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ÖZET 

CEVİZDE (Juglans regia L.) ÇİNKO VE BAKIR 

KONSANTRASYONLARIYLA İLİŞKİLİ GENLERİN GWAS 

ANALİZİ İLE BELİRLENMESİ 

KAMAN, Berfin Nazlıcan 

Yüksek Lisans Tezi, Biyomühendislik Anabilim Dalı 

Tez Danışmanı: Doç. Dr. Duygu Ateş 

Haziran 2025, 44 sayfa 

Bu çalışmada, 154 farklı ceviz (Juglans regia L.) genotipinde genetik ve 

fenotipik analizler gerçekleştirilmiştir. Çinko (Zn) besin elementi 

konsantrasyonlarının 1,61 ve 8,98 mg/100 g arasında, bakır (Cu) besin elementi 

konsantrasyonlarının ise 0,12 ve 0,38 mg/100 g arasında değiştiği belirlenmiştir. 

Genom Çapında İlişki Analizi (GWAS) için Çeşitlilik Dizisi Teknolojisi (DArT) 

kullanılarak toplam 16.473 Tek Nükleotid Polimorfizmi (SNP) üretilmiştir. Zn 

elementi ile ilişkili markörlerin tespitinde, Q + K modelini içeren Karma Doğrusal 

Model (MLM) kullanılmış ve 2021 yılında yedi, 2022 yılında ise dört ilişkili SNP 

belirlenmiştir. Aynı model kullanılarak yapılan analizlerde, Cu elementi ile ilişkili 

olarak 2021 yılında iki, 2022 yılında ise üç SNP tespit edilmiştir. Bu çalışmada 

saptanan markörlerin, farklı ceviz genotiplerindeki Zn ve Cu seviyeleri ile anlamlı 

düzeyde ilişkili olduğu ortaya konmuştur. Bağlantılı SNP dizileri ile homoloji 

gösteren sekanslar incelenerek Zn elementi için bir potansiyel aday gen 

belirlenmiştir. Zn ve Cu ile ilişkili SNP’lerin, ceviz ıslah programlarında bu 

elementlerin seçilmesine yönelik olarak etkin bir şekilde kullanılabileceği 

öngörülmektedir. 

Anahtar Kelimeler: Ceviz, Çinko, Bakır, GWAS, SNP. 
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ABSTRACT 

IDENTIFICATION OF GENES ASSOCIATED WITH ZINC AND 

COPPER CONCENTRATIONS IN WALNUT (Juglans regia L.) BY 

GWAS ANALYSIS 

KAMAN, Berfin Nazlıcan 

MSc in Bioengineering 

Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Duygu Ateş 

June 2025, 44 pages 

A total of 154 walnut genotypes were analyzed in the study. Micronutrient 

concentrations of zinc (Zn) ranged from 1.61 to 8.98 mg/100 g, and copper (Cu) 

concentrations varied between 0.12 and 0.38 mg/100 g. Precisely 16,473 Single 

Nucleotide Polymorphisms (SNPs) were generated using Diversity Array 

Technology (DArT) for Genome-Wide Association Studies. The Mixed Linear 

Model (MLM), utilizing the Q matrix and Kinship matrix (Q + K) model, revealed 

seven associated markers for Zn in 2021 and four in 2022. The MLM (Q + K) model 

indicated two associated markers for Cu in 2021 and three in 2022. The markers 

found in this study were significantly associated with the levels of Zn and Cu in 

different walnut genotypes. One potential candidate gene for Zn was identified 

based on sequences showing homology to linked SNPs. The markers associated 

with Zn and Cu can be effectively used in walnut plant breeding programs to assist 

in selecting Zn and Cu traits. 

Keywords: Walnut, Zinc, Copper, GWAS, SNP. 
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ÖNSÖZ 

Dünya genelinde mikro besin alımının düşük olması ve bunlara bağlı riskler, 

önemli bir sağlık problemi olarak değerlendirilmektedir. Ceviz; içerdiği mineraller, 

proteinler, esansiyel yağ asitleri, vitaminler ve diğer besleyici bileşenler sayesinde, 

sağlığa katkı sağlayan yüksek nitelikli bir besin kaynağı olarak tüketilmektedir. 

Ceviz meyvesinde, beslenme açısından gerekli olan besin elementlerinin birikimi 

ve bu birikimin sağlık üzerindeki etkileri ile çeşitli çalışmalar gerçekleştirilmiştir. 

Cevizde biyofortifikasyon metodu ile çinko (Zn) ve bakır (Cu) 

konsantrasyonlarının yükseltilmesi, potansiyel olarak sağlık üzerinde olumlu 

etkiler oluşturabilir. Bu kapsamda, cevizde yürütülecek biyofortifikasyon 

çalışmaları için genetik kaynakların besin elementi konsantrasyonu yönünden 

değerlendirilmesi ve bu elementlerin birikimiyle ilişkili DNA markörlerinin tespit 

edilmesi gerekmektedir. Bu doğrultuda, sunulan çalışma; cevizde Zn ve Cu besin 

elementi konsantrasyonlarının genetik düzeyde ilişkilendirildiği ilk araştırma olma 

özelliğini taşımaktadır. 
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1. GİRİŞ 

İngiliz cevizi veya yaygın adıyla ceviz (Juglans regia L.), Juglandaceae 

familyasına ait diploid bir türdür (2n = 32) (Martínez-García et al., 2016). Asya, 

Avrupa, Kuzey ve Güney Amerika, Güney Afrika, Avustralya ve Yeni Zelanda gibi 

bölgelerde yaygın olarak yetiştirilmektedir (Sütyemez et al., 2022). Badem (Prunus 

dulcis (Mill.) D. A. Webb) ve kajudan (Anacardium occidentale L.) sonra, dünya 

genelinde en yaygın yetiştirilen üçüncü sert kabuklu meyve olup yıllık yaklaşık 3,9 

milyon ton hasat edilmektedir (Akpunar et al., 2024). Türkiye; Çin, Amerika 

Birleşik Devletleri ve İran’ın ardından dünyanın en büyük dördüncü ceviz üreticisi 

konumundadır (Akpunar et al., 2024). Ceviz, yüksek besin değerine sahip olması 

nedeniyle önemli bir gıda kaynağıdır (Bernard et al., 2018). Tarım ve sağlık başta 

olmak üzere birçok endüstride yaygın kullanım alanına sahip olması, cevize 

ekonomik açıdan büyük bir değer kazandırmaktadır (Liu et al., 2021). 

Ceviz meyvesinin çeşitli kanser türlerini önleyici etkilere sahip olduğu, 

kardiyovasküler hastalık riskini azalttığı ve kan şekerini düşürdüğü bildirilmiştir 

(Ozyigit et al., 2019). Ayrıca ceviz, yüksek mikro/makro element içeriği nedeniyle 

mineral açısından zengin bir meyve olarak tanımlanmaktadır (Ozyigit et al., 2019). 

Bu mineral besin öğelerinden bazıları, örneğin bakır (Cu) ve çinko (Zn), ağır 

metaller arasında değerlendirilmektedir (Ozyigit et al., 2019). Bu ağır metallerin 

canlı organizmalar üzerindeki etkileri, beslenmeyle alınan miktarlarına bağlıdır 

(Ozyigit et al., 2019). Zn; fizyolojik işleyişin sürdürülmesi, bağışıklık sistemi 

fonksiyonları, metabolizmanın düzenlenmesi, nörobilişsel mekanizmalar ve 

oksidatif strese yanıt gibi birçok biyolojik süreçte rol almakta olup, DNA sentezi, 

hücre proliferasyonu, protein sentezi ve hücre membran bütünlüğü için gerekli bir 

elementtir (Dresen et al., 2023). Zn, 300’den fazla enzimin kofaktörü olarak görev 

almaktadır (Dresen et al., 2023). Kadınlar için günlük önerilen Zn alım miktarı 7–

10 mg, erkekler için ise 11–16 mg olarak belirtilmiştir (Dresen et al., 2023). Öte 

yandan Cu, yaşamsal öneme sahip 11 eser elementten biri olup büyüme ve gelişim 

süreçlerinde görev alan proteinler için redoks katalizörü olarak kritik bir rol 

üstlenmektedir (Altarelli et al., 2019). Cu elementini kofaktör olarak kullanan 

enzimler; enerji üretimi, nörotransmisyon, bağ doku olgunlaşması ve demir (Fe) 

metabolizması gibi birçok fizyolojik süreçte yer almaktadır (Altarelli et al., 2019). 

Yetişkinler için önerilen günlük Cu alım miktarı 0,90 mg olarak belirlenmiştir 
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(Fathy et al., 2023). Zn ve Cu’nun insan sağlığı üzerindeki olumlu etkilerine ek 

olarak, bu elementlerin bitki gelişimi ve fizyolojisinde de kritik roller üstlendiği 

bilinmektedir. Zn; protein ve oksin metabolizması, polen üretimi ve biyolojik 

membran bütünlüğü gibi süreçlerde görev almakta olup, bitkilerde patojen kaynaklı 

enfeksiyonlara karşı direnç ile ilişkilendirilmiştir (Ozturk et al., 2023). Bitkilerde 

Zn eksikliği; bodur büyüme, yaprak boyutunda küçülme, yaprak klorozu ve 

başakçık kısırlığı gibi belirtilere yol açmaktadır (Ozturk et al., 2023). Cu elementi 

ise hücresel solunum, elektron taşıma zinciri, fotosentez, hücre duvarı sentezi, 

lignin oluşumu, oksidatif stres yanıtı ve hormon sinyal yolakları gibi birçok 

biyolojik süreçte görev almaktadır (Mir et al., 2021). Bitkilerde Cu eksikliği, 

özellikle üreme organları ve genç yapraklarda belirgin etkiler gösterirken, aşırı Cu 

seviyeleri nekroz, kloroz, yaprak deformasyonu, bodur büyüme ve kök gelişiminin 

kısıtlanması gibi olumsuz sonuçlara yol açmaktadır (Mir et al., 2021). 

Bu temel besin elementlerinin biyolojik süreçlerde kritik işlevlere sahip olması, 

bilim dünyasında büyük ilgi uyandırmıştır (Stanton et al., 2022). Yenilebilir bitki 

dokularındaki besin içeriğini artırmaya yönelik bir strateji olan biyofortifikasyon, 

beslenme programları ile birlikte uygulandığında etkili sonuçlar sağlayan 

sürdürülebilir bir çözüm olarak değerlendirilmektedir (Stanton et al., 2022). Genom 

düzenleme tekniklerindeki gelişmeler, genetik biyofortifikasyon stratejilerini 

giderek daha umut verici bir seçenek haline getirmiştir (Stanton et al., 2022). 

Bitkilerde önemli tarımsal özellikler ile ilişkili gen bölgelerinin belirlenmesi, 

etkili ıslah çalışmalarının temelini oluşturmaktadır (Karaca et al., 2020). Geleneksel 

Kantitatif Özellik Lokusu (Quantitative Trait Locus - QTL) haritalama analizine 

dayalı çalışmalar, genellikle sınırlı genetik varyasyona ve düşük haritalama 

çözünürlüğüne sahip iki ebeveynli haritalama popülasyonları kullanılarak 

gerçekleştirilmektedir (Karaca et al., 2020). Buna karşın, ilişkilendirme 

haritalaması (Association Mapping - AM), doğal popülasyonlarda nükleotid 

polimorfizmleri ile fenotipik varyasyonlar arasındaki ilişkileri inceleyerek daha 

geniş bir genetik varyasyon ve yüksek haritalama çözünürlüğü sağlamaktadır 

(Karaca et al., 2020). Tek Nükleotid Polimorfizm (Single Nucleotide 

Polymorphism - SNP) markörleri, genetik AM’lerin oluşturulmasında yaygın 

olarak kullanılmaktadır (Zeng et al., 2023). Çeşitlilik Dizisi Teknolojisi (Diversity 
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Array Technology - DArT), son yıllarda genetik varyasyon ve gen haritalama 

araştırmalarını önemli ölçüde ilerleten maliyet etkin ve yüksek verimli bir yöntem 

olarak öne çıkmaktadır (Zeng et al., 2023). DNA hibridizasyonuna dayanan DArT 

teknolojisi, DNA sekansına bağımlı olmaksızın tüm genom boyunca çok sayıda 

markörü tespit edebilmekte ve otomatik veri toplama imkanı sağlamaktadır (Orman 

et al., 2020).  Bu teknoloji, ceviz ıslah programlarının geliştirilmesine ve cevizin 

genetik çeşitliliğinin korunmasına katkıda bulunmaktadır (Orman et al., 2020). 

Cevizde tohum şekli, çiçeklenme zamanı gibi birçok karakter, Genom Çapında 

İlişki Çalışmaları (Genome-Wide Association Studies - GWAS) ile incelenmiştir 

(Arab et al., 2019; Chatwin et al., 2023; Ji et al., 2021; Martínez-García et al., 2016; 

Orman et al., 2020; Wang et al., 2022). Morfolojik ve fizyolojik özelliklere dair 

yapılan GWAS analizleri, biyolojik yolakların ve fenotiplerin temelinde yatan 

genetik varyasyonlar hakkında önemli bilgiler sağlamaktadır (Clauw et al., 2024). 

GWAS, farklı fenotipe sahip varyantların genetik yapısının ortaya çıkarılmasında 

ve genetik çeşitlilik ile çevresel faktörler arasındaki etkileşimin anlaşılmasında 

güçlü bir araç olarak öne çıkmaktadır (Clauw et al., 2024). GWAS’ın belirtilen 

avantajlarına ve cevizin besin değeri yüksek olmasına rağmen, literatürde ceviz 

meyvesinde Zn ve Cu besin elementleri ile yapılan herhangi bir AM çalışmasına 

rastlanılmamıştır. Bu nedenle, bu çalışmanın amacı, incelenen ceviz genotiplerinin 

popülasyon yapısını ve genetik çeşitliliğini belirlemek ve Zn ile Cu besin elementi 

konsantrasyonları ile ilişkili SNP markörlerini tespit etmektir. 
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2. GENEL BİLGİLER 

J. regia, yaygın olarak Pers cevizi, beyaz ceviz, İngiliz cevizi veya adi ceviz 

olarak adlandırılmaktadır (Catherine et al., 2022). Ceviz, Juglandaceae familyasına 

ait Juglans cinsine ve regia türüne aittir (Catherine et al., 2022). Juglans cinsi, 

dünya genelinde geniş bir yayılış gösterir ve yaklaşık 20 adet çok yıllık türü içeren 

dört seksiyona (Dioscaryon, Cardiocaryon, Trachycaryon ve Rhysocaryon) 

ayrılmaktadır (Wang et al., 2022). J. regia, Dioscaryon seksiyonuna ait tek türdür 

(Catherine et al., 2022). Ceviz, 2n = 32 kromozoma sahip monoik bir ağaç türüdür 

(Wang et al., 2022). Diploid, tek evcikli ve dikogamik bir ağaç olup, rüzgarla 

tozlaşan ve yüksek derecede heterozigotluk gösteren bir yapıya sahiptir (Catherine 

et al., 2022). Ağacın kabuğu gri renkte olup, boyuna çatlaklı yapraklara sahiptir ve 

yapraklar almaşık dizilimli, tek teleksi, sapsız, eliptik veya uzun-mızraksı 

şekildedir (Bhat et al., 2023). 

MÖ 7000 yılından beri anavatanı Pers olarak bilinen bu tür, Orta Asya’ya 

özgüdür ve Son Buzul Maksimum’undan sonra göçler yoluyla yayılmıştır 

(Catherine et al., 2022). Günümüzde ceviz bitkisi, Avrupa, Kuzey ve Güney 

Amerika, Güney Afrika, Asya, Avustralya ve Yeni Zelanda gibi birçok bölgede 

yaygın olarak yetiştirilmektedir (Catherine et al., 2022). 

J. regia; yaprak ve meyvesinin fitokimyası ve farmakolojisi; meyve ve ağacının 

antioksidan potansiyeli, kimyasal bileşimi ve besin değerleri; farklı ceviz 

genotiplerinin kızılötesi ve Raman spektroskopisi ile karakterizasyonu, yağ asidi 

profili ve nem içeriğini tahmini, iç kalitenin belirlenmesi (mantar ve böcek 

enfeksiyonu) ve kültivar ayrımı; ceviz genetik kaynaklarının araştırılması, ceviz 

meyvesinin bileşimi ve yan ürünlerinin elde edilmesi, yağ bileşimi; kavurma 

işleminin cevizden elde edilen yağların kalite ve güvenliğine etkisi gibi birçok 

derlemenin konusu olmuştur (Catherine et al., 2022). 

Ceviz ağacı, insanların gıda kaynağı olarak tükettiği en eski ağaçlardan biridir 

(Catherine et al., 2022). Bilinen en eski gıda kaynaklarından biri olmasının yanı sıra 

ticari açıdan en önemli ceviz türü olan J. regia, özellikle kabuklu meyve üretimi 

amacıyla yetiştirilmektedir (Wang et al., 2022). Ayrıca, dünya çapında yüksek 
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kaliteli odunu nedeniyle ekonomik açıdan önemli bir sert ağaç türü olarak 

yetiştirilmektedir (Catherine et al., 2022). 

Ceviz bitkisi, yüzyıllardır deri tahrişlerini, eller ve ayaklarda aşırı terlemeyi 

tedavi etmek için kullanılmaktadır (Bhat et al., 2023). Yaprakları genel olarak 

sinüzit ve mide ağrılarının tedavisinde kullanılmakta olup, aynı zamanda 

antibakteriyel, antihelmintik, antidiyareik, hipoglisemik, tonik ve arındırıcı ilaç 

olarak dünya genelinde yaygın bir şekilde kullanılmaktadır (Bhat et al., 2023). Türk 

geleneksel tıbbında, taze yapraklar ateşi düşürmek için çıplak vücuda veya alna 

uygulanmakta, ayrıca romatizmal ağrıları hafifletmek amacıyla şişmiş eklemlere 

yerleştirilmektedir (Bhat et al., 2023). Ceviz ağacının odunu dayanıklı olup mobilya 

yapımı için bir malzeme olmasının yanı sıra aromatik esans içeren uçucu yağlar 

barındırmaktadır (Bhat et al., 2023). Ayrıca merhem olarak, bitkinin yaprakları 

güneş yanığı, yüzeysel yanıklar, saç derisi kaşıntısı, kepek ve diğer cilt 

rahatsızlıklarının tedavisinde kullanılmaktadır (Bhat et al., 2023). Ceviz, Filistin’de 

inflamatuar hastalıklar, diyabet ve kalp rahatsızlıkların tedavisinde kullanılmakta 

olup, damar sağlığı ve prostat sağlığını desteklemek amacıyla da uygulanmaktadır 

(Bhat et al., 2023). Tıbbi bir bitki olarak sayılabilecek J. regia; helmintiyazis, ishal, 

sinüzit, mide ağrıları, artrit, astım, egzama, skrofula, deri hastalıkları ve diyabet 

mellitus, anoreksi, tiroid fonksiyon bozuklukları, kanser, enfeksiyon hastalıkları ve 

çeşitli endokrin hastalıklar da dahil olmak üzere birçok rahatsızlığın tedavisinde 

geleneksel tıpta yaygın olarak kullanılmaktadır (Bhat et al., 2023). Hayes et al. 

(2016) tarafından yapılan çalışmalarda da, ceviz meyvesi tüketiminin insan sağlığı 

üzerinde birçok fayda sağladığı belirtilmiştir (Hayes et al., 2016). 

Ceviz meyvesi, yüksek enerji değeri (630 kcal/100 g) ile en yoğun 

besinlerden biri olarak kabul edilmektedir (Iordanescu et al., 2021).  İçeriğinde 

%52–77 yağ, %11–25 protein, %5–24 karbonhidrat ve %1,30–2,50 mineraller 

bulunmaktadır (Iordanescu et al., 2021).  Ayrıca, kalsiyum (Ca), magnezyum (Mg), 

iyot (I), Fe, Cu ve Zn gibi besin elementleri ile E vitamini (46 mg/100 g), C vitamini 

(30–55 mg/100 g) ve B1 vitamini (0,34–0,80 mg/100 g) açısından da zengindir 

(Iordanescu et al., 2021).  

Küresel nüfus artışı, gıda üretiminin sürdürülebilir bir şekilde artırılmasını 

gerektiren bir dinamik olarak öne çıkmaktadır (Bialowas et al., 2024). Önümüzdeki 
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yıllarda gıda talebinde daha da büyük bir artış yaşanacağı öngörülmekte ve buna 

bağlı olarak açlık oranlarının artacağı tahmin edilmektedir (Bialowas et al., 2024). 

Yetersiz beslenme ile birlikte, yalnızca enerji ve besin öğelerinin eksik alımı değil, 

vitamin ve mineral yetersizliklerine de giderek daha fazla dikkat çekilmektedir 

(Bialowas et al., 2024). Bu bağlamda, dünya çapında her üç kişiden birini 

etkileyebileceği belirtilen ‘gizli açlık’ terimi giderek daha fazla kullanılmaktadır 

(Bialowas et al., 2024). Minerallerin yeterli düzeyde temin edilmesi gerekliliği, 

yalnızca eksik bileşenlerle zenginleştirilmiş gıdalar geliştirme arayışına neden 

olmakla kalmayıp, aynı zamanda küresel gıda politikalarının da değişmesine yol 

açmıştır (Bialowas et al., 2024). Sürdürülebilir Kalkınma Amaçları çerçevesinde 

yalnızca genel gıda temininin değil, aynı zamanda içerdiği mikro besin 

elementlerinin yeterliliğinin de kritik bir konu olduğu vurgulanmıştır (Bialowas et 

al., 2024). Bu kapsamda, Zn ve Cu gibi mikro besin elementlerinin eksikliklerine 

de dikkat çekilmektedir (Bialowas et al., 2024). 

Prasad (2012) tarafından sunulan verilere göre, yalnızca üç temel mikro 

besin elementinin (Fe, I, Zn) eksikliği, her yıl beş yaş altındaki yaklaşık yarım 

milyon çocuğun ölümüne neden olmaktadır (Prasad, 2012). Bununla birlikte, 

günümüzde dengesiz beslenme, bağırsak emilim bozuklukları, biyoyararlanımı 

sınırlayan faktörler ve gıdalardaki besin içeriğinin azalması gibi birçok faktör 

nedeniyle mineral eksikliği sorunu giderek artmaktadır (Bialowas et al., 2024). 

Çeşitli formlarda birçok gıda takviyesi mevcut olsa da, biyoyararlanımları farklılık 

göstermekte ve dengeli beslenmenin yerini tutamamaktadır (Bialowas et al., 2024). 

Bu nedenle, etkin gıda üretimi ile dengeli bir besin içeriğinin korunmasını 

sağlayacak çözümler aranmalıdır. Bu doğrultuda, yalnızca belirli bileşenlerin 

içeriğini artırmakla kalmayıp, aynı zamanda eksik besin öğelerinin 

biyoyararlanımını da yükselten fonksiyonel gıdalar üretme amacıyla minerallerle 

zenginleştirme tekniklerine odaklanılmıştır (Bialowas et al., 2024). Gıda 

fortifikasyonu, bitki ve hayvan büyüme süreçlerinden işlenme aşamalarına kadar, 

gıdaların genel besin içeriğinin artırılmasını ifade etmektedir (Bialowas et al., 

2024). Özellikle meyve ve sebze gibi doğrudan tüketilen işlenmemiş gıdalar söz 

konusu olduğunda, belirlenen bileşenlerin zenginleştirilmesi, bitkinin büyüme 

aşamasında gerçekleştirilmelidir (Bialowas et al., 2024). Bu durum, 

biyofortifikasyon teknikleri kullanılarak sağlanmaktadır (Bialowas et al., 2024). 
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Bitkilerin, gıda takviyesi olarak kullanımı için  genetik değişiklikler yoluyla 

iyileştirilmesi veya istenilen özelliklere sahip yeni çeşitlerin oluşturulması süreci 

biyofortifikasyon olarak adlandırılmaktadır (Naik et al., 2024). Bu amaçla uygun 

ebeveyn bitkiler kullanılarak melezleme işlemleri gerçekleştirilmelidir (Naik et al., 

2024). Elde edilen yavru bireyler arasından, istenilen özellikleri taşıyanlar seçilerek 

diğerleri elenir (Naik et al., 2024). Bu strateji, provitamin A, Fe ve Zn gibi mikro 

besin öğelerinin içeriğini artırmak, özellikle çocuklar ve hamile kadınların günlük 

besin gereksinimlerini karşılamak amacıyla kullanılmaktadır (Naik et al., 2024). 

Dünya Sağlık Örgütü ve Uluslararası Tarımsal Araştırmalar Danışma Grubu, besin 

değeri artırılmış bitki çeşitlerinin geliştirilmesi üzerine aktif çalışmalar yürüten 

önde gelen uluslararası kuruluşlar arasında yer almaktadır (Naik et al., 2024). 

Bitki ıslah süreçlerinin altında yatan mekanizmaların kapsamlı bir şekilde 

açıklanması, genetik düzeyde bitki ıslahının etkinliğini ve uygulanabilirliğini 

artırmak için gereklidir (Wang et al., 2022). Ancak, bu konudaki çalışmalar ağırlıklı 

olarak tahıllar, soya fasulyesi ve domates gibi tek yıllık bitkiler üzerine 

yoğunlaşmış olup, çok yıllık bitkiler ise büyük bitki boyları, uzun gençlik evreleri 

ve uzun jenerasyon süreleri nedeniyle uzun süre araştırılması güç sistemler olarak 

görülmüştür (Wang et al., 2022). Bununla birlikte, küresel ısınma, su kıtlığı, hızlı 

nüfus artışı ve çevresel bozulma gibi faktörler bağlamında sürdürülebilir tarımın 

temel bileşenleri olarak kabul edilen ve alternatif gıda kaynakları sağlayarak iklim 

üzerindeki etkileri azaltan çok yıllık bitkilerin geliştirilmesine yönelik ilgi son 

yıllarda artış göstermektedir (Wang et al., 2022). 

Cevizin genetik ıslahının geliştirilmesine yönelik araştırmalar uzun bir 

gelişim sürecine sahiptir (Wang et al., 2022). Islah yaklaşımlarından biri olarak, 

morfolojik araştırmalar belirli yetiştirme koşullarına uygun genotiplerin seçimine 

yönelik önemli yönlendirmeler sağlamıştır (Wang et al., 2022). Çeşitli bahçecilik 

ve tarımsal özellikler arasındaki korelasyonlar erken dönemlerde açıklığa 

kavuşturulmuştur (Wang et al., 2022). Bununla birlikte, gelişmiş moleküler 

araştırma araçlarının ortaya çıkışı, seçilim süreçleri ve evrimsel yönelimler 

hakkında yeni bakış açıları sunmuştur (Wang et al., 2022). 

Yüksek yoğunluklu DNA markörlerinin geliştirilmesi, farklı genetik 

kaynakların genetik çeşitliliğinin anlaşılmasında önemli bir rol oynarken, bitkilerde 
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karmaşık kantitatif özelliklere yönelik ıslah programlarını hızlandırmış ve 

seleksiyon verimliliğini artırmıştır (Wang et al., 2022). Moleküler markör çeşitleri; 

cevizde genetik haritalama, genotip karakterizasyonu, genetik çeşitlilik ve 

akrabalık ilişkilerinin belirlenmesi amacıyla araştırmacılar tarafından 

benimsenmiştir (Wang et al., 2022). 

Yeni Nesil Dizileme (Next Generation Sequencing - NGS) teknolojilerinin 

gelişimi sayesinde, genom çapındaki varyasyonları oldukça kısa sürede tespit 

etmek mümkün hale gelmiş ve bu durum SNP markörlerini ideal bir seçim haline 

getirmiştir (Wang et al., 2022). J. regia'nın ilk referans genomunun yayımlanması 

(Martínez-García et al., 2016), cevizin evrimsel süreci ve genetik ıslah çalışmaları 

için genomik çalışmaların başlamasına olanak sağlamıştır (Wang et al., 2022). 

Güncel uzun okuma ve Hi-C dizileme teknolojilerinin yardımıyla, J. regia'nın daha 

yüksek kalitede referans genomları yayımlanmış ve bu çalışmalar; cevizde yüksek 

verim, büyük meyve boyutu, ince kabuk ve açık renkli ceviz meyvesi gibi ürün 

özelliklerinin altında yatan genetik mekanizmaların araştırılmasına temel 

oluşturmuştur (Wang et al., 2022). 

Bu bağlamda GWAS, çeşitli popülasyonlardaki Bağlantı dengesizliğinden 

(Linkage Disequilibrium - LD) yararlanarak hedef QTL belirlemek için ideal bir 

alternatif araç olarak öne çıkmaktadır (Wang et al., 2022). Geleneksel AM 

yöntemleriyle karşılaştırıldığında, GWAS doğal varyasyonu temel alarak tarih 

boyunca meydana gelmiş rekombinasyonlardan yararlanması sayesinde daha 

yüksek genetik çözünürlük sunmaktadır (Wang et al., 2022). ABD, Kaliforniya 

Üniversitesi'nin Ceviz Islah Programı (Walnut Improvement Program - WIP) 

kapsamında, yeniden dizileme verilerinden geliştirilen Axiom J. regia 700K SNP 

Array (Marrano et al., 2019a), ceviz genetiği ve ıslah araştırmalarını büyük ölçüde 

ilerletmiştir (Wang et al., 2022). Bu çalışmalar sonucunda belirlenen bazı ilişkili 

SNP’ler, istenen özelliklere sahip genotiplerin seçimi için moleküler markör 

geliştirme amacıyla daha ileri düzeyde kullanılmıştır (Wang et al., 2022). 

Famula et al. (2019), yaptıkları çalışmada 241 ceviz genotipi ile Axiom J. 

regia 700K SNP Array teknolojisi kullanarak karbon izotop ayrımının fizyolojik 

özelliklere etkisini inceleyen bir AM çalışması yapmışlardır. Bu çalışmada toplam 

dört adet ilişkili markör bulmuşlardır (Famula et al., 2019). Başka bir çalışmada, 
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95 ceviz genotipi ve Axiom J. regia 700K SNP Array teknolojisi kullanılarak 

GWAS yapılmış, meyve ve kabuk özellikleriyle ilişkili 42 aday gen bulmuşlardır 

(Arab et al., 2019). Axiom J. regia 700K SNP Array teknolojisi kullanılarak yapılan 

başka bir çalışmada, hem QTL hem GWAS yaklaşımları ile yapraklanma zamanı, 

verim, hasat zamanı, yanal dallanma ve zar rengi özellikleri ile ilişkili 55 markör 

saptanmıştır (Marrano et al., 2019b). Yapılan başka bir çalışmada, Axiom J. regia 

700K SNP Array teknolojisi kullanarak hem GWAS hem QTL yaklaşımları sonucu 

sütur kuvveti ile ilişkili 94 aday gen belirlenmiştir (Sideli et al., 2020). Başka bir 

çalışmada, Axiom J. regia 700K SNP Array teknolojisi kullanılmış ve 170 ceviz 

genotipinde GWAS ve QTL yaklaşımlarıyla hem Chr1’de hem de Chr11’de  

tomurcuklanma, dişi ve erkek çiçeklenme zamanı ile ilişkili markörler ve aday 

genler tespit edilmiştir (Bernard et al., 2020). Yine aynı çalışma grubunun yapmış 

olduğu GWAS çalışmasında Axiom J. regia 700K SNP Array teknolojisi kullanmış 

ve progesteron hormonu içeriği ile ilişkili yedi markör tespit edilmiştir (Bernard et 

al., 2025). Orman et al. (2020)’nın yapmış olduğu GWAS çalışmasında 154 ceviz 

genotipi ve DArT teknolojisi kullanılmıştır. Yapılan bu çalışmada meyve ve kabuk 

özellikleri ile ilişkili toplam 98 markör bulunmuştur (Orman et al., 2020). Yine 

DArT teknolojisi kullanılarak yapılan farklı bir GWAS çalışmasında ise 188 ceviz 

genotipi kullanılmış ve tomurcuklanma zamanı ve çiçeklenme özellikleri ile ilişkili 

toplam 246 markör tespit edilmiştir (Bükücü et al., 2020). Bir başka GWAS 

çalışmasında, 815 J. regia ve J. sigillata genotipleri kullanılmıştır (Ji et al., 2021). 

Bu çalışmada Illumina NovaSeq genotipleme aracı kullanılmış ve meyve, kabuk, 

çiçek özellikleri ile ilişkili toplamda 1250 markör ve 180 aday gen raporlanmıştır 

(Ji et al., 2021). Arab et al. (2022)’nın yaptığı GWAS çalışmasında 245 ceviz 

genotipi kullanılmıştır. MArray, MGBS ve PGBS data setlerinde, kuraklık stresinde 

fotosentetik yanıtlar ile ilişkili 198, 228 ve 152 markör bulunmuştur (Arab et al., 

2022). Bernard et al. (2021)’in yaptığı GWAS çalışmasında, Axiom J. regia 700K 

SNP Array teknolojisi kullanılmış ve 170 ceviz genotipinde kabuk morfolojisi, 

şekli ve dokusu; kabuk/meyve hacimleri, ağırlıkları ve oranları; yağ asitleri yüzdesi, 

tokoferol içeriği ve E vitamini aktivitesi ile ilişkili toplamda 75 aday gen tespit 

edilmiştir. Yapılan bu çalışma aynı zamanda J. regia’da yapılan ilk besin içeriği ile 

alakalı GWAS çalışmasıdır (Bernard et al., 2021). Başka bir çalışmada, 101 ceviz 

genotipi ve Illumina HiSeq 2500 genotipleme aracı kullanılarak meyve ve kabuk 

özelliklerinin yanı sıra yağ ve protein içeriği ile GWAS çalışması yapılmıştır 
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(Wang et al., 2022).  Yapılan bu çalışmada yağ içeriği ile ilişkili markörlerin 

Chr2’de, protein içeriği ile ilişkili markörler Chr3-5-7-9-11’de tespit edilmiştir 

(Wang et al., 2022). Yaptığımız bu çalışmada ve Akpunar et al. (2024)’nın da 

çalışmasındaki veri setini oluşturan 16.473 SNP markörü DArT teknolojisi ile elde 

edilmiştir. 154 ceviz genotipi kullanılmış, Ca ve fosfor (P) besin elementi içeriği 

ile ilişkili 89 ve 64 aday gen bulunmuştur ve bulunan bu aday genler; 

pentatrikopeptit tekrarı içeren protein, HVA22-benzeri protein, ve HIPP7-benzeri 

protein ailelerini içermektedir (Akpunar et al., 2024). Akpunar et al. (2024)’nın 

çalışmasına benzer bir çalışmada ise 154 ceviz genotipi ve aynı veri seti kullanılmış, 

Fe ve manganez (Mn) besin elementi içeriği ile ilişkili beş ve 15 markör tespit 

edilmiştir (Doğanay et al., 2025).   

Sonuç olarak, ceviz sadece besleyici ve ekonomik değeri yüksek bir ürün 

olmakla kalmayıp, aynı zamanda genetik araştırmalar, tıbbi kullanım ve 

sürdürülebilir tarım açısından da büyük bir öneme sahiptir. Artan bilimsel 

çalışmalar sayesinde, ceviz ıslahı ve genetik araştırmalar daha sistematik bir hale 

gelmekte ve tarımsal üretimde verimliliğin artırılmasına yönelik yeni yöntemler 

geliştirilmektedir. Yapılan çalışmalar göz önünde bulundurulduğunda sunulan bu 

çalışma, ceviz meyvesinde Zn ve Cu besin elementi alımıyla ilişkili ilk GWAS 

çalışması olacaktır. 
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3. GEREÇ VE YÖNTEM 

3.1. Bitki Materyalleri 

Toplam 154 ceviz genotipi, iki ardışık yıl boyunca (2020-2021) Atatürk 

Bahçe Kültürleri Merkez Araştırma Enstitüsü (Yalova, Türkiye) bahçelerinden 

hasat edilmiştir. Bitkiler standart kontrol stratejileri uygulanarak yetiştirilmiştir. 

Ceviz genotipleri, Amerika Birleşik Devletleri, Fransa, Sırbistan, Portekiz, 

Macaristan ve Türkiye kökenli çeşitleri kapsamaktadır (Çizelge 3.1.). DArT 

genotipleme verileri, ham DArT genotipleme çıktılarından türetilmiştir (Orman et 

al., 2020). 

Çizelge 3.1. 154 ceviz genotipinin adı, orijin ve ülke isimleri 

No Genotip Orijin Ülke No Genotip Orijin Ülke 

1 126/8 Balıkesir Türkiye 78 205/17 Kırklareli Türkiye 

2 24/KE/17 Erzincan Türkiye 79 KM-2 Kahramanmaraş Türkiye 

3 C/440 Manisa Türkiye 80 20/CML/119 Denizli Türkiye 

4 KAPLAN/86 Yalova Türkiye 81 YALOVA/4 Yalova Türkiye 

5 24/KE/21 Erzincan Türkiye 82 BACK Sırbistan Sırbistan 

6 85-6 Kırklareli Türkiye 83 K/1 Kahramanmaraş Türkiye 

7 88-1 Edirne Türkiye 84 HOWARD USA USA 

8 28/AL/11 Giresun Türkiye 85 CHAMPION Sırbistan Sırbistan 

9 AMIGO USA USA 86 YALOVA/3 Kocaeli Türkiye 

10 RENDEDE-38 Portekiz Portekiz 87 268/33 Tekirdağ Türkiye 

11 104/114 Bursa Türkiye 88 208C/117 Çanakkale Türkiye 

12 
GÜMÜŞHANE 

/2 
Gümüşhane Türkiye 89 K58 Kırşehir Türkiye 

13 1035/73 Tekirdağ Türkiye 90 FERNETTE Fransa Fransa 

14 65-7 Van Türkiye 91 68-AGA-34 Aksaray Türkiye 

15 15/33 Balıkesir Türkiye 92 LARA Fransa Fransa 

16 K/129 Kırklareli Türkiye 93 68-AGA-28 Aksaray Türkiye 

17 KR/300 Kırşehir Türkiye 94 FERNOR Fransa Fransa 

18 26C/146 Tekirdağ Türkiye 95 SÖLEZ-1 Bursa Türkiye 

19 GİRESUN-16 Giresun Türkiye 96 68-AGA-3 Aksaray Türkiye 

20 FRANQUETTE Fransa Fransa 97 KAMAN/1 Kırşehir Türkiye 

21 GİRESUN Giresun Türkiye 98 İSTANBUL/7 Yalova Türkiye 

22 40/KM-3 Kırşehir Türkiye 99 M-10 Macaristan Macaristan 

23 155-B15 Edirne Türkiye 100 HARTLEY USA USA 

24 65-4 Van Türkiye 101 FRX74/7 Yalova Türkiye 
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25 230-37 Tekirdağ Türkiye 102 PEDRO USA USA 

26 20/CML/50 Denizli Türkiye 103 MRŞ-18 Kahramanmaraş Türkiye 

27 C19 Kırklareli Türkiye 104 MUYA-8 Bursa Türkiye 

28 C230/37 Manisa Türkiye 105 20/BZK/501 Denizli Türkiye 

29 1974/3 Kırklareli Türkiye 106 SERR USA USA 

30 24/KE/14 Erzincan Türkiye 107 BAYIR-1 Bursa Türkiye 

31 VINA USA USA 108 MUYA-1 Bursa Türkiye 

32 58/KO/2 Sivas Türkiye 109 BM-1 Bursa Türkiye 

33 GİR/14 Giresun Türkiye 110 182/112 Yalova Türkiye 

34 ŞEN/2 Erzincan Türkiye 111 MRŞ-12 Kahramanmaraş Türkiye 

35 1974/1 Bursa Türkiye 112 KURTKÖY Adapazarı Türkiye 

36 REGIO Fransa Fransa 113 74C/154 Kırklareli Türkiye 

37 ŞEN1 Erzincan Türkiye 114 GİRESUN/7 Giresun Türkiye 

38 TOKAT-1 Tokat Türkiye 115 GİRESUN/13 Giresun Türkiye 

39 242C/189 Bilecik Türkiye 116 87/8 Tekirdağ Türkiye 

40 28/SE/39 Giresun Türkiye 117 65C/116 Tekirdağ Türkiye 

41 177/52 Balıkesir Türkiye 118 26C/107 Tekirdağ Türkiye 

42 85/12 Tekirdağ Türkiye 119 142C/127 Kırklareli Türkiye 

43 ALTINOVA Altınova Türkiye 120 KOCAELİ/2 Kocaeli Türkiye 

44 60/Nİ/10 Tokat Türkiye 121 258/49 Çanakkale Türkiye 

45 24/KE/20 Erzincan Türkiye 122 14B/19 İstanbul Türkiye 

46 24/KE/15 Erzincan Türkiye 123 7/C140 Edirne Türkiye 

47 BİLECİK Bilecik Türkiye 124 24/ER/37 Erzincan Türkiye 

48 MERSİN/5 Mersin Türkiye 125 MERSİN/3 Mersin Türkiye 

49 1974/4 Balıkesir Türkiye 126 103/107 Bursa Türkiye 

50 TU/1 Tokat Türkiye 127 07/KOR/1 Antalya Türkiye 

51 98/115 Tekirdağ Türkiye 128 35/İZ/1 İzmir Türkiye 

52 KM/1 Kırşehir Türkiye 129 49/97 Bursa Türkiye 

53 239/C80 Adapazarı Türkiye 130 MUĞLA/2 Muğla Türkiye 

54 C56 Yalova Türkiye 131 156C/17 Bilecik Türkiye 

55 141C/179 Bilecik Türkiye 132 58/KO/21 Sivas Türkiye 

56 40KR/2 Kırşehir Türkiye 133 28/AL/12 Giresun Türkiye 

57 20/BZK/502 Denizli Türkiye 134 İSTANBUL/2 İstanbul Türkiye 

58 PAYNE USA USA 135 44001 Malatya Türkiye 

59 ASHLEY USA USA 136 AMASYA/4 Amasya Türkiye 

60 74/7 Yalova Türkiye 137 SALTO/6 Adıyaman Türkiye 

61 230/33 Kırklareli Türkiye 138 214/47 Çanakkale Türkiye 

62 C4400-11 İzmir Türkiye 139 MUSABAK Van Türkiye 

63 77H/1 Yalova Türkiye 140 1974/8 Kırklareli Türkiye 

64 TOKAT-40 Tokat Türkiye 141 İSTANBUL/1 İstanbul Türkiye 

65 24/KE/18 Erzincan Türkiye 142 60/TO/24 Tokat Türkiye 

66 147C/176 Kırklareli Türkiye 143 83/C/150 Kırklareli Türkiye 

67 65/6 Van Türkiye 144 144/84 Bursa Türkiye 
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68 BURSA/2 Bursa Türkiye 145 ANTALYA/7 Antalya Türkiye 

69 65/4 Van Türkiye 146 YANIK Adapazarı Türkiye 

70 143/187 Bilecik Türkiye 147 TOKAT/8 Tokat Türkiye 

71 MIDLAND USA USA 148 12/C/35 Tekirdağ Türkiye 

72 40KR/1 Kırşehir Türkiye 149 77/C/105 Tekirdağ Türkiye 

73 58/KO/20 Sivas Türkiye 150 56/54 Balıkesir Türkiye 

74 1974/5 Adapazarı Türkiye 151 ŞEBİN Giresun Türkiye 

75 65/3 Van Türkiye 152 CHANDLER USA USA 

76 24/ER/35 Erzincan Türkiye 153 OĞUZLAR/77 Çorum Türkiye 

77 65/5 Van Türkiye 154 YALOVA/1 İstanbul Türkiye 

3.2. Mikro Besin Elementi Analizi 

Her genotipten bir kg numune hasat edilerek kuru yakma için rastgele 

cevizler seçilmiştir (Kacar and Inal, 2008). Seçilen bu cevizler, 70°C'de kuruyana 

kadar etüvde bekletilmiştir. Daha sonra, numuneler analitik öğütücü (Premier PRG-

259) kullanılarak toz haline getirilmiştir. Tekrar etüvde kurutulan örnekler, her 

genotip için üç tekrarlı olacak şekilde bir gram ölçülerek porselen krozelere 

yerleştirilmiştir. Porselen krozeler, 550°C'de üç saat boyunca fırında yakılmıştır. 

Yakma işlemi sonrasında, numunelerin kül halleri süzme kağıdı ile süzülerek balon 

jojelere aktarılmıştır. Hacim, 10 ml HCl (1 N) asidik çözeltisi ve sıcak su eklenerek 

50 ml'ye tamamlanmıştır. Numunelerdeki Zn ve Cu konsantrasyonları, İndüktif 

Eşleşmiş Plazma Kütle Spektrometresi (Inductively Coupled Plasma-Mass 

Spectrometer - ICP-MS, Agilent Technologies 7900) kullanılarak belirlenmiştir. Zn 

ve Cu konsantrasyonlarına ait spektrofotometrik sonuçlar mg/100 g cinsine 

dönüştürülmüştür. 

 

Şekil 3. 1. Kuru yakma işleminden sonra kül halindeki cevizlerin filtre kağıdı ve HCl ile 

süzdürülmesi 

 



14 
 

3.3. Varyans Analizi 

Çevresel faktörlerin genetik üzerindeki etkisini test etmek ve genotip (G), 

yıl (Y) ve Y × G etkileşimlerinin etkilerini belirlemek için SPSS istatistik yazılımı 

(v.29.0) kullanılarak varyans analizi uygulanmıştır. Varyans analizi, ceviz 

genotiplerinin fenotipik verileri üzerinde rastgele blok düzeni ile toplam üç tekrar 

kullanılarak gerçekleştirilmiş ve anlamlılık seviyesi %1 olarak belirlenmiştir. 

Ayrıca, kalıtım derecesi (Heritability - H2) hesaplanmıştır (Ma et al., 2021). 

3.4. Popülasyon Yapısı Analizi 

Ceviz genotiplerinin popülasyon yapısı, alel frekanslarına dayanarak 

genetik olarak farklılaşan grupları belirlemek için STRUCTURE yazılımı (v.2.3.4) 

(Pritchard et al., 2000) ile incelenmiştir. Bayesian modellemesi kullanılarak, olası 

alt popülasyonların (K) toplam sayısı, 10 bağımsız çalışmada 1 ile 10 arasındaki K 

değerleri ile belirlenmiştir. Her analizde 50.000 adımlık yanma periyodu ve 50.000 

Monte Carlo Markov Zinciri (Monte Carlo Markov Chain - MCMC) iterasyonu 

gerçekleştirilmiştir. En uygun K değeri, STRUCTURE HARVESTER (Earl and 

VonHoldt, 2012) aracılığıyla hesaplanan ΔK değerleri (Evanno et al., 2005) ile 

belirlenmiştir. Ayrıca, göreceli genetik mesafelerin konumsal açıklamasını elde 

etmek için R istatistik programı (v.4.2.2) (Team, 2020) ile Temel Bileşenler Analizi 

(Principal Component Analysis - PCA) uygulanmıştır. 

3.5. AM Analizi 

AM analizi, Trait Analysis in Association Evolution and Linkage (TASSEL, 

v.5.2.88) (Bradbury et al., 2007) yazılımında Karma Doğrusal Model (Mixed 

Linear Model - MLM) yöntemi ile uygulanmıştır. Analizler, Hapmap formatında 

16.473 yüksek kaliteli SNP markörü içeren bir veri setinde gerçekleştirilmiştir. 

Markörler, %80 çağrı oranı ve %5 Minör Alel Frekansı (MAF) temel alınarak 

filtrelenmiştir. MLM analizi, Q matrisi ve Akrabalık matrisi (Q + K) yaklaşımı ile 

gerçekleştirilmiş ve Manhattan grafiklerinin oluşturulmasında "qqman" R paketi 

kullanılmıştır. Akrabalık matrisi, TASSEL'de merkezlenmiş IBS (Identity by State) 

yöntemi ile hesaplanmıştır. Yanlış Keşif Oranı (False Discovery Rate - FDR) < 0,05 

(Benjamini and Hochberg, 1995) düzeltme eşik değeri kullanılarak önemli 
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markörler belirlenmiştir. R qqman paketi ayrıca Kuantil-Kuantil (Quantile-

Quantile - Q-Q) grafikleri oluşturmak için kullanılmıştır. 

3.6. Aday Gen Analizi 

Cevizlerde Zn ve Cu konsantrasyonları ile ilişkili anlamlı SNP markörlerini 

içeren diziler kullanılarak, Ulusal Biyoteknoloji Bilgi Merkezi (National Center for 

Biotechnology Information - NCBI) veritabanında bulunan Genom Veri 

Görüntüleyici (Genome Data Viewer -GDV) aracı ile analiz gerçekleştirilmiştir. 

İlgili SNP'ler için 100 Kb sola ve 100 Kb sağa olmak üzere toplam 200 Kb'lik bir 

bölge taranarak potansiyel fonksiyonlara sahip aday genler belirlenmiştir. 
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4. BULGULAR 

4.1. Mikro Besin Elementi Analizi 

Çizelge 4. 1., 2021 ve 2022 yıllarında 154 ceviz genotipi için belirlenen Zn 

ve Cu besin değerlerine ait ortalama, standart sapma, minimum ve maksimum 

değerleri göstermektedir. 

Çizelge 4. 1. 154 ceviz genotipinde mikro besin elementi (Zn ve Cu) analizi sonuçları (2021-2022) 

Element Yıl Minimum Ortalama Standart Sapma Maximum 

Zn (mg/100g) 
2021 1,75 3,23 0,77 8,98 

2022 1,61 3,18 0,60 4,88 

Cu (mg/100g) 
2021 0,15 1,27 0,37 2,70 

2022 0,12 1,28 0,38 2,66 

 

Cevizlerde Zn konsantrasyonu 1,61 ile 8,98 mg/100 g arasında değişmiş, 

ortalama 3,21 mg/100 g olarak hesaplanmış ve 5,58 katlık bir değişim 

gözlemlenmiştir. Sonuçlar, Zn konsantrasyonunun 2021 yılında 1,75 ile 8,98 

mg/100 g, 2022 yılında ise 1,61 ile 4,88 mg/100 g arasında değiştiğini ortaya 

koymuştur (Çizelge 4. 1.). İki yıl için gerçekleştirilen besin elementi analizi 

ölçümlerine göre, en yüksek Zn konsantrasyonu ‘65/3’ genotipinde, en düşük Zn 

konsantrasyonu ise ‘Muya-8’ genotipinde tespit edilmiştir. Zn besin elementi 

analizi sonuçlarının histogram dağılım grafikleri Şekil 4. 1. (a) ve 4. 1. (b)’de 

sunulmuştur. Cevizlerdeki Zn konsantrasyonlarının normal binom dağılımı 

gösterdiği belirlenmiştir. 

Cevizlerde Cu konsantrasyonu 0,12 ile 2,70 mg/100 g arasında değişmiş, 

ortalama 1,27 mg/100 g olarak hesaplanmış ve 22,50 katlık bir değişim 

gözlemlenmiştir. Sonuçlar, Cu konsantrasyonunun 2021 yılında 0,15 ile 2,70 

mg/100 g, 2022 yılında ise 0,12 ile 2,66 mg/100 g arasında değiştiğini ortaya 

koymuştur (Çizelge 4. 1.). İki yıl için gerçekleştirilen besin analizi ölçümlerine 

göre, en yüksek Cu konsantrasyonu ‘Yanık’ genotipinde, en düşük Cu 

konsantrasyonu ise ‘Şen/2’ genotipinde tespit edilmiştir. Cu besin elementi analizi 

sonuçlarının histogram dağılım grafikleri Şekil 4. 1. (c) ve 4. 1. (d)’de sunulmuştur. 
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Cevizlerdeki Cu konsantrasyonlarının normal binom dağılımı gösterdiği 

belirlenmiştir. 

 

Şekil 4. 1. 154 ceviz genotipinde elementlerin yıllara göre dağılım grafiği a) Zn 2021, b) Zn 2022, 

c) Cu 2021, d) Cu 2022 

4.2. Varyans Analizi 

Varyans analizleri, Zn ve Cu elementlerine ait fenotipik verilerin G, Y ve Y 

× G etkileşimlerinin etkisini değerlendirmek amacıyla gerçekleştirilmiştir (Çizelge 

4. 2. ve Çizelge 4. 3.). Zn ve Cu için G faktörüne ait p değerleri, p < 0,01 düzeyinde 

anlamlı bulunmuştur. H² değeri Zn için 0,97, Cu için ise 0,96 olarak hesaplanmıştır. 

Ayrıca, 2021 ve 2022 yıllarına ait Yalova Merkez ilçesi meteorolojik verileri, 

Çevre, Şehircilik ve İklim Değişikliği Bakanlığı Meteoroloji Genel 

Müdürlüğü’nden temin edilmiş olup, ortalama minimum, maksimum ve ortalama 

sıcaklık, ortalama yağış ve ortalama nem değerlerinin birbirine oldukça yakın 

olduğu belirlenmiştir (Çizelge 4. 4.). 
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Çizelge 4. 2. Ceviz genotiplerinde Zn besin elementi için varyans analizi sonuçları 

Varyans Analizi 

Bağımlı Değişken: Zn Konsantrasyonu 

Kaynak Tip II Kareler Toplamı Serbestlik Derecesi Kareler Ortalaması F F Olasılık H2 

Model 9914,72 308 32,19 1506,54 <0,01 

0,97 

Yıl 0,55 1 0,55 26,03 <0,01 

Genotip 389,22 153 2,54 119,05 <0,01 

Yıl*Genotip 37,75 153 0,24 11,55 <0,01 

Hata 13,16 616 0,02   

Toplam 9927,88 924    

 

Çizelge 4. 3. Ceviz genotiplerinde Cu besin elementi için varyans analizi sonuçları 

Varyans Analizi 

Bağımlı Değişken: Cu Konsantrasyonu 

Kaynak Tip II Kareler Toplamı Serbestlik Derecesi Karaler Ortalaması F F Olasılık H2 

Model 1624,46 308 5,27 531,53 <0,01 

0,96 

Yıl 0,01 1 0,01 0,12 0,72 

Genotip 122,17 153 0,79 80,47 <0,01 

Yıl*Genotip 1,04 153 0,01 0,68 0,99 

Hata 6,11 616 0,01   

Toplam 1630,57 924    

 

Çizelge 4. 4. Yalova iline ait 2021-2022 yıllarındaki sıcaklık, yağış ve nem verileri 

Yıl Ay 
Minimum Sıcaklık 

(°C) 

Maximum Sıcaklık 

(°C) 

Ortalama Sıcaklık 

(°C) 

Ortalama 

Yağış (mm) 

Ortalama 

Nem (%) 

2021 

1 0 18 7 46 72 

2 -1 24 9 57 69 

3 0 24 10 55 74 

4 3 25 12 24 69 

5 6 33 17 66 72 

6 12 30 22 115 71 

7 16 33 24 1 72 

8 16 34 24 0 71 

9 15 33 23 27 74 

10 11 30 19 77 75 

11 3 20 12 46 78 

12 3 22 12 28 76 

Yıllık 

Ortalama 
7 27 16 45 73 

2022 1 -5 26 9 152 73 
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2 -2 25 8 54 77 

3 -1 21 8 106 78 

4 2 24 12 55 78 

5 6 31 18 30 73 

6 11 30 21 95 80 

7 18 33 25 26 76 

8 17 35 25 8 72 

9 11 32 20 16 72 

10 6 25 15 40 78 

11 2 28 13 54 78 

12 -1 23 11 124 72 

Yıllık 

Ortalama 
5 28 15 63 75 

4.3. Popülasyon Yapısı Analizi 

Şekil 4. 2. (a)’da sunulan verilere göre, K değerlerinin ∆K değeri üç olarak 

belirlenmiş ve 154 ceviz genotipinin üç farklı alt gruba ayrıldığı tespit edilmiştir. 

Elde edilen gruplar içerisindeki genotiplerin dağılımı Şekil 4. 2. (b)’de 

gösterilmiştir. K = 3 seviyesinde, birinci küme (Şekil 4. 2. (b), yeşil) Portekiz, 

Fransa ve ABD kaynaklı genotipleri içerirken; ikinci (Şekil 4. 2. (b), kırmızı) ve 

üçüncü küme (Şekil 4. 2. (b), mavi) Türk genotiplerinden oluşmaktadır. İkinci 

kümede TOKAT/8 – TOKAT-1 – TU/1 (Tokat), 20/BZK/502 (Denizli), 65/6 – 65/4 

(Van), ŞEBİN – GİRESUN (Giresun), OĞUZLAR/77 (Çorum) ve 68-AGA-28 

(Aksaray) genotipleri yer alırken, üçüncü kümede KAPLAN/86 – FRX74/7 

(Yalova) genotipleri yer almaktadır. Genetik mesafelerin değerlendirildiği PCA 

sonuçları da, kullanılan ceviz popülasyonunun üç farklı alt gruba ayrıldığını 

göstermiştir (Şekil 4. 3.). Bu bulgu, STRUCTURE analizi ile elde edilen sonuçları 

desteklemektedir. 

Üç küme için beklenen heterozigotluk değerleri sırasıyla 0,37, 0,24 ve 0,34 

olarak hesaplanmıştır (Çizelge 4. 5.). Ortalama beklenen heterozigotluk değeri 

0,32’dir (Çizelge 4. 5.). Sabitlenme indeksi (Fixation Index - Fst) değerleri sırasıyla 

0,07, 0,45 ve 0,13 olarak bulunmuş, ortalama Fst değeri ise 0,22 olarak 

hesaplanmıştır (Çizelge 4. 5.). 
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Şekil 4. 2. a) K değerleri ve ∆K değeri, b) STRUCTURE programından elde edilen verilere göre 

ceviz genotiplerinin benzerliklerine göre dağılımı (Her grup farklı bir renkle gösterilmiştir: 

kırmızı, yeşil ve mavi). 
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Şekil 4. 3. 154 ceviz genotipinin PCA analizi 

Çizelge 4. 5. STRUCTURE analizi sonuçları 

Alt Küme 
Beklenen 

Heterozigosite 
Fst Değeri Genotip Sayısı 

1 0,24 0,45 19 

2 0,37 0,07 61 

3 0,34 0,13 74 

Ortalama 0,32 0,22  

4.4. AM Analizi 

İstatistiksel analizler sonucunda, FDR < 0,05 kriterine göre fenotipik 

karakterler ile ilişkili markörler tespit edilmiştir. Çalışma sonuçlarına göre, Zn 

besin elementi ile ilişkili yedi markör 2021 yılında, dört markör ise 2022 yılında 

anlamlı bulunmuştur. Bu markörlerden biri olan SNP9489, her iki yılda da Zn 
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birikimi ile ilişkili bulunmuştur. Zn besin elementi ile ilişkili markörler (M9890, 

M536, M7201, M14848, M9489, M13945, M16199, M3000, M5420 ve M8259) 

ile bu markörlerin p değerleri ve belirleyicilik katsayıları (Coefficient of 

Determination - R²) Çizelge 4. 6.’da verilmiştir. 

Çalışma sonuçlarına göre, Cu besin elementi ile ilişkili iki markör 2021 

yılında, üç markör ise 2022 yılında anlamlı bulunmuştur. SNP2626 ve SNP9835 

markörleri her iki yılda da Cu birikimi ile ilişkili olarak belirlenmiştir. Cu besin 

elementi ile ilişkili markörler (M2626, M9835 ve M13159) ile bu markörlerin p 

değerleri ve R² değerleri Çizelge 4. 6.’da sunulmuştur. Zn ve Cu ile ilişkili 

SNP’lerin R² değerleri 0,08 ile 0,14 arasında değişmektedir.  

MLM (Q + K) analiz sonuçları Zn besin elementi için Şekil 4. 4.’de, Cu 

besin elementi için Şekil 4. 5.’te Q-Q ve Manhattan grafiklerinde gösterilmiştir.  

Çizelge 4. 6. Zn ve Cu besin elementi alımıyla ilişkili istatistiki olarak anlamlı bulunan markörler  

Özellik Yıl SNP ID Markör p Markör R2 FDR 

Zn 

2021 

M9890 6,79E-06 0,14 

3,36 

M536 2,93E-05 0,12 

M7201 1,68-E04 0,09 

M14848 1,89E-04 0,09 

M9489 1,94E-04 0,09 

M13945 2,87E-04 0,09 

M16199 4,00E-04 0,08 

2022 

M3000 9,24E-05 0,10 

3,33 
M9489 2,46E-04 0,09 

M5420 2,82E-04 0,09 

M8259 3,28E-04 0,08 

Cu 

2021 
M2626 2,62E-04 0,09 

3,40 
M9835 3,73E-04 0,08 

2022 

M2626 1,31E-04 0,10 

3,39 M9835 2,28E-04 0,09 

M13159 2,70E-04 0,09 



23 
 

 

Şekil 4. 4. a) 2021 ve b) 2022 yılları için Zn besin elementiyle ilgili gözlenen -log10 (P) 

değerlerinin beklenen -log10 (P) değerlerine karşılık geldiği Q-Q grafikleri ve Zn besin elementi 

için Manhattan Grafikleri c) 2021, d) 2022. Manhattan Grafiklerindeki mavi çizgiler FDR eşik 

değerlerini temsil etmektedir. 

 

Şekil 4. 5. a) 2021 ve b) 2022 yılları için Cu besin elementiyle ilgili gözlenen -log10 (P) 

değerlerinin beklenen -log10 (P) değerlerine karşılık geldiği Q-Q grafikleri ve Cu besin elementi 

için Manhattan Grafikleri c) 2021, d) 2022. Manhattan Grafiklerindeki mavi çizgiler FDR eşik 

değerlerini temsil etmektedir. 
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4.5. Aday Gen Analizi 

GDV aracılığıyla yapılan analiz sonucunda, Zn ve Cu birikimi ile ilişkili 

olduğu belirlenen 13 SNP dizisinin 11’inin aday genlerle bağlantılı olduğu tespit 

edilmiştir (Çizelge 4. 7.). Bu SNP’lerden biri olan M3000’nin, J. regia genomunda 

Chr7’de lokalize olduğu bulunmuştur (Çizelge 4. 8.).  

Çizelge 4. 7. İlişkili bulunan SNP markörlerinin kromozom üzerinde 100 Kb yukarısında ve 

aşağısında bulunan genler 

Karakter SNP ID Chr Genin tanımı Pozisyon Genin işlevi Kaynak 

Zn 

M13945 11 
LOC108984023 protein 

RMD5 homolog 

4685567..46

91018 

Metal iyon bağlanması, ubikuitin-protein 

ligaz aktivitesi, proteozom-mediyatörlü 

ubikuitin-bağımlı protein katabolik süreci 

Burge et 

al., (2012) 

M9890 16 
LOC108987116 potassium 

transporter 6-like 

18379857..1

8390282 
K iyonu transmembran taşıyıcı aktivitesi 

M536 1 

LOC108998542 heavy 

metal-associated 

isoprenylated plant protein 

31 

9454027..94

55397 
Metal iyonu bağlanması 

M536 1 

LOC108998576 heavy 

metal-associated 

isoprenylated plant protein 

39-like 

9445996..94

47040 
Metal iyonu bağlanması 

M16199 2 

LOC109008325 

pentatricopeptide repeat-

containing protein 

At1g31920 

26623154..2

6625507 

RNA bağlanması, protein bağlanması, Zn 

iyonu bağlanması, RNA modifikasyonu 

Cu 

M9835 11 

LOC118343821 

phospholipase D alpha 1-

like 

35778809..3

5786530 

Ca iyonu bağlanması, fosfolipaz D 

aktivitesi, fosfatidilkolin metabolik süreci, 

fosfolipid katabolik süreci 

M9835 11 

LOC108992201 

pentatricopeptide repeat-

containing protein 

At4g21065-like 

35731952..3

5734513 

RNA bağlanması, protein bağlanması, Zn 

iyonu bağlanması, RNA modifikasyonu 

M2626 3 

LOC108988408 

calmodulin binding protein 

PICBP-like 

3920321..39

25460 
Kalmodulin bağlanması 

M2626 3 

LOC108988409 probable 

calcium-binding protein 

CML36 

3952302..39

53443 
Ca iyonu bağlanması 
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M13159 3 

LOC108998053 zinc finger 

CCCH domain-containing 

protein 6-like 

13278080..1

3283999 
Metal iyonu bağlanması 

 

Çizelge 4. 8. NCBI veri tabanında yapılan GDV analizi sonucu 

Karakter SNP ID SNP markörüyle ilişkilendirilmiş aday gen Tür Query cover E değeri Benzerlik yüzdesi 

Zn M3000 Juglans regia HVA22-like protein k (LOC108995309) Juglans regia 100 9.00E-30 100 
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5. TARTIŞMA 

5.1. Mikro Besin Elementi Analizi 

Bu çalışma, 154 ceviz genotipi arasında Zn konsantrasyonlarının 1,61 – 8,98 

mg/100 g arasında değiştiğini ortaya koymuştur (Çizelge 4. 1.). Bu durum, 

genotipler arasındaki Zn konsantrasyonunda yaklaşık dört katlık bir varyasyon 

olduğunu göstermektedir. Önceki çalışmalarda cevizde farklı Zn konsantrasyonları 

rapor edilmiştir. Zn konsantrasyonlarının 1,10 – 2,45 mg/100 g (Çaǧlarırmak, 2003) 

ve 1,80 – 4,52 mg/100 g (Trandafir et al., 2016) arasında değiştiği belirlenmiş olup, 

bu değerler yaklaşık iki katlık bir varyasyonu temsil etmektedir. Daha kapsamlı bir 

çalışma ise 0,50 – 7,00 mg/100 g arasında değişen bir Zn konsantrasyonu tespit 

ederek 14 katlık bir varyasyonu ortaya koymuştur (Geng et al., 2021). Ayrıca, bu 

çalışmada gözlenen en yüksek Zn içeriğinin (8,98 mg/100 g), önceki çalışmalar 

tarafından bildirilen en yüksek değerlere kıyasla daha fazla olduğu belirlenmiştir; 

bu değerler 7,00 mg/100 g (Geng et al., 2021) ve 4,70 mg/100 g (Gerçekcioğlu, 

2020) olarak bildirilmiştir. Gözlenen en yüksek Zn konsantrasyonunun '65/3' olarak 

tanımlanan genotipte (genotip numarası 75, Çizelge 3. 1.) bulunması, bu genotipin 

Zn konsantrasyonunu artırmaya yönelik ileri düzey ıslah programlarında potansiyel 

bir ebeveyn olabileceğini göstermektedir. 

Ceviz genotiplerinde Cu konsantrasyonu 0,12 – 2,70 mg/100 g arasında 

değişim göstermiştir (Çizelge 4. 1.). Bu durum, genotipler arasında yaklaşık 22 

katlık bir varyasyon olduğunu göstermektedir. Bu çalışmada elde edilen Cu 

konsantrasyonu aralığının, önceki çalışmalara kıyasla daha kapsamlı olduğu 

belirlenmiştir. Cu konsantrasyonu, 0,55 – 1,93 mg/100 g (Başer et al., 2016) 

aralıklarında bildirilmiş olup, yaklaşık üç katlık bir varyasyon göstermektedir. 

Diğer çalışmalarda ise Cu konsantrasyonunun 0,80 – 3,50 mg/100 g (Gerçekcioğlu, 

2020) ve 0,35 – 1,43 mg/100 g (Muradoğlu ve Balta, 2010) arasında değiştiği 

belirlenmiş, bu durum yaklaşık dört katlık bir varyasyonu ortaya koymuştur. 

Gözlenen en yüksek Cu konsantrasyonunun (2,70 mg/100 g), 'SEN/2' olarak 

tanımlanan genotipte (genotip numarası 34, Çizelge 3. 1.) bulunması, bu genotipin 

Cu konsantrasyonunu artırmaya yönelik ileri düzey ıslah programlarında potansiyel 

bir ebeveyn olabileceğini göstermektedir. 
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Cevizde Zn ve Cu element içeriklerinin dağılımına göre, bu 

konsantrasyonların 154 genotip arasında sürekli ve binom bir dağılım paterni 

gösterdiği belirlenmiştir. Önceki araştırmalar ile bu çalışma arasındaki 

varyasyonun, farklı genotiplerin kullanılması ve önceki çalışmalarda bu çalışmaya 

kıyasla daha az sayıda genotipin incelenmiş olmasından kaynaklanabileceği 

düşünülmektedir. Elde edilen sonuçlar, daha büyük bir popülasyon büyüklüğünün 

genetik varyasyonu artırdığını ve GWAS analizlerinde daha yüksek çözünürlükle 

nadir alellerin belirlenmesini sağladığını ortaya koymaktadır (Simons et al., 2018). 

5.2. Varyans Analizi 

Varyans analizi sonuçları, 154 ceviz genotipinde Zn ve Cu 

konsantrasyonlarının p ≤ 0,01 düzeyinde anlamlı olduğunu göstermiştir (Çizelge 4. 

2. ve 4. 3). Zn elementi için G, Y ve Y × G etkileşim değerlerinin 0,01'den küçük 

olması, bu üç faktörün Zn besin birikimini etkilediğini ortaya koymuştur. Cu 

elementi için ise yalnızca G etkileşim değerinin 0,01'den küçük olması, Cu besin 

birikiminin yalnızca genotip faktörü tarafından etkilendiğini göstermektedir. 

Varyans analizinden elde edilen H² sonuçlarına göre (Çizelge 4. 2. ve 4. 3.), 

Zn ve Cu besin elementlerinin H² değerlerinin 0,90’nın üzerinde olduğu 

belirlenmiştir. Bu durum, bu besin elementlerinin birikiminin esas olarak genetik 

faktörlerden etkilendiğini ve çevresel faktörlerin etkisinin çok daha az olduğunu 

göstermektedir. Sonuçlar, cevizde Zn ve Cu besin elementlerinin birikiminden 

genetik faktörlerin sorumlu olduğunu doğrulamaktadır. Bu nedenle, mevcut 

çalışma, Zn ve Cu elementlerinin birikimini kontrol eden SNP markörlerini tespit 

etmek açısından da önem taşımaktadır. Benzer şekilde, önceki çalışmalarda da 

çevrenin mikro besin elementlerinin birikimini etkilemediği bildirilmiştir (Acar and 

Kazankaya, 2020; Başer et al., 2016; Muradoğlu ve Balta, 2010; Simsek, 2016; 

Yıldız ve Sümbül, 2019). Cevizde yapılan AM çalışmalarında H² değerlerinin 0,22 

– 0,96 (Bernard et al., 2020), 0,16 – 0,84  (Sideli et al., 2020) ve 0,71 – 0,91 

(Bernard et al., 2021) arasında değiştiği belirlenmiştir. Yüksek H² değerleri, bu 

elementlerin birikiminin çevresel faktörlerden etkilenmediğini göstermektedir 

(Akpunar et al., 2024). Önceki raporlarla karşılaştırıldığında, bu çalışmada elde 

edilen H² değerlerinin nispeten daha yüksek olduğu ve mikro besin elementi 

birikiminin genotipik faktörlerle ilişkili olduğu görülmektedir. 
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5.3. Popülasyon Yapısı Analizi 

AM yapılmadan önce popülasyon yapısının belirlenmesi gerekmektedir, 

çünkü alt popülasyon ayrımı doğrudan haritanın gücünü etkilemektedir 

(Abdurakhmonov and Abdukarimov, 2008). Bu çalışmada popülasyon yapısı, 

STRUCTURE yazılımı kullanılarak belirlenmiştir. Toplam 50.000 iterasyon ile 

16.473 SNP markörü analiz edilmiştir. K = 3 seviyesinde yapılan analizlerde, ikinci 

ve üçüncü gen havuzlarının (Şekil 4. 2. (b) Kırmızı ve Mavi) ağırlıklı olarak Türk 

genotiplerini, birinci gen havuzunun (Şekil 4. 2. (b) Yeşil) ise ağırlıklı olarak ABD, 

Fransız ve Portekiz genotiplerini içerdiğini göstermektedir (Çizelge 3. 1.). Mevcut 

çalışmada kullanılan ceviz genotipleri herhangi bir coğrafi kümeleşme 

göstermemiştir. STRUCTURE analizine göre, yalnızca küçük bir yüzdelik dilim 

ceviz genotipi orijini temel alarak kümelenmiştir. Ancak bazı genotiplerin farklı 

popülasyonlara dahil olduğu gözlemlenmiştir. Ceviz genotiplerinin yetiştirilmek 

üzere bir bölgeden başka bir bölgeye transfer edilmesi, bu olgunun olası bir 

açıklaması olabilir (Orman et al., 2020). 

Bu çalışmada, 16.473 SNP içeren bir veri seti analiz edilmiş ve ortalama 

beklenen heterozigotluk değeri 0,32 olarak belirlenmiştir (Çizelge 4. 5.). Beklenen 

heterozigotluk, bir popülasyon içindeki genetik çeşitliliği niceliksel olarak 

değerlendirmek için önemli bir istatistik olup, heterozigot genotipe sahip bireylerin 

beklenen oranını temsil etmektedir (Luo et al., 2019). Ayrıca, ortalama Fst değeri 

0,22 olarak tespit edilmiştir (Çizelge 4. 5.). Fst değerleri, popülasyon yapısının 

genetik varyansı ne ölçüde açıkladığını belirlemek için kullanılmaktadır (Luo et al., 

2019). Önceki çalışmalarda beklenen heterozigotluk değerleri sırasıyla 0,22 

(Ahmed et al., 2012), 0,05 (Noor Shah et al., 2018), 0,56 (Bernard et al., 2018), 

0,38 (Arab et al., 2019) ve 0,33 (Orman et al., 2020) olarak rapor edilmiştir. 

Ortalama Fst değerleri ise 0,30 (Ahmed et al., 2012), 0,18 (Noor Shah et al., 2018), 

0,10 (Bernard et al., 2018), 0,07 (Arab et al., 2019) ve 0,23 (Orman et al., 2020) 

olarak bildirilmiştir. Bu çalışmada elde edilen beklenen heterozigotluk ve Fst 

değerleri, önceki araştırmaların bulgularıyla uyumlu bulunmuştur. 

5.4. AM Analizi 

AM analizlerinin doğruluğu ve kapsayıcılığı açısından, popülasyonun 

büyüklüğü oldukça önemli bir parametredir (Galeano et al., 2012). Popülasyon 
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büyüklüğü arttıkça istatistiksel güç artmakta ve ilişkili markörlerin bulunma 

olasılığı da artmaktadır (Galeano et al., 2012). Yapılan bir çalışmada, AM 

çalışmaları için popülasyon büyüklüğünün en az 100 bireyden oluşması gerektiği, 

daha düşük olduğu durumlarda istatiksel gücün önemli derecede azaldığı 

raporlanmıştır (Hong and Park, 2012). Bu çalışmada kullanılan birey sayısının 

(154), GWAS analizinden anlamlı sonuç elde etmek için yeterli olduğu 

belirlenmiştir. Diğer çalışmalarda kullanılan birey sayıları ise 95 (Arab et al., 2019), 

154 (Orman et al., 2020), 170 (Bernard et al., 2020) ve 188 (Bükücü et al., 2020) 

olarak bildirilmiştir.  

Yapılan çalışmada, Q-Q grafik sonuçlarının beklenen değer çizgisi ile 

uyumlu olduğu gözlemlenmiştir (Şekil 4. 4. (a), (b) ve Şekil 4. 5. (a), (b)).  

Önceki çalışmalarda, cevizde kabuk ve meyve özellikleri ile ilişkili SNP 

markörlerini belirlemek amacıyla AM analizi yapılmıştır (Bernard et al., 2021). 

DArT teknolojisi kullanılarak yapılan GWAS analizlerinde 13.611 SNP (Orman et 

al., 2020) ve 20.868 SNP (Karaca et al., 2020) kullanılmıştır. Benzer şekilde, Ca ve 

P konsantrasyonları ile ilişkili SNP markörlerini belirlemek amacıyla bir AM 

analizi gerçekleştirilmiştir (Akpunar et al., 2024). Yapılan bu çalışmada kullanılan 

veri seti çalışmamızla aynı olup 16.473 markör kullanılmıştır. Bu çalışmada 

kullanılan 16.473 SNP markörünün, Zn ve Cu birikimi ile ilişkili markörleri 

belirlemek için yeterli olduğu ortaya konmuştur. Ek olarak, cevizde meyve 

özellikleri ile ilişkili markör sayıları 22 (Sideli et al., 2020) ve 95 (Arab et al., 2019) 

olarak bildirilmiştir. Ceviz bitkisinde yapılan ilk besin elementi GWAS 

çalışmasında E vitamini ile ilişkili iki adet SNP markörü tespit edilmiştir (Bernard 

et al., 2021). Başka bir GWAS çalışmasında, cevizde yağ içeriği ile ilişkili 379 

markör bulunmuştur (Wang et al., 2022). Akpunar et al. (2024)’nın yaptığı 

çalışmada, Ca alımı ile ilişkili 16, P alımı ile ilişkili 11 SNP markörü tespit 

edilmiştir. Yine cevizde besin elementi karakterine yönelik yapılan bir GWAS 

çalışmasında, Fe alımı ile ilişkili beş, Mn alımı ile ilişkili 15 SNP markörü 

bulunmuştur (Doğanay et al., 2025). Bu çalışma ise, Zn konsantrasyonu ile ilişkili 

10, Cu konsantrasyonu ile ilişkili üç SNP markörü tespit edilmiştir (Çizelge 4. 6.). 
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5.5. Aday Gen Analizi 

Belirli bir SNP markörünün bir özellik ile güçlü korelasyon göstermesi, 

SNP'nin doğrudan ilgili genin içinde bulunmasından veya mikro besin 

elementlerinin konsantrasyonunu, alınımını, birikimini düzenleyen gen veya gen 

grupları ile yüksek derecede bağlantılı olmasından kaynaklanabilir (Diapari et al., 

2014). Bu çalışmada, GDV analizi sonucunda, cevizde Zn birikimi ile ilişkili SNP 

markör dizileri ile benzerlik gösteren potansiyel bir aday gen bulunmuştur (Çizelge 

4. 8.). HVA22-benzeri protein k, HVA22 protein ailesinin bir üyesidir. Bu proteinin 

homolog transkriptlerinin, arpa ve Arabidopsis thaliana bitkilerinde kuraklığa, 

soğuğa tuz stresine maruz kaldığında ve absisik asit (ABA) varlığında anlamlı 

düzeyde arttığı bildirilmiştir (Chen et al., 2002; Shen et al., 1993, 2001). Ayrıca, 

kuraklık stresi altında, buğday köklerinde HVA22 homolog transkriptlerinin 

birikimi gözlemlenmiştir (Grzesiak et al., 2019). 

Gen anotasyon analizi, SNP bölgesinin 100 Kb yukarısında ve aşağısında 

yer alan genler üzerinde gerçekleştirilmiş ve bu analizler sonucunda birden fazla 

aday gen belirlenmiştir. Bu genler baz alınarak, 10 markörün önemli olduğu tespit 

edilmiştir. M13945, M13159, M9890, M9835, M2626 ve M536 markörleri, Ca ve 

Zn gibi iyonları bağlayan dokuz genle ilişkili bulunmuştur (Çizelge 4. 7.). Ek 

olarak, M16199 markörü, pentatrikopeptid tekrar içeren At1g31920 proteini ile 

ilişkili bulunmuştur (Çizelge 4. 7.). Bu gen, Zn iyonlarının bağlanmasını 

kolaylaştırmakta ve sinyal iletiminde ikinci haberci olarak görev yapmaktadır 

(Burge et al., 2012; Li et al., 2022). Bu çalışmada tespit edilen 10 aday genin, Zn 

ve Cu markörleri ile güçlü ilişkiler göstermesi beklenmektedir. 
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6. SONUÇ VE ÖNERİLER 

Bu çalışmada, 154 ceviz genotipi arasında Zn ve Cu konsantrasyonlarının 

geniş bir varyasyon aralığında dağılım gösterdiği tespit edilmiştir. Varyans 

analizleri sonucunda yüksek kalıtım derecesi belirlenmiş ve genotiplerin Zn ve Cu 

besin elementi alımının düzenlenmesi üzerinde önemli etkilere sahip olduğu 

bulunmuştur. AM analizi, SNP markörleri ile Zn ve Cu besin elementleri arasında 

önemli ilişkiler ortaya koymuştur. Bu çalışmada tespit edilen markörlerin, ceviz 

ıslah programlarında Zn ve Cu alımını düzenleyen genlere sahip bireylerin 

seçilmesine katkı sağlayabileceği düşünülmektedir. Bu çalışmadan elde edilen 

sonuçlar, besin elementlerinin birikimiyle ilişkili gen bölgelerinin belirlenmesini 

sağlamış; bu da, besin içeriği yüksek genotiplerin seçilmesi ve biyofortifikasyon 

temelli ıslah programlarının geliştirilmesi açısından önemli bir kaynak 

oluşturmuştur. 
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