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ERZURUM ILI MERKEZ VE ILCELERINDEN TOPLANAN CAYIR DUGMESI
(Sanguisorba minor Scop.) POPULASYONLARININ TARIMSAL, MORFOLOJIK VE
MOLEKULER OZELLIKLERININ BELIRLENMESI

Rufayi KARATAS
Damsman: Prof. Dr. Mehmet Kerim GULLAP

Amac: Simdiye kadar genel olarak yem bitkilerinde oldugu gibi s6z konusu kiiglik cayir
diigmesi (Sanguisorba minor Scop.) gesitlerin gelistirilmesinde ve tohum tiretilmesi konusunda
da yeterli 1slah ¢aligmalar1 yapilamadigi gibi gelistirilen ¢esitlerin morfolojik karektarizasyonu
da detayli olarak tanimlanmamistir. Bu nedenle gerceklestirilen bu ¢alisma dogrultusunda dogal
alanlardan toplanan gayir diigmesi genotiplerinin tarimsal ve morfolojik 6zelliklerinin yan1 sira
ISRR yontemi ile genetik karekterizasyonunun yapilmasina ¢alisiimstir.

Yontem: Calismanin ilk yil1 olan 2021 yilinda toplanan cayir diigmesi popiilasyonlarina ait
tohumlar 2022 yilinda sera sartlarinda viyollere ekilmis ve ayn1 y1l Atatiirk Universitesi Bitkisel
Uretim Uygulama ve Arastirma Merkezi deneme alanlarinda tek sirali olarak sasirtilmislardar.
Calismada arazi ¢aligmalar1 2022 ve 2023 yillarinda devam edilmis ve bu siire zarfinda kiigiik
cayir diigmesi bitkisinin tarimsal ve morfolojik 6zellikleri incelenmistir. Ayrica ¢alismada
kiigiik cayir diigmesi bitkisinden oOrnekler alinarak genetik karektarizasyon ¢alismalari
yapilmustir.

Bulgular: Deneme sonucunda ¢i¢eklenme tarihleri bakimindan kontrol ¢esitlerinin toplanan
cayir diigmesi genotiplerine kiyasla daha erken ¢igeklendikleri tespit edilirken bitki boyu34,07-
70,63 cm, sap kalinlig1 2,44-4,51 mm, ana sap sayis1 5,25-13,88 adet/bitki, yaprak boyu 5,54-
15,08 cm, yaprak¢ik boyu 0,95-1,91 mm, yaprakg¢ik eni 0,27-1,68 mm, yaprak sayist 6,09-14,21
ade, yapraktaki yaprak¢ik sayist 10,00-17,00 adet, yesil bitki agirligi 126,79- 533,89 g/bitki,
kur bitki agirlig1 3309 -141,71 g/bitki, ham protein orant %10,44-%15,38, ADF oran1 %19,82-
%29,15 ve NDF orant ise %35,87-%45,89 arasinda farklilik gosterdigi kaydedilmistir.
Denemede 42 genotip kullanilarak primerlerden elde edilen toplam bant sayilarinda ortalama
245,42 bant sayist ile toplam 2945 bant elde edilmistir.

Sonu¢: Genel olarak yapilan g¢alismada dogal floradan toplanan kii¢iik ¢ayir diigmesi
genotiplerinden G1, G4, G6, G8, G19, G21, G22, G35, G37, G41, G44, G45, G49, G50, G55,
G56, G58 ve G59 genotilerinin kaliteli kaba yem ihtiyacinin karsilanmasi agisindan iimit var
genotipler olarak One ciktig1 belirlenmistir. Ancak yapilan ¢aligmada elde edilen toplanan
genotipler agisindan daha saglikli karar vermek i¢in seleksiyon ¢alismalarina devam edilmesi
uygun goriilmektedir. Cayir diigmesi genotipleri arasinda genetik ¢esitlilik oldugu ve G54
disindaki tiim genotiplerin ticari cesit olan G61 ve G62 genotiplerinden farkli oldugu
gozlemlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Cayir diigmesi, popiilasyon, yem kalitesi, ISRR
Ocak 2025, 94 sayfa



ABSTRACT

DOCTORAL DISSERTATION

DETERMINATION OF AGRICULTURAL, MORPHOLOGICAL AND
MOLECULAR PROPERTIES OF GARDEN BURNET (Sanguisorba minor Scop.)
POPULATIONS COLLECTED FROM THE CENTRE AND DiSTRICTS ERZURUM
PROVINCE

Rufayi KARATAS
Supervisor: Prof. Dr. Mehmet Kerim GULLAP

Purpose: Until now, as in fodder crops in general, sufficient breeding studies have not been
carried out in the development of small meadow button (Sanguisorba minor Scop.) varieties
and seed production, and the morphological characterisation of the developed varieties has not
been described in detail. For this reason, in this study, in addition to the agricultural and
morphological characteristics of the meadow button genotypes collected from natural areas,
genetic characterisation by ISRR method was tried to be carried out.

Method: The seeds of the meadow button populations collected in 2021, the first year of the
study, were sown in greenhouse conditions in greenhouses in 2022 and in the same year, they
were transplanted in single rows in the trial areas of Atatilirk University Crop Production
Application and Research Centre. Field studies were continued in 2022 and 2023 and during
this period, agronomic and morphological characteristics of small meadow button plant were
examined. In addition, genetic characterisation studies were carried out by taking samples from
small meadow button plant.

Findings: As a result of the experiment, it was determined that the control varieties flowered
earlier than the collected meadow button genotypes in terms of flowering dates, plant
height34.07-70.63 cm, stem thickness 2.44-4.51 mm, number of main stems 5.25-13.88
pcs/plant, leaf length 5.54-15.08 cm, leaflet length 0.95-1.91 mm, leaflet width 0, 27-1,68 mm,
number of leaves 6,09-14,21, number of leaflets 10,00-17,00, green plant weight 126,79-
533,89 g/plant, dry plant weight 3309 -141,71 g/plant, crude protein ratio 10,44%-15,38%,
ADF ratio 19,82%-29,15% and NDF ratio 35,87%-45,89%. A total of 2945 bands were
obtained with an average of 245.42 bands in the total number of bands obtained from primers
using 42 genotypes in the experiment.

Results: In general, it was determined that G1, G4, G6, G8, G19, G21, G22, G35, G37, G41,
G44, G45, G49, G50, G55, G56, G58 and G59 of small meadow button genotypes collected
from the natural flora stand out as promising genotypes in terms of meeting the need for quality
forage. However, it is deemed appropriate to continue selection studies in order to make a
healthier decision in terms of the collected genotypes obtained in this study. It was observed
that there was genetic diversity among meadow button genotypes and all genotypes except G54
were different from the commercial varieties G61 and G62.

Keywords: Feed quality, garden burnet, ISRR, population
January 2025, 94 pages
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GIRIS

Diinya niifusunun hizli bir sekilde artmasi yetersiz beslenmenin yani sira ackliktan
Olimleri de beraberinde getirmektedir. Diinyada oldugu gibi iilkemizde de niifusun hizla
artmasi insanlarimizin karbonhidrat, protein, yag, vitamin ve mineral maddeler gibi iirlinlerle
yeterli ve dengeli bir sekilde beslenememesine neden olmaktadir. Ayrica bununla beraber
iilkemizde hayvansal iiretimin istenilen diizeyde olmamasi, hayvansal orjinli gida maddeleri ve
bu maddeleri iireten hayvan sayisinin ihtiyaca cevap veremeyecek kadar az olmasi yiliksek

fiyatlar1 da beraberinde getirmektedir (Okcu 2009).

Bu nedenle gerek sosyal ve ekonomik yonden gerekse insanlarin yeterli ve dengeli
beslenebilmesi i¢in uygun tarim politikalarina ihtiya¢ duyulmaktadir. Bu tarim politikalari
uygulanirken oncelikle ele alinmasi gereken konularin basinda gayir-meralar ve yem bitkileri
gelmektedir. Bu alanlar daha etkili kullanilarak, hayvansal {iretimin artirilmasi ile hayvanlara
yeterli miktarda ve kalitede yem saglanmasi ¢ok biiyiik 6nem arz etmektedir. Yem bitkileri ve
cayir mera alanlari birgok alana goére hem daha fazla verim saglamakta hemde toplam

sindirilebilir besin maddesi orani daha yiiksektir (Graffis et al. 1986; Giindiiz ve Deniz 2000).

Insanlik tarihinin ilk yillarindan beri toplumlarin ekonomisini olusturan gayir ve meralar
biyolojik ¢esitlilik, gen kaynaklarinin korunmasi ve kaba yem kaynaklari olarak mutlaka
korunulmasi ve gelistirilmesi gereken alanlarm baginda gelmektedir (Ozkan ve Demirbag
2016). Yurdumuzda hayvanlar sadece ¢ayir-meralardan beslenerek ihtiyaci olan proteininin
yaklasik %70’ini, almasi gereken enerjisinin de %60’dan fazlasim1 bu alanlardan

karsilamaktadirlar (Giindiiz ve Deniz 2000).

Ekonomisi tarim ve hayvanciliga dayanan Ulkemizde 14,6 milyon hektar (ha) gayir-
mera arazisi bulunmakta olup Dogu Anadolu ve i¢ Anadolu bolgesi en fazla mera alanina sahip
bolgeler olarak 6n plana ¢ikmaktadir. (Anonim 2019). Ancak kapasitelerinin tizerinde otlatilan
meralarimiz gittik¢e zayiflatmakta ve artan otlatma baskisi ile birlikte meralarimiz orijinal bitki
ortiilerini %90 oraninda kaybetmistir (Gengkan vd 1990). Asirt mera otlatmalarina bagli olarak
normal otlatma mevsiminde bile hayvanlara ilave yem verilmesi (Gonzalo and Bachiller 2004),
hayvancilikta beklenen verim ve kaliteyi de olumsuz yonde etkilemektedir. Bunun yani sira
bitkisel ve hayvansal iiretimin sigortast konumunda yer alan yem bitkileri yetistiriciligi de
tilkemizde istenen Ol¢iide degildir (Agikgoz 2001; Acikgdz vd 2005; Akman vd 2007). Bunun

yani sira ilkemizde yaygin olan mono kiiltiir tarim uygulamasinin asirlardir siiregelen etkisi ile



entansif tarima O6nyargili olunmasi ve yogun tarima gegisin heniiz istenilen diizeyde olmayisi

da yem bitkileri tarimin1 sekteye ugratan dnemli etkenlerden biridir. (Avcioglu 1978).

Yem bitkilerinin ekilis oran1 gelismis olan iilkelerde toplam tarla arazinin Almanya’da
%36’sin1, Hollanda’da %3 1’sini, Italya’da %30 unu, Fransa ve Ingiltere’de %25 ini kapsarken
(Agikgoz vd 2005) tilkemizde yem bitkileri ekim alani tarla tarimi igerisindeki oran1 %13,65
civarindadir. Bu nedenle iilkemiz hayvancilig1 agisindan hem ¢ayir mera alanlarimizda uygun
1slah yontemleri uygulayarak kaliteli ve bol yem saglanmasi hemde yem bitkileri yetistiriciligi
ile ilgili ilerlemelerin kaydedilmesi gerekmektedir. Yem bitkileri yetistiriciligi a¢isindan ¢ayir
mera alanlarimiz da ¢ok degerli materyaller bulunmaktadir (Davis 1970). Bitkisel gen
kaynaklarimiz olan ¢ayr mera alanlarindan (Geng Lgermi ve Palta 2014) kaliteli ve yiiksek
verim verebilecek cesitlerin belirlenmesi yem bitkilerinin 1slah1 agisindan ¢ok onemlidir.
Ozellikle bitki 1slahinin tek kaynagi olan bitki genetik kaynaklarmin uygun bir sekilde
korunmasi, degerlendirilmesi ve kullanilmasi hayati dnem arz etmektedir (Sehirali ve Ozgen

1987; Ozgen vd 2000; Tan 2009; Tan 2010).

Asya, Avrupa ve Afrika kitalar arasinda koprii konumunda yer alan Tiirkiye ti¢ farkl
bitki alaninin kesisme noktasinda bulunmasi nedeni ile bitki gesitliligi yoniinden diinyanin en
onemli merkezlerindendir. Ulkemizde 100’den fazla sayida tiiriin genis bir yayilim gosterdigi
5 mikron gen merkezi (Demir 1990) konumunda olmasi ve ayrica topografya ve iklim
yoniinden de oldukga cesitlilik gostermesi bakimindan habitat yoniinden oldukg¢a zengindir.
Gilinlimiiz sartlarinda gecmise kiyasla genetik kaynaklara ¢ok daha fazla gereksinim
duyulmakta olup bu kaynaklar genellikle (yabani tiirler, standart ¢esitler, ilkel kiiltiir cesitleri
ve kendilenmis hatlar vs.) ormanlik bolgelerde ve daglik alanlarda yayilim gostermektedir.
Ulkemiz, ¢esitli arastiricilarin ¢alismalarinda tanimlanan hem gen merkezlerinin hemde orijin
merkezlerinin tamaminda yer almakta olup (Harlan 1951; Zohary 1970; Harlan 1971; Paroda
ve Arora 1991) XX. yiizyilin ilk ¢eyreginin baginda bitki genetik kaynaklarin toplanmasi ve
degerlendirilmesi g¢alismalar1 baslanmistir. Bliyiik genetik cesitlilik barindiran ve yiiksek
verimli ¢esitlerin kazanimina olanak saglayan yerel ¢esitlerin muhafazasi ¢ok biiyiik 6nem arz
etmektedir (Ertus vd 2012). Yonca, korunga, yem bezelyesi, ¢ayir diigmesi gibi yem bitkilerinin
yabani formlar1 uzun zamandan beri dogal florada (Serin 2006) mevcut olup toplanan hatlardan
{istiin zelliklere sahip hatlarla ilgili mutlaka 1slah ¢alismasinin yapilmasi gereklidir. Ozellikle
cayir diigmesi (Poterium sangisorba) bitkisi yiiksek ve daglik alanlarda iyi bir adaptasyon
kabiliyeti sahip olmas1 (Margarapoulos 1958) nedeniyle Dogu Anadolu Bolgesi igin kaba yem

aci1gmin kapatilmast hususunda 6nemli bir kaynak olma 6zeligine sahip olabilir.



Cayir Diigmesi (Poterium sangisorba) giilgiller (Rosaceae) familyasina dahil olup uzun
Omiirli, genis yaprakli bir bitkidir. Bitki kalin gévdeli ve kazik kok sitemine sahip olmasinin
yani sira zayif rizomlara da sahiptir. Cayir diigmesi bitkisinin bitki boyu 25-55 cm arasinda
degisiklik gostermekte olup yaprak renkleri yesilimsi ya da beyaz ile bordo veya kirmizi
arasinda degisiklik gostermektedir (Ogle et al. 2013). Ulkemiz meralarinin dogal bitkisi olan
cayir diigmesi yabani ve evcil hayvan i¢in miikemmel bir yem bitkisidir. Ilkbaharda erken
biliylime gosteren ¢ayir diigmesi bitkisi (Kozov 1965) yaz ortast ve sonbahar déonemlerinde
gelisimini siirdiirmesi nedeni ile diger bircok yem bitkisi uyku déneminde iken yesil yem
iretmektedir (Anonymous, 1951; Kozov 1965). Soguga ve kurakliga dayaniklilik gésteren bitki
suni mera tesisleri i¢in alternatif bir yem bitkisi olarak géze ¢arpmaktadir. Yesilligini yaklasik
20 yil kadar siiren bitki sigirlardan ziyade koyunlar tarafindan daha ¢ok tercih edilmektedir
(Tan ve Temel 2012). Cayir diigmesi bitkisi kira¢ sartlarda yonca ve korungaya goére nispeten
biraz daha yiliksek verimli bir bitki olup kirag¢ sartlarda 250-300 kg/da sulu sartlarda ise 700-
1500 kg/da kuru ot verimi vermektedir (Owoahene 1991). Hayvanlarda sisme problemine sebep
olmayan ¢ayir diigmesinin (Meisser ve Paulsmeier 1995) ham protein oran1 %5 ile %18
arasinda degismektedir (Acar vd 1999; Meisser ve Paulsmeier 1995). Ayrica bitki kok
bogazindan yogun miktarda dallanip toprak ylizeyini kapattigindan dolay1 hem toprak koruma
acisindan hemde erozyon agisindan da ¢ok dnemli 6zelliklere sahiptir (Valassis, 1957; Douglas

et al. 1990).

Ancak simdiye kadar genel olarak yem bitkilerinde oldugu gibi s6z konusu bu tiirden
cesitlerin gelistirilmesinde ve tohum iiretilmesi konusunda da yeterli 1slah calismalari
yapilamadigr gibi gelistirilen c¢esitlerin morfolojik karektarizasyonu da detayli olarak
tanimlanmamistir. Bu bakimindan Dogu Anadolu Bolgesi gibi kislart soguk ve yazlari kurak
gecen bolgelerde kis donmelerinde kaba yem acigiin kapatilmas: konusunda alternatif yem
bitkisi olabilecek kiigiik ¢ayir diigmesi bitkisinin tohumlarmim dogal floradan toplanmasi
yapilacak 1slah calismalar1 i¢in 6nemli kaynak teskil edecektir. Toplanan kii¢lik ¢ayir diigmesi
tohumlarindan elde edilecek genotipler ile hem verimli ve kaliteli kaba yem elde edilecek hem
de mera 1slahinda kullanilabilecek genotip materyallerin elde edilmesi saglanacaktir. Ayrica
yapilacak ¢alismada Ulkemiz ve &zellikle Dogu Anadolu Bolgesi igin ¢ok biiyiik ekonomik
Oneme sahip olan kiigiik c¢ayir diigmesi ¢esitlerinin ISRR yontemi ile genetik

karekterizasyonunun yapilmasi da yeni ¢esitlerin gelistirilmesinde 6nemli katki saglayacaktir.

ISRR teknigi DNA ¢aligmalarinda etkili bir yol olarak kullanilmakta olup bitkilerde
mevcut fakat gizlenen varsyasyonlar: tespit etmede giivenilir ve hizli sonuglara ulagimi

saglayan Onemli metotlardan biridir. ISSR DNA isaretleyicileri kiltiir bitkilerinin



karektarizasyonunda yaygin sekilde kullanilmistir (Zietkiewicz et al. 1994; Arcade et al. 2000;
Liu and Wendel 2001; Cavan et al. 2000; Ajibade et al. 2000). Boylece toplanan genotiplere
uygulacanak ISRR tektigi genetik olarak ¢ok benzer bireylerin melezlemede kullanilmast
onledigi gibi uzun siireli seleksiyon riski de azaltilarak (Sun et al. 2003) genetik kaynaklarin

korunmasini da saglanmis olacaktir.
Bu ¢alisma ile;

1. Oncelikle gayir, mera, yol kenarlar1 ve marjinal alanlar gibi alanlardan (Erzurum ili
merkez ve ilgelerinden) kiiglik ¢ayir diigmesi tohumlar1 toplanmustir.

2. Toplanan kiigiik ¢ayir diigmesi (Sanguisorba minor Scop.) tohumlarindan elde
edilen popiilasyonlarla Erzurum sartlarinda bazi morfolojik ve tarimsal 6zellikleri
belirlenmeye calisilmigtir.

3. Toplanan kiigiik ¢ayir diigmesi popiilasyonlarinin ISSR yontemi araciligi ile
benzerlik durumlar1 belirlenmistir.

4. BAP projesi kapsaminda doktora tezi olarak yaptigimiz bu arastirma, devam
ettirilirse ¢ayir diigmesi popiilasyonlarinin bolgemiz sartlarina uygun gesitler

belirlenmeye caligilacaktir.



KURAMSAL TEMELLER

Cayir diigmesi bitkisinde bitki boyu 12,5 ile 15 cm arasinda degisiklik gosterirken
yaprak uzunlugu 7,5 ile 12,5 cm arasinda degismektedir (Cockayne 1921).

Cayir diigmesi bitkisi otlanmaya karsi dayaniklilik gosterdigi gibi toprak yiizeyini
ortiigiinden dolayida erozyona karsi oldukea direngli bir bitkidir (Valassis 1957; Douglas et al.
1990).

Cayir diigmesi bitkisi baklagillerin orta yiiksekliteki bitkisi olup bitki boyu 60-70 cm
arasinda degismektedir (Cullen 1972).

Rohweder et al. (1978) tarafindan yapilan bir ¢alismada cayir diigmesi genotiplerinin
kalite sinifi acisindan ADF orani bakimindan birinci sirada, calismada NDF bakimindan ise

smif olarak birinci ve ikinci kalite ve en yiiksek sinifinda yer aldig1 kaydedilmistir.

Cayir diigmesinin yem verimi sulama ve giibreleme sartlarinda 3,5 ton/da (Panos et al.
1961) ¢ikarken yilda 5-11 kere hasat edilen edilerek bu verim 7-8,4 ton/da ¢ikabilmektedir
(Tans1 ve Anlarsal 1991).

Tokluoglu (1980) tarafindan yapilan bir ¢alismada cayir diigmesinin ham protein
oraninin ¢i¢ceklenmeden once %18,23 ile %24,85, ¢iceklenme doneminde %10,81 ile 14,30 ve
ciceklenmeden sonraki donemde ise %5,22 ile %10,31 arasinda farklilik gosterdigi
kaydedilmistir.

Pek ¢ok arastirici tarafindan ¢ayir diigmesi bitkisinin kuraga dayanikli bir bitki oldugu

ifade edilmistir (Wills et al. 1987; Douglas et al. 1990; Fryer 2008).

Cayir diigmesi bitkisi ¢ok yillik bir bitki olup ¢igekleri 100-900 mm uzunlugunda tiiylii
ya da tiiysiiz olabilmektedir (Douglas 1991).

Gupta et al. (1994) ve Zietkiewicz et al. (1994) tarafindan yapilan ¢alismalarda ISSR
tekniginin genetik benzerlik, gen haritalama ve taksonomi ¢alismalarinda kullanilacagi
bildirilmistir.

Cayir diigmesi bitkisi sahip oldugu kazik kdokleri sayesinde kurakliga dayanikli bir
bitkidir (Buckland et al. 1997).

Iki farkli cayir diigmesinin (Biinyan-80, Ankara ekotipi) karsilastirildig1 calismada

Biinyan -80 ¢esidinin sap sayisi, kdme¢ uzunlugu, bin tane agirligi, yaprak orani ve ¢imlenme



yoniinden Ankara ekotipine gore daha tistiin 6zelliklere sahip oldugu tespit edilmistir (Kendir

1999).

Kendir (1999) yaprak agisindan ¢ok zengin olan cayir diigmesi bitkisinde yaprak orani
%50-55tir.

Moreno (1998) polimorfizm seviyesinin kullanilan tespit yontemi ile farklilik
gostermesine ragmen ISSR yonteminin yiiksek polimorfizm gosterdigi (Kojima et al. 1998)
belirtilmistir.

Ulkemizin her tarafinda kolayca yetisebilen bu bitkinin otu yaklasik %11 ham protein
icermektedir (Viano et al. 1999; Miilayim vd 2009).

Ulkemiz meralarinda dogal olarak bulunan cayir diigmesi bitkisi 60-105 cm arasinda
uzayabilen, yaprak boyu 15-20 cm arasinda olan ve bitki basma kuru ot verimi 60-100 g
arasinda degisen Yyerli bir bitki olarak bilinmektedir (Kendir 1999; Andrabi et al. 2012).

Samsun kosullarinda yiiriitiilen ¢aligmada ¢ayir diigmesinin otlatma siirecini uzattig1 ve

erozyon kontrolii agisindan da etkili olacag belirtilmistir (Acar vd 1999).

Dominant markor olan ISSR, dizi bilgisi olmadan primer dizayni yapilabilmektedir

(Joshi et al. 2000).

Leroy ve Leon (2000) tarafindan yapilan bir ¢alismada ISSR teknigi yardimiyla

karnabahar bitkisinin kallus ve yapraklari arasindaki farkliliklar tespit etmislerdir.

Van der Nest et al. (2000) genomlardaki SSR miktarini ve dagilimini belirleyen ISSR
teknigini kullanarak Eucalyptus grandis bitkisinde mikrosatelitlerce zengin bolgelere erisim

saglamustir.

Ipek ve Sevimay (2002) ii¢ farkli cayirr diigmesi cesidine farkli azot dozlar
uyguladiklar1 ¢calismalarinda en yliksek yesil ot verimini 2250 kg/da ile Biinyan 80 ¢esidinden

elde etmislerdir.

Chowdhury et al. (2002) nohut gesit ve hatlarinda genetik iliskileri saptamak amaci ile
yapilan c¢alismada RAPD ve ISSR markiirii kullanmiglar ve sonucta nohut cesitlerinde

homojenligin oldugu ve yakin genetik ¢esitliligin oldugunu belirlemislerdir.

Dangi et al. (2004) ISSR ve RAPD markérlerini kullandiklart ¢alismada 17 Trigonella
foenum-graecum ve 9 T. coerulea populasyonlarinda Pakistan ve Afganistan orijinli T. foenum-
graecum populasyonlarin ayni grup i¢inde yer aldigini, Hindistan ve Nepal orijinlilerin ise diger
bir grupta yer aldigim1 ve Tiirkiye orijinli populasyonlarin farkli gruplara dagildigini tespit

etmislerdir.



Trojanowska and Bolibok (2004) in vitro kiiltiirlerin erken dénemlerindeki genetik
kararsizligin belirlenmesinde ISSR tekniginin yaygin olarak kullanilabilecegini ifade

etmislerdir.

Talhinhas et al. (2005) ISSR teknigini kullandiklar1 ¢alismada yabani liipen (Lupinus
angustifolius) ve liipen ¢esitleri arasinda morfolojik 6zellikler agisindan 6nemli bir varyasyon
oldugunu ve modern cesitlerin yabani populasyon igerisinde bir alt grup olarak meydana

geldigini ifade etmislerdir.

Erozyon ve mera alanlarinin yangina karsi korunmasindan énemli bir etkiye sahiptir

(Fryer 2008).

Tiirkiye’ nin tiim bolgelerinde genis bir yayilim alanina sahip olan ¢ayir diigmesi serin

mevsim yem bitkisidir (Miilayim vd 2009).

Normal sartlarda bitki boyu 20-60 cm arasinda degisen cayir diigmesi bitkisi bakim
sartlarinin iyilesmesiyle 120 cm’ye kadar boylanabilmektedir (Miilayim vd 2009).

Asaadi and Yazdi (2011) yaptiklart bir ¢alismada ¢ayir diigmesinde en yiiksek ham
protein oranini vejetatif donemde (%17,4) tespit ederlerken en diisiik ham portein oranini ise

tohum olgunlagma doneminde (%5,21) tespit etmislerdir.

Kiani et al. (2012) 39 Tulipa tiirleri arasindaki genetik iliskiyi arastirmak tizere 20 ISSR
primeri kullanmis ve sonugta ISSR primerlerinin 97 polimorfik bant olusturdugunu ve
kullanilan ISSR tekniginin Tulipa cinsindeki tiirler arasi gen akiginin, tiirlerin genetik yapisinin,

genetik ¢esitliligin ve evrimsel iliskilerinin anlasilmasini kolaylastirdig: ifade etmislerdir.

Genisel (2013) Aci Cigdem (Colchicum L.) tiirleri arasindaki genetik c¢esitliligi
belirlemek amaciyla ISSR primerlerini kullanmis ve en yiiksek bant sayisint UBC 827 primeri

kullanarak elde etmistir.

Demirbag vd (2014) Altinova, Biinyan 80 and Gozlii ¢esitlerini kullandiklar1 ¢calismada
yem kalitesi acisindan Altinova ¢esidinin diger tiirlere kiyasla daha en yiiksek yem kalitesine

sahip oldugunu belirlemislerdir.

Ipek ve Sevimay (2002) farkli azot dozlari uyguladiklar1 calismalarinda 2250/kgda ile

en yiiksek yesil ot verimi Biinyan 80 ¢esidinden elde etmislerdir.

Kaplan et al. (2014) ¢ayir diigmesi ile yaptiklar1 ¢alismada ADF oraninin %17,4 ile
%36,2 arasinda, NDF oraninin %36,2 ile %54,5 araliginda ve ham protein igeriginin ise %6,7

ile %20,7 araliginda degistigini belirlemiglerdir.



Van ili ve c¢evre illerden toplanan 76 yonca genotipinde yiiriitiilen c¢alismada
polimorfizm ve en yiiksek genetik cesitlilik Glirpinar ekotiplerinde tespit edilmistir (Ertus vd
2016).

Karkanis et al. (2018) 37 degisik yem bitkisi tiirtiniin besin kalitelerini belirlemek
maksadiyla yiiriittiikleri ¢alismada cayir diigmesi bitkisinde; ham protein oranini %9,6, kuru
madde oranint %32,7, ham kiil oranin1 %8,6, ham yag degerini %3,3, NDF degerini %36,2 ve
ADF degerini ise %19,6 olarak tespit etmislerdir.

Karkanis et al. (2018) Poterium sanguisorba bitkisinin kurak ve yari kurak iklime sahip

Avrupa’nin biitiin bélgelerinde ya

Kayseri kosullarinda yetistirilen 46 cayir diigmesi genotipinde yapilan ¢calismada yesil
ot ve kuru ot verimlerinin sirasi ile 403,68 kg/da-1961,92 kg/da ve 179,26 kg/da ile 591,37
kg/da arasinda degistigi kaydedilmistir. Ayrica ham protein orani, NDF ve ADF oranlar sirast
ile  %9,48-%15,44, %34,69-%55,42 ve 9%25,62-41,04 arasinda farkliik gosterdigi
belirlenmistir. Calismada ham yag, ham kiil ve tanen oranlarinin ise sirasi ile %0,42-2,73,

%5,69-11,63 ve %1,1-4,19 arasinda degisim gosterdigi tespit edilmistir (Doran 2020).



MATERYAL VE YONTEM

Materyal

Bu ¢aligsma 2021- 2023 yillar1 arasinda 3 yil siire ile yliriitiilmiis olup ¢alismada Erzurum
merkez ve ilgelerindeki dogal alanlarindan toplanan kiigiik ¢ayir diigmesi (Sanguisorba minor
Scop.) tohumlarindan elde edilen popiilasyonlar ile ilgili laboratuvar, sera ve arazi ¢alismalari
yapilmistir. Ayrica yapilan calisma ile toplanan popiilasyonlara uygulanan ISRR teknigi ile
ileriki donemlerde yapilacak i1slah ¢alismalarina 1sik tutulmasi hedeflenmistir. Yapilan
calisgmada Erzurum iline bagli 20 ilgede 60 durakta tohumlar1 toplanan kiigiik ¢ayir diigmesi
popiilasyonlarindan ancak 29 popiilasyon sasirtilan alandaki sartlara uyum saglanmustir.
Calismada Tarla Bitkileri Merkez Arastirma Enstitiisiinden temin edilen Altinova ve serfitikali
Biinyan 80 ¢esidi kontrol olarak kullanilmistir. Calismada ilk once toplanan tohumlara ait
koordinatlar ve rakimlar kaydedilmis ve sonrasinda toplanan tohumlardan elde edilen
popiilasyonlarin koklenmeleri igin sera ortaminda yetistirilmistir. Burada koklendirilen
popiilasyonlar daha sonra Atatiirk Universitesi Bitkisel Uretim Uygulama ve Arastirma
Merkezine ait 4 nolu deneme alanina tek sira olacak sekilde klonlar halinde sasirtilarak kiiciik
cayir diigmesi popiilasyonlarinin fenolojik, mofoloji ve diger bazi tarimsal O6zellikleri

belirlenmeye calisilmistir.

Deneme alaninmin toprak ozellikleri

Deneme alanindan 0-20 cm derinlikten alinan toprak Ornekleri bitkiler araziye
sasirtilmadan 6nce Toprak Bilimi ve Bitki Besleme Boliimii laboratuvarlarinda bazi fiziksel ve

kimyasal 6zellikleri analiz edilmis ve elde edilen veriler Tablo 1’de gésterilmistir.

Tablo 1. Deneme Alaninin Topragmin Baz1 Fiziksel ve Kimyasal Ozellikleri

Fiziksel Ozellikler Kimyasal Ozellikler
Tekstiir Kil  Silt Kum EC pH CaCOs3 Organik P20s K20
Simfi %) %) (%) (dS/m) (1:2,5) (%) Madde (%) (kg/da) (kg/da)
Killi-tmli 36 29,2 34,8 2,20 7,60 2,20 1,02 5,30 153,6

Denemenin kuruldugu alanin tekstiir sinifi Tablo 1’in incelenmesinden anlasilacagi
tizere Bouyoucos hidrometre yontemi esas alinarak (Demiralay 1993) Killi-tinli olarak tespit
edilmistir (SoilSurveyDivisionStaff 1993). Calismada EC degeri 2,20 dS/m ile tuzsuz (Richards
1954), alanda tespit edilen pH degeri 7,60 ile hafif alkali (Ulgen ve Yurtsever 1995), belirlenen



CaCO3 oram %2,20 ile kiregli (Ulgen ve Yurtsever 1995), kaydedilen organik madde orani
%1,02 ile az (Ulgen ve Yurtsever 1995), 5,30 kg/da ile almabilir P,Os az (Ulgen ve Yurtsever
1995) ve belirlenen K20 oranmin (153,6 kg/da) fazla oldugu (Aydin ve Sezen 1995) yapilan

analizlerde kaydedilmistir.

Deneme alaninin iklim ozellikleri

Ulkemizin dogusunda bulunan Dogu Anadolu Bélgesinde yer alan Erzurum ili 1853 m
rakima sahiptir. Yazlar kurak ve sicak kislari kar yagisli ve soguk gegen Erzurum ilinin 2022,

2023 yillar1 ve uzun yillar ortalamasina ait bazi iklim degerleri Tablo 2’de gosterilmistir.

Tablo 2. Erzurum ilinin 2022 ile 2023 Yillar1 ve Uzun Yillar Ortalamasina (UYO) ait Bazi
Iklim Degerleri*

Aylik Ortalama Aylik Ort. Nispi Aylik Toplam

AYLAR Sicaklik (°C) Nem (%) Yagis (mm)

2022 2023 uyo 2022 2023 uYo 2022 2023 UYO
Ocak -7,1 -4,0 9,1 74,3 63,4 76,5 25,0 50 21,6
Subat -3,0 -7,9 -7,6 75,2 68,8 76,8 13,3 36,6 25,9
Mart -3,5 3,8 -2,4 74,2 69,4 73,4 89,0 62,0 35,4
Nisan 7,7 6,0 54 59,0 66,8 61,8 59,4 102,9 54,5
Mayis 9,6 10,4 10,7 66,3 60,8 65,3 93,0 111,8 72,6

Haziran 16,7 15,5 14,9 68,0 60,6 59,5 65,2 45,5 48,5
Temmuz 20,5 18,8 19,2 48,6 53,0 50,3 3,1 57,9 26,8
Agustos 23,1 22,3 19,5 37,4 38,3 42,6 8,6 13,6 17,9

Eyliil 16,9 16,9 14,8 43,3 44.4 47,2 15,6 79 24,2
Ekim 10,3 9,6 8,2 58,5 65,0 61,2 40,0 56,1 47,1
Kasim 4,1 3,9 1,2 68,4 73,0 70,0 12,3 96,7 32,9
Aralik -0,8 -0,6 -5,8 79,3 75,7 79,5 8,8 32,6 21,9

Top./Ort. 7,88 7,89 5,75 62,71 61,60 63,70 433,30 628,60 429,30

(*) Basbakanlik Devlet Meterolji Isleri Genel Miidiirliigii meteroloji biiltenleri ve Erzurum Meteroloji Bélge
Miidiirliigii yillik rasatlarindan alinmistir. Uzun yillar ortalamasi 1931-2023 yillari arasinda 94 yillik ortalamayi
ifade etmektedir.

Calismanin yapildigi denemenin ilk yili (7,88 °C) ve ikini yilinda (7,89 °C) kaydedilen
ortalama sicaklik verilerinin uzun yillar ortalamasina kiyasla (5,75 °C) daha yiiksek oldugu
tespit edilmistir. Arastirma yillarinda kaydedilen en yiiksek sicaklik degerleri Agustos ayinda
belirlenmis olup 2022, 2023 ve uzun yillar ortalamasinda sirasi ile 23,1°C, 22,3 °C ve 19,5°C
olarak belirlenmistir. Yapilan calismada kaydedilen en diisiik sicaklik degerleri ise birinci yilda
Ocak -7,1°C, ikinci yilda Subat ayinda -7,9°C ve uzun yillar ortalamasinda Ocak ayinda -9,1
°C olarak belirlesmistir (Tablo 2).
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Deneme yillarinda kaydedilen alanin aylik ortalama nispi nem verileri sirasi ile 2022
yilinda (%62,7), 2023 yilinda (%61,6) ve uzun yillar ortalamasinda %63,71 olarak tespit
edilmistir (Tablo 2).

Calismanin yiirtiildigi yillarda diisen yillik yagis toplami 433,3 mm ile 628,6 mm
arasinda degismis olup en yiiksek yagis Mayis aylarinda 2022 yilinda 93 mm ve 2023 yilinda
111,8 mm olmustur. Her iki yilda denemede kaydedilen en az yagis 2022 yilinda 3,1 mm ile
Temmuz ayinda ve 2023 yilinda 5 mm ile Ocak ayinda tespit edilirken uzun yillar ortalamasinda

ise 17,9 mm ile Agustos ayinda tespit edilmistir (Tablo 2).

Yontem

Calisma dogal alanlardan toplanan kiiglik cayir diigmesi tohumlarindan elde edilen
popiilasyonlarin laboratuvar, sera ve arazi sartlarinda birtakim &zelliklerinin incelenmesini
icermektedir. Calisma bitki tohumlarinin toplanmasinin da dahil oldugu 3 yil siire zarfinda
(2021-2023) yiiriitilmistiir. Arastirmada yabanci tozlasan bitkilerde ¢ogunlukla uygulanan
sentetik varyete 1slah yontemi (Demir 1990) esas alinmistir. Arastirma kapsaminda yapilan

islemler asagida basliklar halinde verilmistir.

Tohum toplama ¢alismalari

Tohumlarlar Erzurum merkez ve ilgelerindeki mera alanlarindan, daglik bolgelerden,
yol kenarlarindan ve marjinal alanlardan toplanmis ve her tohumun alindig1 6rnekleme alanina
ait rakim ve konum bilgileri kayit altina alinmigtir. Tohum toplama ¢aligmalari bitkilerin tohum
baglama donemlerinde 6nemli etkisi olan rakim 6zellikleri de dikkate alinarak Agustos ayinin
ilk haftasindan Eyliil aymin ilk haftasin1 kapsayacak seklide yapilmigtir. Tohumlarin alindigi
yerlerin koordinatlart GPS aleti ile belirlenmistir. Toplamanin yapildigi her bir durakta
bitkilerin tohumlar1 toplanip karistirilarak bir kese kagidina konulmustur. Her bir durak
yaklasik 100 x 100 m ebatlarindadir. Tohum toplamalar1 en az 60 duraktan yapilmistir. Genis
bir varyasyon agisindan duraklar arasinda en az 4-5 km mesafe birakilmasi goz Oniine
alinmistir. Tohum toplama izni i¢in Orman Genel Miidiirliigii ve TAGEM’den gerekli belgeler
temin edilmistir. Genotiplerin toplanmasit 2021 yili Agustos ve Eylil aylarinda
gerceklestirilmistir. Tohum alacagimiz bitkileri iyi gézlemleyerek herhangi bir hastalik ve
zararl bulagsmamis saglikli bitkileri segilmistir. Toplanan tohumlarin her birini ayr1 ayr1 kese
kagitlarina koyulup igerisine alinan yerin tiim koordinatlar1 yazilmis ve toplanan tohumlarin
icerisindeki yabanci unsurlar uzaklastirilip tohumlar higbir sekilde nem ve sicaklik almayacak
sekilde Aralik aymin son haftasina kadar tohum depolarinda muhafaza edilmistir. Davis

(1970)’in kosullarina gore belirlenen kiigiik ¢ayir diigmesi toplama duraklari Tablo 3’de
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verilirken toplama yapilan yerlere ait bilgiler Tablo 4’de ve toplama yapilan ilgelere ait harita

ise Sekil 1 de verilmistir.

Tohumlar i¢in en az 60 durak kullanilmig ve toplanan kesimlere ait lokasyon bilgileri

kaydedilmistir. Calisma sonucunda her bir tiirden en az 60 popiilasyona ait 600 tohum

toplanmistir. Ancak toplanan popiilasyonlardan sadece 29 duraktaki popiilasyonlar sasirtildigi

yerdeki ekolojik faktorlere uyum saglayarak yetisme sansi bulmustur (Tablo 3).

Tablo 3. Popiilasyonlarin Toplandig: Ilgeler ve Onlara Bagli Mahalleler*

Yakutiye ilgesi Askale Tlgesi Oltu flgesi Hins Ilgesi

Karagobek
Aktoprak

33. Obayayla

34. Inanmis

Uzundere llgesi
Ispir Ilgesi 36. Camlibel 51. Caybas1

Palandoken ilgesi 20. Avel Pasinler lcesi 52. Sapaca

38. Biiyiikdere Tekman Ilgesi
39. Timar 54. Deliler

Olur ilgesi

_ 24. Taggegit Kopriikdy Ilgesi Pazaryolu Ilgesi

9. Sariyayla Tortum flgesi

Senkaya Ilgesi 25. Senyurt 57. Esenyurt

10.  Sarikayalar 26. Aksu Karayaz ilgesi Karagoban lgesi

11. Aydogdu 27. Yumakl

12. Yazili

13.  Yesildemet Narman flgesi 60. Bozyar

Cat Ilgesi 29. Sekerli Horasan Ilgesi Kontrol
_ 30. Kogkaya _ 61 Biinyan 80

15. Baglica 31. Sapanh 47. Haydarh 62 Altiova

16. Molladémer 32. Alabalik 48. Yukaribademdzii

*Koyu renkli olanlar ekolojik sartlara uyum saglayan popiilasyonlar

Her bir durak noktasinin lokasyon bilgileri, rakim ve koordinatlari belirlenmis ve

bulundugu il¢eye bagli mahallenin adi ile etiketlenmistir (Tablo 4).
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Tablo 4. Cayir Diigmesi Popiilasyonlarinin Toplandigi Duraklara ait Baz1 Ozellikler

Genotip/Numara Lokasyon Koordinat Bilgileri Rakim
1 Kirkgoze/Yakutiye 40.06.30°K 41.22.38°D 1868
2 Karagobek/Yakutiye 40.09.48°K 41.25.56°D 1992
3 Aktoprak/Yakutiye 40.03.46 °K 41.10.38°D 1872
4 Umudum/Yakutiye 40.01.43°K 41.14.48°D 1800
5 Toparlak/Palandoken 39.53.56 °K 41.23.57°D 2046
6 Konakli/Palandoken 39.48.04°K 41.11.22°D 2233
7 Yagmurcuk/Palandoken ~ 39.46.19 °K 24.06.45°D 2058
8 Alaybeyi/Aziziye 39.59.58 °K 41.03.12°D 1834
9 Sartyayla/Aziziye 40.01.13°K 41.04.16°D 1854
10 Sarikayalar/Senkaya 40.41.42°K 42.26.65°D 1555
11 Aydogdu/Senkaya 40.42.01°K 42.28.13°D 1625
12 Yazili/Senkaya 40.40.44°K 42.27.35°D 1550
13 Yesildemet/Senkaya 40.40.13°K 42.25.25°D 1464
14 Tiysiiz/Cat 39.41.49°K 41.06.35°D 2149
15 Baglica/Cat 39.34.50°K 40.46.35°D 1921
16 Molladmer/Cat 39.27.16 °K 40.44.55°D 1929
17 Kiigiikgecit/Askale 39.56.25 °K 40.45.59°D 1695
18 Bozburun/Askale 39.59.24 9K 40.32.57°D 1845
19 Kandilli/Askale 39.54.04 °K 40.51.34°D 1749
20 Avci/Ispir 40.23.03 °K 40.54.0 °D 1990
21 Leylek/ispir 40.18.45°K 40.49.53°D 1970
22 Cankurtaran/ispir 40.23.45°K 41.00.29°D 2034
23 Olurdere/Olur 40.48.24 °K 42.09.45 °D 1075
24 Tasgegit/Olur 40.53.39°K 42.14.33°D 1710
25 Senyurt/Tortum 40.11.35°K 41.28.04°D 2050
26 Aksu/Tortum 40.24.28 °K 41.33.28°D 1786
27 Yumakli/Tortum 40.13.36 °K 41.32.13°D 2109
28 Tipili/Tortum 40.18.35°%K 41.19.58°D 2198
29 Sekerli/Narman 40.18.51°K 41.55.28°D 1618
30 Kocgkaya/Narman 40.23.36 °K 41.57.40 °D 1559
31 Sapanli/Narman 40.20.36 °K 41.45.43°D 2055
32 Alabalik/Narman 40.25.47 °K 41.56.09°D 1563
33 Obayayla/Oltu 40.29.38 °K 42.04.11°D 1987
34 Inanmig/Oltu 40.28.26 °K 41.42.16 °D 1937
35 Bagbaglar/Oltu 40.28.01 °K 41.40.56°D 1905
36 Camlibel/Oltu 40.29.17 °K 41.45.45°D 1767
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Tablo 4. (devami)

37 Kiigiiktiiy/Pasinler 39.59.58 °K 41.26.09°D 1857
38 Biiyiikdere/Pasinler 40.02.35°K 41.36.59°D 1791
39 Timar/Pasinler 40.02.56 °K 41.44.42°D 1833
40 Otlukkapi/Pasinler 39.53.49 °K 41.40.18 °D 1777
41 Emre/Kopriikdy 39.58.09 °K 41.57.34°D 1644
42 Bugdayli 7KSpriikoy 30.58.28°K 41.59.00°D 1645
43 Asagiincesu/Karayazi 39.40.05°K 4159.17°D 2112
44 Uzengili/Karayazi 39.39.15%K 42.11.17°D 2040
45 Giilli/Karayazi 39.42.05°K 40.23.07°D 2081
46 Arpagayir/Horasan 40.01.12°K 41.25.47°D 1994
47 Haydarli/Horasan 39.54.01°K 42.18.18°D 1992
48 Yukaribademézii/Horasan  40.39.36 °K 42.10.52°D 1889
49 Saltepe/Hinis 39.26.21°K 41.32.36°D 2137
50 Akoren/Hinis 39.28.28 °K 41.43.26 °D 1919
51 Caybagi/Uzundere 40.32.26 °K 41.33.09 °D 1076
52 Sapaca/Uzundere 40.32.30°K 41.37.07°D 1266
53 Cevizli/Uzun0064ere 40.37.31 °K 41.43.07 °D 1212
54 Deliler/Tekman 39.42.40 °K 41.30.52 °D 1984
55 Incesu/Tekman 39.42.22°K 41.33.18°D 2088
56 Caydere/Pazaryolu 40.31.07°K 41.43.48°D 2086
57 Esenyurt/Pazaryolu 40.27.54 °K 40.45.54°D 1907
58 Erenler/Pazaryolu 39.27.32°K 42.05.18°D 1923
59 Budakli/Karagoban 39.19.26 °K 42.01.07°D 1548
60 Bozyar/Karagoban 39.15.00°K 42.01.07°D 1826
Kontrol gesitleri
61 Biinyan 80
62 Altinova

Cayir diigmesi toplanilan duraklardaki rakimlarin 1075 m (Olurdere/Oltu) ile 2233

(Konakli/Palandoken) arasinda degisim gosterdigi tespit edilmistir (Tablo 4).
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Sekil 1. Cayir diigmesi toplanan ilgeler
Sera ¢calismalari

Araziden toplanan tohumlar kese kagitlarina konularak 2 ay kadar 4 °C’de bekletilip
daha sonra Atatiirk Universitesi Bitkisel Uretim Uygulama ve Arastirma Merkezi seralarinda
viyollere ekimi yapilmis ve daha sonra saksilara aktarilmigtir. Her bir popiilasyonu temsilen
alinan tohumlar ayr1 ayr1 10 viyole ekilmis ve bdylece kontrol olarak kullanilanlarla beraber
620 saksilik koleksiyon olusturulmustur. Tohumlar 6nce torflarla doldurulmus viyollere
ekilmis ve daha sonra tohumlar 3:1 oraninda toprak ve torf karistmindan olusmus saksilara
ekilmistir. Saksilara ekilen tohumlarin ¢ikmama ihtimaline karsilik her genotipten yedek
saksilar olusturulmustur. Cimlenen tohumlar ¢ikan bitkiler 2022 yilinda yapilan arazi

calismalarina kadar sicaklik kontrollii sera sartlarinda bekletilmistir.

Sekil 2. Cayir diigmesi popiilasyonlarinin viyollerde ¢imlendirilmesi
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Sekil 3. Cayir diigmesi bitkisinin saksilarda yetistirilmesi
Arazi calismalari

Toplanan tohumlardan ¢imlenen popiilasyonlar 2022 yili Nisan ay1 igerisinde Atatiirk
Universitesi Bitkisel Uretim ve Uygulama Merkezi deneme alanlarina sasirtilmiglardir. Arazi
calismast Augmented deneme deseninde 2 kontrollii ve 4 tekerriirlii olarak kurulmustur.
Tohumun az oldugu 1slah ¢aligsmalarinda kullanilan bu metotta popiilasyonlar birer defa dikilip,
standart ¢esitler her tekerriirde tekrarlanmistir. Her bir popiislasyon 70 cm x 70 cm araliklarla
ocakvari olarak birer siraya dikilerek ve her bir sirada 10 bitki yer almis ve toplamda 620
poplilasyon olusmustur. Bu asamada her bir popiilasyon i¢in 7 m (10 bitki x 70 cm)
uzunlugunda siralar olusturulmustur. Dikimden sonra sulama yapilarak tutmasi saglanan
bitkiler icin 8 kg N/da azotlu ve 6 kg P-0s/da fosforlu giibre uygulanmstir (Ipek ve Sevimay
2002). Calisma ¢ok yillik oldugu i¢in birgok ¢alismada oldugu gibi iki yillik ortalama degerler
tizerinden degerlendirme yapilmistir (Sabanci et al. 2013; Spehar 1994; Arab et al. 2015).

Calismada kontrol olarak kullanilan cesitler tekrarlamali sekilde diger toplanan
popiilasyonlar ise tekrarlamasiz olacak sekilde deneme olusturulmustur. Kontrol olarak
kullanilan ¢esitlerde diger popiislasyonlarda oldugu gibi once viyollere daha sonra saksilara
aktarilarak yetistirilmistir. Kullanilan kontrol ¢esit sayis1 2 oldugundan blok sayis1 4 olarak
belirlenmis ve toplanan 60 popiilasyon 4 bloga rastgele dagitilarak, kontrol olarak kullanilan

cesitler ise her blokta tekrarlanmustir.
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Sekil 4. Cayir diigmesi popiilasyonlarinin araziye sasirtilmasi ve bakim ¢aligsmalari

2022 yilinda baglanilan arazi ¢alismalarinda iki y1l boyunca (2022 ve 2023) miinferit
bitki incelemeleri yapilmis ve her popiilasyonda yer alan biitiin bitkilerde (10 bitki) asagidaki
fenolojik ve morfolojik gozlem ve Slgiimler yapilmistir. Fenolojik ve morfolojik 6zelliklerin

belirlenmesinde Douglas (1991) ve Anonim (2001)’den faydalanilarak tespit edilmistir.

1. Cigeklenme tarihi: EKim tarihinden govdeler uzamaya basladigi ve komegler
olusup ci¢ek actig1 doneme kadar gecen siire gilin ve ay olarak kaydedilmistir.

2. Bitki boyu (cm): Her popiilasyona ait 10 bitkide ¢i¢ceklenme doneminde toprak
yiizeyi ile basagin u¢ kismi arasindaki mesafe dl¢iilmiis ve ortalamalari alinmustir.

3. Sap kalinhgr (mm): 10 bitkide verniyerli cetvel yardimiyla ana sapin ikinci ve
iiglincli bogum arasi dlgiilerek mm olarak sap kalinlig1 belirlenmistir.

4. Ana Sap Sayisi (adet/bitki): Ana sapta bulunan dallar sayilarak kaydedilmistir.
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5. Yaprak boyu (mm): Yapragin dala baglandigi yerden, terminal yaprak¢igin ucuna
kadar olan kisim yaprak boyu olarak kabul edilmistir. Bitkiden alinan yapraklarin
boyu Olciilerek kayit altina alinmistir.

6. Yaprak¢ik boyu (mm): Yaprakcik boyunun belirlenmesi i¢gin yapraklarin orta
kismindan segilen yaprakgiklarin boylar1 Slgiilmistiir. Her bitki i¢in 10 tane
yaprakcik Olc¢lilmiis ve ortalamalari o bitkinin yaprak¢ik boyu olarak kabul
edilmistir.

7. Yaprake¢ik eni (mm): Yaprakcik boyunda oldugu gibi boylar tespit edilen

yaprakg¢iklarin en genis yerleri 6l¢iilmiis ve yaprakeik eni olarak kabul edilmistir.
8. Yaprak sayis1 (adet): Ana sapta bulunan yapraklar sayilarak belirlenmistir.

9. Yaprakta yaprakcik sayis1 (adet/yaprak): Boylar1 olgiilen yapraklardaki
yaprakeiklar sayilarak tespit edilmistir.

10. Yesil ve kuru bitki agirhgr (g/bitki): Cayir diigmesi bitkisinin ¢igeklendigi
donemde her popiilasyondan alinan 10 bitki 6nce yas ve daha sonra kurutulduktan
sonra (48 saat 70 °C) kuru agirlik degerleri belirlenmistir. Bigim yiiksekligi Scm
olacak sekilde yapilmistir (A¢ikgdz 2001).

11. Ham protein oram (%): Cayir diigmesi orneklerinin Kjeldahl yontemi ile azot
oranlar1 belirlenmis ve analiz sonucu elde edilen azot degerlerinin 6.25 katsayisi ile
carpilmasiyla 6rneklerin ham protein oranlari hesaplanmistir (AOAC 1990).

12. Asit eriticilerde ¢oziinmeyen lif (ADF) orani (%): ANKOM fiber analiz aletiyle
analize tabi tutulan yem &rnekleri aseton ile yikanip bir gece 105°C’de kurutularak
desikatorde sogutulduktan sonra tartilarak ADF oranlari belirlenmistir (Ankom
2004).

13. Dogal eriticilerde ¢oziinmeyen lif (NDF) oram (%): ANKOM fiber analiz
aletinde NDF analizleri yapilan yem &rnekleri aseton ile yikanip bir gece 105°C de
kurutularak desikatérde sogutulduktan sonra tartilarak NDF oranlar1 belirlenmistir

(Ankom 2004).
Molekiiler karekterizasyon ¢calismalar:
DNA izolasyonunda kullanilan ¢ozeltiler ve hazirlanislart

0,5 M EDTA, (200 mL stok, pH 8,0)

Calismada 37,22 g tartilan EDTA 180 mL ultra saf su igerisinde ¢ozdiiriilmiis ve pH
8,0’e ayarlanmistir. Daha sonra toplam hacim ultra saf ile 2000 mL'ye tamamlanmis ve.tam

berraklagsma i¢in NaOH kristalleri uygulanmustir.
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Kloroform: Izoamil alkol

Cozelti 240 mL kloroform 240 mL ve izoamil alkol 10 mL kullanilarak hazirlanmistir.

6X Loading Dye

Bromofenol blue 0,25 gr, Xylene Ciyonol FF 0,25gr, Gliserol 15 mL, ultra saf su ve 35
mL soliisyon hazirlanilarak kullanilmistir.

1M 200 mL TE tampon ¢ozeltisi

2M Tris-HCI (pH 8,0) ve 0,5 M EDTA (pH 8,0) olacak sekilde ortam hazir hale
getirilmistir. Toplam hacim her 200 mLigin: 0,5 mL 2 M Tris-HCI (pH 7,5), 0,5 mL 0,2 M
EDTA (pH 8,0) olacak sekilde 200 mL’ye tamamlanmustir.

5M1L NaCl

Hazirlanan 292,2 gr’lik NaCI 800 mL ultra saf suda ¢oziilmesi saglanmustir.

0,5 M Tris-HCI (pH 7,5)

Calismada 100 mL saf suda ¢6ziinen 12,11 gr’lik TrisBase sonradan son hacim 200 mL
tamamlanmasi ig¢in pH 8,0’a ayarlandiktan sonra otoklava alinmaistir.

%5,4 PVP-40 (Provinil Prolidin)

5,4 gr PVP-40 tartilmis ve 70 mL ultra saf su igerisinde ¢oziilmiis ve daha sonra son
hacim 100 mL tamamlanmustir.

%2 CTAB solusyon

Calismada 30 mL ultra saf suda icerisinde 10 gr CTAB ve 4,1 gr NaClI, 55°C’ye kadar
¢Oziilmiis ve berraklastigi zaman son hacim 100 mL tamamlanmustir.

DNA extraction buffer (CTAB Buffer)

Solusyon %5,4 PVP-40 10 gr, 20 uM EDTA 2 mL ve 10 mL 1,4M NaCI’den 14 ml
eklenerek hazir hale getirilmistir.

%70 lik etil alkol (EtOH)

Cozelti hazirlanirken 70 mL %100’lik etil alkolden alinmis ve 100 mL’distile su ile

toplam hacmi tamamlanmustir.
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400 mL TBE buffer (10X TBE buffer)

Yaklasik 200 mL saf suda ¢oziinen 43,2 gr’lik Tris’e 22,0 gr borik asit eklenmis ve daha
sonra 0,5M 8 mL EDTA (pH 8,0) eklenerek ¢ozeltinin son hacim 400 tamamlanmistir.

%3 lik agaroz jelin hazirlanist

Calismada 7,5 g agaroz 250 ml 1X TBE tampon ¢6zeltide karistirildiktan mikrodalgaya
verilmis ve daha sonra 5 pl etidiyum bromiir (EtBr) ile karistirilarak tanka dokiilmiis ve

katilagsmas1 saglanmustir.

DNA izolasyonu ve saflastiriimasi

Arastirmada cayir diigmesi genotiplerinin geng¢ yapraklar1 bitki materyali olarak
kullanilmigtir. DNA izolasyon yontemi olarak Saghai-Maroof et al. (1984) belirttigi yontemde
bazi degisiklikler yapilarak asagida belirtilen asamalar gergeklestirilmistir.

Tablo 5. CTAB Tampon Hazirligt

Miktar Cozelti
10 mL CTAB (%2)
14 mL veya 4.095 g toz 1,4 M NaCl
5mL 1M Tris
2mL 2 M EDTA
10g PVP -40

Arastirmada su banyosunda 65 °C’de 1sitilan izolasyon tamponuna (50 mL) 100 pL -
Mercaptoethanol [Merck®] Izolasyon eklenmistir. Oncelikle cayir diigmesi 6rneklerinden 0,05
g almarak 2,0 mL'lik mikrosantrifiij tlipiine birakilmig ve sivi azot yardimi ile ¢ayir diigmesi
yapraklar1 1 mL’lik pipet ucu vasitasi ile iyice ezilmis ve giitiilmiistiir. Daha sonra 6rneklere
600 pL izolasyon tampon ¢ozeltisi ilave edilerek 60-80 dakika inkiibasyona tabi tutulan
ornekler iyice karigmasi i¢in 15 dakika ara ile karistirilmis ve sonra yine 600 pL kloroform:
izoamilalkol (24:1) eklenip tekrar karistirilarak 10 dakika 5700 RPM’de santrifiij yapilmistir.
Bunun takibinde meydana gelen ti¢ katmandan istteki katman (siipernatant) baska bir 1,5
mL’lik mikrosantrifiij tiipline aktarilarak DNA peletinin olusumu i¢in Siipernatanta 600 pL
isopropanol (-20 °C) ilave edilerek alt iist edilmistir. Santrifiij edildikten sonra (10 dakika 5700
RPM) siipernatantlarin uzaklagmasi i¢in kagit havlu iizerinde bekletilmis ve kuruma sonrasi
500 pL %70 EtOH ilave edilmistir. DNA’nin ¢6kmesi i¢in 8 dakika santrifiij (5700 RPM) islemi
yapilmistir. Daha sonra uygulanan Etanoliin (EtOH) uzaklastirilmasi igin 20 dakika siire ile
kagit havlu iizerinde ters dondiiriiliip birakilmis ve +4 °C’de 300 pL TE ilave edilerek 1 gece

birakilmigtir. Sonrasinda bes dakika siire ile santrifiij (5700 RPM) yapilmistir. Olusan kirli
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DNA’y1 temizlemek maksadi ile tampon c¢ozeltisi alt iist yapilmis ve siipernatant’in
uzaklagtirllmasi i¢in bes dakika santrifiijj (6000 RPM) yapilarak hava kurutmasina tabi
tutulmustur. Sonraki asamada ise 1 giin siire ile +4 °C’de 200 pL steril saf suya birakilmis ve

igerisindeki peletler eridikten sonra -20 °C’de depolanmuistir.

DNA Saflik ve Miktarmin Belirlenmesi

Elde edilen DNA 0&rneklerinin Nanodrop Lite spektrofotometre cihazi kullanilarak
saflik ve konsantrasyonlar1 tespit edilerek ve mevcut 6rnekler 10 ng/uL olacak sekilde

hazirlanmustir.

ISSR primerlerinin sulandirilmasi

Seyreltme iglemi bittikten sonra primerler 10 mM/uL olarak seyreltme islemi

tamamlanmustir.

PCR analizi

ISSR markériiniin  primerlerine ait bilgiler ve baglanma sicakliklari Tablo 6’da
verilmigtir. Ayrica Tablo 7°de ise PCR master karistmi ve PCR sartlar1 gosterilmistir.
Calismada ilk once rasgele olacak sekilde 5 adet bitkide ISSR primerleri test edilmis, test
sonucunda en iyi polimorfizm gosteren 12 ISSR primeri ile tiim genotiplerde olacak sekilde

ISSR analizi yapilmistir.

Tablo 6. Calismada Kullanilan ISSR Primerleri

Primer Adi Primer dizisi (5°-37) Baglanma sicakligi (°C)
UBC807 AGAGAGAGAGAGAGAGT 51,6
UBC808 AGAGAGAGAGAGAGAGC 52
UBC809 AGAGAGAGAGAGAGAGG 50
UBC810 GAGAGAGAGAGAGAGAT 52
UBC811 GAGAGAGAGAGAGAGAC 53
UBC812 GAGAGAGAGAGAGAGAA 52
UBC817 CACACACACACACACAA 50
UBC825 ACACACACACACACACT 50
UBC841 GAGAGAGAGAGAGAGAY 52
UBC843 CTCTCTCTCTCTCTCTRA 50
UBC844 CTCTCTCTCTCTCTCTRC 50
UBC848 CACACACACACACACARG 52
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Tablo 7. ISSR Primer PCR Karigimlar1 ve Sartlari

PCR Karigiminin Hazirlanmasi

Kalip DNA (10 ng/pL) ©5,0ul

Primer (10 uM/pL) 10w

PCR Karigimi : 10,0 ul

Ultra Saf Su : 4,0l

TOPLAM 20l

PCR Sartlan

On Ayrisma :95°C 3 dk.
Ayrigma D 94°C 30s
Baglanma :50°C 40s 40 Dongii
Uzama : 72°C 1dk.
Final Uzama : 72°C 10 dk.
Bekletme : +t4°C -

Elektroforez Islemi
Agaroz jel elektroforezi ile ISSR primer PCR iiriinlerinin yiiriitiilmesi

Calismada elde edilen ISSR primerleri jelse yiliklenmis ve bant biiytlikligliniin
belirlenmesi maksadi ile DNA ladderler (Bioline HyperLadder™ 1kb DNA ladder (Katalog no:
B10-33025), Vivantis VC 100bp Plus DNA Ladder (Katalog No: NL1405) ve ThermoFisher
GeneRuler 1 kb Plus DNA ladderlar (Katalog No: SM1331) yiiklenmistir. Daha sonra 1X TBE
tampon ¢ozeltisi ile yapilan ¢alismada sistem araciligi (Bio-Rad ChemiDoc MP) ile jel

gorlintiilemesi gerceklesmistir.

PCR iiriinlerinin yiiriitiilmesi ve goriintiilenmesi

Calismada 60 geneotip ve 2 kontrol ¢esidi olmak iizere toplamda 62 cayir diigmesi
kullanildig1 anacak 42 tanesinden goriintii alind1 ve 42 ¢ayir diigmesi kullanilarak primerlerden
genotip basina ortalama 245,42 bant olmak {izere toplam 2,945 bant elde edildi. Arastirmada
en fazla bant sayis1 (378) UBC841 primeri ile elde edilirken en diisiik bant sayis1 (112) UBC848
primeri ile elde edilmistir. Alel basina en yiiksek bant sayis1 (13,79) UBC811 primerinden elde
edilirken en diisiikk bant sayis1 ise (7,17) UBC812 primerinden elde edilmistir. Calismada
UBCCB841 ¢ ait jel goriintiisii Sekil 5°te gosterilmistir.
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MW G1 G2 G3 G4 G5 G6 G& G2 G11GI13 G14 G16G17 G18 G19 G21 G23 G25 G26 G28 G29 G32 G33 G34 G35 G36 G383 G39 GA1 GA42 G43 GAS G49 G50 G53 G54 G56 G57 G539 G60 G61 G62|

Sekil 5. Cayir diigmesine ait farkli 42 farkli bant deseni
Molekiiler verilerin degerlendirilmesi

Calismada kullanilan ISSR jelleri analiz edilmis (TotalLab TL120) ve bantlarin
polimorfik olup olmamasina gore var veya yok seklinde siniflandirilarak olusan matrislerde
genetik uzaklik ve yakinlik degerlendirilmistir (Nei 1972). Daha sonra ayn1 zamanda gogaltilan
her bir primer i¢cin iMEC (https://irscope.shinyapps.io/iMEC/) online araci kullanilarak markor
indeksi (MI), polimorfik bilgi icerigi (PIC) ve ayrim giicii (AG) degerleri tespit edilmistir.
Arastirmada polimorfizm oranini (%) belirlemek i¢in polimorfik bant sayisi/Toplam bant sayisi
x100 formiili kullanilmistir. Ayrica calismada NTSYS-pc programi yardimiyla UPGMA
metoduna gore kiimeleme analizi yapilmis ve dendogram ¢izilmistir (Rohlf, 1997). SIMQUAL
modiili kullanilarak Jaccard benzerlik katsayisi tespit edilmistir. GenAlEx yazilimi (Peakall
and Smouse 2012) kullanilarak ISSR primer verisi ile gézlemlenen allel sayis1 (Na), etkili
allellerin sayist (Ne), Shannon’s bilgi indeksi (I) ve Nei’'nin genetik cesitlilik (h) degerleri
hesaplanmistir. Calismada kullanilan genotiplerin genetik yapilari allel frekansina gore gruplari
genetik olarak ayiran kiimeleme algoritmasina (STRUCTURE v.2.3.4) belirlenerek (Pritchard
et al. 2000) K degeri olarak gosterilmistir. Popiilasyonlarin sayisi (K degeri 1’den 10’a kadar)
STRUCTURE programina gore belirlenmistir. Her K degeri i¢in 10 yiiriitme, 100000 tekrarl
on tarama ve 100000 Monte Carlo Markov Zinciri tekrar ile gergeklestirilmistir. Caligmada
ayr1 ayr1 K degeri icin tekrarlamalar yapilmis ve karigim (admixture) modeli belirlenmistir. Bu
modelde atasal olarak karisik iken Iliskili Allel Siklig1 Modeli ise (Correlated Allele Frequency
Model) popiilasyonlar arasinda degiskenlik oldugunu ifade eder (Albert et al. 2006). Bu
sebepten dolay1 yakin iliskili gosteren populasyonlarin ¢ok benzer bir allel sikligi gostermesi
muhtemel goriinmektedir (Albert et al. 2006; Earl ve Von 2012). Calisma sonucunda veriler
STRUCTURE Harvester’a tabi tutulmus ve Evanno metodunu kullanilmistir (Earl and Von
2012).

Istatiksel Degerlendirme

Arastirmada Ol¢lim ve analizler sonucunda elde edilen degerlerin varyans analizleri
augmented rastgele tam bloklar deneme desenine (Federer 1956; Federer 1961; Searle 1965)

uygun olarak, R paket programi kullanilarak yapilmis (Aravind et al. 2022), 102 popiilasyonda
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bulunan ¢esitlere ait ortalamalarin karsilastirilmasinda ise LSD (Least Significant Difference)

coklu karsilastirma testi kullanilmistir.
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ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA

Ciceklenme Tarihi

Cayir diigmesi (Sanguisorba minor Scop.) bitkisinin ele alindig1 bu ¢aligmada bitkiye
ait 29 genotip ve 2 kontrol ¢esidi olmak iizere 31 drnekle ¢alisma yiiriitiilmiistiir. ki y1l siiren

arastirmanin yapildigi 2022 ve 2023 yillarina ait ¢igeklenme tarihleri Tablo 8’de verilmistir.

Tablo 8. Toplanan Cayir Diigmesi Genotiplerine ait Cigeklenme Tarihleri

Genotip/Numara

Ciceklenme Tarihleri

2022 2023

1 25 Agustos 11 Haziran
4 01 Agustos 12 Haziran
5 21 Temmuz 06 Haziran
6 07 Agustos 10 Haziran
7 02 Eylil 16 Haziran
8 01 Agustos 07 Haziran
14 29 Temmuz 11 Haziran
17 21 Temmuz 11 Haziran
18 02 Agustos 12 Haziran
19 14 Agustos 15 Haziran
21 15 Agustos 15 Haziran
22 08 Eyliil 15 Haziran
28 20 Agustos 11 Haziran
35 24 Agustos 18 Haziran
37 03 Agustos 13 Haziran
40 18 Temmuz 04 Haziran
41 15 Temmuz 03 Haziran
42 21 Temmuz 07 Haziran
43 20 Agustos 11 Haziran
44 08 Agustos 10 Haziran
45 28 Temmuz 10 Haziran
46 10 Temmuz 10 Haziran
49 15 Agustos 17 Haziran
50 08 Agustos 11 Haziran
53 06 Temmuz 29 Haziran
55 22 Temmuz 06 Haziran
56 23 Temmuz 07 Haziran
58 20 Agustos 12 Haziran
59 03 Agustos 08 Haziran
61 01Temmuz 29 Mayis
62 23 Haziran 26 Mayis
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Arastirma sonuglaria bakildig1 zaman ¢alismanin yiiriitiildiigii ilk y1l olan 2022 yilinda
ilk ¢igeklenme Haziran ayinin sonuna dogru 23 Haziran’da kontrol olarak kullandigimiz G62
¢esidinde tespit edilmistir. Kullandigimiz diger bir kontrol ¢esidi olan G61 ise G62’den sonra
en erken ciceklenme gosteren g¢esit olma o6zelligi gostermistir. Kontrol olarak kullandigimiz
cesitleri 06 Temmuz’da ¢igeklenme gosteren G53 genotipi takip etmistir. Cigeklenme tarihi en
gee olan genotip ise Eyliil ayinin 2. haftasina kadar ¢igeklenme gostermeyen 08 Eyliil tarihinde
ciceklenen G22 genotipi olmustur. Calisimada G22 genotipini sirasiyla 02 Eyliil’de ¢igeklenen
G7 ve 25 Agustos’ta ¢igeklenen G1 genotipleri takip etmistir (Tablo 8).

Arastirmanin ikinci yilinda genotiplerin ¢i¢ceklenme tarihleri 26 Mays ile 29 Haziran
arasinda degisiklik gosterdigi kaydedilmistir. Calismada ilk yilda oldugu gibi en erken
cigceklenen cesitler kontrol olarak kullandigimiz G62 (26 Mayis) ve G61 (29 Mayis) ¢esitleri
olmustur. Arastirmada G41 genotipi (03 Haziran) ise kontrol ¢esitlerini takip eden en erken
ciceklenme gosteren cayir diigmesi olarak tespit edilmistir. Denemede 2023 yilinda kaydedilen
en gec ¢igeklenme tarihi ise 2022 yilinda 3. en erken ¢igeklenme gosteren G53 genotipi (29
Haziran) olmustur. Calismada en gec ¢iceklenen diger genotipler ise 18 Haziran tarihi ile G35

ve 17 Haziran tarihinde ¢iceklenen G49 genotipleri olmustur.

Yiiriitiilen bu caligmada her iki yilda da kontrol olarak kullandigimiz G61 ve G62
¢esitlerinin toplanan ¢ayir diigmesi genotiplerine kiyasla daha erken ¢igceklenme gosterdikleri
kaydedilmistir. Calismada 2022 ve 2023 yillarindaki sonuglara ele alindiginda ilk yila oranla
ikini yilda gerek kontrol olarak kullandigimiz ¢esitler olsun gerekse toplanan genotipler olsun
daha erken bir ¢igeklenme gosterdigi tespit edilmistir (Tablo 8). Cigeklenme zamani, liremenin
baslamasini uygun ¢evresel kosullarla senkronize eden ve iklim degisikligine (yagis ve sicaklik
gibi) adaptasyonda rol oynayabilecek dnemli bir kalitsal 6zellik olmasindan dolay1 (Prosperi et
al. 1999) gerekse kullanilan kontrol gesitleri arasinda gerekse toplanan genotipler arasinda
ciceklenme tarihleri bakimindan boyle bir farkliligin olmas1 muhtemel goriilmektedir. Nitekim
konu ile ilgili yapilan bir¢ok calismada da gesit, genotip ve gevre ile ilgili farkliliklarin
ciceklenme tarihi iizerine etkisinin énemli oldugunun ifade edilmesi (Ozel vd 2010; Ermis
2021; Soufflet-Freslon et al. 2021; Severoglu ve Gullap 2023) calismamizi destekler
niteliktedir. Ayrica ¢igeklenme zamani ve ekolojik Ozellikler arasinda onemli iliskilerin
saptanmasi (Karagiizel vd 2006) dogal yayilis alanindan toplanan tohumlar ile kontrol ¢esitleri

arasinda ciceklenme zamani arasinda ortaya ¢ikan bu degisikligi agiklar niteliktedir.

Bitki Boyu

Calismanin yiratildigi 2022 ve 2023 yillarinda toplanan ¢ayir diigmesi (Sanguisorba

mindr Scop.) genotipleri ve kontrol gesitlerine ait bitki boyu varyans analiz sonuglar1 ve bitki
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boyuna ait degerler Tablo 9 ve Tablo 10’da verilmistir. Arastirmada ele alinan ¢ayir diigmesi
genotiplerinin bitki boyuna ait varyans analiz sonuglari incelendiginde bloklarin 2022 yilinda
ve birlesik analizde onemli farklilik gostermedigi fakat 2023 yilinda istatistiki manada 6nemli
oldugu goriilmiistiir. Calismada kontrol, test, tiim genotipler ve TG ve KG karsilastirmalari bitki
boyu bakimindan istatistiki agidan degerlendirildiginde arastirmanin her iki y1lda da ¢ok 6nemli
farkliliklar oldugu tespit edilirken yillarin birlesik analizinde ise varyasyonlar arasinda énemli

bir farkliligin olmadigi belirlenmistir (Tablo 9).

Tablo 9. Cayir diigmesi Genotiplerinin Bitki Boyuna ait Varyans Analiz Sonuglari

5 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi D F Degeri
Blok 3 0,916d 27,00* 0,006d
Kontrol Genotipleri 1 9,00e+3*** 34,13e+4*** 0,186d
Test Genotipleri 28 5,96e+4*** 69,79e+4*** 0,380d
Tiim Genotipler 30 7,65e+4*** 82,90e+4*** 0,366d
TG ve KG Karsilastirma 1 6,17e+5*** 49 87e+5*** 0,0306d

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: dnemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Aragtirmada bitki boyu ¢iceklenme periyodundaki 10 bitkinin toprak zemin ile bagagin
u¢ kismi arasinda kisim 6lgiilerek belirlenmistir. Calismanin yapildigi 2022 yilinda genotiplere
ait bitki boyu degerleri 20,25 cm ile 63,75 cm arasinda degisiklik gosterirken, kaydedilen bitki
boyu ortalama 36,35 cm olmustur. Calismanin ilk yilinda genotipler arasinda bitki boyu
acisindan yaklagik 2-3 kat gibi ¢ok biiyiikk farkliliklar olmasi dikkat cekici olmustur.
Arastirmada 6l¢iimii yapilan en kisa genotip G7 genotipi (20,25 cm) olurken bu genotipi G17
(21,08 cm) ve G22 (22,31 cm) ile genotipleri izlemistir. Denemede G4 63,75 cm ile en uzun
bitki boyuna sahip genotip olurken bu genotipi siras1 ile G61 (48,73 cm) ve G49 (48,06 cm)
genotipleri takip etmistir. Kontrol grubunu olusturan G61 ve G62 cesitlerinin bitki boyu
degerleri sirastyla 48,73 cm ve 46,19 cm olarak tespit edilmis olup genotiplerden 1 (G4) tanesi
G61 ¢esidinden ve 2 tanesi (G4 ve G49) G62 ¢esidinden daha yiiksek bitki boyu verilerine sahip
oldugu tespit edilmistir (Tablo 10).

Aragtirmanin ikinci yili olan 2023 yilinda incelenen genotiplerin bitki boyu degeri
ortalama 61,13 cm olup 43,81-84,97 cm arasinda farklilik gostermistir. Bitki boyu bakimindan
arastirmanin ikinci yilinda da ilk yildaki kadar olmasa da yaklasik iki kat kadar bir farklilik
oldugu kaydedilmistir. Calismada G59, G4 ve G58 genotipleri sirast ile 84,97 cm, 77,50 cm ve
77,22 cm ile en yliksek bitki boyuna sahip genotipler bitki boyu ile en uzun genotip olurken, en
kisa bitki boyuna sahip genotipler ise siras1 ile G18 (43,81 cm), G17 (47,06 cm) ve G19 (47,56
cm) olmustur. Arastirmada kullanilan G61 ve G62 ¢esitlerinin bitki boylari ise sirasi ile 53,88
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cm ve 49,11 cm olarak kaydedilmistir. Calismada elde ettigimiz genotiplerden 23 tanesi G61
¢esidinden ve 26 tanesi ise G62 ¢esidinden daha yiiksek bitki boyuna sahip olmustur. Bitki
boyu bakimindan 2022 yilinda kontrol ¢esitlerinin toplanan genotiplere olan iistiinliigi
caligmanin 2. yilinda sona ermis Ve toplanan genotiplerin biiyiik ¢ogunlugu kontrol ¢esidinden

daha yiiksek bitki boyuna sahip olmustur (Tablo 10).

Tablo 10. Cayir diigmesi Genotiplerine ait Bitki Boyu Degerleri

Bitki Boyu (cm)

Genotip/Numara 2022 2023 Ortalama
1 33,65 71,25 52,45
4 63,75 77,50 70,63
5 25,85 50,00 37,93
6 42,50 58,75 50,63
7 20,25 63,75 42,00
8 36,00 65,00 50,50
14 31,85 50,00 40,93
17 21,08 47,06 34,07
18 34,46 43,81 39,13
19 43,06 47,56 45,31
21 43,06 57,56 50,31
22 22,31 62,56 42,43
28 34,43 68,81 51,62
35 33,21 70,06 51,63
37 43,72 55,72 49,72
40 32,74 61,47 47,10
41 42,29 57,97 50,13
42 32,02 52,47 42,24
43 31,09 57,97 44,53
44 28,12 60,47 44,29
45 27,34 67,47 47,40
46 41,94 64,72 53,33
49 48,06 66,72 57,39
50 42,07 54,97 48,52
53 36,69 65,72 51,20
55 25,84 66,22 46,03
56 41,04 64,22 52,63
58 31,59 77,22 54,40
59 42,08 84,97 63,53
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Tablo 10. (devami)

61 48,73 53,88 51,30

62 46,19 49,11 47,65

Ortalama 36,35 61,13 48,74

CV (%) 0,10 0,02 35,30
LSD (Kontrol) 0,09 0,03 24,65
LSD (Ayn1 Bloklardaki Genotip) 0,17 0,05 49,30
LSD (Farkl Bloklardaki Genotip) 0,21 0,06 60,38
LSD (Genotip ve Kontrol) 0,16 0,05 47,73

Yillarin birlesik analizine gore en diisiik bitki boyuna sahip olan genotip 34,07 cm ile
G17 genotipi olarak tespit edilirken, bunu sirasi ile G5 (37,93 cm) ve G18 (39,13 cm)
genotipleri takip etmistir. Calismada G4 70,63 cm ile yillar ortalamasi incelendiginde en yiiksek
bitki boyuna sahip genotip olurken bunu sirasiyla G59 (63,53 cm) ve G49 (57,39 cm)
genotipleri izlemistir. Calismada kontrol olarak kullandigimiz G61 ve G62 gesitlerinde 2022 ve
2023 yillarinin ortalamasina gore bitki boylar1 sirasiyla 51,30 cm ve 47,65 cm olarak tespit
edilmistir. Yillar ortalamasi sonuglarina gére 9 tane genotipin (G1, G4, G28, G35, G46, G49,
G56, G58 ve G59) G61 ¢esidinden ve 16 tane genotipin (G1, G4, G6, G8, G21, G28, G35, G37,
G41, G46, G49, G50, G53, G56, G58 ve G59 ise G62 ¢esidinden daha yiiksek bitki boyu
verilerine sahip oldugu belirlenmistir (Tablo 10). Yapilan ¢alismada genel olarak toplanan
genotiplerin biiyiikk bir kisminin kontrol olarak kullanilan cesitlerden ve 6zellikle de G62
cesidinden daha yiiksek bir bitki boyuna sahip oldugu belirlenmistir. Calismada elde ettigimiz
bu sonuglara benzer bir durum yapilan bir¢ok ¢alismada da (Ehdaie ve Waines 1989; Altindal
ve Akgiin 2018) kaydedilmis olup ¢alismamizda toplanan tohumlardan elde edilen genotipler
arasinda bitki boyu arasinda olugan fakat istatistiksel olarak 6nemli olmayan bu farkliliklarda
her bir tohumun farkli rakimlardan toplanmasinin énemli bir etkisi olabilir. Nitekim Ulkemizin
farkli rakima sahip alanlardan elde edilen 380 yerel bugday cesitlerin her birin farkli bitki
boyuna sahip olmasi ve ortaya ¢ikan burumun rakima bagli olarak degistiginin kaydedilmesi
(Karagdz ve Zencirci 2005) caligmamizda da Tablo 4’de de goriildigii tizere toplanan
genotiplerin her birinin farkli olmasindan dolay1 olusan bu farklilig1 agiklar niteliktedir. Ayrica
buna ilaveten kiiltiire alinmamis genotipler arasinda yiiksek bir genetik ¢esitliligin olmasi genel
olarak beklenen bir durum olarak goriilmekte olup (Akgelik 2018) bu da ¢alismamizda elde

ettigimiz genotipler arasindaki farkliliklar destekler niteliktedir.
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Sap Kalinhgi

Yiritilen ¢alismada dogal floradan toplanan ¢ayir diigmesi genotiplerine ve kontrol
cesitlerine ait sap kalinligs ile ilgili varyans analiz sonuglar1 Tablo 11°de ve sap kalinligina ait
yillar ve yillar ortalamasina ait degerler ise Tablo 12°de gosterilmistir. Varyans analiz
tablosunun da incelenmesinden anlasilacag: tizere sap kalinligi bakimindan bloklar arasinda
2022 yilinda istatistiki agidan onemli farklilik tespit edilirken 2023 yili ve yillarin birlesik
analizinde ise istatistiki anlamda 6nemli bir farklilik olmadigi kaydedilmistir. Calismada
kontrol genotipleri, test genotipleri ve tiim genotiplerin karsilastirilmasinda hem yillar arasinda
hem de yillarin birlesik analizinde istatistiki manada Onemli farkliliklarin oldugu
kaydedilmistir. Ancak arastirmada TG ve KG Karsilastirmasinda ¢alismanin her iki yilinda
istatistiki manada 6nemli farkliliklar tespit edilirken yillar ortalamasinda ise istatistiki anlamda

onemli bir farklilik tespit edilmemistir (Tablo 11).

Tablo 11. Cayir digmesi Genotiplerinin Sap Kalinligina ait Varyans Analiz Sonuglari

g 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi D F Degerl
Blok 3 14,78* 0,026d 0,0006d
Kontrol Genotipleri 1 6816,33*** 208,40*** 5,29*
Test Genotipleri 28 3216,46*** 104,89** 1,96*
Tiim Genotipler 30 3234,45%** 110,43** 2,03*
TG ve KG Karsilastirma 1 156,16** 167,79*** 0,756d

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: dnemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Tablo 12. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait Sap Kalinlig1 Degerleri

Sap Kalinligi (mm)

Genotip/Numara

2022 2023 Ortalama
1 2,68 4,76 3,72
4 3,61 5,41 4,51
5 3,14 3,60 3,37
6 2,11 2,77 2,44
7 2,05 3,39 2,72
8 2,50 2,60 2,55
14 2,58 2,94 2,76
17 3,60 3,79 3,69
18 3,52 3,65 3,58
19 2,48 2,59 2,53
21 2,46 3,01 2,73
22 2,54 3,55 3,04

30



Tablo 12. (devami)

28 2,51 2,76 2,63
35 2,61 4,17 3,39
37 4,02 4,30 4,16
40 3,98 4,84 4,41
41 4,31 4,49 4,40
42 3,93 4,17 4,05
43 2,20 3,63 2,92
44 2,33 4,24 3,29
45 2,33 4,25 3,29
46 3,97 4,14 4,06
49 2,99 3,39 3,19
50 2,95 3,03 2,99
53 3,80 4,12 3,96
55 3,69 4,13 3,91
56 3,59 3,67 3,63
58 2,86 3,81 3,34
59 2,55 4,78 3,67
61 3,45 3,79 3,62
62 2,74 3,06 2,90
Ortalama 3,03 3,77 3,40
CV (%) 0,40 1,92 18,56
LSD (Kontrol) 0,03 0,16 0,90
LSD (Ayni1 Bloklardaki Genotip) 0,06 0,32 1,79
LSD (Farkli Bloklardaki Genotip) 0,07 0,39 2,20
LSD (Genotip ve Kontrol) 0,05 0,31 1,74

Yiriitiilen arastirmada sap kalinlig1 verileri cayir diigmesi bitkisinin ikinci bogumuyla
ticlincli bogumu arasinin 6l¢iilmesi seklinde belirlenmistir. Calismada bitkinin 2022 yilinda sap
kalinlig1 verileri 2,05-4,31 mm arasinda degisiklik gostermistir. Tesis yilinda ortalama sap
kalinlig1 degeri 3,03 mm olarak saptanmistir. Calismada G7 genotipi 2,05 mm ile en diisiik sap
kalinligina sahip olurken G7 genotipini sirastyla G6 (2,11 mm) ve G43 (2,20 mm) genotipleri
takip etmistir. Sap kalinli§1 bakimindan en yiiksek degere 4,31 mm ile G41 genotipi sahip
olurken bunu sirastyla 4,02 ile G37 ve 3,98 mm ile G40 genotipleri takip etmistir. Kontrol
cesitlerimiz olan G61 ve G62 ¢esitlerinin 2022 yilina ait degerleri sirasiyla 3,45 mm ve 2,74
mm olarak belirlenmistir. Arastirmanin 2022 yilinda dogal floradan toplanan genotiplerin 11
tanesi G61 ¢esidinden ve 15 tanesi ise 62 ¢esidinden daha yiiksek degerlere sahip olmuslardir
(Tablo 12).
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Arastirmanin ikinci yili olan 2023 yilinda ortalama 3,77 mm olan sap kalinlig1 degeri
2,59 mm ile 5,41 mm arasinda degisiklik gostermistir. En diisiik sap kalinlig1 verisi 2,59 mm
ile G19 genotipinde kaydedilirken, bunu G8 (2,60 mm) ve G28 (2,76 mm) genotipleri takip
etmistir. Calismada en yiiksek sap kalinligi degeri G4 (5,41 mm) genotipinde kaydedilmis olup,
bunu G40 (4,84 mm) ve G59 (4,78 mm) genotipleri izlemistir. Sap kalinlig1 verisi kontrol ¢esidi
olarak kullanilan G61 ¢esidinde 3,79 mm olarak tespit edilirken, G62 ¢esidinde ise 3,06 mm
olarak kaydedilmistir. Arastirmada G17 (3,79) genotipi kontrol ¢esidi olan G61 ile ayn1 sap
kalinligina sahip olurken diger toplanan genotiplerin 14 tanesi G61 ¢esidinden ve 22 tanesi ise

G62 ¢gesidinden daha yiiksek degerlere sahip olmuslardir (Tablo 12).

Yillarn birlesik analizi incelendiginde sap kalinlig1 degerleri 2,44-4,51 mm gibi genis
bir aralikta degisiklik gostermis olup, ortalama deger 3,40 mm olarak tespit edilmistir. Yillar
ortalamasina bakildiginda en diisiik sap kalinligi degeri G6 (2,44 mm) genotipinde goriiliirken,
bunu G19 (2,53 mm) ve G8 (2,55 mm) genotiplerinin takip ettigi kaydedilmistir. En yiiksek sap
kalinlig1 degeri ise 2023 yilinda oldugu gibi G4 (4,51 mm) genotipinde kaydedilmis olup bunu
4,41 mm ile G40 ve 4,40 mm ile G41 genotipleri takip etmistir. Sap kalinlig1 a¢isindan kontrol
cesitlerine bakildigi zaman G61 ¢esidinin sap kalinliginin 3,62 mm ve G62 ¢esidinin ise sap
kalinliginin 2,90 mm oldugu kaydedilmistir. Yillar ortalamasini inceledigimizde 12 genotipin
G61 ¢esidinden ve 22 genotipin ise G62 ¢esidinden daha yiiksek sap kalinligi degerlerine sahip
oldugu belirlenmistir (Tablo 12). Ekolojik faktorlere gore onemli degisim gosteren ana sap
kalinliginin (Acar 2020; Kurt ve Bagaran 2022; Kurt 2024) yapilan ¢alismada da Tablo 4’de de
goriilecegi tizere farkli ekolojik alanlardan toplanan genotipler arasinda 6nemli varyasyonlar
gosterdigi kaydedilmis olup bu durum yem bitkileri ile yapilan ¢alismalarda da (Sayar 2007;
Temel vd 2021) ifade tespit edilmistir.

Ana Sap Sayisi

Arastirmada dogal floradan toplanan c¢ayir diigmesi genotiplerinin ve kontrol
gesitlerinin ana sap sayisi verilerine ait varyans analizleri Tablo 13’de verilirken ana sap
sayisina ait degerler ise Tablo 14’de sunulmustur. Varyans analiz tablosu incelendiginde ana
sap sayist agisindan bloklarin arastirmanin her iki yilinda ve yillarin birlesik analizinde
istatistiki olarak Onemli olmadigi kaydedilmistir. Arastirmada kontrol genotipleri, test
genotipleri ve tiim genotipler ana sap sayisi bakimindan hem 2022 yilinda hem de 2023 yilinda
istatistiki manada ¢ok Onemli olurken, tg ve kg karsilastirmasi hari¢ karsilastirilan tim
varyasyonlar yillarin birlesik analizinde istatistik agisindan dnemli bir farklilik gostermedigi
belirlenmistir (Tablo 13).
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Tablo 13. Cayir Diigmesi Genotiplerinin Ana Sap Sayisi ait Varyans Analiz Tablosu

5 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi O F Degerl
Blok 3 0,246d 0,296d 0,006d
Kontrol Genotipleri 1 1,38e+30*** 7,75e+29*** 2,8406d
Test Genotipleri 28 1,08e+30*** 1,47e+29*** 0,696d
Tim Genotipler 30 1,90e+30*** 1,78e+29*** 1,096d
TG ve KG Karsilastirma 1 2,55e+31*** 4, 34e+29*** 10,57**

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: dnemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Yapilan calismada ¢ayir diigmesi genotiplerinin ilk yilda ana sap sayilar1 3,50-13,00
adet/bitki arasinda genis bir varyasyon gostermistir. 2022 yilinda toplanan genotipler ve kontrol
cesitlerinin ortalamasi 6,46 adet/bitki olarak kaydedilmistir. En diisiik ana sap Sayisina 3,50
(adet/bitki) ile ayn1 degere sahip olan G14 ve G40 genotipleri sahip olurken bu genotipleri 4,0
adet/bitki ile ayn1 degere sahip olan G42, G55 ve G56 genotipleri takip etmistir. Calismada en
yiiksek ana sap sayisina sahip genotip 13,00 adet/bitki ile G59 genotipi sahip olurken, bunu
12,00 adet/bitki ile kontrol ¢esidi olan G61 izlemistir. Sonug olarak 2022 yilinda 1 genotip
(G59) G61 ¢esidinden, 4 genotip (G4, G37, G44, G59) ise G62 ¢esidinden daha yiiksek ana sap
say1st degerine sahip olmustur (Tablo 14).

Yapilan ¢alismanin ikinci yilinda ¢ayir diigmesi bitkisinin ana sap sayilar1 7,00 ile 16,00
adet/bitki arasinda farklilik gostermistir. Aragtirmada 2023 yilinda 2 kontrol ¢esitinin de dahil
oldugu 29 genotipin ana sap degeri ortalamal 1,42 adet/bitki olarak kaydedilmistir. Calismada
G40 ve G45 popiilasyonlari 7,00 adet/bitki ile en diisiik ana sap sayis1 degerine sahip genotipler
olarak kaydedilirken bu genotipleri 8,00 adet/bitki ile G37 ve G43 genotipleri takip etmistir.
Calismada en yiiksek ana sap sayisi degerine 16,00 adet/bitki ile G4 ve G22 genotipleri sahip
olurken bu genotipleri 15 bitki/adet ile kontrol ¢esidimiz olan G61 genotipi izlemistir. Ayrica
caligmada arastirmanin ikinci yilindaki ana sap sayisinin ilk yila oranla yaklagik iki kat daha

fazla bir degere sahip oldugu kaydedilmistir. (Tablo 14).

Tablo 14. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait Ana Sap Sayis1 Degerleri

Ana sap Sayis1 (adet/bitki)

Genotip/Numara

2022 2023 Ortalama
1 4,25 11,00 7,62
4 11,75 16,00 13,88
5 5,00 13,00 9,00
6 5,75 13,00 9,38
7 4,25 14,00 9,13
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Tablo 14. (devami)

8 4,75 13,00 8,88
14 3,50 12,00 7,75
17 6,00 9,00 7,50
18 7,00 12,00 9,50
19 5,00 9,00 7,50
21 5,25 12,00 8,50
22 5,00 16,00 10,62
28 6,00 13,00 9,00
35 5,75 12,00 9,00
37 11,75 8,00 6,87
40 3,50 7,00 5,25
41 7,00 10,00 8,50
42 4,00 9,00 6,50
43 5,25 8,00 6,62
44 11,75 14,00 12,88
45 4,25 7,00 5,62
46 8,00 11,00 9,50
49 7,50 13,00 10,25
50 6,75 9,00 7,88
53 9,25 12,00 10,63
55 4,00 10,00 7,00
56 4,00 9,00 6,50
58 4,75 13,00 8,88
59 13,00 13,00 13,00
61 12,00 15,00 13,50
62 10,00 11,00 10,50
Ortalama 6,46 11,42 8,94
CV (%) 0,00 0,00 37,76
LSD (Kontrol) 0,00 0,00 5,09
LSD (Ayn1 Bloklardaki Genotip) 0,00 0,00 10,18
LSD (Farkli Bloklardaki Genotip) 0,00 0,00 12,47
LSD (Genotip ve Kontrol) 0,00 0,00 9,86

Yillarin birlesik analizinin varyans analiz sonucglarina gore ana sap sayist agisindan
kontrol genotipleri ve tiim genotiplerinin karsilastirmasi hari¢ diger uygulamalarin hepsi
istatistiki anlamda 6nemli bir farklilik gostermemis olsa da matematiksel olarak genotipler

arasinda onemli bir farkliligin oldugu kaydedilmistir (Tablo 14). Yillarin birlesik analizinde
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ana sap sayisi degerleri 5,25 ile 13,88 adet/bitki arasinda kaydedilirken, ortalama ana sap degeri
8,94 adet/bitki olarak belirlenmistir. Calismada ana sap sayist bakimindan en diistik degere G40
(5,25 adet/bitki) genotipi sahip olurken bunu sirasiyla 5,62 adet/bitki ile G45 genotipi ve
sonrasinda ayni1 degere sahip olan G42 ve G56 (6,50 adet/bitki) genotipleri izlemistir. Yapilan
calismada G4 (13,88 adet/bitki) genotipi ana sap sayisi agisindan en yiiksek degere sahip
olurken bunu sirasiyla kontrol g¢esidi olan G61 (13,50 adet/bitki) ve G59 (13,00 adet/bitki)
genotipi takip etmistir. Caligmada yillar ortalamasi sonuglarina gore ana sap sayisi bakimindan
1 genotipin (G4) kontrol gesit olan G61 ¢esidinden daha yiiksek degere sahip olurken, 5
genotipin (G4, G22, G44, G53 ve G59) ise diger bir kontrol ¢esidimiz olan G62 ¢esidinden
daha yiiksek degere sahip oldugu tespit edilmistir (Tablo 14). Genel olarak kaba yem verimini
onemli derecede etkileyen 6nemli bir unsur olan sap sayisinin (Bigakg¢r ve Balabanli 2016)
toplanan genotipler ve cesitler arasinda onemli bir varyasyon gosterdigi kaydedilmis olup
ortaya acikan bu farklilikta bircok ¢alismada da (Tadesse ve Bekele 2003; Kog ve Akdeniz
2017; Erol, 2019; Kurt ve Basaran 2022) benzer olarak ifade edildigi gibi genetik ve ¢evresel
faktorlerin 6nemli bir etkisinin oldugu diistiniilmektedir. Ayrica farkli ¢ayir diigmesi genotipleri
ile yapilan ¢aligmalarda (Acar vd 1999; Kendir 1999) belirlenen ana sap sayisinin 15,73-22,90
ve 12-48 adet araliginda genis bir varyasyon gostermesi ¢alismamizda elde edilen bulgularla

benzerlik gostermistir.

Yaprak Boyu

Dogal floradan toplanan ¢ayir diigmesi genotipleri ve kontrol ¢esitlerinin yaprak boyuna
ait varyans analizi sonuglari Tablo 15°de gosterilmistir. Ilgili tablo incelendiginde yaprak
boyunun bloklar arasinda 2022 yilinda istatistiki agidan 6nemli bir farklilik gosterirken 2023
yilt ve yillarin birlesik analizinde ise istatistiki manada onemli bir farklilik gostermedigi
kaydedilmistir. Calismada geriye kalan tiim varyasyonlar istatistiki manada 6nemli farkliliklar

gostermistir. Ayrica arastirmada yaprak boyuna ait tiim degerler Tablo 16’da sunulmustur.

Tablo 15. Cayir Diigmesi Genotiplerinin Yaprak Boyuna ait Varyans Analiz Sonuglari

3 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi D F Deger
Blok 3 117,00** 0,0006d 0,0106d
Kontrol Genotipleri 1 185856,00*** 1496,28*** 41,39***
Test Genotipleri 28 155583,00*** 1154,39*** 32,56***
Tim Genotipler 30 151501,00*** 1149 ,54*** 32,00%**
TG ve KG Karsilastirma 1 2851,00*** 666,80*** 6,69*

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: onemli degil, *: P <= 0.05, **: P <=0.01, ***: P<=0.001
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Tablo 16. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait Yaprak Boyu Degerleri

Genotip/Numara

Yaprak Boyu (cm)

2022 2023 Ortalama
1 10,28 10,80 10,54
4 9,58 10,08 9,83
5 9,13 10,59 9,86
6 7,00 7,75 7,38
7 8,25 8,93 8,59
8 14,71 15,45 15,08
14 10,88 10,99 10,94
17 8,20 8,35 8,28
18 7,13 7,38 7,26
19 7,44 7,75 7,60
21 6,57 6,68 6,63
22 7,00 7,80 7,40
28 11,07 11,98 11,53
35 13,99 14,69 14,34
37 8,20 8,40 8,30
40 7,20 9,75 8,47
41 8,77 10,65 9,71
42 4,45 6,63 5,54
43 7,16 7,33 7,24
44 8,10 8,63 8,36
45 6,31 6,88 6,59
46 9,43 9,55 9,49
49 10,13 10,47 10,30
50 7,42 7,43 7,42
53 7,65 8,25 7,95
55 7,12 7,10 7,11
56 11,64 11,98 11,81
58 10,25 11,68 10,96
59 10,92 11,35 11,13
61 9,58 9,72 9,65
62 7,82 7,87 7,85
Ortalama 8,82 9,45 9,13
CV (%) 0,07 0,72 6,18
LSD (Kontrol) 0,01 0,15 0,80
LSD (Ayn1 Bloklardaki Genotip) 0,03 0,30 1,60
LSD (Farkli Bloklardaki Genotip) 0,03 0,37 1,96
LSD (Genotip ve Kontrol) 0,03 0,29 1,55
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Calismanin ilk yilinda yaprak boyu degerleri 4,45-14,71 cm arasinda degisirken en kisa
ile en uzun yaprak boyu arasinda yaklasik 3 kat bir farklilik olugsmustur. Arastirmada G42
genotipi 4,45 cm ile en diisiik yaprak boyuna sahip olan genotip olurken bu genotipi G45 (6,31)
ve G21 (6,57 cm) genotipleri izlemistir. Arastirmada en yiiksek yaprak boyu degerleri G8
(14,71), G35 (13,99 cm) ve G56 (11,64 cm) genotiplerinde tespit edilmistir. Calismada kontrol
olarak kullandigimiz G61 ¢esidinin yaprak boyu 9,58 cm ile G4 genotipi ile ayn1 degere sahip
olurken dogal floradan toplanan 9 genotipin G61 ¢esidinden daha yiiksek yaprak boyuna sahip
oldugu kaydedilmistir. Diger bir kontrol ¢esidimiz olan G62 ise 7,82 cm’lik bir yaprak boyuna
sahip olup toplanan genotiplerden 17’sinin bu kontrol ¢esidine oranla daha yiiksek degere sahip

oldugu belirlenmistir (Tablo 16).

Calismada 2023 yilinda ortalama yaprak boyu 9,45 cm olarak kaydedilmistir. Tablo
16’nin incelenmesinden anlagilacagi gibi yaprak boyu degerlerinin 2023 yilinda 6,63 cm ile
15,45 cm arasinda farklilik gosterdigi belirlenmistir. Arastirmada yaprak boyunun Ilk yila
oranla ikinci yilda ortalama %10 oraninda artis gosterdigi tespit edilmistir. En diisiik yaprak
boyuna sahip genotip 6,63 cm ile G42 genotipi olurken, en yiiksek yaprak boyu degerine sahip
genotip ise 15,45 cm ile G8 genotipi olmustur (Tablo 16). Calismanin ikinci yilinda kontrol
olarak kullandigimiz G61 ve G62 cesitlerinde yaprak boyu degerleri sirasi ile 9,72 cm ve 7,87
cm olarak kaydedilirken dogal floradan toplanan genotiplerin genel olarak kontrol ¢esitlerine
oranla daha yiiksek yaprak boyuna sahip oldugu kaydedilmistir (Tablo 16).

Yillar ortalamasi sonuglarina bakildiginda yaprak boyu verilerinin 5,54 cmile 15,08 cm
arasinda degistigi ve en diisiik yaprak boyuna 2022 ve 2023 yillarinda da en diisiik yaprak
boyuna sahip olan G42 (5,54 c¢cm) genotipinin sahip oldugu tespit edilmistir (Tablo 16).
Calismada en yiiksek yaprak boyu degeri ise 15,08 cm ile her iki yilda da oldugu gibi G8
genotipi sahip olmustur. Calismada kontrol olarak kullanilan G61 ¢esidi 9,65 cm’lik bir yaprak
boyuna sahip olurken toplanan genotiplerden 12 tanesi bu gesitten daha yiiksek yaprak boyuna
sahip oldugu belirlenmistir. Arastirmada ikinci kontrol ¢esidimiz olan G62 ¢esidi ise 7,85 cm
yaprak boyu degerine sahip olmus ve toplanan genotiplerin 19 tanesi bu ¢esitten daha yiiksek
yaprak boyuna sahip oldugu kaydedilmistir (Tablo 16). Yem bitkilerinin yaprak uzunluklart
cesitler ve tilirler arasinda yiiksek degiskenlik gdstermekte yapilan c¢aligmalarda yaprak
uzunlugunun birka¢ santimetreden bir metreye kadar degistigi kaydedilmistir (Wilkins 1991;
Humphreys 2005). Nitekim yapilan ¢alismada da toplanan genotipler ve kontrol gesitleri
arasinda yaprak boyu bakimindan onemli varyasyonlar kaydedilmesi bu durumu destekler

niteliktedir. Yapraklar fotosentetik karbon fiksasyonu, solunum ve transpirasyon ile dogrudan

ilgilidir ve iklimsel degisikliklere karsi en hassas kisimlardir (Carlson et al. 2016; Chen et
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al.2012). Farkli iklim kosullarina gore degisiklik gosteren yaprak 6zellikleri, bitkinin ¢evresi
altindaki islevlerinde kilit rol oynar ve ¢evre kosullarina uymak igin yapilan adaptif evrimsel
degisiklikler hakkinda bilgi vermesinin ¢esitli arastirmacilar (Guo et al. 2017; Korner et al.
1986; Li and Bao, 2014; Tian et al. 2016; Wang et al. 2014, 2015). Tarafindan da belirtilmesi
calismamizda yaprak boyu agisindan ortaya ¢ikan farklilig agiklar niteliktedir.

Yaprakeik Boyu

Cayir diigmesi bitkisine ait dogal floradan toplanan genotiplerin ve kontrol olarak
secilen ¢esitlerin varyans analiz sonuglar1 Tablo 17°de ve bitkiye ait degerler ise Tablo 18’de
gosterilmistir. Varyans analizi tablosuna bakildiginda yaprakgik boyu tg ve kg karsilagtirmalari,
bloklar ve kontrol genotipleri arasinda arastirmanin her iki yilinda istatistiki anlamda 6nemli
olurken yillarin birlesik analizde ise istatistiki anlamda 6nemsiz oldugu belirlenmistir.
Calismada diger varyasyonlar arasinda ise yaprak¢ik boyu hem ¢aligmanin her iki yilinda hem

de yillarin birlesik analizde istatistiki manada 6nemlilik sergilemistir. (Tablo17).

Tablo 17. Cayir Diigmesi Genotiplerinin Yaprak¢ik Boyuna ait VVaryans Analiz Sonuglari

5 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi D F Degeri
Blok 3 37,00*%* 19,98* 0,136d
Kontrol Genatipleri 1 864,00*** 242,09*** 3,040d
Test Genotipleri 28 1863,10*** 245,37*** 3,66***
Tiim Genotipler 30 1775,3*** 248,35*** 3,54***
TG ve KG Karsilastirma 1 228,2*** 338,08*** 0,726d

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: 6nemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Aragtirmanin ilk yilinda yaprak¢ik boyu degerleri 0,93-1,90 mm arasinda degisirken en
kisa yaprakg¢ik boyuna sahip genotip ile en uzun genotip arasinda yaklagik 2 kattan daha fazla
farklilik oldugu belirlenmistir. Calismada ortalama 1,32 mm olan yaprak¢ik boyu en yiiksek
G4 (1,90 mm) genotipinde kaydedilmistir. Arastirmada kontrol ¢esidimiz olan G61 ¢esidinden
9 genotip daha yiiksek yaprakg¢ik boyuna sahip olurken diger bir kontrol ¢esidimiz olan G62
cesidinden ise 14 genotipin daha yiiksek bir yaprak¢ik boyuna sahip oldugu kaydedilmistir
(Tablo 18).

Arastirmanin yapildigi 2023 yilinda ortalama 1,51 mm olarak kaydedilen yaprakg¢ik
boyunun 0,97 mm ile 1,96 mm arasinda bir farklilik gosterdigi belirlenmistir. En diisiik yaprak
boyuna sahip genotip 2022 yilinda da en diisiik yaprak¢ik boyuna sahip genotiplerden biri olan
G19 genotipi olurken en yiiksek yaprakgik boyuna sahip genotip ise 1,96 mm ile G58 genotipi
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sahip olmustur. Kontrol olarak kullandigimiz G61 ve G62 ¢esitleri ise sirasi ile 1,48 mm ve

1,31 mm yaprakeik boyuna sahip olmustur (Tablo 18).

Tablo 18. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait Yaprak¢ik Boyun Degerleri

Genotip/Numara Yaprakik Boyu (mm)
2022 2023 Ortalama
1 1,05 1,45 1,25
4 1,90 1,92 1,91
5 1,13 1,50 1,31
6 1,40 1,40 1,40
7 0,93 1,35 1,14
8 1,11 1,13 1,12
14 1,25 1,38 1,31
17 1,63 1,64 1,63
18 1,26 1,59 1,42
19 0,93 0,97 0,95
21 1,51 1,54 1,52
22 1,38 1,52 1,45
28 1,04 1,02 1,03
35 1,13 1,59 1,36
37 1,49 1,49 1,49
40 1,67 1,84 1,75
41 1,39 1,46 1,42
42 1,06 1,06 1,06
43 1,21 1,29 1,25
44 1,52 1,66 1,59
45 1,28 1,36 1,32
46 1,23 154 1,39
49 1,01 1,81 1,41
50 1,33 1,44 1,39
53 1,58 1,69 1,64
55 1,56 1,81 1,69
56 1,06 1,69 1,38
58 1,36 1,96 1,66
59 1,68 1,86 1,77
61 1,41 1,48 1,45
62 1,29 1,31 1,30
Ortalama 1,32 1,51 1,41
CV (%) 0,44 1,05 11,94
LSD (Kontrol) 0,01 0,04 0,24
LSD (Ayn Bloklardaki Genotip) 0,03 0,07 0,48
LSD (Farkl Bloklardaki Genotip) 0,03 0,09 0,59
LSD (Genotip ve Kontrol) 0,03 0,07 0,46
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Yillar ortalamasi sonuglari incelendiginde yaprakgik boyu verileri 0,95 mm ile 1,91 mm
arasinda degismis olup en diisiik yaprak¢ik boyuna her iki yilda da ayni 6zelligi gosteren G19
(0,95 mm) genotipi sahip olmustur. Arastirmada en yiiksek yaprak¢ik boyuna degerine 1,91
mm ile ilk yilda da oldugu gibi G4 genotipi sahip olmustur. Calismada toplanan genotiplerden
10 tanesi kontrol ¢esidi olarak kullanilan G61 ¢esidinden daha yiiksek bir yaprak¢ik boyuna
sahip olurken 22 genotip ise G62 ¢esidinden daha yiiksek bir yaprakg¢ik boyuna sahip oldugu
belirlenmistir. (Tablo 18). Calismada genotipler ve kontrol ¢esitleri arasinda ortaya ¢ikan bu
durum tohumlarin toplandig1 yerlerdeki rakim farkliliklarinin yani sira deneme yillarindaki
sicaklik farkliligindan kaynaklanmis olabilir. Nitekim yapilan birgok ¢alismada yapragin
ekolojik 6zelliklerden 6nemli derecede etkilendigin ifade edilmesi (Gobilik et al. 2013; Tan et

al. 2013; Jena and Mohanty 2020) elde ettigimiz sonuglarla paralellik gostermistir.

Yaprakgik eni

Calismada kullanilan genotip ve kontrol gesitlerinin yaprakeik eni ile ilgili varyans
analiz sonuglart Tablo 19°da wverilirken bu parametreye ait degerler ise Tablo 20’de
gosterilmistir. Aragtirmada Tablo 19 incelendiginde yaprak¢in eni bakimindan bloklarin her iki
yilda ve yillarin birlesik analizinde ve test genotipleri ve kontrol genotiplerin karsilastirildig:
2023 yilinda istatistiki manada 6nemli bir farkliligin olmadig1 kaydedilirken karsilattirilan diger

varyasyonlarin istatsitiki anlamda 6nemli oldugu kaydedilmistir.

Tablo 19. Cayir Diigmesi Genotiplerinin Yaprak¢ik Enine ait Varyans Analiz Sonuglart

5 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi D F Degeri
Blok 3 1,806d 0,036d 0,106d
Kontrol Genotipleri 1 1215,00*** 55,54** 110,80***
Test Genotipleri 28 1082,20*** 72,41*%* 118,18***
Tiim Genotipler 30 1052,82*** 69,70** 114,33***
TG ve KG Kargilagtirma 1 68,11** 8,0506d 10,15**

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: 6nemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Aragtirmanin ilk yili olan 2022 yilinda yaprakg¢ik eni degerleri 0,24-1,65 mm gibi ¢ok
genis bir aralikta dagilim gostererek en kisa genotip (G14) ile en uzun genotip (G4) arasinda
yaklagsik 7 kat fark oldugu kaydedilmistir. Kontrol ¢esidimiz olan G61 ¢esidinin yaprakg¢ik eni
0,49 mm ile G49 genotipi ile ayn1 degere sahip olurken 16 genotipden bu gesitten daha ytiksek
bir degerlere sahip oldugu belirlenmistir. Diger kontrol ¢esidimiz olan G62 c¢esidinin ise
yaprakgik eni degeri 0,71 cm olup 7 genotipin bu degerden daha yiiksek degerlere sahip oldugu
kaydedilmistir (Tablo 20).
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Calismanin 2023 yilinda ortalama yaprak¢ik eni 0,67 mm olarak tespit edilmis olup
yaprakeik eni degerlerinin 0,30 mm ile 1,71 mm arasinda farklilik gosterdigi belirlenmistir.
Arastirmada en diisiik yaprak¢ik boyuna sahip genotip 0,30 mm ile ilk yilda oldugu gibi G14
genotipi olmus ve bu genotipi G55 (0,39 mm) ve G7 (0,43 mm) genotipleri takip etmistir.
Calismada en yiiksek yaprakg¢ik eni degerine sahip genotip ise yine ilk yilda oldugu gibi G4
(1,71 mm) genotipi olmustur (Tablo 20). Kontrol ¢esitlerimiz olan G61 ve G62 ¢esitleri

caligsmada sirasi ile 0,54 mm ve 0,73 mm’lik yaprakc¢ik eni degerlerine sahip olmustur.

Tablo 20. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait Yaprak¢ik Eni Degerleri

) Yaprakgik Eni (mm)
Genotip/Numara
2022 2023 Ortalama

1 0,95 0,95 0,95
4 1,65 1,71 1,68
5 1,23 1,33 1,28
6 0,43 0,45 0,44
7 0,43 0,43 0,43
8 0,48 0,50 0,49
14 0,24 0,30 0,27
17 0,44 0,54 0,49
18 1,09 1,19 1,14
19 0,51 0,51 0,51
21 0,99 1,03 1,01
22 0,83 0,86 0,84
28 0,44 0,46 0,45
35 0,64 0,63 0,64
37 0,65 0,70 0,67
40 0,45 0,50 0,47
41 0,63 0,70 0,66
42 0,50 0,60 0,55
43 0,55 0,63 0,59
44 0,45 0,55 0,50
45 0,55 0,65 0,60
46 0,74 0,74 0,74
49 0,49 0,54 0,52
50 0,44 0,49 0,47
53 0,47 0,47 0,47
55 0,34 0,39 0,37
56 0,42 0,47 0,45
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Tablo 20. (devami)

58 0,64 0,69 0,67
59 0,52 0,57 0,55
61 0,49 0,54 0,51
62 0,71 0,73 0,72
Ortalama 0,63 0,67 0,65
CV (%) 1,47 5,41 6,12
LSD (Kontrol) 0,02 0,08 0,06
LSD (Ayni1 Bloklardaki Genotip) 0,04 0,16 0,11
LSD (Farkl1 Bloklardaki Genotip) 0,05 0,20 0,14
LSD (Genotip ve Kontrol) 0,04 0,16 0,11

Yillar ortalamasi sonuglari incelendiginde ¢calismanin her iki y1linda da oldugu gibi hem
en diisiik yaprak enine (G14) hem de en yiiksek yaprakgik enine (G4) sahip genotioplerin
degismedigi kaydedilmistir. Calismada kontrol ¢esidi olarak kullanilan G61 ¢esidi 0,51 mm
deger ile dogal floradan toplanan genotiplerden 16 tanesinden daha diisiik yaprakg¢ik enine sahip
olurken G19 genotipi ile de ayni degere sahip olmustur. Ayrica diger kontrol ¢esidimiz olan
G62 toplanan genotiplerden 7 tanesinden daha diisiik degere sahip oldugu kaydedilmistir (Tablo
20). Yem bitkilerinde 6nemli kalite unsurlarindan biri olan yaprakg¢ik eninin yapilan ¢aligma
sonucunda gerek toplanan genotipler gerekse kontrol gesitleri arasinda onemli farkliliklar
gostermis olup ortaya cikan bu farkliligin olusmasinda Tenikecier ve Ates (2020) ifade ettigi
gibi genetik ve ekolojik faktorlerin onemli etkisi olabilir. Nitekim Okcu ve Sengiil (2014)
benzer 6l¢lim metodlarin kullanildigr énemli bir yem bitkisi olan korunga genotipleri ile
yaptiklar1 ¢alismada Ol¢iim parametrelinden biri olan yaprak¢ik eninin korunga genotipleri
arasinda 6nemli oranda degisim gostermesinde ekolojik unsurlarin énemli bir faktor olarak

gostermesi yine ¢alismamizi destekler nitelikte oldugu diisiiniilmektedir.

Yaprak Sayisi

Cayir diigmesi genotipleri ve kontrol ¢esitlerini ele alindigimiz aragtirmamizda yaprak
sayisina ait varyans analiz sonucglar1 Tablo 21’de verilmistir. Calismada yaprak sayisina ait
degerler ise Tablo 22’de verilmistir. Arastirmada Tablo 21’in incelenmesinden anlasilacagi
lizere yaprak sayis1 bakimindan bloklar arasinda her iki yilda ve yillarin birlesik analizinde
istatistiki manada onemli bir farklilik olmadig1 tespit edilmistir. Kontrol genotipleri, test
genotipleri ve tiim genotipleri yaprak sayis1 bakimindan aragtirmanin her iki yilinda istatistiki
manada 6nemli bir farklilik gosterirken yillarin birlesik analizinde ise istatistiki anlamda 6nemli

bir farklilik go6stermedigi kaydedilmistir. Test genotipleri ile kontrol genotiplerini
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karsilastirdigimizda yaprak sayisi acisindan arastirmanin her iki yilinda ve yillarin birlesik

analizinde istatistiki olarak 6nemli farkliliklar kaydedilmistir (Tablo 21).

Tablo 21. Cayir Diigmesi Genotiplerinin Yaprak Sayisi ait Varyans Analiz Sonuglari

5 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi D F Degerl
Blok 3 2,596d 2,216d 0,006d
Kontrol Genotipleri 1 4,91e+29*** 1,58e+30*** 1,530d
Test Genotipleri 28 6,89e+29*** 7,39e+29*** 0,750d
Tiim Genotipler 30 9,39e+29*** 7,80e+29*** 0,906d
TG ve KG Karsilastirma 1 8,39e+30*** 1,13e+30*** 4,48*

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: énemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Calismanin ilk yilinda bitkilerdeki yaprak sayilar1 4,00-11,25 adet arasinda degisiklik
gosterdigi belirlenmistir. Ortalama 6,80 olan yaprak sayisi degeri en disik G45 (4,00)
genotipinde belirlenirken ve bunu sirasiyla ayni degere sahip olan (4,25 adet) G42 ve G14
genotipleri izlemistir. En yiiksek yaprak sayisi ise G49 (11,25 adet) genotipinde belirlenmistir.
Aragtirmanin ilk yilinda G62 kontrol ¢esidi 9,67 adet ile yaprak sayisi ile en yiiksek tigiincii
degere sahip olmustur. Calismada G61 kontrol ¢esidi ise (8,60) ile 5 genotipden daha diisiik
degere sahip oldugu belirlenmistir (Tablo 22).

Tablo 22. Cayir digmesi Genotiplerine ait Yaprak Sayis1 Degerleri

) Yaprak Sayis1 (adet)
Genotip/Numara
2022 2023 Ortalama
1 6,00 18,00 12,00
4 9,25 19,00 14,12
5 7,50 13,00 10,25
6 6,50 11,00 8,75
7 5,75 10,00 7,88
8 7,75 14,00 10,88
14 4,25 11,00 7,63
17 5,75 11,00 8,38
18 5,00 7,00 6,00
19 6,00 9,00 7,50
21 7,00 9,00 8,00
22 7,75 10,00 8,88
28 5,00 10,00 7,50
35 10,00 13,00 11,50
37 7,00 10,00 8,50
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Tablo 22. (devami)

40 5,00 11,00 8,00
41 7,25 11,00 9,13
42 4,25 8,00 6,13
43 5,00 8,00 6,50
44 5,50 8,00 6,75
45 4,00 10,00 7,00
46 7,00 9,00 8,00
49 11,25 14,00 12,63
50 6,00 8,00 7,00
53 7,25 8,00 7,63
55 8,75 12,00 10,38
56 5,50 14,00 9,75
58 9,25 11,00 10,13
59 6,00 14,00 10,00
61 8,60 11,00 9,80
62 9,67 14,00 11,84
Ortalama 6,80 11,16 8,98
CV (%) 0,00 0,00 35,43
LSD (Kontrol) 0,00 0,00 4,70
LSD (Ayn1 Bloklardaki Genotip) 0,00 0,00 9,39
LSD (Farkl1 Bloklardaki Genotip) 0,00 0,00 11,51
LSD (Genotip ve Kontrol) 0,00 0,00 9,10

Calismada toplanan genotiplerin ve kontrol ¢esitlerinin yaprak sayist degerleri 2023
yilinda 7,00-19,00 adet arasinda farklilik gosterdigi ve ortalama yaprak sayisinin 11,16 adet
oldugu tespit edilmistir. En diisiikk yaprak sayis1 G18 (7,00 adet) genotipinde belirlenirken en
yiiksek yaprak sayisi ise G4 (19,00 adet) ile genotipinde kaydedilmistir. Aragtirmada G61 ve
G62 kontrol ¢esitleri sirasi ile 11,00 adet ve 14,00 adet yaprak sayisina sahip olduklari
belirlenmistir (Tablo 22).

Yillarin birlesik analizine bakildiginda yaprak sayis1 degerleri 6,00-14,12 adet arasinda
degisirken ortalama yaprak sayisi 8,98 adet olarak tespit edilmistir. En diisiik yaprak say1s1 2023
yilinda da oldugu gibi G18 genotipinde tespit edilirken bunu sirasiyla 6,13 adet ile G42 ve 6,50
adet ile G43 takip etmektedir. En yiiksek yaprak sayisi yine ikinci yilda oldugu gibi G4 (14,12)
genotipinde goriiliirken bunu sirasi ile G49 (12,63 adet) ve G1 (12,00 adet) genotipleri takip
etmigtir. Caligmada G1, G4 ve G49 genotiplerinin kontrol olarak kullandigimiz hem G61 hem
de G62 cesitlerinden daha yiiksek yaprak sayisina sahip oldugu tespit edilmistir (Tablo 22).
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Yem bitkilerinin verim ve kalite bakimindan degerlendirilmesinde 6nemli kriterlerden biri olan
yaprak sayisi (Acar ve Ayan 2012) gerek toplanan genotipler arasinda gerekse konrol ¢esitleri
arasinda onemli farkliliklar gdstermistir. Calismada orta ¢ikan bu durum ekolojik unsurlarin
yani sira bitkilerin genetik yapisindan kaynaklanmis olabilir. Nitekim farkli yem bitkilerinde
calisan bir¢ok arastirmacinin (Ates 2015; Kaymak ve Acar 2020) bitkilerde yaprak sayisinin
genetik ve ekolojik faktorlerinden oldukca fazla derece etkilendigini ifade etmeleri
sonuglarimiz1 destekler niteliktedir. Ayrica ¢ayir diigmesinin Ankara ekotipi ve Biinyan 80
¢esidi ile yapilan ¢alismada yaprak sayisinin sirasi ile 9-24 adet ve 14-21 adet arasinda
degistiginin tespit edilmesi (Kendir 1999) c¢alismamizdan elde edilen bulgularla benzerlik

gostermistir.

Yapraktaki Yaprakeik Sayisi
Arastirmamizda ele aldigimiz cayir diigmesi bitkisinin yapraktaki yaprak¢ik sayisina ait

varyans analiz sonuglar1 Tablo 23’te ve bu degerlere ait veriler ise Tablo 24’te sunulmustur.

Tablo 23. Cayir Diigmesi Genotiplerinin Yapraktaki Yaprak¢ik Sayisina ait Varyans Analiz
Sonuglari

5 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi D F Degeri
Blok 3 1,876d 1,1406d 0,006d
Kontrol Genotipleri 1 7,26e+28*** 2,50e+29*** 1,400d
Test Genotipleri 28 1,43e+29*** 4,62e+29*** 2,46**
Tiim Genotipler 30 1,87e+29*** 6,72e+29*** 3,48***
TG ve KG Karsilastirma 1 1,53e+30*** 6,99e+30*** 34,01%**

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: dnemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Varyans analiz tablosunu inceledigimizde yapraktaki yaprakcik sayisi bakimindan
bloklarin her iki yilda ve yillarin birlesik analizinde istatistiki anlamda 6nemli bir farklilik
olmadig1 kaydedilmistir. Ayrica bunun yani sira yapraktaki yaprak¢ik sayist bakimindan
kontrol genotipleri de yillar ortalamasi sonuglarina gore istatistiki manada 6nemli bir farklilik
gostermedigi belirlenmistir. Calismada diger varyasyonlar ise yapraktaki yaprakgik sayisi
bakimindan hem calismanin gergeklestigi 2022 ve 2023 yillarinda hem de yillarin birlesik
analizinde istatistiki anlamda 6nemli farkliliklar gosterdigi kaydedilmistir (Tablo 23).
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Tablo 24. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait Yapraktaki Yaprak¢ik Sayis1 Degerleri

Genotip/Numara

Yapraktaki Yaprak¢ik Sayisi (adet/yaprak)

2022 2023 Ortalama
1 14,25 16,00 15,13
4 15,00 17,00 16,00
5 12,25 14,00 13,13
6 13,50 16,00 14,75
7 15,25 16,00 15,62
8 13,00 15,00 14,00
14 10,25 15,00 12,62
17 11,00 16,00 13,50
18 10,00 13,00 11,50
19 16,00 17,00 16,50
21 15,50 18,00 16,75
22 9,00 12,00 10,50
28 11,00 13,00 12,00
35 15,00 19,00 17,00
37 12,00 13,00 12,50
40 10,75 13,00 11,88
41 13,00 15,00 14,00
42 10,00 12,00 11,00
43 11,00 13,00 12,00
44 11,00 14,00 12,50
45 11,25 14,00 12,62
46 11,00 12,00 11,50
49 13,00 15,00 14,00
50 11,00 14,00 12,50
53 12,75 15,00 13,88
55 9,00 13,00 11,00
56 11,00 12,00 11,50
58 13,00 16,00 14,50
59 10,00 12,00 11,00
61 10,00 12,00 11,00
62 9,00 11,00 10,00
Ortalama 11,93 14,29 13,11
CV (%) 0,00 0,00 13,35
LSD (Kontrol) 0,00 0,00 2,42
LSD (Ayn1 Bloklardaki Genotip) 0,00 0,00 484
LSD (Farkli Bloklardaki Genotip) 0,00 0,00 5,93
LSD (Genotip ve Kontrol) 0,00 0,00 4,69
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Arastirmanin yiiriitildiigii ilk yil olan 2022 yilindaki yapraktaki yaprakeik sayisi 9,00-
16,00 adet/yaprak arasinda degisirken ortalama yapraktaki yaprakeik sayisi 11,93 adet/yaprak
olarak kaydedilmistir (Tablo 24). Yapraktaki yaprakcik sayisi bakimindan en az degere 9,00
adet/yaprak ile G22 ve G55 genotipleri sahip olurken ayni deger kontrol ¢esidimiz olan
Altiova ¢esidin de belirlenmistir. Calismada en yiiksek yapraktaki yaprak¢ik sayis1t G19 (16,00
adet) genotipinde belirlenirken bunu siras1 ile G21 (15,50 adet/yaprak) ve G7 (15,25
adet/yaprak) genotipleri takip etmistir (Tablo 24).

Arastirmada yapraktaki yaprake¢ik sayis1 degerinin 2023 yilinda 11,00-19,00
adet/yaprak arasinda farklilik gosterdigi ve ortalama yapraktaki yaprakcik sayisinin 14,29
adet/yaprak oldugu tespit edilmistir (Tablo 24). En diisiik yapraktaki yaprake¢ik sayist 11,00
adet/yaprak ile kontrol ¢esidi olan G62 ¢esidinde goriiliirken en yliksek yapraktaki yaprake¢ik
sayist 19 adet/yaprak ile G35 genotipinde kaydedilmistir (Tablo 24).

Yillarin birlesik analizine bakildiginda yapraktaki yaprak¢ik sayisi ortalama 13,11
adet/yaprak olarak kaydedilirken en diisiik yapraktaki yaprake¢ik sayisi ile en yiiksek yaprake¢ik
sayist arasindaki farklilik 7 adet olarak tespit edilmistir (Tablo 24). Arastirmada yillar
ortalamasi sonuglarina gore 10,00-17,00 adet arasinda degisen ortalama yapraktaki yaprakg¢ik
sayist Ankara ekotipi (9-24 adet/yaprak) ve Biinyan 80 (14-21 adet/yaprak) c¢esidinin
kullanildigi ¢alismanin sonuglari (Kendir 1999) ile benzerlik géstermistir (Tablo 24).

Yesil Bitki Agirhg:

Cayir diigmesi bitkisinin dogal floradan toplanan genotipleri ve kontrol gesitleri ile
yiiriitiilen arastirmada yesil bitki agirligina ait varyans analiz sonuglar1 Tablo 25°te sunulurken
yesil bitki agirligina ait degerler ise Tablo 26°da verilmistir. Arastirmada varyans analiz
tablosuna gore yesil ot agirligi agisindan bloklarin ¢aligmanin her iki yilinda ve yillarin birlesik
analizinde istatistiki agidan 6nemli bir farklilik gostermedigi kaydedilmistir. Caligmada kontrol
genotipleri, test genotipleri, tiim genotipler ve test genotipleri ile kontrol genotiplerin
karsilastirilmasinda yesil bitki agirligi bakiminda arastirmanin her iki yilinda istatistiki agidan
onemli farkliliklar tespit edilirken s6z konusu uygulamalarin yillarin birlesik analizinde ise

istatistiki anlamda 6nemli bir farklilik gostermedigi kaydedilmistir (Tablo 25).
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Tablo 25. Cayir Diigmesi Genotiplerinin Yesil Bitki Agirligina ait Varyans Analiz Sonuglari

5 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi O F Degeri
Blok 3 4,926d 1,536d 0,006d
Kontrol Genaotipleri 1 103,69** 188,11*** 0,016d
Test Genotipleri 28 453,27*** 2584,16*** 0,726d
Tium Genotipler 30 428,29*** 3118,27*** 0,806d
TG ve KG Karsilastirma 1 53,23** 21003,57*** 3,8506d

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: dnemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Incelenen cayir diigmesi bitkisinde yesil bitki agirligi 2022 yilinda ortalama 167,26
o/bitki olurken en diisiik yesil bitki agirligi ile en yiiksek yesil bitki agirlig1 arasinda yaklasik 6
katlik bir farklilik oldugu kaydedilmistir. En yiiksek bitki basina yesil bitki agirligi G49 (341,24
g/bitki) genotipinde tespit edilirken en diisiik bitki basina yesil bitki agirlig: ise G42 (54,96
g/bitki) genotipinde kaydedilmistir. Arastirmada kontrol olarak kullanilan G61 ¢esidinin bitki
basina yesil bitki agirligi 187,90 g/bitki olarak tespit edilirken diger bir kontrol ¢esidimiz olan
G62 ¢esidinin ise yesil bitki agirhigi 164,21 g/bitki olarak belirlenmistir (Tablo 26).

Tablo 26. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait Yesil Bitki Agirligi Degerleri

Yesil Bitki Agirlig (g/bitki)

Genotip/Numara

2022 2023 Ortalama
1 208,70 830,90 519,80
4 149,78 780,75 465,27
5 110,50 246,03 178,27
6 291,43 320,05 305,74
7 113,90 423,05 268,48
8 230,85 739,87 485,36
14 182,38 308,30 245,34
17 100,28 287,38 193,83
18 122,13 166,09 144,11
19 224,91 279,80 252,35
21 244,11 823,67 533,89
22 156,48 492,06 324,27
28 134,26 253,77 194,01
35 275,78 677,32 476,55
37 190,26 413,33 301,79
40 86,48 416,83 251,66
41 124,89 511,25 318,07
42 54,96 198,53 126,74
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Tablo 26. (devami)

43 62,99 246,68 154,83
44 158,54 687,18 422,86
45 106,14 407,10 256,62
46 93,39 304,51 198,95
49 341,24 498,66 419,95
50 189,47 276,03 232,75
53 188,05 202,25 195,15
55 137,90 360,28 249,09
56 138,15 495,68 316,91
58 278,16 636,08 457,12
59 136,92 748,13 442,52
61 187,90 193,47 190,68
62 164,21 233,02 198,62
Ortalama 167,26 434,13 300,70
CV (%) 1,95 1,02 72,13
LSD (Kontrol) 7,40 9,18 292,13
LSD (Aym Bloklardaki Genotip) 14,81 18,36 584,25
LSD (Farkli Bloklardaki Genotip) 18,14 22,48 715,56
LSD (Genotip ve Kontrol) 14,34 17,78 565,70

Calismada cayir diigmesi genotiplerine ait yesil bitki agirligi 2023 yilinda 166,09 g/bitki
ile 830,90 g/bitki arasinda degisirken ortalama bitki agirliglr 434,13 g/bitki ile tesis yili1 olan
2022 yilina oranla yaklagik 2,5 katlik artis gosterdigi tespit edilmistir (Tablo 26). Aragtirmada
bitki bagina en yiiksek yesil bitki agirligi G1 (830,90 g/bitki) genotipinde saptanirken bunu
sirastyla G21 (823,67 g/bitki) ve G4 (780,75 g/bitki) genotipi izlemistir. En diisiik yesil bitki
agirh@r ise G18 (166,09 g/bitki) genotipinde kaydedilirken bunu sirasiyla kontrol ¢esidi olan
G61 (193,47 g/bitki) cesidi ve G42 (198,53 g/bitki) genotipleri takip etmistir (Tablo 26).

Yillar ortalamasi sonuglarina gore ortalama yesil bitki agirligi 300,70 g/bitki olarak
belirlenirken tespit edilen yesil bitki agirligi 126,74 g/bitki ile 533,89 g/bitki arasinda degisiklik
gostermistir. En yiiksek bitki basina yesil bitki agirligi 533,89 g/bitki ile G21 genotipinde tespit
edilirken bu genotipi 519,80 g/bitki ile G1 ve 485,36 g/bitki i ile G8 genotipleri izlemistir.
Yapilan caligmada en diisiik yesil bitki agirhigr degeri 126,74 g/bitki ile G42 genotipinde
belirlenirken bu genopiti 144,11 g/bitki ile G18 ve 154,83 g/bitki ile G43 genotipleri takip
etmistir (Tablo 26). Hayvanlarin beslenmesi agisindan 6nemli bir kaynak olan kaba yemlerin
gerek ekolojik sartlar gerekse agronomik Ozellikler agisindan farklilik gostermesi (Buxton,

1996; Kamalak, 2005) ve ozellikle de yabani genotipler arasinda kalitsal ozelliklerin bu
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durumdan fazla etkilenmesi (Geber and Dawson 1997; Maherali et al. 2008) dogal floradan
topladigimiz ¢ayir diigmesi genotipleri arasinda yesil ot agirligr acgisinda ortaya c¢ikan bu
farkliliklar1 agiklar niteliktedir. Nitekim farkli ekolojik kosullarda ¢ayir diigmesi ile yapilan
calismalarda Samsun’da ortalama yesil ot verimi 1970,4 kg/da (Acar vd 1999) iken Kayseri’de
farkli genotiplerden elde edilen yesil ot veriminin 403,68 kg/da ile 1961,92 kg/da (Doran 2020)

arasinda degisiklik gosterdigi belirlenmistir

Kuru Bitki Agirhg

Dogal floradan toplanan ¢ayir diigmesi genotipleri ve kontrol i¢in kullanilan Biinyan 80
(G61) ve Altinova (G62) gesitlerinin kuru bitki agirliklarina ait varyans analiz sonuglar1 Tablo

27°de verilmistir.

Tablo 27. Cayir Diigmesi Genotiplerinin Kuru Bitki Agirligina ait Varyans Analiz Sonuglari

5 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi e F Degeri
Blok 3 4,536d 1,636d 0,006d
Kontrol Genotipleri 1 11,29* 1214,79*** 0,246d
Test Genotipleri 28 297,05*** 1567,58*** 0,546d
Tiim Genotipler 30 290,27*** 1971,95*** 0,596d
TG ve KG Karsilastirma 1 379,42%** 14051,56*** 2,406d

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: dnemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Varyans analiz tablosunun incelenmesinden anlasilacagi izere kuru ot agirligi agisindan
bloklar arasinda hem g¢aligmanin her iki yilinda hem de yillarin birlesik analizinde istatistiki
manada onemli bir farklilhik olmadigr kaydedilmistir. Arastirmada diger varyasyonlar ise
yillarin birlesik analizi hari¢ kuru ot agirlig1 acisindan istatistiki manada 6nemli farkliliklar
sergiledigi belirlenmistir (Tablo 27). Ayrica yiiriitiilen denemede kuru ot agirligina ait degerler

Tablo 28’de gosterilmistir.

Tablo 28. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait Kuru Bitki Agirligi Degerleri

Kuru Bitki Agirligi (g/bitki)

Genotip/Numara

2022 2023 Ortalama
1 62,08 206,43 134,25
4 43,40 154,93 99,16
5 33,00 58,00 45,50
6 69,98 73,73 71,85
7 33,53 95,23 64,38
8 70,73 168,17 119,45
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Tablo 28. (devami)

14 28,15 103,23 65,69
17 30,60 104,80 67,70
18 34,97 66,46 50,71
19 68,72 113,71 91,21
21 60,62 80,20 70,41
22 57,75 152,43 105,09
28 41,55 150,57 96,06
35 74,67 182,38 128,52
37 47,38 111,89 79,63
40 29,72 107,12 68,42
41 33,58 144,74 89,16
42 14,55 51,64 33,09
43 20,20 85,32 52,76
44 44,40 207,29 125,84
45 31,30 142,04 86,67
46 25,51 90,59 58,05
49 93,63 166,99 130,31
50 53,61 124,48 89,05
53 53,33 101,56 77,45
55 38,71 117,06 77,89
56 36,86 163,49 100,18
58 76,56 196,59 136,58
59 36,36 244,06 141,71
61 56,16 56,17 56,16
62 53,58 86,59 70,09
Ortalama 47,04 126,06 86,55
CV (%) 2,25 1,05 69,03
LSD (Kontrol) 2,44 2,78 81,60
LSD (Ayn1 Bloklardaki Genotip) 4,88 5,56 163,21
LSD (Farkli Bloklardaki Genotip) 5,97 6,80 199,89
LSD (Genotip ve Kontrol) 4,72 5,38 158,02

Calismada ele alinan ¢ayir diigmesi genotipleri ve gesitlerin bitki basina diisen kuru bitki
agirligi 2022 yilinda 14,55 g/bitki ile 93,63 g/bitki arasinda degisiklik gostermistir (Tablo 28).
Bitki basina en yiiksek kuru bitki agirligt G49 (93,63 g/bitki) genotipinde goriiliirken bu
genotipi G58 (76,56 g/bitki) ve G35 (74,67 g/bitki) genotipleri izlemistir (Tablo 28). En diisiikk
bitki basina kuru agirhiga G42 (14,55 g/bitki), G43 (20,20 g/bitki) ve G46 (25,51 g/bitki)
genotipleri sahip olmustur. Arastirmada kontrol ¢esidi olarak kullanilan G61 c¢esidinin kuru
bitki agirhigi 56,16 g/bitki olurken diger kontrol ¢esidi olan G62 ¢esidinin kuru bitki agirlik
degeri 53,58 g/bitki olmustur (Tablo 28).
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Arastirmada 2023 yilinda bitki bagina kuru bitki agirlig1 ortalama 126,06 g/bitki olarak
kaydedilirken 51,64 g/bitki ile 244,06 g/bitki arasinda degisiklik gosterdigi belirlenmistir
(Tablo 28). Calismada en yiiksek kuru bitki agirligina sahip genotipler sirasiyla G59 (244,06
g/bitki), G44 (207,29 g/bitki) ve G1 (206,43 g/bitki) olmustur. Denemede en diisiik kuru bitki
agirh@na sahip genotip 2022 yilinda da ilk sirada yer alan G42 (51,64 g/bitki) genotipi
olmustur. Kontrol ¢esidi olan G61 ve G62 ¢esitlerinin kuru bitki agirliklar: sirast ile 56,17
g/bitki ve 86,59 g/bitki olarak kaydedilmistir (Tablo 28). Denemede 2023 yilinda tespit edilen
ortalama kuru bitki agirligi (126,6 g/bitki) 2022 yilina (47,04 g/bitki) yaklasik 3 kat bir artis

gosterdigi belirlenmistir.

Bitki basma kuru agirligr incelendiginde yillar ortalamasi sonuglarina gore ortalama
kuru bitki agirlig1 86,55 g/bitki olarak kaydedilmistir (Tablo 28). Denemde en yiiksek kuru bitki
agirligina sahip genotipler sira ile G59 (141,71 g/bitki), G58 (136,58 g/bitki) ve G1 (134,25
g/bitki) olurken en diisiik kuru bitki agirligina sahip genotipler ise sirasi ile G42 (33,09 g/bitki),
G5 (45,50 g/bitki) ve G18 (50,71 g/bitki) olmustur. Kontrol ¢esitleri olan G61 ve G62
cesitlerinin kuru bitki agirliklart ise sirastyla 56,16 g/bitki ve 70,09 g/bitki olmustur. Farkl
genotip ve ekotiplerde ¢ayir diigmesi ile yapilan ¢aligmalarda elde edilen kuru ot verimlerinin
Ankara kosullarinda 59 g-112 g (Kendir 1999) arasinda ve Kayseri’de 179,26 kg/da-591,37
kg/da (Doran 2020) arasinda degisim gosterdigi kaydedilmistir. Caligmamizda elde edilen
bulgularla literatiirde elde edilen bulgular arasinda olusan bu farkliliklarin diger bircok yem
bitki ile yapilan ¢alismalarda da (Frate and Davis 2008; Inal, 2015; A¢ikbas vd 2017; Severoglu
and Gullap 2023) ifade edildigi gibi g¢esit ve ekolojik sartlardaki degisimden kaynaklanmis
olabilir.

Ham Protein Oram

Cayir diigmesi genotiplerinin ve kontrol olarak kullandigimiz gesitlerin ham protein
oranlarma ait varyans analiz sonuglar1 Tablo 29’da verilirken ham protein oranlarina ait
degerler ise Tablo 30°da sunulmustur. Yapilan varyans analiz sonucuna gore bloklar arasinda
ham protein orant yoniinden denemenin her iki yilinda ve yillarin birlesik analizinde istatistiki
acidan 6nemli bir farklilik olmadigi belirlenmistir (Tablo 29). Arastirmada kontrol genotipleri,
test genotipleri ve tiim genotipler arasinda ham protein orani yoniinden 2022 ve 2023 yillarinda
istatistiki manada ¢ok Onemli farklilik goriiliirken yillarin birlesik analizinde ise istatsitiki
anlamda onemli bir farklilik olmadig: tespit edilmistir. Calismada test genotipleri ve kontrol
genotiplerinin karsilastirilmasinda ise hem denemenin her iki yilinda hem de yillarin birlesik

analizinde istatistiki manada ¢ok 6nemli bir farklilik oldugu kaydedilmistir (Tablo 29).
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Tablo 29. Cayir Diigmesi Genotiplerinin Ham Protein Oranlarina ait Varyans Analiz Sonuglari

Varyasyon Kaynag 2022 2023 Ortalama
SD F Degeri
Blok 3 2,226d 0,126d 0,0006d
Kontrol Genotipleri 1 121,52** 699,84*** 0,0006d
Test Genotipleri 28 426,67*** 3176,76*** 0,696d
Tiim Genotipler 30 700,73*** 6560,23*** 1,376d
TG ve KG Karsilagtirma 1 8953,60*** 107157,77*** 22,02%**

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: énemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Calismada 2022 yilindaki ham protein orani ortalama %11,67 olurken en yiiksek ham
protein orani %13,65 ile G8 genotipinde kaydedilirken en diigiikk ham protein orani ise %9,38
ile G49 genotipinde belirlenmistir (Tablo 30). Calismada genel olarak toplanan 29 genotip G62
(%9,65) ¢esidinden daha yiiksek bir ham protein oranina sahip olurken G43 (%10,02) genotipi
hari¢ 28 genotipin kontrol ¢esitlerinin her ikisinden de daha yiiksek ham protein oranina sahip

oldugu tespit edilmistir (Tablo 30).

Denemede 2023 yilinda ham protein oranlart %10,86-17,39 arasinda degisirken
ortalama ham protein oran1 %14,87 olarak belirlenmistir. En yliksek ham protein oranina sahip
genotip %17,39 oranla G18 genotipi olurken bunu sirasiyla G4 (%17,33) ve G5 (%17,10)
genotipleri izlemistir (Tablo 30). Calismada en diisiik ham protein igerigine sahip genotip
%10,86 oranla G43 olurken kontrol ¢esitleri G43 genotipi harig diger 28 genotipden daha diisiik
degerlere sahip oldugu tespit edilmistir (Tablo 30).

Ham protein igerigi kaba yem kalitesini etkileyen énemli 6l¢iitlerden biri olup (Assefa
ve Ledin, 2001) yiiksek protein igerigine sahip yem bitkileri hayvanciligin gelisimini olumlu
yonde etkilemektedir. Yapilan ¢calismada ham protein orani yillar ortalamasinda %10,44-15,38
arasinda degisirken en yiiksek ham protein oranina sahip genotip %15,38 oran ile G8 olurken
en diisik ham protein oranina sahip genotip ise %10,44 oran ile G43 genotipi olmustur.
Calismada kontrol ¢esitleri olan G61 ve G62 sirast ile %10,56 ve %10,63 oraninda ham protein
oranina sahip oldugu tespit edilmistir (Tablo 30). Deneme sonucunda elde edilen ham protein
oraninin gerek toplanan genotipler arasinda gerekse kontrol ¢esitleri arasinda 6nemli farkliliklar
gostermesi kopek disi, yonca, sorgum, ¢cavdar ve korunga gibi yem bitkileri ve tahillar ile
yapilan bircok calismada da (Acikgdz 2001; Erbeyi 2017; Oten ve Albayrak 2018; Tiirk vd
2018; Tepe ve Kaplan 2020; Siirmen ve Kara 2022; Basaran vd 2022; Cacan vd 2023)
belirtildigi lizere ekolojik faktorlerin yani sira genetik faktorlerden kaynaklanmis olabilir. Ayri
cay1r diigmesi genotipleri ile yapilan bir ¢aligmada (Duran 2020) ham protein oraninin %9,48
ile %15,44 arasinda degisim gostermesi calismamiza elde edilen sonuglarla benzerlik

gostermistir.
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Tablo 30. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait Ham Protein Oranlari

Genotip/Numara

Ham Protein Orani (%)

2022 2023 Ortalama
1 10,14 13,53 11,84
4 13,21 17,33 15,27
5 12,94 17,10 15,02
6 11,57 15,75 13,66
7 11,70 15,87 13,78
8 13,65 17,11 15,38
14 12,80 16,83 14,82
17 12,44 13,84 13,13
18 12,73 17,39 15,06
19 10,59 13,92 12,25
21 12,47 16,67 14,57
22 12,16 14,13 13,15
28 13,43 16,12 14,77
35 11,10 13,85 12,48
37 11,93 15,84 13,89
40 11,99 15,29 13,64
41 11,85 13,98 12,92
42 12,71 16,15 14,44
43 10,02 10,86 10,44
44 11,19 14,96 13,09
45 11,51 15,71 13,62
46 11,59 15,31 13,45
49 9,38 11,99 10,69
50 11,66 13,31 12,49
53 12,05 14,34 13,20
55 11,58 15,25 13,42
56 11,20 16,99 14,10
58 10,10 13,74 11,92
59 12,35 15,15 13,75
61 10,06 11,07 10,56
62 9,65 11,61 10,63
Ortalama 11,67 14,87 13,27
CV (%) 0,45 0,20 16,80
LSD (Kontrol) 0,12 0,06 3,08
LSD (Ayn1 Bloklardaki Genotip) 0,23 0,13 6,16
LSD (Farkl1 Bloklardaki Genotip) 0,28 0,16 7,55
LSD (Genotip ve Kontrol) 0,22 0,13 5,97
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Asit eriticilerde coziinmeyen lif (ADF) oram

Arastirmada toplanan genotipler ve kontrol ¢esitlerine ait ADF oranlari ile ilgili varyans
analiz sonuglar1 Tablo 31’de gosterilmistir. Calismada bloklar arasinda ADF orani1 yoniinden
denemenin her iki yilinda ve yillar ortalamasinda istatistiki agisindan 6nemli bir farklilik
olmadig1 tespit edilmistir. Yapilan g¢alismada kontrol, test ve tiim genotipler arasinda
denemenin her iki yilinda istatistiki anlamda 6nemli farkliliklar tespit edilirken yillarin birlesik
analizinde ise istatistiki manada énemli bir farklilik olmadig1 kaydedilmistir (Tablo 31). Ayrica
calismada test genotipleri ile kontrol genotiplerinin karsilastirilmasinda hem 2022 ve 2023
yillarinda hem de yillar ortalamasinda istatistiki manada ¢ok 6nemli bir farklilik oldugu tespit
edilmistir (Tablo 31). Calismada toplanan genotipler ve kontrol gesitlerine ait ADF oranlari
Tablo 32’de gosterilmistir.

Tablo 31. Cayir Diigmesi Genotiplerinin ADF Oranlarina ait Varyans Analiz Sonuglari

Varyasyon Kaynag 2022 2023 Ortalama
SD F Degeri
Blok 3 1,246d 0,306d 0,0206d
Kontrol Genotipleri 1 26,85* 11009,52*** 2,856d
Test Genotipleri 28 30,09** 1736,31*** 0,690d
Tiim Genotipler 30 51,60** 3402,64*** 1,616d
TG ve KG Karsilagtirma il 678,85*** 42453,02*** 26,26***

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: 6nemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Aragtirmanin ilk yilinda ortalama ADF oran1 %27,27 olurken ADF oranlarinin %21,49
ile %36,58 arasinda degistigi kaydedilmistir. Calismada en yiiksek ADF degerine sahip genotip
G49 (%36,58) olurken, bunu sirasi ile %33,04 ile G5 ve %30,35 ile G59 genotipleri takip
etmistir (Tablo 32). Denemede en diisiik ADF oranina kontrol ¢esidi olan G62 (%21,49) ¢esidi
sahip olurken bu ¢esidi siras1 ile %21,78 ile G18 ve %23,32 ile diger bir kontrol ¢gesidimiz olan
G61 ¢esidi takip etmistir (Tablo 32).

Caligmanin ikinci yilinda genotiplerin sahip oldugu ADF oranlar1 %18,16 ile %28,04
arasinda degisirken ortalama ADF oram1 %23,39 olarak tespit edilmistir. Calismada G44
genotipi %28,04 ile en yiiksek ADF oranma sahip olurken Kontrol ¢esidimiz olan G62 ise
%18,16 ile en diisiik ADF oranina sahip olmustur. (Tablo 32).

Kaba yemlerde en az sindirilebilen lif bileseni olan ve rasyonlarda %19 fazla
istenmeyen ADF oraninin (Ball et al. 2001) yillar ortalamasi sonuglarina gore ortalama %?25,33
olarak kaydedilmistir (Tablo 32). Denemede ortalama ADF oranlar1 %19,82-29,15 arasinda
degisirken en yliksek ADF oran1 %29,15’lik oran ile G44 genotipinde kaydedilirken, bunu
%28,79’lik oran ile G5 ve %28,72’lik oran ile G49 genotipleri takip etmistir. Yillar ortalamasi
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sonuclarina gore kontrol ¢esidi olan G62 (%19,82) en diisiik ADF oranina sahip olurken bu
cesidi sirast ile G18 (%21,68) ve G46 (%21,90) genotipleri izlemistir. (Tablo 32).

Tablo 32. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait ADF Oranlari

. ADF (%)
Genotip/Numara
2022 2023 Ortalama
1 28,30 25,27 26,79
4 29,37 26,41 27,89
5 33,04 24,53 28,79
6 28,17 24,59 26,38
7 29,34 24,20 26,77
8 28,08 21,16 24,62
14 26,72 24,72 25,72
17 27,73 25,73 26,73
18 21,78 21,58 21,68
19 27,50 21,17 24,33
21 25,68 25,40 25,54
22 26,25 24,27 25,26
28 26,56 24,36 25,46
35 28,96 21,95 25,45
37 25,58 22,71 24,14
40 27,91 22,11 25,01
41 23,81 24,06 23,93
42 26,87 23,23 25,05
43 26,49 25,86 26,17
44 30,26 28,04 29,15
45 24,96 23,55 24,25
46 23,50 20,30 21,90
49 36,58 20,87 28,72
50 27,97 23,77 25,87
53 27,33 22,89 25,11
55 28,29 23,78 26,03
56 25,06 20,82 22,94
58 28,20 22,44 25,32
59 30,35 25,58 27,96
61 23,32 21,56 22,44
62 21,49 18,16 19,82
Ortalama 27,27 23,39 25,33
CV (%) 1,88 0,20 12,56
LSD (Kontrol) 1,12 0,10 4,42
LSD (Ayn Bloklardaki Genotip) 2,24 0,21 8,85
LSD (Farkl Bloklardaki Genotip) 2,75 0,25 10,84
LSD (Genotip ve Kontrol) 2,17 0,20 8,57
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Yem kalitesinin tahmininde énemli bir kriter olan ve yemdeki orani arttik¢a sindirim
zorlastiran ADF oraninin (Van Soest et al. 1991; Van Soest 1994) denemede kullanilan gesitler
ve genotipler arasinda farklik gostermesinde toplanan genotip ve ¢esitlerin genetik yapisinin
yani sira bitkilerin yetistirildigi ekolojik faktorlerin de 6nemli bir etkisi olabilir. Nitekim farkli
yem bitkileri yapilan bir¢ok ¢alismada (Kati¢ et al. 2007; Karsli vd 2005; Thivierge et al. 2016;
Agikbas vd 2017; Yildirim ve Turan 2020) elde edilen ADF oranlar ile ilgili degerlerin cesit
ve ekolojik farkliliklara gore degisim gosterdiginin ifade edilmesi ¢calismamizda elde ettigimiz

bulgular destekler niteliktedir.

Dogal eriticilerde coziinmeyen lif (NDF) oram

Aragtirmada incelenen cayir diigmesi bitkilerinin NDF oranlarina ait varyans analiz
sonuglar1 Tablo 33’de verilirken, NDF orannlarina ait degerler ise Tablo 34’de gosterilmistir.
Calismada Tablo 33’lin incelenmesinden anlasilacagi tizere NDF oran1 bakimindan
arastirmanin her iki yilinda ve yillar ortalamasinda bloklar arasinda istatistiki agidan 6nemli bir
farklilik olmadigi kaydedilmistir. Denemede Kontrol genotipleri, test genotipleri ve tiim
genotipler arasinda NDF orani1 bakiminda 2022 ve 2023 yillarinda istatistiki manada ¢ok 6nemli
farklilik kaydedilirken, bu varyasyonlarin yillarin birlesik analizinde ise istatistiki anlamda
onemli bir farklilik gostermedigi kaydedilmistir (Tablo 33). Calismada test genotipleri ve
kontrol genotiplerinin karsilastirmasinda ise hem ¢alismanin her iki yilinda hem de yillarin

birlesik analizinde istatististiki anlamda 6nemli bir farklilik oldugu tespit edilmistir (Tablo 33).

Tablo 33. Cayir Diigmesi Genotiplerinin ADF Oranlarma ait Varyans Analiz Sonuglart

5 2022 2023 Ortalama
Varyasyon Kaynagi D F Degerl
Blok 3 0,116d 0,016d 0,000d
Kontrol Genotipleri 1 119,06** 1216,21*** 0,126d
Test Genotipleri 28 104,24** T74,29%** 0,700d
Tiim Genotipler 30 104,13** 1573,60*** 0,8106d
TG ve KG Karsilastirma 1 86,01** 24311 56*** 4 58*

KG: Kontrol Genotipleri; TG: Test Genotipleri; 6d: dnemli degil, *: P <= 0.05, **: P <= 0.01, ***: P<=0.001

Calismanin ilk yilinda ele alinan gesit ve genotiplere ait NDF oranlarinin %37,99 ile
%52,18 arasinda degistigi tespit edilmistir. Calismada ortalama NDF oran1 %43,53
kaydedilirken en diisiik NDF oranina sahip genotip G40 (%37,99) en yiiksek NDF oranina sahip
genotip ise G5 (%52,18) olarak tespit edilmistir (Tablo 34). Kontrol olarak kullanilan G61
¢esidinin NDF oran1 %40,62 olarak tespit edilmis olup sadece 7 genotip bu ¢esitten daha diisiik

oranlara sahip olmustur. Calismada diger bir kontrol ¢esidimiz olan G62 ¢esidinin ise NDF
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oran1 %43,69 olurken, 18 genotipin bu ¢esitten daha diisik NDF oranma sahip oldugu
kaydedilmistir (Tablo 34).

Aragtirmanin yuriitildigi 2023 yilinda dogal eriticilerde ¢dziinmeyen lif (NDF)
degerleri %33,19-41,04 arasinda farklilik gosterirken ortalama NDF orami %38,28 olarak
belirlenmistir. Calismada G37 geneotipi %33,19’luk oran ile en diisiik NDF degerine sahip
genotip olurken bunu sirasiyla kontrol gesitlerimiz olan G62 (%33,87) ve G61 (%35,41) takip
etmigtir. Denemede en yiiksek NDF oranina sahip genotip %41,04 ile G18 genotipi olurken bu
genotipi sirast ile %40,91 ile G6 genotipi ve %40,76 ile G56 genotipi takip etmistir (Tablo 34).

Tablo 34. Cayir Diigmesi Genotiplerine ait NDF Oranlari

. NDF (%)
Genotip/Numara
2022 2023 Ortalama

1 48,40 39,60 44,00
4 50,17 40,26 45,22
5 52,18 39,10 45,64
6 50,87 40,91 45,89
7 49,32 38,90 44,11
8 48,94 40,02 44,48
14 48,49 38,43 43,46
17 42,13 36,28 39,20
18 43,15 41,04 42,09
19 44,59 38,33 41,46
21 39,23 38,66 38,94
22 42,57 40,08 41,32
28 44,67 39,13 41,90
35 41,37 40,22 40,79
37 38,55 33,19 35,87
40 37,99 36,79 37,39
41 43,31 38,08 40,69
42 41,59 37,42 39,50
43 39,90 36,16 38,03
44 42,49 39,39 40,94
45 39,04 37,31 38,17
46 42,06 39,14 40,60
49 38,69 36,82 37,75
50 41,19 38,60 39,89
53 40,10 36,69 38,39
55 44,38 37,49 40,93
56 44,76 40,76 42,76
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Tablo 34. (devami)

58 43,26 38,95 41,10
59 41,73 39,66 40,69
61 40,62 35,41 38,02
62 43,69 33,87 38,78
Ortalama 43,53 38,28 40,91
CV (%) 0,92 0,17 10,95
LSD (Kontrol) 0,89 0,14 6,34
LSD (Ayni Bloklardaki Genotip) 1,79 0,28 12,67
LSD (Farkl Bloklardaki Genotip) 2,19 0,34 15,52
LSD (Genotip ve Kontrol) 1,73 0,27 12,27

Yillar ortalamasi sonuglarina bakildiginda genotip ve cesitlere ait NDF degerlerinin
%35,87 ile %45,89 arasinda degistigi ve ortalama NDF degerinin %40,91 oldugu belirlenmistir
(Tablo 34). Calismada G37 genotipi en diisik NDF (%35,87) degerine sahip olurken G6
genotipinin ise en yiiksek NDF (%45,89) degerine sahip oldugu tespit edilmistir (Tablo 34).
Denemede kontrol gesitlerimizin birbirlerine yakin degerlere sahip oldugu kaydedilmis olup
G61 ¢esidinin NDF oran1 %38,02 olurken G62 ¢esidinin ise NDF oran1 %38,78 olarak
belirlenmistir (Tablo 34). Hemiseliiloz, seliiloz, lignin, kiitin ve ¢6ziilmeyen proteinler olusan
NDF oraninin (As¢1 ve Acar 2018) gerek genotipler gerckse cesitler arasinda 6nemli bir
farklilik gostermesi bitki tliriiniin yani sira yaprak-sap oranina bagli olarak NDF oraninin
onemli oranlarda degisim gostermesinden (Kelsey et al. 1973; Lacefield et al. 1999; Ball et al.
2001).kaynaklanmis olabilir. Ayrica ¢ayir diigmesi genotipleri ile yapilan bir ¢alismada (Doran
2020) NDF oraninin %34,69 ile %55,42 arasinda degisim gosterdiginin tespit edilmesi
calismamizda elde ettigimiz sonuglarla biiyiikk oranda benzerlik gostermesi c¢alismamizi

destekler nitelikledir.

Molekiiler Karakterizasyon Calismalar:

Molekiiler karektarizasyon c¢alismasi i¢in toplanan cayir diigmesi genotiplerinin
sekonder metabolit seviyesi ¢cok yiiksek oldugu igin 60 genotipten ancak 40 genotip ve 2 kontrol
¢esidinde DNA goriintiisti elde edilebilmistir. Calismada kiigiik ¢ayir diigmesi (Sanguisorba
minor Scop.) aksesyonlarindaki polimorfizmleri belirlemek igin toplamda 12 ISSR markorii
kullanilmistir. Calismada 12 ISSR primerinden elde edilen bant profili farkli genetik
gostergeleri ¢alismak i¢in kullanildi ve primer basina ortalama 23,92 bantla en diisiik 12 ve en
yiiksek 35 arasinda degisen toplam olarak 287 bant elde edilmistir. Arastirmada 42 aksesyon
icin tiim bantlar polimorfik olarak belirlendi ve Tablo 35’de 12 ISSR primerinden elde edilen

bant verileri gosterilmistir. Denemede 42 genotip kullanilarak primerlerden elde edilen toplam
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bant sayilarinda ortalama 245,42 bant sayisi ile toplam 2945 bant elde edilmistir. En yiiksek
bant sayis1 378 ile UBC841 primerinden elde edilirken en diisiik say1 ise 112 bantla UBC848
primerinden elde edilmistir. Allel basina diisen bant sayisi ise ortalama 10,28 ile toplam 123,33
bant elde edilmistir. Allel basma diisen bant sayisinda en yiiksek say1r (13,79) UBC811
primerinden elde edilirken en diisiik say1 (7,17) ise UBC812 primerinden elde edilmistir.
Calismada Tablo 35’de gosterildigi gibi ISSR primerleri ile yapilan ¢alismada ortalama 0,30
olarak belirlenen PIC deger 0,24 ile 0,34 arasinda degisiklik gostermistir. En yliksek PIC degeri
(0,34) UBC811 primerinden elde edilirken en diisiik deger (0,24) ise UBC812 primerinden elde
edilmistir (Tablo 35).

Cayir diigmesi genotiplerinde ISSR markoriiniin etkinligine erismek i¢in markor indeksi
(MI) ve resolving power (Rp) degerleri her bir primer i¢in hesaplandi ve MI 0,001 ile 0,003
arasinda degisen degerler kaydedilmistir. Calismada Rp degeri en yiiksek (16,10) UBC810
primerinden elde edilirken en diisiik (5,33) UBC848 primerinden elde edilmistir (Tablo 35).

Tablo 35. Farkli Bolgelerden Toplanan Cayir Diigmesi Aksesyonlarinin 12 ISSR Primerinin
Detayli Bant Verisi

Allel  Polimorfizm Toplam Allel Basina Diisen  parksr Resolving
Primer Ad1 sayis1  Orani1 (%) PIC Bant sayisi Bant Sayis1 Index power
UBC807 23 100 0,26 185 8,04 0,001 8,81
uBC808 18 100 0,27 149 8,28 0,001 7,10
uBC809 29 100 0,26 231 7,97 0,001 11,00
UBC810 35 100 0,29 338 9,66 0,002 16,10
UBC811 24 100 0,34 331 13,79 0,003 13,29
UBC812 23 100 0,24 165 7,17 0,001 7,86
UBC817 14 100 0,33 180 12,86 0,003 8,00
UBC825 30 100 0,31 334 11,13 0,002 14,48
UBC841 33 100 0,32 378 11,45 0,003 15,33
UBC843 21 100 0,33 258 12,29 0,003 11,43
UBC844 25 100 0,32 284 11,36 0,003 12,19
uBC848 12 100 0,29 112 9,33 0,002 5,33
Toplam 287 3,56 2945 123.33 0,03 130,90
Ortalama 23,92 100 0,30 245,42 10,28 0,00 10,91

Ayrica ISSR markérlerinden elde edilen bant verisine dayanarak popiilasyon genetigini
calismak i¢cin GeneAlEx 6.5b2 yazilimi kullanilmistir. ISSR primer verisi ile gozlemlenen allel
sayist (Na), etkili allellerin sayis1 (Ne), Shannon’s bilgi indeksi (I) ve Nei’nin genetik cesitlilik
(h) degerleri elde edilmistir. ISSR primerleri arasinda en yiiksek Na (2), Ne (1,63), 1 (0,54) ve
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h (0,37) degerleri UBC811 belirlenirken en diisiik Na (2), Ne (1,40), 1 (0,42) ve h (0,26)
degerleri UBC812 kaydedilmistir (Tablo 36).

Tablo 36. ISSR Primer Verisine Dayali GeneAlEx Kullanilarak Hesaplanan Popiilasyon
Genetik Yapist™

Primer Numarasi Na Ne I h
uUBC807 2 1,45 0,45 0,29
UBC808 2 1,45 0,43 0,27
UBC809 2 1,44 0,44 0,28
UBC810 2 1,53 0,50 0,33
UBC811 2 1,63 0,54 0,37
UBC812 2 1,40 0,42 0,26
uBC817 2 1,64 0,54 0,36
UBC825 2 1,55 0,49 0,32
uUBC841 2 1,54 0,50 0,33
UBC843 2 1,61 0,52 0,35
UBC844 2 1,55 0,49 0,32
UBC848 2 1,50 0,45 0,29

* Gozlemlenen alel sayisi (Na), etkili alel sayist (Ne; (Kimura ve Crow 1964)), Shannon'in bilgi indeksi (I;
(Lewontin 1972)) ve gen ¢esitliligi (h; (Nei's 1973)) degerleri.

ISSR veri setleri little burnet genotipleri arasindaki genetik iligkisini belirlemek igin
dendrogram ve temel koordinat analizi yapilmis olup dendrogram analizine gore Cluster I, II
ve III olmak {izere 3 grup elde edilmistir (Sekil 6). Cluster I G1, G3, G6, G11 ve G29
genotiplerini icerirken Cluster II ise 34 little burnet genotipini icermektedir. Cluster III kontrol
genotipleri olan G61 ve G62’de dahil G54 genotiplerini icermektedir. Cluster II’de bulunan

G21 ve G23 genotipleri en fazla benzerlik gosteren genotiplerdir.
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Sekil 6. ISSR markdrleri kullanarak UPGMA metoduyla olusturulan kiimeleme analizi

Ayrica Tablo 37°de ISSR verilerine dayali 42 kiiciik ¢ayir diigmesi genotipinde mesafe
tablosu verilmistir. Bu tabloya gore en yiiksek genetik uzaklik orani 0,64 olup G21 ile G23

genotipleri arasinda oldugu saptanmistir.

Tablo 37. 42 Kiigiik Cayir Diigmesi Genotipinde 12 ISSR Markor Verisine Dayali Olarak
NTSYS-pc Programi Araciligiyla Elde Edilen Genetik Benzerlik Matrisi

61 |62 |63 [64 [e5 |66 |68 [G9 [c11 613 |614 |616 [617 [G18 [G19 621 |G23 |G25 [G26 [G28 [G29 |G32 |G33 [G34 [G35 636 [638 |639 [G41 [G42 643 645 |49 |50 [GS3 [G54 656 |657 |59 |Geo [Ge1 [G62 |
61 [1.00 I I I A I
G2 [033 [1.00
63 [0.42 J0.40 [1.00
G4 [037 [0.53 |0.36 [1.00
G5 [0.29 |0.49 [0.31 [0.51 [1.00
G6  [0.41 [0.39 |0.45 [0.41 [0.38 [1.00
G8 [032 [0.41 [0.31 [0.38 [0.43 [0.41 (100
Go [030 [0.41 [0.31 |0.38 [0.46 [037 [0.43 [1.00
G11 039 [0.39 [0.45 [0.41 |0.39 [0.44 (036 [0.40 [1.00
613 033 [0.45 [0.30 [0.37 [0.48 [0.26 [0.55 [0.41 [0.45 [1.00
G14 [0.27 [0.37 [0.21 [0.41 [0.49 [0.29 [0.27 [0.55 [0.32 [0.36 [1.00
G16 [0.23 [0.42 [0.25 [0.42 [0.46 [0.23 [0.43 [0.38 [0.44 [0.43 [0.47 [1.00
G17 [0.23 [0.38 [0.27 |0.44 [0.57 [031 [0.44 [0.48 |0.36 [0.49 [0.56 [0.54 [1.00
618 [0.22 [0.30 [0.16 [0.33 [0.40 [0.14 [031 [0.36 [0.34 [0.54 [0.41 [0.47 [0.46 [1.00
G19 [0.25 [0.44 [0.28 |0.46 [0.55 [0.31 [0.36 [0.47 |0.38 [0.41 [0.56 [0.59 [0.59 [0.47 [1.00
G21 [0.23 J0.41 [0.21 [0.38 [0.51 [0.28 [0.30 [o.51 [0.31 [0.36 [0.62 [0.44 [0.57 [0.41 [0.59 [1.00
G23 [0.28 [0.36 [0.23 [0.34 [0.51 [0.27 [0.28 [0.50 [0.30 [0.37 [0.58 [0.43 [0.51 [0.33 [0.58 [0.64 [1.00
G25 [0.26 [0.37 [0.25 [0.42 [0.41 0.45 [0.39 [0.39 [0.30 [0.37 [0.48 0.41 [0.53 [0.38 [0.45 [0.51 [0.46 [1.00
G26 [0.23 [0.34 [0.24 [0.39 [0.35 [0.32 [0.26 [0.45 [0.27 [0.24 [0.56 [0.34 [0.45 [0.23 [0.47 |0.58 [0.60 [0.45 [1.00
G28 020 [0.37 [0.24 |0.30 |0.38 [0.28 [0.33 [0.46 [0.36 [0.38 |0.42 [0.44 [0.37 [0.36 [0.44 |0.47 [0.49 [0.40 0.41 [1.00
G29 [038 [0.26 [0.18 [0.22 [0.21 [0.27 [0.34 [0.25 [0.29 [0.33 [0.22 [0.21 [0.18 [0.20 [0.18 [0.21 [0.18 [0.22 [0.25 [0.29 [1.00
G32 025 [0.36 [0.24 |0.27 [0.30 [0.38 [0.32 [0.39 [0.28 [0.18 |0.39 [0.32 [0.34 [0.21 [0.39 |0.37 [0.42 [0.39 [0.39 [0.39 [0.35 |1.00
633 [0.23 [0.29 [0.29 [0.23 [0.34 [0.33 [0.28 [0.45 [0.41 [0.25 [0.39 [0.35 037 [0.19 [0.38 [0.45 [0.50 [0.39 [0.47 [0.53 [0.35 |0.45 [1.00
G34 014 [0.37 [0.20 |0.30 [0.32 [0.35 [0.23 [0.42 [0.29 [0.22 |0.45 [035 [0.32 [0.21 [0.35 |0.40 [0.40 035 [0.45 [0.47 [0.24 |0.54 [0.42 [1.00
G35 [0.19 [0.41 [0.18 [0.30 [0.35 [0.26 [0.27 [0.50 [0.23 [0.21 [0.50 [0.39 [0.39 [0.23 [0.43 [0.47 [0.52 [0.36 [0.45 [0.44 [0.17 [0.45 [0.47 [0.61 [1.00
G36 [0.24 [0.24 [0.26 [0.29 [0.35 [0.36 [0.22 [0.33 [0.24 [0.23 |0.44 [0.30 [0.31 [0.16 |0.41 [0.37 [0.43 [0.40 [0.38 [0.36 [0.24 |0.39 [0.45 [0.48 [0.39 [1.00
G38 [0.14 [0.45 [0.20 [0.41 [0.46 [0.28 [0.38 [0.40 [0.29 [0.33 [0.36 [0.37 [0.42 [0.31 [0.43 [0.43 [0.37 [0.38 [0.34 [0.36 [0.19 [0.37 [0.30 [0.53 [0.50 [0.33 [1.00
G39 [0.24 [0.34 [0.20 |0.32 [0.36 [0.36 [0.30 [0.36 [0.29 [0.22 [0.36 [0.30 [0.34 [0.18 [0.33 [0.29 [0.36 [0.37 [0.34 [0.35 [0.22 |0.40 [0.33 [0.53 [0.48 [0.41 [0.54 [1.00
G41 [0.20 [0.43 [0.21 [0.24 [0.34 [0.28 [0.42 [0.36 [0.34 [0.34 [0.31 [0.37 035 [0.40 [0.34 [0.32 [0.23 [0.31 [0.16 [0.33 [0.29 [0.26 [0.28 [0.36 [0.37 [0.29 [0.54 [0.50 [1.00
G42 [0.20 [0.42 [0.21 |0.36 [0.44 [0.32 [0.42 [0.45 [0.32 [0.41 [0.31 [0.38 039 [0.41 [0.41 [0.37 |0.31 [0.37 [0.27 [0.37 [0.19 |0.30 |0.32 [0.41 [0.38 [0.29 [0.48 [0.48 [0.61 [1.00
G43 [0.20 [0.35 [0.18 [0.29 [0.24 [0.21 [0.31 [0.36 [0.27 [0.29 [0.20 [0.27 [0.24 [0.24 [0.27 [0.25 0.28 [0.18 [0.26 [0.33 [0.20 [0.29 0.5 [0.45 [0.41 [0.22 [0.37 [0.43 0.44 [0.48 [1.00
G4s [0.23 [0.34 [0.21 |0.24 [0.28 [0.26 [0.27 [0.33 [0.28 [0.19 [0.27 [0.28 [0.26 [0.11 [0.31 [0.30 [0.39 [0.23 [0.35 [0.25 [0.25 |0.33 |0.27 [0.44 [0.49 [0.25 [0.37 [0.44 [0.39 [0.33 [0.47 [1.00
G49 [0.22 [0.38 [0.28 [0.26 [0.32 [0.26 [0.33 [0.44 [0.29 [0.29 0.38 [0.31 [0.40 [0.16 [0.40 [0.44 [0.47 031 [0.39 [0.30 [0.29 [0.39 [0.39 [0.39 [0.52 [0.32 [0.40 [0.42 [0.43 [0.40 [0.43 [0.54 [1.00
G50 [0.15 [0.30 [0.23 [0.24 [0.26 [0.24 [0.25 [0.29 [0.20 [0.19 [0.21 [0.21 [0.29 [0.15 [0.23 [0.24 [0.23 [0.22 [0.34 [0.24 [0.28 |0.38 [0.24 [0.46 [0.41 [0.31 [0.43 [0.41 [0.37 [0.34 031 [0.35 [0.49 [1.00
G53 011 [0.25 [0.16 |0.25 [0.31 [0.21 [0.25 [0.30 [0.23 [0.22 [0.32 [0.28 [0.38 [0.25 [0.28 |0.35 [0.36 [0.31 [0.33 [0.22 [0.21 |0.39 [0.31 [0.40 [0.34 [0.27 [0.33 |0.36 [0.35 [034 [0.31 [0.40 |0.41 [0.49 [1.00
G54 [0.13 [0.22 [0.26 [0.30 [0.28 [0.21 [0.15 [0.33 [0.22 [0.21 [0.30 [0.23 [0.31 [0.24 [0.33 [0.33 [0.31 [0.35 [0.33 [0.29 [0.13 |0.31 [0.31 [0.34 [0.23 [0.34 [0.26 [0.32 [0.15 [0.29 [0.27 [0.22 [0.35 [0.21 [0.35 [1.00
GS6_|0.17 039 |0.25 030 [0.29 |0.18 |0.29 |0.31 |0.21 |0.24 |0.36 [0.34 [0.34 [0.20 [0.30 [0.39 [0.36 [0.32 [0.34 [0.31 [0.21 [0.38 [0.31 [0.40 |0.40 |0.35 [0.33 [0.33 |0.32 |0.33 |0.32 |0.42 |0.38 |0.29 |0.44 |0.41 [1.00
G57 [0.18 [0.30 [0.15 [0.26 [0.28 [0.15 [0.28 [0.28 [0.19 [0.31 [0.30 [0.26 [0.26 [0.25 [0.25 [0.35 [0.27 [0.26 [0.33 [0.25 [0.25 |0.30 [0.23 [0.45 [0.38 [0.19 [0.35 [0.34 [0.24 [0.32 [0.41 [0.34 [0.34 [0.41 [0.49 [0.28 [0.47 [1.00
G59 [0.21 [0.35 [0.26 [0.29 |0.33 [0.25 [0.21 [0.36 [0.26 [0.19 |0.36 |0.31 037 [0.25 [0.33 |0.35 |0.35 [0.33 [0.30 [0.35 [0.23 |0.41 |0.36 [0.39 [0.40 [0.35 [0.32 [0.41 [0.32 [0.37 [0.40 [0.29 [0.41 [0.34 |0.37 [0.50 [0.58 |0.50 [1.00
G60 [0.21 [0.25 [0.18 [0.24 [0.27 [0.19 [0.25 [0.32 [0.23 [0.22 [0.26 [0.26 [0.30 [0.32 [0.26 [0.30 [0.27 [0.29 [0.25 [0.25 [0.18 [0.31 [0.35 [0.25 [0.33 [0.21 [0.24 [0.32 [0.31 [0.40 [0.26 [0.27 [0.28 [0.28 [0.39 [0.20 [0.30 [0.40 [0.45 [1.00
G61 [0.17 [0.23 [0.27 [0.28 [0.32 [031 [0.11 [0.24 [0.27 [0.13 [0.25 [0.21 [0.25 [0.16 [0.23 [0.26 [0.26 [0.28 [0.30 [0.23 [0.11 [0.27 [0.30 [0.36 [0.21 [0.31 [0.23 [0.29 [0.17 [0.24 [0.25 [0.22 [0.22 [0.24 [0.32 [0.44 036 [0.25 [0.41 [0.23 [1.00
G62 [0.22 [0.23 [0.32 [0.29 [0.30 [0.29 [0.09 [0.18 [0.29 [0.13 [0.20 0.23 [0.18 [0.13 [0.23 0.18 0.20 [0.26 [0.21 [0.22 [0.14 [0.23 [0.18 [0.32 [0.17 [0.31 [0.23 [0.31 [0.18 [0.25 f0.26 [0.21 [0.19 0.20 [0.25 [0.37 [0.29 [0.14 [0.27 0.23 [o.55 [1.00

42 farkl cayir diigmesi genotipi arasindaki genetik iliskiyi belirlemek i¢cin ISSR veri
setleri kullanilmis olup principal coordinat analizi (PCoA) gergeklestirilmistir (Sekil 7). PCoA
analizi sonuglar1 ve dendogram sonugclari birbirini desteklemektedir. PCoA analizi sonucunda

cayir diigmesi genotipleri li¢ ayr1 kiimede toplanmistir. Birinci kiimede G54, G61 ve G62
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genotipleri ikinci kiimede G1, G3, G6 ve G11 genotipleri {icilincii kiimede ise diger genotipler
konumlanmigtir. Ticari ¢esit olan G61 ve G62 genotipleri sadece G54 ile aymi yerde

konumlanmistir. G13, G34 ve G35 diger genotiplere daha uzak kalmstir.

Principal Coordinates (PCoA)
L 4
G13 ¢ G8
» G ¢ Gliegg3
* G5 s G *C6 2 cé%%%z G4l
* G16 *0 G680
~ * G25 * G54 ey ¢ G43
T * 67 e G19 * G628, Ge3a36 ¢ GEES ¢ G50
o *
S 69 * %6532 ¢ EB39
* G49
* G23
» o * G26 * G34
* G35
Coord. 1

Sekil 7. 12 ISSR belirtecine dayali 42 kii¢iik ¢ayir diigmesi genotipinin temel koordinat analizi

Popiilasyon yapisi, ISSR molekiiler verilerine dayanarak STRUCTURE yazilimi
kullanilarak belirlenmistir. STRUCTURE sonuglari, en olast alt popiilasyon sayisinin K = 3
oldugunu gostermistir (Sekil 8 ve Sekil 9). Ilk alt popiilasyon tiim ¢ayir diigmesi genotiplerinde
mevcut olup Ikinci alt popiilasyon G43 genotipi harig diger tiim genotiplerde bulunmaktadir.
Ugiincii alt popiilasyon G1, G3 ve G19 genotipleri hari¢ diger genotiplerde mevcuttur.
STRUCTURE analiz sonuglarina gore G1, G3, G4, G6, G8, G11, G29, G33, G36, G54, G60,
G61 ve G62 birinci grupta, G2, G5, G9, G13, G14, G16, G17, G18, G19, G21, G23, G25, G26

ve (28 ikinci grupta ve geri kalan genotipler {iglincii grupta yer almigtir.
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Sekil 8. STRUCTURE kullanilarak elde edilen 42 adet kiiciik c¢ayir diigmesi Yap1
analizlerinden elde edilen delta K (AK) degerlerinin grafigi

G1 ve G3 aksesyonlari, G19 aksesyonu ve G43 aksesyonu genetik yapilar: bakimindan
diger aksesyonlara gore farklilik gostermekte olup yapilarinda iki farkli popiilasyona ait
Ozellikleri barindirmaktadir. Diger aksesyonlar iic popiilasyona ait genetik alt yapiy1
icermektedir. Birinci grupta genetik yap1 bakimindan G1 ve G3 aksesyonlari, ikinci grupta G14,
G17, G19 ve G21 aksesyonlar1 ve G13, G18 ve G25 aksesyonlari, ligiincii grupta ise G34 ve
G39 aksesyonlar1 ve G35, G38 ve G42 aksesyonlar1 farklilik sergilemistir. Elde edilen analiz
sonuglaria gore Erzurum’un farkli yorelerinden toplanan Cayir diigmesi genotipleri arasinda
genetik cesitlilik oldugu ve G54 disindaki tiim genotiplerin ticari ¢esit olan G61 ve G62

genotiplerinden farkli oldugu gozlemlenmistir.

G1 G3 G29 G6 G61 G62 G11G33 G36 G54 G’ G4 G6D G21G17 G19 G14 G23 G5 G16 G9 G26 G25 G18 G13 G28 G2 G39 G34 G45 G49 G41 G43 G35 G38 G42 G50 G356 G33 G57 G59 G32

Sekil 9. Yap1 v2.3.4 ile elde edilen K=3 gruplar i¢in 42 kiiglik ¢ayir diigmesi genotipinin
poplilasyon yapisi analizi

Kiictik ¢ayir diigmesi antibakteriyel, antioksidan, antikanser ve antiviral ozelliklere
sahip olup hem gida hem de ila¢ sektorii i¢cin 6nemli bir kaynak niteligi tasiyan degerli bir
bitkidir (Tocai et al. 2023). Bu gibi degerli bitkilerin genetik cesitliliginin arastirilmasi tip,

tarim, ekoloji ve gevre bilimleri gibi bircok alanda énemli katkilar saglamaktadir. Ozellikle
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tarimda Dbitkilerin genetik c¢esitliligini incelemek, bitki yetistiricilerine degerli bilgiler
saglayarak, belirli yetistirme hedeflerini karsilayan yeni c¢esitlerin gelistirilmesinde bilingli
kararlar almalarina olanak taniyabilir (Mohamed et al. 2024). Ayrica bitki biyogesitliligi, farkli
temel hammaddeler saglayarak islah programlar1 i¢in yararli olan yeni genetik bilgilerin
saglanmasina, daha verimli mahsullerin elde edilmesine, biyolojik ve ¢evresel streslere karsi
daha direngli bitkilerin gelistirilmesine katkida bulunmaktadir (Rao 2004, Cruz-Cruz et al.
2013). Genetik ¢esitliligi degerlendirmek icin molekiiler markor yaklasimlart ve genetik ve
fiziksel haritalamalar kullanilmakta olup (Alhasnawi et al. 2024) yapilan bu ¢alismada 40’1
yerel ve 2’si ticari olmak tizere 42 kiigiik cayir diigmesi ¢esidi arasindaki genetik cesitlilik ISSR
teknolojisi kullanilarak incelenmistir. Kullanilan ISSR primerlerinin polimorfizm orani %100
olup elde edilen bu oran Tausch et al. (2017)’nin 190 kii¢iik ¢ayir diigmesi ¢esidinin AFLP
teknolojisi kullanarak yaptig1 genetik cesitlilik ¢alismasinda buldugu polimorfizm orani
(%94,58) ile olduk¢a yakindir. Aymi sekilde Ne, I ve h degerleri de Tausch et al. (2017)
calismasi ile tutarlidir. Bu bulgu, aspirde genetik ¢esitliligin degerlendirilmesi ve filogenetik
iligkilerin kurulmasi i¢in ISSR belirteglerinin basit, bilgilendirici, tekrarlanabilir ve uygun bir
yontem olarak etkinligini desteklemektedir. PIC degerlerinin 0.24 ve 0.34 arsinda olmas1 da

ISSR markérlerinin ayirt edici giiciinii ortaya koymaktadir.

Kiimeleme ve temel bilesen analizi (PCoA), farkli bitki germplazmalar1 arasindaki
iliskiyi ve cesitliligi tanimlamanin en etkili yollaridir (Li et al. 2022; Kongjaimun et al. 2022).
Kiimeleme analizi, dendrogramin ayni popiilasyonunda veya dallarinda komsu katilimlarin
mevcut oldugunu ortaya ¢ikarmistir. Dendrogma gore ii¢ farkli kiimeleme olusmus ve olusan
dallanmalara gore toplanan yerel g¢esitlerden biri hari¢ digerleri ticari ¢esitlerden farkli bir
dallanma modeli gostermistir. Bu da toplanan yerel bitkilerin genetic c¢esitliligini ortaya
koymaktadir. Ayrica Cluster II diger clusterlara gore ¢ok sayida birey igermekte olup bu da
uygulama yapilan bolgenin sadece Erzurum yoresi ile smirlandirilmasinin yani sira
polimorfizmi incelemek icin se¢ilen aksesyonlar arasindaki rakim, iklim veya cografi mesafe
nedenlerinden de kaynaklanmig olabilir (Mazher et al. 2024). UPGMA kiimelemesi,
STRUCTURE ve PCoA analizlerinin sonuglar1 birbiriyle uyumluluk gostermis ve tiim testler
ti¢ farkl1 popiilasyon oldugunu ortaya ¢ikarmistir. Birinci alt popiilasyonun genetic yapisi tiim
bireylerde bulunmakta olup baskin popiilasyondur. Diger popiilasyonlar ise hemen hemen ayni1
oranda bir dagilim gostermistir. G1, G3, G19 ve G43 aksesyonlar1 digerlerinde farkli olarak
sadece iki popiilasyonu genetik yapisinda barindirmistir. Bu da Erzurum yo6resindeki kiigiik
cayir diigmesi tiirleri arasindaki genetik ¢esitliligin bir kanitidir. Tirlerin cografi dagilima,
degisken habitat kosullar1 ve tiirler arasindaki gen akisi nedeniyle genetik ¢esitlilik ve genetik

yapi1 agisindan farkliliklar meydana getirmektedir (Xiong et al. 2020; Shooshtari et al. 2024).
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Ayrica yapilan PCoA analizi sonuglarinda {i¢ grup olusmasina ragmen orneklerin toplandigi
cografi konuma gore bir ayrim meydana gelmemistir. Farkli bitkilerde yapilan ISSR
calismalarinda Upgama, STRUCTURE ve PCoA analizlerinin 6rneklerin toplandig1 cografi
konumla anlamli bir korelasyon sergiledigi gozlemlenmistir. Fakat bizim sonuglarimizda
yapilan anlizler ve cografi konum arasinda zayif bir korelasyon bulunmaktadir. Calismamaiz ile
ayni sonuca Trifolium alexandrinum bitkisinde rastlanmistir (Mohamed et al. 2024). Cografi
izolasyonun disinda bircok faktoriin  bitki popiilasyonlarindaki genetik  gesitliligi
etkileyebilecegini gosteren birka¢ calisma da sonuglarimizi desteklemektedir. Farkli markor
sistemleri ile yapilan bir arastirmada da, Upgma ve STRUCTURE analizlerine gore genetik
iliskiler ile cografi dagilim arasinda zayif bir korelasyon oldugunu goéstermistir (Wu et al.
2021). Ayrica, bitki 6zelliklerinin ve tohumlarin toplandig1i cografi konumlar ile bitkilerin
genetik benzerlikleri arasinda bazi noktalarda 6nemli bir tutarlilik eksikligi bulunmaktadir
(Basheer-Salimia et al. 2013; Hamdan et al. 2024). Sonu¢ olarak genetik c¢esitliligin
incelenmesi, 1slah programlarinda ebeveyn bitkilerin se¢imine ve daha verimli hatlarin ortaya

¢ikarilmasina yonelik bilimsel temelin olusturulmasinda temel bir rol oynamaktadir.
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SONUC VE ONERILER

Yapilan bu arastirma ile Erzurum ili merkez ve ilgelerinden dogal olarak toplanan kiigiik

cayir diigmesi (Sanguisorba minor Scop.) genotiplerinin tarimsal ve morfolojik 6zelliklerinin

yani sira toplanan kii¢lik ¢ayir diigmesi genotiplerinin ISSR yontemi araciligr ile benzerlik

durumlar1 belirlenmeye caligilmistir. Arastirma sonucunda incelenen 6zelliklerden elde edilen

veriler asagida maddeler halinde 6zetlenmeye ¢alisilmistir.

1.

Toplanan genotipler ve kontroller ¢esitleri incelendiginde ¢alismanin her iki yilinda
da G60 ve G61 kontrol ¢esitlerinin diger yabani genotiplere kiyasla daha erken
donemde ciceklendigi kaydedilmistir. Yapilan calismada ilk yil (2022) tesis yili
olarak esas alindiginda toplanan cayir diigmesi genotiplerinin adaptasyonu
acisindan ¢alismanin ikinci yi1lda (2023) en erken cigceklenmesi gosteren genotipler
siras1 ile G40 (Otlukkap1) ve G41(Emre) olmustur.

Calismada 6nemli morfolojik 6zelliklerden biri olan bitki boyu agisindan yapilan
degerlendirmede kontrol olarak kullandigimiz G61 ve G62 ¢esitlerine gore Gl
(52,45 cm), G4 (70,63 cm), G28 (51,62 cm), G35 (51,63 cm), G46 (53,33 cm), G49
(57,39 cm), G56 (52,63 cm), G58 (54,40 cm) ve G59 (63,53) genotiplerinin daha
uzun bitki boyuna sahip oldugu kaydedilirken her iki ¢eside gore G5 (37,93 cm),
G7 (42,00 cm), G14 (40,93 cm), G17 (34,07 cm), G18 (39,13 cm), G19 (45,31 cm),
G22 (42,43 cm), G40 (47,10 cm), G41 (50,13 cm), G42 (42,24 cm), G43 (44,53
cm), G44 (44,29 cm), G45 (47,40 cm) ve G55 (46,03 cm) genotiplerinin ise daha
kisa bitki boyuna sahip olduklari tespit edilmistir.

Bitkinin yatma durum ve yem bitkilerinin sindirilebilirligi agisindan 6énemli bir
Ozellik olan sap kalinlig1 calismamizda ortalama 3,40 mm olarak kaydedilmistir.
Denemede kontrol olarak kullandigi Biinyan 80 (G61) ve Altinova (G62)
cesitlerinin her ikisini gore G1, G4, G17, G37, G40, G41, G42, G46, G53, G55 ve
G59 genotiplerinin daha kalin bir sapa sahip olurken G6, G7, G§, G14, G19, G21ve
G28 genotiplerinin ise daha ince bir sap kalinligina sahip oldugu tespit edilmistir.
Elde edilen somnuglara gore daha kalin sapa sahip olan genotipler yatmaya
dayanikli daha ince genotipler ise sindirim agisindan bir problem olusturmayan
genotipler olarak diisiiniilebilir. Ancak buna tam olarak kesin karar vermemiz i¢in
projenin ileri asamalarindaki seleksiyon c¢aligmalarina devam etmemiz uygun

olabilir.
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Calismada kaba yemde onemli bir verim unsuru olan ana sap sayisi ortalama 8,94
adet/bitki olarak tespit edilirken G4 genotipi olan Umudum genotipinin her iki
ceside kiyasla daha yiiksek ana sap sayisina sahip oldugu kaydedilmistir. Ancak bu
genotipinin verim agisindan iyi bir genotip olduguna karar vermemiz i¢in diger
verim ve verim unsurlarinin da goz alinarak degerlendirme yapmamiz daha uygun
olabilir.

Arastirmada kontrol olarak kullanilan G61 (9,65 cm) ve G62 (7,85 cm) ¢esitlerine
kiyasla G1 (10,54 cm), G4 (9,83 cm), G5 (9,86 cm), G8 (15,08 cm), G14 (10,94
cm), G28 (11,53 cm), G35 (14,34 cm), G41 (9,71 cm), G49 (10,30 cm), G56 (11,81
cm), G58 (10,96 cm) ve G59 (11,13 cm) genotiplerinin daha yiiksek bir yaprak
boyuna sahip oldugu kaydedilmistir. Vejetatif verimin belirlenmesinde yaprak
boyunun yant sira bitki boyunun da énemli bir unsur olarak degerlendirilebilecegi
g0z Oniine alinirsa ¢calismada her iki 6zellik agisindan da G1, G4, G28, G35, G49,
G56, G58 ve G59 genotpilerinin 6n plana ¢iktig tespit edilmistir. Ancak buna tam
olarak karar vermemiz i¢in seleksiyon g¢aligmalarina devam edilmesi ve buna
ilaveten regresyon ve korelasyon analizlerinin de yapilmasi sonrasinda verim
acisindan timit var genotiplerin belirlenmesi daha uygun olabilir.

Yaprakcik boyu agisindan yapilan degerlendirmede G4 (1,91 mm), G17 (1,63 mm),
G21 (1,52 mm), G37 (1,49 mm), G40 (1,75 mm), G44 (1,59 mm), G53 (1,64 mm),
G55 (1,69 mm), G58 (1,66 mm) ve G59 (1,77 mm) genotiplerinin kontrol
cesitlerine oranla daha yiiksek yaprakg¢ik enine sahip oldugu tespit edilmistir.
Caligmada G1 (0,95 mm), G4 (1,28 mm), G5 (1,28 mm), G18 (1,14 mm), G21 (1,01
mm), G22 (0,84 mm) ve G46 (0,74 mm) genotipleri yaprak¢ik eni bakimidan
kontrol ¢esitlerine kiyasla iistiinliik gosterdikleri kaydedilmistir.

Denemede ortalama 6,00 ile 14,12 adet arasinda degisiklik gosteren yaprak sayisi
kontrol ¢esitlerine gore G1, G4 ve G49 genotiplerinde daha yiiksek olarak tespit
edilmistir. Genel olarak yaprak sayisi ve kuru ot verimi arasinda olumlu bir iligki
oldugu goz Oniine alinirsa s6z konusu genotiplerin bu agidan degerlendirildiginde
imit var genotipler olarak on plana ¢iktigini sdyleyebiliriz. Ancak kesin olarak bir
kaniya varmamiz agisindan hem seleksiyon ¢aligmalarina devam edilmesi hem de
kuru ot verimine etki eden diger unsurlar1 gérmemiz acisindan regrasyon ve
korelasyon analizlerinin yapilmasi ¢alismamiz agisindan daha uygun
goriilmektedir.

Her ne kadar yem bitkilerinde kuru ot veriminin degerlendirilmesinde énemli bir

kriter olan yapraktaki yaprakcik sayisi agisindan genel olarak dogal floradan

68



10.

11.

12.

toplanan tiim genotiplerin kontrol ¢esitlerine kiyasla 6nemli bir tistlinliik gosterdigi
tespit edilmis olsa da verim agisindan yapilacak degerlendirmede verime etki eden
tim unsurlarin birbirleri ile olan iligkililerini net olarak gormemiz agisindan
regrasyon ve korelasyon analizlerinin yani sira projenin ilerleyen asamalarinda
seleksiyon c¢alismalar1 sonrasinda bir degerlendirme yapilmasi daha uygun
goriilmektedir.

Genel olarak yapilan ¢alismada yesil bitki agirligi ve kuru bitki agirlig1 agisindan
kontrol gesitlerine gore G5, G18, G42 ve G43 genotipleri disindaki en yiiksek yesil
bitki agirlig1 ve kuru bitki agirli§ina sahip genotiplerin (G1, G4, G6, G8, G18, G19,
G21, G22, G35, G37, G41, G44, G45, G49, G50, G55, G56 ve G58) kontrol
cesitlerine kiyasla tstiinliik gosterdikleri tespit edilmistir. Bu durum bu genotiplerin
hayvanlarin kalite kaba yemlerin karsilanmasi agisindan imit var genotipler olarak
degerlendirilmesine imkan saglayabilir.

Arastirmada 6nemli yem kalite parametrelerinden olan ham protein, ADF ve NDF
orani genotipler arasinda 6nemli degisimler gostermistir. Calismada 6zellikle ham
protein agisindan G43 genotipi hari¢ tiim genotiplerin kontrol gesitlerine kiyasla
daha yiiksek bir ham protein oranina sahip olduklar1 kaydedilmistir. Bu durum
toplanan genotiplerinin neredeyse hepsinin kaliteli kaba yem kaynagi olarak
degerlendirilmesine imkan verebilir. Diger taraftan ADF ve NDF orani agisindan
bir degerlendirme yapildiginda genel anlamda yapilan ¢aligmalarda yiiksek bir ham
protein oranina sahip tiirlerin ADF ve NDF oraninin diisiik olmasi beklenilse de bu
durum c¢alismamizda da gozlemlendigi gibi gerek yillar arasindaki iklim
farkliliklar1 gerekse bitkinin morfolojik farkliliklarindan dolayr her zaman
gerceklesmeyebilir.

Yapilan caligma sonucunda incelenen kiigiik cayir diigmesi genotiplerin yiiksek

diizeyde genetik cesitlilige sahip oldugunu dogrulanmistir.

Sonuglar bir biitlin olarak degerlendirildiginde 6zellikle iilkemizde kaliteli kaba yem

acigmin kapatilmasi agsindan bir degerlendirme yapildiginda yesil bitki agirligi, kuru bitki

agirligi ve ham protein oranlari agisindan kontrollere kiyasla Kirkgoze (G1), Umudum (G4),
Konakl1 (G6), Alaybayi (G8), Kandilli (G19), Leylek (G21), Cankurtaran (G22), Bagbaglar
(G35), Kiigiiktily (G37), Emre (G41), Uzengili (G44), Giillii (G45), Saltepe (G49), Akoren
(G50), Incesu (G55), Caydere (G56), Erenler (G58) ve Budakl1 (G59) genotiplerinin {imit var

genotipler olarak on plana ¢iktig1 tespit edilmistir. Ancak bu konuda tam bir degerlendirme

yapilmasi ac¢isindan seleksiyon ¢aligmalarina devam edilmesi daha uygun olacagi kanaati hasil

olmustur. Ayrica bu ¢alisma ile hem gida hem de tip alaninda oldukga degerli olan bu tiiriin
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genetik gesitlilik ve 1slah caligmalarinda daha fazla ilgi gormesi ve farkindalik yaratmasi 6n

goriilmektedir.
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