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ÖZET 

Genetik çeĢitlilik değerlendirmesi, arzu edilen özelliklerin belirlenmesine ve çeĢitli 

germplazmların seçilmesine yardımcı olarak ürün ıslah stratejilerinin geliĢtirilmesinde 

önemli bir rol oynamaktadır. Bu çalıĢmada, börülce germplazmı içindeki genetik çeĢitliliği 

araĢtırmak için BaĢlangıç Kodon Hedefli Polimorfizm (SCoT) belirteçleri kullanılmıĢtır. 

Yüksek derecede polimorfik 14 SCoT markörü 287 tekrarlanabilir bant vermiĢtir. 

Polimorfik bantlar, primer baĢına 12 ila 24 arasında bir aralık sergilemiĢ ve ortalama 

polimorfizm oranı %86,74 olmuĢtur. Özellikle, etkili alel sayısı 1.351 ile 1.767 arasında 

değiĢirken, gen çeĢitliliği 0.224 ile 0.419 arasında değiĢmiĢtir. Yapı analizi, düĢük üyelik 

katsayıları nedeniyle sınıflandırılmamıĢ ek bir popülasyonla birlikte, coğrafi kökene dayalı 

olarak aksesyonları iki ana popülasyona (A ve B) sınıflandırmıĢtır. Filogenetik ağaç yapı 

analizinin bulgularını desteklemiĢ ve germplazmı iki gruba (B1 ve B2) ayırmıĢtır. Daha da 

önemlisi, kümelenme modeli Batı Afrika, Hindistan alt kıtası ve Türkiye'de ki materyaller 

arasındaki genetik benzerlikleri ortaya çıkarmıĢtır. Batı Afrika ve Hindistan alt kıtasından 

gelen katılımların aynı popülasyon içinde gruplandırılması, daha önceki çalıĢmalarda 

bildirildiği gibi börülcenin bu bölgelerden geldiği fikrini desteklemektedir. Bu araĢtırma, 

börülce germplazmı içindeki önemli genetik değiĢkenliği vurgulayarak SCoT markör 

sisteminin faydasının ve etkinliğinin altını çizmiĢtir. Özellikle, Pakistan 1 x Türkiye 2 

aksesyon çifti en büyük genetik mesafeyi göstermiĢ ve gelecekteki ıslah programları için 

değerli bir genetik kaynak olma potansiyelini ortaya koymuĢtur. 
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ABSTRACT 

Genetic diversity assessment plays an important role in the development of crop breeding 

strategies by helping to identify desirable traits and select diverse germplasm. In this study, 

Start Codon Targeted Polymorphism (SCoT) markers were used to investigate genetic 

diversity within cowpea germplasm. The 14 highly polymorphic SCoT markers yielded 

287 reproducible bands. Polymorphic bands exhibited a range of 12 to 24 per primer, with 

an average polymorphism rate of 86.74%. In particular, the number of effective alleles 

ranged from 1.351 to 1.767, while gene diversity ranged from 0.224 to 0.419. 

STRUCTURE analysis classified the accessions into two main populations (A and B) 

based on geographical origin, with an additional population not classified due to low 

membership coefficients. The Neighbour-Joining tree supported the findings of the 

STRUCTURE analysis and classified the germplasm into two groups (B1 and B2). More 

importantly, the clustering model revealed genetic similarities between material from West 

Africa, the Indian subcontinent and Turkey. The grouping of accessions from West Africa 

and the Indian subcontinent within the same population supports the idea that cowpea 

originated from these regions, as reported in previous studies. This research highlighted the 

significant genetic variability within cowpea germplasm, underlining the utility and 

effectiveness of the SCoT marker system. In particular, the Pakistan 1 x Turkey 2 

accession pair exhibited the greatest genetic distance and demonstrated its potential as a 

valuable genetic resource for future breeding programmes. 
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SĠMGELER VE KISALTMALAR 

 

Bu çalıĢmada kullanılmıĢ simgeler ve kısaltmalar, açıklamaları ile birlikte aĢağıda 

sunulmuĢtur.  

 

Simgeler     Açıklamalar 

 

µl                                                       Mikrolitre 

µM                                                    Mikromolar 

bp                                                      Basepair(baz çifti) 

da     Dekar 

ml                                                      Mililitre 

mM                                                   Milimolar 

ng               Nano gram 

 

Kısaltmalar    Açıklamalar 

 

ATG                  Adenin-Timin-Guanin 

CTAB                                      Etil Three Metil Amonyum Bromid 

DNA                                        Deoksiribonükleik Asit 

dNTP                                       Deoksinükleotid Tri Fosfat 

EDTA                                      Etilendiam in-Tetra Asetik Asit Di Sodyum Tuzu 

ISSR                                        Basit Diziler Arası Tekrar(Ġnter Simple Sequence) 

MAS                                        Moleküler Markör Destekli Seleksiyon 

PCR                                         Polimeraz Zincir Peaksiyonu 

PIC                                          Polimorfik Bilgi Ġçeriği 

RAPD                                      Rastgele ÇoğaltılmıĢ Polimorfik DNA 

SCoT                                       Start Codon Targeted (Basit kodonu hedefli) 

SSR                                         Basit Dizi Tekrarları (Simple Sequence Repeat) 

Taq                                          Taq Polimeraz Enzimi 

TBE                                         Tris/Borate/EDTA 

Tris                                          Hidroksimetil aminometan  
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1. GĠRĠġ 

 

“YaklaĢık 18000 tür ile bitki aleminin en büyük üçüncü familyasını oluĢturan baklagiller 

familyası, temel protein ve karbonhidrat kaynaklarındandır” [1]. “Dünya nüfusunun 2050 

yılına kadar 9,2 milyara ulaĢacağı ve buna bağlı beslenme açığının oluĢmaması için diğer 

hayvansal ürünler ile birlikte 200 milyon ton sığır eti ihtiyaç olduğu düĢünülmektedir” [2]. 

“Gıda üretiminin de %50 oranında artırılması gerektiği tahmin edilmektedir” [3]. 

Ġçerdikleri yüksek protein ve aminoasitler sayesinde özellikle geliĢmemiĢ ülkeler için en 

önemli protein kaynaklarından birisidir. Börülce yüksek protein oranıyla soya fasulyesinin 

yerini alacak potansiyele sahip bir tarım ürünüdür [4]. “Besin içeriği olarak börülce 

tohumlarında %27,4 protein, %1,9 yağ, %4,48 lif ve %48,53 karbonhidrat bulunmaktadır” 

[5]. Ayrıca hayvan beslenmesinde de kullanılan börülce yem açığının giderilmesi amacıyla 

kaliteli kaba yem ve kesif yem olarak da kullanılmaktadır. Ġçerdikleri bakteriler ile toprağa 

azot sağlayarak hem girdi fiyatlarının azalmasının hem de fazla gübreleme yapılmasının 

önüne geçilmektedir. Börülce (Vigna unguiculata L. Walp) Türkiye'nin Ege ve Akdeniz 

bölgelerinde yaygın olarak yetiĢtirilmektedir. Bitki daha çok taze baklaları için 

yetiĢtirilmekte, taze ve kuru tohumları insan beslenmesi amacıyla kullanılmaktadır [6]. 

 

Ülkemizde börülce ekilen alanlardan düĢük verim alınması, köylünün daha çok gelir 

getireceğini düĢündüğü bitkiler yetiĢtirmesi, hastalık ve zararlılara karĢı yüksek verim 

veren ve daha dayanıklı çeĢitler üzerinde ıslah çalıĢmalarının yapılmamıĢ olması ve yurtiçi 

talebin düĢük olması gibi nedenlerden dolayı çok farklı coğrafyalarda yetiĢtiriciliği yapılan 

börülce üretimi henüz ülkemizde yaygın bir hale getirilememiĢtir. Bu nedenle börülce 

bitkisinin üretim deseninde yer alması için ıslah metodları kullanılarak biyotik ve abiyotik 

faktörlere dayanıklı ve verimli çeĢitler geliĢtirilmesi gerekmektedir [7, 8]. “Kuraklık, aĢırı 

yağıĢ gibi olumsuz koĢullar altında çiftçilerin ürün kaybını en aza indirmek ve daha fazla 

ürün almak için geliĢtirilecek tohumların üretimi konusunda gerekli araĢtırmalar 

yapılmaktadır” [9]. 

 

“Gen kaynaklarının çeĢitliliği, karakterizasyonu ve sınıflandırılması hem koruma 

stratejilerinin geliĢtirilmesinde ve genetik kaynaklarının tanımlanmasında hem de bitki 

ıslahı açısından çok önemlidir” [10]. “Bitki gen kaynaklarının zenginliği biyotik ve 

abiyotik stres koĢullarına dayanıklı ve verimli bir çeĢit elde etme açısından bitki ıslahının 
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temel kaynaklarını oluĢturmaktadır” [11]. Börülce genotipleri arasındaki genetik 

çeĢitliliğin ve iliĢkilerin değerlendirilmesi, gen havuzunun agromorfolojik özelliklerinin 

belirlenmesi, koruma stratejilerinin geliĢtirilmesi ve bitki genetik kaynaklarının 

tanımlanması açısından büyük önem taĢımaktadır. Börülcenin ekonomik önemi ve 

çeĢitliliği Türkiye dahil birçok ülkede artmıĢ olsa da Ģu ana kadar çok sınırlı sayıda çeĢitler 

mevcuttur Bu nedenle, çeĢitlerin geliĢtirilmesinde kullanılabilecek varyasyonları 

araĢtırmak için gen kaynaklarının DNA parmak izini ve popülasyon yapısını araĢtırmaya 

ihtiyaç vardır [6].  

 

Geleneksel yollarla yapılan bitki ıslahı uzun zaman almakta ve çevresel etmenlerden 

etkilenmektedir. Dayanıklı ve verimli çeĢitlerin ıslah edilmesi çok uzun yıllar alabildiği 

gibi çeĢidin piyasada kendine yer bulması da kesin değildir. Bu nedenle çeĢit ıslahı 

yapılırken ıslah süresini azaltabilecek yöntemlerin uygulanması sağlanmıĢtır. Bitki 

ıslahında seleksiyon yapılırken moleküler markörlerin avantajları kendine geniĢ uygulama 

alanları bulmasını sağlamıĢtır [12]. 

 

Bitkilerin genetik kaynaklarının karakterizasyonu sahip olunan gen havuzu hakkında bilgi 

vermektedir. Çevresel etmenlerden etkilenmeyen, gözlemlenebilir, kalıtımı yüksek 

karakterler incelenerek morfolojik karakterizasyon çalıĢmalarında fenotipler arasındaki 

değiĢiklikler gözlemlenebilmektedir. Yeni çeĢitlerin tescil edilmesi için toplanan bitki 

materyalleri arasında aynı popülasyondan gelen gen kaynaklarının elenmesi, çalıĢılacak 

gen havuzunun ortaya konulması bitki ıslahına baĢlamak için önem arz etmektedir [114]. 

 

“Bitki ıslahında moleküler markörlerden genotiplerin popülasyonlarının belirlenmesinde, 

genetik uzaklığın belirlenerek genetik haritalama çalıĢmalarında, seleksiyonda ve 

kantitatif-kalitatif özelliklerin ıslahında, çeĢitlerin tanımlanmasında faydalanılmaktadır” 

[14]. Moleküler markörler, genotip içerisinde bulunan gen bölgesi ile bağlantılı DNA 

kısmıdır. DNA markörleri, DNA diziliĢin farklılıklarına göre genotipleri birbirinden ayıran 

markörlerdir. Moleküler markörler nükleik asit temeline dayanmaktadır ve genomların 

incelenmesi için bitki ıslahçıları tarafından yaygın olarak kullanılmaktadır. Morfolojik 

karakterizasyon olarak birbirine çok yakın olan çeĢitler moleküler markörler ile birbirinden 

ayrılması ve tanımlanması sağlanmaktadır [12]. 
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BaĢlangıç kodonu hedefli (SCoT) polimorfizm markörü, ATG translasyon baĢlangıç 

kodonunun kısa korunmuĢ bölgelere dayalı gen hedefli bir DNA markör tekniğidir. Bu 

teknik, daha fazla genomik sekans bilgisi bilmeden ATG baĢlangıç kodonunu çevreleyen 

kısa korunmuĢ bölgeden tekli primerlerin tasarlanmasını içermektedir. Teknik olarak basit 

olan SCoT, tekrarlanabilir yüksek polimorfizm üreten daha uzun primerler (18-mer) 

kullanırlar [13]. “SCoT primerler aracılığıyla hedef bölgelerin PCR (Polimeraz Zincir 

Reaksiyonu)‟a dayalı çoğaltımı ve standart agaroz jel elektroforezinde PCR sonucunda 

elde edilen fragmentlerin görüntülenmesi esasına dayanmaktadır” [115]. “SCoT markör 

tekniği hem dominant hem de kodominant markörlerin varlığını tespit etmektedir” [15]. 

“Kullanımı kolay ve daha ucuzdur, bu da temel donanıma sahip birçok laboratuvarda geniĢ 

uygulamalara neden olmaktadır” [16]. SCoT markörü, RAPD‟lerin kullanımıyla ilgili 

zorlukları iyileĢtirmek ve üstesinden gelmek için geliĢtirilmiĢtir. SCoT önceden dizi bilgisi 

gerektirmez ve polimorfizm, fonksiyonel genler ve bunlara karĢılık gelen özelliklerle 

iliĢkilidir. SCoT markörü ve gen/özellik arasındaki rekombinasyon seviyeleri, RAPD‟ler, 

ISSR‟ler veya SSR‟ler gibi rastgele markörlerle karĢılaĢtırıldığında genellikle daha 

düĢüktür ve bu nedenle doğrudan markör destekli ıslah programlarında 

kullanılabilmektedir [13]. “Sonuç olarak, RAPD markörlerine kıyasla yüksek oranda 

tekrarlanabilmektedirler” [16]. “SCoT markörleri ayrıca kopyalanmıĢ bölgelerden de 

geliĢtirilebilmekte ve bu nedenle ortaya çıkan markörler gen fonksiyonuna 

bağlanabilmektedir” [17]. Amplifiye edilmiĢ ürünler, gen hedefli bir markör sistemine 

dönüĢtürülebilmektedir. Bu nedenle SCoT markörü gen hedefli, ISSR ve RAPD‟e kıyasla 

düĢük rekombinasyon seviyelerine sahip olduğundan genetik çeĢitlilik analizinde etkili bir 

tekniktir. Ayrıca, diğer markörlerle karĢılaĢtırıldığında, SCoT, polimorfizmleri tespit etme 

potansiyeli yüksek olan üstün çözme yeteneklerine sahiptir [16, 18]. 

 

Bu araĢtırmadaki amaç; börülcenin ekonomik önemi ve çeĢitliliği birçok ülkede artmıĢ olsa 

da Ģu ana kadar çok sınırlı sayıda çeĢitler mevcuttur. Börülce bitkisinin üretim deseninde 

yer alması için biyotik ve abiyotik faktörlere dayanıklı çeĢitlerin geliĢtirilmesi, geliĢtirilen 

çeĢitlerden verimli ve kaliteli ürün alınması gerekmektedir. Materyallerde yapılacak 

moleküler karakterizasyon, sonradan yapılacak olan bitki ıslah çalıĢmalarında hakkında 

yardımcı olacaktır. 
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2. KAYNAK ARAġTIRMASI 

 

Fabaceae familyasına ait bitkilerin tohumları veya meyveleri baklagil olarak 

adlandırılmaktadır. Baklagil, kabuklu baklanın hasat edilmesiyle elde edilen tohum 

demektir ve Latincede “Legumen” kelimesinden türetilmiĢtir. Dünya genelinde beslenmek 

amacıyla yaygın olarak kullanılan baklagiller arasında fasulye (Phaseolus vulgaris), nohut 

(Cicer arietinum), bezelye (Pisum sativum), mercimek (Lens culinaris), soya fasulyesi 

(Glycine max), yer fıstığı (Arachis hypogaea), börülce (Vigna unguiculata L.), barbunya 

(Mullus barbatus), bakla (Vicia faba L.), acı bakla (Lupinus albus L., Lupinus mutabilis 

Sweet) ve maĢ fasulyesi (Vigna radiata Walp.) sayılabilir. FAO (Food and Agriculture 

Organization) tarafından baklagiller insanlar ve hayvanlar tarafından yenilebilen kuru, 

düĢük yağ içerikli besin maddeleri olarak tanımlanmıĢtır [19]. 

 

“Antik” besin olarak bilinen baklagiller et ve pirinç gibi temel besin maddelerinin gelmesi 

ile birlikte bu düĢünce değiĢikliğe uğramıĢtır. Amerika BirleĢik Devletleri ve zengin 

Avrupa ülkelerinde baklagillerin tüketimi artarken geliĢmekte olan ülkelerde baklagillerin 

tüketiminin azalmaya baĢladığı görülmüĢtür. Baklagillerin besleyici besin özelliklerinin 

ortaya çıkması bu durumun baĢlamasını sağlamıĢtır [20].   

 

Özellikle protein miktarının fazla ve kaliteli olması ile birlikte yemeklik tane baklagilleri 

baĢka bitki besin gruplarından ayırmıĢtır. A, C ve E vitaminleri bakımından yeterli 

olmayan yemeklik tane baklagiller B vitamini bakımından oldukça zengindir. Ayrıca 

demir, fosfor ve potasyum mineralleri bakımından da oldukça zengindirler [21]. Protein 

kalitesinin önemli kriterlerinden olan vücut tarafından hazmolma kabiliyetleri (%78) olan 

yemeklik tane baklagillerin kuru taneleri %18.0-36.6 oranında değiĢen protein ihtiva 

etmektedir. Yine protein kalitesinin bir diğer ölçütü olan esansiyel aminoasitler 

bakımından hayvansal proteinlere yakındır ve isoleucine, leucine, methionine, lycine, 

valin, threonine ve tryptophane gibi aminoasitler içermektedir [8]. 

 

Baklagillerde, antinütrisyonel bileĢikler olarak bilinen çeĢitli enzimler, proteaz inhibitörleri 

ve lektinler gibi farklı proteinler bulunmakta, bu proteinlerin çoğu suda çözünür albümin 

sınıfındadır [22]. Dünya‟daki yetersiz ve dengesiz beslenmeyi önlemek için öncelikle bitki 

besin verimlerinin artırılarak üretim miktarının artırılması ve protein oranı yüksek olan 
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hayvansal ve bitkisel besin maddelerinin üretimlerinin artırılması ile birlikte bu besinlerin 

dengeli bir Ģekilde kullanılması gerekmektedir [23]. 

 

Baklagiller protein miktarlarının fazla olmasıyla birlikte insan beslenmesinde oldukça 

önemli bir yere sahiptir. Kuru tane olarak tahıllar ile karĢılaĢtırıldığında protein oranlarının 

2-2,5 kat daha fazla olduğu görülmüĢtür. DüĢük protein ve yüksek enerjili besinlerin 

eksikliklerini gidermek amacıyla geliĢmekte olan ülkelerde yemeklik tane baklagillerin 

ekim alanı daha geniĢtir [24]. “Ġnsanların beslenmesinin yanı sıra hayvan yemi olarak da 

kullanılan börülce bitkisi önemli bir baklagildir” [25]. “Börülce bitkisinin orjini Afrika, 

Güney Asya ve Hindistan olarak bilinmektedir” [26]. “Daha çok Afrika‟nın yarı kurak 

alanlarında yetiĢtirilen börülce bitkisinin üretim alanı oldukça fazladır” [27]. 

 

Silajlık, yeĢil ve kuru ot olarak hayvan beslenmesinde kullanılan börülce bitkisinin taneleri 

de bu amaçla değerlendirilmektedir [26]. “Börülcenin yeĢil otu %14-21 oranında kuru 

taneleri ise %18-26 oranında ham protein içermekte olup besleme değeri yüksektir” [28]. 

“C vitamini miktarı oldukça zengin (35 mg/100 g) olan taze börülcenin tanesinde %24,8 

oranında da protein içermektedir” [29]. 

 

“Kültüre alınmıĢ börülce unguiculata alt türüne ait olup, unguiculata, textilis, 

sesquipedalis, biflora ve melanophthalmus olmak üzere beĢ gruba ayrılmıĢtır” [30, 31]. 

“Yaygın olarak yetiĢtiriciliği yapılan börülce kültür grubu unguiculata'ya aittir. Börülce, 

2n = 22 ile diploiddir ve genom boyutu yaklaĢık olarak 620 milyon baz çiftidir” [32, 33]. 

 

Bu düĢük verimlilik, bir dizi abiyotik (kuraklık, sıcaklık, düĢük toprak verimliliği vb.) ve 

biyotik (böcekler, hastalıklar, parazitik yabani otlar vb.) gibi çok çeĢitli faktörlere 

bağlanabilir. Dünya genelinde Nijerya en fazla börülce üretiminin yapıldığı yerdir ve onu 

Nijer, Burkina Faso, Kamerun ve Mali izlemektedir [32]. “Afrika'da yetiĢtiriciliği yapılan 

börülce verimi Asya ve Amerika BirleĢik Devletleri'ne göre oldukça düĢüktür” [32, 34].  

 

Üretiminin fazla olduğu ülkeler olmasına rağmen ülkemizde börülce üretim alanı fazla 

değildir. Börülce fiyatının ucuz olması, talebin fazla olmayıĢı, yüksek verimli olmaması 

nedeniyle üreticinin daha karlı bitki türlerini ekmesine neden olmuĢtur (Akçin, 1988). 

Verimi yüksek, hastalık ve zararlılara karĢı dayanıklı çeĢitlerin ıslah edilememiĢ olması da 

bu nedenler arasında gösterilebilir [7, 8]. 
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Ülkemizde en fazla Ege, Akdeniz ve Marmara bölgelerinde yetiĢen börülcenin farklı 

kullanım Ģekilleri bulunmaktadır. Ülkemizde son 15 yılda üretimi yapılan taze börülce ve 

tane börülceye ait bilgiler Çizelge 2.1.‟de gösterilmektedir. Çizelgeye bakıldığında, taze 

börülcenin ekim alanının ortalama 20711 da ve ortalama veriminin 833 kg/da olduğu, tane 

amaçlı yetiĢtirilen börülcenin ise ekim alanının ortalama 17285 da ve ortalama veriminin 

104 kg/da olduğu görülmektedir [35].  

 

Çizelge 2.1. Türkiye‟de börülce üretimi 

 

Yıllar 

Taze 

Börülce 

Ekim 

Alanı (da) 

 

Üretim 

(Ton) 

Taze 

Börülce 

Verim 

(kg/da) 

Tane 

Börülce 

Ekim 

Alanı (da) 

 

Üretim 

(Ton) 

Tane 

Börülce 

Verim 

(kg/da) 

2009 19315 15955 826  29 349  3 017   103 

2010 20100 16591 825  22 020  2 290   104 

2011 23674 19967 843  20 323  2 149   106 

2012 24934 20566 824  24 221  2 111   87 

2013 25591 21336 833  20 624  2 112   102 

2014 22907 19353 844  19 408  2 006   103 

2015 22028 18043 819  16 000  1 609   101 

2016 21612 18108 837  18 079  1 860   103 

2017 20618 17414 699  14 129  1 511   107 

2018 20327 17657 868  13 553  1 443   106 

2019 20407 18420 902  13 084  1 392   106 

2020 18168 16781 923  13 227  1 324   100 

2021 17582 14491 824  12 445  1 281   103 

2022 17609 14644 831  11 521  1 161   101 

2023 15798 12635 799  11 293  1 432   127 

Ortalama 20711 17464 833 17285 1780 104 

Kaynak: TÜĠK, 2024 

 

Börülce bitkisinin tohumlarının çimlenmesi için toprak sıcaklığının 8-10 °C ve hava 

sıcaklığının ise 10-15 °C olması gerekmektedir ve bitki genel olarak sıcaklığı seven bir 

bitkidir. DüĢük sıcaklıklar börülce bitkisini olumsuz etkilemekte ve don olayında özellikle 

genç dallar ve yapraklar zarar görmektedir. Optimum yetiĢme sıcaklığı 20-30 °C olan 



7 

börülce genel olarak sıcağı sevmektedir. Bitkilerin geliĢimi açısından gece-gündüz arası 

sıcaklık farkının 5-10 °C olması gerekmektedir [36]. 

 

“Börülce bitkisinin nemli bölgelerde ve drenajı iyi yapılmamıĢ topraklarda 

yetiĢtirilmesinin uygun olmadığı araĢtırmacılar tarafından belirlenmiĢtir” [37]. “Börülce 

bitkisi yüksek asitli topraklarda yetiĢebildiği gibi nötr topraklarda da yetiĢebilmektedir. 

Optimum toprak pH‟sı 5.5-6.5 aralığında, drenaj problemi olmayan kumlu-tınlı topraklarda 

en iyi geliĢimini sağlamaktadır” [38]. 

 

Birim alandan en yüksek verimi elde etmek için o bölgeye uygun börülce çeĢitlerinin ve 

uygun yetiĢtirme yöntemlerinin kullanılması esastır. Tüm bitki çeĢitlerinde en yüksek 

verimin alınması ve o bölgenin çevre Ģartlarına uygun çeĢitlerin belirlenmesi için 

adaptasyon denemeleri yapılmaktadır [39]. 

 

Yeni çeĢitlerin geliĢtirilmesi için kültürü yapılan çeĢitler ve yabani olarak yetiĢen bitki 

türleri genetik materyal olarak kullanılmaktadır. ÇeĢitlerin özelliklerinin iyileĢtirilmesi ve 

yeni çeĢitlerin ortaya konması için bu genetik materyallere ihtiyaç vardır. Bu nedenle gen 

havuzunu oluĢturan genetik materyallerin korunması gerekmektedir. YetiĢtirilecekleri 

bölgenin Ģartlarına uyum sağlamıĢ olan bitki materyalleri, bitki ıslahı ile gelecekte 

geliĢtirilecek çeĢitler için çok önemlidir. Türkiye‟de yetiĢen 12.000 bitki türünün üçte 

birinin endemik olması bitkisel gen kaynaklarının korunmasının önemini daha da 

artırmaktadır. Endemik türlerin fazla oluĢu Dünya‟da sorun haline gelen gen kaynaklarının 

korunmasında çok önemli bir bölge olduğunu göstermektedir. Bu nedenle sürdürülebilir 

tarım ve yeni çeĢitlerin geliĢtirilmesi için ülkemiz gen kaynaklarının korunması 

gerekmektedir [40, 41]. 

 

“Biyoteknojinin geliĢmesi ile birlikte; bitki genetik kaynaklarının korunması, yenilenmesi, 

üretimi, karakterizasyon çalıĢmalarının yapılması ve bitki ıslahı ile birlikte yeni çeĢitlerin 

ortaya konulması konularında çok büyük öneme sahip olduğu görülmektedir” [42]. 

“Karakterizasyon çalıĢmalarında daha önce kullanılan biyokimyasal ve morfolojik 

markörler yerini artık DNA moleküler markörlere bırakmıĢtır. Moleküler markörler, 

genelde genom üzerinde bulunan bir gen veya bu genle iliĢkili olan DNA parçası olarak 

ifade edilmektedir” [43]. “Genetik kaynakların korunmasının yanı sıra hangi genotiplerden 

yararlanılacağı ve korunması gerektiğinin belirlenmesi gerekmektedir. Genetik 
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varyasyonların belirlenmesi ve bitki özelliklerini ortaya koyan genlerin belirlenmesinde 

moleküler teknolojiler yeni imkanlar sunmaktadır” [44]. 

 

Moleküler markörler genellikle Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) ile kullanılan 

markörlerdir. PCR yöntemleri kullanım amaçlarına bağlı olarak farklılık göstermektedir. 

Polimorfizm tespiti için PCR‟ın kullanılması ile birlikte teknolojik geliĢmeler sağlanmıĢtır. 

SSR markörleri basit dizi tekrarları olarak bilinir ve kodominant markörlerdir. SSR 

markörleri homozigot ve hetererozigot genotiplerin ayrımı hakkında bilgi vermektedir. 

SSR ile genomda bulunan tekrar eden baz dizileri çoğaltılır. Bu tekrarlar 1-6 tekrarlı 

nükleotidlerden oluĢmaktadır. Tekrar eden DNA‟daki zincirler o diziye özgüdür. Tekrarları 

gösteren her bant farklı bir alleli temsil eder ve polimorfizm oluĢturmaktadır. ÇalıĢılan 

bitki türünün genetik çeĢitliliğine, amacına, polimorfizm durumuna, popülasyon yapısına, 

maliyetine ve uygulama zamanına göre DNA markör yöntemlerinin seçimi değiĢiklik 

göstermektedir [45]. 

 

Moleküler markörler gen ile birlikte kalıtımın sağlandığı DNA parçalarıdır. Moleküler 

markörler bir gendir, ancak genom içerisinde bulunan bir bölgeyi gösterdiği için markör 

olarak adlandırılmıĢtır. DNA tüm canlıların genetik materyallerini taĢıyan molekül 

olduğundan, moleküler markörler popülasyon içinde bulunan genotipler arasındaki 

farklılıkların bulunmasından %100‟e yakın oranda güvenilir olduğu kabul edilmektedir 

[46]. 

 

Moleküler markörler, farklı fonksiyonel sınıfları temsil eden belirli DNA segmentleri 

olarak bitki ıslahının tüm yönlerinde önemli bir rol oynar ve genetik varyasyonu tahmin 

etmek için yaygın olarak kullanılmaktadır. Geleneksel fenotipleme yöntemleriyle 

karĢılaĢtırıldığında, moleküler markörler, çevresel etkilerden bağımsız olarak bitki 

dokularında kolaylıkla saptanabilir ve stabil olduklarından çok sayıda avantaja sahiptirler 

[47]. Moleküler markörler, ıslahçıların ekonomik özellikleri seçmelerine ve dolayısıyla 

ürün verimliliğini artırmalarına yardımcı olan mükemmel çeĢitlilik kaynakları 

sağlamaktadır. Genetik iliĢkiler ve çeĢitlilik ile ilgili markör verilerinin, umut verici 

çeĢitlerin seçilmesi amacıyla herhangi bir ıslah programı için çok önemli olduğu 

gösterilmiĢtir [16]. “SCoT ve SSR gibi DNA markörleri, bitkilerin genetik çeĢitliliğini 

incelemek için verimli bir Ģekilde kullanılmaktadır” [13, 48]. 
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Moleküler markörlerde bulunması gereken özellikleri maddeler halinde Ģu Ģekilde 

sıralanabilir;  

-Yüksek derecede polimorfik olmalıdır.  

-Bütün dokularda gözlemlenebilmelidir. 

-Kodominant kalıtım göstermeli ve heterozigot bireyleri, homozigot dominant bireylerden 

ayırt edilebilmelidir.  

-Genomda sıkça bulunmalıdır. 

-Genomda düzgün dağılım göstermelidir. 

-Seçici, nötr davranıĢ göstermelidir. 

-Kolay ulaĢım sağlanmalı ve uygulama maliyeti düĢük olmalıdır. 

-Yüksek oranda tekrarlanabilirlik göstermelidir. 

-Otomasyona uygun kolay ve hızlı değerlendirme sağlamalıdır. 

-Aynı genetik materyal üzerinde yapılan bir markör analizi her zaman aynı sonuçları 

vermelidir [12]. 

Moleküler markörlerin avantajları Ģu Ģekilde sıralanabilir; 

 

-Çevre faktörlerinden etkilenmezler. 

-Genetik değiĢiklikleri daha fazla yansıttıkları için daha az pleiotrofiktir. 

-Her bir ebeveynden gelen farklı karakterler tespit edilebildigi için bitkilerin genetik orijini 

tespit edilebilir. 

-Sonsuz sayıda moleküler markör elde edilebilir [49]. 

Markör Destekli Seleksiyon çalıĢmalarının avantajları Ģu Ģekildedir;  

 

-Fenotipik taramaya göre daha kolay bir metottur. Özellikle tanımlanması zahmetli 

özelliklerde zaman ve kaynak israfını engeller.  

-Çimlenme aĢamasında seleksiyon sağlayarak tane kalitesi gibi özelliklerin tanısını 

kolaylaĢtırır.  

-Çevresel faktörlerden etkilenmediği için güvenilirliği yüksektir. Homozigot ve heterozigot 

genotipleri ayırarak tek bitkinin seçimine imkân tanır. 
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-Genetik kaynakların tam kimlik tespitlerinin yapılmasını ve bu yolla genetik rezervin 

korunmasını sağlar.  

-Herhangi bir çeĢit karıĢıklığı durumunda ayrımı ve bu yolla çeĢitlerin ticari haklarının 

korunmasına yardımcı olur.  

-Spesifik özellikteki genotiplerin daha titiz ve doğru bir Ģekilde ayrımını sağlar [12]. 

 

Monomorfik markörler, genotipler arasında farklılık göstermeyen markörlerdir. Polimorfik 

markörler ise genotipler arasında değiĢiklik gösteren markörlerdir. Polimorfik markörler 

genotipler arasında farklılığı gösterdiği için bitki ıslahı açısından daha yararlıdır. Son 

yıllarda moleküler biyolojide görülen hızlı ilerleme, bitki genetiği çalıĢmalarında, genetik 

çeĢitliliğin korunmasında, üretim ve ıslah gibi hedefler doğrultusunda çok büyük ve önemli 

katkılar sağlamıĢtır. Zaman içerisinde MAS uygulanan bitki ıslahı çalıĢmaları, klasik 

çalıĢmalardaki seleksiyon hızını ve etkinliğini arttırma yönünde daha çok önemli katkılar 

sağlayacaktır [12]. 

 

Börülce, Afrika kökenli, fabaceae familyasına aittir ve dünya çapında subtropikal ve 

tropikal bölgelerde yetiĢtirilmektedir. Börülce tohumları yüksek besin içeriği ve birçok 

ülkede hayvan ve insan beslenmesi açısından hayati bir rol oynamaktadır. 6 ülkeden 

toplanan börülce germplazmı arasındaki genetik varyasyonları iPBS-retrotranspozon 

markör sistemi kullanarak kontrol etmek amacıyla yapılan çalıĢmada; PCR amplifikasyonu 

için on iki yüksek polimorfik iPBS-retrotranspozon primeri kullanılmıĢtır. Bu primerler 

188'i yüksek derecede polimorfik olmak üzere toplam 200 bant oluĢturmuĢ ve %94,30 

polimorfizm gözlenmiĢtir. Genetik çeĢitlilik indekslerinin ortalama değerleri, yani 

Shannon bilgi indeksi (I = 0.452), etkin allel sayısı (ne = 1.501), genel gen çeĢitliliği (ht = 

0.236), gen çeĢitliliği (h = 0.298), polimorfizm bilgi içeriği (PIC = 0.308) ve ortalama 

genetik mesafe 0.61, incelenen germplazmda büyük düzeyde genetik varyasyon olduğunu 

doğrulamıĢtır. Moleküler varyans analizi popülasyon içinde %96 varyasyon olduğunu 

ortaya koymuĢtur. STRUCTURE analizi, germplazmı coğrafi olarak 2 popülasyona 

ayırmıĢtır. KomĢu-birleĢtirme ağacı ve Temel koordinat analizi (PCoA) germplazmı 3 

gruba ayırmıĢ ve gruplama çoğunlukla STRUCTURE tabanlı kümeleme ile uyumlu 

olmuĢtur. ÇalıĢma sonucunda, börülce germplazmında yüksek genetik değiĢkenliği ortaya 

konulmuĢ ve çeĢitlilik indekslerinin yüksek değerleri iPBS-retrotranspozon markör 

sisteminin faydasını ve etkinliğini göstermiĢtir. PCoA, KomĢu-birleĢtirme ağacı ve 
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STRUCTURE analizi aksesyonları coğrafi olarak ayırmıĢtır. Moleküler varyans analizi, bir 

popülasyon içinde %94 genetik varyasyon olduğunu ve Gana 1 ve Türkiye 4 genotiplerinin 

en büyük genetik mesafeye sahip olduğunu ve ıslah faaliyetleri için önerilebileceği ortaya 

konulmuĢtur [50]. 

 

Gana‟nın dokuz coğrafi bölgesinden toplanan 141 börülce (Vigna unguiculata L. Walp.) 

genotipleri arasındaki genetik çeĢitlilik ve filogenetik iliĢkileri araĢtırmak amacıyla yapılan 

çalıĢmada, SSR moleküler markörleri kullanılmıĢtır. ÇalıĢmada seçilen 25 markör 

denenmiĢ ve bunlardan 20 tanesi börülce genotipleri %97,2'si arasında tekrarlanabilir 

polimorfizmler verirken, geri kalan varyetelerin genetik olarak aynı olduğu bulunmuĢtur. 

20 lokusta toplam 74 allel ortaya çıkarmıĢ ve lokus baĢına ortalama 3,8 allel tespit 

edilmiĢtir [51]. 

 

Islah programlarında güvenilir bir çeĢit seçimi için yardımcı bir araç olarak, normal sulama 

ve kuraklık stresi koĢulları altında ayrı ayrı moleküler ve morfolojik belirteçlerde 

karakterizasyon için toplam 32 börülce genotipi seçilerek yapılan çalıĢmada, 17 morfolojik 

karakter ve çok değiĢkenli istatistiksel yöntemler incelenmiĢ ve ardından moleküler 

karakterizasyonlar için 22 SSR markörü kullanılmıĢtır. Morfolojik özellikler için yapılan 

varyans analizi, ölçülen tüm özellikler için aksesyonlar arasında önemli farklılıklar 

olduğunu ortaya koymuĢtur. Moleküler (SSR) analizde, her lokus için ortalama 2 allel ile 

toplam 186 allel tespit edilmiĢ ve genotipler arasındaki genetik mesafe 0.0066 olarak 

tahmin edilmiĢtir. Genotipler arasında Nei indeksine dayalı ortalama genetik mesafe 0.116 

olarak belirlenmiĢ ve SSR lokusları için polimorfizm bilgi içeriği değeri ortalaması 0.445 

olmuĢtur. Tüm genotipler arasında gözlenen ortalama genetik benzerlik oranının %75,8 

olduğu görülmüĢtür [52]. 

 

Sudan'ın altı coğrafi bölgesinde toplanan 252 börülce (Vigna unguiculata (L.) Walp) 

genotipi arasındaki genetik çeĢitlilik ve filogenetik iliĢkilerin SSR moleküler markörleri ile 

belirlendiği araĢtırmada, 18 markörden 16‟sı tekrarlanabilir sonuç vermiĢtir. Lokus baĢına 

ortalama 8.1 allel ile 16 lokustan toplam 129 allel tespit edilmiĢtir. Heterozigotluk 

değerleri 0.01 ile 0.13 arasında değiĢmekte olup ortalama 0.05 olarak gerçekleĢirken, gen 

çeĢitliliği 0.34 ile 0.85 arasında değiĢmekte olup ortalama 0.60 olarak gerçekleĢmiĢtir. 

Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) 0.33 ile 0.83 arasında değiĢmekte olup ortalaması 0.56'dır. 

Sudan Börülce germplazmı, Uluslararası Tropikal Tarım Enstitüsü'nden (IITA) elde edilen 
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kontrol germplazmı ile üç ana grupta kümelenmiĢ ve iki grup boyunca dağılım 

göstermiĢtir. ÇalıĢma sonucuna göre, börülcenin Sudan'a ilk olarak Batı Afrika 

ülkelerinden Batı Sudan (Kordofan ve Darfur) bölgelerine getirildiği yönündeki önceki 

iddiaları doğrulamaktadır [53]. 

 

Börülce (Vigna unguiculata) bitkisi Brezilya'nın kuzeydoğusu gibi yarı kurak bölgelerde 

yaygın olarak yetiĢtirilmektedir. Bu bölgedeki düĢük ürün verimi nedeniyle, bu iklim 

koĢullarına adapte olmuĢ çeĢitlerin geliĢtirilmesi faydalı olacaktır. Brezilya'nın Ceará 

eyaletinin dört bir yanından çoğunlukla küçük üreticilerden toplanan 52 börülce bitkisinin 

genetik çeĢitliliğini ISSR moleküler markörleri kullanılarak yapılan araĢtırmada, 

genotiplerin DNA'sı çıkarılmıĢ ve 25 primer kullanılarak analiz edilmiĢtir. On dört 

markörde, 61'i polimorfik olmak üzere 80 bandı çoğaltarak %76'lık bir polimorfizm oranı 

oluĢturmuĢtur. Seçilen markörler, değerlendirme altındaki çeĢitler arasındaki genetik 

değiĢkenliği belirlemede etkili olmuĢ ve büyük miktarda bilgi sağlamıĢtır. Polimorfik bilgi 

içeriği 0.13 ile 0.66 arasında ve bant frekansı 0.01 ile 1.00 arasında değiĢmiĢtir [54]. 

 

Börülce (Vigna unguiculata L. Walp.) tropikal ve subtropikal alanlarda yetiĢtirilen önemli 

bir baklagildir. YetiĢtirmek için maliyeti uygundur ve yüksek besin değerine sahiptir. Bu 

nedenle börülce ekim alanlarının geniĢletilmesi önem arz etmektedir. Güney Meksika'da 

Maya çiftçileri yüzyıllardır börülce yetiĢtiriciliği yapmıĢlardır. Ancak genetik çeĢitlilik 

analizleri, koruma durumları ve börülcenin potansiyel kullanımları hakkındaki bilgileri 

düĢük düzeydedir. Bu türün sürdürülebilir kullanımı, yönetimi ve korunmasına yönelik 

bilgi edinmek için 10 adet ISSR moleküler markörü kullanarak güneydoğu Meksika'dan 

toplanan 20 börülce genotipinin genetik çeĢitliliği ve yapısı araĢtırılmıĢtır. ISSR moleküler 

markörleri kullanılarak yapılan çalıĢmada, %67,7 polimorfizm oranı ve 0,36 ortalama 

polimorfik bilgi içeriği ile 68 lokus oluĢturmuĢtur. Yapılan analizler sonucunda, 

Meksika'nın güneydoğusunda genetik kökenleriyle tanımlanan iki ana popülasyon 

grubunun oluĢtuğunu göstermektedir. Seçilen markörler Meksika börülcesi genotipleri 

arasındaki genetik çeĢitliliği değerlendirmede etkili olmuĢ ve yerel koruma ve katılımcı 

ıslah programlarında kullanılabilecek değerli bilgiler sağlamıĢtır [55]. 

 

SCOT markörleri gen hedefli markörlerdir. Basit ve güvenilir olan bu markörler bitkilerin 

biyolojik özellikleri ve evrensellik ile ilgili birçok bilgi vermektedir. SCOT markörler 

kolay kullanılan, güvenilir, verimli ve tekrarlanabilir olduğundan tercih edilmektedir [56]. 
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“BaĢlangıç kodonu hedefli polimorfizm (Start Codon Target Polymorphism: SCoT) 

markörü, bitkilerde bir genin ATG transkripsiyon baĢlangıç bölgesinin kısa korunmuĢ 

bölgesine dayanan çok hassas ve tekrarlanabilir bir primer tekniğidir” [57, 58]. “Bu genleri 

çevreleyen fonksiyonel genler veya bölgeler, bunlara karĢılık gelen özellikler ile 

bağlantılıdır ve dizi bilgisi gerektirmemektedir” [57-59]. Ayrıca, SCoT markörleri yüksek 

çözme gücüne (RP) sahiptir ve bu nedenle RAPD gibi diğer yaygın markörlere kıyasla 

daha yüksek polimorfizmler göstermektedir. SCoT markör yöntemi, basitliği, gen dizilerini 

hedefleyebilme kabiliyeti ve dominant bir markör sistemi olduğu için tercih edilmektedir 

[60]. 

 

“SCoT markör tekniğinin kullanımı için ilk doğrulama çeltikte (Oryza sativa) yapılmıĢtır” 

[13]. “Bu çalıĢmanın ardından, çeĢitli çalıĢmalarda SCoT markörleri uygulanmıĢtır, 

örneğin, sırasıyla hurma, hindistan cevizi ve buğdayda genetik çeĢitlilik analizi için SCoT 

markörlerini kullanmıĢlardır” [61, 62, 48]. “SCoT ayrıca popülasyon yapısı analizinde ve 

soy belirlemede ve Ģeker kamıĢında polimorfizm analizinde kullanılmıĢtır” [63, 17]. 

“Ayrıca, yer fıstığı ve mango türlerinde genetik çeĢitlilik ve çeĢit iliĢki analizi için 

kullanılmıĢtır” [115]. “Bununla birlikte, fasulye bitkisinde SCoT markörü, direnç 

karakterizasyon analizi için kullanılmıĢtır” [64]. 

 

Baklagiller (Fabaceae) familyasına ait besin ve tıp alanında çok önemli olan 9 bitki 

türünün börülce (Vigna unguiculata), fasulye (Phaseollus vulgaris), çemen (Trigonella 

foenum graecum), nohut (Cicer arietinum), mercimek (Lens culinaris), soya fasulyesi 

(Glycine max), acı bakla (Lupines termis), bakla (Vicia faba), bezelye (Pisum sativum) 

SCoT markör sistemi kullanılarak analizinin yapıldığı çalıĢmada, 10 SCoT markörü 

kullanılmıĢtır ve 183 bant elde edilmiĢ ve %93,99 polimorfizm oluĢmuĢtur. Yapılan 

analizde 9 tür arasında genetik varyasyon olduğu görülmüĢtür. AraĢtırma, 9 farklı baklagil 

türünün genetik çeĢitlerinin ortaya konulmasında SCoT markör sisteminin etkili bir 

moleküler markör tekniği olduğunu göstermiĢtir. AraĢtırma sonuçlarına göre, SCoT 

markör sisteminin evrimsel çalıĢmalarda, koruma ve bitki ıslahında kullanımını 

artırmaktadır [65]. 

 

Börülce (V. unguiculata) bitkisinde hem ISSR hem de SCoT markörleri kullanarak genetik 

çeĢitlilik analizlerinin yapıldığı çalıĢmada, ISSR ve SCoT ile sırasıyla 32 ve 52 allel elde 

edilmiĢtir. ISSR ile tespit edilen allel sayısı, gen çeĢitliliği ve polimorfik bilgi içeriği 
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sırasıyla 9,4000, 0,7358 ve 0,7192 iken, SCoT ile 11,1667, 0,8158 ve 0,8009 olarak 

bulunmuĢtur. Polimorfik lokuslar ISSR ve SCoT'de sırasıyla 70 ve 80 olup, her iki markör 

de yüksek polimorfizm (%94,44-100) üretmiĢtir. ÇalıĢmada 10 SCoT polimorfik markörü 

kullanılmıĢ ve kullanılan 10 primerden sadece 5‟i analizde kullanılabilecek skorlanabilir 

bantlar üretmiĢtir [66]. 

 

Börülce bitkisinde 17 SCoT markörünün kullanıldığı çalıĢmada, kullanılan SCoT 

markörlerinden toplam 153 çoğaltılmıĢ bant (4 ila 14 bant arasında değiĢmektedir) elde 

edildiği, ortalama polimorfizm oranının %69,93, en düĢük polimorfizm oranının SCoT-12 

için %33,33 ve en yüksek polimorfizm oranının ise SCoT-2 marköründe %91,67 olduğu 

tespit edilmiĢtir. Polimorfik bilgi içeriği (PIC) SCoT 2 marköründe 0,34 ile en yüksek, 

SCoT-12 marköründe ise 0,12 olup, ortalama PIC değeri 0,25 olduğu tespit edilmiĢtir [67]. 

 

AraĢtırmamızda Dünya‟nın 6 farklı ülkesinde yetiĢen yetmiĢ üç börülce gen kaynağı 

kullanılmıĢtır. SCoT markör kullanılarak yapılan araĢtırmada börülce gen kaynakları 

hakkında genetik çeĢitlilik ve popülasyonu hakkında bilgiler sağlanmıĢtır. Gen 

kaynaklarının farklı ülkelerden elde edilesi ve fazla oluĢu genetik çeĢitlilik hakkında daha 

iyi bilgi vermektedir. 
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3. MATERYAL ve YÖNTEM 

 

3.1. AraĢtırma Yeri ve Bitki Materyalleri 

 

Bu araĢtırmada, 6 farklı ülkeden (Türkiye, Nijerya, Pakistan, Togo, Hindistan ve Gana) 

toplanan yetmiĢ üç börülce germplazmı bitki materyali olarak kullanılmıĢtır (Çizelge 3.1.). 

Sırma ve Amazon, Türkiye'nin çeĢitli bölgelerinde yetiĢtirilen ticari çeĢitlerdir. 

Çizelge 3.1. AraĢtırmada kullanılan börülce germplazmlarına ait bilgiler 

Sıra No Genotip Ġsim Orjin 

1 PI 170861 TVu 1528 Turkey 1 

2 PI 173164 TVu 1532 Turkey 2 

3 PI 173827 TVu 1534 Turkey 3 

4 PI 174411 TVu 1535 Turkey 4 

5 PI 582533 VITA 4 Nigeria 1 

6 PI 177101 TVu 1538 Turkey 5 

7 PI 182316 TVu 1545 Turkey 6 

8 PI 632771 TVu 13743 Togo 1 

9 PI 632770 TVu 13742 Togo 2 

10 PI 177579 TVu 1540 Turkey 7 

11 PI 582534 UCR 125 India 1 

12 PI 612525 TVu 13730 Togo 3 

13 PI 610652 UCR 5272 Ghana 1 

14 PI 354506 P 684 India 2 

15 PI 182317 TVu 2327 Turkey 8 

16 PI 189375 TVu 1738 Nigeria 2 

17 PI 354477 TVu 1278 India 3 

18 PI 353207 TVu 3046 India 4 

19 PI 354493 P 671 India 5 

20 PI 353050 TVu 2896 India 6 

21 PI 582537 UCR 231 Nigeria 3 

22 PI 634484 TVu 13718 Togo 4 

23 PI 560505 TU86-39-06 Turkey 9 

24 PI 606718 RAWAN/LOBIA Pakistan 1 

25 PI 177578 TVu 1539 Turkey 10 

26 PI 639261 'Asontem' Nigeria 4 

27 PI 170844 TVu 1527 Turkey 11 

28 PI 447722 TVu 4049 Nigeria 5 

29 PI 447721 TVu 4048 Nigeria 6 

30 PI 447720 TVu 4047 Nigeria 7 

31 PI 179553 TVu 1541 Turkey 12 

32 PI 632767 TVu 13738 Togo 5 

33 PI 176796 TVu 1537 Turkey 13 

34 PI 175963 6097 Turkey 14 

35 PI 175962 TVu 2312 Turkey 15 
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36 PI 175959 TVu 1536 Turkey 16 

37 PI 582374 UCR 201 India 7 

38 PI 581000 TVu 11850 Nigeria 8 

39 PI 580703 TVu 8114 Nigeria 9 

40 PI 632764 TVu 13734 Togo 6 

41 PI 612527 TVu 13740 Togo 7 

42 PI 632766 TVu 13737 Togo 8 

43 PI 632765 TVu 13735 Togo 9 

44 PI 583257 VITA 3 Nigeria 10 

45 PI 610657 UCR 5279 Ghana 2 

46 PI 352905 UCR 1340 India 8 

47 PI 447719 TVu 4046 Nigeria 11 

48 PI 582377 UCR 207 India 9 

49 PI 582388 UCR 221 Nigeria 12 

50 PI 639263 'Ayiyi' Nigeria 13 

51 PI 179125 KARNIKARA Turkey 17 

52 PI 178963 9517 Turkey 18 

53 PI 179126 TVu 2319 Turkey 19 

54 PI 582531 SUMBRISOGLA Ghana 3 

55 PI 205241 TVu 1414 Turkey 20 

56 PI 632763 TVu 13731 Togo 10 

57 PI 447714 TVu 4041 Nigeria 14 

58 PI 447716 TVu 4043 Nigeria 15 

59 PI 447717 TVu 4044 Nigeria 16 

60 PI 256342 UCR 17 Pakistan 2 

61 PI 204647 UCR 151 Turkey 21 

62 PI 447718 TVu 4045 Nigeria 17 

63 PI 427080 Lobia Pakistan 3 

64 PI 582392 UCR 230 Nigeria 18 

65 PI 582530 SAMBRIZIE Ghana 4 

66 PI 582564 UCR 421 Nigeria 19 

67 PI 582566 PUSA DOFASLI India 10 

68 PI 582940 UCR 228 Nigeria 20 

69 PI 352926 TVu 11577 India 11 

70 PI 427084 - Pakistan 4 

71 PI 642160 - Nigeria 21 

72 Ticari ÇeĢit - AMAZON* 

73 Ticari ÇeĢit - SIRMA* 

 

Genomik DNA elde etmek için, her bir genotipin tohumları Sivas Bilim ve Teknoloji 

Üniversitesi'ne ait laboratuvarda viyollerde yetiĢtirilmiĢ ve DNA izolasyonu için her bir 

genotipten genç, taze ve bozulmamıĢ yapraklar alınmıĢtır (Resim 3.1.). 
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Çizelge 3.2. AraĢtırmada kullanılan SCoT markörler 

Primer Adı Primer Dizisi Bağlanma Sıcaklığı (°C) 

SCoT-2 CAACAATGGCTACCACCC 

 

50  

SCoT-3 CAACAATGGCTACCACCG 

 

50 

SCoT-4 CAACAATGGCTACCACCT 

 

50 

SCoT-7 CAACAATGGCTACCACGG 

 

50 

SCoT-8 CAACAATGGCTACCACGT 

 

50 

SCoT-9 CAACAATGGCTACCAGCA 

 

50 

SCoT-12 ACGACATGGCGACCAACG 

 

50 

SCoT-13 ACGACATGGCGACCATCG 

 

50 

SCoT-14 ACGACATGGCGACCACGC 

 

50 

SCoT-25 ACCATGGCTACCACCGGG 

 

50 

SCoT-29 CCATGGCTACCACCGGCC 

 

50 

SCoT-30 CCATGGCTACCACCGGCG 

 

50 

SCoT-33 CCATGGCTACCACCGCAG 

 

50 

SCoT-35 CATGGCTACCACCGGCCC 

 

50 

 

3.4. Ġstatiksel Analiz 

 

Jel puanlaması, bantların varlığı 1 ve bantların yokluğu 0 ile gösterilerek ikili bir sistemle 

yapılmıĢtır. Toplam gen çeĢitliliği (Ht), etkin allel sayısı (Ne), genetik çeĢitlilik (h), ikili 

genetik mesafe (GD) ve Shannon'un bilgi indeksi (I) gibi genetik çeĢitlilik indeksleri 

PopGen yazılımı versiyon 1.32 kullanılarak hesaplanmıĢtır [69]. Polimorfizm bilgi içeriği 

(PIC), Roldán-Ruiz ve diğerleri tarafından verilen PIC = 2fi (1-fi) ile ölçülmüĢtür [70]. Bu 

formülde fi, bir primerin mevcut bandının frekansını, 1-fi ise mevcut olmayan bandın 

frekansını ifade etmektedir. GeneALEx sürüm 6.5 yazılımı temel koordinat analizi (PCoA) 

ve moleküler varyans analizi (AMOVA) için gerçekleĢtirilmiĢtir. R istatistik yazılımı 

(ver.3.4.1) kullanılarak bir Filogenetik Ağaç (KomĢu birleĢtirme ağacı) oluĢturulmuĢtur 

[71]. 

 

Börülce germplazmının genetik yapısının özlü bir detayını elde etmek için STRUCTURE 

yazılımında Bayesian kümeleme modeli kullanılmıĢtır. Birincil yanma süresi, bireylerin 

kökeni hakkında önceden bilgi sahibi olmadan 100.000 MCMC (Markov zinciri Monte 

Carlo) iterasyonu (yenileme, tekrar) ile birlikte 50.000'e ayarlanmıĢtır. Popülasyon yapısını 
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değerlendirmek için, her bir elveriĢli popülasyon ve her bir çalıĢma için 10 bağımsız 

çalıĢma parametre olarak ayarlanmıĢtır. STRUCTURE analizinde uygun küme sayısını (K 

sayısı; alt popülasyon sayısı) belirlemek için Evanno diğerleri tarafından önerilen kriterler 

takip edilmiĢtir [72]. En büyük K değeri ilkesine göre, en iyi K sayısı STRUCTURE 

Harvesteronline http://taylor0. biology.ucala.edu/structureHarvester/ kullanılarak 

seçilmiĢtir. En uygun ΔK'yı renklendirmek ve görselleĢtirmek için pophelper bir R paketi 

kullanılmıĢtır [73]. 
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çalıĢmalarında SCoT primerlerinin PIC değerinin yüksek olması tercih edilmektedir. Bu 

nedenle börülce genetik çalıĢmalarında SCoT-13, SCoT-8 ve SCoT-9 gibi markörlerin PIC 

değerlerinin yüksek olması nedeniyle tercih edilebilir. Etkin allel sayısının en yüksek 

SCoT 13 ve 17, en düĢük etkin allel gen sayısının SCoT-7 ve SCoT-2 olduğu, Shannon 

bilgi indeks (I) değerinin 0,358 ile 0,605 arasında ve ortalama değerinin 0,513 olduğu, Gen 

çeĢitliliğinin (h) 0,224 ile 0,419 arasında ve ortalama değerinin 0,343 olduğu tespit 

edilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.1. Genetik çeĢitlilik indexleri 

Primer Adı TB PB 

Polymorfizm 

Oranı % PIC ne* h* I* 

SCoT 2 23 19 83 0.182 1.454 0.286 0.447 

SCoT 3 19 18 95 0.233 1.652 0.368 0.542 

SCoT 4 21 21 100 0.176 1.459 0.284 0.445 

SCoT 7 22 15 68 0.123 1.351 0.224 0.358 

SCoT 8 12 12 100 0.284 1.692 0.400 0.587 

SCoT 9 17 16 94 0.265 1.618 0.363 0.542 

SCoT 12 25 18 72 0.222 1.659 0.380 0.558 

SCoT 13 19 18 95 0.298 1.767 0.419 0.605 

SCoT 14 24 23 96 0.251 1.721 0.402 0.585 

SCoT 25 17 17 100 0.189 1.569 0.340 0.512 

SCoT 29 20 17 85 0.219 1.533 0.326 0.495 

SCoT 30 21 20 95 0.172 1.625 0.363 0.540 

SCoT 33 23 15 65 0.173 1.504 0.304 0.464 

SCoT 35 24 16 67 0.183 1.597 0.339 0.503 

Toplam 287 245 

     Ortalama 20.5 17.5 86.738 0.212 1.586 0.343 0.513 
TB: Toplam Bant, PB: Polimorfik Bant, PIC: Polimorfik Bilgi Ġçeriği, ne: Etkin Allel Sayısı, h: Gen 

ÇeĢitliliği, I: Shannon Bilgi indeksi 

Genetik uzaklık hesaplanarak en yüksek genetik uzaklık 0,8473 ile Pakistan 1 ve Türkiye 2 

arasında bulunurken, en düĢük genetik uzaklık 0,076 ile Türkiye 21 ve Nijerya 18 

genotipleri arasında olduğu görülmüĢtür. Ortalama genetik uzaklığın ise 0,3673 olduğu 

gözlemlenmiĢtir (Çizelge 4.2.). 
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markörlerinin etkinliğini ve tekrarlanabilirliğini vurgulamakta ve gelecekteki ıslah 

hedefleri için içgörüler sunmaktadır. 

 

Bu çalıĢmada, polimorfik bantlar primer baĢına 12 ila 24 arasında değiĢmekte olup, 

ortalama 20,5'tir ve bu da Senegal'den 671 börülce çeĢidini SSR belirteçleri kullanarak 

inceleyen Sarr ve diğerlerinin bulgularını desteklemektedir [88]. Ali ve diğerleri Sudan 

börülce germplazmının taranmasında on altı SSR markörü ile lokus baĢına 2 ila 17 allel 

tanımlamıĢtır [53]. Baloch ve diğerleri tarafından iPBS-retrotranspozon markörleri 

kullanılarak yapılan önceki çalıĢmamızda, primer baĢına ortalama %16,67'lik bir bant 

kaydedilmiĢtir [50]. Mevcut araĢtırmamızda kullanılan SCoT belirteçleri, daha önce 

bahsedilen çalıĢmalardaki bant sayılarını aĢan bant sayıları ile sağlamlık ve yüksek 

tekrarlanabilirlik göstermiĢtir. Mevcut çalıĢmamızda, börülce germplazmı arasındaki 

genetik değiĢkenliği değerlendirmek için SSR markörleri kullanan daha önceki 

araĢtırmalarda bildirilen oranları aĢan %86,74'lük daha yüksek bir polimorfizm oranı 

gözlemlenmiĢtir [52, 89, 90-92]. Börülce germplazmı arasındaki genetik değiĢkenliği 

değerlendirmek için ISSR markörlerini analiz eden Araujo ve diğerleri, mevcut 

çalıĢmamızda gözlemlenenlerden daha düĢük polimorfizm seviyeleri bildirmiĢlerdir [54]. 

Ayrıca, çalıĢmamızda tespit edilen polimorfizm, farklı börülce germplazmları arasındaki 

genetik varyasyonu değerlendirmek için çeĢitli belirteçler kullanan önceki çalıĢmalarda 

bildirilen polimorfizm ile uyumlu veya daha düĢüktür. Mevcut araĢtırmamızda tespit edilen 

yüksek polimorfizm, SCoT markörlerinin faydası ve verimliliğinin yanı sıra kullanılan 

germplazmdaki farklılıklara da bağlanabilir [50, 93-97]. 

 

Bu araĢtırmada belirlenen genetik çeĢitlilik indeksleri (Ne, h, I ve ht) börülce germplazmı 

içinde daha yüksek düzeyde bir genetik çeĢitliliğe iĢaret etmektedir. Mevcut çalıĢmada 

gözlemlenen etkin allel sayısı, önceki çalıĢmalarda Baloch ve diğerleri, Gumde ve 

diğerlerinin çalıĢmalarında bildirilenlerden daha yüksektir [50, 89]. SSR markörleri 

kullanarak 2,92 değerini belgeleyen Dagnon ve diğerleri tarafından bildirilen sonuçların 

altında kalmaktadır [98]. ÇalıĢmamızda kaydedilen gen çeĢitliliği (h) 0,34 olup, önceki 

araĢtırmalarda bildirilen değerleri aĢmaktadır [89, 99]. Ali ve diğerlerinin SSR 

markörlerini kullanarak bizim çalıĢmamıza kıyasla oldukça yüksek bir gen çeĢitliliği 

değeri (0,60) bildirmiĢlerdir [53]. Özellikle, Baloch ve diğerleri tarafından iPBS-

retrotranspozon belirteçleri kullanılarak yapılan önceki çalıĢmada, mevcut çalıĢmanın 

bulgularıyla yakından uyumlu olan 0.37'lik bir gen çeĢitliliği değeri gözlemlenmiĢtir. 
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Ayrıca, mevcut çalıĢmamızda kaydedilen Shannon bilgi endeksi, bu çalıĢmada kullanılan 

aynı germplazm arasındaki genetik çeĢitliliği değerlendirmek için iPBS-retrotranspozon 

belirteçlerini kullanan Baloch ve diğerleri tarafından yürütülen önceki börülce 

araĢtırmasının sonuçlarıyla uyumludur [50]. 

 

"PIC değeri" terimi, bir markörün bir popülasyondaki polimorfizmleri tanımlama 

kapasitesini ifade eder ve keĢfedilen allellerin sayısı ve bunların ilgili frekansları ile 

belirlenir. Bu nedenle, markörün farklılaĢtırma yeteneğinin değerlendirilmesini 

sağlamaktadır [100-102]. Botstein ve diğerleri tarafından geliĢtirilen ölçekle ölçülen 

polimorfik bilgi içeriği (PIC) değerinin bilgi düzeyi, 0,5'ten büyük veya eĢit bir ortalama 

PIC değerinin oldukça bilgilendirici, 0,2 ile 0,5 arasındaki bir değerin makul derecede 

bilgilendirici ve 0,25'ten küçük bir değerin hafif bilgilendirici olarak kabul edildiğini 

göstermektedir. Yüksek sayıda alele ve 1'e yakın PIC değerine sahip lokuslar (belirteçler) 

en çok arzu edilenler olarak kabul edilmektedir [103] . Bu çalıĢmada elde edilen tahmini 

ortalama PIC değeri (0,21), Sodeji ve diğerleri tarafından bildirilen değerle yakından 

uyumludur [104]. Ayrıca, burada gözlemlenen PIC değeri, börülce germplazmı arasındaki 

genetik varyasyonu değerlendirmek için farklı moleküler belirteçler kullanılan börülce 

üzerine yapılan önceki çalıĢmalara kıyasla daha düĢüktür [50, 53, 54, 89, 98, 99]. Tüm 73 

aksesyonun ortalama genetik uzaklığı 0,367 olarak tespit edilmiĢtir. En yüksek genetik 

mesafe (0,847) Pakistan 1 x Türkiye 2 arasında, en düĢük genetik mesafe (0,076) ise 

Türkiye 21 x Nijerya 18 arasında bulunmuĢtur. Burada gözlemlenen GD, Baloch ve 

diğerleri tarafından yapılan önceki çalıĢmadan daha düĢüktür [50]. Guizado ve diğerleri 

daha büyük bir genetik farklılık sergileyen germplazmın korunması ve daha ileri ıslah 

çalıĢmalarında kullanılması gerektiğini öne sürmektedirler [105]. Sonuç olarak, 

gelecekteki börülce ıslah çalıĢmalarında kullanılmak üzere Pakistan 1 x Türkiye 2 

genotiplerinin dikkate alınması önerilmektedir. 

 

Altı farklı ülkeden toplanan börülce germplazmı arasındaki iliĢkiyi analiz etmek için 

kullanılan kümeleme yöntemleri STRUCTURE analizi, filogenetik ağaç ve temel 

koordinat analizidir. Model tabanlı bir yapı uygulamasının kullanılması, önceki 

araĢtırmalarda daha sağlamlık göstermiĢ ve daha kapsamlı bilgiler sağlamıĢtır [50, 106, 

107, 108]. Bu nedenle, Structure bu çalıĢmada kümeleme algoritmaları için bir ölçüt olarak 

gerçekleĢtirilmiĢtir.  
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STRUCTURE analizi, tüm börülce germplamını Q ≥ 75 üyelik katsayısına göre A ve B 

olarak adlandırılan iki ana popülasyona ayırmıĢ (ġekil 4.4) ve Türkiye 4, Türkiye 2, 

Türkiye 14, Hindistan 9, Türkiye 1, Nijerya ve Türkiye 21 olarak adlandırılan 7 aksesyon, 

daha düĢük üyelik katsayısı Q ≤ %75 ile sınıflandırılmamıĢ bir popülasyona kategorize 

edilmiĢtir. A popülasyonu 41 aksesyon içerirken, B popülasyonu 25 aksesyondan oluĢmuĢ 

ve A ve B popülasyonları arasında bulunan 7 aksesyon sınıflandırılmamıĢtır (ġekil 4.4). 

Daha önce Baloch ve diğerleri tarafından yapılan çalıĢmada da aynı börülce germplazmı A 

ve B olmak üzere iki popülasyona ayrılmıĢ ve sınıflandırılmamıĢ bir popülasyona 

bölünmüĢtür. Senegal'den 671 börülce genotipinin genetik yapısını ve baĢlangıçta Dünya 

çapında çeĢitli bölgelerden toplanan USDA GRIN börülce koleksiyonundan 768 börülce 

genotipinin popülasyon yapısını incelemiĢlerdir. Bulgular üç farklı popülasyonun varlığını 

ortaya koymuĢtur [88, 109]. 

 

Mevcut çalıĢmada STRUCTURE analizi germplazmı coğrafi bölgelere göre ayırmıĢtır. A 

popülasyonunda Batı Afrika (Nijerya, Gana ve Togo) ve Hindistan alt kıtasından 

(Hindistan ve Pakistan) ve Türkiye'den bazı aksesyonlar bulunmaktadır. Önceki çalıĢmalar 

Batı Afrika ve Hint Yarımadası'nı börülcenin muhtemel kökenleri olarak tanımlamıĢtır 

[110, 111]. Bu çalıĢmada, bu bölgelerden (Batı Afrika ve Hint Alt Kıtası) gelen 

aksesyonlar STRUCTURE'ın popülasyon analizinde birlikte gruplandırılmıĢ ve üyelik 

katsayısında yansıtıldığı gibi genetik benzerliklerini göstermiĢtir. Popülasyon B, tamamı 

Pakistan ve Hindistan gibi Asya ülkelerinin yanı sıra Nijerya, Gana ve Togo gibi Batı 

Afrika ülkelerinden gelen 25 katılımdan oluĢmuĢtur. Daha önceki araĢtırmacılar, börülce 

için üç çeĢitlilik merkezi önermiĢlerdir: Birincisi (Doğu ve Güney Afrika), ikincisi (Orta 

Afrika) ve üçüncüsü (Asya). Bu nedenle, Asya ülkelerinden gelen katılımlar da Batı Afrika 

ülkelerinden gelenlerle kümelenmiĢtir [33, 112, 113]. Öte yandan, Türkiye'den gelen 

katılımlar da Batı Afrika ve Hint Alt Kıtası ülkelerinden gelen katılımlarla 

gruplandırılmıĢtır. Türkiye'den katılımların kümelenmesi, börülce tohumlarının veya bitki 

materyallerinin ticaret, kültürel değiĢim veya tarımsal uygulamalar yoluyla bölgeler 

arasında değiĢ tokuĢ edildiği tarihsel germplazm akıĢı ile de açıklanabilir. Avrupa, Asya ve 

Afrika'nın kesiĢme noktasında yer alan Türkiye, tarihsel olarak ticaret ve kültürel alıĢveriĢ 

için bir merkez olmuĢ ve kıtalar arasında ürünlerin ve germplazmın hareketini 

kolaylaĢtırmıĢtır. Bu nedenle Türkiye, tarihsel ticaret bağlantıları nedeniyle Batı Afrika ve 

Hint alt kıtasından gelenlerle genetik benzerlikler paylaĢabilir.  
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Börülce germplazmının gruplandırılmasını ve iliĢkisini kontrol etmek için Filogenetik ağaç 

oluĢturulmuĢtur. Filogenetik ağaç tüm germplazmı 2 gruba ayırmıĢ ve birkaç istisna 

dıĢında STRUCTURE tabanlı kümelemede olduğu gibi aynı model görünürken, Structure 

coğrafi olarak net bir Ģekilde bölünmüĢtür. Bu nedenle structure algoritması kümeleme 

ölçütü olarak kullanılmıĢtır. Batı Afrika (Nijerya, Gana ve Togo) ve Hint alt kıtasından 

(Hindistan ve Pakistan) gelen katılımlar birlikte kümelenmiĢ ve birbirlerine benzerliklerini 

göstererek Batı Afrika ve Hint alt kıtasının börülcenin kökenleri olduğunu kanıtlamıĢtır. 

Filogenetik ağacında, en düĢük genetik mesafeye sahip Türkiye 21 × Nijerya 18 aksesyonu 

genetik benzerliği yansıtacak Ģekilde birlikte kümelenirken, en yüksek genetik mesafeyi 

sergileyen Pakistan 1 × Türkiye 2 aksesyonu ayrı kümelere dağılarak daha fazla genetik 

çeĢitliliğe sahip olduklarını vurgulamaktadır. Bu kümelenme modeli, STRUCTURE 

analizi ile desteklenmekte ve bu farklı eriĢimlerin gelecekteki ıslah programlarında 

potansiyel olarak kullanılmasını önermektedir. 
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5. SONUÇ VE ÖNERĠLER 

 

Tarım sektöründe en önemli etken; sıcaklık, kuraklık gibi olumsuz çevre etmenlerine 

dayanıklı, verimli, ürünü kaliteli ve bitkinin yetiĢtirildiği yöreye adaptasyonu iyi uygun 

çeĢitlerin geliĢtirilmesi gerekmektedir. Yaptığımız çalıĢmada 6 farklı ülkeden 73 börülce 

genotipinin SCoT markörler kullanılarak popülasyon yapıları araĢtırılmıĢ ve akrabalık 

iliĢkileri belirlenmiĢtir. Ülkemiz ve Dünya‟nın farklı bölgelerinden elde edilen börülce 

genotiplerinin karakterizasyonu gen kaynağı olarak kullanılması ve ebeveyn hatların 

oluĢturulması daha sonra yapılacak biyotik ve abiyotik stres koĢullarına dayanıklı börülce 

çeĢit ıslahı çalıĢmalarında kullanılabilir. Dayanıklı ve verimli çeĢitlerin geliĢtirilmesi hem 

üreticilerin hem de ülke ekonomisine katkı sağlayacaktır. Pakistan 1 - Türkiye 2 gen 

kaynaklarının genotip uzaklıkları en fazla (0.8473) olduğu için gelecekte yapılacak ıslah 

programlarında kullanılabilir. 
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