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Bu c¢alismada diploid ve tetraploid pamuk tiirlerine iliskin genotiplerde,
genetik farkhihigin saptanmasi ve lif kalite ozellikleriyle iliskilendirilerek bitki
1slahinda kullanilabilecek molekiiler markorlerin belirlenmesi hedeflenmistir.

Arastirma, 2005 yilinda tarla ve 2006 yilinda laboratuar ¢calismalar seklinde
yiuritillmiistiir.

Lif analiz sonuclar1 genotipler arasinda onemli farkhliklar ortaya koymustur.
G. barbadense L. tiiriine ait iki genotipin (Askabat 91 ve Bahar 82) lif Kkalite
ozellikleriyle G. hirsutum L. genotiplerinden farkh oldugu bulunmustur.

Genotipler arasindaki genetik iliskinin belirlenmesi amaciyla SSR (Simple
Sequence Repeats) markorleri kullamlmistir. incelenen tiim genotipler arasindaki
genetik farkhihik % 6-73 arasinda degismistir. Bu oran G. hirsutum L. tiirii icerisinde
% 6-34 ve G. barbadense L. tiiriinde ise % 12-42 arasinda degismistir. Bu iki tiiriin
disinda kalan diger diploid ve tetraploid tiirler arasinda ise % 12-73 diizeyinde bir
genetik farkhlik tespit edilmistir.
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Lif kalite ozellikleriyle molekiiler verilerin karsilastirilmasi sonucu, olumlu
(pozitif) ve olumsuz (negatif) yonde, istatistiki olarak onemli iliskiler bulunmustur.
Diger taraftan, CM71-2, CM23-2, JESPR 224-3, BNL2960-3 ve JESPR 232-2 DNA
markorlerinin incelenen lif kalite degerlerini olumlu yonde etkiledigi ve pozitif
allellerin G. barbadense L. tiiriine ait genotiplerden geldigi saptanmistir.

G. hirsutum L. tiirii icerisindeki mevcut lif kalitesini ve genetik varyasyonu
artirmak icin G. barbadense L. tiiriine ilaveten yabani diploid ve tetraploid
pamuklarinda kullanilmasi pamuk 1slah ¢alismalarinda biiyiik fayda saglayacaktir.

Anahtar Kelimeler: Pamuk, Genetik Farkhilik, Molekiiler Markorler, SSR, Lif
Kalitesi, Diploid, Tetraploid
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This study aimed to determine genetic diversity for diploid and tetraploid
cotton genotypes and to use its relationship with fiber quality parameters to identify
molecular markers that might be used in plant breeding.

The research was performed in the field in 2005 and in the laboratory in 2006.

Fiber analysis showed significant differences among all the genotypes. Askabat
91 and Bahar 82 genotypes belonging to G. barbadense L. were found to be different
from the genotypes belonging to G. hirsutum L. for fiber quality traits.

SSR (Simple Sequence Repeats) markers were used to determine genetic
relationship among the genotypes. Genetic diversity was ranged from 6 to 73 %
among all the genotypes inspected. This ratio was 6-34 % within G. hirsutum L. and
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12-42 % within G. barbadense L. species. Out of these two species, genetic diversity
was ranged from 12 to 73 % among the other diploid and tetraploid species.

In the comparison of molecular data with the fiber quality traits, significant
positive and negative relationships were obtained. On the other hand, it is determined
that the markers CM71-2, CM23-2, JESPR 224-3, BNL2960-3 and JESPR 232-2 had
positive effects on the fiber quality traits inspected and were contributed from the
genotypes belonging to G. barbadense L.

It is advisable to use wild diploid and tetraploid cottons in addition to G.
barbadense L. to increase genetic variation and fiber quality present in the G.

hirsutum L. in the cotton breeding studies.

Keywords: Cotton, Genetic Diversity, Molecular Markers, Fiber Quality, Diploid,
Tetraploid
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ONSOZz

Pamuk 1slah programlarinda gesitlerin morfolojik ve molekiiler karakterizasyonu
onemli bir husustur. Genotipler arasindaki farkliligi ortaya koyabilecek ve cevre
faktorlerinden etkilenmeyen genetik markorlerin tespit edilmesi ve bu markorlerin
ekonomik 6nemi olan karakterlerle iliskilendirilmesi yapilacak seleksiyon calismalarina
hiz ve giivenirlik kazandiracaktir.

Bu ¢alismada, diploid ve tetraploid tiirlere iligkin 26 adet pamuk genotipi lizerinde
calisilmistir. Bu genotiplerden yedi tanesinin halen iilkemizde biiylik oranda ekimi
yapilmakta olup; hem bu genotipler arasinda hem de diger genotipler arasindaki varyasyon
molekiiler diizeyde incelenmistir.

Arastirmanin  se¢iminde, yliriitilmesinde ve sunulmasinda yardimlarini
esirgemeyen ve ¢alismalarin her agamasinda biiyiik destegini gérdigiim danisman hocam
Yrd. Dog. Dr. Yiiksel BOLEK e tesekkiirlerimi sunmay1 bir borg bilirim.

Tezin yliriitilmesinde ve yazim asamasinda bilgi ve tecriibesinden faydalandigim
degerli hocam Yrd. Dog. Dr. Ismail AKYOL’a ve tezin yaziminda destegini eksik etmeyen
Yrd. Dog. Dr. Osman COPUR hocama tesekkiir ederim.

Son olarak K.S.U. Zootekni Béliimii 6gretim iiyelerinden Dog. Dr. M. Sait EKINCI

ve Do¢. Dr. Emin OZKOSE hocalarima ve Biyoteknoloji ve Gen Miihendisligi
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1. GIRIS

Pamuk yaklagik 70 tilkede ekimi yapilan (Gossypium sp.) ve 180 milyon insanin
gecim kaynagini olusturan bir lif bitkisidir. Gerek dogal lifi ve gerekse tohumundan elde
edilen yag1 ve diger yan {irlinleri ile ekonomik 6nemi yiiksek olan bir endiistri bitkisidir.
Pamuk, % 94-96 seliiloz igeren lifleri ve % 17-24 yag iceren tohumlari ile 50°den fazla
endiistri dalina hammadde saglamaktadir (Akgar, 1986). Bu nedenle diinyanin en 6nemli
tarim iriinlerinden biri olarak goriilmektedir. Lifleri tekstil sanayinde, tohumundan elde
edilen yag1 gerek insan beslemesinde gerekse sabun yapimi ve yagli boya sanayisinde
kullanilmaktadir.

Pamuk diinyada 35 milyon hektar alanda yetistirilmekte ve 747 kg/ha verimle, 26
milyon ton pamuk lifi elde edilmektedir (Oziidogru, 2006). Pamuk iilkemizde 640 bin ha
alanda ekimi yapilmakta ve hektara 1462 kg verimle, 2.455.071 ton kiitlii pamuk elde
edilmektedir (Oziidogru, 2006). Ulkemiz pamuk ekim alan1 bakimindan diinyada 7.,
verim bakimindan 4., kiitli pamuk iiretimi bakimindan ise 8. sirada yer almaktadir
(Oziidogru, 2006). Pamuk yag iilkemizde, margarin ve siv1 yag endiistrisinin % 25’ini
olusturmaktadir. Ayrica pamuk tohumlarmin yagi cikarildiktan sonra geriye kalan
kiispesi, % 40-43 protein, % 20-22 azotsuz 6z maddeler ve % 5-6 oraninda yag
bulundurmasindan dolay1 6nemli bir hayvan yemi olarak degerlendirilmektedir.

Pamuk, gerek insanlara sagladigi istthdam imkanlar1 ve gerekse insanliga
sundugu yararlardan dolayr 6nemli bir endiistri bitkisi olarak degerlendirilmektedir. Bu
bitkiden daha etkin bir faydalanma saglayabilmek ve iistiin ekonomik 6zelliklere sahip
cesitlerin  gelistirilmesi calismalarinda; ¢esidin adaptasyon bolgesi, agronomik
ozellikleri, verim ve kalitesinin yan1 sira bu unsurlar1 temelde etkileyen genetik yapinin
belirlenmesi ve 1slah programlarinda kullanilabilme olanaklarinin arastirilmasi énem arz
etmektedir.

Gossypium cinsi, tropik ve subtropik bolgelere dagilmus, yaklasik olarak 45 diploid
ve 5 allotetraploid tiir icermekte ve genom yapilarina gére A-K olarak gruplandirilmaktadir
(Fryxell ve ark., 1992 ; Percival ve ark., 1999).

Aydin (2001), Skovsted (1934)'e atfen yeni diinya tetraploid pamuklarinin bir (A)
genomu ve bir (D) genomu tasidiklarini kaydetmistir. Skovsted, ayni zamanda D
genomu yabani diploid pamuklarmin 13 kii¢iik kromozomun tetraploid pamuklarda
bulunan kiigiik kromozomlarla homolog oldugunu (benzerlik gosterdigini) ve yine A
genomu eski diinya pamuklarinda bulunan 13 biiylik kromozomunda tetraploid'lerdeki
bliyiik kromozomlarla benzerlik gosterdigine isaret etmistir.

Gerstl (1953) ve Phillips (1963)’e atfen, bu giinkii tetraploid'lerin kokenlerinin G.
raimondii (D5) ve G. herbaceum (Al) tiirlerine ¢ok yakin akraba tiirler oldugunu, yani
tetraploidlerin, bu tiirlerin birlesimiyle ortaya ¢iktigini belirtmislerdir (Aydin, 2001).

Pamuk bitkisinin ¢ok sayida hastalilk ve zararhlarinin bulunmasi, pamuk
yetistiriciliginde énemli bir sorundur. Ozellikle diploid pamuklarin sahip oldugu hastalik ve
zararlilar ile abiyotik stres sartlarina dayaniklilik genleri DNA diizeyinde yapilan
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caligmalarla ortaya c¢ikarilabilir ve bu faktorlere dayanikli ¢esit gelistirme ¢aligmalarinda
kullanilabilir.

Pamukta tlir ve c¢esit ayriminin yapilmasi, cesitlerde hastalik ve zararlilara
dayanikliligin arttirilmast  konularinda DNA  markorlerinin - kullanilmasi  morfolojik,
biyokimyasal ve izoenzim markorlerinin kullanilmasina oranla daha fazla avantaj
saglamaktadir. PCR’a dayali DNA markorleri; AFLP(Amplified Fragment Lenght
Polymorphism), RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA), SSR (Simple Sequence
Repeat) pamukta genetik iliskiyi belirlemek i¢in kullanilmistir (Abdalla ve ark., 2001; Liu
ve ark., 2000). Bu markdrler genel olarak RFLP (Amplified Fragment Lenght
Polymorphism)’ye nazaran daha polimorfik olduklar belirtilmektedir (Van Becelaere ve
ark., 2005).

Islah materyalleri arasindaki genetik farklilik ve akrabaligin durumu ve derecesi
bitki 1slahinda 6nemli bir rol oynamaktadir. Islah programlarinin etkinligini artirmak ve
iimit var melezlemeler yapabilmek icin uygun ebeveyn se¢imi en dnemli Olciitlerden bir
tanesidir. Molekiiler markorlerin bu amagla kullanimi bitki 1slahinda 6nemi giderek artan
bir role sahiptir. Hizli sonu¢ vermeleri, ¢cevre sartlarindan etkilenmemeleri ve seleksiyon
asamasindaki dogruluklari, agronomik agidan 6nemli karakterlerin se¢iminde, markdorler
yardimiyla seleksiyonu en giivenilir uygulama haline getirmistir. Bu nedenlerle de
molekiiler markorler bitki 1slah programlarinda gittikge artan bir 6nem kazanmuistir.
Molekiiler markorler, bitkiler arasindaki genetik ¢esitliligi tahmin etmede (Manjarrez-
Sandoval ve ark., 1997; Wendel ve ark., 1992; Tatineni ve ark., 1996), 1slah¢1 haklarinin
korunmasinda (Smith ve Smith, 1992), heterotik gruplarin siniflandirilmasinda (Dudley ve
ark., 1991; Senior ve ark., 1998), bitkiler ve onlarin yabani akrabalar1 arasindaki
filogenetik iliskiyi belirlemede (Li ve ark., 2000), pedigri analizlerinde (Smith ve
ark.,1997) ve istenilen bitkisel 6zelliklerin se¢ciminde (Young, 1999) kullanilmaktadir.

Genotipler arasindaki genetik benzerlik farkli sekillerde belirlenebilmektedir.
Bunlardan birisi pedigri sistemi ve digeri de DNA parmak izi (fingerprint) analizinin
kullanimidir. COP (Coefficients of Percentage) metodu pedigri bilgisini kullanarak genetik
iliskiyi belirlemektedir. Burada 6lgiit; bir genotipteki herhangi bir allelin, soyundan geldigi
baska bir geneotipteki ve ayni lokustaki allele benzeme ihtimalinin tahmin edilmesidir.
COP metodunun dogrulugu, giivenilir ve detayl bir pedigri bilgisine dayanmaktadir. Bu
bilgiler bazen hi¢ bulunmayabilir bazen de giivenilir olmayabilir. Bunun yani sira
hesaplamalar; seleksiyon etkisini, mutasyon ve genetik kayip (genetic drift) gibi hususlari
dikkate almamaktadir. Fakat bu olumsuzluklara ragmen pedigri bilgisi; bitki materyalleri
arasindaki iligkiyi belirlemede, bitki 1slahgilart i¢in ucuz ve basit bir yontemdir. Buna
karsilik DNA markorleri, RAPD, RFLP, AFLP ve SSR’lar, DNA sekanslar1 arasindaki
farkliligr direkt olarak Olcebilmektedir. DNA temelli genetik benzerlik; allellerin o
durumdaki birbirlerine benzerlik oranina dayanarak genotipler arasindaki iligkiyi
belirlemesine karsin, COP metodu genetik benzerlik faktoriinii kullanmaktadir (Van
Becelaere ve ark., 2005).

Ticari pamuklar arasindaki genetik farkliliklarin daha net sonu¢ veren metotlar
kullanilarak tespit edilmesi daha faydali olacaktir. Ciinkii pedigri analizleri bazen genetik
farkliliklar fazla ¢ikarabilmektedir (Van Esbroeck ve ark., 1999). Gegtigimiz 10-15 yillik
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donemde pamuk 1slahindaki ilerlemenin yavas olma nedenlerinden biriside germplasm
icindeki varyasyonun azlig1 olarak gosterilmektedir (Lewis, 2001).

Izoenzimler, RAPD, RFLP, AFLP ve SSR kullanilarak yapilan calismalar, tarimi
yapilan upland pamuklar arasinda genetik ¢esitliligin (farklilik) diisiik diizeyde oldugunu
gostermistir (Wendel ve ark., 1992; Tatineni ve ark., 1996; Pilley ve Myers, 1999; Abdalla
ve ark., 2001; Igbal ve ark., 2001; Gutierrez ve ark., 2002; Zhang ve ark., 2005). Hatta
genetik uzakliligin (farklilik) % 1-3 oranma kadar diistiiglinii de ifade etmislerdir. Aym
genetik darligin Avustralya, Cin ve Pakistan’da da oldugu belirtilmistir (Multani ve Lyon,
1995; Zuo ve ark., 2000; Rahman ve ark., 2002).

RFLP'ler ve izoenzim'ler genetik ¢esitliligi tahmin etmede kullanilabilmekte fakat
mevcut polimorfik izoenzim lokuslarinin azligi; RFLP'lerin yogun iscilik gerektirmesi ve
zaman alic1 olmalarindan dolayr kullanimlar1 kisitlidir. Buna karsin SSR'larin kullanim
daha ucuz ve etkili olmasi nedeniyle siirekli artmaktadir (Senior ve ark., 1998).

Mikrosatelitler olarak da adlandirilan SSR'lar rasgele ve ardisik olarak tekrarlanan
ve genellikle 2-6 niikleotid uzunlugundaki gruplardan olusan DNA dizileridir. Pamuk
genomu igerisinde ¢ok sayida bulunmalari, polimorfik yapilari, birlikte hareket
edebilirlikleri  (codominance) ve  polimeraz  zincir reaksiyonunda (PCR)
kullanilabilirlikleri gibi 6zelliklerinden dolay genetik farkligin belirlenmesinde ve genetik
haritalamada kullanilmaktadirlar (Reddy ve ark., 2001). SSR’lar1 ¢evreleyen DNA dizileri,
genellikle ayni tiiriin bireyleri arasinda temelde korunmus olduklari i¢in, farkli genotiplerde
bulunan SSR’larin primer ile ¢ogaltilarak tespiti miimkiin olmaktadir. Ardisik SSR
tekrarlarinin  sayisindaki farklilik, PCR sonucu farkli uzunlukta DNA pargalarinin
olusmasina neden olmaktadir. Tekrarlar, yakin tiir ve cesitler arasinda tekrarlanan tinitelerin
sayisinda degisiklige neden olan DNA’daki farkliliklardan dolay1 olduk¢a polimorfik bir
durum gosterirler. Bu nedenle SSR’lar1 ¢evreleyen korunmus DNA dizeleri primer olarak
kullanilarak PCR metodu ile ilgili lokustaki farkli alleller tespit edilebilmektedir.

Genetik farklilik ve 1slah materyalleri arasindaki genetik iliski bitki gelistirmek
acisindan 1slahgilar i¢in 6nemli bir husustur. Genotipler arasindaki genetik benzerlik ya da
farkliligin tahmin edilebilmesi agilima (segregasyon) ugrayan popiilasyonlarda ebeveyn
kombinasyonlarin secilmesi acisindan ve islah programinda yeterli diizeyde varyasyonun
tutulmas1 agisindan Snemlidir. Ozellikle énemli karakterler agisindan alternatif alleller
uzun siireli se¢imlerin temelini olusturacaktir. Dolayisiyla genetik olarak farkli ebeveynler
arasinda yapilan melezleme, meydana gelen dollerde genis bir varyasyon
olusturabilecektir. Bu sayede belki iistiin 6zelliklere sahip ve nadir bulunan genotipleri
yakalamak miimkiin olabilecektir. Bunun karsit1 olarak birbirlerine yakin genetik
potansiyele sahip ebeveynler arasinda yapilan melezlemede elde edilen elit ¢esitler, genetik
temeli daraltacag gibi, hastalik ve zararlilara kars1 da daha hassas hale gelebileceklerdir.

Kiiltiir pamuklarinin yiizyillar boyunca verim ve lif kalitesi yoniinden seg¢ilmis
olmasina ilaveten, dogal ve yapay olarak olusmus melezlerle birlikte mutasyonlarin da
ortaya cikmasi ile olusan yeni bitkilerin genetik yapilarindaki degisiklikler klasik
yontemlerle tam olarak ortaya konulamamaktadir. Modern tetraploid pamuklar, iki diploid
tiiriin birlesmesinden olusmasina ragmen yeni olusmus tiirler eski tiirlerle kiyaslandiginda
biiyiik farkliliklar goriilmektedir (Wendel, 2000). Buna karsin tilkemizde yetistirilen pamuk
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cesitleri lizerinde detayli morfolojik calismalar yapilmasina ragmen, molekiiler ¢alismalar
yok denecek kadar azdir. Morfolojik karakterlerin ¢evreden daha fazla etkilenmeleri
seleksiyon calismalarinda ve c¢esitlerin karakterizasyonunda giigliikk ¢ikarmaktadir. Bu
caligmayla, iilkemizde en ¢ok ekimi yapilan pamuk ¢esitleri arasindaki genetik cesitlilik
arastirildigi gibi bazi tetraploid ve diploid pamuk tiirleri arasindaki iliskiye de bakilmistir.
Ayrica elde edilen bilgiler ¢esit gelistirme ¢alismalarina da yardimer olabilecektir.

Bu calisma, 22 adet tetraploid ve 4 adet diploid pamuk genotipi arasindaki;

1. Genetik iligkiyi belirlemek,

2. Tetraploid pamuklar igerisinde yer alan ve Tiirkiye de biiyiik oranda yetistirilen

7 adet pamuk c¢esidi arasindaki varyasyonu ve diger genotiplerle olan iligkisini

ortaya koymak,

Tetraploid pamuklar icerisinde yer alan bazi ¢esitlerin lif kalitesini belirlemek,

4. Bulunan DNA markérlerini lif kalite 6zellikleriyle iliskilendirerek lif kalitesinin
belirlenmesinde etkili olabilecek gen veya gen bdolgelerini belirlemek amaciyla
ele alinmustir.

(O8]
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2. ONCEKI CALISMALAR

Tatineni ve ark. (1996), Tiirler arasi melezleme sonucu elde edilen birbirine
yakin 16 homozigot elit pamuk genotipi arasindaki genetik farkliligt 80 adet RAPD
markorii kullanarak saptamig ve kalitimi yiiksek olan 19 adet morfolojik karakter iizerine
calisma yapmuslardir. G. hirsutum L. ve G. barbadense L. arasinda rahatlikla ayirt edilebilir.
GU (genetik uzaklik) ve taksonomik uzaklik arasinda 0.63'lik bir korelasyon
belirlemislerdir.

Igbal ve ark. (1997), Ticari elit pamuk cesitlerinin genetik farkliligin1 ortaya
koymak i¢cin RAPD analizini kullanmislardir. Kullandiklar1 50 primer ¢ifti 45 polimorfik
lokus olusturmus ve c¢esitler arasinda % 81.51-93.41 arasinda bir benzerlik
belirlemislerdir. G. hirsutum L.'a ait g¢esitlerden S-12, V3 ve MNH-93 diger ¢esitlere
sirasiyla % 78.12, % 74.46 ve % 69.56 bir benzerlik gosterirken, CIM-1100 ¢esidinin %
57.02 benzerlik gosterdigini bulmuslar ve CIM-1100 ¢esidinin diger cesitlerden biiyiik
oranda farkli oldugunu saptamiglardir. Diploid pamuk G. arboreum var. Ravi'ninde sadece
% 55.70 oraninda benzerlik gosterdigini belirleyerek digerlerinden tamamen fakli
oldugunu bulmuslardir.

Senior ve ark. (1998), 94 saf misir hattin1 70 SSR markor lokusu (toplam 365
allel) kullanarak karsilastirmiglardir. Elde edilen genetik cesitlilik deseninin bilinen pedigri
desenleriyle ayn1 oldugu ortaya konulmus ve grup (cluster) analizi sonucunda 9 ana grup
olusmustur. Arastiricilar her bir saf hattin kendine 6zgii parmak izinin (fingerprint)
cikarilmasi i¢in 5 SSR lokusunun yeterli olabilecegini belirtmigler ve SSR’larin AFLP’ye
gore daha avantajli oldugunu belirtmislerdir.

Zuo ve ark. (2000), Baz elit pamuk ¢esitlerindeki genetik farklilig1 belirlemek i¢in
RAPD markérlerini kullanmislardir. 17 pamuk ¢esidini rasgele seg¢ilmis 200 primer ile
analiz etmisler ve 113 polimorfik bant elde etmislerdir. Cesitler arasindaki genetik
benzerligi 0.20-0.85 arasinda bulmuslardir.

Liu ve ark. (2000), SSR DNA markorleri ile genetik stok cesitleri (converted
race stocks) arasindaki varyasyonu incelemisler ve bir G. hirsutum L. ¢esidiyle diger
genetik stok cesitleri arasindaki genetik uzakligi belirlemislerdir. Genetik stok ¢esitlerinin
¢ogunun, G. hirsutum L. tiirliniin standart ¢esidi olan TM1 ¢esidinden genetik uzakligini
0.25°den az bulmuslardir.

Igbal ve ark. (2001), 43 pamuk (G. hirsutum L.) g¢esidindeki genetik iliskiyi 20
AFLP primer kombinasyonu ile analiz etmisler ve cesitler arasindaki genetik benzerligi
0.25 ile 0.99 arasinda bulmuslardir.

Abdalla ve ark. (2001), Pamuk (Gossypium sp.) ¢esitleri ve bazi tiirler arasindaki
genetik akrabaligi belirlemek amaciyla yaptiklart ¢alismada; ii¢ diploid tiir (G. herbaceum
L. (Al), G. arboreum L. (A2) ve G. raimodii (ulbrich) (D5)) ile 2 allotetraploid tiire G.
hirsutum L. ve G. barbadense L. tiiriine iliskin pamuk genotipleriyle 16 primer
kombinasyonu kullanarak AFLP analizi yapmislardir. Diploid tiirler arasindaki genetik
benzerlik 0.21 bulunurken, G. barbadense L. tiirii igerisindeki genetik benzerlik 0.89 olarak



ONCEKI CALISMALAR Adem BARDAK

bulunmustur. Ayn1 zamanda AFLP tekniginin ¢ok genis taksalarda akrabalik iligkilerini
arastirmada kullanilabilecegini belirtmislerdir.

Wu ve ark. (2001), Upland pamuk (G. hirsutum L.) ¢esitlerindeki genetik farklilig
SSR, ISSR(Inter- Simple Sequence Repeat) ve RAPD analizleri ile degerlendirmislerdir.
36 yerli ve yabani pamuk DNA’larin1 81 SSR primeri, 7 ISSR primeri ve 53 RAPD primeri
ile calistirmislar ve 282 polimorfik bant elde etmisler ve benzerlik katsayilarini 0.57-0.93
arasinda bulmuslardir.

Gutierrez ve ark. (2002), Segtikleri pamuk (Gossypium sp.) genotipleri arasindaki
cesitliligi tahmin etmek ve bu cesitlilik ile F, bulk populasyonu arasindaki iligkiyi belirlemek
amacityla SSR markérlerini  kullanmiglardir. Kullandiklart 90 SSR primer c¢ifti 69
polimorfik lokus olusturmus ve bununla; 5 A.B.D. ve 4 Avustralya ¢esidi ile 2 adet hatt
karsilastirmiglardir. Sonug olarak bu 11 genotip arasindaki genetik uzaklik (GU) 0.06-0.34
arasinda degismistir. En yiikksek GU (0.34) 1. hat ile ST474 arasinda bulunmus, en diistigii
ise (0.06) FM832 ve FM975 arasinda bulunmustur. A.B.D. gesitleri arasindaki GU ise
0.10-0.22 arasinda olup genetik ¢esitliligin az oldugunu gostermektedir.

Sudupak ve ark. (2002), Tirkiye de yetisen nohut (Cicer spp.) tiirleri arasindaki
genetik akrabaligl belirlemek amaciyla 7 (10-mer) oligoniikleotid primer setiyle (RAPD)
analiz yapmuglar ve yabani tiirler ile kiiltlirii yapilan tiirler arasindaki akrabalik sonug¢larini
belirlemislerdir.

Zhong ve ark. (2002), Deltapine 16 cesidinin bazi ebeveynlerle melezlenmesi
sonucu olusturulan (Fg, BC;Fs, BCyFs, BC3Fs, BC4Fs) bes gerimelez popiilasyonu
arasindaki genetik akrabaligi belirlemek icin 43 AFLP primer kombinasyonu
kullanmiglardir. Geri melez popiilasyonu ile tekrarlanan (recurrent) ebeveynler arasindaki
genetik uzaklik (GU) 0.35-0.75 arasinda bulunurken, ayni oran tekrarlanmayan (non-
recurrent) DPL16 ebeveynde 0.16-0.38 arasinda bulunmustur.

Rahman ve ark. (2002), Pakistan’da pamuk yaprak kivrilma viriisii (leaf curl virus
disease) salgini yeni cesit gelistirme calismalarimi hizlandirmis ve melezleme ile ¢ok
sayida gesit gelistirilmis. Yeni tescil edilmis ¢cok dayanikli ve dayanikli 27 pamuk cesidini
50 primer ile RAPD analizi yapmislar ve egzotik germplazm ile elit gesitler arasindaki
genetik benzerlik % 81.45-90.59 bulmuslardir. Elit cesitler arasindaki genetik iliski %
81.58-94.90 arasinda bulunmus ve biitiin ¢esitler arasindaki ortalama genetik benzerligi %
89.55 olarak bulmuslardir.

Zhang ve ark. (2003), Lif mukavemetini kontrol eden QTL bdlgesini tespit etmek
i¢in kullandiklar1 TM-1 x 7235 (G. anomalum) melezinden elde edilen F5 generasyonunda
9 molekiiler markor tespit etmiglerdir. Bu markorlerden 3t SSR ve 6°s1 ise RAPD olup lif
mukavemetini kontrol eden 2 QTL’e bagli oldugunu tespit etmislerdir. Bu QTL’lerden 1
tanesinin (FS1), 8 markorle baglantili oldugu, % 30 varyasyonu tahmin edebilen ve 10.
kromozom {izerinde haritalandig1 belirtilmistir.

Gou ve ark. (2003), A ve D genomuna ait diploid ve allotetraploid pamuk
tiirlerindeki genetik farkliligi SSR markdrleri ile analiz etmiglerdir. A ve D genomuna ait
10 diploid pamuk tiiriinde yiiksek polimorfizm bulmuslar ve daha Onceden Fryxell
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tarafindan yapilan siniflandirma ile tutarli bulmuslardir. D genomuna ait G. gossypioides
ile diger diploid D genomuna ait ¢esitlerle karsilastirdiklarinda diisiik genetik benzerlik
bulmuslardir.

Wang ve ark. (2004), Fusarium ve verticillium wilt yoniinden yaptiklar1 ¢alismada;
72 ¢esit Huanghe Valley’den ve 29 c¢esit Changjiang Valley’den toplam 101 g¢esit
arasindaki genetik farkliligt AFLP markerleri kullanarak arastirmiglardir. Toplam 20
primer kombinasyonu ile Huanghe Valley pamuklari arasinda 200 polimorfik bant ve
Changjiang Valley pamuklari arasinda 127 polimorfik bant ortaya ¢ikmustur.

Lin ve ark. (2004), Pima 90 (G. barbadense L.) ve Handan 208 (G. hirsutum L.)
arasindaki genetik farklilig1 belirlemek i¢in yeni markor sistemi olan SRAP’1 (Sequence-
Related Amplified Polymorphism) kullanmislar. 30 primer arasindan 29’u 149 polimorfik
bant olusturmus ve primer basina polimorfik bandin ortalamasini 5.14 olarak bulmuslardir.

Tabar ve ark. (2004), Hindistan’in ticari pamuk cesitleri arasindaki genetik
farkliligr belirlemek i¢in RAPD analizini kullanmiglardir. G. hirsutum L.’a ait 15 ve G.
arberoum L.’a ait 7 pamuk ¢esidini 50 rasgele decamer primer ile analiz etmisler ve 371
bant elde etmislerdir. Bu bantlarin % 87’si polimofik ¢ikmistir. Cluster analizi ve UPGMA
analizi sonucunda diploid ve tetraploidler iki grup olusturmus ve bu iki grup arasindaki
genetik benzerlik % 30 olarak ortaya c¢ikmistir. Tetraploid’ler arasindaki genetik
benzerligin biraz daha dar oldugu (% 65-95) diploid’ler arsindaki genetik benzerligin ise
biraz daha genis (% 54-88) oldugunu bulmuslardir.

Bolek ve ark. (2005), Pamukta solgunluk hastaligin1 kontrol eden QTL’lerin
belirlenmesi amaciyla yaptig1 ¢calismada CM23 markoériiniin solgunluk hastaligini kontrol
eden bir QTL’le birlikte segregasyona ugradigini bildirmislerdir.

Lin ve ark. (2005), Lif kalitesiyle ilgili karakterleri ¢alismak amaciyla G.
barbadense L. ve G. hirsutum L. tiirleri arasinda melezleme yaptiklarin1 ve SARP, SSR,
RAPD markorlerini molekiiler ¢alisma amacl kullandiklarini belirtmiglerdir. Sonug olarak
F, popiilasyonunda yaptiklar1 haritalama sonucunda; lif mukavemeti i¢in 2 QTL, lif
uzunlugu i¢in 4 ve micronaire i¢in 7 QTL belirlediklerini bildirmislerdir. Lif inceligi igin
belirlenen 1 QTL’in ise 10. kromozom iizerinde oldugunu bildirmislerdir.

Abraham ve ark. (2005), AFLP analiz sistemini kullanarak bazi elit pamuk
cesitlerini karsilagtirmiglardir. G. hirsutum L.’a ait 20 ve G. arboreum L. tiiriine ait 3
genotipin analizinde 9 AFLP pirimeri kullanilmiglardir. Toplam 723 DNA bandi ortaya
cikartilmigtir. UPGMA dendogram analizine gore biitiin genotipler icerisinde CAK-
23A ve K2 birbirlerine en yakin bulunmus ve benzerlik katsayisi (co-efficient of
similarity) ise 0.70 olarak bulunmustur. Ayn1 katsay birbirleriyle en az iligkili genotipler
arasinda 0.40 olarak bulunmustur.

Rana ve Bhat (2005a), 16 diploid pamuk ¢esidinde genetik cesitliligi tahmin
etmek ve c¢esitleri belirlemek amaciyla AFLP ve RAPD markérlerini kullanmuslardir.
Arastiricilar AFLP ve RAPD analizleri ile ortaya ¢ikan genetik cesitliligin sinirli oldugunu
ve cluster analizi sonucunda 2 grubun ortaya c¢iktigini belirtmislerdir. Gruplardan birini
G. herbaceum L. ¢esitlerinin, digerinin ise G. arboreum L. ¢esitlerinin olusturdugunu
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bulmuslardir. AFLP ve RAPD markorleri arasinda yaptiklart karsilagtirma sonucu
genetik cesitliligin tahmini, polimorfizmin belirlenmesi ve c¢esit karakterizasyonu ig¢in
AFLP'nin daha kullanish oldugunu belirtmislerdir.

Van Beceleare ve ark. (2005), 36 upland pamuk (G. hirsutum L.) ¢esidinde
pedigri yontemi ve RFLP markdrlerinin kullanilarak yapilan genetik farklilik tahminini
karsilastirmiglardir. Onemli fakat orta derecede (r=0.41, P<0.001) bir iliski
saptanmistir. Arastirmacilar, RFLP metodunun daha dogru bir benzerlik ortaya
koydugunu bildirmislerdir.

Zhang ve ark. (2005), 4 upland pamuk genotipi (G. hirsutum L.) ve 3 Pima pamuk
(G. barbadense L.) genotipinde AFLP markorlerini kullanmuglar. Upland ve Pima
pamuklarinda sirastyla ortalama 18.5 ve 31.0 polimorfik bant elde etmislerdir.

Zhang ve ark. (2005a), 31 Acala pamuk ¢esidini 63 SSR primeri ile analiz etmisler
ve Acala 1517 cesitleri arasindaki genetik mesafe 0.06-0.38 olarak belirlenmistir. Acala
1517 gesitleri arasinda 6nemli bir genetik varyasyonun tespit edildigi de bildirilmistir.

Zhang ve ark. (2005b), Ticari pamuk ¢esitlerini ve bazi transgenik pamuklari tarla
denemelerine almis ve ayrica aralarindaki genetik iligkiyi SSR markérleri kullanarak
belirlemiglerdir. Yaptiklar1 ¢alismada 88 SSR primeri kullanmiglar ve 177 bant {liretmistir.
Kullandiklar1 24 pamuk ¢esidi arasinda Jaccard’s genetik benzerlik katsayisin1 0.69-0.94
arasinda bulmuslardir.

Bertini ve ark. (2005), Soy katsayisinin (coefficient of parentage) tahmini ve
genetik farklilik tahmininde kullanilan tekniklerin dogrulugunu kanitlamak igin 30
pamuk cesidi ile SSR’lar1 kullanarak genetik farklilig1 ve soy katsayisini (coefficient of
parentage) tahmin etmislerdir. Soy katsayisi ile genetik farklilik arasindaki korelasyonu
pozitif ve dnemli bulmuslardir.

Rana ve Bhat (2005b), Kiiltiirii yapilan dort pamuk tiirli icerisinden 59 pamuk
cesidinde genetik farklili§i tahmin etmek i¢cin 18 RAPD primeri kullanmiglar ve
toplamda 251 bant (% 97.20 polimorfizm) ve ortalama % 36’lik bir genetik farklilik
gozlemlemislerdir. Genetik benzerlik % 42-79 arasinda degismistir. 41 Gossypium
hirsutum gesidi arasinda ortalama % 74 genetik benzerlik elde etmisler ve diploidlerin
sahip oldugu genetik farkliligin tetraploid’lerdekinden daha fazla oldugunu
gozlemlemislerdir.

Rana ve ark. (2005a), 7 diploid (Gossypium arboreum L.) ile 25 tetraploid
(Gossypium hirsutum L.) elit pamuk ¢esidini 26 primer ile RAPD analizine tabi tutmuslar
ve 401 bant elde etmisler. 7 diploid ¢esit arasindaki genetik benzerligi 0.54-0.88 bulmuslar
ve 25 tetraploid ¢esit arasindaki genetik benzerligi 0.65-0.95 arasinda bulmuslardir.

Rana ve ark. (2005b), 24 ileri pamuk 1slah hattindaki genetik farkliligi 6 AFLP
primer c¢ifti ile karsilagtirmislar ve 14 morfolojik karakter lizerinde calismislar. 6 AFLP
primeri toplam 535 bant olusturmus, bu bantlardan 460 (% 85.9)’m1 polimorfik
bulmuslardir. Kullanilan AFLP markorlerinden genetik mesafe % 30-87 arasinda
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gozlenmistir. Morfolojik karakterlerin ¢ogunda biiyiikk bir degiskenlik (varyasyon)
gbzlenmistir. Taksonomik mesafe ise 0.60-2.77 arasinda bulunmustur.

Westengen ve ark. (2005), 3 diploid (G. raimondii (Ulbr.), G. arboreum L., G.
herbaceum L.) ve 4 allotetraploid (G. hirsutum L., G. mustelinum (Miers ex Watt), G.
tomentosum (Nutt. ex Seem) ve G. barbedense L.) tiirlerine ait 131 ¢esit de 8 AFLP primer
kombinasyonu ile genetik farklilik ve cografi dagilimlarini incelemisler ve 340 polimorfik
bant elde etmislerdir. Bulunan sonuclarin tetraploid ve diploid tiirlerde sitogenetik
calismalarla elde edilen sonuglara benzedigini belirtmislerdir.

Abdelsalam ve ark. (2005), Bazi1 pamuk genotiplerinde verim komponentlerini,
biyokimyasal ve molekiiler olarak analizlerini yapmislar ve pamuk ¢esitlerindeki genetik
benzerligi RAPD analizi ile % 87-67 arasinda bulmuslardir.

Erkiling ve Karaca (2005), 36 Tiirk pamuk cesidinde 16 bitki 6zelligi verileri
toplamislar ve 25 SSR primeri ile genetik iliskiye bakmiglardir. SSR analizinin 32 bant
olusturdugu ve bu bantlarin sadece 4’liniin polimorfik bulundugunu, ayrica, Tirk
cesitlerinin genetik olarak 4 gruba ayrildigini ve genetik farkliligin ¢ok diisiik oldugunu
belirtmisglerdir.

Yang ve ark. (2005), 18 bugday c¢esidinde genetik farkliligi belirlemek icin
karsilagtirmali bir genetik analiz yapmislar ve genetik farklilig1 belirlemek icin genomik-
SSR, EST (Expressed Sequence Tag)-SSR ve pedigri yontemlerini kullanmislardir.
Genetik uzakligr (GU), EST-SSR da 0.39 olarak, genomik SSR’da 0.54 olarak ve pedigri
bilgisine gore hesaplanan GU’yu da 0.97 olarak bulmugslardir.

Le Clerc ve ark. (2005), Fransa da yetistirilen 133 modern ve erkenci misir
cesidindeki genetik farkliligi 51 SSR markdri ile belirlemislerdir. Cesitler 4 period
icerinde gruplandirilmig ve her period igin, allelik zenginlik, genetik farklilik ve genetik
cesitlilik hesaplanmistir. Genetik farklilik ise 0.59 olarak bulunmustur.

Fu ve ark. (2005), 79 iilkeden 670 hexaploid arpa ¢esidinde genetik yapiy1
belirlemek i¢in 5 AFLP primer ¢ifti kullanmiglar ve 170 polimorfik bant elde etmislerdir.
Polimorfik bantlarin frekansini 0.11 ile 0.99 arasinda ve ortalama 0.72 olarak bulmuslardir.

Chen ve Du (2006), Orijinleri, 1slah peryodlari, ekolojik yetisme alanlar1 farkli olan
43 upland pamuk c¢esidindeki genetik farkliligit SSR markdrler ile belirlemiglerdir. 36 SSR
primeri % 80 polimorfizm belirlemis ve genetik benzerligi 0.41-0.87 arasinda
bulmuslardir.

Murtaza (2006), G. hirsutum L. ve G. arboreum L. tiirlerine ait 20 ¢esit de genetik
farkliligi belirlemek i¢in 4 AFLP primer-¢ifti kombinasyonu ile analiz yapmustir.
Genotipler orijinleri ve nesil iliskilerine gore guruplara ayrilmis ve bu cesitler arasinda dar
bir iliski bulunmustur.

Bertini ve ark. (2006), 53 pamuk ¢esidindeki genetik farkliligi belirlemek igin 31
SSR primeri ile calismislar ve 66 adet polimorfik bant elde etmislerdir. Benzerlik
katsayisini 0.00-0.41 olarak bulmuglardir.
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Abdurakhmonov ve ark. (2006) Ozbekistan pamuk germplasm koleksiyonundan
sectikleri 1000 adet G. hirsutum L. tiiriine ait yabani ve kiiltiiri yapilan gesitler tizerinde
onemli agronomik oOzellikleri belirlemek amaciyla; 100 SSR markorii ile basladiklari
calisma devam etmektedir.
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal

Bu calisma 2005 yilinda, Kahramanmarag Tarimsal Arastirma Enstitiisii ve 2006
yilinda K.S.U. Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Boliimii ve Zootekni Boliimii Biyoteknoloji
ve Gen Miithendisligi Laboratuarlarinda yiiriitilmiistir.

3.1.1. Bitki Materyali ve Ozellikleri

Arastirmada bitki materyali olarak, 9 farkli pamuk (Gossypium spp.) tiiriine ait toplam
26 adet genotip ve hatlar (accessions) kullanilmistir. Bunlardan 7 adedi (G. mustelinum Miers
ex Watt, G. harknesii Brandg, G. herbaceum L., G. incanum (schwartz) Hill, G.
lanceolatum Tod, G. nandewarense (Derara) Fryx, G. darwinii Watt) yabani (wild / exotic)
tiirler olup, birer adet hat igermektedirler. G. hirsutum L. tiirii icerisinde 14 adet genotip
(Suregrow 125, Cukurova 1518, Nazilli 84S, Giirelbey, Ekstrem Okra (Brown), Albania
6172, Ersan 92, Yesil Lif, Lifsiz, Sayar 314, Siocra, Maras 92, Tagkent 6, Acala Maxa) ve 2
adet 1rk (G. hirsutum var. yucatanense ve G. hirsutum var. marie galante) bulunurken, G.
barbadense L. tiirli igerisinde 2 adet genotip (Askabat 91, Bahar 82) ve 1 adet yabani hat
(GB-4) yer almaktadir.

Arastirmada kullanilan pamuk genotiplerinin pedigri bilgileri ve kdkenleri Cizelge 3.1
ve Cizelge 3.2°de verilmigtir. Calismada kullanilan genotipler ve hatlar, farkli genom yapilari
icermeleri (diploid ve tetraploid), lif kalite (G. barbadense L.), hastalik ve zararlilara
dayaniklilik (G. darwinii Watt) ve farkli morfolojik (Ekstrem Okra (Brown), Yesil Lif, Lifsiz)
ozelliklere sahip olmalarindan dolay1 secilmislerdir.

3.1.2. Deneme Alaninin Genel Tanimi

Kahramanmaras ili, 37-38° kuzey paralelleri ile 36-37° dogu meridyenleri arasinda yer
almaktadir. Merkez ilge deniz seviyesinden 568 m yiikseklikte olup, ilin kuzey kesimleri
oldukga dagliktir. Ilin topraklari, yiikseltileri 3000 m’ye varan Toroslarin uzantilari olan daglar
arasinda kalan bir yerdir. Yeryiizii sekilleri genellikle Giineydogu Toroslarin uzantilar1 olan
daglarla bunlar arasinda kalan ¢okiintii alanlarindan olugsmaktadir. 14 bin 327 km?®lik alanla
Tiirkiye ylizol¢timiiniin % 1.8’ini kaplayan Kahramanmaras topraklari, hem Akdeniz hem de
Dogu Anadolu bolgesinde yer aldigindan iklim, bitki ortiisii ve toprak cesitleri yoniinden dogal
bir zenginlige sahiptir (Anonim, 2006a)

3.1.3. Deneme Yerinin iklim Ozellikleri

Kahramanmaras, iilkemizin Dogu Akdeniz bdlgesinde yer alan yazlart sicak ve
kurak, kislar1 1lik ve yagish gegen, iklimsel 6zellikler bakimindan tipik Akdeniz iklimi
ozelligi gosteren bir ilimizdir. Kahramanmarag’ta denemenin yiiriitiildiigii yilin Nisan-Ekim
aylar1 arasindaki iklim Ozelliklerine ait degerler Cizelge 3.3’de verilmistir (Anonim,
2005a).
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Cizelge 3.1. Arastirmada Kullanilan Pamuk (G. hirsutum L. ve G. barbadense L.) Genotipleri ve Pedigri Bilgileri

*No Cesit Adn Tiirii Ebeveyn ad1 (Pedigree) Islah sekli Ureten (Gelistiren) Kokeni G
Kurum/ sirket

1 Cukurova 1518 G. hirsutum. L Caroline Queen 201 (Coker 201)  Seleksiyon ~ Cukurova Pam. Ars. Enst. TURKIYE AD
2 Nazilli 84 S G. hirsutum. L Nazilli 84 Seleksiyon ~ Nazilli Pam. Ars. Enst. TURKIYE AD
3 Ersan 92 G. hirsutum. L Sayar314 X Taskent-1 Melezleme K.marag Pam. Ars. Enst. TURKIYE AD
4 Maras 92 G. hirsutum. L Caroline Queen X Tagkent-1 Melezleme K.maras Pam. Ars. Enst. TURKIYE AD
5 Giirelbey Ms34/1 G. hirsutum. L Nazilli M-503 X Stoneville 825 Melezleme  Nazilli Pam. Ars. Enst. TURKIYE AD
6 Suregrow 125 G. hirsutum. L Des 119 X Deltapine 50 Melezleme Sure-Grow Seed Inc. A.B.D AD
7 Sayar 314 G. hirsutum. L Deltapine 15 X Acala 314 Melezleme  Cukurova Pam. Ars. Enst. TURKIYE AD
8 Ekstrem Okra (Brown)  G. hirsutum. L Bilinmiyor Bilinmiyor  Bilinmiyor AD
9 Albania 6172 G. hirsutum. L Bilinmiyor Bilinmiyor  Bilinmiyor ARNAVUTLUK AD
10 Yesil lif G. hirsutum. L Bilinmiyor Bilinmiyor  Bilinmiyor AD
11 Lifsiz G. hirsutum. L Bilinmiyor Bilinmiyor ~ Bilinmiyor AD
12 Siocra G. hirsutum. L Bilinmiyor Bilinmiyor  Bilinmiyor AVUSTRALYA AD
13 Tagkent 6 G. hirsutum. L Bilinmiyor Bilinmiyor  Bilinmiyor OZBEKISTAN AD
14 Acala Maxa G. hirsutum. L Bilinmiyor Bilinmiyor ~ Bilinmiyor A.BD AD
15 Askabat 91 G. barbedense L. Bilinmiyor Bilinmiyor  Bilinmiyor TURKMENISTAN  AD
16 Bahar 82 G. barbedense L. Bilinmiyor Bilinmiyor  Bilinmiyor OZBEKISTAN AD
17 GB-4 G. barbedense L. Yabani Hat - - - AD,

*1-7, Tiirkiye’de tescil edilmis ve tarim1 yapilan tetraploid pamuklar.

8-17, Genetik stok materyali (tetraploid), G= Genom.

12
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Cizelge 3.2. Aragtirmada Kullanilan Yabani Pamuk Hatlar1 ve Genom Dagilislari

*No Cesit Adr Kokeni Genomu
1 G. herbaceum L. - A

2 G. nandewarense (Derara) Fryx AVUSTRALYA C

3 G. harknesii Brandg MEKSIKA D

4 G. incanum (schwartz) Hill ARABISTAN E

5 G. mustelinum Miers ex Watt BREZILYA AD

6 G. hirsutum var. yucatanense AMERIKA AD

7 G. hirsutum var. marie galante AMERIKA AD

8 G. lanceolatum Tod MEKSIKA AD

9 G. darwinii Watt GALAPAGOS ADALARI AD

*1-9, Exotik germplasm hatlar1 (1, 2, 3 ve 4 diploid, digerleri tetraploid)

Cizelge 3.3’den 2005 yili Nisan ayinda ekimi yapilan pamuklarin, ¢igeklenme ve lif
olusum donemlerinin Temmuz-Eyliil aylarinda gerceklesti§ini ve bu aylar arasindaki
ortalama sicaklik degerlerinin 24.9 ile 28.7 °C arasinda degistigi, oransal nemin ise % 60.1-
63.8 arasinda degistigi goriilmektedir.

Cizelge 3.3. Deneme Yilma (2005) Ait Baz1 Ortalama Iklim Verileri

Ortalama Max. Ortalama Min. Ortalama Toplam Ortalama Oransal
Sicaklik (°C) Sicaklik (°C) Sicaklik (°C)  Yagis (mm) Nem (%)

Nisan 22.0 10.7 16.0 51.7 58.6

Mayis 27.4 14.6 20.7 15.9 53.0

Haziran 31.7 18.0 24.4 8.1 62.7

Temmuz 364 22.5 28.6 0.0 62.8

Agustos 364 23.0 28.7 0.1 63.8

Eyliil 324 18.8 24.9 3.1 60.1

3.1.2. Deneme Yerinin Toprak Ozellikleri

Arastirmanin yiriitiildiigli deneme alaninda 0-20 cm derinlikten alinan toprak
orneklerine ait bazi fiziksel ve kimyasal 6zellikleri Cizelge 3.4’de verilmistir (Anonim,
2005b). Cizelge 3.4’den tinl1 bir yapiya sahip olan deneme topraklarinin, notr karakterli,
fazla kirecli, organik madde miktar1 ve yarayisli fosfor bakimindan yetersiz, yarayish
potasyum bakimindan yeterli oldugu goriilmektedir

13
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Cizelge 3.4. Deneme Yeri Topraklarmin Bazi Fiziksel ve Kimyasal Ozellikleri

Ozellikler Belirlenen degerler
Saturasyon (Doygunluk) (%) 41.15
PH 7.53
Kireg (%) 21.8
Organik Madde (%) 1.24
Tuz (%) 0.05
P,0s (kg/da) 4.86
K0 (kg/da) 35.32

3.1.5. Arastirmada Kullanilan Cihazlar, Kimyasallar ve Malzemeler

Arastirmada ayrica 13 SSR primer ¢ifti (Bio Basic) (Cizelge 3.5), Takara (Kanada)
ve Favorgen (Taylant) molekiiler biyoloji sarflar1 kullanildi. Ayrica, kimyasallar MERCK
(Almanya) ve SIGMA (Almanya) grubundan temin edilmistir.

Aragtirmada sivi azot tanki, su banyosu (Selectra), sogutmali santrifiij (Hettich-
zentrifuge), hassas terazi (Scaltec), otomatik pipetler (Eppendorf), elektroforez tanki
(Thermo), U. V. Cihaz1 (UVP), jel goriintileme (Olympus), 0,2 ml’lik PCR tiibi
(Eppendorf), mikro dalga firin (Argelik) kullanilmistir.
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Cizelge 3.5. Calismada Kullanilan Primerler, Baz Dizilisleri ve Uzunluklari

Isim Forward (5'--->3") UZUNLUK (baz)
JESPR-135 CAAAACCATCATCACTCTCAAG 22
JESPR-153 GATTACCTTCATAGGCCACTG 21
JESPR-169 CTCAGATCTAATGATTGGGTTGG 23
JESPR-232 CAGACCACGCTATTTTTGCC 20
JESPR-224 GGGGAGCAACGAAAACTTAGC 21
JESPR-56 CCAGTTAGCACCAATTTAGG 20
CM71 TCCCCGCAACCAAACATATAC 21
CM13 TGAAAGTTGAAACGAGAAGATG 22
CM76 TTAATTTTCAAAGGGCTCTTAGAAAG 26
CM23 CAATAGGCTCTCGCACTGAAAGC 23
CM3 GGGCTAAACTTGAAAAATGACCA 23
BNL 1053 AGGGTCTGTCATGGTTGGAG 20
BNL 2960 TAAGCTCTGGAGGCCAAAAA 20
Isim Reverse (5'--->3") UZUNLUK (baz)
JESPR-135 CGAGAGCCCACTAACAGAAAAG 22
JESPR-153 GAAAACATGAGCATCCTGTG 20
JESPR-169 GAGTAAATTGACCACTTGTTCGC 23
JESPR-232 CGTTGTATTATTTCCAGTGCTCG 23
JESPR-224 CCACCATTCTCTTTCATTTTCTCC 24
JESPR-56 CCACAATAACACACTGGAATC 21
CM71 AACCGCCTTTCCATCCTAGAAC 22
CM13 CCAAAGGTTTTTGTTGTTGC 20
CM76 GTATAATGGTAGGAGAGAAGGGTTAGGG 28
CM23 CGAACCAGGGAAGAAAAGGAAATG 24
CM3 GTCTTAAAGACTGACATGCAGC 22
BNL 1053 CATGCATGCGTACGTGTGTA 20
BNL 2960 CCATTTCAATTTCAAGCATACG 22
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3.2. Metot
3.2.1. Tarla Calismalari

Calisma, 7 Nisan 2005 tarihinde, Kahramanmarag Tarimsal Arastirma Enstitlisi
arazisinde, 17 pamuk ¢esidinin 1’er sirali ve 12 m uzunlugundaki parsellere, tesadiif
bloklar1 deneme desenine gore 2 tekerriirlii olarak ekilmesi ile olusturulmustur.

3.2.1.1. Toprak Hazirhig: ve Ekim

Tarla, yabanci ot durumuna gore iki kez kiiltivator ile ylizlek olarak islenmistir.
Deneme alanina, ekim zamani toprak isleme oncesinde, dekara saf olarak 7 kg azot (N) ile
7 kg fosfor (P,Os) baz alinarak giibreleme (20-20-0) yapilmistir. Giibreler toprak yiizeyine
giibre dagiticisi ile dagitildiktan sonra kiiltivator ile ylizlek olarak topraga karistirilmis ve
iki kez tapan gekilerek toprak ekime hazir hale getirilmistir. Toprak sicakligi 14-15°C
oldugu devrede ekime baslanilmis ve dekara 2 kg (delinte) tohum hesabi yapilmistir. Ekim
islemi, 12 m uzunlugundaki parsellere, sira aras1 70 cm olacak sekilde elle yapilmustir.

3.2.1.2. Cikistan Sonra Yapilan Kiiltiirel Islemler
3.2.1.2.1. Cikis Sonrasi iki Asamal Seyreltme

El ile c¢ikis1 garanti etmek maksadiyla sira {izerine ¢ok fazla tohumun diismesi
saglanarak ekim yapildig: icin, ¢ikistan sonra sira {izeri mesafesi 20 cm olacak sekilde, iki
kez seyreltme islemi yapilmstir. Ilk seyreltme bitkiler yaklasik 10 cm boyunda iken, ikinci
seyreltme (tekleme) ise 15 cm boyunda ortalama 4-5 yaprakli iken yapilmistir. Bir defada
yapilan seyreltmede, seyreltme sonrasi meydana gelebilecek olumsuz faktorler (hastalik,
zararli, el ve traktor capasi esnasinda bitkilerin zarar gérmesi vs.) nedeniyle parsellerde yer
yer bosluklarin olabilecegi diisliniilmiis ve seyreltme islemi iki asamada yapilmistir.

3.2.1.2.2. El ve Traktor Capasi

Yeni gelismekte olan pamuk fidelerini yabanci otlarin rekabetinden korumak ve
fidelerin koklerinin gelismesini ve derinlere inmesini saglamak i¢in 3 kez el ve 4 kez
traktor capasi yapilmustir.

3.2.1.2.3. Sulama ve Ust Giibrelemesi

Ust giibresi olarak; azotun geri kalan kismi 9 kg/da hesabi ile ticari giibrelerden
birisi ile (%26’lik Amonyum Nitrat) ilk sudan Once giibre mibzeri ile sira aralarina
uygulanmistir. Uygulama sonrasi karik usulii sulama yapilmistir. Sulama islemi bitkinin
ihtiyaci ve topragin durumu dikkate alinarak 8-10 giin aralikla toplam 7 kez yapilmis ve
kozalarin % 20-30’u agildig1 devreye dogru sulamalara son verilmistir.
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3.2.1.2.4. Kiitlii Hasad1 (Ornekleme) ve Cir¢irlama

Genotiplerin lif 6zelliklerini karsilastirmak icin, her bir genotipten (1. pozisyon ve
orta dallardan) 50 adet koza 6rnegi alinmistir. Bu kozalarin sifleri temizlendikten sonra
kiitli pamugun cirgirlanmasi ile elde edilen lif 6rnekleri SANKO A.S. / Gaziantep lif
laboratuarina gonderilmis ve burada asagidaki 6zellikler HVI cihazinda yontemlerine gore
saptanmistir.

3.2.1.2.5. incelenen Lif Ozellikleri

. Lif Uzunlugu (Length) (LEN) (mm) (%2.5 Span Length)

. Lif Uzunluk Uyumu (Uniformity Index) (UNF) (%)

. Kisa Lif igerigi (Short Fiber Index) (SFI) (%)

. Lif Inceligi (Micronaire) (MIC)

. Lif Kopma Dayaniklilig1 (Strength) (STR) (g/tex)

. Lif Kopma Uzamasi (Elongation) (ELG) (%)

. Iplik Olabilirlik indeksi (Spinning Consistency Index) (SCI)
. Iplik Dayanikliligi (Count Strength Product) (CSP)

0O N~ W~

3.2.1.2.6. Yaprak Orneklerinin Almmasi

16 ¢esidin her birini temsil eden ve en az 10 bitkiden alinan yaprak 6rnekleri kuru
buz icerisinde laboratuara getirilmistir. Yabani pamuklarda ise elimizde tek bitki
bulundugundan dolayr ornekler 1 bitkiden alinmustir. Getirilen 6rnekler, DNA izolasyon
agamasina kadar -80 °C’de saklanmig ve Zhang ve Stewart (2000)’e gére DNA izolasyonu
yapilmistir.

3.2.2. Laboratuar Calismalar:
3.2.2.1. DNA izolasyonu

1.5 ml’lik ependorf tiiplere 0.5 ml Extraction Buffer {0.1 M Tris-HCI (pH:8), 1 M
NaCl, 0.02 M EDTA(pH:8), % 2 w/v CTAB, % 2 Polyvinyl-pyrrolidone-40, 1 mM 1,10-
Phenanthroline monohydrate, % 0.2 P-merchaptoethanol} eklendi.

Bitkiden alinan 3-4 adet geng yaprak sivi azot ile porselen havanda iyice ezildi. Bu
ezilen yaprak parcalar tiiplere eklendi ve tiiplerin agz1 kapatilarak hafif ¢alkalandi ve 65 °C
sicakliktaki metal bloklarda 1 saat bekletildi. Metal bloklardan alinip iizerine 0.5 ml
chloroform:isoamyl alkol (24:1) eklenerek 12000 (rpm) devir de, +4 °C’de 10 dakika
santrifiij edildi. Santrifiij sonunda yaprak parcalar tiiplerin dibine ¢oktii ve sivi kisim
tiiplerin iist kismina birikti. Bu s1v1 kismi yaprak pargalariyla karigmamasina dikkat edilerek
yeni tiiplere aktarildi. Yaprak parcalar1 olan tiipler atildi. Yeni tiiplere 0.5 ml isopropanol
eklenerek 1 saat -20 °C’de bekletildi. Buradan 1 saat sonunda alinan tiipler 12000 devir de,
+4 °C’de 10 dakika santriflij yapilarak DNA’larin tiiplerin dibine ¢6kmesi saglandi ve sivi
kisim uzaklastirildi. Sonra % 70 etanol ile 13000 devir de, +4 °C’de 2 dakika ve % 100
etanol ile13000 devir de, +4 °C’de 2 dakika santriflij yapilarak DNA’lar temizlendi ve
kurumaya birakildi. Kuruyan DNA’lara, 300 pl Tris-EDTA buffer{10 mM Tris (pH:8), 1
mM EDTA (pH:8), 1 M NaCl} eklendi ve DNA izolasyonu tamamlandi.
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Ancak DNA’lar1 daha fazla temizleyebilmek icin temizleme islemine tabi tuttuk.
DNA’lar 0.5 ml temizleme (cleaning) soliisyonu {0.05 M Tris-HCI (pH:8), 0.05 M EDTA
(pH:8), % 2 CTAP (w/v), % 2.05 NaCl (w/v), % 0.2 1,10-phenanthroline} eklenerek 1-2
saat oda sicakliginda galkalandi ve bu soliisyon 12000 devir de, +4 °C’de 5 dakika santrifii
yapilarak sivi kisim uzaklastirildi ve % 80 etanol ile 2 dakika ve % 100 etanol ile 2 dakika
olmak tizere +4 °C de 13000 devirde santrifiij yapildi ve sivi kisim uzaklastirilarak
kurumaya birakildi. Daha sonra 300 pl Tris-EDTA eklenerek DNA temizleme iglemi
tamamlandi.

3.2.2.2. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) Analizi

PCR; 0.2 ml hacminde 96’lik PCR tiiplerine, 1 pl ANTP karisimi (10mM karisim
(A+T+G+C), Favorgen), 2 pul 10x buffer (Favorgen), Bio Basic Inc. primer ¢ifti (0.5 pl F ve
0.5 pl R), 1 pul DNA, 15 pl dH,0, ve 0.25 pl DNA polimeraz (5U/ul, Favorgen) gelecek
sekilde toplam 20 pl soliisyon hazirlanmigtir. PCR reaksiyonlart “Eppendorf Mastercycler
Gradient” marka PCR cihazinda 95 °C’de 3 dakika calistiktan sonra 94 °C (DNA
iplik¢iklerinin ayrigmasi), 62 °C (primerlerin yapigmasi) ve 72 °C (DNA eslesmesi)’de
birer dakika ¢alisarak 35 dongii saglanmis ve son asamada 72 °C'de 5 dakika
caligtirllarak tamamlanmustir. Bitirilen PCR {irtinleri kullanima kadar -20 C° bekletilmistir.

3.2.2.3. Elektroforez

Daha sonra % 3'liikk metaphore agaroz [100 ml 1xTBE {1 It H,O + 10.8 gr Tris + 5.5
Borik asit + 0.5 M 4 ml EDTA (pH:8)} ile 3 gr metaphore agaroz] jel hazirlandi. PCR iirtinleri
yiikleme soliisyonu ile yiikleme kuyularinda 10 pl PCR {iriinii ve 3 pl yiikleme soliisyonu
olacak sekilde karistirilarak elektroforez tankinin igine yerlestirilen jel iizerine yiiklenmis ve
5 saat calistirilmugtir.

3.2.2.4. SSR Parmak izlerinin Cikarilmasi (Fingerprinting)

Daha 6nce yapilan ¢alismalarda G. hirsutum L. ve G. barbadense L. tiirleri arasinda
polimorfik 6zellik gosteren solgunluk hastaligi ve lif kalitesiyle ilgili oldugu belirtilen
(Bolek, 2005; Brooks, 2002) SSR primerleri kullanilmistir. Bu primerlerin hangi
kromozomlar iizerinde bulundugu Cizelge 4.4’de belirtilmistir.
3.2.2.5. DNA Bantlarinin Goriintiilenmesi

Elektroforez islemi sonlandiktan sonra jel, 4 pg/ml Etidium Bromiir (Et-Br) su

soliisyonuna tabi tutuldu. DNA boyandiktan sonra ultra viyole (U.V.) 1s1ik altinda
goriintiilenerek resimleri alindi (Sekil 3.1).
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M1 2 3 4 5 6 7 8 9 1011 12 13 1415 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27

Sekil 3.1. JESPR 153 Primerinin Cogalttig1 Genotiplere Ait DNA’larin Metafor Agaroz Jeli
Uzerindeki Gériintiisii. M= 20 baz ¢itlik markor, 1= Suregrow 125, 2= Cukurova
1518, 3= Nazilli 84S, 4= Giirelbey, 5= Ekstrem Okra (Brown), 6= Albania-6172,
7= Ersan 92, 8= Yesil Lif, 9= Askabat 91, 10= Lifsiz, 11= Bahar 82, 12= Askabat
71 (calismada degerlendirilmemistir), 13= Sayar 314, 14= Siocra, 15= Maras 92,
16= Taskent-6, 17= Acala Maxa, 18= G. mustelinum Miers ex Watt, 19= G.
harknesii Brandg, 20= G. herbaceum L., 21= G. barbadense L., 22= G. hirsutum var.
yucatanence, 23= G. incanum (schwartz) Hill, 24= G. lanceolatum Tod, 25= G.
hirsutum var. marie galante, 26= G. nandewarense (Derara) Fryx, 27= G. darwinii
Watt.

3.2.2.6. DNA Bantlarinin Puanlanmasi

27 pamuk genotipinden elde edilen DNA bantlar1 genotipler arasinda karsilastirildi ve
ayni hizada bulunanlar benzer lokus olarak diisiiniilerek 1, farkli hizalarda bulunanlar 0 olarak
kodland1 (Igbal ve ark., 1997; Zhang ve ark., 2005; Gutierrez ve ark., 2002; Abdalla ve ark.,
2001; Senior ve ark., 1998; Rahman ve ark., 2002; Rana ve Bhat, 2005a; Tabar ve ark., 2004).
Elde edilen biitiin alleller bagimsiz olarak ikili degisken seklinde (1 ve 0) degerlendirildi.

3.2.3. Data Analizi

15 c¢esidin lif analizi verileri, SAS istatistik paket programi kullanilarak
degerlendirilmis ve en kiiciik 6nemli fark (L.S.D.) testi uyarinca ortalamalar karsilastirilmistir
(Anonim, 2002).

Elde edilen datalar Popgen 3.2 paket programinda (Anonim, 2006b) Nei 1972 ye gore
genetik mesafe (Genetic Distance) katsayilar1 (Coefficient) hesaplanarak bulundu (Cizelge 4.3).
Daha sonra bu coefficient (katsay1) degerleri cluster analizi yapamak i¢in “ Unwieghted Pair
Grup of Aritmetic Means” (UPGMA) analizi Mega 3.1 paket programi (Kumar ve ark., 2004)
ile yapilmustir (Sekil 4.1). Ayrica 14 cgesitte lif kalitesi 6zellikleriyle, elde edilen DNA bantlari
arasinda korelasyon analizi SAS paket programi kullanilarak yapilmustir (Cizelge 4.4).
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4. BULGULAR ve TARTISMA
4.1. Genotiplerin Lif Ozellikleri

Calismada ele alinan Ozelliklere iliskin varyans analiz sonuglar1 Cizelge 4.1°de ve
ortalama, degiskenlik katsayis1 (% CV) ve en kii¢lik 6nemli fark testi (LSD, 0.05) degerleri
ise Cizelge 4.2°de verilmistir.

Cizelge 4.1’den varyans analiz sonuclarina gore, genotipler arasinda incelenen
karakterler yoniinden istatistiki olarak onemli farkliliklar ortaya c¢ikmistir. Yalnmizca lif

uzunlugu (ELG) degerleri yoniinden bir farklilik bulunamamustir.

Cizelge 4.1. Pamuk Genotiplerinde Saptanan Lif Ozelliklerine Iliskin Varyans Analiz

Sonuglari
VK SD Kareler Ortalamasi
SCI MIC STR LEN UNF  SFI ELG CSP
Genotip 13 1604.42%* 0.51** 37.89%*% 16.41%* 5.19%* 13.53*%* (.88 78475.34%*
Blok 1 155.57 0.22 39.60** 0.57 8.06% 4.81 0.57 36216.04**
Hata 13 1020.43  1.19 3440  8.06 14.61 21.59 8.14 42607.46
Toplam 27

VK= Varyasyon Kaynagi,

SD= Serbestlik Derecesi

SCI: Iplik Olabilirlik indeksi (Spinning Consistency Index)
MIC: Lif inceligi (micronaire)

STR: Lif Kopma Dayaniklilig1 (g/tex)

LEN: Lif Uzunlugu (% 2.5 S.L) (mm)

UNF: Lif Uzunluk Uyum Indeksi (%)

SFI: Kisa Lif Oran1 (%)

ELG: Lif Kopma Uzamasi (%)

CSP: Iplik Dayaniklilig1 (Count Strength Product)
(**)P<0.01; (*)P<0.05

4.1.1. iplik Olabilirlik indeksi (Spinning Consistency Index) (SCI)

Iplik olabilirlik indeksi degerleri 91.50 ile 212.50 arasinda degismis, ortalama
148.14 olarak bulunmustur (Cizelge 4.2). SCI degeri en az Ekstrem Okra (Brown) ve en
fazla Bahar 82 genotiplerinde bulunmustur. Yapilan varyans analizi sonunda bu iki
genotipin digerlerinden énemli diizeyde (P<0.01) farkli oldugu saptanmustir (Cizelge 4.1).
4.1.2. Lif Inceligi (Micronaire) (MIC)

Lif inceligi 3.50 ile 5.30 micronaire arasinda degismis, ortalama 4.46 micronaire
bulunmustur (Cizelge 4.2). En ince lif degerini Askabat 91 ¢esidi vermis ve en kalin lif
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degerini ise Ekstrem Okra (Brown) vermistir. Yapilan varyans analizi sonunda bu iki
genotipin digerlerinden énemli diizeyde (P<0.01) farkli oldugu saptanmustir (Cizelge 4.1).

4.1.3. Lif Kopma Dayamkhihg: (Strength) (STR) (g/tex)

Lif kopma dayaniklilig1 degerleri 27.25-43.90 g/tex arasinda ve ortalama 32.87
g/tex oldugu bulunmustur (Cizelge 4.2). Lif kopma dayanikliligi degeri en fazla olan
genotip Bahar 82, en az olan genotip ise Ekstrem Okra (Brown) olarak bulunmustur.
Varyans analizi sonunda bu iki genotipin digerlerinden 6nemli diizeyde (P<0.01) farkl
oldugu saptanmistir (Cizelge 4.1).

4.1.4. Lif Uzunlugu (Length) (LEN) (mm) (% 2.5 Span Length)

Lif uzunluk degerleri 22.40 ile 34.70 mm arasinda degismis, ortalama 28.92 mm
olarak bulunmustur (Cizelge 4.2). Lif uzunluk degeri en fazla olan genotip Bahar 82, en az
olan genotip ise Ekstrem Okra (Brown) olarak bulunmustur. Varyans analizi sonunda bu
iki genotipin digerlerinden 6nemli diizeyde (P<0.01) farkli oldugu saptanmistir (Cizelge
4.1).

4.1.5. Lif Uzunluk Uyum Indeksi (Uniformity Index) (UNF) (%)

Lif uzunluk uyum indeksi % 79.85-87.35 arasinda degismis, ortalama % 84.09
olarak bulunmustur (Cizelge 4.2). Lif uzunluk uyum indeksi en fazla olan genotip Bahar
82, en az olan genotip ise Ekstrem Okra (Brown) olarak bulunmustur. Varyans analizi
sonunda bu iki genotipin digerlerinden dnemli diizeyde (P<0.01) farkli oldugu saptanmigtir
(Cizelge 4.1).

4.1.6. Kisa Lif Icerigi (Short Fiber Index) (SFI) (%)

Kisa lif oran1 % 3.40-13.80 arasinda degismis, ortalama % 5.85 olarak saptanmigtir
(Cizelge 4.2). En yiiksek kisa lif oran1 Ekstrem Okra (Brown) da bulunurken, en diisiik
kisa lif oran1 Bahar 82 de bulunmustur. Varyans analizi sonunda bu iki genotipin
digerlerinden 6nemli diizeyde (P<0.01) farkli oldugu saptanmistir (Cizelge 4.1).

4.1.7. Lif Kopma Uzamasi (Elongation) (ELG) (%)

Lif kopma uzamast % 4.30-6.25 arasinda degismis, ortalama % 5.09 arasinda
bulunmustur (Cizelge 4.2). Lif kopma uzamasi en yiiksek Askabat 91 genotipinde (% 6.25)
bulunurken, en az Cukurova 1518 ve Giirelbey genotiplerinde (% 4.30) bulunmustur.
Varyans analizi sonucunda genotipler arasinda onemli diizeyde farkliligin olmadigi
saptanmustir (Cizelge 4.1).

4.1.8. iplik Dayanmiklihgi (Count Strength Product) (CSP)
Iplik dayanikliligi 1762.50-2578.00 arasinda degismis, ortalama 2182.04 olarak
bulunmustur (Cizelge 4.2). En yiiksek iplik dayanikliligi degeri Bahar 82’de bulunurken,

en az Ekstrem Okra (Brown) da bulunmustur. Yapilan varyans analizi sonunda bu iki
genotipin digerlerinden énemli diizeyde (P<0.01) farkli oldugu saptanmustir (Cizelge 4.1).
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Cizelge 4.2. Pamuk Genotiplerinin Ortalama Lif Ozellik Degerleri ve En Kiiciik Onemli

Fark Testine Gore (LSD) Olusan Gruplar

Genotipler SCI MIC STR LEN
Suregrow 125 129.00 f 5.00 ab 28.95 fg 28.85 bcede
Cukurova 1518 135.00 ef 490 abc 31.45 cdef 27.65 def
Nazilli 84S 137.50 def 4.70 abcd 33.15 cde 27.15 ef
Giirelbey 155.50 cd 390 ef 32.10 cdef 30.00 b
Ekstrem Okra (Brown) 9150 g 530 a 2745 ¢ 2240 ¢
Albania 6172 135.00 ef 4,90 abc 30.60 efg 26.85 e
Ersan 92 141.00 cdef 4.50 bede 30.10 efg 28.70 bcde
Askabat 91 190.50 b 350 f 3985 b 33.15 a
Bahar 82 212.50 a 3.85 ef 4390 a 3470 a
Sayar 314 136.50 ef 4.75 abced 30.95 defg 27.70 def
Siocra 158.00 C 4.10 def 3435 cod 29.60 b
Maras 92 149.00 cde 4.45 bede 31.05 def 29.25 bed
Tagkent 6 144.50 cdef 4.30 cde 31.35 def 29.40 bc
Acala Maxa 158.50 ¢ 4.30 cde 3490 ¢ 29.50 b
LSD (0,05) 19.14%* 0.65%* 3.51%* 1.70%*
CV% 5.98 6.78 4.95 2.72

Ort. 148.14 4.46 32.87 28.92
Genotipler UNF SFI ELG CSP

Suregrow 125 83.60 bc 5.95 bed 495 ab 2088.50 cde
Cukurova 1518 83.55 be 6.60 bc 430 b 2072.00 de
Nazilli 84S 82.80 ¢ 7.80 b 4.55 ab 2088.00 cde
Giirelbey 84.65 bc 4.05 cd 430 b 2271.00 b
EkstremOkra (Brown) 79.85 d 13.8 a 5.65 ab 1762.50 f
Albania 6172 84.40 bce 5.95 bed 5.85 ab 2051.00 e
Ersan 92 84.40 bc 5.05 bed 435 b 2153.50 bede
Askabat 91 85.05 bc 370 d 6.25 a 2504.50 a
Bahar 82 87.35 a 340 d 595 ab 2578.00 a
Sayar 314 83.95 bc 6.10 bed 440 b 2090.50 cde
Siocra 84.30 be 470 cd 5.15 ab 2241.50 b
Maras 92 85.20 ab 420 cd 5.05 ab 2194.00 bed
Taskent 6 83.80 bce 5.40 bcede 495 ab 2198.00 bc
Acala Maxa 84.40 be 4.60 cd 5.50 ab 2255.50 b
LSD (0,05) 2.29%* 2.78** 1.71 123.68%*
CV% 1.26 22.19 15.56 2.62
Ort. 84.09 5.85 5.09 2182.04

SCI: Iplik Olabilirlik Indeksi (Spinning Consistency Index)
MIC: Lif inceligi (micronaire)

STR: Lif Kopma Dayaniklilig1 (g/tex)

LEN: Lif Uzunlugu (% 2.5 S.L) (mm)

UNF: Lif Uzunluk Uyum Indeksi (%)

SFI: Kisa Lif Orani (%)

ELG: Lif Kopma Uzamasi (%)

CSP: Iplik Dayaniklilig1 (Count Strength Product)
(**)P<0.01; (*)P<0.05
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Incelenen tiim dzellikler yoniinden geneotipler arasinda farklilik ¢ikmasi, genotipik
farkliligin ve genotiplerin deneme kosullarina (iklim ve toprak) uyum yeteneklerinin farkl
olmasindan kaynaklanabilecegi sdylenebilir.

4.2. Genotipler Arasindaki Genetik Farkhiliklarinin Saptanmasi

13 primer ¢ifti (Cizelge 3.5) 26 pamuk genotipinde (Cizelge 3.1 ve 3.2) toplam 52
adet bant (farkli lokus) olusturdu. Bu bantlardan 48 tanesinin (% 92.42) incelenen
genotipler arasinda polimorfik (allel farkliliklart) oldugu gozlenmistir. Segilen primerlerin
daha onceden farkli ¢aligmalarda kullanilmis olmasi ve tiirler arasinda polimorfik bant
olusturdugu tespit edilmis olanlardan secilmesi, calismada da polimorfizm oranini
artirmistir. Ayrica bu primerlerin her biri en az 1 adet polimorfik bant olusturmustur.

Bu calismanin amaci Tiirkiye’de ¢ogunlukla ekimi yapilan ¢esitler arasindaki ve bu
cesitlerle farkli germplasm kaynaklar1 arasindaki genetik farklilik derecesini ortaya
koymaktir. Genetik farklilik, Nei 1972’ye goére hesaplanarak genotipler arasindaki
benzerlik katsayis1 % olarak ortaya konulmustur (Cizelge 4.3). Cizelgeden genotipler
arsindaki genetik farkliligin % 6 ile % 73 arasinda degistigi izlenebilmektedir (Cizelge
4.3). Genotipler arasinda en fazla farklilik gosteren genotip D genomuna ait olan G.
harknesii Brandg tiiriidiir. G. harknesii Brandg en fazla genetik farkliligit AD genomuna ait
G. lanceolatum Tod (% 73) tiiriiyle gosterirken, en az genetik farkliligi E genomuna ait G.
incanum (schwartz) Hill (% 31) tiirtiyle gostermistir.

4.2.1. Tiirkiye’de Tescil Edilmis Pamuk Genotipleri Arasindaki Genetik Farklihk

Tiirkiye’de tescil edilmis baz1 pamuk genotipleri arasindaki farklilik % 8 ile % 26
arasinda degisirken, en fazla farklilik (% 26) Suregrow 125 ¢esidi ile Sayar 314 ve Maras
92 cesitleri arasinda bulunmustur. En az genetik farklilik ise (% 8) Cukurova 1518 ile
Nazilli 84S, Ersan92 ile Nazilli 84S, Sayar314 ile Nazilli 84S ve Ersan 92 ile Maras 92
cesitleri arasinda bulunmustur (Cizelge 4.3).

4.2.2. G. hirsutum L. Tiiriine fliskin Pamuk Genotipleri Arasindaki Genetik Farkhhk

G. hirsutum L. tiiriine ait pamuk genotipleri arasindaki genetik farklilik % 6 ile %
34 arasinda degismistir. Gutierrez ve ark. (2002)’de SSR markdrleri ile yapmis olduklari
calismada genetik farklilig1 % 6-34 arasinda bulmuslardir. Yine Zhang ve ark. (2005)’de
Acala 1517 cesitlerindeki genetik farkliligt SSR markorleri ile % 6-38 arasinda
bulmuslardir. Bu bulgular bizim bulgularimizla 6rtiismektedir. Bu da SSR markorlerinin
giivenilirligini gostermektedir. G. hirsutum L. tiirline ait genotipler arasinda en fazla
genetik farklilik Acala Maxa ile Giirelbey genotipleri (% 34) arasinda bulunurken, en az
genetik farklilik ise Siocra ile Nazilli 84S genotipleri (% 6) arasinda bulunmustur (Cizelge
4.3).

4.2.3. G. barbadense L. Tiirii Icerisindeki Genetik Farkhlik

G. barbadense L. tiiriine ait pamuk genotipleri arasindaki genetik farklilik % 12-42
arasinda degismistir. Genotipler arasindaki en fazla genetik farklilik GB-4 hatti ile Bahar

23



BULGULAR VE TARTISMA Adem BARDAK

82 genotipi (% 42) arasinda bulunurken, en az genetik farklilik ise Bahar 82 ile Askabat 91
genotipleri (% 12) arasinda bulunmustur.

G. hirsutum L. tiirine ait pamuk genotipleri ile G. barbadense L. tiiriine ait pamuk
genotipleri arasindaki genetik farklililk % 26-52 arasinda bulunmustur. Fakat bu
karsilagtirmada GB-4 hattin1 ¢ikardigimiz taktirde genotipler arasindaki genetik farklilik %
26-49 olarak bulunmustur. Abdalla ve ark. (2001)’de yaptiklar1 ¢alismada G. hirsutum L.
ile G. barbadense L. tiirleri arasindaki genetik benzerligi (Genetic Similarity) % 72 olarak
bulmuglardir. Bu sonug¢ bizim bulgularimiza yakindir. Genotipler arasindaki en fazla
genetik farklillk GB-4 hatt1 ile Giirelbey genotipi (% 52) arasinda bulunurken, en az
genetik farklilik ise Bahar 82 ile Suregrow 125, Tagkent 6 ile Askabat 91, Taskent 6 ile
Bahar 82 genotipleri (% 26) arasinda bulunmustur (Cizelge 4.3).

4.2.4. Yabani Pamuk Tiirleri Arasindaki Genetik Farklilik

Yabani pamuk tiirlerine ait hatlar arasindaki genetik farklilik % 12-73 arasinda
bulunmustur. En az genetik farklilik G. herbaceum L. ile G. mustelinum Miers ex Watt
hatlar1 (% 12) arasinda bulunurken, en fazla genetik farklilik ise G. harknesii Brandg ile G.
lanceolatum Tod hatlar1 (% 73) arasinda bulunmustur (Cizelge 4.3).

G. hirsutum tiiriine ait pamuk genotipleri ile yabani pamuk tiirlerine ait hatlar
arasindaki genetik farklilik % 19-62 arasinda bulunmustur. En fazla genetik farklilik (%
62) G. harknesii Brandg hatti ile Yesil lif, Lifsiz, Nazilli 84S, Ersan 92 genotipleri ve
Giirelbey genotipi ile G. mustelinum Miers ex Watt hatt1 arsinda bulunurken, en az genetik
farklilik ise (% 24) G. herbaceum L. hatti ile Suregrow 125, Taskent 6 genotipleri, G.
lanceolatum Tod hatti ile Albania 6172 ve G. hirsutum var. yucatanense hatti ile Maras 92,
Lifsiz, Acala Maxa genotipleri arasinda bulunmustur (Cizelge 4.3).

G. barbadense L. tiiri ile yabani pamuk tiirlerine ait hatlar arasindaki genetik
farklilik %?24-45 arasinda bulunmustur. En fazla genetik farklilik (% 45) Askabat 91
genotipi ile G. mustelinum Miers ex Watt, G. hirsutum var. marie galante hatlari, Bahar 82
genotipi ile G. lanceolatum Tod hatt1 arasinda bulunurken, en az genetik farklilik (% 24)
Bahar 82 genotipi ile G. herbaceum L. hatt1 arasinda bulunmustur (Cizelge 4.3).

4.2.5. Tetraploid Pamuk Tiirlerine Ait Genotipler Arasindaki Genetik Farkhlik

Tetraploid pamuk tiirlerine ait genotipler arasindaki genetik farkliik % 6-62
arasinda bunmustur. En fazla genetik farklilik (% 62) G. mustelinum Miers ex Watt hattt
ile Giirelbey genotipi arasinda bulunurken, en az genetik farklilik (% 6) Siocra ile Nazilli
84S genotipleri arasinda bulunmustur (Cizelge 4.3).

4.2.6. Diploid Pamuk Tiirlerine Ait Genotipler Arasindaki Genetik Farkhihik

Diploid pamuk tiirlerine ait hatlar arasindaki genetik farklilik % 14-34 arasinda
bulunmustur. En fazla genetik farklilik (% 34) G. harknesii Brandg ile G. herbaceum L.,
G. nandewarense (Derara) Fryx hatlar1 arasinda bulunurken, en az genetik farklilik (% 14)
G. nandewarense (Derara) Fryx ile G. incanum (schwartz) Hill hatlari arasinda
bulunmustur (Cizelge 4.3).
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Cizelge 4.3. Genotipler Arasindaki Genetik Mesafe (Genetic Distance) (Nei, 1975) Matrix Cizelgesi
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Suregrow 125
Cukurova 1518 0.17
Nazilli 84 S 0.17 0.08
Giirelbey Ms34/1 024 0.14 024
Ersan 92 0.17 0.12 0.08 0.24
Sayar 314 0.26 0.17 0.08 0.24 0.17
Maras 92 026 0.12 0.17 024 0.08 0.21
Ekstrem Okra (Brown) 0.24 0.10 0.14 0.17 0.19 0.19 0.19
Albania-6172 0.17 0.08 0.17 0.14 0.8 0.26 0.08 0.10
Yesil lif 0.17 0.12 0.12 0.19 0.12 0.12 0.21 0.14 0.17
Lifsiz 0.21 0.08 0.08 024 0.08 0.17 0.12 0.10 0.12 0.12
Siocra 0.14 0.10 0.06 0.21 0.14 0.10 0.19 0.12 0.14 0.14 0.14
Taskent-6 0.21 021 021 029 0.12 021 0.17 024 0.12 021 021 0.14
Acala Maxa 0.26 0.21 021 034 0.17 021 021 0.19 0.17 021 0.17 0.14 0.12
Askabat 91 0.37 037 049 040 042 042 037 045 031 042 049 040 026 042
Bahar 82 026 031 037 034 037 031 037 040 031 031 042 029 026 037 0.12
GB4 0.37 037 037 052 037 042 042 040 037 037 037 029 037 026 037 042
G. mustelinum Miers ex
Watt 040 045 052 062 045 052 040 049 040 045 052 042 034 034 045 040 045
G. hirsutum var. G.
yucatanence 045 029 034 049 029 034 024 031 029 034 024 037 029 024 034 040 034 0.26
G. lanceolatum Tod 040 034 045 037 034 058 034 031 024 040 034 042 034 040 040 045 045 049 037
G. hirsutum var. G. marie
galante 040 034 034 049 040 040 045 042 045 040 034 031 040 040 045 034 052 049 042 037
G. darwinii Watt 034 034 040 049 045 045 045 042 040 040 040 031 040 045 034 040 034 049 042 049 049
G. harknesii Brandg 049 055 062 058 062 055 055 058 055 062 0.62 0.52 049 042 037 042 037 040 040 0.73 058 045
G .herbaceum L. 024 029 034 042 034 034 034 037 029 034 042 026 024 029 029 024 034 012 021 042 037 037 034
G.incanum (schwartz) Hill 037 0.37 042 045 042 037 042 045 037 037 042 034 031 031 026 031 031 029 0.19 045 045 034 031 0.19
G. nandewarense (Derara)
Fryx 0.52 040 045 049 045 040 045 042 040 045 040 037 029 029 029 034 034 042 021 049 042 031 034 031 0.14

25



BULGULAR VE TARTISMA Adem BARDAK

4.2.7. Genotiplere Gore Olusturulmus Filogenetik Agac

Aritmetik ortalamayi kullanan agirliksiz ¢ift grup olarak da bilinen UPGMA
(Unweighed Pair Group Method of Aritmetic Averages) ile analiz edilerek temel
filogenetik gruplar olusturulmustur (Sekil 4.1). Yapilan bu calismada UPGMA, 2 ana
filogenetik grup olusturmustur. Sekilden de goriilecegi gibi tetraploid G. mustelinum Miers
ex Watt, G. hirsutum var. yucatanense, G. barbadense L. genotipleri ve G. darwinii Watt
tiirleri ile diploid yabani pamuk tiirlerine ait hatlar bir grup, diger tetraploidler de baska bir
ana grup olusturdugu goriilmektedir. Yabani hatlar disinda kalan G. hirsutum L. ve G.
barbadense L. tiiriine ait pamuk genotiplerinin kendi tiirleri igerisinde birbirlerine yakin
gruplandig1 Sekil 4.1°de goriilmektedir. Ornegin G. barbadense L. tiiriine ait Askabat 91
ve Bahar 82’nin birlikte grup olusturdugu goriilmektedir (Sekil 4.1).

Cesit gelistirme calismalarinda, kullanilan germplazm igerisindeki varyasyonun
arttirllmasi sarttir. Bu varyasyonun arttirilmasinda yabani hatlarin kullanilmasi hem bu
varyasyonun artirtlmast hem de yeni gen kombinasyonlarinin ortaya ¢ikarilmasi agisindan
kaginilmazdir. Ciinkii G. hirsutum L. tiirii igerisinde genetik varyasyon azalmis ve G.
barbadense L. ile arasindaki varyasyon da azalmaktadir. Ote yandan diploid ve tetraploid
hatlar arasindaki varyasyonun daha genis oldugu goriilmektedir.

4.3. Lif Analiz Sonuclar ile Molekiiler Verilerin liskilendirilmesi

14 genotipe ait lif analiz sonucglart ile molekiiler veriler (SSR) arasindaki
korelasyon katsayilar1 (Pearson Correlation Coefficients) hesaplanmis ve istatistiki olarak
onemli iligkiler ortaya ¢ikaran markorler ve tizerinde bulunduklari kromozomlar Cizelge
4.4’de verilmistir. CM71-2 markorii ile SCI arasinda % 65, STR arasinda % 73, LEN
arasia % 59, UNF arasinda % 59 ve CSP arasinda % 58 pozitif yonde ve onemli iligki
saptanmigtir. Pozitif iliskinin bulunmasi, bu markoriin o karaktere bagl olabilecegini veya
o karakteri kontrol edebilecegini ifade etmektedir. Diger bir deyisle markoriin varlig ilgili
karakteri pozitif yonde etkiliyor ve o karakterin degerini artirtyor. Sayet markor yoksa
ilgili karakterin diisiik bir degerde olabilecegini sdylemek miimkiindiir. Ornegin STR
degerinde % 73’liik pozitif bir iligkinin olmasi, CM71-2 markdriiniin bulundugu ¢esitlerde
lif mukavemetinin (STR) yiiksek ¢ikma ihtimalinin oldugunu ya da CM71-2 markdri
yoksa lif mukavemetinin diisiik olma ihtimalinin bulundugunu sdyleyebiliriz. Kisaca
CM71-2 markdriiniin bulunmasi ile, MIC, SFI ve ELG hari¢ diger incelen tim lif kalite
degerlerini artiric1 bir etkiye sahip olabilecegi sdylenebilir.

Ote yandan CM23-2 ve JESPR224-3 markérlerinin varligi SCI, STR, LEN, UNF,
ELG ve CSP degerlerini, BNL2960-3 markorii SCI, STR, LEN ve CSP degerlerini pozitif
yonde etkilerken lif incelik degerini negatif yonde etkilemistir. Lif incelik degerinin negatif
¢ikmasi olumlu bir sonugtur. Cilinkii bu degerin diisiik olmasi lifin daha ince yapida
oldugunu gostermektedir. Dolayisiyla bu markoérlerin lif inceligini olumlu yonde etkiledigi
sOylenebilir. CM23-2 ve JESPR224-3 markdrleri SFI harig, BNL2960-3 markorii UNF,
SFI ve ELG hari¢ diger incelenen tiim lif kalite degerlerini arttirict bir etkiye sahip
olabilecegi soylenebilir. CM23-1, CM23-3 ve JESPR224-2 markérleri SCI, STR, LEN,
UNF, ELG ve CSP degerlerini, JESPR232-1, JESPR153-6 ve JESPR56-2 markdrleri SCI,
STR, LEN ve CSP degerlerini negatif yonde etkilemistir. SFI’y1 JESPR56-2 markorii
pozitif yonde etkilerken, JESPR153-5 markdrii negatif yonde etkilemistir (Cizelge 4.4).
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Sekil 4.1. Genotiplere Gore Olusturulmus Filogenetik Agac
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Ayrica, JESPR232-2 markorii SCI, STR, LEN ve CSP’yi pozitif yonde etkilerken,
JESPR232-3 markorii LEN ve UNF’yi negatif yonde, SFI’y1 ise pozitif yonde etkilemistir
(Cizelge 4.4).

Lif kalitesini arttirma ¢alismalarinda G. barbadense L. tiiriine ait Bahar 82 ve
Askabat 91 cesitlerinin kullanilmasini 6nermek miimkiindiir. Yapilan lif analiz sonuglarina
gore bu iki c¢esidin lif kalite 6zellikleri diger genotiplerden daha {istiin bulunmus ve bu
ozellik molekiiler verilerle de tespit edilmistir. Cilinkii CM23-2 ve BNL2960-3
markorlerinin bu gesitlerde varligi ve diger g¢esitlerde bulunmayisi pozitif ve 6nemli bir
iliski ortaya koyarken; aymi sekilde JESPR224-2, JESPR232-1, CM23-1, CM23-3 ve
JESPR56 markorlerinin G. barbadense L. gesitlerinde bulunmayisi, G. hirsutum L.
cesitlerinde olmasi negatif yonde ve 6nemli bir iligkiyi ortaya koymustur (Cizelge 4.4).

Buradan kisaca lif kalite ozelliklerinin 10., 11., 16. ve 25. kromozomlar ile iliskili
oldugu kanisina varilabilir. Daha Once yapilan c¢alismalarda kromozom 25 iizerinde
uzunluk ve mukavemeti; kromozom 16 lizerinde mukavemet, incelik ve renk; kromozom
10 tizerinde incelik, uzunluk ve renk karakterlerine etkili QTL’lerin belirlendigi ve bu
bolgelerin G. barbadense L. tiiriinden geldigi belirtilmektedir (Lacape ve ark., 2005). Lin
ve ark. (2005), 10. kromozom iizerinde lif inceligi ile baglantili QTL tespit etmislerdir.
Yine Zhang ve ark. (2003)’da 10 kromozom iizerinde FS1 (QTL) isimli bir QTL tespit
etmiglerdir. Buldugumuz bu korelasyon verileri bu arastiricilarin arastirmalart ile
ortlismektedir.

Cizelge 4.4. Genotiplerin Lif Analizi Sonuglar1 ile SSR Verileri Arasindaki Korelasyon

Cizelgesi

Bulunduklar1
Markor Adi - Kromozom — SCI MIC STR LEN UNF  SFI ELG CSP
CM71-2 10 0.65* - 0.73**  0.59* 0.59* - - 0.58*
CM23-1 11 -0.79*%*  0.65* -0.88*%* -0.74** -0.56* - -0.64*%  -0.76**
CM23-2 11 0.79**  -0.65* 0.88** (0.74** (0.56* - 0.64* 0.76**
CM23-3 11 -0.79*%*  0.65* -0.88** -0.74** -0.56* - -0.64*%  -0.76**
JESPR224-2 25 -0.80**  0.65* -0.88** -0.74** -0.56* - -0.64*%  -0.77**
JESPR224-3 25 0.80**  -0.65* 0.88** (0.74** (0.56* - 0.64* 0.77**
JESPR153-5 16 - - - - - -0.55% - -
JESPR153-6 16 -0.56* - -0.58*%  -0.63* - - - -0.57*
BNL2960-3 10 0.66*  -0.62* 0.69**  0.66* - - - 0.67**
JESPR232-1 10 -0.59*  0.59* -0.59* -0.57* - - - -0.60*
JESPR232-2 10 0.63* - 0.67* 0.58%* - - - 0.60*
JESPR232-3 10 - - - -0.57* -0.56*  0.66* - -
JESPR56-2 10 -0.64*  0.72** -0.56* -0.62* - 0.58%* - -0.66*

SCI: Iplik Olabilirlik indeksi (Spinning Consistency Index)

MIC: Lif Inceligi (micronaire)

STR: Lif Kopma Dayaniklilig1 (g/tex)

LEN: Lif Uzunlugu (% 2.5 S.L) (mm)

UNF: Lif Uzunluk Uyum Indeksi (%)

SFI: Kisa Lif Oran1 (%)

ELG: Lif Kopma Uzamasit (%)

CSP: Iplik Dayaniklilig1 (Count Strength Product), (**)P<0.01; (*)P<0.05.
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5. SONUC ve ONERILER

Pamuk genomunu biiyiik oranda tarayabilmek i¢in (20 cM’dan daha az araliklarla)
tahmini olarak 200 civarinda SSR markorii gerekmektedir. Yapilan bu ¢alismada 13 SSR
markorii  kullanilmis ve 50 civarinda bant puanlanmistir. Fakat segilen bantlarda
polimorfizm oraninin yiiksek bulunmasi ve primerlerin farkli kromozomlara dagilmis
olmasi ayrica daha once yapilan ¢alismalarla benzerlik gostermesi saglikli bir sonucun
alindigini gostermektedir.

Elde edilen sonucun giivenilirligini artirmak i¢in daha fazla sayida markdr ilave
edilmeli ve daha genis bir 6rtiisme (coverage) saglanmalidir.

Bu c¢alismada az sayida markor kullanilarak, analizlerin daha ucuz ve efektif
yapilmas1 hedeflenmistir. Tabii ki daha fazla SSR markorii kullanarak (26 kromozomu
temsil edecek sekilde) markdr yogunlugu artirilabilir ve genetik iliski daha fazla giivenilir
sinirlar igerisinde tahmin edilebilir. Fakat elde edilen sonuclar, secilen markorlerin etkili
oldugunu, fazla sayida polimorfizm olusturarak kullanilan genotipler hakkinda eldeki
bilgileri dogrular niteliktedir. Genetik farklilik c¢aligmasi bir plan dahilinde 1slah
programlarina mutlaka ilave edilmelidir. Bu sekilde hem germplasm igerisindeki
varyasyon belirlenebilir ve hem de ekonomik O6neme sahip bazi karakterleri etkileyen
QTL’lerin melezlemeler sonucunda takibi yapilabilir. Ayrica istenmeyen bolgelerin de
uzaklagtirilmasi yine bu yontemle saglanabilir.

Yapilan lif kalite 6zellikleri analizinde gesitler arasinda ¢cok onemli farkliliklar
oldugu saptanmistir. G. barbadense L. tiiriine ait Bahar 82 ve Askabat 91 gesitleri lif kalite
ozellikleri bakimindan 6ne ¢ikmaktadir. En koti lif kalitesine sahip olan pamuk ¢esidi G.
hirsutum L. tiiriine ait Ekstrem Okra (Brown) olarak bulunmustur.

Bu calisma da genotipler arasindaki genetik farklilik % 6 ile % 73 arasinda
degistigi ve tescilli ¢esitlerimiz arasinda ¢ok diislik genetik farklilik (% 8-26) oldugu tespit
edilmistir. Ayrica bir¢ok melezleme programinda varyasyonu artirmak amaciyla kullanilan
Askabat 91 ve Bahar 82 genotipleri ile ekim yapilan tescilli ¢esitler arasinda da genetik
farkliligin (% 26-49) azaldigi fakat G. hirsutum L. tiirlerine gore daha fazla oldugu tespit

edilmistir. Bu da yeni gen kaynaklarina ihtiya¢ oldugunu gostermektedir.

Yabani pamuklarin bagimsiz bir grup olusturdugu sdylenebilir. Bu pamuklar
arasindaki genetik farkliligin yiiksek olmast (% 12-73) nedeniyle yeni melezleme
programlarina dahil edilebilirler ve genetik olarak farkliliklart yiiksek cesitler
gelistirilebilir. Ozellikle lif kalitesi, hastalik ve zararlilar yoniinden pamuk 1slahinda
germplazm kaynagi olarak kullanilabilirler. G. hirsutum L. tiiriiyle yabani pamuk tiirleri
arasindaki varyasyonun (% 24-62) daha fazla olmasi bu durumu desteklemektedir.

Yapilan korelasyon analizinde lif kalitesiyle iligkili markdrler saptanmis ve bu
markdrlerin 10, 11, 16 ve 25. kromozomlar iizerinde oldugu goriilmistir. CM 71-2
markdri lif kalite unsurlariyla % 58-73 oraninda ve 6nemli bir korelasyon gosterirken, CM
23-2 ve JESPR 224-3 markdrleri % 56-88 oraninda bir korelasyon gostermistir. BNL
2960-3 ve JESPR 232-3 markorleri de sirasiyla % 62-69 ve % 58-67 oranlarinda bir
korelasyon gostermislerdir. Bulunan bu markoérlerin 1if kalitesi yoniinden segregasyona
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sahip daha genis populasyonlarda incelenmesi ve bitki 1slah1 ¢alismalarinda
kullanimlarinin baglatilmast miimkiindiir. Analizde negatif sonuglarin bulunmasi bir
heterozigotluk olabilecegini gostermektedir. Benzer bulgular Gutierrez ve ark., (2002)
tarafindan da bildirilmistir. Fakat lif inceligi i¢in diisiik degerlerin bulunmasi, bu yénde
germplasm gelistirilmesi i¢in kullanilabilir.

Elde edilen sonuglar, SSR markdrlerinin c¢esitlerin genetik karakterizasyonu
calismalarinda kullanilabilecegini gdstermektedir. Bu calismada, lif kalite 6zellikleriyle
baglantili olduklar1 tespit edilen markorler, pamukta germplasm gelistirme ve uygun
ebeveynlerin  se¢cimi  konularmma 151k tutacagi gibi 1slah calismalarinda da
kullanilabilecektir. Ayrica bulunan bu markérler ileride sekanslanarak (DNA dizilimleri
belirlenerek) hangi genlerle homoloji olusturdugu belirlenecek ve daha ileri seviyelerde
yapilacak ¢alismalarda kullanilma imkanlar1 arastirilacaktir. Ayrica halen yiiriimekte olan
ve TUBITAK tarafindan desteklenen “Pamukta Lif Kalitesini Kontrol Eden Genlerin
Tespiti ve Islahta Kullanim1” konulu projede (Bolek, 2007) denenerek, F, popiilasyonunda
lif kalite ozellikleriyle birlikte agilim gosterip gostermedikleri test edilecek ve genetik
haritalar tizerinde yerleri tespit edilecektir. Bu sekilde bu markdrlerin diger markorlerle
olan baglantilar1 belirlenerek, lif kalitesiyle iliskili DNA markdrlerinin - sayisi
artirtlabilecektir.
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EKLER

G. hirsutum L. tiiriine G. barbadense L.
ait pamuk tirline ait pamuk

Ek Sekil 2. G. barbadense L. (A) ve G. hirsutum L. (B) Tiirlerine Ait Pamuklarda Yaprak
Yapisi
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Ek Sekil 3. Pamuk Genotiplerinde Cicek, Koza ve Lif Durumlarinin Karsilastirilmasi (A=
Solda G. hirsutum L. ¢icegi ve sagda G. barbadense L. ¢igegi; B= Sagda G.
barbadense L. kozas1 ve sagda G. hirsutum L. kozasi; C= G. hirsutum L. tiirii
icerisinde yer alan farkli genotiplerde lif rengi; D= G. hirsutum L. tiiriinde
diinyada biliylik Olciide tarimi yapilan agmig Upland pamuk kozasi; E=
Kahverengi lif rengi; F= Lifsiz tohum tagiyan koza 6rnegi).
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Ek Sekil 4. Yabani Pamuk Tiirlerine Ait Hatlarin Yaparak Sekilleri (A= G. herbaceum L.,
B= G. harknesii Brandg, C= G. hirsutum var. yucatanense, D= G. lanceolatum
Tod, E= G. hirsutum var. marie galante, F= G. barbadense L., H= G. darwinii
Watt, I= G. incanum Schwartz) Hillc.)
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Ek Sekil 5. G. herbaceum L. Pamuk Tiiriiniin Bitki Formu, Yaprak ve Cigegi
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Ek Sekil 7. G. hirsutum var. yucatanense Pamuk Tiiriiniin Bitki Formu ve Yaprak Sekli
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Ek Sekil 8. G. harknesii Brandg Pamuk Tiirliniin Bitki Formu ve Yaprak Sekli
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Ek Sekil 10. G. lanceolatum Tod. Pamuk Tiirtiniin Bitki Formu ve Yaprak Sekli
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Ek Sekil 12. G. barbadense L. Pamuk Tiiriintin Bitki Formu ve Yaprak Sekli

44



EKLER Adem BARDAK

Ek Sekil 14. G. darwinii Watt Pamuk Tiirliniin Bitki Formu ve Yaprak Sekli
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