ortdama bant sayisimin 6.61 bant/primer olarak
belirlemistir. RAPD analizleri sonucu olusturulan dendograma gore incelenen
genotipler iki ana gruba ayrilmistir. Cesitlerin gogunlugu birinci ana grupta yer
alirken, ‘Kalinkara cesidi (‘Kainkara-01' ve ‘Kainkara-02' klonlari) ile ‘ Incekara’
ve ‘Mincane’ cgesitleri ikinci ana grupta yer amustir.

Nas ve ark (2004), uzun sire in vitro kosullarda gogaltilan findik klonlarinda
somaklona varyasyonun meydana gelip gelmedigini kontrol etmek amaci ile
fenotipik analizler ile birlikte RAPD teknigini de kullanmglardir. Arastiricilar
¢aligma sonucunda in vitro kosullarda gogaltilan bitkiler ile dontr bitkiler arasinda
fenotipik yonden farklilik belirleyemediklerini ve RAPD analizleri sonucunda da
dondr bitkiler ile in vitro kosullarda cogaltilan bitkiler arasinda somaklonal bir
varyasyonun olmadigim bildirmislerdir.

Nahla ve ark. (2003), 19 findik genotipi ile yaptiklar: tammlama ¢alismasinda
12 SSR primerini denemislerdir. Arastiricilar bu primerlerin dokuz tirde tek
dlellerin  tammlanmasinda basarili  olduklarint  bildirmislerdir.  Calismada
mikrosatellit lokusu basina alel sayisinin 4 ile 7 arasinda ve heterezigotluk orammnin
ise 0.58 ile 0.87 arasinda degistigi belirlenmistir. Arastiricilar calismada kullandiklar
primerlerin klonal parmak izlerinin ¢ikartiimasinda, gesitlerin tammlanmasinda ve
genom haritalamasinda yararli olacagin: bildirmiglerdir.

Gokirmak ve ark. (2004), C.avellena turine ait 274 genotipin genetik
profillerini incelemek amaciyla 10 SSR primerini denemislerdir. Arastiricilar
incelenen genotiplerden 84’ tnin ayn klonlar oldugunu ve kullanilan primerlerin
yuksek oranda polimorfik olduklarim  beirlemiglerdir. Calismada alel
buydkluklerinin tespiti icin ABI Genescan® and Genotyper® ; benzerlik indeksleri
ve soyagaci olusturulmasinda ise MEGAZ2 bilgisayar programlarimin kullanildig: da

bildirilmistir.
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Mehlenbacher ve ark. (2006), OSU 252.146 X OSU 414.062 melezlemesi
sonucu ede edilmis 144 ¢oglri kullanarak C.avellena turinun genetik haritalamast
Uzerine yapmisg olduklart bir calismada RAPD ve SSR markoérlerini birlikte
kullanmiglardir.  Aragtiricilar - herbir  ebeveyn igin 11 grubun tammlandigin
bildirmislerdir. Calismada anneye ait haritanin 249 RAPD ve 20 SSR markorini
icerdigi ve bunlarin 661 cM (santimorgan) mesafede bulundugu, babaya ait haritanin
ise 271 RAPD ve 28 SSR markoru igerdigi ve bunlarin 812 ¢cM (santimorgan)
mesafede oldugu bildirilmistir. Ayrica arastiricilar polen-stigma  uyusmazligin
kontrol eden S-lokusunun 5S kromozomu Uzerinde bulundugunu ve buna 10 cM
mesafedeki 6 markorin tammlandigini; Eastern Filbert Blight (Bakteriyel Y aniklik)
hastaligina dayaniklilik geninin 6R kromozomu Uzerinde bulundugunu ve bunun 2
dominant alel ile baglantil: oldugunu belirlemislerdir.

Boccacci ve ark. (2006), 78 findik cesidinde 16 SSR lokusu kullanarak
cesitlerin tammlanmas: ve genetik iliskilerinin incelemesi amaciyla yaptiklar:
caligmada lokus basina disen allel sayisimin 9.4 oldugunu; % 78 e kadar cikan
yuksek allel frekanslari ve ayirma gucuni % 91 olarak belirlemislerdir. Ayrica
caligmada kullamlan kuzey ve giney Avrupa kokenli cesitler ile Tark cesitleri
arasinda belirgin farkliliklarin oldugu ortaya konulmustur. Onemli findik gesitlerine
ait SSR profilerini  kapsayan verilerin findik gesitleri ve sinonimlerinin
tammlanmasinda yararli olacag: da bildirilmistir.

Gokirmak ve ark. (2008), C.avellena turtne ait farkli cografik bolgelerde
yayilim gosteren 270 adet klonun genetik profilerini incelemek amaciyla yaptiklar
caligmada 21 SSR primerini kullanmiglardir. Bu klonlardan 198 tanes farkli genetik
profil gosterirken 72 tanesinin benzer bulundugu bildirilmistir. Farkli genetik profil
gosteren 198 klonda lokus basina ortalama allel sayisinin 9.81, heterezigotiuk
oranminin 0.67 oldugu belirtilmistir. Arastiricilar olusan dendograma gore genotiplerin
dort ana cografi bolge atinda toplandigi, bu bolgelerin Orta Avrupa, Karadeniz,
Ingiltere ve Italya-ispanya oldugunu bildirmislerdir.
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3. MATERYAL VE METOD
3.1. Materyal

Bu arastirma 2005-2008 yillar1 arasinda yuratilmistir. Arastirmada, Giresun
Findik Arastirma Enstitisi genetik kaynaklar parselinde bulunan standart findik
gesitlerimizden Tombul, Palaz, Fosa, Cakildak, Mincane, Cavcava, Uzunmusa, Sivri,
Yassi Badem, Yuvarlak Badem, Kargalak, Kalinkara, Incekara, Kus, Aci, Kan,
cesitleri ile yine aym enstitiide bulunan ve daha onceki yillarda yapilan seleksiyon
caligmalari ile belirlenmis 45 adet findik genotipi ve bunlara ek olarak Vangdli
havzasindan segilen 17 genotip ile Corum ilinden alinan 2 genotip kullanilmustir.
Ayrica ¢alismamn mikrosatellit (SSR) analizleri kisminda Giresun Findik Arastirma
Enstittisi’ nde bulunan Coryllus colurna tirtine ait 4 tipin DNA’lar1 da kullanilmistir.

Giresun Findik Arastirma Enstitisi genetik kaynaklar parselinden alinan
genotiplere ait etiket numaralar, enstittl kayitlarindaki numaralar esas alinarak aynen
kullanilmigtir. Calismada kullanmilan gesit ve genotiplere ait meyve goruntileri Sekil

3.1 de verilmistir.
3.1.1. Arastirmada Kullamlan Findik Genotiplerinin Ozellikleri

Bu c¢alismada kullamlan 16 standart findik gesidinin, daha onceki calismalara

gore belirlenmis olan baz1 6zellikleri asagida verilmistir.

3.1.1.1. Tombul

“Tombul” findik g¢esidi dinyanin en kaliteli gesidi olarak bilinmektedir ve
Turkiye' de en gok yetistiriciligi yapilan en 6nemli g¢esittir. Bazi bolgelerde ‘ Giresun
Yaghs', ‘Yagh Findik’, ya da ‘Mehmet Arif Findigi’ olarak da adlandiriimaktadir.
Meyveleri yuvarlak, beyazlasma oram ¢ok yuksek ve verimli bir gesittir. Yag ve
protein oram yuksek, lezzetli bir cesittir. Periyodisiteye egilimi az ilkbahar geg
donlarina oldukca hassastir (Ayfer ve ark., 1986; Bostan, 1995; Koksal, 2002;
Demir, 2004).
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3.1.1.2. Palaz

“Palaz” c¢esidi Ordu ve Samsun illerinde yaygin olarak yetistirilmektedir.
“Tombul” ¢esidinden sonra Turkiye'de en fazla vyetistirilen c¢esittir. Erken
yapraklanan bu cesit, ilkbahar ge¢ donlarina c¢ok duyarli, periyodisite egilimi
yuksektir. Meyveleri iri, basik - yuvarlak ve beyazlasma oram fazladir (Ayfer ve
ark., 1986; Koksal, 2002; Demir, 2004).

3.1.1.3. Fosa

‘Fosa c¢esidi ‘Yomra ve ‘Boyhane’ isimleri ile de bilinmektedir. Trabzon ve
Akgakoca yorelerinde yaygin olarak yetistirilmektedir. Geg yapraklanan bu gesit
ilkbahar ge¢ donlarindan fazla etkilenmez, periyodisite egilimi orta duzeydedir
(Ayfer veark., 1986; Koksal, 2002; Demir, 2004).

3.1.1.4. Cakildak

Bazi bolgelerde * Gok Findik’ veya'Delisava olarak da adlandirilan bu gesidin
periyodisiteye egilimi azdir ve her yil diizenli meyve vermektedir. Geg yapraklanan
ve ilkbahar geg donlarina dayanikl: ve geg olgunlasan bir gesittir. Meyveleri diger
cesitlere gore daha agik renkli ve tabla kismi daha genistir (Ayfer ve ark., 1986;
Koksal, 2002; Demir, 2004).

3.1.1.5. Mincane

Bazi yorelerde ‘Sariyagl’, ‘Sirafindik’ ve ‘Zango’ adiyla da bilinmekte olan
“Mincang’ c¢esidi yaygin olarak Trabzon yoresinde yetistirilmektedir. Erken
olgunlasan, periyodisiteye egilimi az ve verimli bir g¢esittir. Yag ve protein oram
yuksek lezzetlidir. Beyazlanma oran yuksektir (Ayfer ve ark., 1986; Koksal, 2002;
Demir, 2004).
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3.1.1.6. Cavcava

Uretimi ok az olan bu ¢esit ‘ Kocakar: Findigr’ achyla da bilinmektedir ve daha
cok Trabzon yoresinde yetistirilmektedir. Periyodisite egilimi orta-az olan bu ¢esit
kisa boylu zuruflara sahiptir (Ayfer ve ark., 1986; Koksal, 2002; Demir, 2004).

3.1.1.7. Uzunmusa

Baz1 yorelerde ‘Oskara Yaghst', ‘Eniste Findigr’, ve ‘Incekabuk’ adiyla da
bilinen bu ¢esit ince kabuklu ve i¢ oram yiksek meyvelere sahiptir. “Uzunmusa’
gesidinin Uretimi oldukca azdir ve erken olgunlasan bir gesittir. Periyodisiteye
egilimi yuksek ve ilkbahar ge¢ donlarina duyarlidir (Ayfer ve ark.,1986; Koksal,
2002; isam, 2003; Demir 2004).

3.1.1.8. Sivri

Meyvelerinin sivri sekilli olmast ile bilinen bir gesittir. Periyodisiteye egilimi
az ve verimlidir. Islemeye uygun olmadhg: icin Uretimi az olan bu gesit daha gok
tozlayic1 olarak tercih edilmektedir. Ilkbahar ge¢ donlarina dayanikli bir cesittir
(Ayfer veark., 1986; Bostan ve isam, 1999; Koksal, 2002; Demir, 2004).

3.1.1.9. Yass Badem

Cogunlukla Marmara Bdlgesi’ nde yetistirilmekte olan “Yassi Badem” cesidi
‘Degirmendere Findigr’ adiyla da bilinmektedir. Taze olarak fazla tiketilen bir
cesittir. Periyodisiteye egilimi yiiksek, orta verimli ve ilkbahar geg donlarina hassas
bir gesittir. Burusuk i¢ oram yuksektir ve bu ¢esitte olgunluk doneminde meyveler
zuruflarindan ayrilarak dokalir (Ayfer ve ark., 1986; Koksal, 2002; Demir, 2004).
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3.1.1.10. Yuvarlak Badem

Cogunlukla Marmara Bolges'nde taze tuketim amaciyla Uretilmektedir.
Periyodisiteye orta derecede egilimli, ilkbahar ge¢ donlarina duyarl: bir gesittir. Bu
gesitte olgunluk doneminde meyveler zuruflarindan ayrilarak dokulir (Ayfer ve
ark., 1986; Koksal, 2002; Demir, 2004).

3.1.1.11. Kargalak

Cok iri meyveli, periyodisite egilimi yiksek bir gesittir. Uretimi cok az olan
“Kargalak” gesidinin meyveleri basik-yuvarlak seklindedir ve i¢ oram ¢ok dusuktur
(Ayfer veark., 1986; Koksal, 2002; Demir, 2004).

3.1.1.12. Kahnkara

Erkek cicek (pus) Uretme Ozelligi ¢ok yuksek oldugu icin daha ¢ok tozlayic
olarak kullanilan “Kalinkara’cgesidi ‘Giresun Karas' adiyla da bilinmektedir. Bu
¢esidin zuruflart gok uzun, meyve kabugu puslu ve ¢ift i¢ orani gok yuksektir (Ayfer
veark., 1986; Koksal, 2002; Demir, 2004).

3.1.1.13.incekara

“Incekara’ cesidinin meyveleri sivri sekilli olup meyvede cift ic oram
yuksektir. Zuruflart uzun, gigek tozu Uretimi fazladir. Periyodisiteye egilimi yiksek,
ilkbahar ge¢ donlarina dayaniklidir (Ayfer ve ark., 1986; Koksal, 2002; Demir,
2004).

3.1.1.14.Kus
Sivri sekilli meyvelere sahip olan “Kus” ¢esidinin Oretimi ¢ok azdir.

Periyodisiteye egilimi ¢ok yuksek, verimi ise gok dusuktir (Koksal, 2002; Demir,
2004).
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3.1.1.15. Aa

Diger cesitlere gore daha erken olgunlasan “Aci” cesidinde meyveler
olguniastiginda zuruftan ayrilarak dokulmektedir. Uretimi cok azdir ve cift ic
olusturma egilimi oldukga yuksektir (K 6ksal, 2002; Demir, 2004).

3.1.1.16.Kan
“Kan” c¢esidinin tohum zari, diger gesitlerden farkli olarak kirmizimsi-mor

renktedir. Uretimi cok azdir ve peryodisiteye egilimi ortadir (Koksal, 2002; Demir,
2004).
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Sekil 3.1. Arastirmada kullanilan findik gesit ve genotiplerinin meyve gorintuleri.
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Sekil 3.1 devamu
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Sekil 3.1 devamu
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Sekil 3.1 devamu
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Sekil 3.1 devamu
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Sekil 3.1 devamu
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Sekil 3.1 devamu
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Sekil 3.1 devamu
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Sekil 3.1 devamu
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Sekil 3.1 devamu
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3.2. Metot

Arastirmada genetik kaynaklar iginden segilen findik gesit ve tipleri 2005 ve
2006 yillarinda pomolojik ve morfolojik 6zellikler bakimindan incelenmis ve RAPD
ve SSR (mikrosatellit) analizleri ile de molekiiler diizeyde tammlanmistir. Pomolojik
ve morfolojik degerlendirmede Caliskan ve Cetiner (1992)'in UPOV (1979) ve
IPGRI (1988)'den uyarladiklart “Hazelnut Descriptors’ listelerinden calismanin
amacina uygun olarak belirlenen 6zellikler kullanlmistir. Ayrica islam (2000) ve

Demir (2004)’in kullandiklar: 6zelliklerden de yararlanmlmustir.
3.2.1.Pomolojik Ozellikler:

3.2.1.1. Meyve Uzunlugu (mm):

Her ¢eside ait 50 adet kabuklu meyve uzunlugunun (tabla-u¢ aras;) 0.01 mm

duyarl: dijital kumpasile 6lgulmesiyle belirlenmistir.

3.2.1.2. Meyve Genisligi (mm):

Her ¢eside ait 50 adet kabuklu meyve genisliginin (kotiledon birlesme noktalart

aras)) dijital kumpasile dlglilmesiyle belirlenmistir.

3.2.1.3. Meyve Kalhinhgi (mm):

Her c¢eside ait 50 adet kabuklu meyve kalinligimin (yanaklar arasi) dijital

kumpasile 6lgtlmesiyle belirlenmistir.

3.2.1.4. Meyvelriligi (mm):

Meyve uzunlugu, meyve genisligi ve meyve kainlig1 degerlerinin esdeger
caplarinin hesaplanmasiyla asagidaki formdaille belirlenmistir.

Meyveiriligi (mm) = Meyve esdeger cap1 = >N-MU. MG. MK

(MU: Meyve uzunlugu, MG: Meyve kalinligi, MK: Meyve kalinligr)
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3.2.1.5. Meyve Sekil indeks:

Meyve uzunlugunun, meyve genisligi ile meyve kalinhigi ortalamasina
oranlanmasiyla asagidaki formille hesaplanmustir.

Meyve Sekil Indeksi= Meyve uzunlugu/[(Meyve genisligi+Meyve kalinligi)/ 2]

3.2.1.6. Meyve Yasalk indeksi:

Meyve genisliginin meyve kalinligina oranlanmasiyla asagidaki formulle
hesaplanmustir.
Meyve Y assilik indeksi = Meyve genisligi / Meyve kalinhig

3.2.1.7. Meyve Agirhigi (g):

Her bir gesitten rasgele alinan 50 adet meyvenin 0.0001 g'a duyarli hassas

terazide tek tek tartilmasiyla belirlenmistir.

3.2.1.8. I¢c Uzunlugu (mm):

Her ceside ait 50 adet i¢ findik uzunlugunun dijital kumpas ile élgiimesiyle

belirlenmistir.

3.2.1.9. i¢ Genisligi (mm):

Her ¢eside ait 50 adet i¢ findik genisliginin dijital kumpas ile 6l¢uimesiyle
belirlenmistir.

3.2.1.10. ic Kalinhgi (mm):

Her ceside ait 50 adet i¢ findik kalinliginin dijital kumpas ile 6lgtilmesiyle

belirlenmistir.
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3.2.1.11. i¢Iriligi (mm):

I¢ uzunlugu, ic genisligi ve ic kalinhg degerlerinin esdeger caplarinin
hesaplanmasiyla asagidaki formulle belirlenmistir.

i iriligi (mm) = i¢ esdeger capi = *ViU. IG. IK

(IU: ic uzunlugu, : ic kalinhg, IK: ic kalinhig, IG: ic genisligi)

3.2.1.12. i¢ Sekil indeksi:

I¢ uzunlugunun, ic genisligi ile ic kainhg ortaamasina oranlanmasiyla
asagidaki formulle hesaplanmustir.
I¢ Sekil indeks = I¢ uzunlugu / [ (ic genisligi + ¢ kalinligi) / 2]

3.2.1.13. ¢ Yasslik indeksi:

I¢ genisliginin ic kalinligina oranlanmastyla asagidaki formiille hesaplanmustir.
I¢ Yassilik indeksi = I¢ genisligi / ic kalinlig

3.2.1.14. ic Agirhg (9):

Her bir gesitten rasgele alinan 50 adet meyveden c¢ikarilan i¢ findigin 0.0001

g aduyarli hassas terazide tek tek tartilmasiyla belirlenmistir.

3.2.1.15. ic Oram (%):

Derim sirasinda gotanakli olarak alinan meyveler zuruflarindan gikarildiktan
sonra laboratuvar sartlarinda kurutulmus, kabuklu ve i¢ meyve agirliklar: 0.01 g'a
duyarli hassas terazide tartilarak ve i¢ agirhigimn kabuklu meyve agirligina
oranlanmasi ile asagidaki formulle tespit edilmistir.

I¢ Orant (%) = (i¢ agirl1g1 / Meyve agirligr) x 100
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3.2.1.16. Saglam i¢ Oram (%):

100 adet meyveden elde edilen saglam i¢ sayisinin toplam meyve sayisina
oranlanmast ile belirlenmistir.

Saglam ic Orani (%) = (Saglam i¢ sayisi / Toplam meyve sayisi) x 100

3.2.1.17. Burusuk Ic Oram (%):

100 adet meyveden elde edilen burusuk i¢ sayisinin toplam meyve sayisina
oranlanmasi ile belirlenmistir.

Burusuk I¢ Oram (%) = (Burusuk i¢ sayisi / Toplam meyve sayisi) x 100

3.2.1.18. Bos Meyve Orani (%):

100 adet meyveden elde edilen bos meyve sayisinin toplam meyve sayisina
oranlanmasi ile belirlenmistir.

Bos Meyve Orant (%) = (Bos meyve sayisi / Toplam meyve sayisi) x 100

3.2.1.19. Cift I¢c Oran (%):

100 adet meyveden elde edilen ¢ift i¢ sayisiin toplam meyve sayisina
oranlanmast ile belirlenmistir.

Cift i¢ Oram (%) = (Cift i¢ sayisi / Toplam meyve sayisi) x 100
3.2.1.20. Curiik ic Oram (%):
100 adet meyveden elde edilen ¢urik i¢ sayisimn toplam i¢ sayisina

oranlanmasi ile belirlenmistir.

Curuk I¢ Oram (%) = (Curlk i¢ sayisi / Toplam meyve sayisi) x 100
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3.2.1.21. Kabuk Kahnhg (mm):

Her bir gesitten rasgele alinan 50 adet meyve kabugunun 0.01 mm duyarl:

dijital kumpasile yan tarafindan élgtulmesiyle belirlenmistir.

3.2.2. Morfolojik Ozellikler:

3.2.2.1. Buyuime Bigimi:

Secilmis olan ocakta yapilan gozlemle ¢ok dik, dik, yuvarlak, yayvan, gok
yayvan seklinde siniflandirilmistar.

3.2.2.2. Buyume Gucu:

Secilmis olan ocakta yapilan gozlemle ¢ok zayif, zayif, orta kuvvette, kuvvetli,
cok kuvvetli olarak degerlendirilmistir.

3.2.2.3. Dip Surguni Olusturma Egilimi:

Vejetasyon donemi sonunda her ocaktaki ana dal sayisi ile kok ve dip stirgiinu
sayisi belirlenip ana da basina diisen kok ve dip siirgiinu sayilarak, hi¢ yok, az, orta,
cok ve pek cok seklinde siniflandirilmustir.

3.2.2.4. Dal Sikhgr:

Secilmis olan ocakta yapilan gbzlemle seyrek, orta sik, ¢cok sk seklinde
degerlendirilmistir.

3.2.2.5. Zuruf Uzunlugu (mm):

Her bir gesitten rasgele alinan 50 adet zuruf uzunlugunun 0.01 mm duyarl

dijital kumpasile 6lgulmesiyle belirlenmistir.
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3.2.2.6. Cotanaktaki Meyve Sayisi:

Her cesitten rasgele alinan en az 50 adet c¢otanaktaki normal meyvelerin

sayilmasi ile belirlenmistir.

3.2.2.7. Yaprak Uzunlugu (cm):

Her ceside ait 10-30 adet tam gelismis yaprak uzunlugunun cetvel ile

Olcllmesiyle belirlenmistir.

3.2.2.8. Yaprak Genisligi (cm):

Her ceside ait 10-30 adet yaprak genisliginin cetvel ile Olcllmesiyle
belirlenmistir.

3.2.2.9. Yaprak Buyukltugu (cm):

Yaprak uzunlugu ile yaprak genisligi toplamlarimin ikiye bolinmesiyle
hesaplanmustir.
Y aprak Buyuklagu (cm) = (Yaprak uzunlugu + Yaprak genisligi) / 2

3.2.2.10. Yaprak Sekil indeksi:
Yaprak uzunlugunun yaprak genisligine oranlanmasiyla asagidaki formiille

hesaplanmustir.
Y aprak Sekil indeksi = (Y gorak uzunlugu / Y aprak genisligi) x 100

3.2.2.11. Yaprak Sapr Uzunlugu (mm):

Her ¢eside ait 10-30 adet yaprakta sap uzunlugunun cetvel ile Glgilmesiyle
belirlenmistir.
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3.2.212. Yaprak Sapr Taylalugu:

Yaprak sapi tuyluligu sik, orta-sik, orta-seyrek ve seyrek olarak gozlem

yoluylabelirlenmistir.
3.2.3. Pomolojik ve Morfolojik Ozelliklerin iliskilendirilmes

Genotiplerin pomolojik ve morfolojik 6zelliklerinin analizi sonucunda elde
edilen tammlayici sozcikler uludararasi tammlama listelerinde belirtilen rakamsal
bilgiye donusturtlmastur. O ile 9 arasinda degisen rakamlardan olusan bu bilgi
NTYSYpc 211 V idatistik paket programinda degerlendirilmistir. Genotipler
arasindaki genetik farkliliklarin belirlenmesinde “Mean Character Differences’
katsayist kullamlmustir. Bu katsayiya bagli olarak elde edilen matrise gore UPGMA
(Unweighted Pair Group Method with Aritmetic Average) yontemi ile soyagaci
analizleri yapilmistir.

3.2.4. RAPD ve SSR Analizleri

RAPD ve SSR analizleri, Cukurova Universites Ziraat Fakiltes, Bahce
Bitkileri Bolumu, Biyoteknoloji laboratuvarinda yuratulmistir. Bu analizler, DNA
izolasyonu, PCR, elektroforez ve sonuglarin degerlendirilmes olarak dort asamada

gerceklestirilmistir.
3.2.4.1. DNA Izolasyonu icin Yaprak Orneklerinin Alinmas

DNA izolasyonu igin gesitlerin yeni agmakta olan gen¢ yapraklar:
kullanilmigtir.  Geng  yapraklarin hastalik ve zararlilardan ari olmasina Ozen
gosterilmistir. Bitkiden slrgunler ile birlikte ainan yapraklar, laboratuvara
getirildikten sonra burada siirguinlerden ayrilmis ve yaprak ornekleri % 50 lik alkolle
yikanarak kurutulduktan sonra sivi azot (-196 °C) igerisine konulmus daha sonra
DNA izolasyonuna kadar - 80 °C’ de muhafaza edilmistir.
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3.2.4.2. DNA izolasyonu Icin Gerekli Soliisyonlarin Hazirlanmasi

Bu calismada Doyle ve Doyle (1990) yonteminden modifiye edilen
“minipreparation” DNA izolasyon yontemi kullamlimistir. DNA izolasyonunda
kullanilan tampon c¢ozeltinin icerigi Cizelge 3.1.’de gosterilmistir. Izolasyon
sirasinda tampon ¢ozeltileri disinda kloroform : izoamilalkol (24:1 oramnda), Tris-
EDTA (Tris 1 M PH:8, EDTA: 0.5 M pH:8), RNase A (10 mg/ml) solisyonu,
izopropanol ve etil alkol (% 99) kullamlmustir.

Cizelge 3.1. DNA izolasyonunda Kullanilan Izolasyon Cozeltisinin Igerigi

Soluisyon Konsantrasyon
CTAB % 2,0
NaCl (5 M) 14M
EDTA (0,5M) pH 8,0 02M
TRIS-HCI (1 M) pH 8,0 01M

3.2.4.3. DNA izolasyon Asamalari

DNA izolasyonu asagidaki sekilde yapilmis ve asamalari Sekil 3.1. de
verilmistir.

1. Igerisinde sivi azot bulunan havanda iyice ezilen yaprak 6rneginden 2
ml’lik tuplere yaklasik 200’ er mg olacak sekilde koyulmustur.

2. Her tupe hazirlanan izolasyon solisyonundan 396 pl ve 4 pl f-
merkaptoetanol eklenmistir.

3. Homojenizasyon saglanana kadar pipet yardimiyla tipler karistirilmistr.

4. Tiupler 65 °C'de 20 dakika bekletilmistir. Bu srada tipler iki defa
karistirici yardimyla karistirilmustir.

5. Her tipe 400 pl kloroform:izoamilalkol eklenmis, 15 dakika karistirict
yardimiyla karistirilmustir.

6. 5 dakika 13.000 devirde tipler santrif(jj edilmistir. Bekleme sirasinda her
ornek icin yeni temiz bir santriflj tipl hazirlamp etiketlenmistir ve her birinin icine

400 pl soguk (-20 C) izopropanol eklenmistir.
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7. Santrif(j tamamlandiginda tiplerin st kismindaki sivi kisim steril pipet
araciligiyla 400 mikrolitre soguk (-20) izopropanol iceren santrifdj tuplerine
aktarilmustir. TUpler dikkatli bir sekilde karistirlarak 1 saat siireyle —20 °C'de
bekletilmistir.

8. 5 dakika 13.000 devirde santrifjj edilmistir.

9. Supernatant dikkatli bir sekilde dokulmustur. Pelletin kurumasi igin tupler
ters birakilarak 10-15 dakika bekletilmistir.

10. Kuruyan Pellet 100 pl TE (TrissEDTA) icerisinde ¢ozulmustir. Her tipe
4 ul RNAase A eklenmistir ve 15 dakika oda sicakliginda tiipler bekletilmistir.

11. Her tiipe 500 pl soguk etil alkol (%100; -20°C) eklenmistir ve tiipler
dikkatli bir sekilde karistirilarak 1 saat Slireyle -20 °C’ de bekl etilmistir.

12. 5 dakika 13.000 devirde santrifjj edilmistir.

13. Supernatant dikkatli bir sekilde dokulmustir ve pelletin kurumast igin
tupler ters gevirilip yaklasik 10 dakika bekletilmistir.

14. Pellet 100 pl TE (TrissEDTA) igerisinde ¢ozdurtlmustur.

15. Ornekler -20 °C’ de saklanmustir.
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Sekil 3.2. DNA izolasyon asamalari

3.2.4.4. DNA’larin Konsantrasyon ve Kalitesinin Belirlenmesi

[zolasyonu gerceklestirilen DNA’larin kalitesi ve miktarlar: spektrofotometre
ile (NanoDrop ND 100) olcimler yapilarak belirlenmistir. Elde edilen
spektrofotometre sonuglar: degerlendirilip ilgili hesaplamalar yapilmistir ve DNA

konsantrasyonlar1 6nce 50 ng’' a ve ardindan 5 ng’ a seyreltilmistir.
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3.2.5. RAPD AnalizZleri

RAPD analizleri Kagar (2005) tarafindan modifiye edilen yonteme gore
yapilmistir. PCR reaksiyonu toplam hacim herbir ornek igin 15 pl olacak sekilde,
6,25 pl 2XPCR Master Mix (Fermantas), 1,25 plPrimer (30 ng), 0,5 pul MgCl; (25
mM), 0,05 ul Tag DNA Polimeraz, 1 pl ddH,O , 5 pl genomik DNA (5ng)
karisimindan olusmustur (Cizelge 3.2).

Cizelge 3.2. RAPD Andizleri Igin PCR Isleminde Kullanlan Kimyasallar

Sollisyonlar Tek Bir Ornek igin Kullailan Miktar
2X PCR Master Mix (Fermantas) 6,25 pl

Primer (30 ng) 1,25 pl

MgCl; (25 mM) 0,5 ul

Taq DNA Polimeraz 0,05 pl

ddH,0 1ul

Genomik DNA 5ul

Toplam 15 pl

RAPD andlizlerinde PCR donguleri, Cizelge 3.3'te verilen kosullara gore

yuratdlmostor.

Cizelge 3.3. RAPD Analizlerinde PCR Dong Kosullar

Program  Islem Sicak ik Sire Dongu
(°C) (d) Sayis

1. On Denatiirasyon 94°C 2 1

2.1. Denatiirasyon 94°C 2

2.2. Primerin DNA’ya baglanmasi 37°C 1 45

2.3. Uzama 72°C 2

3. Son uzama 72°C 10 1
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3.25.1. RAPD Analizlerinde Kullamlan Primerler

RAPD analizlerinde kullanilan primerler degisik calismalarda findik icin
kullanilan ve bu ¢alismalarda olumlu sonug verenler dikkate alinarak segilmistir.
Secilen 100 RAPD primeri (Operon Technologies) arastirmada kullamlan genotipler
arasindan populasyonu en iyi sekilde temsil edebilecegi dustnulerek segilen 7
genotipte uygulanarak tarama galismasi yapilmistir. Tarama galismast sonucunda bu
primerler igerisinden polimorfizm seviyeleri bakimindan en uygun olan 31 tanesi 80
findik genotipinin RAPD teknigi ile genetik karakterizasyonu ve aralarindaki genetik

iliskinin arastirllmast amaci ile kullamlmistir. RAPD andlizlerinde kullamlan

primerler ve baz dizinleri Cizelge 3.4 te verilmistir.

Cizelge 3.4. RAPD Andlizlerinde Kullanilan Primerler ve Baz Dizinleri

Primer Baz Dizini (5 -3) | Primer Baz Dizini (5 -3')
OPAA - 02 GAGACCAGAC OPAH -10 GGGATGACCA
OPAA - 07 CTACGCTCAC OPAH - 20 GGAAGGTGAG
OPAA - 08 TCCGCAGTAG OPAI - 04 CTATCCTGCC
OPAA - 10 TGGTCGGGTG OPAI —12 GACGCGAACC
OPAA -11 ACCCGACCTG OPAI - 14 TGGTGCACTC
OPAA - 17 GAGCCCGACT OPAJ -01 ACGGGTCAGA
OPAA - 18 TGGTCCAGCC OPAJ -03 AGCACCTCGT
OPAA —-19 TGAGGCGTGT OPAJ -4 GAATGCGACC
OPAA -20 TTGCCTTCGG OPAJ -19 ACAGTGGCCT
OPAG -02 CTGAGGTCCT OPI - 07 CAGCGACAAG
OPAG - 04 GGAGCGTACT OPJ - 10 AAGCCCGAGG
OPAG -07 CACAGACCTG OPJ - 16 CTBCTTAGGG
OPAG -10 ACTGCCCGAC OPJ - 20 AAGCGGCCTC
OPAG -11 TTACGGTGGG OPX - 19 TGGCAAGGCA
OPAG -20 TGCGCTCCTC OoPz -04 AGGCTGTGCT
OPAH — 08 TTCCCGTGCC

3.2.5.2. RAPD Analizlerinde Elektrofor ez ve Sonuglarin Deger lendirilmesi

PCR reaksiyonlar1 sonucunda elde edilen PCR urinleri %1.5'luk agaroz jelde
ayristinlarak (elektroforez), etidiyum bromit ile boyanmig ve UV atinda jel
fotograflar: gekilmistir (Sekil 3.2).
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)

Sekil 3.2. Agaroz jel asamalar

Elektroforez sonrasi elde edilen DNA pargalarimin (bant) blyukliklerinin
belirlenmesinde 1kb DNA markdr kullamlmistir (Sekil 3.3).
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Sekil 3.4. % 1 Agaroz jel’ de kosularak elde edilmis 1kb buydkligiinde DNA markori

Elektroforez igleminden sonra gorUntilenen bantlardan kuvvetli olanlar
degerlendirmeye alinmistir. Bant varliginda bir (1), yoklugunda sifir (0) ve
amplifikasyonun olmadigi durumlarda (9) olarak puanlandirilmig ve rakamsal
matriks elde edilmistir. Bu matris kullanilarak NTSYS (Numerical Taksonomy and
Multivariarte Analysis System, Version 2.0) paket programinda benzerlik indeksi
olusturulmustur. Genotipler arasindaki iliskilerin sematik olarak analiz edilmesi igin
UPGMA (Unweighted Pair Group of Arithmetic Average ) yontemi ile soy agaci
elde edilmistir.

3.2.2.6. Primerlerin Polimorfizm Oranlarimn Saptanmas
Primerlerin polimorfizm oranlari, polimorfik bant sayilarimin toplam bant

sayisina boltnup 100 ile garpilmast sonucu bulunmustur;

Polimorfizm oram (%) = (Polimorfik bant sayisi / Toplam bant sayisi) X 100
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3.2.2.7. Primerlerin Polimorfizm Bilgi iceriginin (PBI) Saptanmas

Kullanilan SSR primerlerinin polimorfizm bilgi icerikleri (PBI) Smith ve ark.
(1997)'na gore “PBI = 1 - £ Pi2” formillinden yararlamlarak saptanmistir. Bu
yonteme gore polimorfik bantlarda toplam var (1) ve yok (0) olan bantlarin sayilar
belirlenmis ve bu bantlarin her biri icin frekans degerleri hesaplanmistir (Pi : i

bandinin frekansi).

3.2.2.8. Primerlerin Ayirma Gugclerinin Saptanmas

Calismada kullanilan SSR primerlerinin ayirma gicleri Prevost ve Wilkinson
(1999)’ un gelistirdigi;
Ayirmaguci = £ |b formuline gore hesaplanmustir.
(formiilde, Ib=1-(2X | 05-p |))

Formuldeki p, | bandinin toplam genotipteki orandir.

3.2.6. SSR (Microsatellit) Analizleri

SSR analizleri Kagar ve ark. (2006) tarafindan modifiye edilen yonteme
gore yapilmgtir. Toplam hacim herbir 6rnek icin 20 pl olacak sekilde, 8 ul 2XPCR
Master Mix (Fermantas), 1 pl Primer (forward + reverse), 0,5 pl MgCl, (25 mM),
0,5 pl M13 primer, 0,05 pl Tag DNA Polimeraz, 5 pl ddH;O , 5 pl genomik DNA
(5ng) karisimindan olugmustur (Cizelge 3.5.).

Cizelge 3.5. SSR Analizleri icin PCR Isleminde Kullanilan Kimyasallar

Soluisyonlar Tek Bir Ornek Icin Kullanilan Miktar
2X PCR Master Mix (Fermantas) 8ul

Primer (forward + reverse) 1l

M13 primer 0.50 pl

MgCl; (25 mM) 0,5 ul

Taq DNA Polimeraz 0,05 pl

ddH,O 1ul

Genomik DNA 5ul

Toplam 20 ul
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SSR anadlizlerinde PCR donguleri, Cizelge 3.6.'da verilen kosullara gore

yuratdlmostor.

Cizelge 3.6. SSR Analizlerinde PCR DOngu Kosullar

Program  Islem Sicak ik Sire Dongli
(°C) Say1si

1. On Denatiirasyon 94°C 5d 1

2.1. Denatiirasyon 94°C 1d

2.2. Primerin DNA’ ya baglanmasi 55-60°C 30 35

2.3. Uzama 72°C 1d

3. Son uzama 72°C 4d 1

3.2.6.1. SSR Analizlerinde Kullamlan Primerler

SSR analizlerinde kullanllan primerler, Mehlenbacher ve ark. (2006)
tarafindan degisik calismalarda findik icin kullamilan ve bu c¢alismalarda olumlu
sonug veren primerler dikkate alinarak secilmistir. Segilen 25 SSR primeri (Operon
Technologies) Li-Cor goruntileme sisteminde kullamilabilmeleri igin flouresant
etiket ile etiketlenmistir. Arastirmada kullamlan genotipler arasindan populasyonu en
iyi sekilde temsil edebilecegi diusunllerek secilen 8 genotipte uygulanarak tarama
caigmast yapilmigtir. Tarama c¢aligmast sonucunda bu primerler icerisinden
polimorfizm seviyeleri bakimindan en uygun olan 18 tanesi 84 findik genotipinin
SSR teknigi ile genetik karakterizasyonu ve aralarindaki genetik iligskinin
arastirilmas: amaci ile kullanilmistir. SSR analizlerinde kullamlan primerler ve baz

dizinleri Cizelge 3.7.'de verilmistir.
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Cizelge 3.7. SSR Andizlerinde Kullanlan Primerler ve Baz Dizinleri

SSR L ocus Primer Yoni Baz Dizinleri (5 —3')
CAC-A0l4a F GGTTTGTTACAGAAATTCAGACG

R GCGTGTGGTTAATGTTTTCTTT
CAC-A014b F CCTGTTTGGTTTCCTCTATTTTC

R CCAGTCACTGAAGACACTCTCA
CAC-A024b F CACAACATGCAACGTCTATGTA

R AGGTACGTATTGACAGGCTTTT
CAC-A036 F GTGAGATTCTTTCAATACCAACC

R GTGAACATGTTGTTTGTAGTGCT
CAC-A102 F AAACTGTGACGAACGAAAACAC

R TTGCACTTCCATAACTGTCAAA
CAC-A105 F TCCATTTCTCTGTTTTCTCAGC

R AGGACTTCCAGAAGGTCACC
CAC-A108 F CCCAGTTGATGATTAACTTTCA

R AGGCATGTGCCACTTAGG
CAC-B001 F CCAAATCAAAACAACCAAACC

R CCGCAGCCATCACATCTA
CAC-B010 F AGCTTCCAAATCACACATTACC

R GAAGAGCATCCGTATGATTCAG
CAC-B020 F GGGAAAATACTCCAAATCGCT

R TCACCGAGCCGTCATAATC
CAC-B028 F ATGGACGAGGAATATTTCAGC

R CCTGTTTCTCTTTGTTTTCGAG
CAC-B029%b F CAATTTACACCTCAGGGAAGAG

R AAGTTCACCCAAGAAATCCAC
CAC-B101 F GCAGACCAGAGTCTGTTATTCA

R AGACAATTTCGTGACTGGGTAT
CAC-B109 F AATCCAAGCCTTTTCACTACC

R ACCCATCAAGTTCACCAATC
CAC-B110 F GGTTGATGAAGGCTGGAG

R TATGGGACTTAGACGAACAATC
CAC-B111 F GAAGGAGAAACAAGGGTAGTCA

R AGAAGCGTCGTTCCATAGC
CAC-B113 F TTGAGGAAGTCCAGGAAAAT

R GCCAGAGAGAGCAAGAGTTAG
CAC-B114 F TTCCCCTCTCAAAGCCAC

R GAAGGTTGAAGAAGAGCAACAG
CAC-C003 F CCGCTAAGCTGGTAGGTAGT

R CGGTGCATCAAGTTGTACTT
CAC-C005 F GCTCTGAAACTATCGCTAGACG

R GTCTGCCATTTGTGGTCTGT
CAC-C010 F GGAGCCACCATGAAATTATACA

R CACTTATTGCGATTGGTTCA
CAC-C028 F CTACCCCATCGCTTGACAC

R GGAGACTTGTTTGCCACAGA
CAC-C111 F ATTAGGCAACTGTCTCGTCAAC

R R-GGAATTTACAGTTGGAGCTGAT
CAC-C118 F AGCAACAGAGGTTAGGTGTG

R GCCCCATTAGCCTTCTTA

F: Forward, R: Reverse
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3.2.5.2. SSR Analizlerinde Elektrofor ez ve Sonuclarin Degerlendirilmes

Elde edilen PCR drunleri Li-Cor goruntileme sistemi  kullamlarak
poliakrilamid jelde elektroforez yapilmis ve bant gorunttleri elde edilmistir. Bu
amacla % 6.5 poliakrilamid jel hazirlanmugtir. Poliakrilamid jel hazirliginda
asagidaki kimyasal karisimlar: kullanilmistir.

Ure 8449
%50 Long Ranger Akrilamide 26 ml
10X TBE Buffer 20ml
TEMED 15 ul

Amonyum Persulfat (APS-%10) 150 pl

Solusyonlar karistirilip elekroforez aparatina dokulmustir, yaklasik 2 saat
polimerize olmasi beklenmistir .

Jel polimerizasyonu tamamlandiktan sonra jel aparati cihaza yerlestirilmistir.
1000 V, 35 mA, 25 W 45°C'de yaklagik 30 dk. 6n 1sitma yapilarak ardindan esit
miktarda formamide yiikleme soliisyonu eklenmistir ve 95°C de 2 dk denatiire edilen
orneklerden 1 pl jele yiiklenmistir. 1500 V, 35 mA, 50 W 48°C’de elektroforez
kosullarinda 1.5 saat kosturulmustur. Amplifiye edilmis Grinler 50-350 bp
uzunlugundaki DNA marker (MWG Biotech AG, Ebersberg, Germany) kullamlarak
hesaplanmustir (Sekil 2.4.)

54



3.MATERYAL VE METOT Mubharrem YILMAZ

= 350
- 325

= 300

- 155

= 230

204, 200

— 1.!'3

= 145

= 120
= 105, 100
= 04

- 75

— 50

Sekil 3.5. 50-350 bp uzunlugundaki DNA marker (MWG Biotech AG, Ebersberg,
Germany)

3.2.2.6. Primerlerin Polimorfizm Oranlarimn Saptanmas

Primerlerin polimorfizm oranlari, polimorfik bant sayilarinin toplam bant
sayisina boltnup 100 ile garpilmast sonucu bulunmustur;

Polimorfizm oram (%) = (Polimorfik bant sayisi / Toplam bant sayisi) X 100

3.2.2.7. Primerlerin Polimorfizm Bilgi iceriginin (PBI) Saptanmas

Kullanilan SSR primerlerinin polimorfizm bilgi icerikleri (PBI) Smith ve
ark. (1997)nagore PBI =1 - X Pizformilinden yararlanilarak saptanmustir. Bu
yonteme gore polimorfik bantlarda toplam var (1) ve yok (0) olan bantlarin sayilar
belirlenmis ve bu bantlarin her biri icin frekans degerleri hesaplanmistir (Pi : i

bandinin frekansi).
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3.2.2.8. Primerlerin Ayirma Gugclerinin Saptanmas

Calismada kullanllan SSR primerlerinin  ayirma gucleri Prevost ve
Wilkinson (1999)'un gelistirdigi;

Ayirmaguct = £ |b formlline gore hesaplanmustir.

(formiillde, Ib=1-(2X | 05-p |))

Formuldeki p, | bandinin toplam genotipteki orandir.

3.2.2.9. Soyagac Analizleri

PCR donglleri sonucunda elde edilen amplifikasyon uUrtnleri agaroz jel
elektroforezi ile ayristinlmistir. Elektroforez sonrast jeller UV 15181  atinda
goruntilenmis ve olusan bantlar var (1) ya da yok (0) seklinde degerlendirilmistir.
Elde edilen rakamsal bilgi NTSY Spc 2.0V (Numerical Taxonomy and Multivarion
Analysis Sysem, Version 2.0V) (Rohif, 2004) bilgisayar programinda analiz
edilmistir.

Genotipler arasindaki genetik benzerlik indeks Jaccard katsayisina gore
hesaplanmis ve soyagaci analizleri UPGMA yontemine gore elde edilmistir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA

Arastirmada elde edilen bulgular morfolojik, pomolojik ve molekiler

bulgular olmak Uizere ti¢ ana baslik altinda sunulmustur.

4.1. Morfolojik Bulgular

4.1.1. Bitkisd Ozellikler

Arastirma kapsamindaki findik cesit ve genotiplerinde belirlenen zuruf
uzunlugu (ZU), cotanaktaki meyve sayist (CMS), buyime guct (BG), da siklig:
(DS), buyime bicimi (BB) ve dip surguni olusturma egilimi (DSOE) gibi bitkisel

Ozellikler incelenerek bulgular Cizelge 4.2’ de sunulmustur.

Cizelge 4.1. Zuruf Uzunlugu (ZU), Cotanaktaki Meyve Sayisi (CMS), Bilyiime Gict (BM),
Blyume Bicimi (BB), Dad Sikligi (DS) ve Dip Siurguni Olusturma Egilimi
(DSOE) Bulgular

Tip ZU CMS BG BB DS DSOE
Tombul 39.06 4.16 Orta Yart Dik Orta Sik Cok
Palaz 3858 3.26 Orta Yayvan Cok Sik Cok
Cakildak 39.02 3.86 Zayif Yayvan Cok Sik Cok
Fosa 39.25 542 Orta Yar: Dik Orta Sik Cok
Mincane 4210 5.01 Kuvvetli  Yari Dik Orta Sik Orta
Uzunmusa 3824 486 Orta Yart Dik Cok Sik Cok
Cavcava 3942 524 Kuvvetli  Yar: Dik Cok Sik Orta
Kargalak 3826 342 Zayif Yart Dik Cok Sik Cok
Kan 38.65 484 Zayif Yayvan Orta Sik Cok
Kalinkara 4836 5.14 Orta Yayvan Orta Sik Cok
Incekara 4824 376  Zayf Y ayvan Orta Sik Cok
Sivri 46.20 2.86 Orta Yar Dik Cok Sik Cok
Kus 3854 392 Zayif Yart Dik Orta Sik Cok
Ac 39.44 298 Zayif Yar: Dik Cok Sik Cok
Yasa Badem 4758 2.86 Kuvvetli  Yayvan Cok Sik Cok
Yuvarlak Badem  46.24 3.22 Orta Yayvan Orta Sik Cok
207 39.26 254 Orta Yayvan Orta Sik Cok
208 39.82 3.0 Orta Yayvan Orta Sik Cok
211 29.48 4.92 Zayif Yayvan Cok Sik Cok
212 5231 247 Orta Yar Dik Seyrek Cok
213 4124 318 Kuvvetli  Yan Dik Cok Sik Az
216 38.46 3.90 Orta Yart Dik Seyrek Cok
221 38.42 419 Orta Dik Orta Sik Cok
223 4142 5.33 Zayif Yayvan Seyrek Cok
302 3725 3.63 Orta Yayvan Seyrek Cok
303 33.64 443 Kuvvetli  Yar: Dik Orta Sik Cok
304 3820 354 Kuvvetli  Yayvan Orta Sik Cok
307 41.30 3.24 Orta Yar: Dik Orta Sik Cok
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Cizelge 4.1. devamu

Tip ZU CMS BG BB DS DSOE
308 29.64 3.88 Orta Yayvan Seyrek Cok
314 4026 2.26 Kuvvetli  Dik Orta Sik Cok
318 3432 254 Kuvvetli  Yayvan Cok Sik Cok
320 36.40 3.84 Orta Yayvan Cok Sik Cok
321 3852 3.64 Kuvvetli  Yar Dik Cok Sik Cok
402 4136 431 Orta Yayvan Orta Sik Cok
403 3715 446 Kuvvetli  Yar Dik Cok Sik Cok
410 36.24 294 Kuvvetli  Yayvan Orta Sik Cok
412 4482 3.78 Zayif Yayvan Orta Sik Cok
413 46.36 2.86 Zayif Yayvan Seyrek Cok
414 50.25 5.30 Kuvvetli  Yayvan Orta Sik Cok
417 4412 3.88 Orta Yayvan Seyrek Cok
419 38.74 542 Kuvvetli  Yayvan Orta Sik Cok
420 55.04 5.12 Kuvvetli  Yayvan Orta Sik Cok
421 3850 3.87 Orta Yayvan Orta Sik Cok
423 3352 444 Orta Yayvan Orta Sik Cok
501 39.52 356 Zayif Yayvan Seyrek Az
503 3441 246 Kuvvetli  Dik Cok Sik Cok
504 38.74 342 Orta Yayvan Orta Sik Cok
506 36.30 3.74 Zayif Yar1 Dik Seyrek Cok
507 3252 344 Orta Yayvan Cok Sik Cok
510 35.68 278 Kuvvetli  Yar Dik Orta Stk Az
515 4826 2.18 Orta Dik Seyrek Pek Cok
517 42.68 4.87 Orta Dik Orta Stk Cok
518 4320 2.96 Orta Yayvan Orta Sik Cok
520 38.62 3.12 Orta Yar: Dik Seyrek Orta
521 42.68 2.86 Kuvvetli  Yar Dik Orta Sik Orta
523 3342 313 Orta Yayvan Orta Sik Az
601 37.68 3.76 Orta Yayvan Orta Sik Pek Cok
604 34.06 5.02 Orta Yar Dik Orta Sik Pek Cok
606 36.08 347 Kuvvetli  Yar Dik Cok Sik Cok
609 46.22 475 Orta Yayvan Orta Sik Cok
611 40.26 4.82 Zayif Yar1 Dik Orta Sik Cok
H-1 4346 2.88 Zayif Dik Seyrek Orta
H-2 3448 281 Orta Dik Seyrek Cok
H-3 3412 341 Orta Yar: Dik Seyrek Orta
H-4 28.74 2.28 Kuvvetli  Yar1 Dik Seyrek Cok
H-5 35.84 4.06 Zayif Yar: Dik Seyrek Orta
H-6 3542 2.65 Orta Dik Seyrek Orta
H-7 28.68 255 Orta Yar Dik Seyrek Orta
H-8 26.34 4.20 Orta Yar Dik Orta Sik Cok
G-1 4326 2.18 Orta Yar: Dik Seyrek Orta
G-2 3424 240 Orta Yar: Dik Seyrek Cok
A-1 46.06 2.20 Orta Yayvan Orta Sik Az
A-2 4321 234 Orta Yayvan Seyrek Orta
A-3 4232 248 Orta Yayvan Seyrek Az
A-4 4236 2.20 Orta Yayvan Seyrek Orta
A-5 4336 242 Orta Yayvan Seyrek Orta
A-6 4352 210 Orta Yayvan Seyrek Orta
A-7 4212 234 Orta Yayvan Seyrek Orta
Cc-1 2842 241 Kuvvetli  Dik Seyrek Az
C-2 29.12 284 Kuvvetli  Dik Seyrek Az
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Findik gesit ve genotiplerinde 2005 ve 2006 yillarinda yapilan olgimlerde
ortalama zuruf uzunlugu 39.36 mm ¢ikmugtir. En diistik zuruf uzunlugu degeri 26.34
mm ile H-8 genotipinde gbzlenirken, en yuksek deger 55.04 mm ile 420 nolu
genotipde oOl¢ilmustir (Cizelge 4.1). Yao ve Mehlenbacher (2000), 41 findik
genotipi ile yaptiklar1 ¢aligmada zuruf uzunlugunun 22.20 mm ile 50.90 mm arasinda
oldugunu bildirmiglerdir. Arastiricilar ayrica zuruf uzunlugu kalitsallik oramnin 0.82
oldugunu tespit etmislerdir. Demir (2004), Turk findik gesitlerinde yaptig: ¢calismada
zuruf uzunlugunun 32.59 mm ile 55.22 mm degistigini rapor etmistir. isam (2000),
Tark findik cesitlerini diger Ulke cesitlerinden ayiran en belirgin 6zelligin zuruf
uzunlugu oldugu ve zurufun meyveyi sikica sardigini; bu nedenle olgun meyvelerin
kendiliginden yere dokulmedigini bildirmistir. Bu ¢alisma kapsaminda incelenen
findik gesit ve genotiplerinin blyuk kisminda zuruflarin uzun oldugu belirlenmistir.

2005 ve 2006 yillarinda yapilan bu ¢alismada findik gesit ve genotiplerinde
yapilan ol¢cimlerde (Cizelge 4.1.) cotanaktaki ortalama meyve sayisi 3.54 ¢ikmustir.
En distik meyve sayisi degerleri A-6 (2.10), 515 (2.18), G-1 (2.18), A1 (2.20) ve A2
(2.20 meyvel/cotanak) genotiplerinde gozlenirken, Fosa cesidi ve 419 genotipi ise
5.42 meyve/cotanak ile en yiksek degeri vermistir. Caliskan ve Cetiner (1992),
findik cesit ve genotipleri ile yapmis olduklar: ¢alismada inceledikleri populasyonda
cotanaktaki meyve sayisinin ortalama 1.42-6.40 arasinda degistigini ve bu 6zellik
bakimindan genel egilimin ‘Orta ve ‘Cok’ snirlart icinde yogunlastigin
bildirmiglerdir. Demir (2004), Turk findik gesitleri ile yapmis oldugu calismada
cotanaktaki ortalama meyve sayisinin 2.31-7.29 arasinda degistigini bildirmistir.

Arastirma kapsaminda farkli bolgelerden segilerek incelenen findik cesit ve
genotipleri arasinda bitkisel 6zellikler bakimindan farkliliklar gozlenmistir. Standart
findik gesitlerinden Tombul ve Palaz orta diizeyde bitki gelisimi 6zelligi gosterirken;
Cakildak ve incekara zayif; Mincane ve Cavcava gibi cesitlerin de kuvvetli bitki
gelisimi Ozelligi gosterdigi saptanmigtir.  Vangoli havzasinda yetistirilen findik
genotiplerinde yapilan gozlemler bu genotiplerin bitki gelisiminin genellikle orta
duzeyde oldugunu gostermistir (H, G ve A serisi). Bu genotipler igerisinden H-4

kuvvetli H-1 genotipinin ise zayif bitki gelisimi gosterdigi tespit edilmistir.

59



4. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA MuharremYILMAZ

Cizelge 4.1.’de goruldugu gibi incelenen findik c¢esit ve genotiplerinin
%11'inin dik, %39unun yar1 dik ve %50’sinin de yayvan gelisim gosterdigi
belirlenmistir. Palaz ve Cakildak gesitlerinin yayvan gelisim gosterdigi belirlenirken
diger standart findik cesitlerinin ise yar1 dik bitki biyime bicimi gosterdigi
saptanmustir.

Findik gesit ve genotipleri dallanma sikilig1 yonunden incelendiginde standart
gesitlerin siki bir dallanma gosterdigi ve Van golu havzasi findik genotiplerinin ise
seyrek bir sekilde dallanma gosterdigi belirlenmistir. Bunun yamnda incelenen gesit
ve genotiplerin buyik cogunlugunda dip strgini olusturma egiliminin ytksek
oldugu gorulmustur (Cizelge 4.1.)

Onceki calismalarda Tirk findik gesitlerinin gelisme glci yoninden “orta-
zayif”, blyume bigimi bakimindan “ yayvan -yar1 dik”, kok ve dip strgunt gelistirme
egilimi bakimindan ise “kuvvetli” siniflar1 iginde yer aldig: bildirilmistir (Caliskan
ve Cetiner, 1992).

4.1.2. Yaprak Ozdlikleri

Arastirma kapsamindaki findik cesit ve genotiplerinde belirlenen yaprak
uzunlugu (YU), yaprak genisligi (YG), yaprak buyukligt (YB), yaprak sapi
uzunlugu (Y SU) ve yaprak sapi taylalugi (Y ST) ozellikleri olgilmis ve degerler
Cizelge 4.2’ de sunulmustur.

Findik cesit ve genotiplerinde 2005 ve 2006 yillari ortalamasina gore yaprak
uzunlugu 8.16 mm (C-1) ile 13.81 mm (H-5) arasinda degismistir. Standart findik
cesitlerinde en yiksek yaprak uzunlugu degeri ‘Palaz’ (12.52 mm) cesidinde
belirlenirken en diusik yaprak uzunlugu degeri ‘Fosa (9.02 mm) cesidinde
belirlenmistir. Standart cesitler disinda kalan tiplerde ise en yiksek yaprak uzunlugu
degerleri ‘H-5" (13.81 mm), ‘420’ (13.64 mm) ve ‘H-1' (13.59 mm) genotiplerinde;
en dusuk yaprak uzunlugu degerleri ise ‘C-1' (8.16 mm), ‘221’ (8.46 mm) ve ‘208’
(8.55 mm) genotiplerinde bulunmustur (Cizelge 4.2).
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Cizelge 4.2. Findik Cssit ve Genotiplerinde Yaprak Uzunlugu (YU), Yaprak Genisligi (YG),
Y aprak Biyikligii (YB), Yaprak Sapt Uzunlugu (Y SU) ve Y aprak Sapr Tiyl il tigii (Y ST) Ozellikleri

Tip YU (cm)  YG(cm) YB(cm) Y SU(cm) YST
Tombul 11.68 10.02 10.86 1.68 Sik
Palaz 12.52 13.46 13.26 1.76 Seyrek
Cakildak 11.21 11.31 11.26 1.38 Sik
Fosa 9.02 8.26 94 142 Seyrek
Mincane 11.2 9.06 10.48 1.53 Seyrek
Uzunmusa 12.06 10.26 11.54 1.56 Seyrek
Cavcava 12.06 10.84 11.24 1.45 Sik
Kargalak 11.52 10.48 11.21 1.64 Sik
Kan 11.46 10.84 10.48 1.52 Sik
Kalhinkara 10.25 9.21 10.26 2.36 Seyrek
incekara 11.04 9.52 11.02 1.68 Orta
Sivri 9.64 8.86 9.76 142 Sik
Kus 10.84 11.24 11.36 1.86 Sik
Aa 10.52 9.14 10.26 172 Sik
Yassa Badem 11.2 11.42 10.84 154 Orta
Yuvarlak Badem  10.58 9.86 10.22 1.88 Orta
207 9.56 9.68 9.62 248 Seyrek
208 9.43 10.51 9.97 1.86 Seyrek
211 8.55 6.08 7.32 1.08 Seyrek
212 11.06 9.45 10.26 1.86 Seyrek
213 10.42 9.68 10.05 1.92 Orta
216 11.23 9.26 10.25 1.52 Orta
221 8.46 7.96 821 1.38 Orta
223 10.46 10.48 10.47 142 Orta
302 11.44 10.68 11.06 1.86 Orta
303 11.22 8.10 9.66 141 Orta
304 11.36 10.42 10.89 1.68 Sik
307 11.32 11.28 11.30 1.76 Orta
308 11.26 10.45 10.86 1.75 Orta
314 12.41 10.61 1151 1.36 Orta
318 12.14 10.32 11.23 1.82 Sik
320 11.58 11.83 11.71 1.62 Orta
321 12.36 9.76 11.06 1.98 Orta
402 12.21 11.20 11.71 1.86 Sik
403 11.86 9.65 10.76 1.58 Sik
410 11.46 9.72 10.59 1.56 Seyrek
412 12.85 11.61 12.23 114 Orta
413 9.89 7.41 8.65 1.25 Orta
414 11.52 10.68 11.10 142 Orta
417 12.21 10.54 11.38 1.82 Sik
419 9.86 9.64 9.75 2.02 Orta
420 13.64 10.06 11.85 1.34 Orta
421 9.46 8.63 9.05 1.58 Orta
423 9.23 8.82 9.03 1.46 Sik
501 10.68 9.58 10.13 1.76 Orta
503 9.56 7.38 8.47 0.96 Seyrek
504 10.03 8.26 9.15 1.46 Orta
506 8.56 7.89 8.23 1.63 Seyrek
507 9.16 7.86 8.51 2.08 Seyrek
510 10.61 7.86 9.24 1.16 Orta
515 9.53 9.12 9.33 1.24 Orta
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Cizelge 4.2. devamu

Tip YU (cm)  YG(cm) YB(cm) Y SU(cm) YST
517 11.48 10.32 10.90 1.86 Orta
518 10.23 9.24 9.74 1.86 Sik
520 9.56 9.84 9.12 124 Orta
521 9.86 9.56 9.71 174 Orta
523 9.68 7.84 8.76 1.48 Seyrek
601 9.86 8.24 9.05 1.38 Orta
604 11.56 8.52 10.04 1.28 Orta
606 10.53 8.74 9.64 1.68 Seyrek
609 11.26 9.68 10.47 192 Orta
611 11.36 8.42 9.89 1.86 Orta
H-1 13.59 11.76 12.68 172 Orta
H-2 12.33 10.57 11.45 1.68 Seyrek
H-3 12.50 9.65 11.08 221 Sik
H-4 11.79 10.01 10.90 1.97 Seyrek
H-5 13.81 10.37 12.09 212 Orta
H-6 13.40 10.02 11.71 1.88 Sik
H-7 13.15 11.73 12.44 2.17 Orta
H-8 9.07 8.15 8.61 112 Orta
G-1 11.20 8.67 9.94 164 Orta
G-2 11.36 7.78 9.57 1.23 Sik
A-1 12.19 10.29 11.24 1.82 Seyrek
A-2 11.36 12.32 11.84 1.68 Orta
A-3 12.22 11.06 11.64 222 Orta
A-4 13.22 9.83 11.53 155 Seyrek
A-5 11.27 9.33 10.30 1.13 Seyrek
A-6 11.07 9.20 10.14 1.79 Seyrek
A-7 11.46 9.08 10.04 122 Seyrek
C-1 8.16 8.46 8.32 134 Orta
C-2 9.12 8.76 9.52 1.46 Orta

YU: yaprak uzunlugu (cm). YG: yaprak genisligi (cm). YB: yaprak buyuklGgu (cm). YSU: yaprak
sap1 uzunlugu. Y ST: yaprak sgoi tiylUlugl

2005 ve 2006 yillar: ortalamasina gore yaprak genisligi 6.08 mm (211) ile
13.46 mm (Paaz) arasinda ¢ikmistir (Cizelge 4.2). Standart findik gesitlerinde en
yuksek yaprak genisligi degeri ‘Palaz’ (13.46 mm) ¢esidinde belirlenirken en dusik
yaprak genisligi degeri ‘Fosa (8.26 mm) cesidinde belirlenmistir. Standart gesitler
disinda kalan tiplerde ise en yuksek yaprak genisligi degerleri ‘A-2' (12.32 mm),
‘320" (11.83 mm) ve ‘H-1' (11.76 mm) genotiplerinde; en disuk yaprak genisligi
degerleri ise ‘211" (6.08), ‘503" (7.38 mm) ve ‘413 (7.41 mm) genotiplerinde
bulunmustur (Cizelge 4.2).

Cesit ve genotipler arasindaki yaprak buyukligu degerleri 7.32 mm (211) ile
13.26 mm (Palaz) arasinda degismistir (Cizelge 4.2). Onceki arastrmalara gore
yaprak buyukligu degeri 9.00 mm'den distk olan yapraklar ‘kugik’; 9.01 — 10.50

62



4. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA MuharremYILMAZ

mm arasinda olanlar ‘orta’; 10.51 mm'den yiksek olanlar ‘blyuk’ olarak
siniflandinimistir (Caliskan ve Cetiner, 1992). Yaprak buyukltgi, bu calismada
incelenen standart findik cesitlerinden 7 tanesinde orta, 9 tanesinde ise biyuk;
standart cesitler disinda kalan tiplerin 8 tanesinde kuiglik, 28 tanesinde orta, 28
tanesinde buylk olarak saptanmustir.

Arastirma kapsaminda incelenen cesit ve genotiplerde yaprak sap: uzunlugu
0.96 mm (503) ile 2.48 mm (207) arasinda degismistir (Cizelge 4.2.). Onceki
arastirmalara gore yaprak sap1 uzunlugu kisa, ortave blyuk olarak simiflandirilmstir.
Standart gesitlerden Cakildak kisa; Tombul orta; Fosa buyik grubunda yer almustir
(Caliskan ve Cetiner, 1992). Yaprak sap1 uzunlugu bu ¢alismada incelenen gesit ve
genotiplerden 11 tanesinde kisa, 18 tanesinde orta, 51 tanesinde buyik olarak
belirlenmistir.

Yaprak sapi tuyluligu, inclenen gesit ve tiplerin 22 tanesinde seyrek, 40
tanesinde orta, 18 tanesinde ise sik olarak belirlenmistir. Daha Once yapilan
caligmalarda Palaz cesidi seyrek, Tombul cesidi orta ve Cakildak gesidi ise sik
grubuna referans olarak gosterilmistir (Caliskan ve Cetiner, 1992). Bu c¢alisma
kapsaminda standart g¢esitler disinda incelenen genotiplerin % 50’ yaprak sapi
tuyltltgu bakimindan orta grubundayer almistir.

4.1.3. Meyve Ozellikleri

Arastirma kapsamindaki genotiplerde 2005 ve 2006 yili derim doneminde
alinan meyvelerin pomolojik analizleri sonucu elde edilen meyve uzunlugu (MU),
meyve genisligi (MG), meyve kalinhg (MK), meyve sekil indeksi (MSI), meyve
yassilik indeksi (MYT) ve meyve agirligi (MA) bulgular: Cizelge 4.3’ de verilmistir.

Arastirma kapsaminda 2005 ve 2006 yillari ortalamasina gore meyve
uzunlugu 14.78 mm (504) ile 25.24 mm ( H-5) arasinda degismistir (Cizelge 4.3).
Daha 0nceki ¢aligmalarda standart findik gesitlerimizden Y assi Badem (23.92-25.60
mm) ve Y uvarlak Badem (24.10-24.46 mm) gesitlerinin diger cesit ve genotiplerden
daha yuksek bir meyve uzunluguna sahip olduklart ve Palaz (16.01-16.90 mm)
¢esidinin ise daha dusuk meyve uzunluguna sahip oldugu bildirilmistir (Ayfer ve
ark., 1986; islam, 2000; Koksal, 2002; Demir, 2004). Bu calismada elde edilen

63



4. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA MuharremYILMAZ

bulgulara gore H-5 tipi Yassi Badem ¢esidinden daha yiksek bir meyve uzunlugu
degerine sahip olmustur. Ayrica G-1 (23.20) ve H-3 (22.18 mm) tipleri de meyve
uzunlugu bakimindan yiiksek degerlere sahip olmuslardir.

Cizelge 4.3. Meyve boyutlart (uzunluk, genislik, kalinlik), meyve sekil indeksi,
meyve yassilik indeksi ve meyve agirligi bulgular:

Tip MU(mm) MG(mm)  MK(mm) M ST MYT MA (g)
Tombul 18.38 16.68 15.86 1.13 1.05 1.82
Palaz 16.22 18.72 16.48 0.92 1.14 1.89
Cakildak 20.27 18.21 16.71 1.16 1.09 1.83
Fosa 18.72 17.82 16.27 1.10 1.10 1.92
Mincane 19.24 18.22 16.63 1.10 1.10 2.33
Uzunmusa 17.86 16.61 16.42 1.08 1.01 143
Cavcava 17.44 16.21 15.58 1.10 1.04 1.72
Kargalak 19.23 22.36 20.47 0.90 1.09 3.82
Kan 18.23 17.20 16.32 1.09 1.05 181
Kalinkara 19.72 17.23 15.36 121 1.12 1.73
incekara 20.81 18.06 16.23 121 111 1.86
Sivri 20.13 15.20 14.29 1.37 1.06 1.65
Kus 20.84 15.21 13.68 1.44 111 1.72
Aa 19.77 16.16 14.05 131 1.15 1.78
Yasa Badem 23.86 17.32 14.02 1.52 1.24 2.24
Yuvarlak Badem  22.96 15.82 14.21 153 111 1.52
207 18.04 16.21 14.23 1.19 1.14 1.84
208 17.12 16.84 14.36 1.22 1.24 1.74
211 17.03 15.43 13.08 1.19 1.18 1.36
212 17.50 17.11 14.04 1.12 1.22 2.63
213 17.35 16.25 15.50 1.09 1.05 1.77
216 18.24 15.48 16.10 1.16 0.96 1.84
221 16.52 16.26 15.11 1.05 1.08 1.38
223 17.08 17.34 16.48 1.01 1.05 2.56
302 15.81 17.47 14.53 0.98 1.2 1.77
303 16.47 17.30 15.21 1.01 1.14 1.94
304 18.09 16.03 14.10 1.20 1.14 1.62
307 17.84 17.67 15.74 1.07 1.12 1.94
308 18.67 16.24 13.67 1.25 1.19 1.90
314 16.52 16.45 14.10 1.08 1.17 2.04
318 18.55 20.11 17.32 0.99 1.16 2.84
320 17.84 17.67 15.74 1.06 1.12 2.17
321 18.08 18.61 15.01 1.08 1.24 1.93
402 17.40 14.94 14.81 1.17 1.01 2.24
403 16.24 15.06 13.11 1.15 1.15 1.64
410 18.70 17.37 16.14 1.12 1.08 1.88
412 19.21 14.28 13.84 1.37 1.03 1.74
413 18.48 15.34 14.74 1.23 1.04 2.34
414 20.21 17.32 15.28 1.24 1.13 2.11
417 15.11 17.40 13.94 0.96 1.25 2.36
419 16.24 17.18 14.28 1.03 1.20 241
420 21.14 18.23 15.22 1.26 1.20 2.36
421 17.53 17.47 15.16 1.07 1.15 1.94
423 15.54 16.28 14.24 1.02 1.14 1.88
501 16.27 17.70 15.93 0.97 111 1.47
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Cizelge 4.3. devamu

Tip MU(mm) MG(mm)  MK(mm) M ST MYT MA (g)
503 17.28 18.02 14.22 1.07 1.27 1.82
504 14.78 17.12 14.86 0.92 1.15 1.83
506 18.20 16.27 16.20 1.12 1.00 1.93
507 20.78 18.92 14.94 1.23 1.27 2.34
510 16.32 18.21 13.42 1.03 1.36 2.48
515 19.47 19.76 18.02 1.03 1.10 2.83
517 21.02 19.17 16.28 1.19 1.18 1.68
518 18.42 18.10 15.26 1.10 1.19 1.73
520 18.08 18.61 15.01 1.07 1.23 1.88
521 16.73 16.24 12.67 1.16 1.28 1.64
523 20.18 17.81 14.38 1.25 1.24 2.24
601 19.38 16.78 16.21 1.17 1.04 2.64
604 17.41 16.92 14.32 111 1.18 1.82
606 15.62 16.84 13.98 1.01 1.20 1.77
609 17.82 17.32 15.64 1.08 111 181
611 19.32 16.77 15.22 121 1.10 1.94
H-1 20.84 16.20 15.14 1.33 1.07 2.20
H-2 18.94 17.80 15.50 1.14 1.15 2.26
H-3 22.18 19.54 18.22 1.17 1.07 2.84
H-4 17.46 17.28 15.30 1.07 1.13 2.20
H-5 25.24 18.10 1451 155 1.25 2.83
H-6 22.30 18.40 17.24 1.25 1.07 3.21
H-7 17.26 18.63 14.48 1.04 1.29 2.58
H-8 20.58 16.74 13.31 1.37 1.26 1.76
G-1 23.20 21.08 16.52 1.23 1.28 3.04
G-2 19.26 17.62 16.24 1.14 1.08 1.86
A-1 23.30 17.82 13.28 1.50 1.34 2.84
A-2 18.20 16.27 16.20 1.12 1.00 1.94
A-3 17.32 16.54 14.84 1.16 1.15 1.92
A-4 19.86 16.88 15.76 1.22 1.07 2.48
A-5 15.81 17.47 14.53 0.98 1.20 1.77
A-6 22.30 17.24 14.20 1.42 121 2.52
A-7 20.21 17.3 14.30 1.27 1.20 2.33
Cc-1 16.37 179 12.05 147 1.32 1.79
C-2 15.62 15.71 12.76 1.39 1.56 1.42

MU:meyve uzunlugu (mm). MG:meyve genisligi (mm). MK:meyve kalinligi (mm). MSI:meyve sekil
indeksi [MU/(MG+MK)/2). MY I:meyve yassilik indeksi (MG/MK). MA:meyve agirligi (g)

2005 ve 2006 yillar1 ortalamasina gore meyve genisligi 14.28 mm (412) ile
22.36 mm (Kargalak) arasinda degismistir (Cizelge 4.3.). Onceki calismalardameyve
genisligi bakimindan en yuksek degere Kargalak gesidinin sahip oldugu bildirilmistir
(Ayfer veark., 1986; isam, 2000; Koksal, 2002; Demir, 2004). Bu ¢alismada elde
edilen bulgulara gore de Kargalak gesidi en yiuksek meyve genisligi degerine sahip
olmustur. Ayrica standart gesitlerimiz disinda kalan tipler arasinda G-1 (21.08 mm)
tipi de meyve genisligi bakimindan yiiksek bir degere sahip olmustur.
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Iki yillik ortalamalara gore meyve kalinligi 12.05 mm (C-1) ile 20.47 mm
(Kargalak) arasinda degismistir (Cizelge 4.3). Onceki calismalarda meyve kalinlig
bakimindan en ylksek degere Kargalak (21.10-23.40 mm) gesidinin sahip oldugu
bildirilmistir (Isam, 2000; Koksal, 2002; Demir, 2004). Bu calisma kapsaminda
incelenen standart findik cesitlerinden Kargalak meyve kalinligr bakimindan diger
gesit ve genotiplere gore belirgin bir sekilde farklilik gostererek en yiiksek meyve
kalinlig: degerine sahip olmustur. Kus, Y assi Badem ve Y uvarlak Badem cesitlerinin
meyve kalinliklarimin diger gesitlere gore dusik oldugu tespit edilmistir. Standart
gesitler disindaki H-3 ve 514 genotiplerinde de meyve kalinligimin yuksek oldugu
beirlenmistir. C-1 ve C-2 genotiplerinde ise meyve kalinliklarimin oldukga disuk
oldugu tespit edilmistir.

Findik gesit ve genotiplerinde 2005 ve 2006 yillarinda yapilan 6lgiimlerde
meyve sekil indeksinin, 0.90 (Kargaak) ile 1.55 (H-5) arasinda oldugu belirlenmistir
(Cizelge 4.3). Onceki calismalara gore meyve sekil indeksinin Yassi Badem
¢esidinde 1.63-1.70, Yuvarlak Badem c¢esidinde 1.60-1.79 arasinda oldugu ve bu
cesitlerin diger cesitlerden daha uzun meyvelere sahip oldugu bildirilmistir (K ok sal,
2002; Islam, 2000; Demir, 2004). Bu galismada el de edilen sonuglara gére Yuvarlak
Badem (1.53) ve Yassi Badem (1.52) cesitleri ile birlikte H-5 (1.55) ve A-1 (1.50)
genotiplerinin yiksek meyve sekil indeksine sahip oldugu, buna karsin Kargalak
(0.90) ve Palaz (0.92) cssitleri ile 302 (0.98) ve A-3 (0.92) genotiplerinin meyve
sekil indeksinin diger gesitlere gore oldukga diistik oldugu belirlenmistir.

2005 ve 2006 yillar1 ortalamasina gore meyve yassilik indeksinin 0.96 (216)
ile 1.56 (C-2) arasinda degistigi tespit edilmistir. Onceki calismalara gore Turk findik
gesitlerinde meyve yassilik indeks 1.09 (Cavcava) ile 1.37 (Yassi Badem) arasinda
degistigi bildirilmigtir (Koksal, 2002). Demir (2004), inceledigi tiplerde meyve
yassilik indeksinin 1.01 ile 1.28 arasinda degistigini ve en yasst meyvelerin Y assi
Badem c¢esidinde oldugunu bildirmistir. Bu arastirmada incelenen C-2 (1.56) ve C-1
(1.32) genctiplerinin meyve yassilik indeks incelenen diger gesit ve genotiplerden
daha yuksek bulunmustur.

Findik gesit ve genotiplerinde 2005 ve 2006 yillarinda yapilan 6lgiimlerde
ortalama meyve agirligi 2.06 g gcikmugtir. En disik meyve agirlig: degeri 1.36 g ile
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211 nolu genotipde gozlenirken en yuksek deger 3.82 g ile Kargalak gesidinde
olcllmustir (Cizelge 4.3). Onceki calismalarda meyve agirliginin 6nemli findik
gesitlerimizden Tombul’da 1.37-1.99 g, Palaz'da 1.54-2.02 g, Y asst Badem'de 1.61-
250 g, Yuvarlak Badem'de 1.42-2.17 g, Kargalak'ta ise 2.70-3.80 g arasinda
degistigi bildirilmistir (Islam, 2000; Koksal, 2002; Demir, 2004). Bu calisma
kapsaminda incelenen standart findik cesitlerinden 11 tanesinde meyve agirligi bu
caligmada belirlenen ortalama meyve agirligi degerinden dustk bulunurken, 5
tanesinde ise yiksek bulunmustur. Standart ¢esitler disindaki genotiplerin ise 28
tanesinde meyve agirligr ortdamamin Ustiinde bir degere sahip olmustur. Bu
genotiplerden 515, H-5, 318, H-3, A-1, G-1 ve H-6'da meyve agirligimin 2.80 g ve
Uzerinde oldugu belirlenmistir.

Aragtirma kapsamindaki genotiplerde 2005 ve 2006 yili derim ddneminde
alinan meyvelerin pomolojik analizleri sonucu elde edilen i¢ uzunlugu (IV), ic
genisligi (IG), ic kalinlig1 (iK), ic sekil indeksi (iSI), i¢ yassilik indeksi (1Y) veic
agirhigi (1A) bulgular: Cizelge 4.4’ de verilmistir.

Arastirma kapsaminda incelenen findik gesit ve genotiplerinin i¢ uzunlugu
9.42 mm (606) ile 21.36 mm ( H-5) arasinda degismistir (Cizelge 4.4). Daha Onceki
caigmalarda standart findik gesitlerimizden Yassi Badem (19.34-20.48 mm) ve
Yuvarlak Badem (18.99-20.00 mm) cesitlerinin diger gesit ve genotiplerden daha
yuksek bir i¢ uzunluguna sahip olduklar: ve Palaz (11.41-15.20 mm) c¢esidinin ise
daha dusiik meyve uzunluguna sahip oldugu bildirilmistir (Ayfer ve ark., 1986;
Islam, 2000; K oksal, 2002; Demir, 2004). Bu cdismada elde edilen bulgulara gore
H-5 tipi, Yasst Badem cesidinden daha yiksek bir i¢ uzunlugu degerine sahip
olmustur. Ayrica G-1 (18.02) ve H-1 (17.04 mm) tipleri de i¢ uzunlugu bakimindan
yuksek degerlere sahip olmuslardir. Genel olarak meyve uzunlugu yuksek olan

genotiplerin i¢ uzunluklarinin da yiksek oldugu belirlenmistir.
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Cizelge 4.4. i¢ uzunlugu, ic genisligi, ic kalinhg, ic iriligi, ic sekil indeksi, ic
yassilik indeksi ve i¢ agirligi bulgular

Tip U mm) iG IK (mm) isi ivi iA (g)
(mm)

Tombul 14.21 12.31 12.82 1.13 0.96 1.04
Palaz 12.86 14.25 13.81 0.92 1.03 1.12
Cakildak 14.96 1254 11.82 1.23 1.06 1.20
Fosa 14.86 12.62 12.36 1.19 1.02 1.08
Mincane 13.45 13.02 11.68 1.09 1.11 1.11
Uzunmusa 14.36 10.26 11.22 1.34 0.91 0.92
Cavcava 13.21 12.46 10.96 1.13 1.14 1.23
Kargalak 13.87 19.12 17.21 0.76 1.11 1.86
Kan 14.78 13.12 12.04 1.17 1.09 1.06
Kalinkara 15.02 12.84 11.32 1.24 1.13 0.84
incekara 14.95 12.32 12.86 1.19 0.96 1.01
Sivri 15.58 11.36 11.02 1.39 1.03 0.94
Kus 16.53 12.75 11.82 1.35 1.08 0.92
Aci 14.86 12.03 11.32 1.27 1.06 0.83
Yassa Badem 20.41 12.36 10.45 1.79 1.18 1.10
Yuvarlak Badem 18.32 8.21 8.35 2.21 0.98 0.72
207 12.26 12.78 11.42 1.01 1.12 0.84
208 12.86 11.84 10.68 1.02 1.13 0.86
211 13.43 10.37 10.24 1.30 1.01 0.63
212 14.26 13.07 9.98 1.24 1.31 0.86
213 12.53 12.67 12.53 0.99 1.01 0.98
216 12.21 11.34 10.82 1.10 1.05 0.90
221 13.48 1256 12.24 1.09 1.03 0.83
223 14.82 12.30 12.28 1.21 1.00 0.80
302 12.23 13.41 12.52 0.94 1.17 0.92
303 12.86 1474 11.36 0.99 1.30 0.94
304 14.33 12.06 10.91 1.25 1.11 0.79
307 13.63 11.99 10.16 1.23 1.18 0.71
308 13.44 10.26 10.82 1.28 0.95 1.01
314 12.86 13.02 12.68 1.00 1.03 0.83
318 15.06 13.28 13.04 1.14 1.02 1.21
320 13.63 11.99 10.16 1.23 1.18 0.71
321 13.19 14.13 11.82 1.02 1.20 1.05
402 13.64 11.32 12.82 1.13 0.88 0.96
403 12.46 11.84 9.22 1.18 1.28 0.64
410 14.62 13.36 12.60 1.13 1.06 1.12
412 15.22 10.37 10.11 1.49 1.03 0.81
413 13.64 11.26 10.94 1.23 1.03 1.02
414 15.20 13.90 11.28 1.21 1.23 1.32
417 12.74 15.21 12.86 0.91 1.18 1.02
419 13.70 11.58 10.93 1.22 1.06 0.76
420 14.82 10.67 12.04 1.31 0.89 1.04
421 12.66 13.58 10.93 1.03 1.24 0.9

423 13.78 1436 11.83 1.05 1.21 0.87
501 12.44 11.28 10.76 1.13 1.05 0.98
503 11.50 9.87 10.24 1.14 0.96 0.78
504 10.56 13.29 11.72 0.84 1.13 0.79
506 13.08 13.11 13.55 0.98 0.97 1.07
507 16.14 12.21 10.78 1.40 1.13 0.97
510 12.64 1476 12.84 0.92 1.15 0.90
515 15.06 14.28 10.90 1.20 1.31 1.12
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Cizelge 4.4. devam

Tip IUmm) IG(mm) 1K (mm) 1iSI Ivi 1A (g)
517 15.64 10.28 11.52 143 0.89 1.08
518 14.24 11.52 9.93 1.33 1.16 0.82
520 13.87 10.23 10.08 1.36 1.01 0.67
521 12.92 9.63 9.21 1.37 1.05 0.72
523 14.28 11.37 11.27 1.26 1.01 0.92
601 15.04 12.42 10.38 1.32 1.20 0.90
604 13.24 12.28 11.67 111 1.05 1.04
606 9.42 12.57 10.28 0.82 1.22 0.58
609 13.28 14.12 12.83 0.99 1.10 1.10
611 12.69 14.26 13.38 0.92 1.07 1.20
H-1 17.04 12.20 10.24 1.52 1.19 1.08
H-2 14.48 13.28 12.62 1.12 1.05 1.16
H-3 15.28 13.10 12.14 121 1.08 0.98
H-4 15.10 11.36 10.12 141 1.12 0.92
H-5 21.36 12.04 10.24 1.92 1.18 1.36
H-6 16.27 12.82 11.48 1.34 1.12 1.14
H-7 14.28 11.54 10.76 1.28 1.07 0.83
H-8 16.57 10.11 9.02 1.73 1.12 0.58
G-1 18.02 10.21 10.84 171 0.94 1.16
G-2 14.72 13.86 14.27 1.05 0.97 0.98
A-1 16.93 12.38 9.36 1.56 1.32 0.96
A-2 14.04 14.12 11.53 1.09 1.22 1.05
A-3 10.56 13.29 11.72 0.84 1.13 0.89
A-4 14.94 10.82 9.28 1.49 1.17 0.84
A-5 12.23 1341 12.52 0.94 1.07 0.92
A-6 16.28 12.14 10.04 1.47 121 1.07
A-7 17.01 1141 8.41 191 1.35 0.92
Cc-1 12.68 12.02 8.13 1.65 1.32 0.71
C-2 12.54 11.05 7.9 1.54 1.38 0.54

IU: i¢ uzunlugu (mm). IG: i¢ genisligi (mm). IK: i¢c kalinhg (mm). IST: i¢ sekil indeks
[TU/(IG+IK)/2)]. TY T:i¢ yassilik indeksi (IG/IK). TA: ic agirligi (g)

Incelenen genotipler arasindaki i¢ genisligi 8.21 mm (Yuvarlak Badem) ile
19.12 mm (Kargalak) arasinda degismistir (Cizelge 4.4). Onceki calismaarda ic
genisligi bakimindan en yuksek degere Kargalak gesidinin sahip oldugu bildirilmistir
(islam, 2000; Demir, 2004). Bu calismada elde edilen bulgulara gore de Kargalak
cesidi en yuksek meyve genisligi degerine sahip olmustur ayrica standart gesitlerimiz
disinda kalan tipler arasinda 417 (15.21 mm) ve A-2 (14.21) tipi de i¢ genisligi
bakimindan yiiksek bir degere sahip olmustur.

Iki yillik ortaamalara goére i¢c kalinhigi 7.19 mm (C-1) ile 17.21 mm
(Kargalak) arasinda degismistir (Cizelge 4.4). Yassi Badem ve Yuvarlak Badem
gesitlerinin i¢ kalinliklarinin diger cesitlere gore dusuk oldugu tespit edilmistir.
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Standart cesitler disindaki G-2 ve 516 nolu genotiplerde de i¢ kalinligimin ytksek
oldugu belirlenmistir. C-1 ve C-2 genotiplerinde ise i¢ kainliklarimn oldukga diisiik
oldugu tespit edilmistir.

Findik gesit ve genotiplerinde 2005 ve 2006 yillarinda yapilan olgtimlerde i
sekil indeksinin, 0.76 (Kargalak) ile 2.21 (Yuvarlak Badem) arasinda oldugu
belirlenmistir (Cizelge 4.4). Onceki calismalarda i¢ sekil indeksinin Yassi Badem
gesidinde 1.80-2.08, Yuvarlak Badem c¢esidinde 1.89-2.06 arasinda oldugu ve bu
cesitlerin diger cesitlerden daha uzun meyvelere sahip oldugu bildirilmistir (K ok sal,
2002; Islam, 2000; Demir, 2004). Bu caismada elde edilen sonuclara gore A-7
(1.91) ve G-1 (1.71) genotiplerinin yiksek i¢ sekil indeksine sahip oldugu, buna
karsin Kargalak (0.76) ve Palaz (0.92) cesitleri ile A-3 (0.84) ve 504 (0.84)
genotiplerinin meyve sekil indeksinin dusik oldugu belirlenmistir.

Calismada kullanilan gesit ve genotiplerin i¢ yassilik indeksinin 0.88 (402) ile
1.38 (C-2) arasinda degistigi tespit edilmistir. Onceki calismalara gore Tirk findik
cesitlerinde i¢ yassilik indeks 0.97 (Cavcava) ile 1.36 (Yasst Badem) arasinda
degistigi bildirilmistir (Koksal, 2002). Bu arastirmada incelenen C-2 (1.38) ve C-1
(1.31) genotiplerinin i¢ yassilik indeksi incelenen diger gesit ve genotiplerden daha
yuksek bulunmustur. Genel olarak incelenen gesit ve genotiplerin i¢ yassilik indeksi
degerleri daha Once yapilan calisgmalarda elde edilen sonuglar ile uyumlu
bulunmustur.

2005 ve 2006 yillarinda yapilan Olgimlerde ortalama i¢ agirligr 0,95 g
cikmustir. En dustk ic agirligr degeri 0.54 g ile G-2 nolu genotipde, en yuksek i¢
agirhg: degeri ise 1.86 g ile Kargalak cesidinde olgtlmustir (Cizelge 4.4). Onceki
calismalarda i¢ agirliginin 6nemli findik gesitlerimizden Tombul’da 0.90-1.04 g,
Palaz’' da 0.90-1.10 g, Yassi Badem'de 0.94-1.10 g, Y uvarlak Badem’ de 0.80-1.00 g,
Kargalak'ta ise 1.09-1.70 g arasinda degistigi bildirilmistir (islam, 2000; Koéksal,
2002; Demir, 2004). Bu caisma kapsaminda incelenen findik genotiplerinden 34
tanesinde i¢ agirlig: bu calismada belirlenen ortalama i agirligi degerinden yuksek
bulunmustur.

Arastirma kapsamindaki findik gesit ve genotiplerinde 2005 ve 2006 yili

derim doneminde ainan meyvelerin pomolojik analizleri sonucu elde edilen kabuk
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kalinligi (KK), i¢c oram (10), saglam i¢ oram (SIO), burusuk i¢ oram (BIO), bos
meyve oranm (BMO), cift i¢ oram (CIO) ve cliriik i¢ oram (CUIO) bulgular: Cizelge

4.5 de verilmistir.

Cizelge 4.5. Kabuk kalnligi, i¢ oram, saglam i¢ oram, burusuk i¢ orani, bos meyve orani,
cift i¢ oram, ¢lrdk i¢ oram bulgular

Tip KK(mm) 10% Si0%  BiO% BMO% CiO% Clii0%
Tombul 0.91 57.14 9567 267 1.67 0.84 0.00
Palaz 0.96 59.26 93.00  2.00 0.00 0.00 0.00
Cakildak 0.88 62.57 89.00  2.00 7.00 0.00 2.00
Fosa 0.93 56.25 86.00  11.00  2.00 8.00 1.00
Mincane 1.08 47.64 9200  4.00 3.00 8.00 1.00
Uzunmusa 0.94 64.34 8400  8.00 6.00 4.00 2.00
Cavcava 0.83 63.51 88.00  3.00 7.00 6.00 2.00
Kargal ak 1.26 48.69 9400  2.00 4.00 0.00 0.00
Kan 0.92 58.56 9500  5.00 0.00 4.00 0.00
Kalinkara 0.96 48.55 88.00  6.00 3.00 9.00 1.00
incekara 1.12 54.30 93.00  3.00 4.00 0.00 0.00
Sivri 0.93 56.97 9400  2.00 3.00 4.00 1.00
Kus 1.23 53.49 9400  6.00 0.00 2.00 0.00
Aa 1.08 46.63 9200  4.00 4.00 8.00 0.00
Yass Badem 1.42 49.11 8500  5.00 4.00 2.00 6.00
Yuvarlak Badem 0.86 47.37 90.00  4.00 6.00 0.00 0.00
207 0.82 45.65 90.00  8.00 3.00 4.00 1.00
208 0.92 46.24 9200  6.00 1.00 0.00 0.00
211 0.86 46.32 9300  3.00 1.00 0.00 0.00
212 1.72 32.70 91.00  8.00 0.00 0.00 0.00
213 1.45 55.37 86.00  8.00 6.00 0.00 6.00
216 1.60 48.91 9300  3.00 8.00 0.00 0.00
221 1.27 60.14 9400  2.00 1200  2.00 1.00
223 1.36 31.25 98.00  2.00 9.00 0.00 0.00
302 1.41 51.97 91.00  5.00 4.00 0.00 0.00
303 1.28 48.45 8500  9.00 4.00 1.00 0.00
304 1.27 48.77 8200  8.00 2.00 1.00 0.00
307 1.59 36.60 7800  6.00 2.00 0.00 1.00
308 1.37 53.16 88.00  3.00 5.00 2.00 2.00
314 1.59 40.69 9400  2.00 1.00 3.00 4.00
318 1.26 42.61 9200  4.00 1.00 4.00 0.00
320 1.69 31.71 9300  3.00 4.00 1.00 0.00
321 1.32 54.40 9200  4.00 3.00 4.00 0.00
402 1.23 42.86 8400  8.00 0.00 2.00 2.00
403 1.60 39.02 88.00  3.00 4.00 8.00 0.00
410 1.74 59.57 9400  2.00 4.00 2.00 5.00
412 1.26 46.55 9500  5.00 6.00 0.00 0.00
413 1.31 43.59 88.00  6.00 4.00 4.00 0.00
414 1.63 62.56 93.00  3.00 4.00 0.00 2.00
417 1.52 43.22 9400  2.00 8.00 0.00 1.00
419 1.53 31.54 9400  6.00 1200  2.00 1.00
420 1.76 44.07 9200  4.00 9.00 0.00 2.00
421 1.23 46.39 89.00  6.00 4.00 1.00 1.00
423 1.12 46.28 8500  5.00 4.00 1.00 2.00
501 1.24 66.67 90.00  4.00 2.00 1.00 0.00
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Cizelge 4.5. devam

Tip KK(mm) 10% S0%  BiO% BMO% CiO% CuiO%
503 1.82 42.86 89.00  6.00 2.00 0.00 0.00
504 1.81 4317 9400  3.00 5.00 2.00 1.00
506 1.34 55.44 86.00  4.00 1.00 3.00 0.00
507 1.24 41.45 90.00  6.00 1.00 4.00 0.00
510 1.38 36.29 93.00  6.00 4.00 0.00 2.00
515 1.15 39.58 9400  2.00 1.00 1.00 4.00
517 1.37 64.29 81.00  11.00  4.00 0.00 0.00
518 1.52 47.40 9500  5.00 6.00 2.00 0.00
520 1.23 35.63 93.00  6.00 4.00 1.00 0.00
521 1.34 43.90 86.00  5.00 0.00 0.00 2.00
523 1.28 41.07 9200  2.00 4.00 0.00 0.00
601 151 34.09 89.00  2.00 0.00 0.00 5.00
604 1.10 57.14 86.00  11.00  7.00 0.00 0.00
606 1.31 32.77 88.00  6.00 2.00 8.00 0.00
609 1.26 60.77 93.00  3.00 3.00 8.00 0.00
611 1.02 61.86 9400  2.00 6.00 4.00 2.00
H-1 1.84 49.09 9400  6.00 7.00 6.00 0.00
H-2 1.93 51.33 9200  4.00 4.00 0.00 5.00
H-3 1.62 34.51 8500  5.00 7.00 0.00 0.00
H-4 1.52 41.82 90.00  4.00 2.00 5.00 2.00
H-5 1.92 48.06 89.00  6.00 3.00 8.00 1.00
H-6 1.81 35.51 88.00  8.00 6.00 4.00 1.00
H-7 2.18 32.17 90.00  8.00 7.00 6.00 2.00
H-8 1.64 32.95 93.00  3.00 4.00 0.00 2.00
G-1 2.06 38.16 91.00  8.00 0.00 4.00 0.00
G-2 1.46 52.69 86.00  8.00 3.00 5.00 0.00
A-1 1.01 33.80 9400  2.00 7.00 6.00 0.00
A-2 1.86 54.12 9200  2.00 0.00 2.00 1.00
A-3 1.01 48.63 8500  9.00 4.00 8.00 3.00
A-4 2.21 33.87 8200  8.00 4.00 2.00 0.00
A-5 1.88 51.98 7800  6.00 6.00 0.00 0.00
A-6 1.92 42.46 88.00  3.00 4.00 4.00 2.00
A-7 1.89 39.48 86.00  6.00 6.00 1.00 2.00
c-1 2.20 39.66 8200 1000 11.00  1.00 2.00
C-2 1.08 38.03 7800 1200 1300  1.00 1.00

Incelenen genotiplerin kabuk kalinliklar: 0.82 mm (207) ile 2.21 mm (A-4)
arasinda degismistir (Cizelge 4.5). Onceki calismalarda standart findik gesitlerimizin
kabuk kalinliklarimn 0.91 mm (Tombul) ile 1.50 mm (Yassi Badem) arasinda
degistigi bildirilmistir (Bostan ve Islam, 1999; Koksal, 2002; Demir, 2004). Genel
olarak incelenen ¢esit ve genotiplerin kabuk kalinliklari daha oOnce yapilan
caligmalarda elde edilen sonuclar ile uyumlu bulunmustur. Diger taraftan elde edilen
bulgulara gore Vangdli Havzas’’ ndan alinan genotiplerde kabuk kalinligimin daha

yuksek oldugu belirlenmistir.
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Findik gesit ve genotiplerinde 2005 ve 2006 yillarinda yapilan 6lgiimlerde
ortalama i¢ oram %31.25 (223) ile %64.34 (Uzunmusa) arasinda degismistir.
(Cizelge 4.5). Onceki calismalarda standart findik gesitlerimizde i¢ oraninin %35.00
(Kargalak) ile %55.32 (Tombul) arasinda degistigi bildirilmistir (Caliskan 1995;
Koksal, 2002; Demir, 2004). Bunun yaninda Bostan ve isam (1999) Paaz
gesidinin 36 klonunda i¢ oramnin %41.94 ile %60.53 arasinda degistigini
bildirmislerdir. isam (2003), Uzunmusa ¢esidi klonlarinda ic oraninmin %54.43 ile
%62.72 arasinda degistigini ve ortalama i¢ orammin %59.22 oldugunu bildirmistir.
Bu ¢alismadan elde edilen i¢ oran: bulgular1 ile daha 6nce yapilan ¢alismalarda elde
edilen i¢ oram bulgulari uyumlu bulunmustur. Vangdli Havzas’'ndan ainan
genotiplerde i¢ oramnin standart gesitlerden daha dustik oldugu belirlenmistir.

Calismada kullamlan gesit ve genotiplerde saglam i¢ oram %78 ile %96
arasinda degismistir. En yiksek saglam i¢c oram degeri Tombul ¢esidinde
belirlenirken, bu deger en dusik 307 ve A-5 genotiplerinde belirlenmistir. Bu
arastirmada incelenen findik gesit ve genotiplerinde burusuk i¢ oram %2 ile %12
arasinda degismistir. Burusuk i¢ oram degeri C-2,C-1, 604, 517 genotipleri ile Fosa
gesidinde yuksek olmustur.

Iki yillik ortalama degerlere gore incelenen cesit ve genotiplerde bos meyve
oram %0 ile %13 arasinda degismistir. En yiksek bos meyve oram degeri C-2
genotipinde belirlenmistir. Standart findik ¢esitlerimizde bos meyve oranlarinin %2-
25.0 arasinda degistigi bildirilmistir (islam 2003; Demir, 2004).

Cift i¢c oram bakimindan incelenen genotipler arasinda en yiiksek deger (%09)
Kalinkara ¢esidinde belirlenmistir. Cakildak ve Mincane gesitleri ile 403, 606, 609,
H-5, ve A-3 genotiplerinde ise cift i¢ oram %8 olarak belirlenmistir. Calismada
incelenen ¢esit ve genotiplerde gurtk i¢ orannin ise %0-5 arasinda degistigi
belirlenmistir.

Genel olarak incelenen gesit ve genotiplerin bos meyve oran, Gift i¢ oram ve
curdk ic oram degerleri daha 6nce yapilan ¢alismalarda elde edilen sonuclar ile
benzer bulunmustur. Ancak bu 6zellikler Gzerine bitkinin beslenme durumunun,
dollenme yetersizliginin ve ekolojik faktorlerin 6nemli degistirici etkilerinin oldugu

da unutulmamalidir.
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4.1.4. Pomolojik ve Morfolojik Ozelliklere Ait Teme Bilesen Analizi

Genotip tanimlama calismalarinda  kullanilan tammlama  6zelliklerinin,
Uzerinde ¢alis1lan genetik koleksiyonda bulunan bireylerin birbirinden ayril abilmeleri
icin vyeterliligi hakkinda  bilgi saglamak amaciyla temel bilesen andizi
kullanilmaktadir (War burton ve Crossa, 2000)

Pomolojik ve morfolojik karakterizasyonda kullarilan 25 6zelligin teme bilesen
andizi sonucunda € de edilen eigen degeri, farklilik oram (varyans) ve toplam farklilik oran
(kimulatif varyans) degerleri Cizelge 4.6.da sunulmustur. Temel bilesen analizlerine gore,
ilk Uc¢ bilesenin Uzerinde calisilan findik genctipleri arasindaki genetik cesitliligi aciklamada
%85'lik bir orana sahip oldugu belirlenmistir. Elde edilen kimilatif varyans degerlerine
gore 19 ozdlik genetik ¢esitliligin agiklanmasinda %99 oramnda etkiye sahipken, toplam 25
Ozdlikten 20'sinin ¢aismada kullanmlan bireylere ait genetik cesitliligi aciklamada %100
oramnda etkili oldugu belirlenmistir. Bu sonuclardan, calismada kullamlan tammlama
Ozdliklerinin kullamlan genotipler arasindaki farkliligr en iyi aciklayan ozdlikler oldugu

anlasilmaktadir.

Cizelge 4.6. Pomolojik ve morfolojik 6zeliklerin temel bilesen andizi sonucunda elde edilen
Kumilaif Varyans, Varyans ve Eigen Degerleri

Ozlik Kumdlatif Varyans (%) Varyans(%) Eigen Degeri
1 60.53 64.49 96.484
2 80.60 23.75 31.987
3 85.76 2.75 8.229
4 89.31 213 5.650
5 91.52 0.64 3.518
6 93.32 0.57 2.295
7 94.76 0.36 1.928
8 95.97 0.37 1.554
9 96.94 0.42 1125
10 97.65 0.13 0.989
11 98.27 0.22 0.767
12 98.75 0.16 0.601
13 99.13 0.15 0.446
14 99.41 0.08 0.441
15 99.69 0.13 0.302
16 99.88 0.22 0.077
17 99.93 0.02 0.048
18 99.96 0.01 0.037
19 99.98 0.01 0.024
20 100.00 0.00 0.004
21 100.00 0.00 0.001
22 100.00 0.00 0.000
23 100.00 0.00 0.000
24 100.00 0.00 0.000
25 100.00 0.00 0.000
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445. kAindik Cesit ve Genotiplerinin Pomolojik ve Morfolojik
Ozdliklerine Gore Soyagaci Analizleri

Findik cesit ve genotiplerine ait pomolojik ve morfolojik veriler kullanilarak
elde edilen soyagaci Sekil 4.1.’de verilmistir. Olusturulan dendogramda tim
genotipler icin benzerlik oram 0.88 ile 0.10 arasinda degismektedir.

Analiz sonucunda elde edilen soyagaci Uzerinde toplam 3 ana grup
olusmustur. Bu ana gruplar iginde sadece birisinde alt gruplar olmazken digerlerinde
ise birgok at gruplar olusmustur

Dendogram Uzerindeki birinci ana grupta standart gesitlerden hichiri yer
almamistir. Bu grup icerisinde daha ziyade kigik meyveli genotiplerin yer aldig:
gorulmektedir.

Ikinci ana grup icerisinde sadece 420 nolu genotip yer almstir. 420 yirmi
nolu tipin 6zellikle zuruf uzunlugunun diger genotiplerden oldukca yiksek oldugu
belirlenmistir. 420 nolu genotip 0.86 oraminda 6teki gruplardan farkli olmustur.

Ucglincli grubun birinci alt grubunda Kalinkara cesidi tek bir kol olustururken
Ozellikle Yuvarlak Badem, Yassi Badem, Kainkara, H-1 ve H-5 genotipleri gibi
uzun meyveli genotipler ise diger kolda yer almstir. Yine bu ana grup igerisinde 207
ile 208 nolu genotipler birbirine en yakin genotipler olarak belirlenmistir. Mincane
ve Aci gesitleri ile 421 ve 604 nolu genotipler de bu kol Uzerinde toplanmustir.

Ucglincli grubun ikinci alt grubu ise 3 kola ayrilmustir.

Bu kollardan birincisinde Uzunmusa, Cakildak ve Cavcava gesitleri ile 501 ve
517 nolu genotipler yer almustir.

Ikinci kolda ise Sivri ve incekara gesitleri ile 609 ve 414 nolu genotipler yer
almistir. Bu kolda yer alan genotiplerin sivri sekilli meyvelere sahip olduklar: dikkati
cekmektedir.

Uclincli kol igerisinde ise Tombul, Kan, Fosa, Paaz ve Kus cssitleri gibi
yuvarlak gesitlerin yer aldigi gorulmektedir. Ayrica Vangoli Havzasi’ ndan alinan G-
2 ve H-2 genotipleri de bu kol tizerinde yer amustir.
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Ozbek (1978), findik meyvelerini irilik ve sekillerine gore “kiciik meyveli
adi findiklar”, “iri yuvarlak findiklar” ve “iri uzun findiklar” olarak pomolojik
yonden U¢ grupta siniflandirmustir. Bu simflandirmayla uyumlu bir sekilde bu
calismada pomolojik ve morfolojik verilere gore elde edilen soyagac: incelendiginde
de genel olarak kugik meyveli genotiplerin ayri bir grup; uzun sekilli genotiplerin
ayr1 bir grup ve yuvarlak sekilli genotiplerin de ayr: bir grup atinda toplandig:
gorulmektedir.

4.2.Molekuler Karakterizasyon Calismalari

42.1. RAPD Analizleri

Bu calismada 80 findik genotipi arasindaki genetik iliskiyi ortaya gikarmak
ve benzerlik oranlarimin tespiti amaciyla kullamlan tekniklerden biri RAPD
teknigidir. Bu teknigin ilk asamasinda findik genotipleri icin en polimorfik RAPD
primerlerini belirlemek amaci ile birbirlerinden tamamen farkli 8 findik genotipinde
toplan 100 adet RAPD primeri (Operon serisi) test edilerek On tarama islemi
yapimstir.

On tarama isleminden sonra polimorfik bantlar olusturdugu belirlenen 31 adet
RAPD primeri PCR isleminde kullamilarak 80 adet findik gesit ve genotipinde test
edilmistir. PCR isleminden sonra cogaltilan DNA parcaciklarindan elde edilen
bantlar dikkate alinarak var (1) ve yok (0) seklinde rakamsal veriler elde edilmistir.
Secilen primerler icinden OPAA-17 ve OPAG-10 primerlerine ait elektroforez jel
goruntuleri Sekil 4.1 ve 4.2’ de sunulmustur.

Sekil 4.1'de goruldugt gibi OPAA-17 RAPD primerinin 80 findik genotipi
ile yapilan PCR amplifikasyonu sonucu elde edilen jel resminde, olusan 8 bandin
tamaminin polimorfik oldugu tespit edilmistir. Polimorfik bantlarin biyuklukleri ise
500 - 1400 bp arasinda degisim gostermistir.
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OPAG-10 RAPD primerinin 80 findik genotipi ile yapilan PCR
amplifikasyonu sonucu elde edilen jel resmi Sekil 4.2.’de sunulmustur. OPAG-10
RAPD primerinin 80 findik genotipi ile yapilan PCR amplifikasyonu sonucu elde
edilen jel resminde, olusan 9 bandin 8 nin polimorfik oldugu tespit edilmistir.

Polimorfik bantlarin buytkltkleri ise 400 - 2000 bp arasinda degisim gostermistir.

4.2.1.1. Findik Genotiplerinin RAPD Teknigi ile Karakterizasyonunda

Polimor fizm ve Ayir ma Gucu

RAPD analizlerinde PCR ve elektroforez uygulamalar: sonucunda elde edilen
toplam bant sayilari, polimorfik bant sayilari, polimorfizm oram, polimorfizm bilgi
icerigi ve ayirma gucu degerleri Cizelge 4.7’ de verilmistir.

Calismada kullamilan 31 RAPD primerine ait elektroforez goruntilerinde
saptanan bant buytklukleri 250 bp ile 2000 bp arasinda degismistir. Elde edilen bu
degerler 6neeki calismalarin sonuglar: ile benzerlik gostermektedir. Radicati ve ark.
(1997), Corylus turlerinin RAPD teknigiyle karakterizasyonu amaciyla yapmis
olduklart g¢alismada kullandiklari 12 RAPD primerinden elde ettikleri polimorfik
bant buyukluklerinin 360-2000 bp arasinda degistigini bildirmistir. Italya’da C.
avellena turuinin degisik cesit ve tiplerinin tammlanmast ¢alismasinda kullanilan 20
RAPD primerinden elde edilen bant sayilarimin 1-9 arasinda, bant biyukltklerinin ise
200 ile 1400 bp arasinda oldugu bildirilmistir (Galderisi ve ark., 1999). Turk findik
gesitleri ve bunlarin bazi klonlar: arasindaki benzerligi RAPD teknigi ile analiz eden
Demir (2004), kullandigi primerlere ait bant buyukluklerinin 200 ile 2800 bp
arasinda degistigini bildirmigtir. Farkli calismalardan elde edilen DNA pargasi
buytkluklerinin benzer oldugu gorulmektedir. Bu durumun, sz konusu galismalarda
benzer PCR kosullarinin kullamimasi ve 6nceki ¢alismalarda basarili sonuclar veren
primerlere sonraki calismalarda da yer verilmesinden kaynaklanabilecegi

muhtemeldir.
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Cizelge 4.7. RAPD primerlerinden elde edilen toplam bant sayilari, polimorfik bant
sayilari, polimorfizm orami, polimorfizm bilgi icerigi ve ayirma gucu

degerleri

Toplam Polimorfik Polimorfizm Polimorfizm Ayirma

No Primer Bant Bant Sayisi Oranmt (%) Bilgi Icerigi Gict

Sayisi
1 OPAA -02 6 4 67 0.542 0.914
2 OPAA -07 7 6 86 0.624 0.927
3 OPAA -08 8 8 100 0.662 1.015
4 OPAA -10 7 6 86 0.684 0.854
5 OPAA -11 5 4 80 0.731 0.761
6 OPAA -17 8 8 100 0.779 1.225
7 OPAA -18 7 7 100 0.664 1.325
8 OPAA -19 6 5 83 0.635 0.742
9 OPAA -20 5 5 100 0.561 1.021
10 OPAG -02 4 4 100 0.488 1134
11 OPAG- 04 7 6 86 0.628 0.843
12 OPAG -07 5 4 80 0.585 1.304
13 OPAG-10 9 8 89 0.856 0.822
14 OPAG-11 7 7 100 0.584 1451
15 OPAG -20 5 4 80 0.753 1.262
16 OPAH - 08 4 3 75 0.652 0.746
17 OPAH - 10 9 5 55 0.772 0.813
18 OPAH - 20 7 5 71 0.432 0.774
19 OPAI -04 7 6 86 0.672 0.825
20 OPAI -12 8 6 75 0.485 0.932
21 OPAI-14 8 6 75 0.558 0.938
22 OPAJ-01 11 7 64 0.721 1.225
23 OPAJ-03 8 6 75 0.353 0.836
24 OPAJ-04 6 6 100 0.646 1.342
25 OPAJ-19 4 2 50 0.567 0.717
26 OPI - 07 6 5 83 0.719 0.816
27 OPJ-10 10 8 80 0.544 1.044
28 OPJ-16 7 6 86 0.422 1.074
29 OPJ-20 7 6 86 0.631 1.145
30 OPX —19 8 5 63 0.486 0.814
31 OPZ -04 7 3 413 0.647 0.710
Toplam 213 171 -- -- 15.56
Ortalama 6.9 5.51 80.77 0.615

Bu ¢alismada RAPD analizleri sonucunda elde edilen toplam 213 adet bandin
171 adedi polimorfik olarak belirlenmistir. Primer basina diisen toplam bant sayisi 4-
11 arasinda degisirken primer basina ortalama toplam bant sayisi ise 6.9 olmustur
(Cizelge 4.7). OPAG-02, OPAH-08 ve OPAJ-19 nolu primerler en dusik (4 adet)
bant sayisim Uretmis olup, en fazla band: ise OPAJ-01 nolu primer (11 adet)
Uretmistir. Primer bagina disen polimorfik bant sayisi ise 2 ile 8 (ortalama 5.5

bant/primer) arasinda olmustur. Polimorfik bant sayisi bakimindan OPAJ-19 nolu
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primerden en dustk (2 bant/primer) elde edilirken, OPAA-08, OPAA-17, OPAG-10
ve OPJ-10 nolu primerlerden ise en yliksek (8 adet) bant sayisi elde edilmistir.

Primerlerin  polimorfizm oram %43 ile %100 arasinda bir degisim
gosterirken, ortalama polimorfizm oram %80.77 olmustur. OPZ-04 nolu primerden
en dusuk (% 43), OPAA-08, OPAA-17, OPAA-18, OPAA-20, OPAG-02, OPAG-11
ve OPAJ-04 nolu primerlerden en yiiksek (% 100) polimorfizm oram elde edilmistir.

Bu caligmada kullanilan RAPD primerlerin ortalama polimorfizm bilgi igerigi
degeri 0.615 olarak bulunmusgtur. En disuk (0.353) polimorfizm bilgi icerigi degeri
OPAJ-03 nolu primerden, en yiiksek (0.856) polimorfizm bilgi igerigi degeri OPAG-
10 primerinden elde edilmistir.

Primerlerin ayirma gucu degerleri incelendiginde ise toplam ayirma gucu
degeri 15.56 olarak belirlenmistir. En disuk ayirma guci degeri (0.813) OPAH — 10
nolu primerden elde edilirken, en yiksek ayirma giicu degeri (1.451) OPAG — 11
nolu primerden elde edilmistir (Cizelge 4.7)

RAPD analizleri ile yapilan dnceki calismalar incelendiginde; Radicati ve
ark. (1997), 12 primer kullanarak yaptiklar: ¢calismada 26 adet polimorfik bant elde
etmisler ve ortalama polimorfik bant sayisinin 2.1 oldugunu bildirmiglerdir. Miaja
ve ark. (2001), 19 findik gesidi ile yaptiklar: ¢alismada 30 adet primer kullanarak 45
polimorfik bant elde etmisler ve ortalama polimorfik bant sayisimin 1.5 oldugunu
bildirmislerdir.

Demir (2004), Turk findik gesitleri ve bunlarin klonlarinm kullanarak yaptig
calismada toplam 218 bant elde etmistir. Arastirici elde edilen bantlarin 153
tanesinin (%70.18) polimorfik olmasina ragmen bunlardan 96 tanesinin (%44.04)
benzerlik indeksleri ve dendogram olusturulmasinda kullanddigint bildirmistir. Ayn
calismada kullamlan primerlerden elde edilen ortalama bant sayisi 6.61 bant/primer;
ortalama polimorfik bant sayisi ise 2.91 bant/primer olarak belirlenmistir.

Bu calismada RAPD andlizleri ile elde edilen ortalama bant sayisi (6.9) ve
ortalama polimorfik bant sayisi (5.5), Radicati ve ark. (1997), Miaja ve ark. (2001)
ve Demir (2004)’in findik gesitleri icin elde etmis olduklar: degerlerden daha yiiksek

olmustur.
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Bu caligmada primerlerin toplam ayirma gucl degeri 15.56 olarak
bulunmustur. Dogan (2006), bu degeri cevizlerde 28.90 bulurken, Yilmaz (2009), bu
degeri kayisilarda 24.20 olarak bildirmistir. Bu calismada elde edilen primerlerin
ayirma gucu degerleri ceviz ve kayisida belirtilen calismalardan daha dusik
bulunmustur. Bu durum, findik genetik kaynaklarindaki farkliligin ceviz ve kayisiya

gore daha diisuk oldugunun bir gostergesi olarak gosterilebilir.

4212. RAPD Analizlerine Gore Findik Genotipleri Arasindaki
Molekiiler Benzerlik indeks

Bu calismada kullanilan 31 RAPD primeri ile elde edilen DNA bantlarinin
rakamsa verileri NTSTSpc 2.0 bilgisayar paket programinda analiz edilmis ve
genotiplere ait benzerlik indekdleri olusturulmustur. RAPD analizleri sonucu findik
cesit ve genotipleri arasinda belirlenen genetik benzerlik indeksleri Ek 1'de
verilmistir.

RAPD analizleri sonucunda genotipler arasindaki kombinasyonlarin benzerlik
katsayilarr  0.64 ile 0.97 arasinda degismistir. Benzerlik  katsayisimin
kombinasyonlarin  %77.5den fazlasinda 0.84 ile 0.91 arasinda degistigi
belirlenmistir. Kombinasyonlarin %22's 0.80'in altinda bir benzerlik katsayist
gostermistir.

Bu calismada RAPD analizlerine gore standart findik gesitleri arasinda en
yuksek benzerlik indeksi 0.960 ile Uzunmusa - Kan kombinasyonu arasinda
saptanirken, en dusik benzerlik indeksinin ise Sivri - Cakildak (0.81)
kombinasyonlar: arasinda oldugu tespit edilmistir. Ayrica standart gesitler icerisinde
yer alan Uzunmusa - Palaz (0.934) ve Aci - Cavcava (0.932) kombinasyonlari
arasindada yiksek benzerlik indeksi degerleri belirlenmistir.

RAPD analizleri sonucuna gore en kaliteli ve tnemli findik gesitlerimizden
Tombul cesidi ile en yakin benzerlik indeksi gosteren g¢esit 0.91 ile Palaz cesidi
olurken en dusiik benzerlik indeksi ise 0.83 ile Cakildak ve 0.84 ile Kargalak cesidi

arasinda belirlenmistir.
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Tombul ¢esidi ile galisma kapsaminda incelenen ve Giresun Findik Arastirma
Enstitisi genetik kaynaklar parselinde bulunan genotipler arasindaki en yakin
benzerlik indeks 0.94 ile 501 ve 504 nolu genotipler arasinda belirlenmistir. Bunlar
disinda 520 ve 606 nolu genotipler ile Tombul gesidi arasindaki benzerlik indeksi ise
0.91 olarak belirlenmistir.

Calisma kapsaminda incelenen ve Vangolu Havzas’ ndan segilen genotipler
arasindaki kombinasyonlarda RAPD analizleri sonuglarina gore benzerlik indeksi
degerleri en dusik 0.80 ve yiksek 0.98 olarak belirlenmistir. Bu bolgeden secilen
genotipler arasinda en yiksek benzerlik indeksi 0.98 ile A6 — A7 kombinasyonu
arasinda saptamirken, en dusik benzerlik indeksinin ise H1 — H8 (0.80)
kombinasyonlar1 arasinda oldugu tespit edilmistir. Genel olarak VangdlU' nun
kuzeyinden alinan genotipler kendi arasinda; glineyinden alinan gentipler de kendi
aralarinda yakin benzerlik indeksi degerleri gostermislerdir.

Kendi aralarindaki benzerlik indeksi degeri 0.91 olan ve deneme kapsaminda
Corum ilinden ainan C1 ve C2 genotipleri, RAPD analizlerinde incelenen Oteki 78
genotipten ayr1 bir grup olusturmustur. Bu iki genotip ile diger genotipler arasindaki
benzerlik indeks degeri ise 0.68 olarak belirlenmistir. Pomolojik ve morfoljik
yonden de Oteki genotiplerden farkl: oldugu tespit edilen bu genotiplerin 6zellikle dip
surgund olusturmamalar1 bu genotiplerin C. colurna tirine dahil olabilecegi ile
bagdastirilabilir.

RAPD andlizleri genel olarak incelendiginde birbirine yakin bdlgelerden
secilen genotiplerin birbirlerine genetik olarak daha yakin 0Ozellik gosterdigi
gorulmektedir. Bu durum kullanilan RAPD markdrlerinin gesit x boélge farkliligim
belirlemede de kullanlabilecegini gbstermektedir.

4.2.1.3. Findik Cesit ve Genotiplerinin RAPD Y 6ntemine Goére Soyagac

Analizleri

RAPD andizleri sonucunda olusturulan dendogram Sekil 4.4 de
gorulmektedir. Olusturulan dendogramda tiim genotipler icin benzerlik oram 0.69 ile

0.98 arasinda degismektedir. RAPD analizlerine dayamlarak elde edilen bu
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dendogram ilk olarak 1 ve 2 seklinde numaralandiriimis iki ana kola ayrilmistir. 2
numaral1 ana kol icerisinde C1 ve C2 genotipleri yer almistir. Bu iki genotip ¢alisma
dahilinde kullanilan diger tum genotiplere %69 oramnda yakin, yaklasik olarak %30
oraminda uzak bulunmustur.

Dendogram Uzerinde 1 seklinde numaraandiriimis ana kol tekrar kendi
icerisinde 2 alt gruba ayrilmistir. Bu iki alt grup dendogram Uzerinde 1.1 ve 1.2
seklinde numaraandirilmustir. Bu iki alt grup birbirine genetik olarak yaklasik %79
oraminda yakin bulunmustur. 1.1 seklinde numaralandirilmis alt grup igerisinde H2
ve A2 genotipleri yer almistir. 1.2. seklinde numaralandiriimig alt grup ise kendi
icerisinde iki kola ayrilmstir. Bu iki kol dendogram utzerinde 1.2.1 ve 1.2.2. seklinde
numaralandirilmis ve birbirlerine % 83 oramnda yakin bulunmustur.

1.2.1 kolu icinde yer alan genotiplerin tamaminin Vangdlu Havzasi’ ndan
secilen genotipler oldugu belirlenmistir. 1.2.1 kolu tekrar kendi icerisinde iki gruba
ayrilmigtir. Bu iki grup dendogram uzerinde 1.2.1.1 ve 1.21.2 seklinde
numaralandirilmstir.

1.2.1.1 grubu da iki kola ayrilmstir. Bu iki koldan ilkinde H1, H3, H4, H5,
H6, H7 ve G1 genotipleri yer almistir, diger koldaise H8, Al, A4, A5, A6, A7 ve A3
genotipleri yer almistir. Bu iki kol arasinda RAPD analizleri sonucunda yaklasik
olarak % 89 oraminda yakinlik tespit edilmistir. 1.2.2.2 kolu icerisinde ise yalnizca
611 genotipi yer amistir. Bu genotip 1.2.2.1 grubunda yer alan tim genotiplere % 85
oranmnda yakin bulunmustur.

Dendogram Uzerinde 1.2.2 seklinde numaralandirilmis kol ise 2.2.2.1 ve
1.2.2.2 seklinde numaralandiriimis iki gruba bolinmusttr. Bu iki grupta yer alan
genotipler genetik olarak birbirlerine %83 oraninda yakin bulunmustur. 2.2.2.1
seklinde numaralandirilmig grup igerisinde 304 genotipi yer amistir. Bu genotip
2.2.2.2 seklinde numaralandirilmis gruptaki tim genotiplere genetik olarak yaklagik
% 83 oramnda yakin bulunmustur. Calisma kapsaminda incelenen 16 adet standart
cesit ve 42 adet genotip 2.2.2.2 seklinde numaralandirilmis grup igerisinde

kimelenmistir.
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Sekil.4.4. Findik genotiplerinin RAPD analizleri sonucuna gore elde edilen soyagaci
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Elde edilen bulgulara gore, incelenen findik gesit ve genotipleri RAPD analizleri
ile belirlenen 31 primerle basarili bir sekilde tammlanmis ve akrabalik iligkileri
ortaya konmustur. Elde edilen bulgular findik Uzerinde daha ©Once yapilmis
calismalarin (Galderis ve ark., 1999; Miaja ve ark., 2001; Demir, 2004) sonuclar

ile uyumlu olmustur.

RAPD markdrlerinin gesit tammlamalar: igin uygun markorler olduklari ve farkli
genotiplerin belirlenmesi igin kullarlabildigi belirtilmistir (Valentini ve ark., 2001,
Demir, 2001). Ayrica uygulanmasinin diger yontemlere gore nispeten daha kolay
olmasi ve maliyetinin de distik olmasi nedeni ile RAPD sikga kullanilan bir yontem
olmustur. Bu yontem birgok meyve turiinde gesit tammlama ve genetik iligkilerin

ortaya gikarilmas: amaciyla kullanmlmusgtir.

RAPD yonteminin sadece dominant karakterler yoninden sonug¢ vermesinin
yorumlama yonunden zorluklar cikarttigi ve tekrarlanabilirliginin disik olmasinin
bu markor tekniginin olumsuz yanlarindan oldugu bildirilmistir (Kacar, 2001;
Demir, 2004).

RAPD tekniginin gen kaynaklarimin tammlanmasinda ve siniflandiriimasinda
(Davis ve Mahlenbacher, 1997), genetik uzaklig: belirlemede ve genetik haritalama
caligmalarinda kullanilabilecegi bildirilmistir (M ahlenbacher ve ark., 2006).

4.2.2. Mikrosatellit (SSR) Markor Analizleri

4.2.21. Findik Genotiplerinin SSR Teknigi ile Karakterizasyonunda

Polimor fizm ve Ayirrma Gucu

Bu calismada 84 findik genotipi arasindaki genetik iliskiyi ortaya gikarmak
ve benzerlik oranlarinin tespiti amaciyla molekiler markor tekniklerden bir digeri
olan SSR (Simple Sequence Repeated) markorleri kullamlmigtir. Calismada Nahla
ve ark. (2003) ile Mahlenbacher ve ark. (2006) tarafindan gelistirilen 24 SSR
primeri kullamlmigtir. Bu primerler de RAPD c¢alismalarinda oldugu gibi 6ncelikle 8
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findik genotipi ile taranmigtir. Kullanilan primerlerden 18 tanesi polimorfik olarak
bulunmus ve bunlar 84 findik genotipinin karakterizasyonunda kullamlmustir.

PCR isleminden sonra gogaltilan DNA parcaciklarindan elde edilen bantlar
dikkate alinarak var (1) ve yok (0) seklinde rakamsal veriler elde edilmistir.
Calismada kullanmlan SSR primerleri iginden CAC- B 029 b; CAC- B 109 ve CAC-
B 113 primerlerine ait dikey elektroforez jel goruntlleri Sekil 4.5.; Sekil 4.6. ve
Sekil 4.7 ' de sunulmustur.

Sekil 4.5."de goruldugt gibi CAC- B 029b primerinin 84 findik genotipi ile
yapilan PCR amplifikasyonu sonucu elde edilen jel resminde, olusan 10 allelin
tamaminin polimorfik oldugu tespit edilmistir.

CAC- B 109 primerinin 84 findik genotipi ile yapilan PCR amplifikasyonu
sonucu elde edilen jel resmi Sekil 4.6.’de sunulmustur. CAC- B 109 primerinin 84
findik genotipi ile yapilan PCR amplifikasyonu sonucu elde edilen jel resminde,
olusan 10 allelin 9" nun polimorfik oldugu tespit edilmistir.

Sekil 4.7.'de goruldugl gibi CAC- B 113 primerinin 84 findik genotipi ile
yapilan PCR amplifikasyonu sonucu elde edilen jel resminde, olusan 8 allelin
tamaminin polimorfik oldugu tespit edilmistir.
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Sekil 4.5. CAC- B 029b numarali SSR primerine ait dikey eektroforez je gortntisi
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Sekil 4.6. CAC- B 109 numaral1 SSR primerine ait dikey e ektroforez je géruntlisi

Sekil 4.7. CAC- B 113 numara1 SSR primerine ait dikey e ektroforez je goruntlisi
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SSR analizlerinde PCR ve elektroforez uygulamalari sonucunda elde edilen
toplam alel sayilari, polimorfik allel sayilari, polimorfizm oram, polimorfizm bilgi

icerigi ve ayirma gucu degerleri Cizelge 4.8’ de verilmistir.

Cizelge 4.8. SSR primerlerinden elde edilen toplam bant sayilari, polimorfik bant sayilari,
polimorfizm oram, polimorfizm bilgi icerigi ve ayirma giicti degerleri

Toplam Polimorfik Polimorfizm Polimorfizm Ayirma
No Primer Allel Allel Oram Bilgi Igerigi Giicil
Sayisi Sayisi (%)

1 CAC-A0l4a 10 9 90 0.742 1154
2 CAC-A014b 11 11 100 0.724 0.845
3 CAC-A024b 5 5 100 0.671 1.404
4 CAC-A36 5 5 100 0.784 0.822
5 CAC-A 105 7 6 86 0.741 1451
6 CAC-BO001 6 6 100 0.776 1.282
7 CAC-BO020 8 8 100 0.674 0.748
8 CAC-BO028 7 7 100 0.747 0.815
9 CAC-B029b 10 10 100 0.771 0.774
10 CAC-B 109 10 9 90 0.582 0.825
11 CAC-B 110 2 2 100 0.728 0.852
12 CAC-B111 5 5 100 0.787 0.958
13 CAC-B 113 8 8 100 0.987 0.752
14 CAC-B114 5 5 100 0.784 0.958
15 CAC-CO003 5 5 100 0.775 1.225
16 CAC-C111 2 2 100 0.672 0.958
17 CAC-C118 6 6 100 0.714 1.242
18 CAC-CO028 6 6 100 0.542 0.817

Toplam 118 115 -- 17.98

Ortdama 6.55 6.38 98 0.786

Bu calismada kullamlan 18 SSR lokusundan toplam 118 adet allel elde
edilmis ve bunlarin 115 adedi polimorfik bulunmustur. Primer basina diisen toplam
alel sayisi 2 ile 11 (ortalama 6.55) arasinda degisim gostermistir. Lokus basina
dusen polimorfik bant sayisi ise yine 2 ile 11 (ortdama 6.38) arasinda degisim
gostermistir. Toplam allel sayisi agisindan, CAC- B 110 lokusu en az sayida (2 adet)
allel uretmis olup ; CAC- A 014 b lokusu ise en fazla (11 adet) alleli vermistir. SSR
analizlerinde kullanllan primer ciftlerinin  polimorfizm oram %98.0 olarak
belirlenmistir.

Calismada en dusuk (0.542) polimorfizm bilgi igerigi degeri CAC- C 028
lokusundan, en yuksek (0.987) polimorfizm bilgi igerigi degeri ise CAC- B 113
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lokusundan elde edilmistir. Ortalama polimorfizm bilgi igerigi degeri ise 0.786
olarak bulunmustur.

SSR lokudlarinin toplam ayirma guicti degerleri 17.98 olarak belirlenmis olup;
en dustk (0.748) ayirma gucu degeri CAC- B 020 lokusundan elde edilirken, en
yuksek (1.404) ayirma gucu degeri CAC- A 024 b lokusundan elde edilmistir
(Cizelge 4.8.)

Nahla ve ark. (2003), 19 findik genotipi ile yaptiklari tammlama
calismasinda 12 SSR primerini denemisler ve mikrosatellit lokusu basina allel
sayisimn 4 ile 7 arasinda ve heterezigotluk oramimin ise 0.58 ile 0.87 arasinda
degistigini belirlemislerdir.

Boccacci ve ark. (2006), 78 findik cesidinde 16 SSR lokusu kullanarak
gesitlerin tammlanmas: ve genetik iliskilerinin incelemesi amaciyla yaptiklar:
caligmada lokus basina diisen allel sayisinin 9.4 oldugunu; %78’ e kadar ¢ikan yuksek
allel frekandar: ve ayirma guctinii % 91 olarak belirlemislerdir.

Gokirmak ve ark. (2008), C.avellena turtne ait farkli cografik bolgelerde
yayilim gosteren 270 adet klonun genetik profilerini incelemek amaciyla yaptiklar
caligmada 21 SSR primerini kullanmuglardir. Farkli genetik profil gosteren 198
klonda lokus basina ortalama allel sayisimn 9.81, heterezigotluk oramimn 0.67
oldugu belirtilmistir.

Y apilan bu ¢alismada da kullanilan toplam 18 SSR lokusu basina allel sayist
2 ile 11 arasinda degisirken ortalama allel sayisi 6.55 olarak bulunmustur. Allel
sayillarindaki farkliliklar bu calismada kullamlan genotiplerin farkli olmasindan
kaynaklanan bir durumdur. Calismada kullamlan lokuslara ait polimorfizm oranlar:
Oonceki calismalardan daha yiksek olarak beirlenmistir. Calismada kullanilan
genotipler icinde C.avellana ve C.colurna turlerinin bulunmast polimorfizm

oranlarinin yuksek olmasimn nedenleri arasinda sayilabilir.

4.2.2.2. SSR Analizlerine Gore Findik Genotipleri Arasindaki Molektler
Benzerlik indeks

Bu caligmada kullanilan 18 SSR primeri ile elde edilen DNA bantlarinin
rakamsa verileri NTSTSpc 2.0 bilgisayar paket programinda analiz edilmis ve
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genotiplere ait benzerlik indekderi olusturulmustur. SSR analizleri sonucu findik
cesit ve genotipleri arasinda belirlenen genetik benzerlik indeksleri Ek 2'de
verilmistir.

SSR analizlerinde A-3 ile A-4 (1.00), A-3 ile A-5 (1.00), A-4 ile A-5 (1.00)
genotipleri kullamlan primerlerle birbirlerinden ayirt edilememistir. Diger genotipler
arasindaki  kombinasyonlarin  benzerlik indeksleri 0.117 ile 0.983 arasinda
degismistir. Benzerlik katsayisinin kombinasyonlarin %80’ den fazlasinda 0.450 ile
0.80 arasinda degistigi belirlenmistir.

Benzerlik katsayilar1 bakimindan en yuksek genetik benzerlik A6-A7 (0.983)
kombinasyonlar1 arasinda bulunurken, bunu sirasiyla 302-308 (0.950), A1-A7
(0.933), Mincane-611 (0.931) kombinasyonlar1 izlemistir. En dustk genetik
benzerlik katsayisi ise 402-C.colurna 1 (0.117) kombinasyonu arasinda saptanirken,
bunu sirastyla C.colurna 1-207 (0.122) ve C.colurna 2 - 211 (0.125) kombinasyonu
izlemistir.

SSR analizlerine gore standart findik gesitleri arasinda en yiksek benzerlik
indeks Tombul - Mincane (0.80) ve Incekara - Kus (0.80) kombinasyonlar: arasinda
saptanirken, bunu Tombul - Paaz (0.79) kombinasyonu izlemistir. En dusik
benzerlik indeksinin ise Kan - Cavcava ( 0.39) ve Cavcava - Mincane (0.42)
kombinasyonlar: arasinda oldugu tespit edilmistir. Standart gesitler igerisinde yer
aan Kus - Sivri (0.76); Cakildak - Tombul (0.75) ve Act - Kus (0.75)
kombinasyonlar: arasinda da yiksek benzerlik indeksi degerleri belirlenmistir.

SSR analizlerinden elde edilen verilere gore Cavcava gesidi ile Oteki standart
gesitler arasinda dustk bir benzerlik indeksinin oldugu dikkati gcekmektedir. Bu gesit
ile en ylksek benzerlik indeksi degeri 0.61 ile Aci, en duslik benzerlik indeksi degeri
0.39 ile Kan ¢esidi arasinda belirlenmistir. ‘Kocakart Findigi’ adiyla da bilinmekte
ve daha ¢ok Trabzon yoresinde yetistirilmekte olan bu ¢esidin kisa boylu zuruflara
sahip oldugu bildirilmistir (K 6ksal, 2002; Demir, 2004).

SSR analizleri sonuglarina gore onemli findik gesitlerimizden Tombul ile en
yakin benzerlik indeks gosteren ¢esidin 0.80 ile Mincane ¢esidi oldugu
belirlenmistir. Bu iki ¢esidin pomolojik Ozellikler bakimindan da birbirine yakin

oldugu tez calismasi kapsaminda gdzlenmistir. S6z konusu ¢esitlerin yag ve protein
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oranlariin  yuksek, lezzetli ve beyazlanma oranlarinin da yiksek oldugu Onceki
caligmalarda bildirilmistir (Ayfer ve ark., 1986; Koksal, 2002).

SSR andizleri sonucuna gore galisma kapsaminda incelenen ve Vangolu
Havzas’'ndan segilen genotipler arsindaki kombinasyonlarda benzerlik indeksi
degerleri en dusiik 0.59 ve en yliksek 0.98 olarak belirlenmistir. Bu bolgeden segilen
A-3 ile A-4 (1.00), A-3 ile A-5 (1.00), A-4 ile A-5 (1.00) genotipleri kullamlan
primerlerle birbirlerinden ayirt edilememistir. En yiksek benzerlik indeks 0.98 ile
A6 — A7 kombinasyonu arasinda saptanirken, en dusuk benzerlik indeksinin ise H1-
A2 (0.58) kombinasyonlari arasinda oldugu tespit edilmistir. Genel olarak
VangolU' niin  kuzeyinden alinan genotipler kendi arasinda; glineyinden alinan
genotipler de kendi aralarinda yakin benzerlik indeksi degerleri gostermiglerdir.

Giresun Findik Arastirma Enstitiisi genetik kaynaklar koleksiyonundan
saglanan 402, 501, 504 ve 609 no'lu genotipler kendi aralarinda bir grup
olusturmustur. Bu grup standart findik cesitlerinden 0.83 benzerlik oran ile en ¢ok
Tombul ¢esidine yakin bulunmustur.

4.2.2.3. Findik Cesit ve Genotiplerinin SSR Ydntemine Gore Soyagac
Analizleri

SSR analizleri sonucunda olusturulan dendogram Sekil 4.8’ da gorulmektedir.
Olusturulan dendogramda tiim genotipler icin benzerlik oram 0.250 ile 0.983
arasinda degismektedir. SSR analizlerine dayanilarak elde edilen bu dendogram ilk
olarak 1 ve 2 seklinde numaraandiriimis iki ana kola ayrilmistir. 1 numarali ana kol
icerisinde C.colurna turtine ait dort genotip yer almigtir. C.colurna tipleri ¢alismada
kullanilan diger tim genotiplere %25 oramnda yakin, yaklasik olarak %75 oramnda
uzak bulunmustur. C.colurna tipleri kendi aralarinda iki kol olusturmus ve bu kollar
arasindaki benzerlik oram ise 0.580 olmustur.

Tiark Findig: olarak da bilinen C.colurna tirinun anavatanmin Turkiye oldugu
ve tipik olarak 22 metreye kadar boylanabilen agaclar meydana getirebilmesi ile
tanindig1 bildirilmistir (Ozbek, 1978). Pomolojik olarak kiigiik meyvelere ve farkl:
morfolojik dzelliklere sahip bu tir, SSR sonuglarina gore de ¢alisma kapsamindaki
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Oteki findik genotiplerinden genetik yonden de belirgin bir sekilde farklilik
gostermistir.

Dendogram Uzerinde 2 seklinde numaraandiriimis ana kol tekrar kendi
icerisinde 2 alt gruba ayrilmistir. Bu iki alt grup dendogram Uzerinde 2.1 ve 2.2
seklinde numaraandirilmustir. Bu iki alt grup birbirine genetik olarak yaklasik %28
oraminda yakin bulunmusgtur. 2.1 seklinde numaralandiriimss alt grup icerisinde C1
ve C2 genotipleri yer almustir.

SSR sonuglarina gore kendi ara arindaki benzerlik indeksi degeri 0.50 olan ve
deneme kapsaminda Corum ilinden alinan C1 ve C2 genotipleri ile SSR analizlerinde
incelenen C.colurna genotipleri arasindaki benzerlik indeks 0.250 olarak
beirlenmistir. C1 ve C2 genotiplerinin C.colurna tipleri disindaki genotiplerle
benzerlik oran ise 0.280 olmustur.

Dendogram Uzerinde 2.2 seklinde numaralandirnilmis at grup ise kendi
icerisinde iki kola ayrilmistir. Bu iki kol dendogram Uzerinde 2.2.1 ve 2.2.2 seklinde
numaraandirilmstir. Bu iki kol birbirlerine % 42 oramnda yakin bulunmustur.

Vangdlu Havzas'ndan dimnan findik genotiplerinden G-2  disindaki
genotiplerin tamami dendogram Uzerindeki 2.2.1. nolu kolda toplanmistir. Cavcava
¢esidinin de bu kol tzerinde bulunmas: dikkati gekmektedir.

Calisma kapsaminda incelenen 15 adet standart ¢esit ve 46 adet genotip 2.2.2

seklinde numaraandirilmis grup igerisinde kimel enmistir.
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Sekil 4.8. Findik genotiplerinin SSR andizleri sonucuna gore elde edilen soyagaci
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5. SONUCLAR VE ONERILER

Kultdr bitkilerinin  tanmmlanmast  ve siniflandiriimasinda  oldugu  gibi
meyvecilik kulttrintn gelismesi ile birlikte gesit tammlama calismalarina da biyuk
Onem verilmistir. Cesit tammlama caligmalart igin baglangigta morfolojik
Ozelliklerden yararlamlimugtir. Morfolojik 6zelliklerin gevre sartlarindan etkilenmel eri
ve subjektif verilere dayali olmasi gibi bazi sinirlayici faktorlerin etkisi altinda
olmasi yeni tammlama yontemlerinin gelistirilmesini zorunlu kilmistir. Bu nedenle
gesitler hakkinda daha ayrintili bilgiler elde etmek amaci ile biyokimyasal
yontemlerden de faydalanilmistir. Gunumiizde biyoteknoloji alanindaki gelismelere
paralel olarak bu tir tammlama galismalarinda molekiler markor teknikleri yaygin
olarak kullanmimaya baslamistir.

Bu arastirmada 80 findik genotipinin 2005 ve 2006 yillarindaki pomolojik ve
morfolojik dzellikleri 33 kriter kullamlarak ortaya konmustur. Calisma kapsaminda
molekiler tammlama yontemlerinden RAPD ve SSR markor teknikleri de
kullanilarak findik genotiplerinin genetik olarak parmak izleri ¢ikarilmis ve genetik
benzerlik oranlar1 belirlenmistir. Bu amagla RAPD caligsmalarinda 80 adet, SSR
analizlerinde ise 84 findik genotipi kullanilmistir.

Bu calisma kapsaminda Ulkemizin gesitli bolgelerinde yetismekte olan bazi
findik genotipleri ile standart findik gesitlerinin pomolojik ve morfolojik 6zellikleri
incelenmis ve elde edilen rakamsal veriler yardimi ile soyagact andizleri ile
degerlendirilmistir. Aym zamanda bu genotip ve gesitler arasindaki genetik iliskiler
RAPD ve SSR primerleri yardimiyla belirlenmeye ¢alisilmistir.

Arastirmadan elde edilen sonuglar genel hatlariyla asagida 6zetlenmistir.

1. Gaisma kapsaminda incelenen genotipler arasinda, pomolojik ve
morfolojik tanimlamalar kapsaminda kullanilan 33 Ozellige gore genis bir gesitlilik
saptanmustir. Ozellikle meyve uzunlugu, meyve yuksekligi, meyve agirligi, meyve
genisligi, zuruf uzunlugu ve yaprak sap1 tlylulligl karakterleri en fazla cesitlilik
gosteren ozellikler olarak belirlenmistir.

2. Temel bilegen analizlerine gore, ilk Ug bilesenin tzerinde ¢aligilan findik
genotipleri arasindaki genetik gesitliligi agiklamada %85’ lik bir orana sahip oldugu
belirlenmistir. Elde edilen kimdalatif varyans degerlerine gore 19 0zellik genetik
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cesitliligin aciklanmasinda %99 oraminda etkiye sahipken, toplam 25 6zellikten
20'sinin galismada kullamlan bireylere ait genetik cesitliligi agiklamada %100
oranminda etkili oldugu belirlenmistir.

3. Pomolojik ve morfolojik veriler kullanilarak elde edilen soyagac: Uzerinde
genotipler 4 ana gruba ayrilmistir. Bu gruplar da 6zellikle meyve uzunlugu, meyve
agirligi ve meyve genisligi karakterlerine gore alt gruplara ayrilmustir. Genel olarak
buyik meyveli genotipler bir ana grup atinda toplamirken, uzun meyveli genotipler
de 0y agaci Uzerinde yakin gruplar altinda toplanmustir.

4. Caligmada kullamlan DNA'’larin saflik derecelerinin spektrofotometre
Olcim degerlerine gore 1.6 ile 2.1 arasinda degistigi belirlenmistir. Bu sonuglar ile
caigmada kullamlan DNA izolasyon yonteminin findik genotipleri arasinda
yapilacak molekiler calismalar icin uygun bir DNA izolasyon metodu oldugu
soylenebilir.

5. Findik genotiplerinin RAPD ve SSR teknikleri ile tammlanmalarinda
kullanilacak polimorfizm oram yiksek primerler belirlenmistir. Caligmada kullanilan
100 adet RAPD primeri ile 6n tarama islemi gergeklestirilmis ve tarama calismast
sonucunda bu primerler igerisinden 31 tanesinin polimorfizm seviyeleri bakimindan
en uygun sonuglar verdigi belirlenmistir. Segilen 25 SSR primerinin 0n tarama
caligmast sonucunda bu primerler igerisinden 18 tanesinin polimorfizm seviyeleri
bakimindan yiiksek sonuglar verdigi gorulmustir.

6. Calismada incelenen findik genotipleri arasindaki genetik iliski ve
varyasyonun belirlenmesi amaciyla kullamlan RAPD ve SSR teknikleri ile birbirine
uzak ve yakin olan findik genotiplerinin ayrimlar: yapilabilmistir.

En yuksek polimorfizm oram %98 ile SSR tekniginden elde edilirken; RAPD
tekniginden elde edilen polimorfizm oram ise %80 olmugtur. SSR tekniginde elde
edilen toplam 118 adet alellin 115 tanesinin polimorfik oldugu belirlenirken, RAPD
tekniginde ise elde edilen toplam 213 banttan 171 tanesinin polimorfik oldugu
Saptanmugtir.

7. RAPD andizlerine gbre benzerlik katsayilari bakimindan en yiksek
genetik benzerlik A6-A7 (0.980) kombinasyonlari arasinda bulunurken, bunu
sirastyla A4-A5 (0.973), H5-H6 (0.970), 501-504 (0.958) kombinasyonlar: izlemistir.
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En disuk genetik benzerlik katsayisi ise Cl-Kainkara (0.640) ve C1-212
kombinasyonu arasinda saptanirken, bunu sirasiyla C2- Kalinkara (0.651) ve C2-G2
(0.655) kombinasyonu izlemistir.

Standart findik cesitleri arasinda en yiksek benzerlik indeksi 0.960 ile
Uzunmusa — Kan kombinasyonu arasinda saptanirken, en disuk benzerlik indeksinin
ise Sivri — Cakildak ( 0.81) kombinasyonlari arasinda oldugu tespit edilmistir. Ayrica
standart cesitler icerisinde yer alan Uzunmusa — Palaz (0.934) ve Aci — Cavcava
(0.932) kombinasyonlar1 arasinda da yuksek benzerlik indeksi degerleri
belirlenmistir.

8. SSR analizlerine gbre benzerlik katsayilart bakimindan en yiiksek genetik
benzerlik A6-A7 (0.983) kombinasyonlar: arasinda bulunurken, bunu sirasiyla 302-
308 (0.950), A1-A7 (0.933), Mincane-611 (0.931) kombinasyonlar: izlemistir. En
dustk genetik benzerlik katsayisi ise 402-C.colurna 1 (0.117) kombinasyonu
arasinda saptanirken, bunu sirastyla C.colurna 1 - 207 (0.122) ve C.colurna 2 - 211
(0.125) kombinasyonu izlemistir.

SSR analizlerine gore standart findik gesitleri arasinda en yiksek benzerlik
indeks Tombul - Mincane (0.80) ve Incekara - Kus (0.80) kombinasyonlar: arasinda
saptanirken, bunu Tombul - Paaz (0.79) kombinasyonu izlemistir. En dusuk
benzerlik indeksinin ise Kan - Cavcava ( 0.39) ve Cavcava - Mincane (0.42)
kombinasyonlar: arasinda oldugu tespit edilmistir.

9. Standart findik gesitleri, Giresun Findik Arastirma Enstitisi genetik
kaynaklar parselinde bulunan genotipler ile Vangdli Havzasi' ndan alinan findik
genotipleri, molekiler yontemler ile elde edilen soy agaci Uzerinde birbirlerinden
belirgin bir sekilde ayrilmiglardir. Bu sonug genotiplerin siniflandirilmasinda genetik
orjinlerinin 6nemli bir rol oynadigini gostermektedir.

10. Calismamn SSR andizleri kismina dahil edilen Corylus colurna turtine
ait genotipler, Oteki cesit ve genotiplerden belirgin bir sekilde ayri bir kolda
toplanmuglardir. Yine Corum ilinden alinan C1 ve C2 nolu genotiplerin standart
cesitler ile Corylus colurna turt arasinda oldugu belirlenmistir. Bu genotiplerin
Corylus colurna turtne yakin yabani formlar oldugu sdylenebilir. Bu konuda daha

detayl1 caligmalarin yapilmasi onerilir.
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Bu calismadan elde edilen sonuclar, findik genotiplerinin yayilma alanlarinin
belirlenmesinde, genetik koleksiyonlarin karsilastiriimasinda, findik genotiplerinin
karakterizasyonunda ve gelecekte yapilacak 1lah programlarinda ebeveyn seciminde
kullanilabilir.

Ayrica tlkemizde findigin yogun olarak yetistiriciliginin yapildigi Karadeniz
bolgesnde Onemli standart cesitlerimizin sinonimlerinin oldugu ve bunun gesit
tanimlama calismaarinda arastiricilar icin 6nemli bir kargasa kaynagi oldugu
bildirilmistir (Ayfer ve ark., 1986; Bostan, 1995). Bu ¢alismada kullarmlan primer
ve molekiler teknikler kullamlarak sinonim oldugu bildirilen ¢esit ve genotipler
arasindaki benzerlik ve farklilik oranlari ortaya konulabilir.

Biyoteknoloji alanindaki gelismelere paralel olarak findik Uzerinde simdiye
kadar yapilan caismalar incelendiginde Ozellikle genotip tammlama ve akrabalik
iliskilerinin arastirilmasi konusu tizerinde 6nemli gelismelerin oldugu gorulmektedir.
Ayrica son donemlerde genotiplerin 6zellikleri ile ilgili olan fonksiyonel genomlarin
belirlenmesini amaglayan calismalar 6nem kazanmaktadir. Bu 6zel genlere iligkin
bilgilere ulasmak igin vyudrdtilen caligmalarin temelini  genotip tammlama
¢alismalarinin olusturdugu unutulmamalidir. Bu tez ¢alismasi sonucunda elde edilen
veriler, findik genomu Uzerindeki 6zel genlerin belirlenmesi ¢alismalarinda da
kullanilabilir.

Findik Uzerinde bundan sonra yapilacak ¢alismalarda fonksiyonel genomlarin
tanimlanmasi Uzerinde durulmalidir. Bu amagla findik genotipleri tzerinde genetik
haritalama ve QTL (Quantative Trait Loci) analizlerine dncelik verilmelidir. Bunun
yaninda EST (Expressed Sequence Tags) dizilerinin tammlanmast i¢in uygulanan
DNA mikroarray yada DNA mikrogip teknolojisi de kullaniimalidir.
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42 0.890.89 0.850.90 0.87 0.89 0.87 0.86 0.86 0.85 0.86 0.84 0.86 0.87 0.84 0.86 0.86 0.85 0.87 0.83 0.85 0.88 0.85 0.88 0.87 0.88 0.83 0.84 0.89 0.87 0.89 0.89 0.86 0.89 0.91 0.87 0.88 0.85 0.85 0.87 0.90 1.00

43 0.900.87 0.83 0.86 0.88 0.87 0.85 0.85 0.84 0.85 0.86 0.88 0.87 0.86 0.85 0.88 0.88 0.86 0.87 0.83 0.86 0.88 0.84 0.86 0.89 0.90 0.83 0.85 0.88 0.87 0.88 0.88 0.86 0.89 0.89 0.85 0.89 0.87 0.86 0.88 0.88 0.92 1.00

44 0.850.86 0.81 0.850.82 0.86 0.82 0.82 0.84 0.81 0.84 0.81 0.84 0.83 0.83 0.82 0.84 0.82 0.86 0.83 0.82 0.82 0.83 0.87 0.87 0.83 0.83 0.82 0.83 0.83 0.85 0.83 0.83 0.84 0.86 0.86 0.84 0.82 0.84 0.85 0.850.88 0.87 1.00

45 0.920.90 0.84 0.87 0.89 0.89 0.87 0.84 0.86 0.85 0.87 0.88 0.88 0.86 0.85 0.87 0.86 0.86 0.92 0.84 0.85 0.88 0.85 0.88 0.88 0.88 0.81 0.84 0.87 0.87 0.85 0.87 0.85 0.90 0.88 0.86 0.88 0.86 0.85 0.88 0.87 0.910.92 0.89 1.00

46 0.840.86 0.84 0.84 0.87 0.85 0.86 0.86 0.82 0.83 0.85 0.86 0.85 0.86 0.81 0.85 0.85 0.86 0.85 0.78 0.78 0.82 0.84 0.86 0.83 0.82 0.81 0.82 0.83 0.85 0.82 0.83 0.82 0.84 0.83 0.81 0.84 0.84 0.80 0.85 0.83 0.85 0.87 0.83 0.90 1.00

47 0.940.91 0.86 0.88 0.90 0.90 0.88 0.87 0.87 0.87 0.88 0.89 0.88 0.87 0.84 0.90 0.89 0.88 0.92 0.86 0.86 0.89 0.87 0.89 0.90 0.88 0.83 0.85 0.89 0.89 0.86 0.89 0.86 0.93 0.90 0.86 0.89 0.88 0.86 0.89 0.86 0.91 0.94 0.89 0.96 0.91 1.00

48 0.88 0.88 0.850.86 0.87 0.89 0.87 0.87 0.86 0.86 0.84 0.85 0.86 0.85 0.83 0.88 0.88 0.87 0.87 0.83 0.82 0.86 0.84 0.90 0.92 0.86 0.81 0.84 0.92 0.89 0.86 0.88 0.85 0.88 0.86 0.84 0.86 0.85 0.83 0.87 0.88 0.89 0.89 0.87 0.89 0.87 0.92 1.00

49 0.86 0.86 0.83 0.85 0.86 0.86 0.86 0.83 0.82 0.84 0.84 0.81 0.85 0.85 0.82 0.85 0.84 0.86 0.84 0.80 0.80 0.85 0.83 0.86 0.86 0.84 0.80 0.81 0.85 0.86 0.84 0.84 0.82 0.83 0.83 0.80 0.82 0.83 0.81 0.85 0.86 0.88 0.85 0.86 0.88 0.88 0.89 0.88 1.00

50 0.890.87 0.83 0.87 0.87 0.88 0.85 0.84 0.86 0.86 0.87 0.86 0.86 0.85 0.85 0.88 0.86 0.87 0.87 0.84 0.84 0.88 0.86 0.88 0.89 0.86 0.83 0.84 0.88 0.87 0.85 0.87 0.83 0.87 0.89 0.85 0.85 0.85 0.86 0.88 0.88 0.91 0.94 0.87 0.92 0.87 0.92 0.90 0.87 1.00

51 0.800.830.790.83 0.80 0.83 0.80 0.83 0.81 0.80 0.81 0.81 0.81 0.81 0.79 0.83 0.81 0.80 0.82 0.81 0.80 0.81 0.81 0.83 0.84 0.81 0.79 0.82 0.82 0.80 0.80 0.81 0.80 0.81 0.82 0.81 0.80 0.81 0.80 0.83 0.87 0.84 0.86 0.87 0.85 0.83 0.85 0.85 0.83 0.86 1.00

52 0.850.850.820.84 0.83 0.89 0.85 0.82 0.86 0.83 0.84 0.84 0.84 0.83 0.82 0.84 0.85 0.84 0.86 0.84 0.84 0.83 0.83 0.86 0.84 0.85 0.77 0.85 0.83 0.84 0.82 0.83 0.82 0.84 0.86 0.82 0.84 0.82 0.82 0.84 0.86 0.86 0.88 0.85 0.88 0.86 0.89 0.87 0.86 0.87 0.83 1.00

53 0.890.88 0.84 0.84 0.86 0.88 0.86 0.82 0.85 0.85 0.86 0.84 0.85 0.86 0.83 0.87 0.85 0.87 0.88 0.87 0.88 0.88 0.84 0.87 0.87 0.87 0.81 0.85 0.85 0.87 0.84 0.88 0.84 0.88 0.88 0.84 0.86 0.84 0.86 0.88 0.85 0.88 0.88 0.88 0.90 0.85 0.92 0.87 0.86 0.88 0.83 0.87 1.00

54 0.910.90 0.850.89 0.88 0.91 0.88 0.85 0.88 0.85 0.87 0.88 0.88 0.87 0.85 0.87 0.89 0.88 0.92 0.85 0.86 0.90 0.87 0.89 0.90 0.90 0.84 0.87 0.90 0.91 0.88 0.87 0.85 0.91 0.89 0.86 0.90 0.88 0.86 0.88 0.89 0.91 0.92 0.88 0.95 0.89 0.94 0.91 0.89 0.92 0.85 0.90 0.90 1.00

55 0.900.89 0.86 0.87 0.86 0.89 0.86 0.86 0.86 0.84 0.84 0.85 0.84 0.86 0.84 0.87 0.84 0.86 0.88 0.85 0.83 0.87 0.85 0.90 0.89 0.87 0.85 0.82 0.88 0.89 0.88 0.87 0.85 0.88 0.88 0.85 0.86 0.85 0.84 0.87 0.88 0.89 0.88 0.88 0.91 0.85 0.91 0.90 0.88 0.91 0.85 0.87 0.88 0.92 1.00

56 0.870.850.820.850.850.850.84 0.81 0.82 0.81 0.83 0.86 0.84 0.82 0.84 0.83 0.84 0.85 0.88 0.83 0.84 0.86 0.83 0.82 0.85 0.85 0.82 0.83 0.85 0.85 0.84 0.83 0.84 0.88 0.84 0.85 0.84 0.83 0.85 0.86 0.83 0.85 0.88 0.83 0.90 0.86 0.88 0.87 0.82 0.88 0.81 0.85 0.87 0.91 0.86 1.00

57 0.870.88 0.84 0.86 0.84 0.89 0.84 0.84 0.87 0.81 0.84 0.84 0.86 0.84 0.86 0.86 0.85 0.84 0.87 0.86 0.84 0.83 0.83 0.87 0.85 0.88 0.80 0.83 0.85 0.87 0.85 0.86 0.82 0.86 0.89 0.87 0.84 0.82 0.87 0.86 0.89 0.92 0.89 0.90 0.91 0.85 0.90 0.89 0.86 0.91 0.85 0.90 0.89 0.91 0.90 0.84 1.00

58 0.880.90 0.85 0.87 0.86 0.93 0.86 0.86 0.90 0.84 0.87 0.88 0.85 0.87 0.85 0.87 0.87 0.86 0.87 0.84 0.86 0.85 0.87 0.86 0.85 0.86 0.81 0.850.85 0.87 0.86 0.88 0.86 0.89 0.89 0.86 0.88 0.86 0.87 0.86 0.87 0.90 0.89 0.87 0.90 0.87 0.91 0.89 0.84 0.88 0.83 0.89 0.87 0.91 0.87 0.87 0.90 1.00

59 0.860.86 0.850.84 0.83 0.85 0.86 0.83 0.84 0.82 0.82 0.82 0.85 0.84 0.83 0.83 0.86 0.84 0.87 0.85 0.84 0.85 0.83 0.84 0.87 0.86 0.82 0.84 0.86 0.88 0.87 0.86 0.83 0.87 0.88 0.86 0.85 0.84 0.85 0.86 0.86 0.90 0.89 0.88 0.89 0.86 0.89 0.88 0.84 0.89 0.84 0.88 0.87 0.91 0.88 0.88 0.91 0.88 1.00

60 0.910.87 0.84 0.86 0.87 0.88 0.84 0.83 0.85 0.81 0.83 0.87 0.86 0.84 0.83 0.84 0.86 0.85 0.91 0.85 0.87 0.88 0.86 0.84 0.89 0.86 0.83 0.83 0.85 0.87 0.84 0.85 0.84 0.90 0.88 0.85 0.87 0.85 0.85 0.87 0.85 0.89 0.90 0.89 0.94 0.88 0.93 0.88 0.85 0.88 0.84 0.87 0.89 0.93 0.89 0.90 0.89 0.91 0.91 1.00

61 0.840.820.79 0.81 0.85 0.80 0.80 0.81 0.81 0.80 0.83 0.82 0.85 0.79 0.80 0.83 0.80 0.83 0.85 0.81 0.81 0.82 0.83 0.82 0.81 0.86 0.79 0.80 0.85 0.84 0.82 0.82 0.79 0.85 0.84 0.83 0.82 0.83 0.85 0.85 0.81 0.85 0.85 0.82 0.87 0.82 0.86 0.83 0.80 0.84 0.78 0.82 0.84 0.84 0.84 0.83 0.86 0.84 0.87 0.86 1.00

62 0.830.790.77 0.80 0.81 0.80 0.79 0.81 0.78 0.81 0.79 0.82 0.82 0.80 0.80 0.82 0.81 0.82 0.82 0.79 0.80 0.85 0.80 0.81 0.82 0.84 0.78 0.80 0.85 0.82 0.81 0.80 0.81 0.82 0.80 0.81 0.82 0.81 0.82 0.84 0.83 0.83 0.85 0.80 0.85 0.79 0.86 0.83 0.79 0.84 0.77 0.82 0.81 0.84 0.85 0.84 0.83 0.81 0.85 0.83 0.86 1.00

63 0.770.78 0.78 0.79 0.76 0.80 0.79 0.83 0.77 0.78 0.80 0.80 0.78 0.79 0.81 0.79 0.77 0.79 0.80 0.79 0.79 0.81 0.78 0.80 0.80 0.81 0.77 0.80 0.79 0.80 0.81 0.81 0.81 0.78 0.80 0.82 0.81 0.79 0.83 0.80 0.77 0.82 0.80 0.81 0.80 0.77 0.80 0.80 0.77 0.79 0.750.79 0.81 0.80 0.79 0.80 0.81 0.80 0.82 0.79 0.81 0.82 1.00

64 0.850.810.770.830.830.81 0.78 0.82 0.80 0.81 0.81 0.81 0.83 0.78 0.80 0.83 0.83 0.82 0.82 0.80 0.81 0.85 0.82 0.84 0.84 0.85 0.79 0.80 0.86 0.83 0.83 0.81 0.81 0.84 0.82 0.83 0.83 0.84 0.84 0.86 0.82 0.83 0.86 0.82 0.85 0.79 0.87 0.85 0.80 0.84 0.78 0.80 0.80 0.85 0.85 0.82 0.83 0.83 0.84 0.84 0.86 0.92 0.84 1.00

65 0.830.820.800.81 0.80 0.80 0.81 0.83 0.78 0.79 0.80 0.81 0.81 0.81 0.83 0.84 0.83 0.81 0.83 0.81 0.82 0.85 0.82 0.80 0.84 0.84 0.79 0.78 0.84 0.85 0.87 0.85 0.84 0.84 0.83 0.84 0.83 0.81 0.87 0.86 0.82 0.85 0.86 0.84 0.85 0.79 0.86 0.84 0.80 0.83 0.80 0.80 0.84 0.85 0.85 0.85 0.84 0.83 0.87 0.85 0.84 0.87 0.86 0.90 1.00

66 0.860.83 0.820.81 0.80 0.82 0.81 0.82 0.79 0.80 0.83 0.82 0.83 0.82 0.83 0.84 0.83 0.82 0.84 0.82 0.84 0.88 0.82 0.81 0.85 0.87 0.79 0.80 0.86 0.86 0.85 0.85 0.83 0.86 0.84 0.84 0.84 0.83 0.87 0.85 0.82 0.84 0.87 0.84 0.86 0.80 0.87 0.83 0.82 0.84 0.79 0.82 0.85 0.87 0.85 0.85 0.83 0.83 0.87 0.87 0.85 0.88 0.85 0.90 0.94 1.00

67 0.850.830.820.81 0.79 0.82 0.80 0.83 0.80 0.80 0.82 0.81 0.83 0.80 0.83 0.83 0.82 0.81 0.83 0.82 0.85 0.86 0.82 0.81 0.84 0.85 0.78 0.78 0.85 0.85 0.84 0.84 0.82 0.84 0.83 0.83 0.83 0.81 0.86 0.83 0.82 0.84 0.86 0.83 0.85 0.79 0.86 0.83 0.80 0.83 0.78 0.82 0.85 0.86 0.86 0.85 0.84 0.83 0.87 0.86 0.84 0.89 0.85 0.89 0.92 0.97 1.00

68 0.840.820.810.810.790.80 0.79 0.83 0.78 0.81 0.81 0.81 0.84 0.79 0.81 0.82 0.81 0.82 0.84 0.81 0.82 0.87 0.82 0.82 0.82 0.86 0.78 0.78 0.84 0.84 0.82 0.82 0.83 0.83 0.84 0.84 0.83 0.83 0.86 0.85 0.820.850.84 0.83 0.84 0.80 0.850.83 0.81 0.84 0.78 0.81 0.84 0.84 0.85 0.84 0.84 0.81 0.86 0.84 0.85 0.88 0.86 0.91 0.92 0.92 0.92 1.00

69 0.800.800.780.790.78 0.78 0.79 0.80 0.76 0.80 0.80 0.79 0.81 0.81 0.80 0.82 0.80 0.80 0.80 0.80 0.79 0.84 0.80 0.80 0.82 0.84 0.76 0.78 0.84 0.83 0.81 0.80 0.82 0.80 0.83 0.82 0.81 0.80 0.82 0.83 0.83 0.84 0.84 0.80 0.82 0.76 0.83 0.830.79 0.83 0.78 0.79 0.81 0.82 0.83 0.81 0.82 0.78 0.84 0.80 0.83 0.90 0.83 0.87 0.89 0.89 0.88 0.91 1.00

70 0.820.810.800.79 0.80 0.78 0.78 0.83 0.77 0.79 0.79 0.80 0.83 0.79 0.83 0.81 0.80 0.80 0.82 0.78 0.79 0.84 0.80 0.80 0.81 0.85 0.78 0.77 0.83 0.82 0.83 0.81 0.82 0.82 0.82 0.83 0.81 0.81 0.85 0.83 0.80 0.84 0.84 0.81 0.83 0.79 0.84 0.82 0.80 0.83 0.76 0.80 0.80 0.83 0.84 0.82 0.84 0.81 0.85 0.84 0.83 0.87 0.83 0.88 0.88 0.89 0.88 0.93 0.87 1.00

71 0.840.830.77 0.84 0.83 0.83 0.83 0.81 0.82 0.81 0.81 0.83 0.84 0.81 0.80 0.81 0.81 0.81 0.86 0.80 0.80 0.84 0.82 0.84 0.81 0.84 0.77 0.82 0.83 0.85 0.83 0.80 0.81 0.84 0.85 0.81 0.83 0.83 0.84 0.84 0.83 0.84 0.84 0.81 0.86 0.81 0.86 0.85 0.80 0.83 0.80 0.86 0.83 0.87 0.84 0.82 0.85 0.83 0.84 0.85 0.85 0.83 0.78 0.84 0.84 0.85 0.83 0.86 0.86 0.83 1.00

72 0.68 0.69 0.68 0.70 0.67 0.70 0.67 0.68 0.66 0.64 0.66 0.66 0.68 0.66 0.67 0.70 0.66 0.67 0.66 0.64 0.64 0.68 0.69 0.67 0.69 0.69 0.64 0.67 0.68 0.70 0.68 0.70 0.67 0.70 0.67 0.68 0.64 0.68 0.69 0.70 0.69 0.66 0.68 0.67 0.68 0.68 0.71 0.71 0.70 0.68 0.68 0.69 0.69 0.70 0.70 0.68 0.69 0.68 0.67 0.68 0.66 0.65 0.66 0.68 0.67 0.68 0.68 0.67 0.67 0.67 0.69 1.00

73 0.69 0.69 0.68 0.70 0.69 0.72 0.68 0.69 0.68 0.65 0.68 0.69 0.70 0.68 0.67 0.72 0.69 0.69 0.71 0.69 0.69 0.70 0.71 0.70 0.72 0.70 0.65 0.69 0.70 0.70 0.69 0.72 0.68 0.72 0.72 0.69 0.68 0.70 0.71 0.71 0.70 0.69 0.69 0.70 0.70 0.71 0.720.74 0.710.720.700.730.71 0.71 0.71 0.67 0.72 0.71 0.70 0.71 0.68 0.65 0.66 0.67 0.66 0.68 0.67 0.67 0.67 0.65 0.71 0.91 1.00
74 0.820.800.76 0.80 0.81 0.79 0.80 0.81 0.76 0.79 0.80 0.82 0.84 0.81 0.80 0.82 0.78 0.79 0.81 0.76 0.79 0.84 0.80 0.78 0.81 0.84 0.76 0.79 0.84 0.82 0.82 0.80 0.80 0.81 0.81 0.81 0.81 0.82 0.83 0.82 0.82 0.82 0.83 0.79 0.83 0.77 0.83 0.82 0.80 0.81 0.76 0.78 0.79 0.81 0.82 0.80 0.80 0.81 0.80 0.81 0.83 0.87 0.79 0.87 0.86 0.87 0.86 0.86 0.89 0.86 0.84 0.66 0.65 1.00
75 0.730.710.710.76 0.750.74 0.750.78 0.72 0.71 0.74 0.79 0.77 0.74 0.72 0.75 0.72 0.74 0.77 0.74 0.75 0.77 0.75 0.74 0.77 0.78 0.74 0.73 0.76 0.74 0.76 0.71 0.76 0.75 0.74 0.75 0.76 0.76 0.76 0.78 0.76 0.74 0.76 0.76 0.75 0.72 0.76 0.74 0.72 0.73 0.76 0.74 0.75 0.75 0.76 0.76 0.74 0.74 0.76 0.76 0.74 0.78 0.81 0.78 0.80 0.80 0.78 0.78 0.78 0.79 0.76 0.63 0.63 0.81 1.00
76 0.820.810.790.83 0.82 0.81 0.80 0.82 0.79 0.81 0.82 0.83 0.84 0.80 0.82 0.82 0.79 0.80 0.81 0.78 0.82 0.86 0.81 0.80 0.83 0.85 0.78 0.79 0.84 0.83 0.82 0.81 0.81 0.82 0.83 0.83 0.82 0.82 0.84 0.85 0.83 0.85 0.83 0.81 0.84 0.78 0.84 0.83 0.80 0.84 0.78 0.80 0.81 0.82 0.85 0.82 0.83 0.82 0.83 0.84 0.83 0.87 0.80 0.86 0.87 0.88 0.87 0.86 0.89 0.87 0.84 0.66 0.65 0.95 0.81 1.00
77 0.830.820.77 0.82 0.82 0.81 0.81 0.81 0.79 0.81 0.81 0.83 0.84 0.80 0.81 0.81 0.79 0.80 0.81 0.80 0.81 0.86 0.80 0.81 0.82 0.83 0.79 0.80 0.83 0.82 0.82 0.80 0.81 0.82 0.82 0.82 0.81 0.83 0.83 0.85 0.820.83 0.83 0.80 0.83 0.78 0.83 0.82 0.79 0.84 0.77 0.79 0.79 0.82 0.84 0.81 0.82 0.81 0.81 0.83 0.81 0.88 0.78 0.89 0.86 0.87 0.86 0.87 0.89 0.87 0.86 0.66 0.65 0.96 0.80 0.96 1.00
78 0.820.810.750.80 0.81 0.80 0.80 0.81 0.77 0.80 0.79 0.82 0.83 0.80 0.80 0.80 0.79 0.79 0.80 0.78 0.80 0.85 0.79 0.79 0.81 0.83 0.77 0.79 0.83 0.81 0.81 0.79 0.81 0.81 0.80 0.81 0.80 0.83 0.82 0.83 0.820.81 0.83 0.78 0.81 0.76 0.82 0.82 0.78 0.82 0.76 0.78 0.77 0.81 0.82 0.81 0.80 0.80 0.80 0.81 0.81 0.87 0.77 0.89 0.85 0.87 0.86 0.86 0.88 0.87 0.85 0.68 0.65 0.96 0.79 0.94 0.97 1.00
79 0.830.810.780.820.82 0.81 0.79 0.82 0.78 0.80 0.81 0.83 0.85 0.80 0.81 0.82 0.80 0.81 0.81 0.79 0.81 0.86 0.81 0.80 0.82 0.84 0.77 0.80 0.84 0.83 0.82 0.80 0.82 0.83 0.82 0.82 0.82 0.83 0.83 0.83 0.82 0.83 0.85 0.80 0.83 0.78 0.84 0.83 0.80 0.84 0.77 0.80 0.80 0.83 0.84 0.82 0.82 0.82 0.82 0.83 0.84 0.88 0.79 0.89 0.86 0.89 0.88 0.88 0.90 0.89 0.85 0.67 0.66 0.97 0.80 0.96 0.96 0.96 1.00
80 0.830.810.77 0.81 0.82 0.80 0.80 0.81 0.80 0.79 0.80 0.82 0.85 0.80 0.81 0.81 0.80 0.80 0.81 0.78 0.80 0.83 0.79 0.80 0.82 0.83 0.77 0.79 0.83 0.81 0.81 0.81 0.81 0.82 0.81 0.81 0.81 0.82 0.83 0.84 0.820.83 0.84 0.81 0.83 0.77 0.84 0.82 0.79 0.82 0.77 0.79 0.80 0.82 0.82 0.81 0.82 0.82 0.82 0.83 0.82 0.86 0.77 0.88 0.86 0.87 0.87 0.86 0.89 0.87 0.84 0.65 0.65 0.96 0.80 0.95 0.96 0.96 0.98 1.00
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1.00

0.79 1.00

0.750.72 1.00

0.64 0.57 0.57 1.00

0.80 0.66 0.63 0.69 1.00

0.720.720.72 0.71 0.66 1.00

0.50 0.54 0.540.47 0.420.59 1.00

0.66 0.59 0.66 0.53 0.56 0.74 0.60 1.00

0.700.70 0.73 0.58 0.67 0.73 0.39 0.56 1.00

10 0.64 0.67 0.67 0.59 0.69 0.64 0.47 0.57 0.61 1.00

11 0.750.79 0.68 0.60 0.66 0.75 0.58 0.59 0.66 0.78 1.00

12 0.650.51 0.55 0.60 0.63 0.62 0.45 0.62 0.63 0.46 0.58 1.00

13 0.76 0.73 0.66 0.55 0.67 0.70 0.60 0.67 0.67 0.65 0.80 0.76 1.00

14 0.540.57 0.54 0.42 0.51 0.64 0.61 0.65 0.58 0.49 0.54 0.64 0.75 1.00

15 0.60 0.49 0.52 0.50 0.53 0.52 0.60 0.57 0.46 0.43 0.52 0.52 0.54 0.48 1.00

16 0.720.69 0.65 0.49 0.62 0.61 0.56 0.66 0.59 0.60 0.69 0.61 0.77 0.57 0.60 1.00

17 0.66 0.77 0.59 0.47 0.64 0.59 0.38 0.49 0.71 0.58 0.63 0.52 0.67 0.51 0.42 0.59 1.00

18 0.62 0.59 0.55 0.57 0.60 0.59 0.36 0.48 0.64 0.50 0.55 0.66 0.60 0.50 0.61 0.58 0.67 1.00

19 0.74 0.62 0.66 0.42 0.64 0.59 0.37 0.56 0.67 0.50 0.55 0.59 0.64 0.54 0.48 0.66 0.60 0.56 1.00

20 0.640.60 0.57 0.51 0.61 0.60 0.52 0.46 0.61 0.51 0.57 0.46 0.62 0.52. 0.43 0.52 0.65 0.50 0.53 1.00

21 0.610.57 0.54 0.52 0.55 0.61 0.50 0.43 0.58 0.45 0.54 0.44 0.59 0.56 0.40 0.50 0.58 0.47 0.50 0.91 1.00

22 0.66 0.60 0.66 0.49 0.58 0.63 0.38 0.57 0.61 0.49 0.53 0.50 0.58 0.53 0.44 0.53 0.54 0.50 0.54 0.59 0.59 1.00

23 0.62 0.550.62 0.57 0.63 0.62 0.38 0.51 0.63 0.50 0.55 0.65 0.63 0.47 0.41 0.50 0.52 0.55 0.55 0.53 0.50 0.50 1.00

24 0.52 0.52 0.52 0.39 0.50 0.49 0.38 0.48 0.57 0.47 0.52 0.41 0.54 0.51 0.41 0.48 0.50 0.44 0.48 0.50 0.48 0.48 0.45 1.00

25 0.640.61 0.61 0.50 0.62 0.54 0.43 0.44 0.59 0.63 0.67 0.48 0.65 0.50 0.45 0.54 0.59 0.48 0.55 0.56 0.53 0.59 0.51 0.52 1.00

26 0.650.58 0.51 0.46 0.59 0.58 0.41 0.44 0.59 0.50 0.65 0.58 0.66 0.50 0.45 0.54 0.59 0.48 0.66 0.60 0.57 0.44 0.58 0.49 0.67 1.00

27 0.510.62 0.65 0.35 0.49 0.51 0.33 0.44 0.59 0.53 0.51 0.44 0.50 0.47 0.45 0.47 0.59 0.51 0.55 0.50 0.44 0.53 0.41 0.56 0.48 0.44 1.00

28 0.58 0.69 0.61 0.45 0.59 0.54 0.45 0.54 0.55 0.75 0.65 0.40 0.59 0.50 0.40 0.50 0.70 0.47 0.54 0.56 0.50 0.46 0.47 0.52 0.61 0.50 0.61 1.00

29 0.640.61 0.57 0.49 0.62 0.54 0.45 0.47 0.58 0.63 0.64 0.47 0.65 0.53 0.48 0.53 0.58 0.47 0.54 0.56 0.53 0.56 0.50 0.55 0.95 0.64 0.47 0.64 1.00

30 0.610.69 0.650.52 0.59 0.58 0.45 0.50 0.66 0.52 0.58 0.50 0.52 0.46 0.52 0.50 0.69 0.50 0.54 0.56 0.53 0.50 0.50 0.52 0.50 0.50 0.60 0.56 0.53 1.00

31 0.500.60 0.57 0.44 0.47 0.53 0.30 0.42 0.61 0.48 0.53 0.42 0.55 0.49 0.39 0.45 0.58 0.42 0.50 0.51 0.49 0.49 0.50 0.62 0.53 0.57 0.64 0.52 0.52 0.56 1.00

32 0.52 0.56 0.56 0.31 0.53 0.45 0.23 0.40 0.61 0.54 0.49 0.41 0.50 0.44 0.20 0.52 0.50 0.36 0.57 0.43 0.37 0.44 0.45 0.58 0.49 0.52 0.49 0.48 0.48 0.48 0.54 1.00

33 0.570.60 0.57 0.37 0.50 0.50 0.26 0.38 0.50 0.48 0.46 0.39 0.51 0.42 0.35 0.41 0.61 0.46 0.57 0.51 0.45 0.52 0.42 0.54 0.46 0.50 0.71 0.60 0.45 0.52 0.70 0.50 1.00

34 0.840.67 0.67 0.52 0.75 0.64 0.40 0.61 0.62 0.52 0.61 0.64 0.68 0.53 0.51 0.67 0.68 0.61 0.76 0.70 0.66 0.68 0.54 0.48 0.66 0.64 0.50 0.57 0.66 0.60 0.52 0.55 0.59 1.00

35 0.59 0.52 0.49 0.50 0.53 0.63 0.39 0.45 0.53 0.40 0.52 0.56 0.54 0.48 0.42 0.48 0.53 0.52 0.56 0.50 0.51 0.41 0.52 0.26 0.52 0.63 0.38 0.40 0.51 0.51 0.43 0.42 0.43 0.68 1.00

36 0.600.60 0.64 0.50 0.57 0.60 0.41 0.44 0.57 0.54 0.60 0.37 0.58 0.48 0.37 0.52 0.53 0.36 0.57 0.66 0.66 0.48 0.49 0.45 0.56 0.56 0.45 0.52 0.55 0.60 0.50 0.50 0.50 0.62 0.61 1.00

37 0.58 0.58 0.58 0.49 0.55 0.61 0.45 0.58 0.55 0.49 0.58 0.58 0.66 0.53 0.44 0.57 0.59 0.54 0.54 0.52 0.50 0.53 0.61 0.36 0.54 0.47 0.40 0.50 0.57 0.53 0.41 0.44 0.41 0.64 0.62 0.56 1.00

38 0.550.49 0.49 0.44 0.53 0.49 0.27 0.45 0.56 0.40 0.49 0.62 0.57 0.45 0.46 0.48 0.53 0.56 0.52 0.40 0.38 0.42 0.65 0.46 0.49 0.45 0.45 0.44 0.51 0.58 0.47 0.39 0.40 0.54 0.53 0.42 0.62 1.00

39 0.66 0.56 0.60 0.48 0.61 0.56 0.36 0.67 0.57 0.51 0.50 0.53 0.58 0.49 0.47 0.56 0.54 0.46 0.64 0.58 0.55 0.64 0.50 0.43 0.53 0.50 0.43 0.49 0.52 0.56 0.48 0.40 0.48 0.72 0.44 0.47 0.49 0.47 1.00

40 0.70 0.58 0.50 0.52 0.64 0.57 0.39 0.55 0.52 0.48 0.54 0.43 0.60 0.42 0.46 0.57 0.52 0.41 0.58 0.60 0.60 0.53 0.43 0.42 0.50 0.50 0.30 0.41 0.50 0.50 0.40 0.38 0.40 0.69 0.50 0.62 0.58 0.40 0.67 1.00

41 0.60 0.60 0.56 0.39 0.57 0.56 0.42 0.48 0.53 0.58 0.60 0.45 0.65 0.51 0.41 0.48 0.61 0.48 0.48 0.50 0.48 0.55 0.45 0.41 0.63 0.64 0.49 0.56 0.62 0.48 0.39 0.41 0.43 0.59 0.42 0.54 0.48 0.35 0.47 0.46 1.00

42 0.48 0.40 0.40 0.34 0.37 0.40 0.40 0.48 0.30 0.34 0.37 0.37 0.39 0.36 0.48 0.47 0.33 0.36 0.36 0.34 0.36 0.37 0.22 0.20 0.34 0.33 0.25 0.27 0.36 0.38 0.23 0.24 0.30 0.50 0.41 0.32 0.39 0.24 0.46 0.37 0.40 1.00

43 0.710.64 0.64 0.59 0.69 0.64 0.47 0.65 0.58 0.59 0.64 0.71 0.65 0.52 0.50 0.64 0.54 0.53 0.57 0.51 0.49.0.59 0.53 0.43 0.56 0.53 0.50 0.49 0.56 0.56 0.44 0.54 0.40 0.66 0.54 0.47 0.60 0.50 0.58 0.57 0.50 0.53 1.00

44 0.58 0.48 0.62 0.42 0.45 0.55 0.50 0.51 0.45 0.50 0.48 0.41 0.50 0.47 0.45 0.50 0.42 0.40 0.44 0.53 0.57 0.57 0.34 0.33 0.51 0.48 0.41 0.36 0.47 0.50 0.32 0.41 0.35 0.64 0.52 0.49 0.40 0.29 0.60 0.50 0.52 0.62 0.53 1.00

45 0.86 0.68 0.68 0.57 0.77 0.68 0.45 0.66 0.63 0.57 0.65 0.62 0.70 0.50 0.56 0.72 0.63 0.55 0.70 0.64 0.61.0.69 0.55 0.41 0.64 0.62 0.44 0.54 0.64 0.58 0.42 0.49 0.53 0.91 0.66 0.60 0.61 0.52 0.73 0.70 0.64 0.59 0.71 0.68 1.00

46 0.67 0.57 0.64 0.45 0.62 0.54 0.44 0.50 0.55 0.45 0.54 0.57 0.55 0.43 0.51 0.60 0.55 0.58 0.58 0.49 0.46 0.56 0.57 0.48 0.60 0.50 0.47 0.46 0.56 0.57 0.42 0.48 0.42 0.70 0.55 0.48 0.50 0.58 0.52 0.46 0.48 0.47 0.63 0.54 0.71 1.00

47 0.860.730.73 0.62 0.77 0.70 0.52 0.64 0.64 0.62 0.70 0.60 0.74 0.55 0.61 0.73 0.64 0.60 0.75 0.65 0.62 0.67 0.60 0.47 0.68 0.60 0.53 0.59 0.68 0.59 0.48 0.47 0.55 0.85 0.61 0.61 0.63 0.57 0.67 0.67 0.58 0.50 0.68 0.63 0.90 0.68 1.00

48 0.69 0.65 0.65 0.52 0.59 0.58 0.53 0.50 0.55 0.67 0.72 0.47 0.66 0.53 0.48 0.53 0.55 0.43 0.50 0.52 0.50 0.60 0.54 0.56 0.77 0.58 0.50 0.61 0.78 0.53 0.52 0.44 0.45 0.60 0.51 0.56 0.53 0.48 0.52 0.54 0.64 0.35 0.52 0.50 0.65 0.60 0.70 1.00

49 0.62 0.62 0.55 0.42 0.56 0.58 0.42 0.48 0.59 0.53 0.62 0.44 0.60 0.40 0.41 0.58 0.59 0.48 0.59 0.53 0.47 0.50 0.41 0.37 0.54 0.58 0.51 0.50 0.54 0.54 0.50 0.41 0.46 0.64 0.45 0.49 0.47 0.36 0.56 0.54 0.56 0.37 0.50 0.51 0.65 0.47 0.70 0.58 1.00

50 0.59 0.44 0.51 0.34 0.56 0.55 0.37 0.52 0.49 0.50 0.48 0.51 0.53 0.47 0.44 0.56 0.45 0.44 0.56 0.61 0.58 0.50 0.40 0.36 0.48 0.56 0.42 0.39 0.47 0.43 0.46 0.53 0.50 0.69 0.60 0.53 0.54 0.38 0.57 0.62 0.41 0.48 0.61 0.59 0.66 0.51 0.61 0.43 0.49 1.00

51 0.58 0.44 0.44 0.53 0.52 0.44 0.33 0.51 0.49 0.39 0.41 0.48 0.53 0.44 0.49 0.54 0.49 0.48 0.55 0.50 0.47 0.47 0.44 0.41 0.45 0.55 0.31 0.36 0.44 0.40 0.39 0.33 0.39 0.61 0.45 0.45 0.47 0.39 0.60 0.54 0.49 0.51 0.46 0.48 0.65 0.44 0.60 0.47 0.51 0.41 1.00

52 0.64 0.54 0.61 0.49 0.62 0.57 0.37 0.47 0.55 0.66 0.64 0.47 0.59 0.36 0.44 0.46 0.55 0.43 0.50 0.52 0.46 0.56 0.47 0.37 0.60 0.57 0.47 0.57 0.60 0.56 0.49 0.44 0.49 0.63 0.48 0.55 0.46 0.41 0.55 0.53 0.66 0.43 0.52 0.64 0.71 0.50 0.68 0.64 0.64 0.55 0.47 1.00

53 0.470.350.43 0.40 0.52 0.47 0.34 0.51 0.52 0.44 0.39 0.47 0.45 0.42 0.39 0.41 0.48 0.46 0.38 0.53 0.50 0.50 0.35 0.39 0.50 0.39 0.35 0.45 0.53 0.40 0.28 0.34 0.24 0.61 0.44 0.39 0.45 0.37 0.52 0.57 0.47 0.38 0.53 0.50 0.58 0.53 0.52 0.50 0.43 0.59 0.39 0.53 1.00

54 0.810.64 0.67 0.52 0.75 0.64 0.44 0.61 0.65 0.56 0.64 0.67 0.72 0.56 0.55 0.71 0.62 0.61 0.72 0.63 0.60 0.65 0.57 0.44 0.66 0.64 0.54 0.57 0.66 0.53 0.49 0.51 0.52 0.90 0.62 0.55 0.60 0.51 0.65 0.65 0.59 0.50 0.70 0.64 0.88 0.70 0.88 0.60 0.67 0.70 0.57 0.66 0.65 1.00

55 0.64 0.56 0.60 0.43 0.65 0.60 0.41 0.53 0.65 0.50 0.60 0.56 0.54 0.44 0.50 0.52 0.57 0.48 0.61 0.50 0.48 0.55 0.49 0.41 0.49 0.60 0.52 0.48 0.51 0.70 0.43 0.45 0.39 0.66 0.57 0.50 0.52 0.50 0.58 0.52 0.54 0.40 0.70 0.52 0.67 0.59 0.61 0.52 0.56 0.57 0.41 0.59 0.56 0.66 1.00

56 0.610.50 0.61 0.49 0.59 0.61 0.44 0.50 0.59 0.41 0.50 0.54 0.49 0.42 0.52 0.53 0.55 0.54 0.54 0.49 0.50 0.53 0.43 0.36 0.44 0.50 0.43 0.38 0.39 0.57 0.41 0.40 0.37 0.64 0.51 0.44 0.46 0.37 0.52 0.57 0.48 0.50 0.64 0.61 0.65 0.64 0.59 0.42 0.54 0.58 0.43 0.50 0.50 0.64 0.68 1.00

57 0.57 0.50 0.54 0.38 0.51 0.54 0.45 0.54 0.58 0.42 0.50 0.57 0.52 0.53 0.48 0.53 0.62 0.43 0.50 0.59 0.56 0.50 0.37 0.44 0.44 0.54 0.54 0.46 0.46 0.60 0.42 0.44 0.42 0.63 0.48 0.48 0.46 0.41 0.52 0.42 0.48 0.43 0.59 0.50 0.57 0.43 0.52 0.42 0.47 0.54 0.44 0.43 0.50 0.60 0.59 0.57 1.00

58 0.710.67 0.67 0.59 0.72 0.77 0.45 0.65 0.72 0.66 0.71 0.67 0.75 0.60 0.55 0.67 0.68 0.61 0.69 0.66 0.63 0.62 0.64 0.51 0.63 0.64 0.57 0.64 0.63 0.60 0.59 0.51 0.56 0.73 0.58 0.62 0.67 0.58 0.55 0.57 0.59 0.36 0.66 0.44 0.71 0.56 0.72 0.57 0.61 0.58 0.50 0.56 0.46 0.73 0.62 0.57 0.63 1.00

59 0.650.62 0.65 0.42 0.56 0.58 0.50 0.55 0.63 0.53 0.58 0.55 0.70 0.67 0.41 0.58 0.63 0.51 0.55 0.60 0.67 0.60 0.44 0.49 0.54 0.48 0.55 0.50 0.54 0.54 0.50 0.49 0.46 0.67 0.52 0.56 0.50 0.39 0.53 0.50 0.56 0.48 0.60 0.65 0.62 0.57 0.66 0.50 0.51 0.56 0.41 0.50 0.47 0.67 0.52 0.58 0.57 0.64 1.00

60 0.76 0.60 0.63 0.48 0.71 0.63 0.44 0.64 0.64 0.51 0.60 0.63 0.67 0.52 0.54 0.66 0.61 0.57 0.67 0.62 0.59 0.64 0.53 0.43 0.62 0.60 0.50 0.56 0.62 0.56 0.44 0.50 0.48 0.88 0.61 0.54 0.63 0.50 0.67 0.67 0.58 0.50 0.65 0.63 0.86 0.65 0.83 0.56 0.70 0.65 0.56 0.65 0.64 0.91 0.65 0.63 0.59 0.72 0.66 1.00

61 0.810.64 0.61 0.63 0.93 0.64 0.40 0.54 0.65 0.63 0.67 0.64 0.68 0.50 0.62 0.64 0.62 0.65 0.61 0.59 0.53 0.56 0.64 0.51 0.63 0.61 0.50 0.53 0.63 0.57 0.45 0.48 0.52 0.76 0.55 0.55 0.53 0.58 0.59 0.61 0.59 0.40 0.63 0.47 0.77 0.66 0.78 0.60 0.54 0.58 0.54 0.63 0.53 0.76 0.62 0.57 0.53 0.66 0.54 0.72 1.00

62 0.330.36 0.36 0.38 0.38 0.36 0.53 0.35 0.25 0.43 0.40 0.37 0.48 0.40 0.47 0.50 0.29 0.31 0.31 0.39 0.37 0.27 0.16 0.27 0.39 0.29 0.34 0.40 0.37 0.26 0.31 0.27 0.35 0.37 0.34 0.37 0.30 0.12 0.36 0.38 0.36 0.40 0.38 0.41 0.38 0.28 0.36 0.29 0.33 0.42 0.34 0.37 0.33 0.41 0.23 0.31 0.32 0.40 0.41 0.36 0.34 1.00

63 0.380.410.41 0.39 0.30 0.33 0.51 0.36 0.38 0.39 0.45 0.37 0.48 0.32 0.52 0.36 0.34 0.37 0.27 0.34 0.33 0.27 0.38 0.37 0.43 0.34 0.34 0.35 0.41 0.34 0.35 0.18 0.31 0.29 0.30 0.32 0.31 0.24 0.36 0.35 0.37 0.27 0.34 0.33 0.34 0.36 0.36 0.44 0.38 0.23 0.46 0.41 0.29 0.37 0.32 0.27 0.28 0.32 0.38 0.32 0.37 0.60 1.00

64 0.410.440.41 0.39 0.350.37 0.45 0.48 0.38 0.35 0.41 0.37 0.50 0.40 0.52 0.50 0.42 0.44 0.33 0.46 0.44 0.41 0.34 0.33 0.45 0.27 0.34 0.36 0.44 0.36 0.35 0.22 0.28 0.44 0.38 0.37 0.43 0.32 0.46 0.46 0.33 0.48 0.42 0.41 0.48 0.40 0.46 0.36 0.34 0.41 0.55 0.33 0.39 0.47 0.33 0.36 0.37 0.44 0.48 0.46 0.37 0.68 0.72 1.00

65 0.370.330.37 0.31 0.26 0.30 0.41 0.36 0.30 0.31 0.37 0.33 0.43 0.33 0.50 0.40 0.30 0.32 0.32 0.35 0.33 0.27 0.30 0.41 0.45 0.30 0.30 0.32 0.44 0.32 0.39 0.25 0.31 0.33 0.30 0.29 0.28 0.28 0.40 0.29 0.29 0.40 0.43 0.33 0.33 0.37 0.36 0.36 0.26 0.32 0.45 0.33 0.21 0.33 0.25 0.36 0.29 0.33 0.41 0.32 0.29 0.63 0.65 0.71 1.00

66 0.370.37 0.45 0.47 0.38 0.41 0.55 0.40 0.34 0.47 0.41 0.37 0.47 0.44 0.50 0.44 0.30 0.32 0.32 0.31 0.33 0.31 0.30 0.37 0.45 0.30 0.37 0.40 0.40 0.32 0.39 0.29 0.35 0.37 0.34 0.37 0.32 0.17 0.36 0.38 0.37 0.32 0.43 0.41 0.33 0.37 0.40 0.44 0.33 0.36 0.33 0.33 0.34 0.40 0.25 0.44 0.33 0.40 0.49 0.36 0.37 0.77 0.65 0.52 0.62 1.00

67 0.43 0.40 0.43 0.41 0.44 0.43 0.48 0.43 0.40 0.45 0.43 0.32 0.49 0.46 0.52 0.46 0.37 0.39 0.43 0.37 0.39 0.30 0.25 0.44 0.47 0.36 0.32 0.38 0.46 0.38 0.45 0.28 0.33 0.42 0.37 0.40 0.26 0.24 0.45 0.48 0.36 0.35 0.41 0.43 0.40 0.35 0.49 0.38 0.43 0.43 0.43 0.39 0.37 0.46 0.36 0.46 0.32 0.39 0.50 0.42 0.42 0.71 0.59 0.58 0.68 0.76 1.00

68 0.47 0.44 0.47 0.45 0.44 0.47 0.50 0.54 0.34 0.45 0.44 0.40 0.49 0.43 0.59 0.53 0.37 0.47 0.40 0.31 0.33 0.40 0.30 0.29 0.47 0.30 0.33 0.39 0.43 0.39 0.35 0.33 0.35 0.50 0.44 0.37 0.50 0.32 0.45 0.49 0.40 0.54 0.52 0.50 0.50 0.43 0.52 0.42 0.37 0.48 0.47 0.40 0.38 0.50 0.37 0.50 0.33 0.46 0.47 0.52 0.46 0.66 0.50 0.61 0.51 0.70 0.64 1.00

69 0.320.390.390.44 0.32 0.42 0.44 0.34 0.36 0.40 0.42 0.32 0.41 0.31 0.43 0.41 0.32 0.38 0.34 0.33 0.35 0.29 0.21 0.39 0.43 0.35 0.35 0.33 0.38 0.33 0.37 0.35 0.33 0.35 0.36 0.43 0.33 0.20 0.34 0.39 0.350.34 0.37 0.39 0.32 0.31 0.34 0.33 0.42 0.34 0.39 0.35 0.24 0.31 0.31 0.41 0.31 0.45 0.42 0.37 0.28 0.68 0.52 0.57 0.58 0.70 0.67 0.63 1.00

70 0.39 0.43 0.50 0.46 0.30 0.50 0.55 0.47 0.34 0.46 0.48 0.42 0.52 0.48 0.52 0.46 0.35 0.42 0.44 0.35 0.39 0.27 0.30 0.38 0.41 0.35 0.38 0.43 0.39 0.37 0.45 0.27 0.41 0.38 0.46 0.44 0.37 0.23 0.38 0.38 0.34 0.42 0.45 0.39 0.34 0.40 0.41 0.43 0.38 0.38 0.39 0.33 0.22 0.37 0.27 0.41 0.33 0.48 0.53 0.36 0.28 0.76 0.62 0.58 0.68 0.81 0.73 0.68 0.75 1.00

71 0.650.58 0.48 0.57 0.59 0.62 0.45 0.51 0.45 0.46 0.55 0.58 0.56 0.47 0.64 0.54 0.49 0.66 0.48 0.46 0.47 0.47 0.51 0.37 0.48 0.48 0.41 0.47 0.44 0.43 0.32 0.18 0.39 0.57 0.59 0.41 0.50 0.52 0.40 0.46 0.45 0.44 0.50 0.44 0.58 0.57 0.63 0.47 0.41 0.44 0.44 0.40 0.35 0.57 0.41 0.54 0.37 0.61 0.48 0.56 0.64 0.41 0.37 0.41 0.41 0.49 0.47 0.54 0.46 0.50 1.00

72 0.250.250.37 0.21 0.25 0.33 0.42 0.31 0.29 0.26 0.29 0.25 0.28 0.28 0.27 0.26 0.21 0.18 0.22 0.26 0.24 0.30 0.29 0.23 0.26 0.25 0.29 0.22 0.24 0.29 0.17 0.13 0.21 0.24 0.21 0.32 0.31 0.19 0.12 0.19 0.320.18 0.21 0.20 0.29 0.28 0.28 0.31 0.20 0.22 0.25 0.28 0.19 0.28 0.27 0.22 0.28 0.36 0.25 0.28 0.24 0.20 0.26 0.25 0.13 0.27 0.22 0.28 0.26 0.25 0.29 1.00

73 0.340.310.410.320.28 0.31 0.42 0.33 0.24 0.28 0.34 0.31 0.33 0.30 0.33 0.33 0.24 0.22 0.25 0.35 0.37 0.41 0.27 0.30 0.35 0.27 0.34 0.32 0.30 0.28 0.28 0.18 0.35 0.30 0.28 0.37 0.32 0.22 0.26 0.31 0.26 0.33 0.35 0.34 0.34 0.33 0.40 0.36 0.20 0.40 0.31 0.30 0.27 0.37 0.22 0.32 0.37 0.37 0.34 0.33 0.27 0.33 0.29 0.34 0.33 0.37 0.36 0.33 0.28 0.35 0.37 0.50 1.00

74 0.50 0.53 0.53 0.44 0.44 0.50 0.48 0.53 0.44 0.44 0.50 0.50 0.54 0.49 0.58 0.52 0.44 0.53 0.50 0.34 0.32 0.46 0.36 0.40 0.53 0.40 0.46 0.42 0.49 0.42 0.48 0.40 0.44 0.52 0.44 0.32 0.45 0.41 0.54 0.37 0.43 0.50 0.55 0.53 0.53 0.45 0.58 0.45 0.50 0.43 0.53 0.45 0.30 0.55 0.40 0.49 0.36 0.49 0.50 0.54 0.45 0.53 0.48 0.60 0.61 0.54 0.59 0.72 0.62 0.66 0.53 0.24 0.33 1.00

75 0.47 0.47 0.47 0.38 0.41 0.47 0.48 0.47 0.37 0.38 0.44 0.44 0.52 0.53 0.51 0.50 0.37 0.50 0.43 0.35 0.36 0.43 0.33 0.40 0.50 0.33 0.40 0.35 0.46 0.32 0.38 0.37 0.35 0.46 0.44 0.29 0.39 0.35 0.42 0.33 0.40 0.50 0.49 0.47 0.47 0.46 0.52 0.42 0.40 0.40 0.47 0.33 0.30 0.50 0.33 0.46 0.33 0.43 0.54 0.49 0.43 0.58 0.50 0.64 0.59 0.59 0.64 0.73 0.63 0.73 0.57 0.24 0.30 0.81 1.00

76 0.50 0.54 0.54 0.45 0.41 0.50 0.44 0.50 0.44 0.42 0.47 0.47 0.52 0.50 0.55 0.50 0.44 0.54 0.50 0.35 0.36 0.43 0.37 0.37 0.53 0.40 0.47 0.42 0.50 0.42 0.49 0.40 0.42 0.53 0.48 0.37 0.46 0.41 0.52 0.41 0.44 0.50 0.56 0.54 0.50 0.46 0.59 0.46 0.50 0.44 0.50 0.43 0.34 0.56 0.40 0.53 0.36 0.46 0.54 0.55 0.43 0.50 0.45 0.57 0.59 0.55 0.60 0.73 0.63 0.68 0.54 0.16 0.30 0.95 0.83 1.00

77 0.50 0.54 0.54 0.45 0.41 0.50 0.44 0.50 0.44 0.42 0.47 0.47 0.52 0.50 0.55 0.50 0.44 0.54 0.50 0.35 0.36 0.43 0.37 0.37 0.53 0.40 0.47 0.42 0.50 0.42 0.49 0.40 0.42 0.53 0.48 0.37 0.46 0.41 0.52 0.41 0.44 0.50 0.56 0.54 0.50 0.46 0.59 0.46 0.50 0.44 0.50 0.43 0.34 0.56 0.40 0.53 0.36 0.46 0.54 0.55 0.43 0.50 0.45 0.57 0.59 0.55 0.60 0.73 0.63 0.68 0.54 0.16 0.30 0.95 0.83 1.00 1.00
78 0.50 0.54 0.54 0.45 0.41 0.50 0.44 0.50 0.44 0.42 0.47 0.47 0.52 0.50 0.55 0.50 0.44 0.54 0.50 0.35 0.36 0.43 0.37 0.37 0.53 0.40 0.47 0.42 0.50 0.42 0.49 0.40 0.42 0.53 0.48 0.37 0.46 0.41 0.52 0.41 0.44 0.50 0.56 0.54 0.50 0.46 0.59 0.46 0.50 0.44 0.50 0.43 0.34 0.56 0.40 0.53 0.36 0.46 0.54 0.55 0.43 0.50 0.45 0.57 0.59 0.55 0.60 0.73 0.63 0.68 0.54 0.16 0.30 0.95 0.83 1.00 1.00 1.00
79 0.49 0.52 0.52 0.47 0.43 0.52 0.47 0.52 0.43 0.44 0.49 0.49 0.53 0.51 0.57 0.51 0.43 0.56 0.49 0.33 0.35 0.42 0.36 0.39 0.55 0.39 0.45 0.41 0.51 0.41 0.47 0.39 0.40 0.51 0.46 0.35 0.44 0.40 0.50 0.40 0.42 0.52 0.57 0.52 0.49 0.45 0.57 0.44 0.49 0.42 0.49 0.41 0.33 0.54 0.39 0.51 0.35 0.48 0.52 0.53 0.45 0.52 0.44 0.55 0.60 0.57 0.62 0.74 0.64 0.69 0.55 0.19 0.29 0.95 0.83 0.96 0.96 0.96 1.00
80 0.440.48 0.48 0.46 0.42 0.48 0.41 0.48 0.42 0.39 0.44 0.44 0.50 0.47 0.56 0.47 0.42 0.55 0.44 0.32 0.33 0.38 0.34 0.37 0.51 0.34 0.41 0.36 0.47 0.40 0.46 0.33 0.35 0.47 0.42 0.30 0.40 0.39 0.50 0.38 0.37 0.48 0.53 0.48 0.44 0.44 0.53 0.40 0.44 0.37 0.48 0.37 0.31 0.50 0.37 0.50 0.30 0.44 0.48 0.50 0.44 0.46 0.42 0.55 0.60 0.52 0.61 0.71 0.60 0.65 0.51 0.16 0.24 0.93 0.81 0.94 0.94 0.94 0.98 1.00
81 0.200.16 0.24 0.33 0.20 0.28 0.25 0.26 0.20 0.25 0.16 0.28 0.23 0.23 0.26 0.21 0.12 0.13 0.13 0.16 0.19 0.18 0.28 0.22 0.22 0.20 0.28 0.21 0.23 0.25 0.25 0.17 0.20 0.11 0.20 0.17 0.21 0.26 0.19 0.22 0.08 0.26 0.33 0.28 0.16 0.19 0.23 0.25 0.20 0.21 0.28 0.27 0.23 0.19 0.22 0.21 0.19 0.23 0.20 0.23 0.15 0.24 0.25 0.24 0.31 0.31 0.29 0.39 0.37 0.34 0.20 0.15 0.24 0.26 0.31 0.31 0.31 0.31 0.30 0.30 1.00
82 0.190.190.230.24 0.27 0.26 0.19 0.29 0.23 0.32 0.23 0.26 0.25 0.15 0.21 0.28 0.27 0.16 0.12 0.16 0.18 0.17 0.23 0.25 0.21 0.23 0.23 0.20 0.18 0.24 0.28 0.29 0.24 0.18 0.23 0.21 0.16 0.21 0.22 0.21 0.21 0.250.28 0.26 0.23 0.22 0.18 0.20 0.23 0.28 0.19 0.33 0.26 0.18 0.25 0.28 0.30 0.30 0.26 0.25 0.26 0.32 0.19 0.23 0.25 0.29 0.32 0.33 0.40 0.33 0.23 0.23 0.23 0.25 0.30 0.26 0.26 0.26 0.29 0.29 0.47 1.00
83 0.200.200.250.27 0.31 0.250.24 0.32 0.20 0.31 0.25 0.35 0.34 0.30 0.27 0.27 0.21 0.22 0.17 0.16 0.15 0.09 0.31 0.35 0.23 0.30 0.39 0.27 0.25 0.27 0.35 0.23 0.31 0.20 0.26 0.17 0.11 0.19 0.20 0.11 0.290.27 0.31 0.20 0.20 0.30 0.19 0.27 0.30 0.22 0.25 0.24 0.24 0.24 0.28 0.26 0.24 0.30 0.30 0.23 0.30 0.45 0.31 0.35 0.38 0.45 0.44 0.30 0.45 0.43 0.25 0.20 0.15 0.29 0.40 0.30 0.30 0.30 0.33 0.34 0.51 0.66 1.00
84 0.180.180.26 0.31 0.19 0.33 0.27 0.32 0.19 0.23 0.18 0.26 0.21 0.25 0.29 0.24 0.07 0.16 0.16 0.19 0.22 0.20 0.37 0.37 0.17 0.22 0.30 0.16 0.18 0.23 0.35 0.16 0.27 0.11 0.19 0.16 0.16 0.21 0.25 0.21 0.08 0.24 0.27 0.22 0.150.18 0.18 0.24 0.150.24 0.26 0.18 0.17 0.14 0.20 0.24 0.18 0.25 0.150.18 0.18 0.27 0.23 0.26 0.33 0.37 0.36 0.33 0.39 0.38 0.26 0.23 0.30 0.29 0.37 0.29 0.29 0.29 0.32 0.32 0.68 0.65 0.66 1.00
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