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OZET
CEVIiZ MEYVESINDE DEMiR VE MANGAN KONSANTRASYONUNU
BELIRLEYEN GENLERIN GWAS METODU iLE BELIRLENMESI
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Ceviz, diisiik glisemik indeksi ile insan sagligina fayda saglayan onemli
bitkisel protein kaynaklarindan biridir. Demir (Fe) ve Manganez (Mn), cevizin
onemli besin bilesenlerinden ikisidir. Bu ¢aligmada ceviz meyvesindeki Mn ve Fe
konsantrasyonlariyla iligkili SNP (Tek niikleotid polimorfizmleri) markoérlerinin
belirlenmesi amaglanmistir. 154 ceviz genotipinden olusturulan populasyon iki
farkli yil boyunca degerlendirilmis ve 16.473 SNP markort ile genotipleme
yaptlmistir. Toplam 154 genotip icin GWAS (genom c¢apinda iligskilendirme
caligsmalari) yapilmis ve sirastyla bes ve 15 SNP'nin, ceviz genotiplerinde Fe ve Mn
elementlerinin birikimini kontrol eden genlerle iliskili oldugu tespit edilmistir. Bu
calisma, ceviz meyvelerindeki mikro besin elementlerinin  besin degeri
konsantrasyonlarindaki  farkliligin =~ genetik  temeline 151k tutmaktadir.
Biyofortifikasyon stratejilerinde cevizin besin degeri bilesenlerini arttirmak igin

belirlenen markdorler, markor destekli secim (MAS) yapmak i¢in kullanilabilir.

Anahtar Kelimeler: GWAS, Ceviz, DArT, SNP, Mangan, Demir.
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ABSTRACT
DETECTION OF GENES DETERMINING IRON AND MANGANASE
CONCENTRATION IN WALNUT FRUIT BY GWAS METHOD
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Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Duygu Ates
July 2024, 51 pages

Walnut is one of the important plant protein sources that benefit human
health with its low glycemic index. Iron (Fe) and Manganese (Mn) are two of the
important nutritional components of walnut. This study aimed to determine SNP
(Single Nucleotide Polymorphism) markers associated with Mn and Fe
concentrations in walnut fruit. The population formed from 154 walnut genotypes
was evaluated for two different years and genotyping was performed with 16.473
SNP markers. GWAS (genome-wide association studies) was performed for a total
of 154 genotypes and it was determined that five and 15 SNPs, respectively, were
associated with genes controlling the accumulation of Fe and Mn elements in
walnut genotypes. This study sheds light on the genetic basis of the difference in
nutritional value concentrations of micronutrients in walnut fruits. The markers
determined to increase the nutritional value components of walnut in

biofortification strategies can be used to perform marker-assisted selection (MAS).

Keywords: GWAS, Walnut, DArT, SNP, Manganese, Iron.






XV
ONSOZ

Mikro besin elementi eksiklikleri ve bunlarla iligkili saglik riskleri, diinya
capinda 6nemli bir saglik sorunu haline gelmistir. Ceviz, proteinler, vitaminler,
mineraller, esansiyel yag asitleri ve diger besin maddeleri agisindan zengin
oldugundan insan sagligina faydalar1 olan yiiksek kaliteli bir gida olarak kabul
edilmektedir. Insan beslenmesi igin gerekli besin elementlerinin ceviz meyvesinde
birikimi ve insan saghgina etkisi {izerine ¢ok sayida arastirma yapilmistir. Ceviz
meyvesinin de biyofortifikasyon yoluyla Fe ve Mn igeriginin arttirilmasi, insan
saghgi lzerinde onemli bir etkiye sahip olabilir. Cevizde biyofortifikasyon
caligmalar1 igin ceviz populasyonunun genetik kaynaklari besin elementleri
agisindan incelenmeli ve bu besin elementlerinin birikimiyle iligkili DNA
markorleri bulunmalidir. Bu nedenle bu calisma ceviz meyvesindeki Fe ve Mn
mikro besin eclementlerinin  konsantrasyonlarin1  genlerle iliskilendirmeyi

amaglamistir.
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1. GIRIS

Sert kabuklu ceviz (Juglans regia L.), Juglandaceae familyasinin Juglans
cinsine ait bir meyvedir. Cok yilliktir ve riizgarla tozlasir. Genomu diploid
(2n=2x=32) kromozomlara sahiptir (Orman et al., 2020). Cevizin anavataninin
Anadolu ve Orta Asya oldugu diisiiniilmektedir (Kalaev et al., 2020). Diinya
capinda ceviz lretimi yilda 3,7 milyon tonun lizerindedir (Orooji et al., 2022).
Uretimde Cin ilk sirada yer alirken onu ABD ve Iran takip etmektedir (FAOSTAT,
2022). Tiirkiye ise, 141.790 hektar alanda iiretilen 325 bin ton ceviz lretimiyle
diinya ceviz iiretiminde dérdiincii sirada yer almaktadir (TUIK, 2021). Uretimi daha
ekonomik ve diinyanin bir¢ok bolgesinde erisilebilir oldugu igin bitki bazl
proteinler gida endiistrisinde yaygin olarak kullanilmaktadir (Sim et al., 2021).
Ceviz, bu 6nemli bitkisel protein kaynaklarindan biri olup diinya ¢apinda 6n plana
cikmakta ve bir¢ok sekilde tiiketilebilmektedir. Cerezlik olarak kullaniminin yani
sira regel, yag, helva, boya ve tanen imalatinda ayrica pastacilik, biskiivi, parfiim
ve ilag sanayinde de kullanilmaktadir (Topcu, 2021). Cevizin diisiik glisemik
indeksi insan sagligina faydahdir (Sen, 2017). Diizenli ceviz tiiketiminin kanser,
diyabet, obezite, kalp hastaliklar1 ve kronik hastaliklar gibi birgok saglik sorununu
tedavi  edebilecegi  klinkk ve epidemiyolojik  arastirmalarla  ortaya

konmustur (Gundesli, 2021).

Cevizin 100 graminda 3,20 gram karbonhidrat, 68,0 gram yag, 14,10 gram
protein ve 630 kalori bulunmaktadir (Caglarirmak, 2003). Bir avug ¢ig ceviz,
kisinin giinliik protein, yag, antioksidan, vitamin (E, B1-3, B5-6, B9) ve mineral (K
(potasyum), Na (sodyum), Mg (magnezyum), Ca (kalsiyum), Fe (demir), Zn
(¢inko) ve Cu (bakir) ihtiyacimi karsilayabilmektedir (Sen ve Karadeniz, 2015).
Manganez (Mn) ve Fe gibi besin elementlerinin cevizde birikimine odaklanan ¢ok
sayida c¢alisma yapilmistir (Cosmulescu et al., 2010; Muradoglu et al., 2011;
Gharibzahedi et al., 2012; Trandafir et al., 2016). Fe, nitrojenin sabitlenmesi,
oksijenin taginmasi ve depolanmasi, elektron transferi, substratin oksidasyonu ve
indirgenmesi, hormon iiretimi, DNA replikasyonu ve onarimi ve nitrojenin
sabitlenmesi dahil olmak iizere insan viicudundaki ¢ok sayida metabolik islemde
rol oynamaktadir (Dlouhy and Outten, 2013). Fe igin 6nerilen giinliik alim miktar1

yetiskin erkekler i¢in sekiz mg, menopoz 6ncesi kadinlar i¢cin 18 mg ve hamile



kadinlar i¢in 27 mg'dir (Pasricha et al., 2021). Demir eksikligi anemisi ve diger
saglik sorunlari, Onerilen bu miktarlarin alinmamasi nedeniyle ortaya
cikabilmektedir (Abbaspour et al., 2014). Diinya ¢apinda 3,7 milyar kisi anemiye
yakalanmistir ve tiim oOliimlerin %]1,5'inden (0,8 milyon) anemi sorumludur
(Aldemir et al., 2017). Kinazlar, hidrolazlar, transferazlar, piruvat karboksilazlar ve
diger ¢ok sayida enzim, Mn'yi kofaktor olarak kullanmaktadir (Freeland-Graves et
al., 2016). Bir yetiskinin giinde 0,7- 22,0 mg Mn tiiketmesi onerilmektedir (Karaca
et al., 2020). Hiicresel enerji iiretimi, immiinolojik tepki, sinirsel aktivitenin
kontrolii ve DNA, RNA ve protein sentezi i¢in i¢in gerekli bir elementtir (Ates et
al., 2018a; Chen et al., 2018). Lupus, Perthes hastalig1 ve Osgood Schlatters gibi
kikirdak ve kollajen bozukluklarinin yani sira amonyum toksisitesi de Mn eksikligi
ile iliskilendirilmistir (Watts, 1990). Bu nedenle, bu tiir elementeri giinliik 6nerilen
miktardan daha az tiikketmek cesitli saglik sorunlarina neden olabilir. Bitki bazl
beslenme aligkanliklar1 ve besinlerin mikro besin iceriginin diisiik olmasi bu
sorunlarin baslica nedenleridir (Hotz and Gibson, 2007; Tulchinsky, 2010). Bir
¢oziim olarak biyofortifikasyon Onerilmektedir (Ates et al., 2018a).
Biyofortifikasyon, bitki 1slah1 ve biyoteknoloji kullanilarak bitkilerin mikro besin
icerigini artirmayr amaglayan bir yaklasimdir (Yang et al., 2007). Cevizde
biyofortifikasyon calismalar1 igin ceviz populasyonunun genetik kaynaklari besin
elementleri agisindan incelenmelidir. Daha sonra bu besin elementlerinin

birikimiyle iliskili DNA markérleri belirlenmelidir.

Diversity Array Teknolojisi (DArT) kullanilarak birgcok SNP markorii
olusturulabilmektedir (Ates et al., 2018b; Erdogmus et al., 2020; Ferik et al., 2022).
DATT, tiim genomdaki yiizlerce hatta binlerce SNP'yi tek bir ¢caligmayla bulabilen
ucuz bir yontemdir (Deres and Feyissa, 2022). Ek olarak, DNA hibridizasyonunu
temel alir, analizi basitlestirir ve son derece etkilidir (Orman et al., 2020). Bu
yontem ayni zamanda veri toplamay1 kolaylastirir. DArT parmak izleri, ceviz 1slah
programlarini hizlandirmak ve genotiplerindeki genetik cesitliligi tanimlamak i¢in

¢ok onemlidir (Sansaloni et al., 2010).

Genom capinda iligkilendirme ¢alismalar1 (GWAS), birden fazla lokustaki alellerin
baglant1 dengesizligine (LD) dayali niceliksel 6zelliklerin haritalandirilmasini
saglamaktadir. GWAS, markdrler ve niceliksel oOzellikler arasindaki iliskiyi

belirlemek i¢in kullanilmaktadir (Gupta et al., 2019; Uffelmann et al., 2021). Bu



yontem, geleneksel baglanti haritalarindan daha hizli ve daha ucuz sonuglar
saglayabilir (Hamblin et al., 2011). iliski haritalamas1 (AM), énemli bir tarihsel
donem boyunca dogal populasyon diizeyinde rekombinasyon olaylarini gostererek
daha yiiksek ¢oziiniirliiklii bir haritalama saglamaktadir (Nordborg and Tavare,
2002). GWAS, Japon kestanesi (Nishio et al., 2018), makademya (Nunn et al.,
2022), ceviz (Bernard et al., 2020) ve badem (Sideli et al., 2023) gibi sert kabuklu
yemiglerde c¢ok sayida c¢alisma tarafindan incelenmistir. Bugiine kadar AM
caligmalari, fotosentetik 6zellikler, verim, zar rengi ve meyve ve kabuk 6zellikleri
(Arab et al., 2019; Orman et al., 2020) gibi ¢esitli ceviz Ozelliklerini ele almstir.
Cevizde GWAS ¢alismalar1 yapilmis olsa da, bu ¢calisma, ceviz meyvesindeki Fe ve
Mn mikro elementlerinin alimin1 genlerle iliskilendiren ilk GWAS galigmasi

olacaktir.



2. GENEL BILGILER

Ceviz eski caglardan beri insan beslenmesinde kullanilmaktadir. Ceviz
agacmnin anavatani Orta Asya, Bati Himalayalar ve Kirgizistan'dir ve MO 1000
gibi erken bir tarihte Avrupa'da kiiltiire alinmistir (Martinez et al., 2010). O
zamandan beri diinya ¢capinda Akdeniz tipi ekosistemlere sahip bir¢ok bolgeye
yayilmis ve adapte olmustur. Badem, findik, antep fistig1 ve kaju fistiginin yan1
sira diinyada en ¢ok iiretilen “kuruyemisler” arasindadir (Bernard et al., 2018b).
Diinyanin en biiyiik ceviz iireticisi Cin olup onu ABD, Iran, Tiirkiye, Ukrayna,
Romanya, Fransa ve Hindistan takip etmektedir, ancak Sili ve Arjantin gibi
diger iilkelerde de iiretim son yillarda hizla artmistir (Martinez et al., 2010).
Ceviz proteinler, doymamis yag asitleri, fosfolipidler, vitaminler, mineraller,
esansiyel yag asitleri ve diger besin maddeleri agisindan zengin oldugundan
insan sagligina faydalar1 olan yiiksek kaliteli bir gida olarak kabul edilmektedir
(Geng et al., 2021). Ceviz tiiketimi obezitenin, diyabetin ve kardiyovaskiiler
hastaliklarin tedavi edilmesinde ve 6nlenmesinde 6nemli bir rol oynamaktadir
(Kendall et al., 2011). Insan beslenmesi i¢in gerekli olan Fe ve Mn gibi besin
elementlerinin ceviz meyvesinde birikimi {izerine ¢ok sayida arastirma
yapilmistir (Cosmulescu et al., 2010; Muradoglu et al., 2011; Gharibzahedi et
al., 2012; Trandafir et al., 2016). Bu g¢alismalarda ceviz meyvesindeki Mn
miktart 1,1-18,79mg/100g, Fe miktar1 ise 1,2-6,6 mg/100g arasinda
bulunmugtur (Muradoglu et al., 2010; Trandafir et al., 2016; Acar ve
Kazankaya, 2020; Verma et al., 2020).

Mikro besin elementi eksiklikleri ve bunlarla iliskili saglik riskleri, biiyiik
bir kiiresel saglik yiikii haline gelmistir. Birlesmis Milletler (BM), mikro besin
elementi eksiklikleriyle miicadelenin 2035 yilina kadar ulagilmasi gereken
stirdiirtilebilir kalkinma hedeflerinden biri oldugunu ilan etmistir (Descalsota et
al., 2018). Gelismis iilkelerde beslenme gereksinimleri gesitli diyetler ve/veya
gida takviyeleri ile saglanirken, gelismekte olan iilkelerde yasayan insanlar
daha smurli bir beslenmeye sahip olabilir ve besin takviyelerine erisimleri
olmayabilir (Ward, 2014). Bu sorunun ¢oziimii i¢in biyofortifikasyon
onerilmektedir (Ates et al., 2018a). Biyofortifikasyon, genomik, biyoteknoloji

ve 1slah tekniklerini kullanarak bitkilerdeki mineral ve vitamin miktarini



artirmaya yonelik bir stratejidir (Ali and Borrill, 2020). Biyofortifikasyon,
stirekli yatinm gerektiren diyet takviyeleri ile karsilastirildiginda, mikro besin
elementi eksikliginin tistesinden gelmeye yonelik siirdiiriilebilir ve uzun vadeli
bir yaklagimdir (De Valenga et al., 2017). Biyofortifikasyon ile daha yiiksek Zn
ve Se igerigine sahip piring (Mangueze et al., 2018), daha yiiksek Fe ve Zn
iceren bugday (Verma et al., 2016) ve provitamin A ile zenginlestirilmis misir
(Manjeru et al.,, 2019) cesitleri gelistirilmistir. Ceviz meyvesinin de
biyofortifikasyon ile Fe ve Mn igeriginin arttirilmasi, Fe ve Mn eksikliklerini
azaltarak insan saglig1 lizerinde ve hastaliklarin tedavisinde 6nemli bir etkiye

sahip olabilir.

Ceviz lizerine yapilan ¢alismalar, J. regia'nin ilk referans genomunun, de
novo derleme tarafindan kisa okumalardan bir araya getirilmesiyle genomikte
yeni bir doneme girmistir (Martinez-Garcia et al., 2016). Giincel uzun okuma
(long read) ve Hi-C dizileme teknolojileri, daha yiiksek verim, ¢atlama kolaylig
ve acik zar rengi gibi cevizlerde arzu edilen tarimsal 6zelliklerin altinda yatan
genetik mekanizmalarin arastirilmasi i¢in bir temel olusturan J. regia referans
genom kalitesinin iyilestirilmesine katkida bulunmustur (Ji et al., 2021; Wang
etal., 2022). Son birkag yildir ceviz 1slahinda kullanilmak tizer genomik araglar
gelistirilmistir. Ornegin, J. regia 700 K SNP ¢ipi, Kaliforniya Universitesi
Davis Ceviz lyilestirme Programinmn (Walnut Improvement Program) 27
kurucusunun yeniden dizileme verileri kullanilarak olusturulmustur; bu, ceviz
genetiginin arastirilmasinda ve gelistirilmesinde son derece yararli olmustur
(Marrano et al., 2019). Arastirmacilar, GWAS araciligiyla bu ceviz panelini
kullanarak meyve fenotipleri ve fenolojiyle ilgili 6zelliklerle baglantili genomik
lokuslar1 haritalandirmislardir (Marrano et al., 2019; Bernard et al., 2020; Sideli
et al., 2020).

Marrano et al. (2019), cevizde yapraklanma zamani, hasat zamani, meyve
zar1 rengi, yan dallanma ve verim olmak lizere bes o6zellik ile ilgili GWAS
analizi yapmistir. Analizde, 584 ceviz genotipi 266.224 SNP markéri ile
taranmis ve bu bes 6zellikle iligkili 55 SNP markori saptanmistir. Bir diger
caligma grubu, 95 adet ceviz genotipini ve yeni Axiom J. regia 700 K SNP

genotipleme ¢ipini kullanarak meyve ve kabukla iliskili lokuslar1 belirlemeyi



amaclamig ve 55 SNP markoriiniin, meyve ve kabukla ilgili 6zelliklerle 6nemli
derecede iligkili oldugunu tespit etmislerdir (Arab et al., 2019). Ceviz Axiom
700 k SNP c¢ipi ile genotipleme yapilan baska bir ¢calismada ise, karbon izotop
ayrimcilig1 (A13C) tarafindan belirlenen ekofizyolojik 6zellikleri karakterize
etmek i¢in bir iligki haritalama yaklasimi kullanmistir. Toplam 126.554 SNP
kullanilmis ve dort SNP’nin A13C ile baglantili oldugu tespit edilmistir
(Famula et al., 2019). Bu ¢alismada da kullandigimiz, Orman et al. (2020)
tarafindan elde edilen toplam 13.611 SNP (DArT) kullanilarak, 154 ceviz
genotipinde yedi farkli meyve 6zelligi (meyve agirligi, meyve uzunlugu, meyve
yiiksekligi, meyve genisligi, kabuk kalinligi, kabuk agirligi ve kabuk orani) ile
iligkili SNP markoérleri saptanmistir (Orman et al., 2020). Yedi SNP meyve
agirligi, 26 SNP meyve uzunlugu, 15 SNP meyve yiiksekligi, 18 SNP meyve
genisligi, 18 SNP kabuk kalinlig1, 12 SNP kabuk agirlig1 ve iki SNP kabuk orani
ile iliskili olmak {izere, toplam 98 SNP markérii rapor edilmistir. Akpunar et al.
(2024)’ de ayn1 SNP verisini kullanmig ve Ca ve P alinimu ile ilgili sirasi ile
16 ve 11 iligkili SNP belirlemiglerdir. Yapilan farkli bir GWAS c¢alismasinda
ise 188 ceviz c¢esidinde yaprak tomurcuklarinin patlama zamani ve
ciceklenmeyle ilgili 6zellikler ile iligkili markdrler belirlenmistir (Biikiicii et al.,
2020). DArT-seq ise, bu ozelliklerin altinda yatan markorleri tanimlamak igin
toplam 33.519 markor ile genotipleme amaciyla kullanilmistir. Yaprak
tomurcuklarinin patlamasi ve ¢iceklenme ile iligkili farkli fenolojik 6zellikler
arasinda 6nemli korelasyonlar belirlenmis ve 246 farkli SNP markorii rapor
edilmistir. Farkli bir ¢alismada; ceviz kabugunun siitur 6zelliginin genetik
temelini incelemek i¢in QTL haritalamas1 ve GWAS uygulamistir (Sideli et al.,
2020). Siitur kuvveti i¢cin LG05'te fenotipik varyasyonun %34'linii aciklayan
major bir QTL saptanmis; ek olarak, LG01 ve LG11l'de iki kiicik QTL
tanimlanmistir. Bu ti¢ QTL'nin tiimii, karsilik gelen kromozomlar {izerinde
GWAS ile dogrulanmistir. Onemli dl¢iide iliskili bes SNP, MLM algoritmas1
kullanilarak Chr05'te tanimlanmistir. Bernard et al. (2020), yapmis olduklari
GWAS calismasinda Axiom™ J. regia 700 K SNP ¢ip ile genotiplendirilen,
170 ceviz genotipinden olusan bir panel kullanmistir. Chrl'in baslangi¢
kisminda bulunan SNP'lerin, hem tomurcuklanma, hem de disi cigceklenme
tarihleri ile giiclii iliskileri oldugu saptanmis ve bu bulgular, ayn1 genomik

bolgede saptanan QTL'ler tarafindan dogrulanmistir. Ayrica Chrll’de ¢ift



evciklilik ve yatay dallanma ile iligskili SNP’ler saptanmis ve ¢iceklenmeyi
kontrol eden bir¢ok aday gen belirlenmistir. Ozellikle disi ¢igeklenme tarihiyle
iligkili olarak, hiicre boliinmesi ve seker katabolize eden enzimleri kodlayan ¢ift
evciklilikle iligkili genler bulunmustur (Bernard et al., 2020). Ayn1 ¢aligma
grubu, benzer sekilde Axiom™ J. regia 700 K SNP ¢ip ile genotiplendirilen,
170 ceviz genotipinden olusan ayni panelde, baska bir GWAS calismas1 daha
ylirlitmiis, calismada morfometrik, sekil, hacim, agirlik, siitur ve besin bilesimi
ile ilgili toplam 25 meyve 6zelligi i¢in 60’tan fazla markor-6zellik iliskisi
saptamislardir (Bernard et al., 2021). Bernard et al. (2021)’in bu ¢aligsmasi, ayni
zamanda, cevizde besin igerigi ile ilgili yapilan ilk GWAS c¢alismasi olup, E
vitamini aktivitesi ile iligkili iki SNP tanimlanmistir. Yapilan farkli bir
calismada, kabuk kalinliginin genetik temelini incelemek icin GWAS
yapilmistir (Wang et al., 2022). GWAS, 10,9 Mb yiiksek kaliteli SNP'ler ve 10
agronomik 6zellik (ceviz meyvesinin boyuna ¢api, enine ¢api, yan ¢api, agirhigi,
ic agirligi, kabuk kalinligi, yag orani, protein orani, meyve indeksi ve meyve
doluluk orani) kullanilarak gerceklestirilmigtir. JrPXC1 geninin ceviz
kabugunda ikincil duvar seliiloz kalinlagmasinin diizenlenmesinde gorev aldig:
dogrulanmistir (Wang et al.,, 2022). Arab et al. (2022), tek bir bahge
denemesinde lretilen ve farkli tarimsal iklim boélgelerinden gelen 150 farkli
ceviz familyasindan 1500 fidenin fotosentetik kapasiteleri degerlendirmistir.
GWAS'ta, ana agaglarda bulunan Axiom™ J. regia 700 K SNP ¢ipi verileri
(MArray) ve hem ana agaglarda (MGBS) hem de soylarda (PGBS) dizileme
yoluyla genotipleme (GBS) verileri dahil olmak iizere lic genomik veri seti
kullanilmigtir. Arap et al. (2022), MArray, MGBS ve PGBS veri kiimeleri
aracilifryla her kosulda tiim fotosentetik 6zelliklerle iligkili sirasiyla toplam
544, 524 ve 481 anlamli SNP tanimlamistir. Tanimlanan anlamli SNP'lerin biri
ve besi sirasiyla MArray ve MGBS ile MGBS ve PGBS veri kiimeleri arasinda
ortak bulunmustur. Bu sonugclar, iki farkli genotipleme yontemi kullanilarak
tanimlanan markor-6zellik iligkilerinin 6nemini gostermektedir. Gortldigi
lizere cevizde GWAS caligsmalari yapilmis olmasina ragmen bu ¢alisma, ceviz
meyvesindeki Fe ve Mn mikro elementlerinin alimini genlerle iliskilendiren ilk

AM caligsmasi olacaktir.



3. GEREC VE YONTEM

3.1. Bitki Materyali Eldesi

Tirkiye’nin ¢esitli illerinden toplanan ve Yalova Atatiirk Bahge Kiiltiirleri
Merkez Arastirma Enstitlisii’niin (ABKMAE) Genetik Kaynaklar Parselleri’nde
bulunan, 154 farkli ceviz genotipinin her birinden toplanan ceviz meyveleri, mikro
besin elementi (Fe ve Mn) analizlerinde kullanilmistir. Ceviz genotiplerinin isimleri
ve toplandiklar1 orijin bilgileri Cizelge 3.1°de sunulmustur. Genotipler arasinda
Tirkiye'nin ¢esitli bolgelerinden 135, ABD'den 10, Fransa'dan bes, eski
Yugoslavya'dan iki, Portekiz'den bir ve Macaristan'dan bir cesit yer almaktadir.
Enstitii Genetik Kaynaklar Parselinde bulunan bu ceviz genotiplerinde bu siirecte
herhangi bir islem, uygulama veya proje yiiriitiilmemis olup, rutin bakim ve sulama

kosullar1 altinda, ti¢ tekerriirlii olarak muhafaza edilmislerdir.



Cizelge 3.1: Ceviz ¢esitleri koleksiyonunun cografi kdkenleri ve genotip adlar1 (Orman et al., 2020)

No | Genotip ismi ::;l:ndlgl Ulke No | Genotip ismi Toplandid orijin Ulke

1 126/8 Balikesir Tirkiye | 78 205/17 Kirklareli Tiirkiye
2 24/KE/L7 Erzincan Tirkiye | 79 KM-2 Kahramanmaras Tirkiye
3 Cl440 Manisa Turkiye | 80 20/CML/119 Denizli Tiirkiye
4 KAPLAN/86 Yalova Tirkiye | 81 YALOVA/4 Yalova Turkiye
5 24/KE/21 Erzincan Tiirkiye | 82 BACK Yugoslavya Yugoslavya
6 85-6 Kirklareli Tiirkiye | 83 K/1 Kahramanmarag Tiirkiye
7 88-1 Edirne Tirkiye | 84 HOWARD ABD ABD

8 28/AL/11 Giresun Tirkiye | 85 CHAMPION Yugoslavya Yugoslavya
9 AMIGO ABD ABD 86 YALOVA/3 Kocaeli Turkiye
10 | RENDEDE-38 Portekiz Portekiz | 87 268/33 Tekirdag Tirkiye
11 | 104/114 Bursa Tirkiye | 88 208C/117 Canakkale Tiirkiye
12 | GUMUSHANE /2 | Giimiishane | Tiirkiye | 89 K58 Kirsehir Tiirkiye
13 | 1035/73 Tekirdag Tiirkiye | 90 FERNETTE Fransa Fransa
14 | 65-7 Van Tiirkiye | 91 68-AGA-34 Aksaray Tiirkiye
15 | 15/33 Balikesir Tiirkiye | 92 LARA Fransa Fransa
16 | K/129 Kirklareli Tirkiye | 93 68-AGA-28 Aksaray Tirkiye
17 | KR/300 Kirsehir Tirkiye | 94 FERNOR Fransa France
18 | 26C/146 Tekirdag Tiirkiye | 95 SOLEZ-1 Bursa Tiirkiye
19 | GIRESUN-16 Giresun Tiirkiye | 96 | 68-AGA-3 Aksaray Tiirkiye
20 | FRANQUETTE Fransa Fransa 97 KAMAN 1 Kirgehir Tirkiye
21 | GIRESUN Giresun Tiirkiye | 98 | ISTANBUL/7 | Yalova Tiirkiye
22 | 40/KM-3 Kirsehir Turkiye | 99 M-10 Bulgaristan Bulgaristan
23 | 155-B15 Edirne Tirkiye | 100 | HARTLEY ABD ABD
24 65-4 Van Tirkiye | 101 | FRX74/7 Yalova Tiirkiye
25 230-37 Tekirdag Tiirkiye | 102 | PEDRO ABD ABD
26 | 20/CML/50 Denizli Tirkiye | 103 | MRS-18 Kahramanmarag Tirkiye
27 | C19 Kirklareli Tiirkiye | 104 | MUYA-8 Bursa Tiirkiye
28 | C230/37 Manisa Tirkiye | 105 | 20/BZK/501 Denizli Tirkiye
29 | 1974/3 Kurklareli Tirkiye | 106 | SERR ABD ABD
30 | 24/KE/14 Erzincan Tirkiye | 107 | BAYIR-1 Bursa Tiirkiye
31 | VINA ABD ABD 108 | MUYA-1 Bursa Tirkiye
32 | 58/KO/2 Sivas Tirkiye | 109 | BM-1 Bursa Tiirkiye
33 | GIR/14 Giresun Turkiye | 110 | 182/112 Yalova Tiirkiye
34 | SEN/2 Erzincan Tirkiye | 111 | MRS-12 Kahramanmarag Tirkiye
35 | 1974/1 Bursa Tirkiye | 112 | KURTKOY Adapazari Tiirkiye
36 | REGIO Fransa France 113 | 74C/154 Kirklareli Tiirkiye
37 | 24/KE/25 Erzincan Tiirkiye | 114 | GIRESUN/7 Giresun Tiirkiye
38 | TOKAT-1 Tokat Tiirkiye | 115 | GIRESUN/13 Giresun Tiirkiye
39 | 242C/189 Bilecik Tirkiye | 116 | 87/8 Tekirdag Tiirkiye
40 | 28/SE/39 Giresun Tirkiye | 117 | 65C/116 Tekirdag Tiirkiye
41 | 177/52 Balikesir Turkiye | 118 | 26C/107 Tekirdag Tirkiye
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42 | 85/12 Tekirdag Turkiye | 119 | 142C/127 Kirklareli Tiirkiye
43 | ALTINOVA Altinova Tiirkiye | 120 | KOCAELI/2 Kocaeli Tiirkiye
44 | 60/NI/10 Tokat Tirkiye | 121 | 258/49 Canakkale Tirkiye
45 | 24/KE/20 Erzincan Tirkiye | 122 | 14B/19 Istanbul Tirkiye
46 | 24/KE/15 Erzincan Turkiye | 123 | 7/C140 Edirne Tirkiye
47 | BILECIK Bilecik Tiirkiye | 124 | 24/ER/37 Erzincan Tiirkiye
48 MERSIN/5 Mersin Tiirkiye | 125 | MERSIN/3 Mersin Tiirkiye
49 | 1974/4 Balikesir Tirkiye | 126 | 103/107 Bursa Tirkiye
50 | TUl1l Tokat Tirkiye | 127 | 07/KOR/1 Antalya Tiirkiye
51 | 98/115 Tekirdag Tirkiye | 128 | 35/1Z/1 Izmir Tiirkiye
52 | KM/1 Kirsehir Tirkiye | 129 | 49/97 Bursa Tiirkiye
53 | 239/C80 Adapazari Tiirkiye | 130 | MUGLA/2 Mugla Tiirkiye
54 | C56 Yalova Tirkiye | 131 | 156C/17 Bilecik Tiirkiye
55 | 141C/179 Bilecik Tirkiye | 132 | 58/KO/21 Sivas Tiirkiye
56 | 40KR/2 Kirsehir Tirkiye | 133 | 28/AL/12 Giresun Tiirkiye
57 | 20/BZK/502 Denizli Tiirkiye | 134 | ISTANBUL/2 | Istanbul Tiirkiye
58 | PAYNE ABD ABD 135 | 44001.00 Malatya Tiirkiye
59 | ASHLEY ABD ABD 136 | AMASYA/4 Amasya Tiirkiye
60 | 74/7 Yalova Tirkiye | 137 | SALTO/6 Adiyaman Tirkiye
61 | 230/33 Kirklareli Tirkiye | 138 | 214/47 Canakkale Tiirkiye
62 | C4400-11 [zmir Tirkiye | 139 | MUSABAK Van Tiirkiye
63 | 77TH/1 Yalova Turkiye | 140 | 1974/8 Kirklareli Tirkiye
64 | TOKAT-40 Tokat Tiirkiye | 141 | ISTANBUL/1 | Istanbul Tiirkiye
65 | 24/KE/18 Erzincan Tirkiye | 142 | 60/TO/24 Tokat Tiirkiye
66 | 147C/176 Kirklareli Turkiye | 143 | 83/C/150 Kirklareli Tirkiye
67 | 65/6 Van Tirkiye | 144 | 144/84 Bursa Tiirkiye
68 | BURSA/2 Bursa Tirkiye | 145 | ANTALYA/7 Antalya Tiirkiye
69 | 65/4 Van Tiirkiye | 146 | YANIK Adapazari Tiirkiye
70 | 143/187 Bilecik Tirkiye | 147 | TOKAT/8 Tokat Tiirkiye
71 | MIDLAND ABD ABD 148 | 12/C/35 Tekirdag Tiirkiye
72 | 40KR/1 Kirsehir Tirkiye | 149 | 77/C/105 Tekirdag Tiirkiye
73 | 58/K0/20 Sivas Tirkiye | 150 | 56/54 Balikesir Tiirkiye
74 | 1974/5 Adapazart Tiirkiye | 151 | SEBIN Giresun Tirkiye
75 | 65/3 Van Tirkiye | 152 | CHANDLER ABD ABD

76 | 24/ER/35 Erzincan Tiirkiye | 153 | OGUZLAR/77 | Corum Tiirkiye
77 | 65/5 Van Tirkiye | 154 | YALOVA/1 Istanbul Tiirkiye

3.2. Cevizde Mikro Besin Elementi Analizi

Ceviz igleri kuru yakma ydntemiyle yakilmistir (Kacar ve inal, 2008). Kuru yakma
analizinde her bir ceviz genotipi i¢in tli¢ tekerriir kullanilmigtir. Her genotip i¢in
meyveler toplanmis (bir kg) ve kabuklarindan ayrilmistir. Numuneler
havalandirmali bir firinda 70°C'de kurutulup daha sonra dgiitiilmiistiir. Ogiitiilmiis
ceviz Ornekleri porselen krozelere 1 g tartilarak kiil firninda 550 °C'de 3 saat

boyunca yakilmistir. Yakildiktan sonra geriye kalan kiil, 10 mililitre 1 M
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hidroklorik asit ile karistirilmistir. Cozeltiyi 50 ml'lik siselere siizmek igin filtre
kagidi kullanilmis ve 50 ml'ye tamamlayacak sekilde distile su ilave edilmistir.
Indiiktif Eslesmis Plazma Kiitle Spektrometresi olan Agilent 7900 ICP-MS

kullanilarak numunelerin Mn ve Fe elementi igerikleri belirlenmistir.

3.3. Fenotipik verilerin varyans analizi

Istatistik yazilim1 SPSS siiriim 29.0 (SPSS Inc., Chicago, IL, USA) kullanilarak,
genotipin (G), yilin (Y) ve bu iki parametrenin ortak etkilesimlerinin etkilerini
belirlemek amaciyla karma etki modeline (mixed-effect model) dayal1 olarak her
veri seti i¢in varyans analizi yapilmistir. Ayrica kalitim derecesi (heritability) Ma

et al. (2021) tarafindan verilen formiile gére hesaplanmistir.
3.4. Genotipik verilerin eldesi

Orman et al. (2020) DArT analizi ile toplam 16.774 SNP gelistirmis ve bu SNP

verileri mevcut ¢alismada analiz i¢in kullanilmistir.

3.5. Populasyon yapisinin belirlenmesi

STRUCTURE yazilimi ile (v.2.3.4), Bayesian modelleme kullanilarak 154 ceviz
genotipinin populasyon yapilari belirlenmistir (Pritchard et al., 2000). K degeri, her
lokustaki alel frekanslar tarafindan belirlenen populasyondaki grup sayisini temsil
eder (Evanno et al., 2005). STRUCTURE HARVESTER programi ile (Earl and
VonHoldt, 2012), her K degeri i¢in en yiiksek olasilig1 gosteren K degeri
belirlenmistir. En iyi K degerini bulmak i¢in 1-10 arasinda degisen her grup i¢in
hesaplama yapilmigtir. 50.000 Markov Chain Monte Carlo (MCMC) tekrari
calistirilmistir. Ek olarak, iliski sonuglarindaki olas1 karmagiklig1 en aza indirmek
ve dogru iligkileri tanimlamaya yardimci olmak i¢in, popiilasyondaki genetik
cesitliligi temsil eden bir Q matrisi STRUCTURE yazilimi kullanilarak
olusturulmustur (Ozturk et al., 2017). Aymni gruptaki bireyler arasinda beklenen
heterozigotluk (gen ¢esitliligi) ve populasyon farklilasmasi (Fst degeri),
STRUCTURE yazilim1 kullanilarak hesaplanmistir (Shahi Shavvon et al., 2023). R
programi, genotiplerin uzaysal konumlarim1 gdsteren temel bilesenler

analizini (PCA) gergeklestirmek i¢in kullanilmistir.
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3.6. iliski haritalamasi

Popiilasyondaki genotipler arasindaki goreceli akrabalik iliskilerini ayarlamak igin
TASSEL 5.0 (v.5.2.87) yazilimi kullanilarak bir akrabalik (K) matrisi elde edildi
(Bradbury et al., 2007). Daha sonra, bu veri kiimelerini birlikte degerlendirmek igin,
hem Q matrisini hem de K matrisini igeren Mixed Linear Model (MLM) Q + K
yaklagimi, popiilasyon yapisini ve genotipler arasindaki iliskiyi hesaba katmak i¢in
kullanild1 (Karaca et al., 2020). TASSEL, SNP markoérleri ve mikro besinler
arasindaki iligkileri gdsteren Manhattan grafiklerini olusturmak ve genotipler
arasindaki genetik iliskileri gosteren akrabalik matrisini hesaplamak ig¢in
kullanilmigtir.  Onemli markérlerin - tanimlanmasi R yazilimi  kullanilarak
gerceklestirilmis ve her bir mikro elementin false discovery rate (FDR) (Benjamini
and Hochberg, 1995) degeri bagimsiz hesaplanmistir. Ayrica TASSEL program,

quantile-quantile (Q-Q) grafiklerini gortintiilemek i¢in kullanilmistr.
3.7. Aday gen tespiti

Ulusal NCBI veri tabanini kullanarak, Fe ve Mn konsantrasyonlariyla baglantili
onemli SNP markérlerinin sekanslarina dayanarak aday genleri tanimlamak icin
Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) analizi yapilmigtir. SNP

pozisyonunun 100 kb yukar1 ve asag1 akisindaki genler tanimlanmistir.



4.
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BULGULAR

4.1. Cevizde Mikro Besin Elementi Analizi

Toplam 154 farkli ceviz genotipinin meyvelerindeki iki yillik (2021-2022)
Fe ve Mn dizeyleri Cizelge 4.1°de gosterilmektedir. Meyvelerdeki Fe
konsantrasyonu 1,57 ila 4,71 mg/100 g arasinda degismektedir ve ortalama 2,61
mg/100 g; Mn konsantrasyonu ise 1,13 ile 53,64 mg/100 g arasinda
degismektedir ve ortalama degeri 5,62 mg/100 g bulunmustur (Cizelge 4.1).
Ceviz genotipleri arasinda Fe ve Mn konsantrasyonlari sirasiyla yaklasik ii¢ ve
47,5 kat farklilik gdstermistir. "SEN/2" genotipi en yiiksek Fe igerigine (5,45
mg/100 g) sahipken, "MUYA-8" genotipi en diisiik Fe icerigine (1,20 mg/100
g) sahiptir. Mn miktar1 a¢isindan degerlendirildiginde "C19" genotipi en diisiik
Mn igerigine (1,02 mg/100g) sahipken, "TOKAT/8" genotipi en yiiksek Mn
icerigine (55,58 mg/100g) sahip genotipler olarak belirlenmistir.

Cizelge 4.1: 2021 ve 2022 yillarinda toplanan 154 ceviz genotipinin Fe ve Mn igerikleri

Fe (mg/100g) Mn (mg/100g)
Yil 2021 2022 2021 2022
Minimum 1,57 1,79 1,14 1,13
Maksimum 4,71 4,71 53,64 52,55
Ortalama 2,63 2,59 5,67 5,57
Standart sapma 0,54 0,53 9,11 9,01

Meyvelerdeki Fe (Sekil 4.1, 4.2) ve Mn (Sekil 4.3, 4.4) konsantrasyonlari
icin 154 genotipin siirekli binom dagilim modeli (continuous binomial
distribution pattern), bu konsantrasyonlarin iki yillik (2021— 2022) ortalama
frekans dagilimi ile belirlenmistir. Fenotipleme profillerine dayali olarak Fe ve
Mn konsantrasyonlarinin frekans dagilimlari, her genotipin genetik arka

planinin 6nemini ortaya koymustur.
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Fe (2021)

Birey Savisi

[1.57, 2.16] (2.16,2.74] (2.74,3.33] (3.33,3.91] (3.91,4.50] >4.50

Fe Konsantrasyonu (mg /100g)

Sekil 4.1:154 ceviz genotipinin Fe iceriginin dagilim sikligi (2021)

Fe (2022)

Birey Savisi
8 8 &8 £ &2 8 8B B

[159,217] (237,275] (275,334] (3.34,352] (352,450  >450

Fe Konsantrasyonu (mg /100g)

Sekil 4.2:154 ceviz genotipinin Fe i¢eriginin dagilim sikl1g1 (2022)



Mn (2021)

Birey Savisi

[1.14, 1.98] [1.98, 2.82] |2.82, 3.66] [3.66, 4.50] > 4.50

Fe Konsantrasyonu (mg /100g)

Sekil 4.3: 154 ceviz genotipinin Mn iceriginin dagilim siklig1 (2021)

Mn (2022

Birey Savisi

[1.1%, 1.97] |87, 2.82) 2.8, N.68] [1.66, 4.50] * 50

Fe Konsantrasyonu (mg /100g)

Sekil 4.4: 154 ceviz genotipinin Mn igeriginin dagilim sikligi (2022)

4.2. Fenotipik verilerin varyansinin analizi

Fe'nin ANOVA analizi sonucu ceviz genotiplerinin Fe konsantrasyonunun
P <0.001 seviyesinde anlamli oldugunu gosterdi, yani bu elementin birikiminin
genotiplere gore farkli konsantrasyonlarda oldugu anlamina gelmektedir (Cizelge
4.5). Ayrica bu besin elementinde Y ve Y*G etkilesimlerinin etkilerinin 6nemsiz
oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.5).

Fe besin elementi gibi ceviz genotipleri arasindaki Mn konsantrasyonu
farkinin da P < 0,001 diizeyinde anlamli bulunmasi bu elementin birikiminin
genotipe gore degistigini gostermektedir. Ayrica bu elementte Y ve Y*G

etkilesimlerinin etkilerinin de anlamli oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.5). Ek
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olarak, kalittm degerinin Fe i¢in 0,92 ve Mn i¢in 0,99 olmasi, bunlarin ¢evresel
faktorlerle karsilastirildiginda, genetik faktorlerin etkisi altinda oldugu kadar

niceliksel olarak da kalitsal olduklarin1 gostermektedir.

Cizelge 4.2: Ceviz genotiplerindeki Fe ve Mn konsantrasyonlarinin ANOVA analizi

Fe Mn

df ort |F Onemlilik |df Oort |F Onemlilik
Yil (Y) 1 10,29 [6.50 0,01 1 247 15,48 <0,001
Genotip (G) 153 [1,70 [37.76 |<0.001 [153 |495.34 [3108.37 |<0.001
Y*G 153 10,02 [0.46 |1 153 [0,38  |2.39 <0,001
Hata 616 (0,04 616 (0,16
Kahulabilirlik  [0.92 0.99

4.3. Genotipik veriler

Orman et al. (2020) tarafindan gelistirilen toplam 16.774 SNP
markdrii %80 filtrasyon oranina (call rate) gore filtrelenmistir. Geriye kalan

16.473 temiz SNP markdori kullanilarak genotipleme yapilmistir.

4.4. Populasyonun yapisinin belirlenmesi

STRUCTURE program: kullanilarak 16.473 SNP markdriiniin tamami
incelenmistir. Toplam 154 ceviz genotipi populasyon yapisina gore ii¢ farkl
gruba ayrilmistir. Delta K'nin (AK) en yiiksek degerinin K = 3’te oldugu
bulunmustur (Sekil 4.5). Tiim ana gruplar ¢ok diisiik degiskenlige sahip birkag
alt gruba boliinmiistiir. K=3'te birinci grup (Sekil 4.6, kirmiz1) ve li¢iincii grup
(Sekil 4.6, mavi) Tiirk cesitlerinden, ikinci grup (Sekil 4.6, yesil) ise ABD,

Fransa ve Portekiz ¢esitlerinden olugsmustur.

Cizelge 4.3, K = 3'te beklenen heterozigotlugun 0,24 ila 0,37 arasinda
degistigini ve ortalama 0,32 oldugunu, Fst’nin ise 0,07 ila 0,45 arasinda
degistigini ve ortalama degerinin 0,22 oldugunu gostermektedir. PCA, 154
ceviz genotipini li¢ ana gruba aymrmustir (Sekil 4.7). PCA analizinin sonucu
STRUCTURE" sonuglarini dogrulamistir.
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Cizelge 4.3: K=3 i¢in beklenen heterozigotluk ve Fst degerleri

K=3
Gruplar Beklenen Heterozigotluk Fst Degeri
1 0,37 0,07
2 0,24 0,45
3 0,34 0,13
Ortalama 0,32 0,22

DeltaK = mean(|L"(K)|) / sd(L(K))
250

200
150
100
50
0

Delta K

Sekil 4.5: K degerleri ve AK

Sekil 4.6: SNP verilerinden olusturulan populasyon yapisi (K = 3). Her birey dikey bir ¢izgiyle
temsil ediliyor ve farkli renkler farkli gruplar belirtiyor. Tamami mavi veya kirmizi renk olan
dikey cizgiler Tiirk cesitlerini, yesil renk ise ABD, Fransa ve Portekiz ¢esitlerini temsil etmektedir.



PC1

Sekil 4.7: 154 ceviz genotipinin PCA grafigi. Her birey bir nokta ile temsil ediliyor ve farkli
renkler farkli gruplari belirtiyor. Mavi veya kirmizi renk Tiirk ¢esitlerini, yesil renk ise ABD,
Fransa ve Portekiz ¢esitlerini temsil etmektedir.

4.5. Tliski analizi

TASSEL programinda MLM (Q-K) modeli kullanmilarak farkl
deneysel kosullarin ortalamasi alinarak olusturulan veri setlerinin
birlestirilmesiyle Manhattan grafikleri iiretilmis ve her markor icin FDR
degerlerine uygun olarak iligki haritalama analizleri gerceklestirilmistir.
FDR ¢izgisinin iistiinde kalan markdrler 6nemli kabul edilmistir (Sekil 4.8;
4.11). Ek olarak, Sekil 4.12 ve 4.15'te Q-Q grafikleri gosterilmektedir. Bu
grafikler, elementlere ait beklenen (Expected-loglO(p)) ve gozlenen

(Observed-log10(p)) p degerlerini gostermektedir.

Toplam 16.473 SNP'den {igiiniin [SNP8997, SNP8879, SNP3185,
SNP9917] ve besinin [SNP8997, SNP8879, SNP9489, SNP3185] sirasiyla
2022 ve 2021'de yetistirilen cevizlerin Fe alinimi ile 6nemli 6l¢iide (P <
0,01) iliskili oldugu bulunmustur (Cizelge 4.4). Fe alinimi giiclii bir sekilde
iliskili olan ti¢ SNP (SNP8997, SNP8879 ve SNP3185) hem 2021 hem de
2022 yillarinda ortak ¢ikmustir (Cizelge 4.4).
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Toplam 16.473 SNP'den 151 [SNP9749, SNP1107, SNP132,
SNP580, SNP12232, SNP10383, SNP9574, SNP10464, SNP15859,
SNP15384, SNP14511, SNP4309, SNP582, SNP775, SNP13887] hem
2021 hem de 2022 yillarinda Mn alinimi ile 6nemli 6lgiide iliskili ¢ikmigtir
(Cizelge 4.5).

P-Values by Chromosome for Fe21

Posson

FDR: 3.27

Sekil 4.8: 2021 yili igin Fe mikro besin elementinin Manhattan grafigi. Her bir kirmizi kare bir
markdrii temsil etmektedir. FDR ¢izgisinin tizerindeki markorler iligkili bulunan markdrlerdir ve
onemli kabul edilmislerdir.

P-Values by Chromosome for Fe22

Sekil 4.9: 2022 yil1 igin Fe mikro besin elementinin Manhattan grafigi. Her bir kirmizi kare bir
markori temsil etmektedir. FDR ¢izgisinin lizerindeki markérler iligkili bulunan markdorlerdir ve
o6nemli kabul edilmislerdir.
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P-Values by Chromosome for Mn21

T enRR iRt 0RtEt RNl R R RRRBRBEREAEY

---------------- b
Positon

FDR: 3.41
Sekil 4.10: 2021 yil1 igin Mn mikro besin elementinin Manhattan grafigi. Her bir kirmizi kare bir
markorii temsil etmektedir. FDR ¢izgisinin tizerindeki markorler iligkili bulunan markoérlerdir ve

onemli kabul edilmislerdir.

P-Values by Chromosome for Mn22

Possion

oR: 342

Sekil 4.11: 2022 yil1 igin Mn mikro besin elementinin Manhattan grafigi. Her bir kirmizi kare bir
markorii temsil etmektedir. FDR ¢izgisinin tizerindeki markorler iligkili bulunan markorlerdir ve
o6nemli kabul edilmislerdir.

Expected -Log10(P-Value) vs. -Log10(P-Value)

-Log10(P-Value)
~
w

0.0

00 02 04 06 CB 10 12 14 16 18 20 22 24 26 28 30 32 34 36 38 40 42 44 46
Expected -Log10(P-Value)

] ® Fe21 — Expocted v-i;nl

Sekil 4.12: Fe mikro besin elementinin 2021 yilina ait Q-Q grafigi
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Expected -Log10(P-Value) vs. -Log10(P-Value)
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Sekil 4.13: Fe mikro besin elementinin 2022 yilina ait Q-Q grafigi

Expected -Log10(P-Value) vs. -Log10(P-Value)
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Sekil 4.14: Mn mikro besin elementinin 2021 yilina ait Q-Q grafigi

Expected -Log10(P-Value) vs. -Log10(P-Value)
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Sekil 4.15: Mn mikro besin elementinin 2022 yilina ait Q-Q grafigi
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Cizelge 4.4: Fe mikro elementi ile iligkili markor listesi

Ozellik (Fe)

Yil SNP ID Markor P Markér R? FDR
SNP8997 1,24E-04 0,10
SNP8879 2,14E-04 0,10

2021 [SNP9489 3,82E-04 0,09 3,27
SNP3185 4,51E-04 0,09
SNP9917 4,73E-04 0,08
SNP8997 7,53E-05 0,11

2022 |SNP8879 1,84E-04 0,10 3,26
SNP3185 4,03E-04 0,09

Cizelge 4.3: Mn mikro elementi ile iligkili markor listesi

Ozellik (Mn)

Yil | SNP ID |Markér P|Markér RZ|FDR| Yil | SNP ID |Markér P|Markér R?|FDR
SNP9749 |7,82E-07 |0,18 SNP9749 |7,19E-07 |0,18
SNP1107 |4,75E-05 |0,12 SNP1107 |5,60E-05 |0,11
SNP132 |6,06E-05 |0,11 SNP12232|6,41E-05 |0,11
SNP580 |[6,06E-05 |0,11 SNP132 |6,97E-05 |0,11
SNP12232|7,28E-05 |0,11 SNP580 |[6,97E-05 |0,11
SNP10383|1,09E-04 |0,10 SNP10464|1,13E-04 |0,10
SNP9574 |1,22E-04 |0,10 SNP9574 |1,16E-04 |0,10

2021|SNP10464|1,24E-04 (0,10 3,41 |2022|SNP15859(1,17E-04 |0,10 3.42
SNP15859(1,30E-04 |0,10 SNP10383|1,25E-04 |0,10
SNP15384(1,46E-04 |0,10 SNP4309 |1,50E-04 |0,10
SNP14511(1,94E-04 |0,10 SNP15384(1,73E-04 |0,10
SNP4309 [1,96E-04 |0,10 SNP14511(1,85E-04 |0,10
SNP582 |2,36E-04 |0,09 SNP582 (2,69E-04 |0,09
SNP775 |2,36E-04 |0,09 SNP775 |2,69E-04 |0,09
SNP13887|3,21E-04 |0,09 SNP13887|2,86E-04 0,09
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4.6. Aday gen tespiti

Bu calismada cevizde Mn ve Fe mikro elementlerinin alinimi ile 6nemli
Olclide iliskili SNP dizileri kullanilarak NCBI veri tabanina karsi bir BLAST
arastirmas1 yapilmistir. iliskili markérlerle (parantez icinde verilen) benzerlik
gosteren diziler, cevizin Mn igerigi i¢in bes olas1 aday genini tanimlamak ig¢in
kullanilmigtir. Bu genler su sekildedir: WPP alaniyla etkilesime giren kuyruk
baglantili protein 2 (SNP1107), etilene duyarli transkripsiyon faktdrii ERN3
benzeri (SNP12232), ¢eviri faktérii GUF1 homologu (SNP9574), SMAX1-LIKE 6
benzeri protein (SNP15384), beyaz-kahverengi kompleks homolog protein 30
(SNP1451) (Cizelge 4.4). Bu 5 aday genin i¢ginde konumlanan SNP’ler ve herhangi
bir gen lizerinde konumlanmayan SNP’lerin pozisyonunun 100 kb yukar1 ve asagi

akisindaki genler belirlenmis ve Cizelge 4.6’da verilmistir.

Anatasyon sonuglarina gére Fe mikro elementi ile iligkili SNP’lerin hig¢biri
bir gen lizerinde konumlanmamistir. Cizelge 4.7, Fe besin elementi i¢in, SNP
pozisyonlarmin 100 kb yukar1 ve asag1 akisinda bulunan genleri gostermektedir.
Mn ve Fe alinim ile iliskilendirilen (Cizelge 4.4, 4.5) ve Cizelge 4.6 ve Cizelge
4.7'de olmayan SNP'lerin dizileri, karakterize edilen genlerle 6nemli bir benzerlik

gostermemistir.

Cizelge 4.5: Mn mikro elementinin alinimu ile iligskili SNP markoérlerinin anatasyon sonuglari

SNP Genin Tanmim Bilimsel Ad1 Genin fslevi Kromozom
WPP  domain-interacting

tail-anchored  protein 2 Membranla iligkili (Coudert et
(LOC108989419) J. regia al., 2023). 13

DNA baglama transkripsiyon

faktorii aktivitesini ve protein

dimerizasyon aktivitesini

Transcription factor etkinlestirir (Burge et al., 2012;
bHLH49 (LOC108989406) |J. regia Tang et al., 2019). 13

Hem baglanmasini ve

SNP1107 peroksidaz aktivitesini

Peroxidase 11 etkinlestirir (Burge et al., 2012;
(LOC108989409) J. regia Tang et al., 2019). 13

LAG1 longevity assurance Sfingozin N-asiltransferaz

homolog 3-like aktivitesini etkinlestirir (Tang
(LOC108989424) J. regia etal., 2019). 13

Protein SOB FIVE-LIKE 3- Sitokinin {iretim siirecine katilir
like (LOC108989410) J. regia (Coudert et al., 2023). 13

6-phosphogluconate NADP baglanmasini ve
dehydrogenase, J. regia fosfoglukonat dehidrojenaz 13
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decarboxylating 1-like

aktivitesini etkinlestirir (Burge

(LOC108989414) etal., 2012; Tang et al., 2019).
Serotonin N-
acetyltransferase 2,
chloroplastic N-asetiltransferaz  aktivitesini
(LOC108989416) J. regia etkinlestirir (Tang et al., 2019). 13
Probable protein S-
acyltransferase 16 Palmitoiltransferaz aktivitesini
(LOC108989417) J. regia etkinlestirir (Burge et al., 2012). 13
ATP baglanmasim1 ve ATP'ye
Chaperonin 60 subunit beta bagimhi  protein  katlama
4, chloroplastic-like saperonunu etkinlestirir (Burge
(LOC108989425) J. regia etal., 2012; Tang et al., 2019). 13
Protein  baglanmasini  ve
Putative U-box domain- ubikuitin-protein transferaz
containing  protein 42 aktivitesini etkinlestirir (Burge
(LOC108989404) J. regia etal., 2012) 13
DNA-directed RNA DNA baglanmasini ve DNA'ya
polymerase 1B, yonelik 5'-3' RNA polimeraz
mitochondrial aktivitesini etkinlestirir (Burge
(LOC108989412) J. regia etal., 2012; Tang et al., 2019). 13
ATP baglanmasini, ATP'ye
bagiml protein  katlama
saperonunu ve katlanmamis
Heat shock protein 90-5, protein baglanmasini
chloroplastic etkinlestirir (Burge et al., 2012;
(LOC108989413) J. regia Tang et al., 2019). 13
Alpha/beta hydrolase
domain-containing protein Hidroliz reaksiyonunu katalize
17B-like (LOC108989408) |J. regia eder (Coudert et al., 2023). 13
Protein FAR1-RELATED
SEQUENCE 6-like Cinko iyonunun baglanmasini
(LOC109003640) J. regia saglar (Burge et al., 2012) 13
Protein FAR-RED
IMPAIRED RESPONSE 1- Cinko iyonunun baglanmasini
like (LOC118344171) J. regia saglar (Burge et al., 2012) 13
UDP-glycosyltransferase UDP-glikoziltransferaz
89A2-like aktivitesini etkinlestirir (Burge
(LOC108989420) J. regia etal., 2012) 13
Receptor-like  protein 7 Protein baglanmasini  saglar
(LOC108981641) J. regia (Burge et al., 2012). 13
Ethylene-responsive
transcription factor ERN3- DNA baglanmasi1 (Coudert et
like (LOC108998251) J. regia al., 2023). 12
Flap endonuclease GEN- 5'-flap endoniikleaz aktivitesini
like 1 (LOC108998295) J. regia etkinlestirir (Tang et al., 2019) 12
UDP-galactose/UDP- Transmembran tastyici
glucose transporter 4-like aktivitesini etkinlestirir (Tang
(LOC108998210) J. regia etal., 2019) 12
Peroxisomal membrane Peroksizomun olusumu,

SNP12232 | protein 11C organizasyonu ve bakiminda rol
(LOC108998272) J. regia oynar (Coudert et al., 2023). 12
F-box protein At4g00755- Protein baglanmasini saglar
like (LOC108998271) J. regia (Burge et al., 2012) 12
F-box protein PP2-A13-like Protein baglanmasini saglar
(LOC108998282) J. regia (Burge et al., 2012) 12

Hem baglanmasmi, demir

iyonu baglanmasini,
Cytochrome P450 87A3- monooksijenaz aktivitesini ve
like (LOC108998268) J. regia oksidorediiktaz aktivitesini 12
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etkinlestirir (Burge et al., 2012;
Tang et al., 2019).

Mitogen-activated protein
kinase kinase kinase 18-like

ATP baglanmasini ve protein
kinaz aktivitesini etkinlestirir

(LOC108998232) J. regia (Burge et al., 2012) 12
Translation factor GUF1 GTP Dbaglanmasini, GTPaz
homolog. mitochondrial aktivitesini ve mitokondriyal
(LOC109002596) ribozom baglanmasini
etkinlestirir (Burge et al., 2012;
J. regia Tang et al., 2019). 10
Protein 1Q-DOMAIN 31- Protein baglanmasini  saglar
like (LOC109002598) J. regia (Burge et al., 2012). 10
Polyvinylalcohol
dehydrogenase-like Oksidorediiktaz aktivitesi
(LOC109002599) J. regia (Coudert et al., 2023). 10
Probable serine/threonine- ATP baglanmasini ve protein
protein kinase PIX7 kinaz aktivitesini etkinlestirir
(LOC109002600) J. regia (Burge et al., 2012) 10
DExH-box ATP-dependent ATP  baglanmasmi, RNA
RNA helicase DExH18, helikaz aktivitesini ve hidrolaz
mitochondrial-like aktivitesini etkinlestirir (Burge
(LOC109002602) J. regia etal., 2012; Tang et al., 2019). 10
Ubikitin protein ligaz
baglanmasini etkinlestirir
Cullin-3A-like (Burge et al., 2012; Tang et al.,
(LOC109002603) J. regia 2019). 10
Protein dimerizasyon
Transcription factor PRE6- aktivitesini etkinlestirir (Burge
like (LOC109002575) J. regia etal., 2012; Tang et al., 2019). 10
Binding partner of ACD11 RNA  baglanmasmi  saglar
1-like (LOC109010975) J. regia (Burge et al., 2012). 10
SNP9574 DNA baglama transkripsiyon
faktorii aktivitesini ve diziye
Homeobox-leucine  zipper 6zgii DNA  baglanmasini
protein HAT7-like etkinlestirir (Burge et al., 2012;
(LOC109010974) J. regia Tang et al., 2019). 10
Pentatricopeptide  repeat- RNA baglanmasini, protein
containing protein baglanmasin1 ve g¢inko iyonu
At5g39680-like baglanmasini saglar (Burge et
(LOC109010977) J. regia al., 2012; Tang et al., 2019). 10
Bitki gelisimi (muhtemelen
bolmelerin yapisal
Chaperone protein dnaJ 10- organizasyonunda) (Coudert et
like (LOC109020961) J. regia al., 2023). 10
F-box protein SKP2B-like
(LOC109020960) J. regia Pseudo gen 10
40S ribosomal protein SA-
like (LOC109020963) J. regia Pseudo gen 10
DNA baglama transkripsiyon
faktorii aktivitesini ve diziye
Probable WRKY 6zgii DNA  baglanmasini
transcription ~ factor 72 etkinlestirir (Burge et al., 2012;
(LOC109002574) J. regia Tang et al., 2019). 10
Serin  tipi  karboksipeptidaz
Serine  carboxypeptidase- aktivitesini etkinlestirir (Burge
like 45 (LOC118349579) |J. regia etal., 2012) 10
Oksidorediiktaz aktivitesini
Plant cysteine oxidase 2-like etkinlestirir (Burge et al., 2012;
(LOC109002595) J. regia Tang et al., 2019). 10
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V-type proton ATPase Proton tastyan ATPase
subunit di aktivitesini etkinlestirir (Burge
(LOC109002594) J. regia etal., 2012; Tang et al., 2019). 10
FACT complex subunit DNA, histon ve niikleozom
SSRP1-like baglanmasimi saglar (Burge et
(LOC109002591) J. regia al., 2012; Tang et al., 2019). 10
Auxin efflux carrier Oksin  akigi  transmembran
component 8-like tagtyict aktivitesini etkinlestirir
(LOC109002590) J. regia (Tang et al., 2019) 10
Potasyum iyon kanallarmi
diizenler ve agir1 duyarl yanit
Hypersensitive-induced benzeri hiicre Sliimiiniin pozitif
reaction 1  protein-like diizenleyicisi  olarak  gorev
(LOC109002588) J. regia yapar (Coudert et al., 2023). 10
Mitochondrial outer Voltaj kapili  monoatomik
membrane protein porin of anyon  kanali  aktivitesini
34 kDa-like etkinlestirir (Burge et al., 2012;
(LOC109002589) J. regia Tang et al., 2019). 10
Protein FAR1-RELATED
SEQUENCE 9-like Cinko iyonunun baglanmasini
(LOC109002585) J. regia saglar (Burge et al., 2012). 10
Poliniikleotid 5'-hidroksil kinaz
Protein CLP1 homolog aktivitesini etkinlestirir (Tang
(LOC109008924) J. regia etal., 2019). 10
Probable serine/threonine- ATP baglanmasini ve protein
protein kinase PIX7 kinaz aktivitesini etkinlestirir
(LOC109008923) J. regia (Burge et al., 2012) 10
DExH-box ATP-dependent ATP  baglanmasmi, RNA
RNA helicase DExH18, helikaz aktivitesini ve hidrolaz
mitochondrial-like aktivitesini etkinlestirir (Burge
(LOC109020962) J. regia etal., 2012; Tang et al., 2019). 10
Protein  SMAX1-LIKE 6- ATP baglanmasini ve ATP
like (LOC108983205) hidroliz aktivitesini etkinlestirir
J. regia (Burge et al., 2012). 5
Receptor-like protein kinase ATP baglanmasini ve protein
FERONIA kinaz aktivitesini etkinlestirir
(LOC109019774) J. regia (Burge et al., 2012) 5
Protein FAR1-RELATED
SEQUENCE 9-like Cinko iyonunun baglanmasini
(LOC118348415) J. regia saglar (Burge et al.,2012). 5
AAA-ATPase At2g46620-
like (LOC108983202) J. regia Pseudo gen 5
ATP baglanmasini ve protein
Putative  serine/threonine- serin/treonin kinaz aktivitesini
protein kinase-like protein etkinlegtirir (Burge et al., 2012;
CCR3 (LOC108983204) J. regia Tang et al., 2019). 5
SNP15384 ——— T -
Phosphoinositide Fosfatidilinositol fosfolipaz C
phospholipase C  4-like aktivitesini etkinlestirir (Burge
(LOC108983207) J. regia et al., 2012; Tang et al., 2019). 5
Protein O-
glucosyltransferase  1-like Transferaz aktivitesi (Coudert
(LOC108982995) J. regia etal., 2023). 5
Probable  pyridoxal 5'-
phosphate synthase subunit Amin-liyaz aktivitesini
PDX1 (LOC108982999) J. regia etkinlegtirir (Tang et al., 2019). 5
Peptidyl-prolyl cis-trans Peptidil-prolil cis-trans
isomerase CYP20-1 izomeraz aktivitesini
(LOC108983000) J. regia etkinlestirir (Burge et al., 2012). 5
E3 ubiquitin-protein ligase
APD2-like
(LOC108982994) J. regia Pseudo gen 5
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ATP synthase subunit d,
mitochondrial-like

(LOC108982997) . regia Pseudo gen
Omega-3 fatty acid
desaturase, endoplasmic
reticulum-like Oksidorediiktaz aktivitesini
(LOC108989903) . regia etkinlestirir (Burge et al., 2012).
Putative white-brown ABC tipi tastyict aktivitesini,
complex homolog protein ATP baglanmasim1 ve ATP
30 (LOC108990896) hidroliz aktivitesini etkinlegtirir
. regia (Burge et al., 2012).
Pentatricopeptide  repeat-
containing protein
At2g32630 Protein baglanmasini  saglar
(LOC108990892) . regia (Burge et al, 2012).
OVARIAN TUMOR
SNP14511| DOMAIN-containing Sistein  tipi  deubikuitinaz
deubiquitinating  enzyme aktivitesini etkinlestirir (Tang
12-like (LOC108990907) . regia etal., 2019).
Indole-3-acetic acid-
induced protein ARG7-like Oksine yanit (Coudert et al.,
(LOC109018217) . regia 2023).
DNA baglama transkripsiyon
faktorii aktivitesini ve diziye
Transcription factor TCP11- 6zgi DNA  baglanmasim
like (LOC108990895) . regia etkinlestirir (Tang et al., 2019).
Voltaj kapili potasyum kanali
Protein CNGC15a-like aktivitesini etkinlestirir (Burge
(LOC109008643) . regia etal., 2012)
RNA-binding protein
CP29B, chloroplastic-like MRNA baglanmasini
(LOC109008641) . regia etkinlestirir (Tang et al., 2019).
Cytokinin  riboside  5'-
monophosphate N-glikozil bilesiklerini
phosphoribohydrolase hidrolize  ederek  hidrolaz
SNP10383 LOG3-like aktivitesini etkinlestirir (Tang
(LOC109008645) . regia etal., 2019).
DNA ve protein baglanmasini
Auxin response factor 18- saglar (Burge et al., 2012; Tang
like (LOC109004302) . regia etal., 2019).
Pentatricopeptide  repeat-
containing protein
At2g37230 Protein baglanmasimi saglar
(LOC109003890) . regia (Burge et al., 2012)
OVARIAN TUMOR
DOMAIN-containing Sistein  tipi  deubikuitinaz
deubiquitinating  enzyme aktivitesini etkinlestirir (Tang
12-like (LOC108990907). |J. regia etal., 2019).
DNA baglama transkripsiyon
Transcription factor TCP11- faktorii aktivitesini etkinlestirir
like (LOC108990895) . regia (Tang et al., 2019).
SNP9749 | pentatricopeptide  repeat-
containing protein
At2932630 Protein baglanmasint saglar
(LOC108990892) . regia (Burge et al., 2012).
ABC tipi tasiyict aktivitesini,
Putative white-brown ATP baglanmasin1 ve ATP
complex homolog protein hidroliz aktivitesini etkinlegtirir
30 (LOC108990896) . regia (Burge et al., 2012).
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General transcription factor

RNA polimeraz I
promotoriinde transkripsiyonun

IE subunit 1 baglatilmasinda  rol  oynar
(LOC108990915) J. regia (Burge et al., 2012).
UK] small nucleolar rRNA islemeye dahil olur
ribonucleoprotein  protein (Burge et al., 2012; Tang et al.,
MPP10(LOC108991481). |J. regia 2019).
Anthranilate Antranilat
phosphoribosyltransferase, fosforibosiltransferaz
chloroplastic-like aktivitesini etkinlestirir (Burge
(LOC109003875). J. regia etal., 2012; Tang et al., 2019).
Glutatyon disiilfit
Glutaredoxin-like oksidorediiktaz aktivitesini
(LOC108991462) J. regia etkinlestirir (Tang et al., 2019).
Triose phosphate/phosphate
translocator, non-green
plastid, chloroplastic-like Antiporter aktivitesini
(LOC108991483) J. regia etkinlestirir (Tang et al., 2019).
RNA polimeraz II'ye 0Ozgi
Transcription factor DNA baglama transkripsiyon
SNP132 | MyB9g-like faktorii aktivitesini etkinlestirir
(LOC108991460) J. regia (Tang et al., 2019).
Probable disease resistance
protein At5g45490 ADP baglanmasini etkinlestirir
(LOC108991488) J. regia (Burge et al., 2012).
GDSL esterase/lipase Ester baglarma etki ederek
At5g62930 hidrolaz aktivitesini
(LOC108991482) J. regia etkinlestirir (Burge et al., 2012).
Coziinen:inorganik anyon
Probable boron transporter 2 antiporter aktivitesini
(LOC108991474) J. regia etkinlestirir (Tang et al., 2019).
Ribozomun yapisal bilesenini
50S  ribosomal  protein etkinlestirir (Burge et al., 2012;
L7/L12 (LOC108991486) |J. regia Tang et al., 2019).
Diphthine methyltransferase Protein baglanmasini  saglar
homolog (LOC109003873) |J. regia (Burge et al., 2012).
WD repeat-containing
protein 20 homolog Protein baglanmasini saglar
(LOC109011163) J. regia (Burge et al., 2012).
RNA'ya bagimli RNA
RNA-dependent RNA polimeraz aktivitesini
polymerase 6-like etkinlestirir (Burge et al., 2012;
(LOC109011160) J. regia Tang et al., 2019).
Probable E3 ubiquitin- Ubikitin protein ligaz
protein ligase LOG2 aktivitesini etkinlestirir (Tang
(LOC108989075) J. regia etal., 2019).
Fasciclin-like Bitki tipi ikincil hiicre duvari
arabinogalactan protein 11 biyogenezinde yer alir (Gaudet
SNP15859| (| 0c109011164) J. regia etal., 2011)
Fasciclin-like Bitki tipi ikincil hiicre duvari
arabinogalactan protein 12 biyogenezinde yer alir (Gaudet
(LOC109011166) J. regia etal., 2011)
DnaJ  protein  P58IPK Protein baglanmasint saglar
homolog (LOC109011167) |J. regia (Burge et al., 2012).
Zinc finger protein DNA baglama transkripsiyon
JACKDAW:-like faktorii  aktivitesini  ortadan
(LOC109011168) J. regia kaldirir (Tang et al., 2019).
NAC  domain-containing
protein 2-like DNA  baglanmasmi  saglar
(LOC109011176) J. regia (Burge et al., 2012).
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SNAP reseptor aktivitesini ve

Syntaxin-71-like SNARE baglanmasini
(LOC109011169) J. regia etkinlestirir (Tang et al., 2019). 3
Probable E3  ubiquitin- Ubikitin protein ligaz
protein ligase ZFP1 aktivitesini etkinlestirir (Tang
(LOC109011170) J. regia etal., 2019). 3
Putative  serine/threonine- ATP baglanmasini ve protein
protein kinase kinaz aktivitesini etkinlegtirir
(LOC108989076) J. regia (Burge et al., 2012). 3
Hem baglanmasini, molibden
Nitrate reductase iyon baglanmasin1 ve nitrat
[NAD(P)H]-like rediiktaz (NADPH) aktivitesini
(LOC109006417) J. regia etkinlestirir (Burge et al., 2012). 13
Small ribosomal subunit RNA baglanmasini ve
protein S13, mitochondrial- ribozomun yapisal bilesenini
like (LOC109018769) J. regia etkinlestirir (Burge et al., 2012). 13
1-fosfatidilinositol-4-fosfat  5-
Phosphatidylinositol 4- kinaz aktivitesini ve ATP
phosphate 5-kinase 1-like baglanmasini etkinlestirir
(LOC118344261) J. regia (Burge et al., 2012). 13
Mitogen-activated protein ATP baglanmasini ve protein
SNP582 kinase kinase kinase 1-like kinaz aktivitesini saglar (Burge
(LOC109006418) J. regia etal., 2012). 13
Internal alternative
NAD(P)H-ubiquinone
oxidoreductase A2, NADH dehidrojenaz
mitochondrial-like aktivitesini saglar (Tang et al.,
(LOC109006421) J. regia 2019). 13
Ge¢ endozomdan  vakuole
Transmembrane protein taginmaya dahil olur (Tang et
50A (LOC109006422) J. regia al., 2019). 13
RNA  polimeraz Il  cis-
diizenleyici bolge sekansina
Myb protein-like O0zgii. DNA  baglanmasii
(LOC118344252) J. regia etkinlestirir (Tang et al., 2019). 13
ATP  baglanmasimi, RNA
DEAD-box ATP-dependent helikaz aktivitesini ve niikleik
RNA helicase 52A-like asit baglanmasini saglar (Burge
(LOC109002414) J. regia etal., 2012). 5
Metil indol-3-asetat esteraz
aktivitesini, metil jasmonat
esteraz aktivitesini ve metil
Methylesterase 17-like salisilat esteraz  aktivitesini
(LOC109002410) J. regia etkinlestirir (Tang et al., 2019). 5
mRNA baglanmasini ve geviri
Eukaryotic translation baglatma faktorii aktivitesini
initiation factor 2 subunit etkinlestirir (Burge et al., 2012;
SNP775 | heta-like (LOC109002409) |J. regia Tang et al., 2019). 5
Pathogenesis-related genes
transcriptional activator DNA  baglanmasin1  saglar
PTI16-like (LOC109002411) |J. regia (Burge et al., 2012). 5
Ubiquitin-conjugating Ubikitin konjuge edici enzim
enzyme E2-17 kDa aktivitesini etkinlestirir (Tang
(LOC109002412) J. regia etal., 2019). 5
ATP  baglanmasini, ATP
hidroliz aktivitesini ve
26S proteasome regulatory proteazom aktive edici
subunit 6B homolog aktiviteyi etkinlestirir (Burge et
(LOC109002408) J. regia al., 2012; Tang et al., 2019). 5
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Probable inactive receptor

ATP Dbaglanmasini, protein
baglanmasmi ve protein kinaz

kinase At5g58300 aktivitesini etkinlegtirir (Burge
(LOC109002407) J. regia etal., 2012). 5
Hem baglamayi, demir iyonu
baglamay1 ve trans-sinamat 4-
Trans-cinnamate 4- monooksijenaz aktivitesini
monooxygenase saglar (Burge et al., 2012; Tang
(LOC109002391) J. regia etal., 2019). 5
Putative disease resistance
protein RGA4 ADP  baglanmasint  saglar
(LOC109002393) J. regia (Burge et al., 2012). 5
Putative disease resistance ADP  baglanmasin1  saglar
protein RGA1 J. regia (Burge et al., 2012). 5
Probable LRR receptor-like ATP  baglanmasini, protein
serine/threonine-protein baglanmasimi ve protein kinaz
kinase At1g06840 aktivitesini etkinlegtirir (Burge
(LOC109002406) J. regia etal., 2012). 5
Double-stranded RNA.-
binding  protein  2-like
(LOC109009284) J. regia Pseudo gen 11
Pentatricopeptide  repeat- RNA baglanmasini, protein
containing protein baglanmasmi ve ¢inko iyonu
At3g12770-like baglanmasimi saglar (Burge et
(LOC109009295) J. regia al., 2012; Tang et al., 2019). 11
Acyltransferase-like protein
At1g54570, chloroplastic O-asiltransferaz aktivitesini
(LOC108981988) J. regia etkinlestirir (Burge et al., 2012). 11
2-alkenal reductase
(NADP(+)-dependent)-like O-asiltransferaz aktivitesini
(LOC109020347) J. regia etkinlestirir (Tang et al., 2019). 11
SNP13887 Probable nucleolar protein snoRNA baglanmasini saglar
5-2 (LOC109009291) J. regia (Tang et al., 2019). 11
Probable serine/threonine-
protein kinase Atl1g54610
(LOC109009293) J. regia Pseudo gen 11
Protein HASTY 1 RNA baglanmasini engeller
(LOC109009288) J. regia (Tang et al., 2019). 11
Sodium/hydrogen Sodyum:proton antiporter
exchanger 2-like aktivitesinde gorev alir (Burge
(LOC109005679) J. regia etal., 2012; Tang et al., 2019). 11
WD repeat-containing
protein 48-like Ubikitin baglanmasini
(LOC108999550) J. regia etkinlestirir (Tang et al., 2019). 11
Cizelge 4.7: Fe mikro elementinin alinimu ile iliskili SNP markoérlerinin anatasyon sonuglart
SNP Genin Tanim Blgr:lsel Genin fslevi Kromozom
Dnal protein homolog
(LOC108982680) J. regia |Pseudo gen 13
Vacuolar  protein  sorting-
associated protein  60.2-like
(LOC108982681) J. regia |Pseudo gen 13
SNP8997 Hedef proteinlerin  her  yerde
bulunmasim1 ve ardindan bunlarin
SKP1-like protein 21 proteazomal bozulmasina katilir
(LOC108982669) J. regia |[(Coudert et al., 2023). 13
Kinesin-like protein KIN-10C ATP baglanmasini, ATP hidroliz
(LOC109021216) J. regia |aktivitesini, mikrotiibiil 13
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baglanmasini, mikrotiibiil motor
aktivitesini etkinlestirir (Burge et al.,
2012; Tang et al., 2019).

Probable prolyl 4-hydroxylase

L-askorbik asit baglanmasini, demir
iyonu baglanmasint ve prokollajen-
prolini etkinlestirir (Burge et al.,

12 (LOC109021218) J.regia |2012; Tang et al., 2019). 13
Ribozomun  yapisal  bilesenini
60S ribosomal protein L36-3- etkinlestirir (Burge et al., 2012; Tang
like (LOC109007913) J.regia |etal., 2019). 13
ATP baglanmasii, DNA ve protein
baglanmasmni, enzim  aktivator
aktivitesini ve tek sarmalli DNA
helikaz  aktivitesini  etkinlegtirir
ATPase WRNIP1 (Burge et al.,, 2012; Tang et al.,
(LOC109007853) J. regia |2019). 13
Mitogen-activated protein ATP baglanmasini ve protein kinaz
kinase kinase kinase YODA- aktivitesini etkinlestirir (Burge et al.,
like (LOC108982672) J. regia |2012). 13
Niikleik asit baglanmasini ve tRNA-
tRNA-splicing  endonuclease intron  endoniikleaz  aktivitesini
subunit Sen2-1-like etkinlestirir (Burge et al., 2012; Tang
(LOC109019374) J. regia |etal., 2019). 5
Very-long-chain (3R)-3-
hydroxyacyl-CoA dehydratase 3-hidroksiasil-CoA dehidrataz
PASTICCINO 2-like aktivitesini etkinlestirir (Tang et al.,
(LOC118343756) J. regia |2019). 5
Tetraspanin-3-like Oksinle aktiflesen sinyal yoluna
(LOC108988581) J. regia |dahil olur (Tang et al., 2019). 5
Dof zinc finger protein DOF2.1- DNA baglanmasini saglar (Burge et
like (LOC108988588) J. regia |al., 2012). 5
Sistein tipi peptidaz aktivitesini ve
deNEDDilaz aktivitesini etkinlestirir
NEDD8-specific protease 1 (Burge et al., 2012; Tang et al.,
(LOC108988586) J. regia |2019). 5
SNP8879 . L
Fosfolipid  tasiyict  aktivitesini
Phosphatidylinositol  transfer etkinlestirir (Burge et al., 2012; Tang
protein 2-like (LOC108988582) | J. regia |et al., 2019). 5
Fosfolipid  tasiyict  aktivitesini
Phosphatidylinositol  transfer etkinlestirir (Burge et al., 2012; Tang
protein 1-like (LOC109020117) |J. regia |etal., 2019). 5
Niikleik asit baglanmasini ve tRNA-
tRNA-splicing  endonuclease intron  endoniikleaz  aktivitesini
subunit Sen2-1-like etkinlestirir (Burge et al., 2012; Tang
(LOC108988579) J. regia |etal., 2019). 5
Pentatricopeptide repeat-
containing protein At29g28050 Protein baglanmasini saglar (Burge
(LOC109009327) J. regia |etal., 2012). 5
Protein FAR1-RELATED DNA sablonlu transkripsiyonun
SEQUENCE 5-like diizenlenmesinde rol oynar (Tang et
(LOC108988576) J. regia |al., 2019). 5
Orta zincirli yag asidi-CoA ligaz
Oxalate--CoA ligase-like aktivitesini etkinlestirir (Tang et al.,
(LOC109014451) J. regia |2019). 2
ATP baglanmasini, ATPaz-bagh
SNP3185 monoatomik katyon transmembran
Probable  copper-transporting tastyict aktivitesini ve bakir iyonu
ATPase HMAS5 baglanmasimi etkinlestirir (Burge et
(LOC109014452) J. regia |al., 2012). 2
Glutathione S-transferase T1- Glutatyon transferaz aktivitesine
like (LOC109014457) J. regia |dahil olur (Coudert et al., 2023). 2
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D-serin ve amonyak-liyaz
aktivitesini,  magnezyum  iyon
baglanmasini ve piridoksal fosfat

Serine racemase baglanmasini saglar (Burge et al.,
(LOC109014449) .regia [2012; Tang et al., 2019).

GTP baglanmasini, GTPaz

aktivitesini ve hiicre iskeletinin
Tubulin beta-9 chain yapisal bilesenini etkinlestirir (Burge
(LOC109014450) .regia |etal., 2012; Tang et al., 2019).

ATP baglanmasini, protein
Probable LRR receptor-like baglanmasin1i  ve protein kinaz

serine/threonine-protein kinase
At1g63430 (LOC109014447)

. regia

aktivitesini etkinlestirir (Burge etal.,
2012).

Heavy metal-associated
isoprenylated plant protein 39- Metal iyon baglanmasini saglar
like (LOC109014525) .regia |(Burge etal., 2012).

Elektron transfer aktivitesini

Blue copper protein 1b-like
(LOC109014508)

. regia

etkinlestirir (Burge et al., 2012; Tang
et al., 2019).




33

5. TARTISMA

5.1. Cevizde Mikro Besin Elementi Analizi

Bu calismada 154 ceviz genotipinin Mn igerigi 1,13 ile 53,64 mg/100g
arasinda deg@ismistir (Cizelge 4.1). Onceki calismalarda ise 1,1 ile 18,79
mg/100g arasinda bulunmustur (Muradoglu et al., 2010; Trandafir et al., 2016;
Acar ve Kazankaya, 2020; Verma et al., 2020). Mn konsantrasyonu 154 ceviz
genotipinde genis varyasyon (~47,50 kat varyasyon) gosterirken, diger
caligmalarda daha az varyasyon (~17,08 kat varyasyon) goriilmiistiir. Bunun
nedeni ise bu ¢aligmada kullanilan 154 genotipin 6nceki ¢alismalara goére hem
daha fazla hem de daha c¢esitli genotipleri icermesidir (Muradoglu et al., 2010;
Trandafir et al., 2016; Acar ve Kazankaya, 2020; Verma et al., 2020). En diisiik
Mn igerigi (1,02 mg/100g) 'C19' genotipinde, en yiiksek Mn igerigi ise
‘TOKAT/8' genotipinde (55,58 mg/100g) belirlenmistir. Mn konsantrasyonuna
iligkin gelecekteki 1slah aragtirmalar1 icin C19 ve TOKAT/8 genotipleri

ebeveyn olarak kullanilabilir.

Cizelge 4.1, 154 genotip ceviz iglerindeki Fe konsantrasyonunun 1,57 ile
4,71 mg/100g arasinda degistigini gostermektedir. Daha onceki raporlarda
ceviz genotiplerindeki Fe konsantrasyonunun 1,2-6,6 mg/100g oldugu ve
yaklagik 5,5 kat degiskenlik gosterdigi belirlenmistir (Muradoglu et al., 2010;
Trandafir et al., 2016; Acar ve Kazankaya, 2020; Verma et al., 2020). Bu
calismada Mn konsantrasyonunda {i¢ kat varyasyon vardir. Bu varyasyon
onceki ¢alismalarda verilen aralik dahilindedir ve AM ¢alismalar1 i¢in kabul
edilebilirdir. En diisik Fe konsantrasyonu (1,20 mg/100g) 'MUYA-8'
genotipinde bulunurken en yiiksek Fe (5,45 mg/100g) 'SEN/2' genotipinde
Ol¢iilmiistiir. Sonug¢ olarak, Fe konsantrasyonuna iliskin yapilacak 1slah

caligmalarinda SEN/2 ve MUY A-8 genotipleri ebeveyn olarak kullanilabilir.

5.2. Fenotipik verilerin varyans analizi

Cevizlerde Fe elementinin alimina iliskin ANOVA analizi sonuglari, Y ve
Y*G etkilesmlerinin istatistiksel olarak dnemsiz oldugunu, G'nin etkisinin ise

istatistiksel olarak anlamli oldugunu gostermistir (Cizelge 4.5). Momgilova et
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al., (2016) yaptiklar1 calismada cevizlerin Cd, Fe, Cu ve Zn gibi besin
elementlerinin igerigini dort yil st {iste belirlemislerdir. Calismamizin varyans
analizi sonuglara benzer sekilde, Cd, Fe, Cu ve Zn birikiminin genotiplere
bagli oldugu ve orneklerin hasat yilinin incelenen mikro elementlerin higbirini
onemli Olgiide etkilemedigini gostermistir (Momchilova et al.,, 2016).
Bulgularimiz Y, G ve Y*G etkilesimlerinin Mn konsantrasyonu i¢in istatistiksel
olarak anlamli oldugunu gostermektedir (Cizelge 4.5). Bunun nedeni, gevre
kosullarinin, toprak bilesiminde bitkilere faydali olan besin maddelerinin alimi
iizerinde etkili olabilmesidir (Sankaran et al., 2009). Bulgularimiza benzer
sekilde Rabadan et al., (2019) ceviz, fistik ve badem genotiplerini kullanarak
yaptiklar1 ¢alismada Mn, Zn ve Cu gibi besin elementlerinin
konsantrasyonlarinin yillara bagl olarak ¢evre kosullarindan etkilenebilecegini
bildirmislerdir. Bu calismada, ceviz genotiplerinin kalitim degerleri (Fe i¢in
0,92 ve Mn i¢in 0,99) ve fenotipik verilerinin varyans analizi, bu besin
maddelerinin meyvelerde birikmesinde c¢evresel faktorlerden ziyade genetik
faktorlerin rol oynadigini agik¢a gostermektedir (Cizelge 4.5). Bu durum, farkli
bitkiler ilizerinde yapilan g¢alismalarda da benzer sekilde rapor edilmistir

(Erdogmus et al., 2020; Liu et al., 2021)

5.3. Populasyon yapisinin belirlenmesi

SNP'ler, genomlarda olduk¢a bol miktarda bulunduklari i¢in diger markor
sistemleri ile Kkarsilagtirnlldiginda daha yiiksek harita ¢oziinilirligiini
iiretebilmektedir (Mammadov et al., 2012). Bu ¢alismada genotipleme icin
kullanilan 16.473 temiz SNP verileri yiiksek derecede populasyon cesitliligini
temsil etmektedir. Ceviz 6zellikleri (Fe ve Mn birikimi) ile ilgili iliskiler, DArT
verileri ve ceviz populasyonu ile fenotipleme kullanilarak bulunmustur. Bu
caligmada ceviz genotiplerindeki genetik ¢esitliligin dagilimi, STRUCTURE
analizi yapilarak belirlenmistir. Bu analize gore ceviz genotipleri K = 3'te {i¢
ayr1 gruba ayrilmistir (Sekil 4.5). STRUCTURE analizinde ceviz gesitlerinin
yalnizca bir kism1 orijinlerine dayali olarak net bir kiimelenme gosterirken geri
kalan cesitler diger bolgelerden gelen populasyonlarin kismi veya hatta baskin

bir tiyeligini gostermistir (Sekil 4.6).
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Gen akist ve Fst populasyonun yapisini anlamak igin iki Onemli
parametredir (Shahi Shavvon et al., 2023). Fst, 154 genotipte ortalama 0,22
olmak tizere 0,07 ila 0,45 arasinda degismistir (Cizelge 4.3). Daha 6nce yapilan
caligmalarda ise ortalama Fst degeri 0,09 ile 0,30 arasinda bulunmustur
(Ahmed et al., 2012; Li et al., 2023; Shahi Shavvon et al., 2023). Wright'in
simiflandirmasi, genetik farklilasmanin sirasiyla 0,00 ile 0,05, 0,051 ile 0,15,
0,151 ile 0,25 ve> 0,25 arasindaki Fst degerleri i¢in kiiciik, orta, yiiksek ve en
yiikksek oldugunu gostermektedir (Lopera-Barrero et al., 2015). Bu
smiflandirmaya gore Fst degerimiz populasyonlar arasindaki farklilasmanin
yiiksek oldugunu gdostermektedir. Mevcut calismada beklenen ortalama
heterozigotluk 0,32 olup (Cizelge 5.3) daha onceki ¢alismalarda beklenen
ortalama heterozigotlugun 0,05 ile 0,56 arasinda degistigi rapor edilmistir (Han
et al., 2016; Bernard et al., 2018a; Shah et al., 2018; Shahi Shavvon et al.,
2023). Literatiirdeki bu farklilik, iireme sistemleri, dogal se¢ilim, evrim, yasam
Oykiisii, darbogaz etkisi ve habitat parcalanmasi gibi ¢esitli faktorlerin genetik

cesitlilik lizerindeki etkisiyle aciklanabilir (Li et al., 2023).
5.4. iliski haritalamasi

GWAS, Orman et al., (2020)’nin DArT analizinden elde edilen 16.473
temiz SNP kullanilarak gergeklestirilmistir. Daha 6nceki ¢caligmalarda Biikiicii
et al., (2020), DArTseq kullanarak GWAS c¢alismasinda 33.519 SNP
gelistirirken, Axiom J. regia 700 K SNP genotipleme ¢ipini kullanarak
266.224 (Marrano et al., 2019), 126.554 (Arab et al., 2019) ve 364.275
(Bernard et al., 2020) temiz SNP gelistiren ¢aligmalar bulunmaktadir. Diger
caligmalarda daha fazla SNP elde edilmesinin nedeni, Axiom™ J. regia 700K
SNP ¢ipinin su anda bir agac i¢in en biiylik SNP ¢ipi olmasi nedeniyle
kullanilan yonteme bagli olabilir (Marrano et al., 2019). Bitkilerde AM
analizinde onemli bir faktor, ¢alisilacak populasyonun segimidir (Karaca et al.,
2019). Ek alellerin elde edilebilmesi i¢in bireylerin populasyon igerisinde
miimkiin olan en fazla cesitlilige sahip olmasi biiyiik 6nem tasimaktadir
(Karaca et al., 2019). AM'de hibrit populasyonlar (F2, RIL, DH) yerine dogal
populasyonlar kullanilir ¢iinkii bunlar daha kisa siirede kalici sonuglar
tiretmektedirler (Yano et al., 2016; Shakiba et al., 2017). Bu yontem ile yiiksek
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harita ¢oziiniirliigii ve daha fazla baglantili genetik markor elde edilmektedir
(Myles et al., 2009). iliskilendirme haritalarinin etkinligindeki bir diger 6nemli
husus, populasyonun biiyiikligiidiir ve populasyon biiyiidiik¢e iliskili bir
markoriin kesfedilme olasiligi da artmaktadir (Galeano et al.,, 2012). Bu
caligmada ¢ok sayida genotip (154 genotip) kullanilmistir (Cizelge 3.1). Ceviz
icin yapilan 6nceki AM ¢alismalarinda Arab et al., (2019) 95, Bernard et al.,
(2020) 170 ve Bukucu et al., (2020) 188 ceviz genotipi kullanmigtir. Cevizde
iyl doymus bir genom taramasi gerceklestirmek amaciyla etkili bir AM analizi
icin, bu ¢alismada kullanilan genotip (154 genotip) ve markor (16.473 SNP)

sayisinin uygun oldugu diisiiniilmektedir.

Bu ¢alismada toplam 18 SNP markdriiniinii hem 2021 hem de 2022 yilinda
meyvedeki Fe ve Mn konsantrasyonlariyla giiclii bir sekilde iliskili oldugu
bulunmustur (Cizelge 5.4, 4.5). Bu tutarlilik, kullanilan yontemlerin ve iliski
haritalama analizinin giiciinii gostermektedir. Su ana kadar cevizdeki Fe ve Mn
mikro elementlerinin birikimi ile iligkili markdrleri bulmak icin GWAS’1
kullanan higbir aragtirma yapilmamistir. Ancak Orman et al., (2020), 13.611
SNP verisini kullanarak 154 ceviz genotipini taramis ve ilgilenilen 6zelliklerle
ilgili toplam 98 6nemli SNP markorii rapor etmistir. Bunlar arasinda yedi SNP
meyve agirhigiyla, 26 SNP meyve uzunluguyla, 15 SNP meyve yliksekligiyle,
18 SNP meyve genisligiyle, 18 SNP kabuk kalinligiyla, 12 SNP ceviz i¢i
agirhigiyla ve iki SNP ceviz i¢i oraniyla iliskilendirilmistir (Orman et al.,
2020). Ayrica, diger AM c¢alismalarinda c¢esitli SNP'ler farkli ceviz
ozellikleriyle iliskilendirilmistir. Bu 6zelliklerden bazilart ve bulunan SNP
sayilart sunlardir: karbon izotop ayrimcilifiyla (A13C) ilgili dort SNP;
yapraklanma zamani, hasat zamani, meyve kabuk rengi, yan dallanma ve verim
ile ilgili 55 SNP; siitiir karakteristigiyle ilgili bes SNP; E vitamini aktivitesi ve
tokoferol icerigiyle iliskili iki SNP (Famula et al., 2019; Marrano et al., 2019;
Sideli et al., 2020; Bernard et al., 2021).

Bu calismanin bulgulari, GWAS'in, insan beslenmesindeki en Onemli
yemisglerden biri i¢in iki Gnemli mikro besin maddesi arasindaki markdr-6zellik
iliskilerini belirleme konusunda genis potansiyelini ortaya koymustur. Ceviz

genotiplerinde bu markérlerin  varliginin  dogrulanmasi1 ve populasyon
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yapisinin belirlenmesi, dogal populasyonlardaki rekombinasyon olaylarinin
daha 1yi anlasilmasimi saglayacak ve gelecekteki genom bilimi ve tarimsal
aragtirmalara fayda saglayacaktir. Ayrica elde edilen veriler, besin degeri
yilksek ceviz genotiplerinin liretiminde ve ileride yapilacak 1slah

caligmalarinda ebeveyn se¢iminde kullanilabilir.

5.5. Aday gen tespiti

Mn birikimi i¢in bes potansiyel aday gen bulunmustur (Cizelge 5.1). WPP
alaniyla etkilesime giren kuyruk baglantili protein 2, RANGAP proteinlerinin
Arabidopsis kok uglarina niikleer zarf yerlestirilmesi i¢in gereklidir (Zhao et
al., 2008). SUN-WIP-WIT2-KAKU1 kompleksinin bir bileseni olan bu
protein, Arabidopsis'in niikleer seklinde degisikliklere neden olan sitoplazmik
basinglarin niikleer zarfa aktarilmasina aracilik etmektedir (Zhou et al., 2015).
Etilene duyarli transkripsiyon faktorii ERN3 benzeri, Medicago truncatula'da
tanimlanmistir (Andriankaja et al., 2007). Rhizobium NF (Nod faktorii) kutusu
iceren hedef raportorleri eksprese eden Nicotiana benthamiana hiicrelerinde,
ERN3 potansiyel bir baskilayici olarak islev gérmektedir (Andriankaja et al.,
2007). Mitokondriyal translasyon faktérii GUF1 homologu, mitokondride
protein sentezini uyarmaktadir (Coudert et al., 2023). SMAXI-LIKE 6
proteini, Arabidopsis'in dallanmasini diizenleyen transkripsiyonel koruyucu
kompleksin bir pargasidir (Soundappan et al., 2015; Wang et al., 2015). Kokte
oksin tagmmmasimi ve PIN1 birikimini, kotiledon uzamasmi ve yan kok
biiytimesini diizenlemektedir (Soundappan et al., 2015). Beyaz-kahverengi
kompleks homolog protein 30 ABC tastyici ailesine aittir (Niu et al., 2021).
ABC tipi tastyict aktivitesinde, ATP'nin baglanmasinda ve ATP'nin hidroliz
aktivitesinde rol oynayan bir iiyedir (Coudert et al., 2023). Beyaz-kahverengi
kompleks ailesinden proteinler, bitkilerin degisen ortamlara uyum saglamasini
ve biyotik ve abiyotik streslere dayanmasini saglayan ¢ok sayida fizyolojik

stirece dahil olmaktadirlar (Li et al., 2019).

Ayrica ilgili markdrlerin saginda ve solunda 100.000 baz ¢ifti igerisinde yer
alan potansiyel aday genler incelendiginde (Cizelge 4.6, 4.7) bu genlerin ATP,

DNA, protein ve Zn iyonu baglanmasinin yani sira ¢esitli enzim aktivitelerinde
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gorev aldig1 goriilmektedir. Genlerin ¢ogu bircok biyolojik siirece katilirken
baz1 genlerin psddogen oldugu tespit edilmistir. Sonug olarak, bu arastirmada
kesfedilen aday genler daha dnce ceviz meyvesinde Mn ve Fe birikimi ile

iligkilendirilmemistir.
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6. ONERILER

Bu ¢alisma, SNP gibi molekiiler markorler kullanilarak yapilacak olan ileriki
arastirmalar i¢in temel bilgiler saglayabilir. Tespit edilen SNP'ler, markore dayali
seleksiyon ¢alismalarinda kullanilabilir. Bu ¢alisma incelenen besin elementleri ve
besin degerleri konsantrasyonlarinda biiyiik bir ¢esitlilik oldugunu gdéstermistir.
Yiiksek besin degeri ve besin elementi iceren genotipler, gelecekte biyofortifiye
ceviz genotipleri liretmek i¢in ebeveyn olarak kullanilabilir ve insanlarda bunlarin

eksiklikleri nedeniyle ortaya ¢ikabilecek hastaliklarin 6nlenmesini saglayabilir.
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