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OZET

Pamuk (Gossypium spp.) diinyada sicak iklimin goriildiigii tropik ve subtropik
bolgelerde tarimi yapilan bir endiistri bitkisidir. Bu ¢alismada dogal kahverenkli pamukta
lif genlerini kontrol eden DNA markdrlerinin belirlenmesi amaciyla, farkli lif rengi ve lif
fiziksel 6zelliklerine sahip Gossypium hirsutum L. (kahverengi) ve Gossypium barbadense
L. (beyaz) tiirlerinin melezlenmesiyle elde edilen RIL popiilasyonunda genetik haritalama
yapilmis ve lif rengi degerleri (DL, Da, Db, Dc, Dh, dE) ve bazi fiziksel ozellikleri
(incelik, uzunluk, mukavemet, elastikiyet, tiniformite) ile ilgili QTL’ler belirlenmistir.

Markor belirleme ¢alismasinda, 36213 adet Tek Niikleotid Polimorfizm (Single
Niicleotid Polymorphism) markorlerinin en kiigiik allel frekansi 0.05°ten kiiciik olan
(MAF<0.05) 18432 adet SNP markorii kullanilarak Kompozit Interval Haritalama
(Composit Interval Mapping) yontemi ile kantitatif 6zellik lokuslari (QTLs) belirlenmistir.

Kompozit Interval Haritalama yontemi sonucunda renk ile ilgili 3 QTL’in 3
kromozom {izerinde oldugu belirlenirken, lif uzunlugu (UHML) ile ilgili 20 QTL’in 14
kromozom iizerinde oldugu, ortalama lif uzunlugu (ML) ile ilgili 5 QTL’in 5 kromozom
tizerinde oldugu, lif inceligi ile ilgili 5 QTL’in 5 kromozom {izerinde oldugu, lif
mukavemeti ile ilgili 14 QTL’in 12 kromozom iizerinde oldugu, lif elastikiyeti ile ilgili 13
QTL’in 12 kromozom iizerinde oldugu, lif tiniformitesi ile ilgili 6 QTL’in 5 kromozom
tizerinde oldugu tespit edilmistir.

Lif renk degerleri ile ilgili QTL’ler fenotipik varyasyonu % 12-14 arasinda
aciklarken, lif fiziksel 6zellikleri ile ilgili QTL’ler fenotipik varyasyonu % 12-23 arasinda
aciklamigtir. Belirlenen QTL’lerin pamuk islahina yonelik markor destekli seleksiyon
caligmalarinda 1slah siirecini kisaltilmak amaciyla kullanilmalari miimkiin olabilir.

Ayrica ¢alismada, Fg popiilasyonunda kahverengi lif rengine sahip uzun lif, yiiksek
tiniformite ve yiiksek elastikiyette rekombinant bireyler elde edilmistir.
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DETERMINATION OF MARKERS ASSOCIATED WITH NATURAL BROWN
FIBER FEATURE COLOR IN COTTON (Gossypium hirsutum L.)

(Ph.D. THESIS)
SEVTAP KARTAL

ABSTRACT

Cotton is an industrial plant cultivated in tropical and subtropical regions of the
world with hot climates. In this study, in order to determine the DNA markers that control
natural brown fiber color in cotton, genetic mapping was performed on the RIL population
obtained by crossing Gossypium hirsutum L. (brown) and Gossypium barbadense
L.(white) species, which have different fiber colors and fiber physical properties, and fiber
color values were determined. QTLs related to (DL, Da, Db, Dc, Dh, dE) and sone
physical properties (fineness, lenght, strength, elasticity, uniformity) were determined. In
the marker identification study, quantitative trait loci (QTLs) were determined by the
Composite Interval MApping method using 18432 SNP markers with the smallest allele
frequency less than 0.05 (MAF<0.05) of 36213 Single Nucleotide Polymorphism markers
has been determined.

As a result of the Composite Interval Mapping method, 1t was determined that 3
QTLS related to color were on 3 chromosomes, 20 QTLS related to fiber length (UHML)
were found on 14 chromosomes, 5 QTLS related to average fiber length (ML) on 5
chromosomes, 5 QTLS related to fiber fineness are on 5 chromosomes, 14 QTLS related to
fiber strength are on 12 chromosomes, 13 QTLS related to fiber elasticity are on 12
chromosomes, 6 QTLS related to fiber uniformity were found to be on 5 chromosomes.

While QTLS related to fiber color values explained the phenotypic variation
between 12-14%, QTLS related to fiber physical properties between 12-23%. It may be
possible to use the identified QTLS in marker assisted selection studies for cotton breeding
to shorten the breeding process.

In addition, in the study, recombinant individuals with brown fiber color, long fiber,
high uniformity and high elasticity were obtained in the Fg population.

Key words: Cotton, brown cotton, RIL, SNP, GBS.
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1. GIRIS

Pamuk (Gossypium spp.), gecmisten giiniimiize tekstil ve gida sanayi basta olmak
tizere elliden fazla sanayi kolunun hammaddesini olustururken, yaygin ve zorunlu kullanim
alan1 ile insanlik agisindan, olusturdugu katma deger ve istthdam olanaklariyla da {iretici
ilkeler agisindan en Onemli endiistri bitkilerinden birisidir. Pamuk islenmesi acisindan
cir¢lr sanayisinin, lifi ile tekstil sanayisinin, tohumlari ile yag ve yem sanayisinin, linteri

ile de kagit sanayisinin hammaddesi durumundadir (Kartal, 2016).

Toplam tekstil ihtiyacinin % 27’si pamuk kaynakhdir. Ulkemizde pamuk
ihtiyactnin % 40’1 iiretimle, % 60’1 ithalat ile karsilanmaktadir. Ulkemiz lif verimi
bakimindan Avusturalya’nin ardindan ikinci sirada yer almaktadir. Uluslararast Pamuk
Istisare Komitesi (ICAC)’nin 2014-2018 aras1 5 yillik dénemin verileri incelendiginde;
Diinyada ortalama 32.1 milyon hektar alanda pamuk ekimi yapildigi ve ortalama 24.6
milyon ton lif pamuk elde edildigi goriilmektedir. Diinyada pamuk iiretimini % 80’ine
yakini Tirkiye nin de i¢inde bulundugu 7 iilke tarafindan gergeklestirilmektedir (Anonim,

2023).

Pamukta dogal lif rengi Hindistan, Misir ve Giiney Amerika’da 5000 y1l dncesine
dayanmaktadir. Dogal pamuk lif rengi kahverengi, haki, gri ve yesil arasinda genis bir
skalaya sahiptir. Giliniimiizde ise Oonemsenmeyecek miktarlarda renkli pamuk {retimi
yapilmaktadir. Cevreye duyarli iriinlerin yetistirilmesi s6z konusu oldugunda dogal
pamuga olan ilgi zaman zaman yeniden canlanmaktadir. Dogal renkli pamuk iiretimini,
diisiik verim potansiyeli, zayif lif 6zellikleri, sinirli renkler, renklerin stabil olmamasi,
diisiik pazar talebi ve pazarlama olanaklarmin eksiklikleri sinirlandirmaktadir. Renkli
pamuk liflerinden iiretilen kumasin, cildi zararli UV 1sinlarindan korumak i¢in miikemmel
Ozelliklere sahip yiiksek seviyelerde ultraviyole koruma faktérii (UPF) gdosterdigi
bulunmustur. Dogal renk kalicidir ve tekrar tekrar yikandiktan sonra zamanla koyulasir.
Kahverengi pamuk, renkli pamuklar arasinda en fazla karsilasilan renktir. Kahverengi
pamukta acik kahveden koyu kizil kahveye kadar farkli tonlarda renkler bulunmaktadir.
Renk yogunluguna bagli olarak acik kahve, devetiiyi rengi, kahverengi, koyu
kahve/cikolata rengi, sarims1 ve kirmizi kahverengi tonlarinda bulunmaktadir. Kahverengi
kiiltiire alinan 4 tiirle birlikte yabani tiirlerin cogunda bulunmaktadir ve yesil renge gore

daha stabildir (Kranthi, 2014).



Tekstil, petrol sektoriinlin ardindan, diinyanin en biiytik ikinci kirleticisidir. Toplam
kiiresel emisyonlarin % 7’si tekstil sektoriinden kaynaklanmaktadir. Tekstil ve boya
endiistrilerindeki hizli teknolojik ilerlemeler beraberinde 6nemli ¢evre problemlerini de
getirmektedir. Topragi, sular1 ve havayi kirleten atiklarin dogal ekosisteme olan negatif
etkileri uzun zamandir aragtiritlmaktadir. Tekstil sektorii oldukga yiiksek atik debisine sahip
endiistriyel sektorler arasinda yer almaktadir. Tekstilde yas prosesler olan kismi agartma,
boyama ve yikama islemleri i¢in ¢ok biiyilkk miktarlarda su ve kimyasal madde
tikketilmektedir. Bir ton tekstil kumasini islemek i¢in yaklasik 230-270 ton arasi su
kullanilmaktadir. Bir pamuklu t-shirt i¢in 2 bin 500 litre, bir jean pantolon igin 10 bin 850

litre ve bir pamuklu ceket i¢in 10 bin litre civarinda su harcanmaktadir.

Pamuk kumaslarin boyanmasinda kullanilan suni boyalar ciltte alerji ve kasintilara
bazende cilt kanserine sebep olabilmektedir. Bu durum suni boya iretiminde ve
kullaniminda calisan kisilerin sagliklar1 igin de olumsuz etki olusturmaktadir. Tekstil
sektoriinde kullanilan sentetik boyarmadde gruplarindan bazilar1 indirgenerek pargalanip
alerjik etkilere yol agabilmekte ve canli renklere sahip olduklari igin tercih edilen ve diinya
capinda tiim sentetik boyalarin yaklasik 2/3’inii iceren azo boyarmaddeler saglik acisindan
tehlike olusturabilmektedir. Boyama isleminden sonra kimyasal kalintilar1 uzaklagtirmak
nehirlerdeki sularin ve topragin kirlenmesine neden olmaktadir. Bu nedenle dogal renkli
pamuklar suni boyalarin sebep oldugu cevre kirliligini azaltic1 etkilere sebep olacaktir.
Bulundugumuz c¢evrenin temizligi ve gelecek nesillere nasil bir diinya birakacagimiz
konularindaki artan hassasiyet, beyaz pamuga alternatif olarak renkli pamugun da talep

goren bir sektor haline gelmesinde etkili olabilir (Kayahan ve ark., 2016).

Bitkilerde en wuzun, en hizli biiyliyen hiicreler olan pamuk lifleri, tekstil
endiistrisinde vazgecilmez bir dogal kaynaktir. Gossypium hirsutum tiirii pamuklar yiiksek
lif verimine ve genis adaptasyona sahip olup, diinya pamuk iretiminin % 95’inden
fazlasini olusturmaktadir (Wang ve ark., 2020). Ekstra uzun lifli, Pima, Misir veya Deniz
Adasit pamugu olarak bilinen Gossypium barbadense tiirii pamuklar, hirsutum tiirii
pamuklar ile karsilastirildiginda daha kaliteli liflere sahiptir. Ancak yiiksek sicaklik ve
diisik nem gereklilikleri nedeniyle verimleri nispeten diisiik olup belirli ekolojilerde
tiretilebilmektedir (Zhang ve ark., 2015). Pamuk islahinin ana hedefi, lif verimi ile
Ozellikle lif uzunlugu agisindan istiin kalitede lifler iireten pamuk ¢esitleri gelistirmektir.

Gossypium hirsutum ve Gossypium barbadense tiirleri arasindaki genetik rekombinasyon,



uzun lifli bireyler segmek i¢in yaygin olarak kullanilmakta ve lif uzunlugu i¢in birkag yiiz
aday QTL tanimlanmistir (Chandnani ve ark., 2018).

Pamuk yetistiricileri birim alandan elde edilen pamuk miktarini arttirmanin yani
sira yiiksek kalitede satilabilecek pamuk iiretme g¢abasi i¢indedirler. Kuraklik toleransi,
dogal renkli pamuk, lif kalite ve tiniformitesi gibi 6zellikler gelecekte pamuk 1slahinda ¢ok
daha yiiksek oOncelik tastyacaktir. Bu konularda pamuk iireticilerini bekleyen zorluk
birbiriyle etkilesim halinde olan ve birgok gen tarafindan kontrol edilen verim ve lif
kalitesi gibi ekonomik olarak onemli 6zelliklerin fenotipik olarak karmasik o6zellikler

olmasidir (Ullao ve ark., 2007, Cuming, 2011).

Pamuk (Gossypium spp.), Malvaceae familyasinin Gossypium cinsine aittir.
Gossypium cinsi 45 tiirti diploid (2n=26) ve 5’i ise allotetraploid (2n=52) olan 50 tiirden
olugsmaktadir. Gossypium tiirleri, kromozom eslesme egilimlerine gore 8 farkli genom
grubu (A-G ve K) igerisinde yer almaktadir. Tiim tetraploid pamuklar 1-2 milyon yil nce
meydana gelen A ve D genom diploidlerinin tek bir tiirler arasi melezlenmesinden
kaynaklanir. Tetraploid bes tiir, genom yapilarina gore (AD);-(AD)s olarak ifade
edilmektedir. Pamuk lif rengi ile ilgili genetik arastirmalara bakildiginda, lif rengi ile ilgili
genlerin pleiotropik (tek bir genin birgok fenotipik 6zellik {izerinde genetik etkisi) oldugu
ve lif renginin alt1 lokusta yer alan (Lcl, Lc2, Le3, Led, LeS, Le6) bir grup gen tarafindan
kontrol edildigi ve pamukta rengin beyaza gore baskin oldugu belirtilmistir (Dutt ve ark.,
2004).

Pamukta dogal 1if rengi, bitkinin kalittmsal genetik  6zelliginden
kaynaklanmaktadir. Lif renginden sorumlu flavonoidler Lcl, Le2 ve Le3 lokuslarindaki
genler tarafindan kontrol edilir. Yesil renk bir gen tarafindan kontrol edilirken kahverengi
renk iki veya daha fazla gen tarafindan kontrol edilmektedir. Bu genlerden bazilarinin lif

gelisimini, uzunlugunu ve inceligini olumsuz etkiledigi bildirilmistir (Kranthi, 2014).

DNA markdorleri, sekansa dayali (SNP), hibridizasyona dayali (RFLP) ve PCR’a
dayali (RAPD, AFLP, SSR) markorler olarak siiflandirilabilir. Pamukta molekiiler 1slah
yapilabilmesi icin Oncelikle kantitatif 06zellik lokuslariin  (QTL) belirlenmesi
gerekmektedir. Baglanti haritalamas1 (linkage mapping) ve iligkilendirme haritalamasi

(Association mapping) QTL belirleme caligmalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir

(Zhao ve ark., 2018).



Pamukta kahverengi lif 6zelligi ile iliskili QTL bdlgelerinin belirlemesi DNA
markorlerinin kullanim ile artis gostermistir. Bu markorlerden SSR markorii (He ve ark.,
2007; Lacape ve ark., 2009), AFLP markorii (Cuming ve ark., 2015), SRAP (Lin ve ark.,
2005; Yu ve ark., 2007), RFLP (Saranga ve ark., 2001; Paterson ve ark., 2003), RAPD
markorii farkli markor sistemlerine dayali haritalama ¢aligmalarinda kullanilmistir. Fakat
Yeni Nesil Dizileme yonteminden elde edilen SNP markoriiniin  pamukta genetik

analizlerde kullanilmasi yeni olup yeterli seviyeye ulasmamustir.

Yeni nesil bir dizileme metodu olan GBS (Genotyping by Sequencing), yeni bir
cesit gelistirme ve 1slah galigmalarinda genotipleme ve SNP belirlemede oldukca fazla
kullanilmaktadir. GBS, 1slah popiilasyonlarinda kullanilacak yiiksek yogunluklu SNP elde
edilmesinden dolay1 diisiik maliyeti ile cazip bir uygulama olmustur. Bu yontemle elde
edilen yiiksek yogunluklu veriler; genetik haritalama, iligkilendirme haritalari, genetik
cesitliligin belirlenmesi, kantitatif gen bdlgelerinin belirlenmesi (QTL) ve markdr destekli
seleksiyon calismalarinda kullanilmaktadir (Elshire ve ark., 2011; Poland ve Rife, 2012;
Spindel ve ark., 2013, He ve ark., 2014; Galubitz ve ark., 2014; Wang ve ark., 2015; Kim
ve ark., 2016).

Bu calismada, Kahramanmaras Siitcii Imam Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarimsal
Biyoteknoloji Bolimiinde bulunan Askabat 100 ve Ekstrem Okra pamuk genotiplerinin
melezlenmesi sonucu Fg generasyonundaki rekombinant kendilenmis saf hat (RIL)
popiilasyonunun SNP markorii ile kahverengi lif 6zelligi ile iligkili QTL’lerin belirlenmesi

amaclanmastir.



2. ONCEKI CALISMALAR

2.1. Dogal Renkli Pamukta Lif Ozelligi ile Tlgili Cahsmalar

Joshi ve Chirde (1998), renkli pamuk ile beyaz pamugun melezlenmesi sonucu
olusan 40 melez kombinasyonunun renkli ebeveynlerden daha iyi oOzelliklere sahip
oldugunu belirtmislerdir. Lif uzunlugunun (UHML) 27-28 mm, lif mukavemetinin 24-25 g

tex'l, lif inceliginin 3,9-4,02 mic. oldugunu belirtmislerdir.

Bagbag ve Temiz (2004), farkli renklerdeki pamuk liflerinin bazi agronomik ve
teknolojik ozelliklerini belirlemek i¢in yiiriittiikkleri ¢aligmada, Sayar 314’iin % 39,47 ¢ir¢ir
randimani ve 33,41 g tex* lif mukavemeti, Beliizvor 432’nin 30,02 mm lif uzunlugu, yesil

lifin 2,87 mic lif inceligine sahip oldugunu bildirmislerdir.

Dutt ve ark. (2004), li¢ farkli renkteki (beyaz, kahverengi ve yesil) pamuk lifinin
kalite ve verim Ozelliklerini karsilastirmak igin yaptiklari ¢alismada, renkli pamuklarda lif
kalitesinin beyaz renkli pamuga gore daha diisik oldugunu bildirmislerdir. Pamuk
liflerinin seliilloz ve mineral elementlerinin miktarlarina bakarak bunlarin lif kalitesi
tizerindeki etkisini anlamak i¢in ii¢ lifteki farkli hiicre gelisim asamalarini incelemislerdir.
Beyaz renkli pamukta seliiloz igerigi fazla oldugu i¢in bunun lif kalitesini arttirabilecegini
sOylemislerdir. Ayrica potasyumun lif kalite ozellikleri ile pozitif iligskili oldugunu
belirtmislerdir.

Killi ve Serefoglu (2005), Lif renkleri farkli (devetiiyli, yesil, krem ve beyaz)
pamuk genotipleri ile Kahramanmaras kosullarinda yirtttiikleri 2 yillik caligmada,
devetiiyli ve beyaz lifli pamuklarin yliksek ¢enet sayist ve mot agirligi, krem ve beyaz lifli
pamuklarin yiiksek koza kiitlii agirligt ve mot sayist olusturduklarini belirlemislerdir.
Yiiksek mot sayis1 ve agirligi ile diisiik tohum tutma etkinligi nedeniyle devetiiyii ve krem
lifli pamuklarin ¢evresel streslere (sicaklik, su ve bitki besleme) daha hassas olduklarini

bildirmislerdir.

Chen ve Cluver (2010), dogal renkli pamuklarin biyobozunma ve kiif direncini
arastirdiklar calismada, dogal renkli pamuklarin yiiksek miktarlarda mumsu madde (wax)
icerdigini Ozellikle geleneksel pamuktan farkli bir wax yapisina ve seliiloz baglantisina

sahip oldugunu bildirmislerdir.

Efe ve ark. (2010), Kahramanmaras kosullarinda 4 yil siire ile 4 farkli dogal renkli
pamuk hattt1 (acik kahverengi, koyu kahverengi, krem ve yesil) ve 2 beyaz pamuk cesidi



(Marag-92 ve Sayar-314) ile yiiriittiikleri calismada renkli pamuk genotiplerinin kiitlii
pamuk verimi, ¢ir¢ir randimani ve lif kalite (uzunluk, incelik ve mukavemet) degerlerinin

beyaz pamuk ¢esitlerinden 6nemli derecede diisiik olduklarini belirlemislerdir.

Feng ve ark. (2011), kahverengi liflere renk ve kalitenin heterosis ve genetik etkisini
anlamak i¢in yaptiklar1 ¢alismada ¢irgir randimani, lif elastikiyeti ve lif mukavemetinin lif
rengi izerine olan etkisini 0.01 diizeyinde 6nemli bulmuslardir. Lif renginin ¢irgir
randimani, lif elastikiyeti, lif tiniformitesi ve lif mukavameti tizerine negatif korelasyona
sahip oldugunu belirtmislerdir. Cevresel farkliliklardan yararlanarak ¢ir¢ir randimani ve lif

kalitesini iyilestirmek i¢in bdlgesel planlamalar yapilabilecegini belirmislerdir.

Zhang ve ark. (2011), kahverengi, yesil ve beyaz pamuk tiirlerinin (Gossypium
hirsutum L.) gelisimi boyunca lifteki renk degisimini tristimulus kalorimetre ile belirlemek
icin yaptiklar ¢alismada, L* parlaklik degerinin (F=25.86-1575.18, p<0.0001) 6nemli bir
farklilik gosterdigini bildirmistir. Tiim pamuk tiirlerinde ilk pamuk a¢iminda renk
degerlerinin daha yiiksek, olgunlagsmada ise renk degerlerinde kismi bir diisiis oldugunu

belirtmislerdir.

Kranthi (2014), NACOC (Natural Colored Cotton Fibers) bitkilerinin boceklere ve
hastaliklara kars1 yliksek dirence sahip oldugunu, tuza toleransli, kurakliga dayanikli
oldugunu bildirmistir. Boyanmis beyaz pamuk liflerinde karsilasilan renk solmasina karsin,
yikamadan sonra dogal renkli pamuk lifinin renginin daha gii¢lii hale geldigini bildirmistir.
NACOC’tan yapilan giysilerin cilt hastaliklarin1 6nlemede ve cildi ultraviyole 1sinlardan

korumada bagarili oldugunu belirtmistir.

Matusiak ve Frydrych (2014), farkli kokenli dogal renkli pamuklarin [lif
ozelliklerini incelemek icin yaptiklar1 calismada, Amerika kokenli kahverengi liflerin lif
inceligini 4.0 mic., lif uzunlugunu 26.5 mm, lif mukavemeti 26.0 g tex™, Tiirkiye de tescil
edilmis acik kahverengi uzun liflerin lif inceligi 3.9 mic., lif uzunlugunu 28.0 mm, lif

mukavemetini 29.1 g tex™* olarak bildirmislerdir.

Hinchliffe ve ark. (2015), beyaz renkli pamuk ve dogal renkli kahverengi pamuk
elyafindan farkli yontemlerle iirettikleri dokusuz kumaslarin fiziksel yanma 6zelliklerini
arastirdiklar1 ¢alismada; kahverengi pamuk elyafindan iiretilen kumaslarda beyaz renkli
pamuk elyafindan {iretilen kumaslara kiyasla 6nemli 6l¢iide daha yiiksek alev geciktirme
derecesi gozlendigini bildirmislerdir. Fosfor ve magnezyum gibi alev geciktirici

elemenlerin kahverengi pamuk elyafinda yiiksek seviyede oldugunu bildirmislerdir.



Kahverengi kumasin yanma siiresinin beyaz kumasa gore 4 ve 30 kat daha uzun siireye

sahip oldugunu agiklamislardir.

Ma ve ark. (2016a), dogal kahverengi pamuk liflerinin miikemmel antibakteriyel
Ozelliklere sahip oldugunu belitmislerdir. Kahverengi pamuklarin andioksidan kapasitesi
beyaz pamuklara gore onemli Olclide yliksek ¢ikmustir. Antioksidan 6zelligin ovma ve
yikama isleminden sonra da sabit kaldigini bildirmislerdir. Liflerdeki fenolik pigment

kompozisyonunun onlarin antioksidan 6zelligine katkida bulundugunu sdéylemislerdir.

Rathinamoorthy ve Parthiban (2019), rotor egirme teknolojisi kullanilarak egrilmis
ve iplik Ozelliklerini analiz ettikleri kahverengi pamuk ipliklerinden, dokuma teknigi
kullanilarak ¢ farkli kumas tipi gelistirilmis ve gelistirilen kumaslarin asinma,
boncuklanma direnci, sertlik, hava gecirgenligi, burusma geri kazanimi ve yirtilma
mukavemeti gibi fiziksel 6zelliklerini incelemislerdir. Yikama ve 1s18a karst renk hashig

gibi haslik 6zelliklerini de incelemis ve umut verici sonuglar elde ettiklerini bildirmislerdir.

Palamutcu ve ark. (2018), Tiirkiye’de melezleme ve seleksiyon 1slah teknikleri ile
gelistirilmis iki beyaz (Nazilli 84 S ve Aydin 110) ve ii¢ dogal kahverenkli (Emirel,
Akdemir ve Nazilli DT-15) pamuk genotipleri ile iki farkli lokasyonda 5 yil siire ile
yiriittiikleri calismada, lif tipi, konum ve yila bagli olarak incelik, uzunluk ve mukavemet
gibi fiziksel lif 6zelliklerini belirlemiglerdir. Lif uzunlugunun ve inceliginin farkli yil ve
lokasyonlara gore degisim gosterdigini, lif mukavemetinde ise iklim farkliliklarinin en
etkili faktor oldugunu belirtmislerdir. Aydin 110 ¢esidi en iyi lif 6zelliklerine sahip olurken
Akdemir ¢esidi en diisiik lif 6zelliklerine sahip olmustur. Lif uzunluguna kars1 lif tipi*yil
karsilagtirmasinda en yiiksek degerin Aydin 110 ¢esidinden 2013 yilinda (33,34 mm), en
diisiik degerin Akdemir ¢esidinden 2012 yilinda (25,17 mm) alindigini belirtmislerdir.

Saritha ve Patil (2020), renkli pamuk genotiplerinin verim ve lif kalite 6zelliklerini
belirlemek i¢in yaptiklari ¢alismada, yesilden kahverengiye 240 adet renkli pamuk genotipi
ile 5 adet beyaz pamuk genotipini augmented deneme desenine gore denemeye almiglardir.
Renkli pamuklarin ortalama ¢ir¢ir randiman1 % 33,84, UHML 22,19 mm, lif mukavemeti

23,95¢ tex?, incelik 4,02 mic. degerlerinin elde edildigini bildirmislerdir.

Godwa ve ark. (2022), ekstra uzun elyaf sinifindaki kendilenmis Gossypium
barbadense pamugunun o6zelliklerini gérmek igin yirittikleri ¢alismada, lif uzunlugu
(24,91 ile 34,06 mm), lif mukavemeti (25,02 ile 35,86 g tex™), inceligi (2,89 ile 4,57 mic),
tiniformite indeksi (64,08 ile 98,83), lif elastikiyeti (5,37 ile 6,60) ve olgunluk oran1 (0,48



ile 0,76) araliginda degerler almistir. Korelasyon analizi sonucunda lif uzunlugu ile
mukavemet arasinda tohum verimi iizerine herhangi bir etkinin olmadigin1 255 RIL

popiilasyonu normal dagilim gosterdigini bildirmislerdir.

Wang ve ark. (2022), dogal kahverengi pamuk liflerini (NBCC), iplik kalitelerini
iyilestirmek ve daha fazla renk tonu iiretmek icin belli oranda beyaz lifle karistirarak
trettikleri  kumaglarin  antibakteriyel — Ozelliklerini  aragtirmiglardir. NBCC  lifi,
Staphylococus aures ve Escherichia coli’ye kars1 sirasiyla % 91,7 ve % 86,9 antibakteriyel
aktivite gostermistir. % 70’ten fazla kahverengi pamuk iceren karisimlarin antibakteriyel

aktiviteleri NCBB liflerinkine ¢ok benzerlik gosterdigini belirtmislerdir.

Xu ve ark (2022), dogal kahverengi pamuktan agartilmis gazli bezin yara
tyilestirme {izerine etkilerini belirlemek i¢in yiiriittiikkleri ¢calismada, kahverengi pamuktan
olusan gazli bezin yara iyilestirme oranin1 % 14,81 arttirdigi, iltihapli hiicre sayisinm
%12.93 azalttig1, yeni kan damart sayisin1 % 6,88 arttirdigi belirtilmistir. Dogal kahverengi
pamuklu agartilmis gazli bezin yara iyilesmesi lizerinde siradan emici pamuklu gazl
bezden daha iyi bir etkiye sahip oldugunu ve tibbi pansuman olarak kullanilabilecegini

bildirmislerdir.

2.2. Dogal Renkli Pamukta Lif Ozelligi ile Tlgili Molekiiler Calismalar

Wu ve ark. (2008), HS 46xMARCABUCAGS8US-1-88 melezinden elde ettikleri
94 adet F, bireyi ile 188 RIL popiilasyonu kullanarak agronomik ve lif dzellikleri ile ilgili

QTL haritalarinin olusturulmasi i¢in yaptiklar: ¢calismada, 141 polimorfik SSR primerinden
125 tanesini, olusturduklar1 26 linkage grupta toplamiglar ve genomun 965 ¢cM’luk kismini
haritalayabilmislerdir. 24 linkage grup 115 lokus kapsamakla birlikte, spesifik
kromozomlar1 i¢erdigini tespit etmislerdir. Elde ettikleri 56 QTL’in 14’{inlin agronomik ve
1if ozellikleri ilgili olmakla birlikte 17 kromozomda lokalize oldugunu belirtmislerdir. 1
QTL’in lif uzunlugu ile ilgili olmakla birlikte linkage grup LGUO1’de yer aldigin1 ve alt
genom A’da 9 kromozomdaki 10 QTL’in agronomik ozellik ile ilgili 17’sinin de lif
ozellikleri ile ilgili oldugunu belirlemislerdir. D alt genomunda yer alan 8 kromozomda da
13 QTL’in agronomik ozellik ile ilgili, 16’sinin da lif 6zelikleri ile ilgili oldugunu
belirlemislerdir. Diger kromozomlarla karsilastirildiginda kromozom 3, 5, 12, 13, 14, 16,
20 ve 26 nin lif kalitesi agisindan 6nemli QTL’ler igerdikleri ve bunun da etkili pamuk

hatlarinin olusturulmasinda 1slahgilar tarafindan seleksiyonda rahatlikla kullanilabilecegini



ifade etmislerdir. Tiim linkage analizleri i¢in Joinmap 3 ve Kosambi haritalama fonksiyonu

secilmis, QTL analizleri QTLMaper 1.6 programini kullanarak olusturmuslardir.

Sun ve ark. (2009), SSR markorleri ile renkli pamuklardaki genetik ¢esitliligi
arastirdiklar1 ¢calismada, 40 kahverengi pamuk ve 21 yesil pamuk olmak iizere 61 renkli
pamuk hattinin SSR markorleri ile belirlendigi ¢alismada, 66 polimorfik SSR lokusundan
toplam 344 allel tespit etmislerdir. SSR lokusu basina allel sayis1 2 ile 12 arasinda
degismis, ortalama 5.21 oldugunu bildirmistir. Cluster analizleri ile renkli pamuklari, 9 alt

grup iceren 4 ana gruba ayrildigini bildirmislerdir.

Zhang ve ark. (2009), T586xYumian 1 melezlenmesi ile olusan 270 adet F,.7 RIL
popiilasyonu ile lif 6zelliklerinin belirlendigi ¢alismada, popiilasyonun 7508 SSR, 740 IT-
ISJ ve 384 SRAP markoéri ile taradiklari calismada 60 baglanti grubu elde ettiklerini
bildirmislerdir. Elde edilen haritanin 3140.9 ¢M uzunlukta oldugu ve lokuslar arasi
ortalama mesafenin ise 5.2 ¢cM oldugunu bildirmislerdir. 13 adet QTL bolgesinin lif
ozellikleri ile baglantili oldugunu, fenotipik varyansin % 7,4 ve 43,1 arasinda oldugunu
acikladigin1 ve 11 QTL bolgesinin A alt genomda, 2 QTL bolgesinin D alt genomda
yerlestigini bildirmislerdir.

Altan (2010), Kahve 95xAydin 110 ebeveynlerinin melezlenmesinden elde ettigi 112
bireye sahip F, populasyonundan RAPD, SSR ve AFLP DNA markorleri kombine edilerek
genom haritalar1 olusturmustur. Haritalama populasyonunda, 179 AFLP, 70 RAPD, 20
SSR polimorfik markér ve 1 morfolojik markdér elde etmis, bunlarn 199 adeti
haritalanarak, 1975 c¢cM uzunlugunda ve 12 baglanti grubu igceren bir genom haritasi
olusturmustur. Iki markér aras1 ortalama uzaklig1 9.92 ¢M olarak belirlenmistir. 6 farkl1 lif
fiziksel ozelligi (lif inceligi, lif mukavemeti, lif uzunlugu, lif uniformite indeksi, SFI, lif
elastikiyeti) incelenmistir. Lif renklerini sayisal rakamlara doniistiirmek i¢cin Minolta
marka Chromometer cihazi kullanmis ve bu cihazin lif renklerine iliskin 7 farkli
parametresini (L, a, b, AL, Aa, Ab, AE) analiz etmistir. Kahve 95xAydin 110 melezinde
toplam 121 QTL saptamistir. Kahve 95xAydin 110 melezinde F2 popiilasyonu lif fiziksel
ozellikleri ile ilgili QTL’lerin, fenotipik varyasyonu % 1 ile % 25 arasinda agikladigi, renk
ozelligi icin belirlenen QTL’lerin fenotipik varyasyonu % 1 ile % 54 arasinda agikladigi
bulmustur. A¢ilma gosteren F, generasyonunda 209, 240, 249, 254, 277, 294, 295 ve 304

nolu bireylerde hem kahverengi lifli F, ve hem de uzun lifli rekombinantlar elde etmistir.



Cuming (2011), dogal yesil renkli pamukta lif renk genlerini kontrol eden DNA
markdrlerinin belirlenmesi amaci ile yaptigi ¢alismada, Gossypium hirsutum L. (Yesil) ve
Gossypium hirsutum L. (Nazilli 84) c¢esitlerinin melezlenmesiyle e¢lde edilen F;
popiilasyonunda, 123 AFLP markorii ile 27 baglanti grubundan olusan 2068.5 cM
uzunlugunda bir harita elde edip, haritada iki markor arasindaki uzaklik 16.8 ¢cM” dir. Tek
markdr analizi kullanilarak 11 baglant1 grubunda lif rengi ve lif fiziksel 6zellikleri ile ilgili

43 QTL belirlemistir.

Surgun ve ark. (2012), RAPD-PCR analizleri ile Tiirkiye’de kiiltiirii yapilan 9 pamuk
genotipindeki genetik cesitliligi belirledikleri ¢alismada, genotipler arasinda polimorfizmi
saptamak amaciyla, toplam 42 adet RAPD primeri kullanilmig, 34 primerden
degerlendirilebilir sonuglar alinmis ve toplam 319 RAPD-PCR bandi elde ettiklerini
bildirmislerdir. Calistiklar1 genotipler arasinda % 18,1 polimorfizm orani saptanirken,
herhangi iki genotip arasindaki genetik benzerlik % 90,2 ve % 96,5 arasinda degistigini
bildirmislerdir.

Wang ve ark. (2014), genetik linkage analizi SSR ve EST-SSR markoérleri ile iki
kahverengi kiiltliri yapilan pamuk tiirii tizerine Lc; ve Lc, lokuslarinda lif rengi haritas:

olusturmuglardir. Xincaimian6 (Gossypium hirsutum L.) tarafindan taginan Lc, lokusu

kromozom 7’nin uzun kolu {lizerinde NAU2862 ve NAU1043 markdrleriyle ¢evrelenmis,
sirasiyla genetik mesafelerini 7.8 ¢M ve 3.8 ¢cM bulmustur. Xincaimian5 (Gossypium

hirsutum L.) tarafindan taginan Lc, lokusu kromozom 6’nin kisa kolu tizerinde NAU5433

ve NAU2968 markorleriyle ¢evrelenmis, sirastyla genetik mesafelerini 4.4 ¢cM ve 7.4 cM
bulmustur. Bu markdr ¢alismalart renkli pamukta bu 6nemli genlerin izolasyonlar1 i¢in

basit bilgiler vermistir.

Feng ve ark. (2015), renkli pamukta lif rengi ve kalitesi arasindaki korelasyonu
anlamak i¢in lif rengi ile ilgili kantitatif 6zellik lokuslarini belirlemek i¢in yaptiklar
calismada; Zong 128 (kahverengi pamuk) ve iki beyaz pamuk hatt1 ¢aprazlamalarindan bir
RIL ve iki F, popiilasyonu olusturmustur. Iki sabit ve gii¢lii QTL (qLC-7-1, qFC-7-1) lif
uzunlugu ve lif rengi icin ¢oklu generasyonlar ve cevre karsilagtirmalarindan fenotipik
varyansin % 16,01 - % 59,85 tekabiil ettigini ortaya ¢ikarmistir. Bazi kiiciik QTL’ler de
RIL popiilasyonlarinda degil yalnizca F, populasyonlarinda diisiik varyans (% 5) 5, 14, 21
ve 24 numarali kromozomlarda tanimlamustir. Ozellikle, lif rengi ve kalitesi i¢in goklu
efekt lokusu ¢oklu ¢evrelerde kromozom 7 (A genomu) {lizerinde NAU1043 ve NAU3654
komsu markorleri arasinda ortaya ¢ikmistir. Bunlardan qLC-7-1, gFC-7-1 lif renginin
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gelisimi ve pozitif etkilerden sorumlu oldugunu bildirmislerdir. Bu arada % 2,19-% 8,78
fenotipik varyansin agiklandigr lif kalite QTLs (qFL-7-1, qFU-7-1, qFF-7-1, qFE-7-1 ve
gFS-7-1) negatif etkiye sahip oldugunu, bu c¢oklu efekt lokusu lif rengi ve kalitesi igin
denemedeki iki tiir arasinda negatif korelasyon acia cikaracagini, bdylece pamugun

gelisimine giden yolu agacagini belirtmislerdir.

Zhang ve ark. (2015), allotetraploid TM-1 (Gossypium hirsutum L.) ve Hai 7124
melezlenmesi ile elde edilen 59 adet F, bireyinden daha iyi lif kalitesinin elde edilmesi
amaciyla GBS metodu ile yaptiklar1 sekanslama ¢aligmasinda ultra yogunluklu harita elde

etmislerdir ve belirlenen SNP’lerin 26 baglant1 grubuna dagildigini bildirmislerdir.

Sun ve ark. (2017), farkli bolgelerden elde ettikleri pamuk tohumlari ile yaptiklar
iligkilendirme haritalama caligsmasinda tiim genom iizerinde 10511 SNP elde etmislerdir.
Lif kalitesi ile iliskili 46 SNP, lif uzunlugu ve mukavemet ile iliskili 2 adet QTL’in A07 ve

D11. kromozomlar iizerinde oldugunu bildirmislerdir.

Fan ve ark. (2018), G. barbadense RIL popiilasyon hattinda lif 6zellikleri ile iligkili
QTL’leri SNP markdrleri GBS ile yiiksek yogunluklu bir harita elde ettikleri ¢alismada;
Cin Gossypium barbadense ¢esidi 5917 ile Amerikan Pima S-7 ebeveynlerinden elde
ettikleri 143 RIL popiilasyonundan SNP markoérleri ile GBS metodunu kullanarak
genotiplemislerdir. 26 linkage grubu 3557 GBS SNP ile olusturduklan yiiksek yogunluklu
haritada 3076.23 cM genetik mesafe elde etmislerdir. Markdrler arasindaki mesafe 1.09
cM 2dir. 42 QTL tespit edilmistir. 28 QTL A alt genomunda digerleri D alt genomunda yer
almistir. Elyaf kalitesiyle iliskili 24 QTL 12 baglant1 grubu arasina dagilmistir. LG1 (5
QTL) ile en fazla QTL sayisina sahiptir onu LG10 (3 QTL) ve LG25 (3 QTL) tespit
edildigini belirtmislerdir. 12 baglant1 grubu {izerindeki 24 QTL lif kalitesi ile iligkilidir. 7
baglant1 grubu iizerindeki 18 QTL lif verimi ile iligkilidir. QTL’ler fenotipik varyasyonun
% 0,97 ile % 20,7 sini agiklamustir.

Mohan Kumar ve ark. (2018), Gossypium barbadense L. pamugunda lif kalitesi ve
verim Ozellikleri i¢cin 63K SNP ¢ip tabanli baglanti esitsizligi ile QTL analizinde kantitatif
ozellik lokuslarinin belirlenmesine yonelik yiiriitilen galismada, 63K Illimina Infinium
SNP boncuk ¢ipi kullanilarak, ebeveynler Suvin ve BCS 23-18-7 (G. barbadense) arasinda
525 homozigot polimorfik markor tespit etmistir. 185 F, bitkisinin genotiplemesinde
kullanilmistir. 1219.4 ¢cM baglant1 haritas1 ortalama 2.7 ¢cM isaret araligi ile 21 kromozom
tizerine dagilmig ve 460 SNP lokusu ile olusturulmustur. Birlesik haritalama yoluyla, 13

kromozomda LOD degerleri 2.51 ile 11.56 arasinda degisen fenotipik varyasyonun % 0,4
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ile 28,0’ 11 agiklayan 29 QTL tanimlanmustir. Verim bilesenleri ve lif kalite 6zellikleri ile
ilgili sirastyla 13 ve 16 QTL tanimlanmustir. Lif kalite 6zelliklerinden sorumlu baslica
QTL’ler G. barbadense’nin 5, 6 ve 23. kromozomlarinda tespit edilen Uhml-1, Uhml-2,
Str-2 ve El-3 belirlenmistir. Dogrulamadan sonra bu ana 1if QTL’leri, G. hirsutum un lif

kalitesini iyilestirmek i¢in introgresyon islahinda kullanilabilecegini belirtmislerdir.

Wen ve ark. (2018), Linkage (baglanti) ve association mapping (iliskilendirme
haritalar1) ile kahverengi lifin genetik temelini ortaya ¢ikarmak ig¢in yaptiklar1 ¢alismada,
lif verimi ile ilgili 10 QTL ve lif kalitesi ile ilgili 19 QTL belirlemislerdir. gBF-A07-2
lokusunun lif verimini negatif bir sekilde etkiledigini ve kalite ile qBF-A07-1 lokusu

arasinda epistatik bir etki oldugu bildirmislerdir.

Ravichandran ve ark. (2019), RIL popiilasyonda SSR markérii ile lif kalite
ozelliklerini belirlemek i¢in yiiriittiikleri haritalama ¢alismasinda; toplam genetik mesafe

2883.3 cM olan 120 polimorfik markor ile 18 adet baglant1 grubu elde etmislerdir.

Sabev ve ark. (2020), pamuk 1slahinda molekiiller markdrlerin ve onlarin
uygulamalarinin 6nemini belirttikleri caligmada; verim, lif kalitesi, hastaliklara dayanim ve
olumsuz biiylime kosullart gibi poligenik uygulamalar hakkinda bilgi eksikligi nedeniyle
geleneksel 1slahin genetik gelismeleri sinirlandirdigini belirtmislerdir. Molekiiler markor
kullaniminin, genetik alandaki 6nemli gelismelerden oldugunu ve DNA polimorfizmlerinin

daha hizli saptanmasina ve kullanilmasina olanak sagladigini belirtmislerdir.

Wang ve ark. (2020), 239 RIL kullanarak yiiksek yogunluklu bir genetik harita
olusturmak 1i¢in SLAF tabanli SNP ve SSR markorleri ile faydali olacagim
belirtmislerdir. Burada, LMY22'den (yiiksek-verim Gossypium hirsutum L. cesidi) X
LY343 (G. barbadense L. introgresyonlu iistiin lif kalitesinde bir germplazm). Genetik
harita, 3556 SAF tabanli SNP ve 199 SSR isaret lokusu dahil olmak iizere 3426.57 cM'yi
kapsayan bir harita olusturmuslardir. 7 lokasyondan toplanan fenotipik verilerden lif
kalitesi i¢in 67 QTL ve verim ozellikleri i¢in 37 QTL olmak iizere toplam 104 QTL
tanimlanmustir. Bunlarin arasinda, 66 QTL, 12 kromozom iizerinde 19 QTL kiimesinde
birlikte yerlesmistir. 24 QTL, {i¢ veya daha fazla lokasyonda tespit edilmis ve stabil oldugu
belirlenmistir. Ayrica LY343'in genomik bilesenlerini ve LY343'lin tim genomunu
derinlemesine siralayarak lif ile ilgili 6zelliklere katkilarini da inceledikleri ¢alismada G.
hirsutum 1irklarindan (G. barbadense ebeveyni araciligiyla LY343'e giren) genomik
bilesenlerin daha olumlu katkida bulundugunu bildirmisleridir. G. hirsutum alelleri G.

barbadense’ den gelenlerden daha fazla bulundugunu belirtmislerdir.
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3. MATERYAL METOT

3.1. Materyal

3.1.1. Bitki materyali

Calismanin baslangi¢ materyalini farkli lif rengi ve lif 6zelliklerine sahip tiirler arasi
pamuk bitkileri olusturmaktadir. Kahverengi lif rengine sahip Ekstrem Okra (Gossypium
hirsutum L.) ile beyaz lif rengine sahip Askabat 100 (Gossypium barbadense L.)
gesitlerinin melezlenmesi ile elde edilip F7 kademesine kadar getirilen pamuk genotipleri

materyal olarak kullanilmistir.

Kahramanmaras Siitcii Imam Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Tarimsal Biyoteknoloji
Boliimii 6gretim eleman1 Dog. Dr. Adem Bardak’tan temin edilen F; kademesindeki 231
adet RIL popiilasyon pamuk genotipi ile ebeveynler Askabat 100 lif kalite 6zellikleri ¢ok
yiiksek iken Ekstrem Okra kahverengi renktedir. Standart olarak Devetiiyii ve Candia
cesitleri kullanilmistir. Candia beyaz renkli (Gossypium hirsutum L.) Avusturalya orjinli
bir ¢esit iken, Devetiiyii kahverenkli (Gossypium hirsutum L.) Tiirkiye de tescil ettirilmis

bir ¢esittir.

Askabat 100 (Beyaz-uzun lifli) x Ekstrem Okra (Kahverengi-kisa lifli)

(Gossypium barbadense L.)  (Gossypium hirsutum L.)
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a. Tarladan goriintiiler b. Kendileme alanindan gériintiiler

c. Askabat 100 x Ekstrem Okra Fg generasyonunda pamuklarin agilmasi

3.1.2. Deneme yeri ve yili

Deneme KSU Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Boliimiine ait Uygulama ve Arastirma
Birimi’nde bulunan arastirma alaninda, 2018 ve 2019 yillar1 pamuk yetistirme sezonunda
yiiriitiilmiistiir. Denemenin yiiriitiildiigii Kahramanmaras ili, 37° 11’ ve 38° 36’ kuzey
enlemleri ile 36° 15° ve 37° 42’ dogu boylamlar1 arasinda yer almaktadir. F; kademesindeki
pamuk genotiplerinin 2018 yilinda tarla kosullarinda ekimi yapilmistir. Yapilan gozlemler
sonucunda zayif gelisme ve lif 6zelliklerine sahip pamuk genotipleri elimine edilerek
dayanikli genotipler belirlenmistir. 2019 yilinda ise sekanslama iglemini gergeklestirmek

icin tekrar ekim yapilmistir.
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3.1.3. Deneme alaninin iklim ozellikleri

Denemenin yiiriitiildiigii Kahramanmaras ili Tiirkiye’nin Dogu Akdeniz Bolgesinde
yer almaktadir. Kahramanmaras yoresinde Akdeniz iklimi etkili olup gece-giindiiz arasi
sicaklik farki diisiikken, mevsimler arasi sicaklik farki ise yiiksektir. Kislar1 genel itibariyle
ik ve yagislh, yazlar ise sicak ve kuraktir. Kahramanmaras iline ait 2018, 2019 ve uzun

yillar iklim verileri Cizelge 3.1.’de verilmistir.

Cizelge 3.1. Kahramanmaras ili 2018, 2019 ve uzun yillar yagis, sicaklik ve nispi nem
verileri

Aylar Yagig (mm) Sicaklik (°C) Nispi Nem (%)

2018 2019 UY 2018 2019 UY 2018 2019 UY

Mayrs 52.9 4.0 51.8 21.7 23.1 20.3 52.6 44.0 53.7
Haziran 39.4 6.2 8.2 25.4 27.2 26.0 49.1 48.0 46.4
Temmuz 0.3 0.1 11 28.6 28.4 29.6 46.2 47.2 44.2
Agustos 0.0 0.1 0.9 29.1 29.5 29.5 43.8 47.7 48.7
Eyliil 0.6 1.5 14.3 27.2 26.3 25.7 38.4 41.2 45.4
Ekim 115.0 36.6 37.9 19.8 21.3 19.6 51.5 55.1 48.1
Kasim 33.2 39.1 76.8 12.7 135 11.7 66.7 56.2 60.2

Toplam 1482 87.6 191 1645 1693 1624 3483 3394 346.7

Ort. 21.17 1251 2728 235 2418 23.2 49.75 48.48 49.52

3.1.4. Deneme alaninin toprak 6zellikleri

Denemenin gergeklestirildigi Tarla Bitkileri Boliimii Uygulama ve Arastirma
Birimi’ndeki deneme alani arazisinden, 0 - 30 cm derinlikten alinan toprak orneklerinin
fiziksel ve kimyasal analizleri, KSU Ziraat Fakiiltesi Toprak Boéliimii laboratuvarinda
yapilmustir. Yapilan toprak analizlerine gore deneme topraklarinin fiziksel ve kimyasal

yapisi Cizelge 3.2°de verilmistir.
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Cizelge 3.2. Deneme alan1 2018 ve 2019 yillar1 toprak analiz sonuglari

Analiz yapilan 2018 Yorumlar 2019 Yorumlar
parametreler

Derinlik (cm) 0-30 0-30

Saturasyon (%) 61.6 Killi-Tinl 59.4 Killi-Tinlt
pH 7.45 Notr 7.53 Hafif Alkali
Tuz (%) 0.14 Tuzsuz 0.13 Tuzsuz
Kire¢ (%) 1.60 Kiregli 2.19 Kirecli
Organik Madde (%) 1.82 Az 2.65 Orta
Potasyum K0 (kg da™) 1415 Yeterli 112.1 Yeterli
Fosfor P,0s (kg da™) 5.76 Az 5.78 Az
3.2.Metot

Calisma, laboratuvar ve tarla sartlarinda kahverengi renk belirleme ve bu renkle

iliskili markor belirleme ¢alismalarindan olusmaktadir.

3.2.1. Tarla denemeleri

Denemede pamuk genotiplerine ait tohumlar, 2018 yilinda 231 adet genotip
Augmented deneme desenine gére 5 blok olarak yiiriitiilen ¢aligmada blok uzunlugu 4 m,
bloklar arasi 1 m, sira aras1 70 cm ve sira tizeri 20 cm olacak sekilde pamuk genotipleri ile
ebeveyn ve standart c¢esitler 5 kez tekerriir ederek, ekimi 27.05.2018 tarihinde
gerceklestirilmistir.  Pamuk bitkilerinde kendilemeye devam edilmistir. Bu amagla
bitkilerin ¢evrelerine dikilen demir kaziklar ve tiiller yardimiyla ¢iceklenme doneminde
bitkilerin izolasyonu saglanmistir. Yapilan gozlemler sonucunda elde edilen (istiin
fenotipik 6zelliklere sahip pamuk genotipleri se¢ilmistir. Denemenin ikinci yilinda (2019),
onceki yildan gelen ve secilen 100 adet Fg genotiplerine ait kendilenmis tohumlar,
ebeveynler ve standart gesitler ile augmented deneme desenine gore 4 blok olarak
ekilmistir. Calismada blok uzunlugu 4 m, bloklar arasi 1 m, sira arasi1 70 cm ve sira Gizeri
20 cm her genotip iki sira olacak sekilde ekimleri 23.05.2019 tarihinde yapilmstir.
Ekimden 6nce 6 kg da™ saf azot ve fosfor 20-20-0 kompoze giibre cinsinden taban giibresi
uygulanmis ve toprak hazirligindan sonra el ile ekim yapilmigtir. Temmuz aymin ilk

haftasinda sulamaya baslanmis olup, 5 giin ara ile damlama sulama yapilmistir. Ik sulama
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oncesi el ile 6 kg da™ hesabiyla Amonyum siilfat uygulamasi yapilmustir. Son giibreleme
ise 3. su oncesi el ile saf 6 kg da N hesabiyla % 46’lik iire giibresi verilerek giibreleme
sonlandirilmustir. Trips (Thrips tabaci L.) pamuk zararlisma karsi ilagtan 100 ml da™
hesabiyla 3 kez ilaglama yapilmistir. Gelismekte olan pamuk fidelerini yabanci otlardan
korumak, topraktaki suyun buharlagsmayla kaybolmasini onlemek, fidelerin koklerinin
gelismesini ve derinlere inmesini saglamak i¢in 3 kez el ve 3 kez traktor capasi yapilmustir.
Ikinci yili olusturan Fy generasyonunda da bitkiler birinci yilda uygulanan yontem
kullanilarak kendileme uygulamasi tekrarlanmistir. Hasat islemi ilk y1l (2018), kozalarin %
50-60’1n1n agtigr donemde 17.10.2018 ve 01.11.2018 tarihlerinde olmak {izere iki defada
yapilmistir. Ikinci y1l (2019) 12.10.2019 ve 19.10.2019 tarihlerinde olmak iizere iki defada
yapilmistir.

3.2.2. Kullanilan makina ve cihazlar ile incelenen ozellikler

3.2.3.1. Rollergin ¢ir¢ir makinasi

KSU Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitleri Bolimii Cir¢ir Laboratuvarinda bulunan
randiman rollergin ¢ir¢ir makinesi ile kiitlii pamugun liflerini tohumdan ayirmak igin

kullanilmistir.

3.2.2.2. HVI (High Volume Instruments) cihazinda saptanan lif 6zellikleri

HVI (High Volume Instruments) cihazi kullanilarak lif pamuk o6rneklerinin lif
inceligi (micronaire), iist yar1 ortalama uzunluk (UHML) (mm), ortalama uzunluk (ML)
(mm), lif uzunluk uyum indeksi (iiniformite indeksi) (%), lif kopma dayanmikliligi (lif

mukavemeti) (g tex™), lif kopma uzamasi (elastikiyet) (%) 6zellikleri incelenmistir.

3.2.2.3. Datacolor 650d cihazinda saptanan renk ozellikleri

Elde edilen liflerin renkleri Datacolor marka 650d Spektrofotometre renk analiz
cihazi ile 6lgtimlenerek rakamlara doniistiiriilmiistiir. Cihaza numune olarak Candia pamuk
cesidi okutulup sonra mevcut pamuk liflerinin renk degerleri tespit edilmistir. Ebeveynler,
standartlar, Fg ve Fg bireylerine ait pamuk lif renkleri renk 6lger cihazi (Datacolor 650d
Spechtrophotometer) ile Ol¢iimlenerek rakamlara (DL, Da, Db, Dc, Dh, dE)

doniistiirilmiistir.
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Sekil 3.1. Renk dagilim diyagrami

DL: Toplam (siyah- beyaz) renk degisimini vermektedir; pozitif deger parlakligi, negatif
deger koyulugu ifade etmektedir.

Da: Toplam (kirmizi-yesil) renk degisimini vermektedir; pozitif deger kirmizi rengi,

negatif deger yesil rengi temsil etmektedir.

Db: Toplam (sari-mavi) renk degisimini vermektedir; pozitif deger sar1 rengi, negatif deger

mavi rengi belirtmektedir.

Dc: Renk doygunlugunu ifade etmektedir; pozitif deger daha parlak, negatif deger daha

soluk oldugunu gostermektedir.
Dh: Ton farkindaki farklilig: ifade etmektedir.

dE: Birbirinden bagimsiz olarak incelenmis toplam renk degisimini vermektedir.
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Lightness L*

f 1

Saturation G*

+b* Yellow

Sekil 3.2. Boyutsal renk dagilim1
3.2.3. Kahverengi lif 6zelligi ile iliskili markor belirleme

Kahverengi lif 6zelligi ile iliskili markor belirleme ¢alismasinda, Fg kademesindeki
lif renklerine gore secilmis 94 pamuk genotipi ve 2 adet ebeveynden, sekanslama yoluyla
genotipleme (GBS: Genotyping by Sequencing) yontemiyle elde edilen tek niikleotid
polimorfizmi (SNP: Single Nucleotide Polymorhism) (Tek niikleotid farkliligr)

kullanilmistir.

3.2.3.1. Yaprak orneklerinin alinmasi ve DNA izolasyonu

Bitkiler 4-5 ger¢ek yaprak olusturduklarinda yaprak ornekleri alinarak saf su ile
temizlenip kuru buz igerisinde muhafaza edilerek kullanilincaya kadar -80 °C’de

saklanmustir.

DNA izolasyonu igin Zhang ve Stewart (2000)’mn gelistirdigi protokol modifiye
edilerek uygulanmustir. 1.5 ml’lik ependorf tiiplere 0.5 ml izolasyon soliisyonu 30.1 M
Tris-HCI (pH:8), 1 M NaCl, 0.02 M EDTA (pH:8), % 2 w v'' CTAB, % 2 Polyvinyl-
pyrrolidone-40, 1 mM 1,10- Phenanthroline monohydrate, % 0,2 P-merchaptoethanol ¢
eklenmistir. Bitkiden alinan 3-4 adet geng yaprak sivi azot ile porselen havanda iyice
ezilmis, ezilen bu yaprak parcalar tiiplere konularak {izerine 0.5 ml chloroform eklenip

¢alkalanarak 65 °C sicakliktaki su banyosunda 1 saat bekletilmistir. Su banyosundan alinip

+4 °C’de 10 dakika 12000 (rpm) devirde santrifiij edilmistir.

Santrifiij sonunda yaprak parcalar tliplerin dibine ¢okmiis ve sivi kisim tiiplerin iist
kismina birikmistir. Bu s1v1 kismin yaprak parcalariyla karigsmamasina dikkat edilerek yeni

tiiplere aktarilmus, tizerine 0.5 ml isopropanol eklendikten sonra 1 saat -20 °C’de
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bekletilmistir. 12000 devirde +4 °C’de 10 dakika santrifiij yapilarak DNA’larm tiiplerin
dibine ¢okelmesi saglanarak sivi kisim uzaklastirilmistir. Sonra % 70 etanol ile 13000
devirde, +4 °C’de 2 dakika ve %100 etanol ile 13000 devirde, +4 °C’de 2 dakika santrifiij
yapilarak DNA’lar temizlenmis ve kurumaya birakilmistir. Kuruyan DNA’lara 300 pl Tris
eklenerek DNA izolasyonu tamamlanmistir. Calismada kullanilan cihazlar ve kimyasallar

Cizelge 3.4’te verilmistir.

Cizelge 3.3. Calismada kullanilan cihazlar ve kimyasallar

Kullanilan cihaz ve kimyasallar

Kullanim amaclart

-80 buzdolabi

Numune muhafaza

-24 buzdolab1 Numune muhafaza

Hot surface shaker DNA izolasyon

Nanodrop Niikleik asit konsantrasyon ol¢timii
Sicak su banyosu DNA izolasyon

Kuru buz DNA izolasyon

Etiliv (inkiibator)
Laminar kabin

Kiiltiir gelistirme

Temizlik ve giivenlik gerektiren tiim

caligmalar
UV cihaz1 Jel goriintiileme
Yatay Elektroforez DNA’larn yliriitme
pH olger pH ayan
Kiiciik santrifiij 1.5 veya 2 mI’lik ependorf tiipleri
Biiytik santrifii 15 ml’lik falkon tiipler
Hassas terazi Hassas tartim
Mikrodalga firin Agaroz ¢ozme
Otoklav Steril
1-1000 aras1 mikropipetler Hacim ayar1
Dispenser DNA izolasyon
Havan DNA izolasyon
Tokmak DNA izolasyon
Saf su cihazi DNA izolasyon
Calkalayici DNA izolasyon
Vorteks DNA izolasyon
10xbuffer (Ekstraksiyon buffer) DNA izolasyon
EDTA (pH:8) DNA izolasyon
Tris-HCI DNA izolasyon
CTAB DNA izolasyon

Phenanthroline
Polvinyl-pyrrolidone

DNA izolasyon
DNA izolasyon

Merchaptoethanol DNA izolasyon
Kloroform isoamily (24:1) DNA izolasyon
Isopropanol DNA izolasyon
RNAs DNA saflastirma
Proteinaz K DNA saflastirma
HCI pH dengesi
Asetik asit DNA izolasyon
TAE Jel elektroforez
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Brophophenol mavisi Jel yiikleme boyasi

TBE (Tris borik edta) Elektroforez ¢ozeltisi
%80’lik etil alkol DNA izolasyon
%70’lik etil alkol DNA izolasyon

DNA Ladder DNA Fragment cetveli

3.2.3.2. DNA Kkonsantrasyonu ve safliginin belirlenmesi

Izolasyonlar1 yapilan pamuk DNA’lar1 % 1°lik Agaroz jelde TAE [(1XTAE; 4.84 g
Tris, 1.142 mL Asetik Asit, 2 mL 0.5 Molar (M) EDTA (Tris-Asetat-EDTA, Ph:8)]
cozeltisi icerisinde 50 mA elektrik akiminda elektroforez yapilarak ultra viyole (UV) 151k
altinda goriintiileme yapilmistir (Sekil 3.3). Ayrica izole edilen DNA’larin konsantrasyon
ve saflik dereceleri Nanodrop Spektrofotometre 2000 yardimiyla belirlenmistir. Saflik ve
konsantrasyonlar1 ayarlanan 94 adet DNA 06zel bir plate konularak Diversity Array

Technology (Canberra/Avustralya) firmasina gonderilmistir.

Cizelge 3.4. Pamuk genotiplerinin Nanodrop konsantrasyonlari

. Nucleic Acid
Genotip Conc. (ng/ul) 260/280

1 242 108.6 2

2 183 170 1.75
3 24 343.7 1.69
4 115 230.7 1.75
5 284 472.9 2.03
6 308 126.5 2.12
7 203 104.5 2.07
8 204 338.1 2.04
9 98 202.2 2.02
10 248 184.7 1.97
11 288 105.2 1.61
12 182 261.1 1.88
13 83 272.1 1.98
14 25 42.5 1.74
15 339 386.7 2.02
16 32 578 1.92
17 99 305 1.88
18 176 73.1 2.01
19 39 187.8 1.76
20 224 305.2 1.98
21 143 267.2 2.03
22 246 179.4 1.76
23 319 342 2.02
24 314 89.2 1.93
25 27 261.9 2.02
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26
27
28
29

30

31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
73
74
75

206
130
58
47

50

306
158
275
234
44
87
80
178
108
35
328
207
11

191
15
10

167
67

264
64

263

154

218

264
28

159
20
146
126
297
195
199
70
16
216
204
174
39D
328D
315
311
198
179
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240.5
111.6
390.1
135.7

417

482.7
350.3
145.5
234.6
125.7
268.5
26
379.6
164.7
22.9
459.5
202.6
15.7
232.8
92.2
120.3
40.4
155.7
80.2
112.1
357.3
154.8
186.1
136.1
152.4
230.7
116.4
55.5
246.1
1541
139.7
1.000
318.1
327.1
304.1
216.1
267.7
181.5
232.3
202.6
425.6
127.2
174.2
140.4
270.0

2.08
1.74
1.99
211

1.89

2.07
2.04
1.6
2.15
2.01

1.97
1.87
1.98
1.97
2.03
2.01

2.13
1.65
1.93
1.8
1.99
2.12
1.73
1.93
2.07
2.03
1.81
2.04
1.76
1.64
1.89
1.7
2.04
-6.73
1.98
1.42
2.13
2.01
1.8
1.97
1.92
1.9
1.97
1.91
1.85
2.02
2.05



76
77
78
79
80
81
82
83
84
85
86
87
88
89
90
91
92
93
94
95
96
97
98
99
100
101
102
103

267
166
131.2
136
122
103
112
91
70
214
116
131.1
91
188
80
25
Askabat 100
Ekstrem okra
290
171
54
297
214
103
207
91
207
243

334.9
283.2
97.90
89.50
333.0
154.6
563.1
158.1
240.8
158.1
165.7
230.1
91.00
137.6
62.80
279.0
210.7
115.4
76.70
255.0
140.7
62.9
255.3
306.8
128.1
199.5
182.1
264.0

2.02
1.96
2.17
1.77
1.99
2.16
1.76
2.15
2.14
2.13
2.16
2.13
2.18
2.13
2.28
2.12
2.08
1.89
1.92
1.84
1.78
1.79
1.66
2.00
1.71
1.88
2.08
1.69
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Sekil 3.3. Genomik DNA’larin agaroz jel goriintiisii
3.2.4. GBS metodu

Izole edilmis DNA’lar bir plate olarak Diversity Arrays Technology Pty. Ltd.
sitketine Canberra, Avusturalya’ya gonderilmistir. Sirket DArTseq adli bir ydntem
gelistirmistir. DArTseq, genom karmasikligini azaltma yontemlerini ve yeni nesil dizileme
platformlarini birlestirmektedir. GBS analizleri Elshire ve ark. (2011) ve Poland ve ark.
(2012)’in uyguladiklar1 yonteme gére DART firmasinda gergeklestirilmistir. Ham dizi
verilerinin elde edilmesi ve SNP’lerin belirlenmesi ve diger islemler Sekil 3.5°te

gosterilmistir.

SNP genotiplendirmelerinde, NGS (Next Generation Sequencing) (Yeni Nesil
Dizileme) yaklasimlar1 ile gelistirilen GBS (Genotyping by Sequencing) (Dizileme ile
genotiplendirme) giderek popiiler olmaktadir. Genom dizileme, SNP varyasyonlarinin
tespitine olanak saglamakla birlikte, genotipleme amagli derinlemesine genom boyutlu
dizilemeler giintimiizde ekonomik goriilmemektedir. Bu kapsamda ekonomik olarak ucuz
NGS teknolojilerinin kullanildigit GBS gibi rutin genotip tanimlamalarda kullanilanilacak
yaklagimlar gelistirilmistir. Bu tiir genotipleme sistemlerinde esas olarak diisiik derinlikte
(coverage) dizilemeler yapilirken, NGS cihazlarinda degisik barkodlanmis DNA

orneklerinin ¢oklu okumalar bir 6rnek gibi kosturulmakta ve maliyet diistiriilmektedir.

24



Basitce, GBS ‘genotyping by sequencing’ tekniginde diisiik derinlikte okumalar
yapilmaktadir. Ornegin celtikte harita populasyonu icin bu derinlik 0.02X-0.13X iken,
farkli genotipleri igeren tiirlerde ise, 1X derinlikte okumalar yapilmaktadir. Ancak bu
dizilemeler/okumalar tiim genom boyunca yayilmakla birlikte, diisiik derinlikteki
okumalardan dolay1 aranilan herhangi bir lokusta SNP tespiti gii¢lesebilmektedir. Bu
nedenle GBS yaklasimlarinda dizi okumalari tim genomda degilde, genomda alt bolgelere
yonelik yapilmakta ve tercihen SNP tespitinde kullanilacak ayrik lokuslar tercih
edilmektedir. Orjinal olarak tek enzim kesimine dayanan GBS protokolii, iki-enzim

sistemine modifiye edilmis ve arpa, bugday, yulaf ve pamuk gibi bitkilerde basar1 ile

uygulanmustir.
GBS Lab Protokolu
PCR primerleri
4. Orneklerin |
1. DNA plate ve temizlenmesi_ ’
Adaptor cifti
. Kesme/Baglanma
{\ reaksiyonlarin:94 '
Primers
E %
5. PCR
T Insert Insert
2. Kesme enzimi ile DNA s - 1
kesilmesi [o1] Hl P2 |
3. Adaptor baglanmasi
Barkod "Yapiskan uglar’ Benzer lllumina sekanslama
adaptor adaptor Primer 2
[ I/
N Kesme enzimleri
Barkod (8bp)
ApeKl 5'G CwGC? HiSeq 2000
lllumina sekanslama Pstl CTIGCAG
Primerl EcoT221 ATGCAT b

Sekil 3.4. GBS Lab protokolii
3.2.5. istatistiksel analizler

Renk ve verim karakterlerine ait Gzellikler igin varyans analizi ve LSD (Least
significant difference) student t testi JMP 7 paket programinda belirlenmistir.

(https://www.jmp.com/en dk/software.html). Microsoft excel’de verilerin ortalamasi

kullanilarak frekans grafikleri yapilmistir.

Kendilenmig saf pamuk hatlarinin kahverengi ile iligskili SNP markorii belirlemek
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https://www.jmp.com/en_dk/software.html)

icin TASSEL 5 bilgisayar paket programu ile filtreleme islemi gerceklesmistir. Bu amagla
oncelikle GBS metodu sonucu elde edilen SNP markorlerinin mindr allel frekansi 0.05°ten
kiiglik olanlar (MAF<0.05) program yardimiyla belirlenerek ¢ikarilmis ve datalar analize
hazir hale getirilmistir. IC Map ile haritalama islemi, Qgene istatistik programi ile QTL
analiz gergeklestirilmistir. Composit Interval Haritalama (CIM) yontemi ile standart
program ayarlar1 kullanilarak LOD degeri (LOD>2,5) olan kantitatif karakter lokuslari

belirlenmis ve ¢izelgeler tizerinde gosterilmistir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

Pamuk tropikal ve subtropikal bolgelerde yetistirilen bir sicak iklim bitkisidir.
Artan sicakliklar ve yagislarin esit olmayan dagilimi kiiresel diizeyde pamuk {iretimini
etkilemektedir.

Elyaf kalite ozellikleri ekimi yapilan 2018 ve 2019 willarinda ayr1 ayri analiz
edilmistir.

Kahramanmaras kosullarinda denemenin yapildig1 yerde dogal renkli pamuklarin
gelisme donemlerinin bolgede yetistirilen beyaz lifli ¢esitlerle benzer olduklar1 ve ayni
kosullarda yetisebilecekleri anlasiimistir. Iki yil siire ile kurulan renkli pamuk denemesinde
elde edilen fenotipik analizler ve genotipik analizler olmak tizere degerlendirilerek, asagida

verilmistir.

4.1. Askabat 100 x Ekstrem Okra Fgve Fg Generasyonlarimin DL, Da, Db, Dc, Dh, dE
Ozellikleri ile Tlgili Fenotipik Acilimlar

4.1.1. Pamuk genotiplerinin DL degerleri

Pamuk genotiplerinin DL degeri ile iliskili varyans analiz sonuglar1 Cizelge
4.1’den, genotip ortalamalar1 Sekil 4.1°den izlenebilmektedir. Genotipler arasindaki fark
ile yilxgenotip interaksiyonunun ¢ok onemli (p<0.01) oldugu tespit edilmistir. Pamuk
genotipleri beyazin tonlarindan kahverenginin tonlarina kadar genis bir skala gostermistir.

Parlakliktaki degisimi ifade eden DL degeri genellikle negatif deger almistir.

Cizelge 4.1. DL degerlerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F Degeri
Kaynaklar Derecesi Toplami Ortalamas:

Yil 1 109.27 109.27 17.99
Tekerriir 2 5.67 2.83 0.46
Genotip 97 109005.27 1123.76 185.02**
Yilxgenotip 97 4266.30 43.98 7.24%*
Hata 389 2362.68 6.07

C. Toplam 586 115754.87

% CV : %8

**p<0.01

DL degeri toplam (siyah-beyaz) renk degisimini vermektedir; pozitif deger
parlaklig1, negatif deger koyulugu ifade etmektedir. 2018 yilinda elde edilen DL degerleri -
42,39 ile 1,06 arasinda degisiklik gostermistir. Ebeveyn Ekstrem okra -23,49 degerini
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alirken Askabat 100 -9,49 degerini almistir. 39 adet genotip -23,49’un altinda deger
alirken, 14 adet genotip -23,49 ile -9,49 arasinda deger almistir. 30 adet genotip ise -
9,49°dan biiyiik deger almistir. Standart ¢esitlerden Candia -0,53 degerini alirken Deve
tiiyii -25,23 degerini almistir. 82 adet genotip negatif deger alirken, 3 adet genotip pozitif
deger almistir. 2019 yilinda elde edilen DL degerleri -41,43 ve 2,32 arasinda degisiklik
gostermistir. Ebeveyn Ekstrem okra -34,58 degerini alirken Askabat 100 -7,68 degerini
almistir. 9 adet genotip -34,58’in altinda deger alirken, 43 adet Genotip -34,58 ile -7,68
arasinda deger almistir. 31 adet genotip -7,68’den biiyiikk deger almistir. Standart
cesitlerden Candia 0,77 degerini alirken Deve tiiyii -19,65 degerini almistir. 77 adet
genotip negatif deger alirken, 8 adet genotip pozitif deger almistir. Kullanilan standart
Candia ¢esidine gore genotiplerin ¢ogunlugunun koyu oldugunu gostermektedir. Cuming
(2011), beyaz ve yesil renkli genotipler tlizerinde yaptig1 calismada parlaklik degerinin -
35,6 ve -5,83 arasinda degisen bir skala elde etmistir.

25
22

Deve tiiyii, Ekstrem okra Candia
20 \
\
\

Askabat 100

10 / 8
6 |
5 v
I I a1
0 |

Genotip Sayisi

-37,56 -32,73 -27,91 -23,08 -18,25 -13,42 -8,60 -3,77 Max 1,06
DL-2018
30
25 s 24
Deve tiiyii
20 Candia

Ekstrem okra |4

Askabat 100 v
10
o = -

-36,57 -31.71 -26,85 -21.99 -17.12 -1226 -740 -2.,54 Max 2.32

Genotip Sayisi

DL -2019

Sekil 4.1. Pamuk genotiplerinin 2018 ve 2019 yillar1 DL degerleri dagilim
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4.1.2. Pamuk genotiplerinin Da degerleri

Pamuk genotiplerinin Da degeri ile iliskili varyans analiz sonuglart Cizelge 4.2°de
verilmigtir. Da ozelligi yOniinden genotipler arasindaki fark ile yilxgenotip

interaksiyonunun ¢ok dnemli (p<0.01) oldugu tespit edilmistir (Cizelge 4.2.).

Cizelge 4.2. Da degerlerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F Degeri
Kaynaklar Derecesi Toplami Ortalamasi

Yil 1 0.15 0.15 0.31
Tekerriir 2 0.22 0.11 0.23
Genotip 97 11564.06 119.21 245.68**
Yilxgenotip 97 341.28 3.51 7.25%*
Hata 389 188.76 0.48

C. Toplam 586 12094.56

%CV:%8

** p<0.01

Da degeri toplam (kirmizi-yesil) renk degisimini vermektedir; pozitif deger kirmizi
rengi, negatif deger yesil rengi temsil etmektedir. Da ile ilgili Ol¢limler
degerlendirildiginde; 2018 yilinda genotipler -1,05 ile 13,49 arasinda deger almustir.
Ebeveyn Ekstrem okra 8,01 degerini alirken Askabat 100 2,57 degerini almistir. 44 genotip
2,32’nin altinda deger alirken, 18 genotip 2,32 ile 8,44 arasinda, 38 adet genotip 8,44’ten
biiyiikk deger almistir. Standart g¢esitlerden Candia 0,25 degerini alirken Deve tiiyli 9,33
degerini almigtir. 2019 yilinda genotipler -0,07 ile 13,95 arasinda deger almigtir. Askabat
100, 2,59 degerini alirken Esktrem okra 11,98 degerini almigtir. 30 adet genotip Askabat
100’tin altinda deger alirken 47 adet Genotip 2,59 ile 11,98 arasinda, 6 adet genotip
11,98’den biiyiik deger almistir. Standart ¢esitlerden Candia 0,30 degerini alirken Deve
tiiyli 8,17 degerini almistir. Her iki yilda da 5 adet genotip negatif deger alirken, 80 adet
genotip pozitif deger almustir.

29



Ekstrem okra Deve tiiyii
16 Candia 14  Askabat 100
14 12
= 12 -
&
«
z 10
v g
B 5
E 6
s 4
o 2 1
o N -
-1,05 0,57 2,18 3,80 541 8,64 10,26 11,87 Max
13,49
Da-2018
30
26
- 25 Ekstrem okra
2 2 Candia Askabat 100 Deve tiiyii
cg &
& 15
E 10 ) ’ 8 )
6 5 5
’ I 1 2
o e H . = N
-0,07 1,49 3,05 4,60 6,16 7,72 9,28 10,83 12,39 Max
13,95
Da-2019

Sekil 4.2. Pamuk genotiplerinin 2018 ve 2019 yillar1 Da degerleri dagilimi

Arastirmada Da agisindan elde ettigimiz bulgular, eklemeli gen etkilerinin renk

yonetiminde 6nemli oldugunu bildiren Cetin (2022) ile benzerlik gostermistir.

4.1.3. Pamuk genotiplerinin Db degerleri

Pamuk genotiplerinin Db degeri ile iliskili varyans analiz sonuglar1 Cizelge 4.3’ ten,
genotip ortalamalar1 Sekil 4.3’ten izlenebilmektedir. Genotipler arasindaki fark ile

yi1lXgenotip interaksiyonunun ¢ok énemli (p<0.01) oldugu tespit edilmistir.

Cizelge 4.3. Db degerlerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F Degeri
Kaynaklar Derecesi Toplami Ortalamasi

Yil 1 4.99 4.99 3.48
Tekerriir 2 1.59 0.79 0.55
Genotip 97 19583.05 201.88 140.75**
Yilxgenotip 97 426.55 4.39 3.06**
Hata 389 557.96 1.43

C. Toplam 586 20571.61

%CV:%8

** n<0.01
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Db degeri toplam (sari-mavi) renk degisimini vermektedir; pozitif deger sar1 rengi,
negatif deger mavi rengi belirtmektedir. Db ile ilgili 6l¢imler degerlendirildiginde; 2018
yilinda genotipler -1,9 ile 16,59 arasinda deger almistir. Ebeveyn Askabat 100, 5,29
degerini alirken Ekstrem okra 12,78 degerini almistir. 29 genotip 5,29°un altinda deger
alirken, 33 genotip 5,29 ile 12,78 arasinda, 32 adet genotip 12,78’den biiyiik deger almistir.
Standart cesitlerden Candia -0,44 degerini alirken Deve tiiyii 14,96 degerini almigtir. 2019
yilinda genotipler -2,24 ile 17,47 arasinda deger almistir. Askabat 100, 4,77 degerini
alirken Ekstrem okra 15,34 degerini almistir. 30 adet genotip Askabat 100°{in altinda deger
alirken 49 adet genotip 4,77 ile 15,34 arasinda, 7 adet genotip 15,34’ten biiyiik deger
almistir. Standart cesitlerden Candia 0,89 degerini alirken Deve tliyli 11,28 degerini

almstir.

Ekstrem okra
12 = Deve tiiyii
14 Candia Askabat 100 T
- \ 12
a 12 11 v
g 10 \ J
2 8 7 7 7
2 6 5 5
g 4
0 [ |
-1,90 0,15 2,21 4,26 6,32 8,37 10,43 12,48 14,54 Max
16,59
Db-2018
Ekstrem okra
25 2
_ 20 Candia |, Askabat 100 Deve tiyii i
] \ [ v
= \
; |
=
w 4 / 2
2 10 v
g 7 ; 7 7
g . L H B =
-2,24 -0,05 2,14 4,33 6,52 8,71 10,9 13,09 15,28 Max
17,47
Db-2019

Sekil 4.3. Pamuk genotiplerinin 2018 ve 2019 yillar1 Db degerleri dagilimi

Arastirmada Da acisindan elde ettigimiz bulgular, eklemeli gen etkilerinin renk

yonetiminde dnemli oldugunu bildiren Cetin (2022) ile benzerlik gostermistir.

31



4.1.4. Pamuk genotiplerinin Dc degerleri

Pamuk genotiplerinin Dc degeri ile iligkili varyans analiz sonuglar1 Cizelge 4.4 ten,
genotip ortalamalar1 Sekil 4.4’ten izlenebilmektedir. Yillar arasindaki farkin onemli

(p<0.05) oldugu tespit edilmistir.

Cizelge 4.4. Dc degerlerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F Degeri
Kaynaklar Derecesi Toplami Ortalamasi

Yil 1 10.52 10.52 6.29*
Tekerriir 2 1.15 0.57 0.34
Genotip 97 26698.36 275.24 164.52
Yilxgenotip 97 569.57 5.87 3.50
Hata 389 650.77 1.67

C. Toplam 586 27928.86

%CV:%8

* p<0.05

Dc degeri renk doygunlugunu ifade etmektedir; pozitif deger daha parlak, negatif
deger daha soluk oldugunu gostermektedir. Dc ile ilgili dlglimler degerlendirildiginde;
2018 yilinda genotipler -1,90 ile 19,18 arasinda deger almistir. Ebeveyn Askabat 100, 5,58
degerini alirken Ekstrem okra 14,50 degerini almistir. 29 genotip 5,58’in altinda deger
alirken, 32 genotip 5,58 ile 14,50 arasinda, 23 adet genotip 14,50’den biiyiik deger almistir.
Standart ¢esitlerden Candia -0,41 degerini alirken Deve tiiyii 16,86 degerini almistir. 2019
yilinda genotipler -2,24 ile 20,47 arasinda deger almistir. Askabat 100, 5,44 degerini
alirken Ekstrem okra 18,25 degerini almistir. 32 adet genotip Askabat 100’iin altinda deger
alirken, 47 adet Genotip 2,59 ile 11,98 arasinda, 6 adet genotip 11,98’den biiyiik deger
almistir. Standart cesitlerden Candia 0,91 degerini alirken Deve tiiyli 12,99 degerini

almistir.
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Sekil 4.4. Pamuk genotiplerinin 2018 ve 2019 yillar1 Dc degerleri dagilimi

4.1.5. Pamuk genotiplerinin Dh degerleri

Pamuk genotiplerinin Dh degeri ile iliskili varyans analiz sonuglar1 Cizelge 4.5’ten,

genotip ortalamalar Sekil 4.5’ten izlenebilmektedir. Genotipler ve yillar arasindaki fark ile

yilX genotip interaksiyonunun ¢ok énemli (p<0.01) oldugu tespit edilmistir.

Cizelge 4.5. Dh degerlerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F Degeri
Kaynaklar Derecesi Toplami Ortalamasi

Yil 1 4.66 4.66 17.12**
Tekerriir 2 0.18 0.09 0.33
Genotip 97 4609.25 47.51 174.46**
Yilxgenotip 97 229.21 2.36 8.67**
Hata 389 105.95 0.27

C. Toplam 586 4949.67

% CV:% 8

** p<0.01

Dh degeri ton farkindaki degisikligi ifade etmektedir.

Dh ile ilgili olglimler

degerlendirildiginde; 2018 yilinda genotipler -9,97 ile 1,22 arasinda deger almustir.
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Ebeveyn Askabat 100, -1,69 degerini alirken Ekstrem okra -4,70 degerini almistir. 45 adet
genotip -4,70’in altinda deger alirken, 14 genotip -4,70 ile -1,69 arasinda, 28 adet genotip -
1,69’dan biiylik deger almistir. Standart cesitlerden Candia -0,29 degerini alirken, Deve
tiyli -5,18 degerini almistir. 2019 yilinda genotipler -9,91 ile 0,14 arasinda deger almustir.
Askabat 100, -1,89 degerini alirken Ekstrem okra -6,60 degerini almistir. 15 adet genotip
Ekstrem okra’nin altinda deger alirken, 38 adet genotip -6,60 ile -1,89 arasinda deger
almis, 31 adet genotip -1,89’dan biiylik deger almistir. Standart ¢esitlerden Candia -0,22
degerini alirken Deve tiiyii -5,04 degerini almistir.
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Sekil 4.5. Pamuk genotiplerinin 2018 ve 2019 yillar1 Dh degerleri dagilim1
4.1.6. Pamuk genotiplerinin dE degerleri

Pamuk genotiplerinin dE degeri ile iligkili varyans analiz sonuglar1 Cizelge 4.6’dan,
genotip ortalamalar1 Sekil 4.6’dan izlenebilmektedir. Genotipler arasindaki fark ile

y1lXgenotip interaksiyonunun ¢ok énemli (p<0.01) oldugu tespit edilmistir.
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Cizelge 4.6. dE degerlerine ait varyans analiz sonuglar1

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F Degeri
Kaynaklar Derecesi Toplanu Ortalamasi

Yil 1 0.59 0.59 0.52
Tekerriir 2 0.25 0.12 0.11
Genotip 97 34433.88 354.98 311.80**
Yilxgenotip 97 798.14 8.22 7.22%*
Hata 389 442.87 1.13

C. Toplam 586 35679.19

%CV:%38

** p<0.01

dE degeri birbirinden bagimsiz olarak incelenmis toplam renk degisimini
vermektedir. dE ile ilgili 6l¢iimler degerlendirildiginde; 2018 yilinda genotipler 0,54 ile
21,93 arasinda deger almistir. Ebeveyn Askabat 100 5,83 degerini alirken, Ekstrem okra
15,69 degerini almistir. 28 adet genotip 5,83’iin altinda deger alirken, 20 genotip 5,98 ile
15,69 arasinda, 34 adet genotip 15,69’dan biiyilk deger almistir. Standart cesitlerden
Candia 0,54 degerini alirken Deve tiiyii 18,30 degerini almistir. 2019 yilinda genotipler
0,20 ile 23,55 arasinda deger almistir. Askabat 100, 5,35 degerini alirken Ekstrem okra
21,38 degerini almistir. 30 adet genotip Askabat 100’lin altinda deger alirken 51 adet
genotip 5,35 ile 21,38 arasinda, 3 adet genotip 21,38’den biiyiik deger almistir. Standart
cesitlerden Candia 0,79 degerini alirken, Deve tiiyii 14,36 degerini almistir.
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Sekil 4.6. Pamuk genotiplerinin 2018 ve 2019 yillar1 dE degerleri dagilimi

4.2. Askabat 100 x Ekstrem Okra Fg ve Fg Generasyonlarimin Lif Inceligi, Lif
Uzunlugu, Lif Mukavemeti, Lif Uniformitesi ve Lif Elastikiyeti Ozellikleri ile Tlgili
Fenotipik Acilimlar

4.2.1. Pamuk genotiplerinin lif inceligi degerleri

Elyaf inceligi bize elyafin ¢ap1 veya elyafin enine kesitinin boyutlar: hakkinda bilgi
verir. Birim 1if uzunlugu basina agirlik veya lifin dogrusal yogunlugu, lif inceligi olarak
adlandirtlir. Lif inceligi birimi olarak micronaire kullanilmaktadir. Lif inceligi iplik
numarasi, diizgiinsiizlik, mukavemet ve telef degerleri agisindan énemlidir. Genotiplerin
lif inceligi degerlerine iliskin varyans analiz sonuclar1 Cizelge 4.7°de verilmistir. Incelik
ozelligi bakimidan genotip, yil, tekerriir ve yilXgenotip interaksiyonu bakimindan

istatistiki farklilik ¢ok 6nemli (p<0.01) bulunmustur (Cizelge 4.7.).
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Cizelge 4.7. Pamuk genotiplerinin incelik degerlerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F Degeri
Kaynaklar Derecesi Toplami Ortalamasi

Yil 1 5.44 5.44 44 42**
Tekerriir 2 3.65 1.82 14.88**
Genotip 98 421.32 4.29 35.05**
Yilxgenotip 98 32.81 0.33 2.713*%*
Hata 394 48.32 0.12

C. Toplam 593 511.57

%CV:%3

** p<0.01

Lif inceligi pamukta en 6nemli lif kalite kriterlerinden biridir. Lif inceligi kalitsal
bir 6zellik olup varyeteden varyeteye degisir. Uzun elyafli varyetelerde liflerin ¢api, kisa
olanlara nazaran daha incedir. Uzun elyafli Sea Island varyetesinde liflerin ¢apt 16,5
mikron iken kisa lifli Hint pamuklarinda 21,5 mikrondur. Ince lifler saglam, ayn1 zamanda
yumusak ve parlaktir. Incelik ile ilgili olgiimler degerlendirildiginde; 2018 yilinda
genotipler 2,76 mic ile 7,01 mic arasinda deger almistir. Ebeveyn Askabat 100, 3,92 mic
degerini alirken Ekstrem okra 5,68 degerini almistir. 21 adet genotip 3,92’nin altinda deger
alirken, 53 adet genotip 3,92 mic ile 5,68 mic arasinda, 10 adet genotip 5,68 mic’ten biiyiik
deger almistir. Genotiplerimizin ¢ogunlugu orta ve kaba lif smifindadir. 2019 yilinda
genotipler 2,77 mic ile 7,09 mic arasinda deger almistir. Askabat 100, 4,00 mic degerini
alirken Ekstrem okra 5,15 mic degerini almistir. 37 adet genotip Askabat 100’iin altinda
deger alirken 37 adet Genotip 4,00 mic ile 5,15 mic arasinda, 10 adet genotip 5,15 mic’ten
biiyiik deger almistir. 34 adet genotip 3,0 mic. ile 3,9 mic. arasinda deger aldiklari igin ¢ok
ince sinifina girerken, 37 adet genotip orta sinifinda yer almaktadir. 6,00 mic’ten biiyiik
lifler ¢ok kaba lif sinifina girmektedir. Giirel ve ark. (2001) renkli pamuk genotiplerinin
Ege bolgesinde iiretilme olanaklarini arastirdiklar1 ¢alismada Deve tliyii hattinin ortalama
4,1 mic ile 4,3 mic degerine, Ekstrem okranin 4,6 mic ile 5,2 mic degerine, kahverengi
hatlarin 3,9 mic ile 4,9 mic araliginda deger aldiklarini bildirmiglerdir. Calismamizla

benzer sonuglar elde edilmistir.
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Sekil 4.7. Pamuk genotiplerinin 2018 ve 2019 yillar1 incelik degerleri dagilimi

Arastirmada lif inceligi 6zelligi agisindan elde ettigimiz bulgular ile benzer sekilde
Fan (2018), G. Barbadense tiirleri 5917xAmerikan Pima S-7 143 RIL popiilasyonunda lif
inceligi degerlerinin 4,2 mic. ve 4,9 mic. arasinda oldugunu bildirmistir. Tan (2018),
Amerika kokenli Acala Maxxa ve yiikksek lif ozelliklerine sahip Yumian 1 upland
pamuklarindan elde ettikleri RIL popiilasyonunda lif inceligi degerleri 2,60 mic. ile 5,50
mic. arasinda degisiklik gosterdigini iletmistir. Zhang (2019), upland pamuklar ile elde
ettikleri RIL popiilasyonunda lif inceligi degerlerinin 3,69 mic. ve 7,02 mic. arasinda

oldugunu bildirmistir.

Ayrica, krem, agik kahverengi ve koyu kahverengi pamuk genotiplerinin verim ve
kalite oOzelliklerini belirlemek i¢in yirittiikleri c¢aligmada Efe (2010) ile, RIL
popiilasyonlar iizerinde ¢aligsmalar yapan Cao (2015), Shang (2016), Liu (2018) ile benzer

sonuglar elde edilmistir.
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4.2.2. Pamuk genotiplerinin lif uzunlugu degerleri

Lif uzunlugu, iplik kalitesini onemli Ol¢iide etkileyen faktorlerden biridir. Lif
uzunlugu, iplik incelik sinirini, elyafin diizgiinliigiinii, mukavemeti ve makine ayarlarini
etkilemektedir. Herhangi bir liften iplik yapilabilmesi i¢in liflerin birbirine tutunmasi ve
sartlmast gerekir. Bunun icinde liflerin yeterli uzunluga sahip olmasi1 gerekir. Ayrica lif
uzunlugu, pamugun hangi amagla kullanilabilecegi konusunda da fikir vermektedir. Ciinkii
bazi kumaglarin dokunmasinda sadece uzun liflerden egrilmis iplikler kullanilabilir. Bu
nedenle alinacak bir pamuk partisinin uzunlugu ve uzunluk dagilimi bilinmelidir.
Uzunlugu 20 mm’den az olan lifler kaba ve diisiik kaliteli olarak kabul edilmekte ve 24
mm ve 30 mm arast lif uzunluguna sahip lifler kabul edilmektedir (Boliikbasi, 2008;

Cuming, 2011).

Genotiplerin uzunluk degerlerine iliskin varyans analiz sonuglar1 Cizelge 4.8’de
verilmistir. Lif uzunlugu bakimindan genotip ve yilXgenotip interaksiyonu bakimindan

istatistiki farklilik ¢gok 6nemli (p<0.01) bulunmustur (Cizelge 4.8.).

Cizelge 4.8. Pamuk genotiplerinin lif uzunlugu degerlerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F Degeri
Kaynaklar Derecesi Toplami Ortalamasi

Yil 1 1.22 1.22 1.49
Tekerriir 2 1.20 0.6 0.73
Genotip 98 4623.95 47.18 57.37**
Yilxgenotip 98 431.06 4.39 5.34**
Hata 394 324.00 0.82

C. Toplam 593 5381.45

%CV:%3

** p<0.01

Lif uzunlugu ile ilgili 6l¢iimler degerlendirildiginde; 2018 yilinda genotipler 20,95
ile 35,46 mm arasinda deger almistir. Ebeveyn Askabat 100, 35,46 mm degerini alirken
Ekstrem okra 21,71 mm degerini almistir. 3 adet genotip 21,71 mm’nin altinda deger
alirken, 81 adet genotip 21,71 mm ile 35,46 mm arasinda deger almistir. Ebeveyn Askabat
100 ¢ok uzun elyaf sinifinda yer almaktadir. 2019 yilinda genotipler 20,91 ile 35,19 mm
arasinda deger almistir. 54 adet genotip ebeveyn Ekstrem okranin altinda deger alirken, 30
adet genotip ebeveynler arasinda deger almistir. Calismamizdaki bulgulara benzer sekilde

Palve ve ark. (2020) benzer sonuglar elde etmistir.
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Sekil 4.8. Pamuk genotiplerinin 2018 ve 2019 yillari lif uzunlugu (UHML) degerleri
dagilimi

Aragtirmada 1if uzunlugu ozelligi agisindan elde ettigimiz bulgular ile benzer
sonuclar, Fan (2018), G. Barbadense tiirleri 5917xAmerikan Pima S-7 143 RIL
popiilasyonunda lif uzunlugu degerleri 32,53 mm ve 40,13 mm arasinda oldugunu
bildirmistir. Tan (2018), Amerika kokenli Acala Maxxa ve yiiksek lif 6zelliklerine sahip
Yumian 1 upland pamuklarindan elde ettikleri RIL popiilasyonunda lif uzunlugu degerleri

25,20 mm ile 32,80 mm arasinda degisiklik gosterdigini iletmistir.

Ayrica, krem, agik kahverengi ve koyu kahverengi pamuk genotiplerinin verim ve
kalite ozelliklerini belirlemek igin yirittikleri calismada Efe (2010) ile, RIL
popiilasyonlar iizerinde ¢aligmalar yapan Cao (2015), Shang (2016), Liu (2018) ile benzer

sonuglar elde etmislerdir.
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4.3. Pamuk Genotiplerinin Lif Mukavemeti Degerleri

Genotiplerin lif mukavemeti degerlerine iliskin varyans analiz sonuglari Cizelge
4.9’da verilmistir. Mukavemet bakimindan genotip, yil ve yilxgenotip interaksiyonu

bakimindan istatistiki farklilik gok 6nemli (p<0.01) bulunmustur (Cizelge 4.9.).

Cizelge 4.9. Pamuk genotiplerinin lif mukavemeti degerlerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F Degeri
Kaynaklar Derecesi Toplami Ortalamasi

Yil 1 141.87 141.87 20.69**
Tekerriir 2 7.61 3.80 0.55
Genotip 98 18872.01 192.57 28.08**
Yilxgenotip 98 1894.32 19.32 2.81**
Hata 394 2701.18 6.85

C. Toplam 593 23617.01

%CV:%3

** p<0.01

Lif mukavemeti ile ilgili olgimler degerlendirildiginde; 2018 yilinda genotipler
15,40 g tex?! ile 44,00 g tex? arasinda deger almistir. Standart lif mukavemet degerlerine
gore 31 g tex™ ve iizerindeki pamuk genotipleri ¢ok iyi smnifinda yer alirken 23 g tex™ ve
asagisindaki lifler ¢ok zayif mukavemet sinifinda yer almaktadir. Ebeveyn Askabat 100,
44,00 g tex mukavemet degeri ile genotipler i¢inde en yiiksek degeri alirken Ekstrem
okra 18,60 g tex™ degerini almistir. 5 adet genotip 18,60 g tex"in altinda deger alirken,
geriye kalan 80 genotip 18,60 g tex "in iistiinde deger almustir. Ebeveyn Askabat 100 en
mukavemetli lif olurken 43,55 g tex* mukavemet degerini alarak ebeveyn cesite ¢ok yakin
olan genotipler tespit edilmistir. 2019 yilinda genotipler 15,10 g tex™ ile 47,8 g tex™
arasinda deger almiglardir. Ekstrem okra 27,15 g tex?t degerini alirken Askabat 100, 46,00
g tex™ degerini almistir. 44 adet genotip Ekstrem okra’nin altinda deger alirken 38 adet
genotip 27,15 g tex* ile 46,00 g tex ! arasinda deger almustir. 1 adet genotip ise 47,8 g tex™

degerini alarak en yiiksek mukavemet degerine sahip olmustur.
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Sekil 4.9. Pamuk genotiplerinin 2018 ve 2019 yillar1 mukavemet degerleri dagilimi

Lif mukavemeti iplik mukavemetini dogrudan etkiler. Tekstilde mukavemetin
yiiksek olmasi iplik kopusunu ve makine duruslarini azaltarak verimliligin artmasini
saglar. Ipligin mukavemeti bir kalite gdstergesi olarak ifade edilmektedir. Genotipler
arasinda farkli mukavemet degerlerinin bulunmasi, genotiplerin genetik yapilari ve gevreye
olan tepkilerinin farkliligindan kaynaklanmis olabilir. Benzer bulgular, Tan (2018),
Amerika kokenli Acala Maxxa ve yiiksek lif Ozelliklerine sahip Yumian 1 upland
pamuklarindan elde ettikleri RIL popiilasyonunda lif mukavemeti degerleri 23,40 g tex™
ile 45,40 g tex arasinda degisiklik gosterdigini iletmistir. Fan (2018), G. Barbadense
tirleri 5917xAmerikan Pima S-7 143 RIL popiilasyonunda lif mukavemeti degerlerinin
33,38 g tex™ ve 54,85 g tex” arasinda oldugunu bildirmistir. Zhang (2019), upland
pamuklart ile elde ettikleri RIL popiilasyonunda lif mukavemeti degerlerinin 20,90 g tex™

ve 32,57 g tex ™ arasinda oldugunu bildirmistir.

Ayrica, krem, acik kahverengi ve koyu kahverengi pamuk genotiplerinin verim ve
kalite oOzelliklerini belirlemek igin yirittikleri c¢alismada Efe (2010) ile, RIL
popiilasyonlar iizerinde galismalar yapan Cao (2015), Shang (2016), Liu (2018) ile benzer

sonuclar elde etmislerdir.
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Bulgularin degiskenlik gdstermesi calismalarin yapildigi ¢cevresel ortam, genotip ve

olusturulan popiilasyonlarin farkl: lif degerlerine sahip olmasindan kaynaklanmis olabilir.

4.3.1. Pamuk genotiplerinin lif elastikiyeti degerleri

Lif elastikiyeti, baslangi¢c uzunlugunun son uzunluga yiizdesel orani seklinde ifade
edilir. Lifler iplik yapiminda zorlanmaya tabi oldugundan elastik lif tercih edilir. Elastik
degeri ne kadar yiiksek olursa o kadar iyidir. Genotiplerin lif elastikiyeti degerlerine iliskin
varyans analiz sonuglar1 Cizelge 4.10°da verilmistir. Lif elastikiyeti 6zelligi bakimindan
genotip, yil ve yilXgenotip interaksiyonu bakimindan istatistiki farklilik ¢ok ©Snemli

(p<0.01) bulunmustur (Cizelge 4.10.).

Cizelge 4.10. Pamuk genotiplerinin lif elastikiyeti degerlerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F Degeri
Kaynaklar Derecesi Toplami Ortalamasi

Yil 1 2.05 2.05 46.07**
Tekerriir 2 0.09 0.045 1.04
Genotip 98 112.03 1.143 25.69**
Yilxgenotip 98 18.89 0.19 4.33**
Hata 394 17.53 0.04

C. Toplam 593 150.61

%CV:%3

** p<0.01

Lif elastikiyeti ile ilgili 6l¢iimler degerlendirildiginde; 2018 yilinda genotipler % 5.45
ile % 7,60 arasinda deger almistir. Standart elastikiyet degerlerine gore % 7,7 ve
tizerindeki pamuk genotipleri ¢ok yiiksek sinifinda yer alirken % 4,9 ve asagisindaki lifler
cok diisiik elastikiyet sinifinda yer almaktadir. Ebeveyn Ekstrem okra % 5,70 degerini
alirken Askabat 100 % 7,60 degerini almistir. 8 adet genotip % 5,70’in altinda deger
alirken, 76 adet genotip % 5,70 ile % 7,60 arasinda deger almistir. 2019 yilinda genotipler
% 5,10 ile % 7,80 arasinda deger almistir. Ekstrem okra % 6,55 degerini alirken Askabat
100 % 7,80 degerini almistir. 59 adet genotip Ekstrem okra’nin altinda deger alirken 26
adet genotip % 6,55’in lizerinde deger almistir. Her iki ekim doneminde de ebeveyn

Askabat 100°den daha yiiksek elastikiyet degerine sahip bir genotip olmamustir.

43



C andla

16 Deve tuyu 15
14

z 12 Askabat 100
10 .
-] Ekstrem okra 8
2 8 \ 7
:.: \ «
=] 6 \
5 .
o 4

2 1 2

, N

545 5,69 7,36 Max 7,6
Elastikiyet (%) - 2018
Deve tiiyil, Candia Ekstrem okra
30
Z 25
=
- 20 Askabat 100
£ s
1)
s 10
. anh |
0 _— - —
5,10 5,40 5,70 6,00 6,3 7,20 7,50 Max 7,8

Elastikiyet (%) - 2019

Sekil 4.10. Pamuk genotiplerinin 2018 ve 2019 yillart lif elastikiyeti degerleri dagilimi

Genotipler arasinda farkli elastikiyet degerlerinin bulunmasi, genotiplerin genetik
yapilar1 ve gevreye olan tepkilerinin farkliligindan kaynaklanmis olabilir. Arastirmada lif
elastikiyeti 6zelligi agisindan elde ettigimiz bulgular ile benzer bulgular, Fan (2018), G.
Barbadense tiirleri 5917xAmerikan Pima S-7 143 RIL popiilasyonunda lif elastikiyeti
degerlerinin % 5,12 ve % 8,10 arasinda oldugunu bildirmistir. Tan (2018), Amerika
kokenli Acala Maxxa ve yiiksek lif 6zelliklerine sahip Yumian 1 upland pamuklarindan
elde ettikleri RIL popiilasyonunda lif elastikiyeti degerleri % 6,4 ile % 7,0 arasinda
degisiklik gosterdigini iletmistir. Zhang (2019), upland pamuklar ile elde ettikleri RIL
popiilasyonunda lif elastikiyeti degerlerinin % 3,85 ve % 12,54 arasinda oldugunu
bildirmistir. Ayrica, RIL popiilasyonlar {izerinde g¢alismalar yapan Cao (2015), Shang
(2016), Liu (2018) ile benzer sonuclar elde etmislerdir.

Benzer bulgular Dutt ve ark. (2004), Efe ve ark. (2010) ve Cetin (2022) ¢alismalari

ile benzerlik gostermektedir.
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4.4. Komposit Interval Haritalama (CIM) Analizi ile Fenotipik Ozellikler ile iliskili
QTL’lerin Belirlenmesi

CIM ile analizi yapilan her bir 6zellik i¢in belirlenen QTL’ler ve istatistiki verileri
ayr1 basliklar altinda verilmistir. Her bir QTL i¢in LOD degeri, etki degeri ve R?
(fenotipik) degerleri verilmistir.
4.4.1. DL ile Miskili QTL’lerin Belirlenmesi

DL ile iliskili AO7 kromozomu tizerinde 1 adet, D12 kromozomu iizerinde 1 adet

QTL tespit edilmis ve Cizelge 4.11°de gdsterilmistir.

Cizelge 4.11. CIM yontemine gore DL ile iliskili QTL ler

Kromozom Locus adi Pozisyon p(F) Etki F mLOD R?
D12 SNP15856 12.1 3.24 9.40 12.86  2.65 0.13
A07 SNP3197 4 3.12 -4.84 1225 254 0.13

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R?:Fenotipik varyans

DL ile iliskili bulunan SNP15857 ve SNP3197 QTL’lerinin maksimum LOD
degerleri 2.65 ve 2.54 olurken, DL ile iliskili bulunan QTL’lerin fenotipik varyasyonu %
13 oraninda agiklamaktadir (Cizelge 4.11.). Benzer sekilde 7. Kromozom iizerinde Feng ve
ark. (2015), Zong 128 (kahverengi) ve iki beyaz pamuk ¢esidini melezleyerek elde ettikleri
F, ve RIL popiilasyonlarinda, lif rengi ile ilgili iki gii¢lit QTL (qLC-7-1, qFC-7-1) elde

etmislerdir.

4.4.2. Da ile iliskili QTL’lerin belirlenmesi

Da ile iliskili AO7 kromozomu tizerinde 1 adet, D12 kromozomu iizerinde 1 adet

QTL tespit edilmis ve 4.12°de gosterilmistir.

Cizelge 4.12. CIM yontemine gore Da ile iligkili QTL’ler

Kromozom  Locus adi Pozisyon  p(F) Etki F LOD R?
D12 SNP15856 12.1 3.33 -3.16 13.32 274 0.14
A07 SNP3197 4 3.15 1.61 12.38 256 0.13

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R?:Fenotipik varyans

Da ile iliskili bulunan SNP15857 QTL’inin maksimum LOD degerleri 2.74
olurken, Da ile iligkili bulunan QTL’in fenotipik varyasyonu % 14 oraninda agiklarken,
SNP3197 QTL’inin maksimum LOD degerleri 2.56 olurken, Da ile iliskili bulunan QTL’in
fenotipik varyasyonu % 13 oraninda agiklamaktadir (Cizelge 4.12.).
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4.4.3. Db ile iliskili QTL’lerin belirlenmesi

Db ile iliskili D12 kromozomu iizerinde 1 adet QTL tespit edilmis ve Cizelge
4.13.’te gosterilmistir.

Cizelge 4.13. CIM yontemine gore Db ile iliskili QTL’ler

Kromozom  Locus adi Pozisyon p(F) Etki F LOD R?

D12 SNP15856 12.1 3.02 -3.92 1177 244 0.12

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R%:Fenotipik varyans

Db ile iligkili bulunan SNP15857 QTL’inin maksimum LOD degerleri 2.44
olurken, Db ile iliskili bulunan QTL’in fenotipik varyasyonu % 12 oraninda
aciklamaktadir (Cizelge 4.13).

4.4.4. Dc ile iliskili QTL’lerin belirlenmesi
Dc ile iligkili D12 kromozomu tizerinde 2ladet QTL tespit edilmis ve Cizelge

4.14’te gosterilmistir.

Cizelge 4.14. CIM yontemine gore Dc ile iligkili QTL ler

Kromozom  Locus adi Pozisyon p(F) Etki F LOD R?

D12 SNP15856 12.1 3.13 -4.66 1229 254 0.13

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R?:Fenotipik varyans

Dc ile iliskili bulunan SNP15857 QTL’inin maksimum LOD degerleri 2.54
olurken, Dc ile iligkili bulunan QTL’in fenotipik varyasyon degeri % 13 oraninda
aciklamaktadir (Cizelge 4.14.).

4.4.5. Dh ile iliskili QTL’lerin belirlenmesi
Dh ile iligkili AO3 kromozom iizerinde 1 adet, D12 kromozomu tizerinde 1 adet

QTL tespit edilmis ve Cizelge 4.15°te gosterilmistir.

Cizelge 4.15. CIM yontemine gore Dh ile iliskili QTL’ler

Kromozom  Locus adi Pozisyon  p(F) Etki F LOD R’
A03 SNP1229 98 3.28 -1.42 13.05 2.69 0.13
D12 SNP15856 12.1 3.18 192 12.55 2.59 0.13

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R?:Fenotipik varyans
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Dh ile iligkili bulunan SNP1229 QTL’inin maksimum LOD degerleri 2.69 olurken,
Dh ile iligkili bulunan QTL’in fenotipik varyasyon degeri % 13, SNP15856 QTL’inin
maksimum LOD degerleri 2.59 olurken, Dh ile iliskili bulunan QTL’in fenotipik
varyasyonu % 13 oraninda agiklamaktadir (Cizelge 4.15.).

4.4.6. Komposit interval haritalama yontemine gore dE ile iliskili QTL’lerin
belirlenmesi
dE ile iliskili D12 kromozomu iizerinde 1 adet QTL tespit edilmis ve Cizelge

4.16’da gosterilmistir.

Cizelge 4.16. CIM yontemine gore dE ile iligkili QTL’ler

Kromozom Locus name Pozisyon p(F) Etki F LOD R?

D12 SNP15856 121 321 532 12.72 2.63 0.13

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R?:Fenotipik varyans

dE ile iliskili bulunan SNP15857 QTL’inin maksimum LOD degerleri 2.63
olurken, dE ile iligkili bulunan QTL’in fenotipik varyasyonu % 13 oraninda agiklamaktadir
(Cizelge 4.16.).

4.4.7. Komposit interval haritalama yontemine gore lif uzunlugu (UHML) ile iliskili

QTL’lerin belirlenmesi

Lif uzunlugu (UHML) ile iliskili A02 kromozomu iizerinde 1 adet, A03
kromozomu tiizerinde 2 adet, AO5 kromozomu iizerinde 2 adet, AO6 kromozomu iizerinde
2 adet, AO7 kromozomu iizerinde 1 adet, A08 kromozomu iizerinde 2 adet, AQ09
kromozomu {iizerinde 1 adet, A1l kromozomu iizerinde 3 adet, D02 kromozomu iizerinde
1 adet, DO3 kromozomu iizerinde 1 adet, DO5 kromozomu fizerinde 1 adet, DO8
kromozomu tizerinde 1 adet, D11 kromozomu tizerinde 1 adet, D12 kromozomu tizerinde
1 adet QTL belirlenmistir. (Cizelge 4.17)
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Cizelge 4.17. CIM yontemine gore lif uzunlugu (UHML) ile iliskili QTL’ler

Kromozom  Locus adi Pozisyon p(F) Etki F LOD R’

A05 SNP2319 30 5.30 5.08 23.85 4.66 0.22
All SNP5809 22 4.90 -2.12 21.62 4.27 0.20
D11 SNP15567 66.1 4.77 2.55 20.91 4.14 0.20
A03 SNP1037 30 4.57 2.55 19.79 3.94 0.19
D02 SNP8602 56 4.27 -2.20 18.17 3.65 0.18
D12 SNP15856 12.1 4.19 2.29 17.73 3.57 0.17
A06 SNP2866 30 4.03 -1.92 16.88 3.41 0.16
A06 SNP2935 74 3.98 -1.6 16.62 3.37 0.16
A08 SNP3823 16 3.87 -2.32 16.07 3.26 0.16
A02 SNP565 8 3.82 -1.34 15.8 3.21 0.16
A09 SNP4359 10.8 3.70 2.21 15.19 3.10 0.15
D03 SNP122 40 3.70 -2.63 15.18 3.10 0.15
A03 SNP980 12 3.64 -1.73 14.85 3.03 0.15
A07 SNP3466 44 3.63 -1.71 14.82 3.03 0.15
D05 SNP10726 36 3.58 -2.79 14.54 2.98 0.14
All SNP959 78 3.53 -1.39 14.31 2.93 0.14
A08 SNP3957 96 3.44 -1.74 13.86 2.85 0.14
A05 SNP2497 80 3.33 -1.29 13.29 2.74 0.13
All SNP6169 110 3.30 -1.34 13.14 2.71 0.13
D08 SNP12575 40 3.12 -1.22 12.22 2.53 0.12

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R%:Fenotipik varyans

UHML ile iligkili bulunan QTL’lerin LOD degeri 4.66 ile 2.53 arasinda degisirken,
fenotipik varyasyonu % 22 ile % 12 arasinda agiklamaktadir. SNP2319 QTL’inin
maksimum LOD degerleri 4.66 olurken, UHML ile iliskili bulunan QTL’in fenotipik
varyasyonu % 22 oraninda agiklamaktadir. SNP5809 ve SNP15567 QTL’inin maksimum
LOD degerleri 4.27, UHML ile iliskili bulunan QTL’in fenotipik varyasyonu % 20 iliskili,
SNP1037 QTL’inin maksimum LOD degerleri 4.14 olurken, UHML ile iligkili bulunan
QTL’in fenotipik varyasyonu %19 oraninda agiklamaktadir (Cizelge 4.17.).

Lif uzunlugu ile ilgili belirlenen QTL’ler NCBI’ da (National Center for
Biotechnology Information) karsilastirma yapilarak hangi gen iizerinde bulundugu tespit
edilmeye c¢alisilmistir. SNP15567 markoriinin D11 kromozomunda L-galactono-1,4-
lactone dehydrogenase, mitochondrial ile LOC107925893 gen kimligine ait oldugu
belirlenmigstir. L-galactono-1,4-lactone dehydrogenase (GLDH), birgok Okaryotik
organizmada bulunan mitokondri yerlesimli bir enzimdir. (Ostergoard ve ark., 1997,
Bartoli ve ark., 2005; Pineau ve ark., 2008) GLDH Askorbik asidin (AsA) sentezi igin
gereklidir (Smirnoff ve ark., 2001) Birden fazla bitki tiiriinde yapilan transgenik ¢aligmalar
sayesinde GLDH aktivitelerinin bitki hiicrelerinin ve organlarinin normal biiyiimesi ve
gelismesi i¢in olumsuz g¢evre faktdrlerine etkili tepki vermelerinden dolay1 gerekli oldugu
kanitlanmistir. Ornegin, hem tiitiin ve domateste, GLDH fonksiyonunun baskilanmast,

hiicre ve organ biiylimesinin azalmasina neden olmustur (Alhagdow 2007, Tabata 2001).
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Arabidopsis’te yapilan ¢alismada, RNA girisimi yoluyla GLDH ekspresyonunun kismen
azaltilmasinin sadece AsA igerigini diigiirmekle kalmayip, ayn1 zamanda kuraklik stresine

kars1 potansiyel toleransin 6nemli 6l¢lide azalmasina neden oldugunu ortaya koymustur
(Li, 2014).

SNP15538 markoriinin - D11 kromozomunda receptor-like protein  EIX2
(LOC107930876), SNP2935 markoériiniin A06 kromozomunda DNA repair RADS2-like
protein 2, chloroplastic (LOC107901978), SNP3823 markoriiniin A08 kromozomunda
DEAD-box ATP-dependent RNA helicase 36 (LOC107928620), SNP3824 markdriiniin
A08 kromozomunda protein SENESCENCE-ASSOCIATED GENE 21, mitochondrial-like
(LOC107926816), SNP4359 markoriiniin A09 kromozomunda nuclear pore complex
protein GP210 (LOC107892125), SNP10726 markériiniin D05 kromozomunda importin-4
(LOC107903940), SNP10727 markoriiniin D05 kromozomunda putative clathrin assembly
protein At2g01600 (LOC107903952), SNP2497 markoriiniin AO5 kromozomunda alpha-
mannosidase At5g13980 (LOC107948549), SNP8624 markdriiniin D02 kromozomunda
AP-1 complex subunit gamma-2 (LOC107909653), SNP4446 markoriiniin  A09
kromozomunda lysine-specific demethylase JMJ25 (LOC107888974) genleri ile
eslestikleri tespit edilmistir.

Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download Select columns “ Show | 100v | @
selectall 72 sequences selected GenBank Graphics Distance tree of results ~ MSA Viewer
Description Scientiic Name Mo | Total Query | B e acclen  accession

Score Score Cover  value Ident

Gossypium tumeri isolate D10-2 chy S D10_03 Gos: ymeri 128 128 100% 1e-25 100.00% 64909839 CPO3;

PREDICTED:. Gossypium arboreum Jysine-specific histone demethylase 1 homolog 3-like (LOC1084604. .. ... 128 128 100% 1e-25 100.00% 7220 X

PREDICTED: G 128 128 100% 1e-25 100.00% 7223 XM_C

arboreurm lysi 128 128 100% 1e-25 10000% 6072

128 128 100% 1e-25 10000%

128 128 100% 1e-25 100.00%
128 128 100% 1e-25 10000%

128 128 100% 1e-25 100.00%

128 128 100% 1e-25 100.00%

PREDICTED Ge 128 128 100% 1e-25 100.00%

PREDICTED: G 128 128 100% 1e-25 100.00%

PREDICTED umarb... 128 128 100% 1e-25 100.00%

omolog ke (LOC10

PREDICTE]

se 1 homolog 3-lik 128 128 100% 1e-25 10000%

PREDICTED se 1 128 128 100% 1e-25 10000%

PREDICTED 128 128 100% 1e-25 10000%

PREDICTED. G like (LOC10791071.. Gossypium hirs... 128 128 100% 1e-25 100.00%

PREDICTED e demethylase 1 home

3-like (LOC10791071... Gossypium hirs. 128 128 100% 1e-25 100.00%

PREDICTED

o000 0O

e demethylase 1 homolog 3-like (LOC10791071. . Gossypium hirs 128 128 100% 1e-25 10000%

Sekil 4.11. SNP1037 QTL’i NCBI karsilagtirma

Calismamiza benzer sonuglar Feng ve ark. (2015), Zong 128 (kahverengi) ve iki
beyaz pamuk c¢esidini melezleyerek elde ettikleri F, ve RIL popiilasyonlarinda, lif
uzunlugu ile ilgili 4 QTL’in, qFL-6-2, qFL-1-1 fenotipik varyasyonu sirasiyla % 3.84 ve %
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3.75-5.84’1inii aciklayan ve qFL-6-1, gqFL-7-1 sirasiyla fenotipik varyasyonu % 3.73-
5.48’ini ve % 3.75-5.84’linii agiklamistir. Li (2016), upland pamuklari ile elde ettikleri 188
RIL popiilasyonunda lif uzunlugu ile iliskili 12 QTL tespit etmislerdir. Fenotipik
varyasyonu 5.28-17.98% agiklamis ve Chr05, Chr09, Chrl0, Chrl2, Chrl4 ve Chrl9
tizerinde konumlandigimi bildirmiglerdir. 3 QTL (gFL-Chrl0-1, gFLChr-14-3 ve
gFLChr15-1) 2 ¢evrede de elde ettiklerini iletmislerdir. Tan (2018), Amerika kokenli
Acala Maxxa ve yiiksek lif o6zelliklerine sahip Yumian 1 upland pamuklarindan elde
ettikleri RIL popiilasyonunda lif uzunlugu ile iligkili 21 QTL tespit etmislerdir. Fenotipik
varyansi % 5.0-17.6 agiklamistir. 7 QTL (qFLO1.1, gFL08.1, gFL15.1, gFL20.1,) gFL21.1,
gFL23.1 ve qFL24.1) 3 cevrede de elde ettiklerini iletmislerdir. Kismen benzer sonuglar

elde edilmistir.
4.4.8. Komposit interval haritalama yontemine gore ortalama lif uzunlugu (ML) ile
iliskili QTL’lerin belirlenmesi

Ortalama lif uzunlugu (ML) ile iliskili AO7 kromozomu iizerinde 1 adet, A09
kromozomu tizerinde 1 adet, A1l kromozomu tizerinde 1 adet, DO4 kromozomu tizerinde
1 adet, DO5 kromozomu iizerinde 1 adet QTL belirlenmistir. (Cizelge 4.18.)

Cizelge 4.18. CIM yontemine gore ML ile iliskili QTL’ler

Kromozom Locus adi Pozisyon p(F) Etki F LOD R’

AO07 SNP3297 14 510 4.38 22.72 4.46 0.21
All SNP5809 22 467 -2.71 20.33 4.04 0.19
A09 SNP4534 64.8 432 211 18.45 3.70 0.18
D05 SNP10431 18 416  -2.03 17.59 3.54 0.17
D04 SNP9651 40 3.72 214 15.27 3.11 0.15

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R%:Fenotipik varyans

ML ile iliskili bulunan QTL’lerin LOD degeri 4.46 ile 3.11 arasinda degisirken,
fenotipik varyasyonu % 21 ile %15 arasinda agiklamaktadir. SNP3297 QTL’inin
maksimum LOD degerleri 4.46 olurken, fenotipik varyasyonu % 21 oraninda
aciklamaktadir. SNP4446 QTL’inin maksimum LOD degerleri 4.21 olurken, fenotipik
varyasyonu % 20 oraninda agiklamaktadir. SNP5809 QTL’inin maksimum LOD degerleri
4.04 olurken, fenotipik varyasyonu % 19 oraninda agiklamaktadir. SNP4534 QTL’inin
maksimum LOD degerleri 3.54 olurken, fenotipik varyasyonu % 17 oraninda
aciklamaktadir. SNP9651 QTL’inin maksimum LOD degerleri 3.11 olurken, fenotipik
varyasyonu % 15 oraninda agiklamaktadir (Cizelge 4.18.).

50



Ortalama lif uzunlugu ile ilgili belirlenen QTL’ler NCBI’ da karsilastirma yapilarak
hangi gen iizerinde bulundugu tespit edilmeye g¢aligilmigtir. SNP3297 markdriiniin A07
kromozomunda two-component response regulator ARR12-like (LOC107957211) gen

kimligine ait oldugu belirlenmistir.

4.49. Komposit interval haritalama yontemine gore lif elastikiyeti ile iliskili

QTL’lerin belirlenmesi

Lif elastikiyeti ile iligskili A02 kromozomu iizerinde 2 adet, AO5 kromozomu
tizerinde 1 adet, A06 kromozomu tizerinde 4 adet, AO7 kromozomu tizerinde 2 adet, A08
kromozomu tizerinde 10 adet, A09 kromozomu tizerinde 2 adet, A10 kromozomu iizerinde
1 adet, A1l kromozomu tizerinde 1 adet, D02 kromozomu tizerinde 2 adet, D03
kromozomu tiizerinde 2 adet, DO7 kromozomu iizerinde 3 adet, D08 kromozomu iizerinde
2 adet, D12 kromozomu iizerinde 2 adet QTL belirlenmistir. (Cizelge 4.19.)

Cizelge 4.19. CIM yontemine gore elastikiyet ile iligkili QTL’ler

Kromozom  Locus adi Pozisyon p(F) Etki F LOD R?

D02 SNP8602 56 3.93 -0.32 16.36 3.32 0.16
A06 SNP2935 74 3.81 -0.24 15.74 3.20 0.15
A08 SNP3957 96 3.67 -0.27 14.99 3.06 0.15
A08 SNP3910 72 3.59 -0.24 14.63 2.99 0.15
D07 SNP12126 50 3.58 0.20 14.55 2.98 0.14
D08 SNP12539 34 3.57 -0.22 14.48 2.96 0.14
D03 SNP9122 40 3.55 -0.39 14.42 2.95 0.14
A09 SNP4534 64.8 3.52 0.22 14.27 2.93 0.14
A02 SNP652 30 3.51 -0.18 14.21 2.91 0.14
All SNP6169 110 3.50 -0.21 14.13 2.90 0.14
A05 SNP2341 34 3.48 -0.46 14.04 2.88 0.14
D12 SNP15856 12.1 3.13 0.30 12.29 2.54 0.12
Al0 SNP5177 82 3.10 -0.23 12.17 2.52 0.12

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R?:Fenotipik varyans

Lif elastikiyeti ile ilgili bulunan QTL’lerin LOD degeri 3.32 ile 2.52 arasinda
degisirken, fenotipik varyasyonu % 16 ile %12 arasinda agiklamaktadir. SNP8602
QTL’inin maksimum LOD degerleri 3.32 olurken, fenotipik varyasyonu % 16 oraninda
aciklamaktadir. SNP2935 QTL’inin maksimum LOD degerleri 3.23 olurken, fenotipik
varyasyonu % 15 oraninda agiklamaktadir. SNP3957 QTL’inin maksimum LOD degerleri
3.06 olurken, fenotipik varyasyonu % 15 oraninda agiklamaktadir (Cizelge 4.18.).
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Lif elastikiyeti ile ilgili belirlenen QTL’ler NCBI” da karsilagtirma yapilarak hangi
gen iizerinde bulundugu tespit edilmeye calisilmistir SNP2935 markdriiniin @ A06
kromozomunda DNA repair RAD52-like protein 2, chloroplastic (LOC107901978),
SNP12126 markoriiniin D07 kromozonunda ER lumen protein-retaining receptor erd-2.2-
like (LOC107955399) genleri ile eslestikleri tespit edilmistir.

Calismamiza kismen benzer sonuglar Feng ve ark. (2015), Zong 128 (kahverengi)
ve iki beyaz pamuk c¢esidini melezleyerek elde ettikleri F, ve RIL popiilasyonlarinda, lif
elastikiyeti ile ilgili 5 QTL tespit etmislerdir. Fenotipik varyasyonu % 4.74 ile % 6.72’sini
olusturan, 7., 9., 12. ve 23. kromozomlar iizerinde haritalanmistir. qFE-9-1 ve qFE-9-2
ikiside negatif etkiye sahip 3 ortamda tanimlanmistir. 3 QTL ise pozitif bir katk: etkisine
sahiptir.

Tan (2018), Amerika kokenli Acala Maxxa ve yliksek lif ozelliklerine sahip
Yumian 1 upland pamuklarindan elde ettikleri RIL popiilasyonunda lif elastikiyeti ile
iliskili 22 QTL tespit etmislerdir. Fenotipik varyansi 5.2-18.8% agiklamistir. Chrl0,
Chrl1, Chrl3, Chrl5 ve Chrl8 iizerinde sirasiyla 3, 2, 3, 2, ve 2 QTL’i farkli ¢evrelerde
tespit etmislerdir. 5 QTL’i (QFE01.1, gFE08.1, qFE15.2, gFE20.1, gFE24.1) 3 ¢evrede de
elde ettiklerini, Li (2016), upland pamuklar1 ile elde ettikleri 188 RIL popiilasyonunda lif
inceligi ile iligkili 7 kromozom (Chrll, Chrl4, Chrl6, Chrl7, Chrl8, Chr20 ve Chr24)
tizerine konumlanmis 9 QTL tespit etmislerdir. Fenotipik varyasyonu 5.65-32.28%
aciklamistir. 3 QTL (gFE-Chrl4-1, qFE-Chr-20-1 ve gFE-Chr-24-1) 2 gevrede de elde

ettiklerini iletmislerdir.
4.4.10. Komposit interval haritalama yontemine gore lif inceligi ile iliskili QTL’lerin
belirlenmesi

Lif inceligi ile iligkili A5 kromozomu iizerinde 1 adet, A11 kromozomu iizerinde 1
adet, D01 kromozomu tizerinde 1 adet, DO5 kromozomu iizerinde 1 adet, D12 kromozomu

tizerinde 1 adet QTL tespit edilmistir (Cizelge 4.20.).

Cizelge 4.20. CIM yontemine gore lif inceligi ile iliskili QTL’ler

Kromozom  Locus adi Pozisyon p(F)  Etki F LOD R’

D01 SNP7942 44 3.57 0.66 14.53 2.97 0.14
All SNP5809 22 3.55 0.53 14.39 2.95 0.14
D12 SNP15857 12.1 3.40 -0.61 13.64 2.80 0.14
A05 SNP2137 18 3.22 0.40 12.75 2.63 0.13
D05 SNP10479 20 3.13 0.3 12.28 2.54 0.12

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R?:Fenotipik varyans
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Lif inceligi ile iligkili bulunan QTL’lerin LOD degeri 2.97 ile 2.54 arasinda
degisirken, fenotipik varyasyonu % 14 ile %12 arasinda agiklamaktadir. SNP7942,
SNP5809, SNP15857 QTL’leri fenotipik varyasyonu % 14 oraninda, SNP2137 QTL’1
fenotipik varyasyonu %13 oraninda, SNP10479 QTL’i fenotipik varyasyonu %12 oraninda
aciklamaktadir (Cizelge 4.20.).

Lif inceligi ile ilgili belirlenen QTL’ler NCBI’ da karsilastirma yapilarak hangi gen
tizerinde bulundugu tespit edilmeye c¢alistlmistir SNP 15857 markoriiniin D12
kromozomunda lysM domain receptor-like kinase 4 (LOC121224682), SNP10479
markoriinin - D05  kromozomunda phospho-2-dehydro-3-deoxyheptonate aldolase 1,
chloroplastic-like (LOC107905096) genleri ile eslestikleri tespit edilmistir.

Calismamizla farkli sonuglar Feng ve ark. (2015), Zong 128 (kahverengi) ve iki
beyaz pamuk cesidini melezleyerek elde ettikleri F» ve RIL popiilasyonlarinda, lif inceligi
ile ilgili 2 QTL 7. Kromozom ve 24. Kromozom {izerinde konumlanmistir. qFF-7-1 4.5
LOD skoru ile bir ortamda tanimlanip fenotipik varyansin %5.15’ini agiklamistir. qFF-24-
1 {i¢ ortamda fenotipik varyasyonu sirasiyla %2.48 (LOD 2.94), %4.38 (LOD 3.5) ve
%2.41’ini (LOD 4.3) olusturan pozitif bir katki etkisinin oldugunu belirtmislerdir. Tan
(2018), Amerika kokenli Acala Maxxa ve yiiksek lif 6zelliklerine sahip Yumian 1 upland
pamuklarindan elde ettikleri RIL popiilasyonunda lif inceligi ile iliskili 18 QTL tespit
etmislerdir. Fenotipik varyanst % 5.2-17.2 agiklamigtir. Chr8, Chrl3 ve Chrl6 iizerinde
sirastyla 2, 3 ve 2 QTL tespit etmislerdir. 2 giicli QTL (QFM16.2 ve gFM24.1) 3 ¢evrede
de elde etmislerdir. Fakat 5 QTL (qgFM09.1, gFM.13.2, gFM16.1, qFM19.1 ve qFM25.1)
fenotipik varyasyonu yaklasik 10% aciklamistir. Li (2016), upland pamuklari ile elde
ettikleri 188 RIL popiilasyonunda lif inceligi ile iligkili 8 kromozom (ChrO1, Chr05,
Chr07, Chrl0, Chrl4, Chrl6, Chrl7 ve Chr24) {izerine konumlanmis 10 QTL tespit
etmiglerdir. Fenotipik varyasyonu 5.52-18.24% agiklamistir. 3 QTL (gMIC-Chrl4-1,
gMIC-Chr-16-1 ve gMIC-Chr16-2) 2 ¢evrede de elde etmislerdir.

4.4.11. Komposit interval haritalama yontemine gore lif mukavemeti ile iliskili
QTL’lerin belirlenmesi

Lif mukavemeti ile iliskili AO2 kromozomu iizerinde 1 adet, AO3 kromozomu
tizerinde 1 adet, A05 kromozomu iizerinde 1 adet, AO6 kromozomu iizerinde 2 adet, AO8

kromozomu tizerinde 1 adet, A09 kromozomu tizerinde 2 adet, D02 kromozomu tizerinde
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1 adet, DO5 kromozomu tizerinde 1 adet, D06 kromozomu tizerinde 1 adet, D08
kromozomu tizerinde 1 adet, D11 kromozomu tizerinde 1 adet, D12 kromozomu iizerinde
1 adet QTL belirlenmistir (Cizelge 4.21.).

Cizelge 4.21. CIM yontemine gore lif mukavemeti ile iliskili QTL’ler

Kromozom  Locus adi Pozisyon p(F) Etki F LOD R?

D12 SNP15857 12.1 451 4.81 19.44 3.88 0.19
A05 SNP2319 30 4.26 9.21 18.12 364 017
A08 SNP3915 76 3.87 2.71 16.03 326 0.16
A02 SNP706 72 3.67 -2.85 15.02 3.07 0.15
A06 SNP2935 74 3.54 -3.04 14.37 294 0.14
A03 SNP1129 76 3.46 3.80 13.93 286 0.14
D02 SNP8602 56 3.40 -3.95 13.66 281 0.14
A09 SNP4630 70.8 3.39 -2.97 13.58 279 014
D08 SNP12521 28 3.38 -6.82 13.55 279 014
D05 SNP10479 20 3.34 -2.11 13.34 275 013
A06 SNP3007 114 3.34 4.35 13.34 275 013
D11 SNP15567 66.1 3.21 4.19 12.68 262 013
D06 SNP11185 14 3.12 2.06 12.22 253 012
A09 SNP4359 10.8 3.10 4.07 12.13 251 0.12

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R%:Fenotipik varyans

Lif mukavemeti ile iligkili bulunan QTL’lerin LOD degeri 3.88 ile 2.51 arasinda
degisirken, fenotipik varyasyonu % 19 ile % 12 arasinda agiklamaktadir. SNP15857
QTL’inin maksimum LOD degerleri 3.88 olurken, fenotipik varyasyonu % 19 oraninda
aciklamaktadir. SNP2319 QTL’inin maksimum LOD degerleri 3.64 olurken, fenotipik
varyasyonu % 17 oraninda agiklamaktadir. SNP2341 QTL’inin maksimum LOD degerleri
3.40 olurken, fenotipik varyasyonu % 16 agiklamaktadir. SNP3915 QTL’inin maksimum
LOD degerleri 3.26 olurken, fenotipik varyasyonu % 16 oraninda agiklamaktadir (Cizelge
4.21)).

Lif mukavemeti ile ilgili belirlenen QTL’ler NCBI’ da karsilastirma yapilarak
hangi gen lizerinde bulundugu tespit edilmeye calisilmistir SNP15857 markoriintin D12
kromozomunda lysM domain receptor-like kinase 4 (LOC121224682), SNP3915
markoriiniin - AO8 kromozomunda protein At4g10930 (LOC107946959), SNP2935
markoriinin A06 kromozomunda DNA repair RADS52-like protein 2, (LOC107901978),
SNP12521 markoriiniin D08 kromozomunda non-specific lipid transfer protein GPI-
anchored 10-like (LOC107904812), SNP10479 markoriniin D05  kromozomunda
phospho-2-dehydro-3-deoxyheptonate aldolase 1, chloroplastic-like (LOC107905096),
SNP3007 markériiniin A06 kromozomunda zinc finger CCCH domain-containing protein

53, SNP15567 markoriiniin D11 kromozomunda L-galactono-1,4-lactone dehydrogenase,
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mitochondrial (LOC107925893), SNP4359 markdriintin A09 kromozomunda nuclear pore
complex protein GP210 (LOC107892125) genleri ile eslestikleri tespit edilmistir.

Calismamiza benzer sonuglar Feng ve ark. (2015), Zong 128 (kahverengi) ve iki
beyaz pamuk ¢esidini melezleyerek elde ettikleri RIL popiilasyonlarinda, 1if mukavemeti
ile ilgili 6., 7. Ve 24. Kromozomlarda fenotipik varyasyonu % 7.31 ile 8.78’ini olusturan 4
QTL tespit etmislerdir. Tan (2018), Amerika kokenli Acala Maxxa ve yliksek lif
Ozelliklerine sahip Yumian 1 upland pamuklarindan elde ettikleri RIL popiilasyonunda lif
mukavemeti ile iliskili 18 kromozom fizerinde 27 QTL tespit etmislerdir. Fenotipik
varyanst % 5.1-14.0 agiklamistir. Chr9, Chrl3, Chrl5, Chrl6 ve Chrl9 iizerinde sirasiyla
3,4, 3,2 ve 2 QTL tespit etmislerdir. 7 gii¢li QTL (qFS01.1, gFS08.1 gFS13.4, gFS15.2,
gFS15.3, gFS19.1 ve gFS20.1) 3 ¢evrede de elde etmislerdir. Fakat 3 QTL (qFS13.4,
gFS15.2 ve qFS20.1) fenotipik varyasyonu yaklasik 10% ag¢iklamistir. Li (2016), upland
pamuklar1 ile elde ettikleri 188 RIL popiilasyonunda lif mukavemeti ile iliskili 4
kromozom (Chr05, Chrl4, Chrl9 ve Chr20) iizerine konumlanmig 8 QTL tespit
etmislerdir. Fenotipik varyanst 5.14-9.96% agiklamistir. 8 QTL tek bir ¢evrede elde ettigi

icin, mukavemet 6zelliklerinin ¢evreden etkilendigini iletmistir.

4.4.12. Komposit interval haritalama yontemine gore lif iiniformitesi ile iliskili

QTL’lerin belirlenmesi

Lif uniformitesi ile iliskili AO3 kromozomu iizerinde 1 adet, A0O5 kromozomu
tizerinde 2 adet, A09 kromozomu tizerinde 1 adet, D03 kromozomu iizerinde 1 adet, D11

kromozomu tizerinde 1 adet QTL tespit edilmistir (Cizelge 4.22.).

Cizelge 4.22. CIM yontemine gore lif iiniformitesi ile iliskili QTL’ler

Kromozom  Locus adi Pozisyon p(F) Etki F LOD R’

A05 SNP2341 34 5.52 -2.33 25.13 4.88 0.23
D11 SNP15538 64.1 3.98 -1.16 16.62 3.37 0.16
A05 SNP2497 80 3.80 -0.85 15.69 3.19 0.15
A03 SNP1037 30 3.47 1.36 14.00 2.87 0.14
D03 SNP122 40 3.24 -1.50 12.83 2.65 0.13
A09 SNP4359 10.8 3.10 1.23 12.13 2.51 0.12

p(F):Frekans, F:Fenotipik varyans, mLOD:Maksimum Lod Skoru, R?:Fenotipik varyans

Lif dniformitesi ile iligkili bulunan QTL’lerin LOD degeri 4.88 ile 2.51 arasinda
degisirken, fenotipik varyasyonu % 23 ile % 12 arasinda agiklamaktadir. SNP2341

QTL’inin maksimum LOD degeri 4.88 olurken, fenotipik varyasyonu % 23 oraninda
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aciklamaktadir. SNP15538 QTL’inin maksimum LOD degeri 3.37 olurken, fenotipik
varyasyonu % 16 oraninda agiklamaktadir. SNP2497 QTL’inin maksimum LOD degeri
3.19 olurken, fenotipik varyasyonu % 15 oraninda agiklamaktadir. SNP1037 QTL’inin
maksimum LOD degeri 2.87 olurken, fenotipik varyasyonu % 14 oraninda agiklamaktadir.
SNP2319, SNP15567 VE SNP122 QTL’leri fenotipik varyasyonu % 13 oraninda,
SNP4359 QTL’i fenotipik varyasyonu %12 oraninda agiklamaktadir (Cizelge 4.22.).

Lif tiniformitesi ile ilgili belirlenen QTL’ler NCBI’ da karsilastirma yapilarak hangi
gen lizerinde bulundugu tespit edilmeye calisilmistir. SNP15538 markoriiniin D11
kromozomunda iizerinde receptor-like protein EIX2 (LOC107930876),

SNP2497 markoriinin - AO5  kromozomunda alpha-mannosidase At5g13980
(LOC107948549), SNP1037 markoriiniin A03 kromozomunda lysine-specific histone
demethylase 1 homolog 3-like (LOC107910719), SNP15567 markorinin D11
kromozomunda L-galactono-1,4-lactone dehydrogenase, mitochondrial (LOC107925893),
SNP122 markoriiniin D03 kromozomunda myosin-2 (LOC107917722), SNP4359
markoriinin A09 kromozomunda nuclear pore complex protein GP210 (LOC107892125)

geni ile eslestikleri tespit edilmistir.

Calismamiz ile kismen benzer sonuglar Li (2016), upland pamuklar1 ile elde
ettikleri 188 RIL popiilasyonunda lif liniformitesi ile iliskili 4 kromozom (ChrO1, Chr05,
Chr09 ve Chrl9) iizerine konumlanmig 8 QTL tespit etmislerdir. Fenotipik varyasyonu
5.28-17.98% aciklamistir. Chr09 iizerine konumlanmis 3 giicli QTL bulundugunu
iletmiglerdir. Calismamizdan farkli olarak, Tan (2018), Amerika kokenli Acala Maxxa ve
yiksek lif ozelliklerine sahip Yumian 1 upland pamuklarindan elde ettikleri RIL
poplilasyonunda lif {iniformitesi ile iligkili 11 kromozom {izerinde 16 QTL tespit
etmislerdir. Fenotipik varyasyonu % 5.5-17.8 agiklamistir. Chrl14, Chrl5, Chr21 ve Chr24
tizerinde sirasiyla 2, 3, 2 ve 2 QTL tespit etmislerdir. 4 giicli QTL (qFUO05.1, gFU15.3,
gFU16.1 ve qFU20.1) 3 ¢evrede de elde edilmis ve fenotipik varyasyonun yaklasik

10% unu agiklamistir.
SNP’lerin hangi 6zelliklerde etkili oldugunu 6zet olarak belirtmek gerekirse;

Lif rengi ile ilgili SNP’ler numaralandirtlip SNP’lerin hangi 6zelliklerde etkili
oldugu belirtilmistir.

1. SNP1229 =Dh
2. SNP3197 = DL-Da
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3.

SNP15856 = DL-Da-Db-Dc-Dh-dE

Lif uzunlugu (UHML, ML), lif inceligi, lif mukavemeti, lif elastikiyeti, lif

tiniformitesi ile ilgili SNP’ler numaralandirilip hangi 6zelliklerde etkili oldugu

belirtilmistir.

© ©® N o g b~ w D

N RN N RN N RN NNNDMNRNR P P P B P RB R
© 0O N o 0O B W N P O © 0 N O 00 A W N B O

SNP122 = UHML, UNIFORMITE

SNP565 = UHML, ELASTIKIYET, MUKAVEMET
SNP652 = ELASTIKIYET

SNP706 = MUKAVEMET

SNP959-SNP961 = UHML

SNP980 = UHML

SNP1037 = UHML, UNIFORMITE

SNP1129 = MUKAVEMET

SNP2137 = INCELIK

. SNP2319 = UHML, MUKAVEMET, UNIFORMITE

. SNP2341 = UHML, ELASTIKIYET, MUKAVEMET, UNIFORMITE
. SNP2497 = UHML, UNIFORMITE

. SNP2866 = UHML, MUKAVEMET

. SNP2899 = UHML

. SNP2935 = UHML, ELASTIKIYET, MUKAVEMET

. SNP2973 = UHML, ELASTIKIYET

. SNP3007 = MUKAVEMET

. SNP3297 = ML

. SNP3466 = UHML, ELASTIKIYET

. SNP3823 = UHML

. SNP3829 = UHML, ELASTIKIYET

. SNP3833 = UHML, ELASTIKIYET

. SNP3910 = ELASTIKIYET

. SNP3915 = MUKAVEMET

. SNP3917 = ELASTIKIYET, MUKAVEMET

. SNP3957 = UHML, ELASTIKIYET

. SNP4359 = UHML, ML, MUKAVEMET, UNIFORMITE
. SNP4446 = UHML

. SNP4534 = ML, ELASTIKIYET

57



30.
31.
32.
33.
34.
35.
36.
37.
38.
39.
40.
41.
42.
43.
44,
45.
46.
47.
48.
49.
50.
51.
52.
53.

SNP4586 = ELASTIKIYET

SNP4630 = MUKAVEMET

SNP5177 = ELASTIKIYET

SNP5809 = UHML, ML, INCELIK

SNP5834 = UHML

SNP6008 = UHML

SNP6169 = UHML, ELASTIKIYET

SNP7942 = INCELIK

SNP8624 = UHML

SNP8602 = UHML, ELASTIKIYET, MUKAVEMET
SNP9122 = ELASTIKIYET

SNP9651 = ML

SNP10431 = ML

SNP10479 = INCELIK, MUKAVEMET

SNP10726 = UHML

SNP11185 = MUKAVEMET

SNP12054 = ELASTIKIYET

SNP12126 = ELASTIKIYET

SNP12521 = MUKAVEMET

SNP12539 = ELASTIKIYET

SNP12575 = UHML

SNP15538 = UHML, UNIFORMITE

SNP15567 = UHML, MUKAVEMET, UNIFORMITE
SNP15857 = UHML, ELASTIKIYET, INCELIK, MUKAVEMET
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5. SONUC VE ONERILER

Kahverenkli pamuklarm lif verim ve kalite 6zelliklerinin tekstilde uygulanabilirligi
acisindan  istenilen diizeyde olmamasi nedeniyle dretimi smrli  bir  sekilde
gerceklesmektedir. Giintimiizde kahverenkli pamuk iiretimi ile ilgili ¢alismalar devam
etmektedir. Kahverenkli gesit gelistirme 1slah programlarinin siirekli olarak devam etmesi

Onem arz etmektedir.

Calismada, daha oOnceden Askabat 100 x Ekstrem Okra genotiplerinin
melezlenmesiyle elde edilen RIL popiilasyonda kendilemeler ve seleksiyon ile Fqg
kademesine kadar getirilen saf hat belirlenmistir. Fenotipleme sonrasi yapilan se¢im ile
kendilenmis saf hatlar ve ebeveynler Sekanslama Yoluyla Genotipleme yontemi
kullanilarak 36213 SNP markorii elde edilmistir. Bu SNP markoriinii analiz etmeden 6nce
en kiictik allel frekansi1 (MAF)<0.05 olarak filtrelendikten sonra 18432 SNP markorii elde
edilmistir. Elde edilen markorler ile Composit Interval Haritalama yapilarak incelenen

ozelliklerle iligkili QTL belirleme ¢alismasi yapilmistir.

Baglant1 haritalamasi Composit Interval Haritalama analizine gore renk ile iligkili
A03, A07, D12 kromozomlar tizerinde 3 adet dnemli QTL belirlenmistir. Bu QTL’lerin
fenotipik varyansit % 14 ve % 13 agikladigi, LOD degerleri 2.69, 2.59 ve 2.56 oldugu
saptanmistir. Baglant1 haritalamast Composit Interval Haritalama analizine gore lif
uzunlugu (UHML) ile iligkili A02, A03, A05, A06, A07, A08, A09, All, D02, D03, D05,
D08, D11 ve D12 kromozomlar: {iizerinde 20 adet onemli QTL belirlenmistir. Bu
QTL’lerin fenotipik varyansi % 22, % 20, % 19, % 18, % 17, % 16, % 15, % 14, % 13 ve
%12 acikladigi, LOD degerleri 4.66, 4.27 ve 4.14 oldugu saptanmistir. Lif inceligi ile
iliskili AO05, All, D01, D05 ve D12 kromozomlar1 iizerinde 5 adet Oonemli QTL
belirlenmistir. Bu QTL’lerin fenotipik varyansi %14, %13 ve %12 agikladigi, LOD
degerleri 2.97, 2.95, 2.80, 2.63 ve 2.54 oldugu saptanmustir.

Lif mukavemeti ile iligkili A02, A03, A05, A06, A08, A09, D02, D05, D06, D08,
D11 ve D12 kromozomlar: tizerinde 14 adet 6nemli QTL belirlenmistir. Bu QTL’lerin
fenotipik varyans1 % 19, % 18, % 17, % 16, % 15, % 14, % 13 ve % 12 acgikladigi, LOD
degerleri 3.88, 3.64 ve 3.40 oldugu saptanmugtir. Lif Giniformitesi ile iligkili A03, AO5,
AQ09, D03, D11 kromozom iizerinde 6 adet onemli QTL belirlenmistir. Bu QTL’lerin
fenotipik varyansi % 23, % 16, % 15, % 14, % 13 ve % 12 agikladigi, LOD degerleri 4.88,
3.37, 3.19, 2.87 ve 2.71 oldugu saptanmuistir.
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Lif elastikiyeti ile iligkili A02, A05, A06, A08, A09, A10, All, D02, D03, D05,
D07, D08 ve D12 kromozomlar: iizerinde 12 adet onemli QTL belirlenmistir. Bu
QTL’lerin fenotipik varyanst % 16, % 15, % 14, % 13 ve % 12 acikladigi, LOD degerleri
3.32, 3.20 ve 3.06 oldugu saptanmistir.

Belirlenen QTL’ler NCBI’ da karsilastirma yapilarak hangi gen iizerinde
bulundugu tespit edilmeye ¢alisilmistir. Fakat bu genlerin fonksiyonlari hakkinda net bir
bilgi yoktur. Gergeklestirdigimiz bu ¢alisma genlerin fonksiyonlar1 hakkinda fikir ortaya
koyabilir.

Yapilan ¢aligmalarin sonucu olarak, fenotipik analizler sonucu renk ile ilgili olan
saf hatlarin 1slah programlarinin devam ettiririlmesi, renk, uzunluk, incelik, mukavemet,
elastikiyet ve tiniformite ile iliskili bulunan QTL’lerin dogrulamasinin yapilmasi ve daha
sonra yapilacak olan markor destekli seleksiyon (MAS) 1slah ¢aligmalarinda

kullanilabilecegi diistiniilmektedir.
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