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OZET

ALTINOZU ILCESINDE YETISTIRILEN SARIMSAK (Allium sativum L.)
GENOTIPLERININ MORFOLOJIK VE MOLEKULER KARAKTERIZASYONU

Ayhan KILIC

Bahge Bitkileri Ana Bilim Dali
Kilis 7 Aralik Universitesi, Lisansiistii Egitim Enstitiisii
Danmisman: Dr. Ogr. Uyesi Faika YARALI KARAKAN
Sayfa: 49 Yil: 2022

Bu caligma, Hatay ilinin Altindzii ilgesinde yetistiricili§i yapilan sarimsak
genotiplerinin  morfolojik ve molekiiler karakterizasyonunu yapmak amaciyla
yiirlitiilmistiir. Arastirma sonucunda genotipler arasinda bitki boyu, yalanci govde ¢apt,
yalanct govde uzunlugu, yaprak uzunlugu, yaprak genisligi, bas agirligi, bas uzunlugu,
bas genisligi ve dis agirligi degerleri bakimindan Mayadali genotipi 6n plana ¢ikarken,
Cetenli genotipi ise dis sayis1 bakimindan diger genotiplerden daha yiiksek degere sahip
olmustur. Genotiplerin bas kabuklarinda zemin rengi beyaz ve beyaz-sarimsi, baslarin
dip sekli girintili ve yuvarlak, dislerde et rengi sarimsi1 ve beyaz, dis dagilimi diizenli ve
diizensiz, dislerde kabuk rengi pembe, mor ve kahverengi olarak belirlenmistir.
UPGMA metoduna gore olusturulan ve genotipler arasi genetik yakinligr gosteren
dendograma gore sarimsak genotipleri iki ana gruba ayrilmistir. Altindzi ilgesinde
yetistirilen sarimsak genotiplerinin 6zgiinliigiiniin ortaya konmast bakimindan 6nem
tasiyan arastirmada tespit edilen genetik cesitliligin yeni sarimsak c¢esitlerinin

gelistirilmesine katkida bulunacagi diistiniilmektedir.

Anahtar Sozciikler: Allium sativum L., Sarimsak, Molekiiler karakterizasyon,

Morfolojik karakterizasyon, SSR



ABSTRACT

MORPHOLOGICAL AND MOLECULAR CHARACTERIZATION OF
GARLIC (Allium sativum L.) GENOTYPES GROWING IN ALTINOZU
DISTRICT

Ayhan KILIC

Department of Horticulture
Kilis 7 Aralik University, Graduate Education Institute
Supervisor: Asst. Prof. Dr. Faika YARALI KARAKAN
Page: 49 Year: 2022

This study was carried out to determine the morphological characteristics and molecular
characterization of some garlic genotypes grown in Altinézii district of Hatay province.
As a result of the research, Mayadali genotype stood out in terms of plant height,
pseudostem diameter, pseudostem length, leaf length, leaf width, bulb weight, bulb
length, bulb width and clove weight while genotype Cetenli had a high value of number
of cloves. The ground color of the bulbs was white and white-yellowish, the base shape
of the bulbs was recessed and rounded, the cloves color of flesh was yellowish and
white, distribution of cloves was regular and irregular, the color of the cloves crust was
pink, purple and brown. Dendrogram based on UPGMA method grouped the garlic
genotypes into two main clusters. It is thought that the genetic diversity determined in
the research, which is important in terms of revealing the originality of garlic genotypes

grown in Altindzii district, will contribute to the development of new garlic cultivars.

Keywords: Allium sativum L., Garlic, Molecular characterization, Morphological

characterization, SSR
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ETiK ILKE VE KURALLARA UYGUNLUK BEYANNAMESI

Bu tez ¢alismasinin kendi ¢alismam oldugunu, tezin planlanmasindan yazimina kadar
biitliin asamalarda bilimsel etik ilke ve kurallara uygun davrandigimi; bu tezdeki biitiin
bilgileri akademik ve etik kurallar i¢inde elde ettigimi, kullanmis oldugum tiim bilgiler
ve yorumlar i¢in kaynak gosterdigimi ve bu kaynaklara kaynakc¢ada yer verdigimi,
hicbir sekilde “intihal icermedigini” beyan ederim. Herhangi bir zamanda, ¢aligmamla
ilgili bu beyanima aykiri bir durumun saptanmasi durumunda, ortaya ¢ikacak tiim ahlaki

ve hukuki sonuglar1 kabul ettigimi bildiririm.
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1. GIRIS

Yaklagik 4000 wyildir gida olarak kullanilmasimnin yani sira ¢esitli hastaliklarin
tedavisinde de kullanilan sarimsak (Allium sativum L.) antik c¢aglardan beri
insanoglunun yetistirdigi en eski kiiltiir bitkilerinden biridir (Murkute ve Gawande,
2018; Petropoulos vd., 2018; Anwar vd., 2020; El-fiki ve Adly, 2020). Amaryllidaceae
familyasinin Allium cinsine bagli olan sarimsak, diinyada iliman iklim kusaginda genis
bir cografyada, tropik iklim kusaginda ise daglik bolgelerde yaygin olarak
yetistirilmektedir (Manjunathagowda vd., 2017; Ayed vd., 2018; Tas, 2019). Hem insan
beslenmesi hem de insan sagligi agisindan genis bir kullanim alanina sahip olan
sarimsagin oneminin anlasilmasiyla diinya ¢apinda iiretimi ve tiikketimi her gecen giin
artmaktadir. Sarimsagin taze iken yalanci govdesi ve yapraklari, kuru iken basi
olusturan disleri tiiketilmektedir (Kurul, 2010). Kuru sarimsak taze sarimsaga gore daha
uzun siire ile depolanabilmesi, besin ve aromatik bilesik iceriginin daha yogun olmasi
nedeniyle gida, ilag, kozmetik gibi sektdrlerde daha fazla islenme potansiyeline sahiptir
(Kurul, 2010; Akan, 2019). Sarimsak ¢ig ya da pismis olarak tiiketilen bir sebze
olmakla birlikte, glinlik beslenme programlarinda kullanilmak amaciyla fonksiyonel
haplar, kapsiiller ve ekstraktlar da iiretilmektedir (Erol ve Alpsoy, 2007; Haque ve
Hattori, 2017). Son yillarda yapilan klinik arastirmalarda sarimsagin kalp, damar ve
kanser hastaliklarmin tedavisinde etkili olabilecek, kan sekeri ve kolesterolii disiiriicii,
cesitli enfeksiyonlara kars1 etkili, bagisiklik sistemini gii¢lendirici, antioksidan 6zelligi
olan tibbi bir bitki oldugu bildirilmistir (Huang vd., 2015; Turan vd., 2017; Sehitoglu
vd., 2018).

Akdeniz havzasindan Kafkaslara kadar olan bolge sarimsagin ikinci gen merkezi olarak
tanimlanmaktadir. Bu bolge sinirlart igerinde yer almasi nedeniyle Tiirkiye, biyiik bir
populasyon zenginligine sahiptir (Etoh ve Simon, 2002). Giiniimiizde yetistiriciligi
yapilan sarimsaklarin ¢ok biiylik bir kismi steril oldugu i¢in ¢ogaltimi vejetatif olarak
diglerle yapilmaktadir (Brewster, 1994; Yulianingsih vd., 2019). Sarimsak vejetatif
olarak c¢ogaltilmasina ragmen, Klonlarin {ireticiler arasinda sik sik degistirilmesi,
morfolojik o6zellikler bakimindan farkliliklarin ortaya ¢ikmasina neden olmaktadir

(Besirli vd., 1994; Barandiaran vd., 1999; Khar vd., 2006; Paredes vd., 2008). Sarimsak



genotipleri arasindaki bu varyasyonlar yeni cesitlerin gelistirilmesi i¢in Onemli bir

kaynak niteligi tasimaktadir (Yarali Karakan, 2022).

Sarimsakta morfolojik varyasyonlara sebep olan karakterler; bas agirligi, bas capi, bas
verimi, bastaki dis sayisi, bitki boyu, yaprak sayisi ve bas baglama olarak belirlenmistir
(Bradley vd., 1996; Gad El-Hak ve Abd El-Mageed, 2000; Besirli, 2005; Petropoulos
vd., 2018; Kirag, 2019). Sarimsak genotipleri arasindaki varyasyonlar1 ortaya ¢ikarmak
amactyla molekiiler ve morfolojik karakterizasyon ve kemotaksonomik siniflandirma
gibi konularda cesitli calismalar yapilmistir. Bu calismalarda, dis ve bas agirlig
arasinda pozitif korelasyon, dis agirligi ve dis sayis1 arasinda ise negatif korelasyon
oldugu, verimdeki degisikliklerin yaprak sayisi ve bas agirligi ile dogru orantili oldugu
tespit edilmis ve morfolojik varyasyonlarin sarimsak seleksiyon c¢alismalarinda
kullanilabilecegi bildirilmistir (Baghalian vd., 2005; Baghalian vd., 2006).

Molekiiler belirteglerin 6nemli kullanim alanlarindan biri de gen kaynaklarinin
karakterize edilmesidir. Sarimsak genotipleri arasindaki genetik ¢esitlilik ve iliskileri
belirlemek amaciyla yapilan ¢alismalarda RAPD (Ipek vd., 2003; Abdoli vd., 2009;
Choi vd., 2003; Paredes vd., 2008), AFLP (Lampasona vd., 2003; Giinaydin, 2011;
Morales vd., 2013), SSR (Ma vd., 2009; Cunha vd., 2012; Jo vd., 2012; Kumar vd.,
2019), SRAP (Chen vd., 2013), ISSR (Jabbes vd., 2011; Son vd., 2012; Shen vd., 2020)
gibi molekiiler belirtegler kullanilmaktadir. SSR belirtecleri kodominant olmalari
sebebiyle diger sistemlere gore cesitli avantajlara sahiptir. Bu avantajlarin basinda
skorlama kolayligi, tekrarlanabilirlik, genomik varyasyon, kromozoma spesifik
allellerin belirlenmesi gelmektedir (Gilinaydin, 2011). Molekiiler isaretleyiciler, bitki
molekiiler biyolojisi, bitki genom haritalamalari, gen klonlama, tohum saflik testleri ve
tanimlamalar1, genetik c¢esitlilik, tiirlerin taksonomik tanimlanmasi ve filogenetik

iligkilerin belirlenmesinde kullanilmaktadir (Ayres vd., 1997).

Yerel genotipler bitki boyu, yaprak dikligi, yaprak rengi, yaprak mumu, yaprak kesiti,
bas diizenliligi, bas kabugu rengi, bas agirligi, bas capi, dis sayisi, dis capi, dis agirhigi,
dis kabuk rengi, dis eti rengi, ¢ikistan hasada kadar gegen giin sayis1 gibi parametreler
bakimindan gesitlilik géstermektedir (Panthee vd., 2006; Gebologlu vd., 2017; Polyzos
vd., 2019; De-Oliveira vd., 2020). Genotipler arasindaki bu farkliliklar yeni ¢esit

gelistirmede gen kaynagi olmasi bakimindan 6nem tasimakta, klonal seleksiyon ile



secilen genotiplerin morfolojik ve molekiiler karakterizasyonu ile yeni ¢esit adaylarinin

belirlenmesini miimkiin kilmaktadir (Gebologlu vd., 2017).

Ulkemizde en fazla yetistirilen sarimsak, Taskoprii sarimsagidir. Bunun yani sira
Gilineydogu ve Dogu Anadolu Boélgelerinde yogun olmak iizere Akdeniz Bolgesinde
taze tilketim ve bag iiretimine uygun genotipler yaygin olarak yetistirilmektedir (Akan
vd., 2019). Bu sarimsaklari, ithal sarimsaklardan Cin tipi (beyaz ve mor) ve Iran tipi
(beyaz) sarimsaklar takip etmektedir (Vural vd., 2000). Tiirkiye Istatistik Kurumu
(TUIK) verilerine gore sarimsak iilkemizde yetistirilen toplam sebze iiretimin %35’ini
olusturmakta; bu oranin %4’iinii 116 840 ton iiretim ile kuru sarimsak, %]1’ini ise 28
552 ton iiretim ile taze sarimsak olusturmaktadir. Ulkemizde sarimsak iiretiminin en
fazla yapildig: iller Tablo 1.1°de verilmistir. Buna gore; en fazla sarimsak iiretimi 26
222 ha alanda 33 973 ton ile Gaziantep ilinde gergeklestirilirken, Kastamonu ili 22 995
ton tretim ile ikinci sirayl, Kahramanmaras ise 17 259 ton iiretim ile iiclincli siray1
almaktadir. Uretimde dokuzuncu siray1 alan Hatay ilinde toplam 3 396 ha alanda
yetistiricilik yapilmakta ve 3 025 ton kuru sarimsak ile 396 ton taze sarimsak
iiretilmektedir (TUIK, 2022). Ancak yapilan kaynak taramalarinda Hatay ilinde
yetistirilen yerel sarimsak genotiplerinin morfolojik ve molkiiler karakterizasyonu ile

ilgili herhangi bir bilimsel ¢alismaya rastlanmamaistir.



Tablo 1.1. Tiirkiye’de illere gore sarimsak ekim alanlari (da) ve tiretim miktarlar1 (da)

1 Ekilen Alan (da) Uretim Miktari (ton)
Kuru 20 400 Kuru 22 136
Gaziantep Taze 5 822 Taze 11 837
Toplam 26 222 33973
Kuru 25593 Kuru 22 995
Kastamonu Taze - Taze -
Toplam 25593 22 995
Kuru 13715 Kuru 14 264
Kahramanmaras Taze 2 250 Taze 2 995
Toplam 15 965 17 259
Kuru 12 290 Kuru 9245
Aksaray Taze 97 Taze 106
Toplam 12 387 9351
Kuru 8273 Kuru 9121
Tokat Taze 10 Taze 8
Toplam 8 283 9129
Kuru 7140 Kuru 4242
Balikesir Taze 991 Taze 1804
Toplam 8 131 6 046
Kuru 4156 Kuru 5592
Konya Taze 325 Taze 239
Toplam 4481 5831
Kuru 3 050 Kuru 2 875
Sanhurfa Taze 1045 Taze 1481
Toplam 4 095 4 356
Kuru 3045 Kuru 3025
Hatay Taze 351 Taze 396
Toplam 3 396 3421
Kuru 2775 Kuru 2 690
Adiyaman Taze 450 Taze 630
Toplam 3.225 3320
1.1. Amacg

Ulkemizde sarimsak yetistiriciliginde, son yillarda alan ve iiretim miktarinda 6nemli bir
artls olmasina ragmen verimliligin neredeyse sabit kaldigi bilinmektedir. Sarimsak
yetistiriciliginde verimin artirilmasi amaciyla cesit gelistirme, dayaniklilik 1slahi,
agroteknolojideki  yenilikler, hastalik ve =zararlilarin kontrolii ile sarimsak
yetistiriciliginde verimliliin artirilmasi miimkiindiir. Bu amagla mevcut genotiplerin
potansiyelinin belirlenmesine yonelik ¢alismalara agirlik verilmesi gerekmektedir. Bu
nedenle bu calismada, Hatay ilinin Altindzii ilgesi ve koylerinde yetistirilen sarimsak

genotiplerinin morfolojik ve molekiiler karakterizasyonu yapilarak, genotipler



arasindaki farkliliklarin ortaya konmasi ve 1slah programlarinda kullanim olanaklarinin

saglanmas1 amaglanmustir.



2. KAYNAK OZETLERI

Sarimsak genotipleri arasindaki benzerlik veya farkliliklar1 tespit etmek amaciyla bitki
boyu, yaprak sayisi, bas agirligi, bas yiiksekligi ve genisligi, dis agirligi ve dis sayisi
gibi parametreler kullanilarak morfolojik gézlemler yapilmaktadir (Panthee vd., 2006;
Wang vd., 2014). Ancak, sadece morfolojik ozelliklerin degerlendirilmesi genetik
cesitliligi belirlemede yeterli degildir. Giintimiizde genetik ¢esitliligin degerlendirilmesi
i¢cin molekiiler belirteglerin kullanimi, morfolojik karakterizasyondan ¢ok daha fazla ilgi
gormektedir (Umaretiya vd., 2019). Son yillarda yapilan arastirmalarda c¢evre
sartlarindan etkilenmeyen molekiiler belirtegler kullanilarak, sarimsak genotipleri
arasindaki genetik ¢esitlilik ve iliskiler ortaya ¢ikarilmaktadir. Bu ¢aligsmalarda; rastgele
cogaltilmis polimofik DNA (RAPD), par¢a uzunlugu farkliligi (AFLP), basit dizi
tekrarlar1 (SSR), sekansa bagli ¢ogaltilmig polimorfizm (SRAP) ve basit sekans

tekrarlamalari aras1 polimorfizm (ISSR) gibi molekiiler belirtegler kullanilmaktadir.

Figliuolo ve digerleri (2001), Italya’da gen bankasindan temin ettikleri 16 sarimsak
genotipinin morfolojik 6zelliklerini incelemigler ve genotipler arasinda yaprak dip
genigligi, yaprak sayisi, dis ¢ap1, verim bakimindan farkliliklar oldugunu ve genotipler
arasindaki farkliliklar1 belirlemede dis oOzelliklerinin 6nemli bir kriter oldugunu

bildirmislerdir.

Lampasona ve digerleri (2003) 8 sarimsak klonunun genetik benzerligini AFLP
yontemiyle belirledikleri ¢alismalarinda, 405 belirsiz bant tanimladiklarin1 ve bunlardan
398'inin  polimorfizm olusturdugunu tespit etmislerdir. Genotipler arasinda Snemli
farkliliklar oldugunu ifade eden arastiricilar, AFLP yonteminin sarimsak genotipleri
arasindaki genetik farkliliklari ortaya koymasinin yani sira varyete ve ekotipler

arasindaki farkliliklar belirlemede de etkili oldugunu bildirmislerdir.

Panthee ve digerleri (2006), Nepal orijinli 179 sarimsak genotipinin morfolojik
ozelliklerini inceledikleri arastirmalarinda yapraklarin diklik durumlari, yaprak renkleri,
yaprakta mumsu tabaka varligi, yaprak enine kesiti, bas kabuk rengi, dis dagilimi, ¢ikis
stireleri, yaprak sayisi, bitki boyu, bas agirligi, bas ¢api, dis sayisi, dis capt ve verim
degerlerini incelemislerdir. Arastirma sonucunda bitki boyunun 29.8-84.8 cm, bas
agirhginin 2.1-36.5 g, bas genisliginin 1.7-7.3 cm, dis sayisinin 4-55 adet/bas, dis
capinin 0.5-1.4cm ve bas veriminin 0.8-60.7 ton/ha arasinda degistigi; yaprak



renklerinin agik yesil (%39), yesil (%35) ve koyu yesil (%26), yaprak kesit
goriiniimiiniin diiz (%21) ve V seklinde (%79), yaprak tipi dik (%49) ve egik (%438), dis
dagilimimin diizenli (%59) ve diizensiz (%41), bas et rengi beyaz (%56), mor beyaz
(%29), mor (%9) ve acik sar1 (%6) oldugu tespit edilmistir.

Buso ve digerleri (2008), Brezilya orijinli 17 sarimsak genotipinin morfolojik
Ozelliklerini inceledikleri aragtirmalarinda, sarimsak bas seklinin oval-yuvarlak, bas
renginin mor-beyaz ve bastaki dis sayisinin 6-35 adet arasinda degistigini, molekiiler
karakterizasyon c¢alismasinda ise genetik benzerliklerin morfolojik karakterlerle

korelasyon gosterdigini tespit etmislerdir.

Paredes ve digerleri (2008) 65 sarimsak klonunun genetik ¢esitliligini RAPD belirtecleri
kullanarak belirlenmeyi amacladiklar1 ¢calismalarinda, toplam 398 bant elde etmisler ve
bunlarin %87'sini tanimlamiglardir. Arastirmada ¢ok sayida polimorfik bant olmasina
ragmen klonlar arasinda genetik cesitliligin ¢ok az oldugu ve genotiplerin benzerlik
katsayilar1 ile iki ana kiimeye ayrilan bir dendrogram olusturdugu tespit edilmistir.
Birinci grupta toplam 44 klonun bulundugu ve genetik benzerliklerinin %100 oldugu;
ikinci grupta yer alan 21 klonunun genetik benzerlik oraninin ise ylizdesi %94-%98

arasinda oldugu bildirilmistir.

Volk ve Stern (2009), Kuzey Amerika’nin farkli bolgelerinden topladiklar1 10 sarimsak
genotipinin fenotipik Ozelliklerini arastirmislar ve bas agirliklar1 ile genisliklerinin
sirastyla 47.1-21.3 g ve 17.2-21.3 cm arasinda degistigini bildirmislerdir. Bu genotipleri
Kanada kosullarinda 2 yil ve 12 farkli lokasyonda yetistiren arastircilar ¢evre etkisinin
fenotipik ozellikler iizerine etkisini de incelemislerdir. Arastirma sonucunda, topraktaki
kiikiirt ve magnezyum igerigi ile bitkideki magnezyum ve kiikiirt icerigi arasindaki
korelasyonun pozitif oldugunu, potasyumca zengin topraklarda bas verimin daha iyi
oldugunu, topraktaki besin elementi igerigi ile bas kabuk rengi ve bas verimi arasinda

pozitif bir iligski oldugunu bildirilmislerdir.

Giinaydin (2011), sarimsak dislerinin dikim oncesi 4°C'de depolanmasinm bitki
morfolojisine etkisi ve hangi genleri etkiledigini belirlemek amaciyla yaptig1 ¢alismada,
cDNA-AFLP yontemini kullanmistir. Arastirmada 20 primer kombinasyonundan 451

bant elde edilmis ve bunun 352 tanesinin polimorfik oldugu belirlenmistir. XabICC-



MselCAT belirteg kombinasyonundan belirlenen bir bant, sarimsak dislerin
meristemlerinde goriilmiis ve NCBI gen bankasinda yapilan BLAST analizinde thiamin
biyosentezinde gorev yapan bir protein oldugu belirlenmistir. Arastirici, sarimsak
baslarinin dikim oncesi diisiik sicaklikta depolanmasinin bitkinin gelisimini olumlu

yonde etkiledigini ve sarimsakta gen ifade profilini degistirdigini bildirmistir.

Jo ve digerleri (2012), Kore Cumbhuriyeti (80), Cin (10), Japonya (10), Kazakistan (10)
ve Ispanya (10) gibi iilkelerden topladiklar1 120 sarimsak genotipini, 7 SSR primeri ile
tarayarak sarimsak genotipleri arasindaki genetik c¢esitliligi tespit etmeyi
amaclamislardir. Kullanilan 120 sarimsak genotipinin toplam 37 lokus olusturdugunu
ve lokus basina ortalama 5.28 alllel bulundugu bildirilmistir. Gozlemlenen
heterozigotluk degerleri 0-0.99 arasinda degisirken, ortalama genetik ¢esitlilik 0.586
olarak belirlenmis, polimorfik bilgi icerigi ise 0.518 olarak tespit edilmistir. Arastiricilar
genotipler arasindaki genetik g¢esitliligin cografi bolge ile iliskili oldugunu
belirtmislerdir.

Chen ve digerleri (2014) aragtirmalarinda 8 SSR ve 17 ISSR primer kombinasyonu
kullanarak farkli sarimsak genotiplerinin genetik cesitliligini arastirmislardir.
Aragtiricilar, SSR primer kombinasyonu basina ortalama 4.63 polimorfik lokus, ISSR
belirte¢ kombinasyonu basina 4.29 polimorfik lokus olmak {izere toplam 109 polimorfik
lokus tespit etmislerdir. Tanimlanan 8 SSR ve 17 ISSR belirtecinin, bitki yetistiricileri
tarafindan  kullanilmak  iizere genetik  cesitlilik icin  degerli  belirtegler

tanimlayabilecegini belirtmislerdir.

Shaaf ve digerleri (2014), Kuzeydogudan bati Iran' a uzanan bir bolgeyi kapsayan
alanda yetistirilen 31 yerel sarimsak (Allium sativum L.) genotipinin genetik
yakinliklarint ISSR ve RAPD belirteglerini kullanarak belirlenmeyi amaclamislardir.
Arastirma sonucunda toplam 52 polimorfik lokus tespit eden arastiricilar, polimorfik
bantlarin yiizdesini %38.82, ortalama etkili allel sayisin1 1.54 ve ortalama gen
cesitliligini 0.32 olarak tespit etmislerdir. Arastirma sonucunda, cografi ve cevresel
faktorlerin birlikte etkisinin tek basina etkisinden daha giicli oldugu ve genetik

farklilasmaya neden oldugu sonucuna varilmistir.



Wang ve digerleri (2014), Cin’in farkli bolgelerinden topladiklart 212 sarimsak
genotipinin morfolojik 6zelliklerini belirledikleri ¢aligmalarinda, bitki boyunun 27.50-
90.50 cm, yaprak uzunlugunun 1.84-74.00 cm yaprak sayisinin 4.67-10.30 adet, yalanci
govde uzunlugunun 11.55-42.34 cm, yalanci govde capimin 0.48-2.55 cm, bas
genigliginin 2.23-7.61 cm, bas agirliginin 4.11-59.90 g ve dis sayisinin 1.00- 12.60 adet
arasinda degistigini ve genotipler arasinda morfolojik bakimdan énemli bir varyasyonun

oldugunu bildirmislerdir.

Ipek ve digerleri (2015) sarimsak genomunu ifade eden bolgelerden yeni SSR
belirteclerini belirlemek i¢in 31 sarmmsak klonunu AFLP isaretleri ile karakterize
etmislerdir. 26 EST-SSR belirtecine gére polimorfik allel sayisinin 5-13, heterozigotluk
seviyesinin 0.23-0.88 ve polimorfizm degerinin (PIC) 0.20-0.87 arasinda oldugu
bildirilmistir. Arastirmada gelistirilen EST-SSR belirteclerinin, sarimsak genomunun
eksprese edilen bolgeleri icin cesitlilik ve genetik haritalama caligmalarinda etkili bir

sekilde kullanilabilecegi sonucuna varilmastir.

Wang ve digerleri (2016) AFLP, SSR ve InDel belirtegleri yardimiyla Cin'deki sarimsak
(Allium sativum L.) gen kaynaklarinin genetik c¢esitliligini belirlemek amaciyla
yiiriittiikleri ¢alismalarinda 212 sarimsak genotipi ile 16 ¢ift AFLP ve 6 ¢ift SSR primeri
kullanilmislardir. AFLP, SSR ve InDel primerleri tarafindan amplifiye edilen 546 allel
tespit edilmis ve bunlarin 492°sinin polimorfik oldugunu, sarimsak genotipleri
arasindaki benzerlik/fakliliklar1 belirlemede AFLP belirteclerinin daha etkili oldugu

tespit edilmistir.

Gebologlu ve digerleri (2017), Tokat ilinin farkli kdylerinden topladiklar1 38 sarimsak
genotipinin morfolojik ve molekiiler karekterizasyonu yaptiklar1 calismalarinda,
genotipler arasininda bitki boyunun 64.00-76.33 cm, bas agirhiginin 17.04-41.97 g, dis
agirhginin 1.30-4.09 g, dis sayisinin 10.30-17.33 adet ve yaprak sayisimin 10.33-17.33
adet arasinda degistigini belirtmislerdir. Morfolojik 6zellikler acisindan 6n plana ¢ikan
genotiplerin TME39 ve TNY38 oldugunu ve genotipler arasinda polimorfizm

belirlenmedigi bildirmislerdir.

Kirag (2019), Aksaray, Kahramanmaras, Kastamonu, Kayseri, Nevsehir, Sanlurfa, ve

Tunceli illerinde 38 farkli lokasyondan topladigi sarimsak genotiplerini kullandigi



calismada sarimsak genotipleri arasinda morfolojik ve molekiiler seviyede biiyiik bir
varyasyonun oldugunu tespit etmistir. Genotiplerin molekiiler karakterizasyonunu
belirlemede 10 ISSR primeri kullanilmistir. Arastirmada, molekiiler a¢idan en farkli
genotipin Tunceli bolgesine ait TekDig31 sarimsak genotipi oldugu, Kastamonu9,
Kahramanmaras7 ve Aksaray38 genotiplerinin de molekiiler olarak kendine has
Ozelliklere sahip olduklar1 bildirilmistir. Morfolojik olarak c¢ok genis bir varyasyona
sahip olan genotipler arasinda yas agirlik, kuru agirlik ve bas ¢ap1 gibi parametreler
bakimindan Kahramanmaras4 genotipinin One ¢iktigi, Kastamonu9 genotipinin bag
yiiksekliginin diger genotiplere gore daha fazla oldugu, Birecik36 genotipinin ise daha
fazla dis sayisina sahip oldugu tespit edilmistir.

53 farkli Hint sarimsaginin 24 SSR primeri kullanilarak genetik cesitliligin ve
popiilasyon yapisinin incelendigi arastirmada, iyi amplifikasyon ve polimorfizm
gosteren 10 primer ¢ifti segilerek analizler yapilmistir. 10 SSR primer c¢ifti ile 39 bant
tespit etmis ve bunlarin 35’1 polimorfik, 4’ii ise monomorfik olarak belirlenmistir.
Molekiiler varyans analizi sonuglarina gore, genetik cesitliligin %84 iiniin popiilasyon
icinde, %]16'sinin ise popiilasyonlar arasinda oldugu tespit edilmistir. Bu ¢esitliligin
sarimsak genotiplerinin  farkli lokasyonlarda yetistirilmesinden kaynaklandigi

bildirilmistir (Kumar vd., 2019).

Iki farkl1 lokasyonda yetistirilen Yunanistan orijinli sarimsak genotiplerinin morfolojik
ozelliklere dayali fenotipik gesitliligini inceleyen Polyzos ve digerleri (2019), Shannon-
Weaver (HO) fenotipik cesitlilik indeksine gore elde edilen degerlerin lokasyon arasinda
fark olmadigini, genotipler arasinda ise farklilik gosterdigini bildirmislerdir. Cigek sap1
uzunlugu, bas kabuk rengi ve dis kabuk renginin yliksek kalitim katsayisina sahip
oldugunu bildiren arastiricilar, morfolojik karakterlere dayali temel bilesenler analizinin
toplam varyasyonun iki lokasyon igin sirasiyla %71.49 ve %75.86’sin1 agiklayabildigini
tespit etmislerdir. Arastirma sonuglari, sarimsak genotipleri arasinda gozlenen yliksek
fenotipik c¢esitliligin genotip, kiiltiirel uygulamalar ve c¢evre kosullari gibi ¢esitli

faktorlere bagli oldugunu bildirmislerdir.

Raf 6mii diger sarimsak genotiplerine gore daha uzun olan suda ¢oziinebilir kuru madde
miktar1 yliksek olan sarimsak genotiplerinin 1slah programlarina kazandirilabilmesi

amaciyla Umaretiya ve digerleri (2019) tarafindan yapilan c¢alismada sarimsak

10



genotiplerini suda ¢dziinebilir kuru madde igerigi agisindan karakterize etmek amaciyla
21 sarimsak genotipini 15 RAPD, 18 ISSR ve 12 SSR primeri ile taramislardir. RAPD,
ISSR ve SSR igin primer endeksleri (PIC) sirasiyla 4.35, 3.52 ve 0.08 olarak belirleyen
arastiricilar, kiime analizinin benzerlik katsayilarinin RAPD i¢in %21-%49, ISSR i¢in
%44-%60 ve SSR i¢in %49-75 arasinda degistigini bildirmislerdir.

Anwar ve digerleri (2020) iki sarimsak klonunun genetik cesitlilik ve molekiiler
varyasyon kaynaklarini 10 RAPD ve 15 SSR primeri kullanarak belirlemeyi
amaglamiglardir. 10 RAPD primerleriyle 57 bant (4 benzersiz ve 53 polimorfik), 15
SSR primeriyle ise 45 DNA fragmani meydana geldigini bildiren arastiricilar bunlarin
12°sinin monomorfik, geri kalanlarin ise polimorfik oldugunu tespit etmistir.
Arastiricilar, molekiiler isaretleyicilerin sarimsak genotipleri arasindaki genetik
cesitliligi ve ayni bastan elde edilen disler arasindaki molekiiler farkliliklar:

degerlendirmede kullanilabilecegini ifade etmislerdir.

Atif ve digerleri (2020), farkli fotoperiyot, sicaklik, dikim ve hasat zamanlarinin
sarimsakta meydana getirdigi morfolojik farkliliklar1 ve kalite parametrelerindeki
degisimi incelemislerdir. Arastirma sonucunda, 14 saatten uzun fotoperiyodun, 30
°C’nin iistiindeki sicakliklarin, erken dikim ve bitki yasinin sarimsakta bas olusumu ve
kalitesini olumlu yonde etkiledigi, bas agirliginin 47.17- 52.18 g, bas ¢apinin 37.6-38.9
mm, bas agirhgmin 30.38- 31.70 g, bas yiiksekligi 49.9 -56.3 mm arasinda degistigi
bildirilmistir.

Sarimsakta morfolojik degiskenlerin bas verimi {izerine dogrudan ve dolayl1 iliskilerinin
arastirildigl calismada bas agirligi, bastaki dis sayisi, bas capt ve bas uzunlugunun
sarimsak veriminin birincil bilesenleri oldugu ve verimi dogrudan etkiledikleri
belirtilmistir. Yaprak uzunlugunun ve ikinci bas olusumunun dis sayisi, agirligi ve
verimini olumsuz etkiledigini, bas olusum asamasinda sulamanin azaltilmasinin verim

tizerinde olumlu etkisi oldugu tespit edilmistir (De-Oliveira vd., 2020).

Shen ve digerleri (2020), Cin’de bilinen yerel bir sarimsak genotipi olan
Taicangbaisuan ile Cin’de yetistirilen 9 farkli sarimsak genotipi arasindaki genetik
iligkileri incelemislerdir. Arastirmacilar genotiplerin molekiiler karakterizasyonunu 8

ISSR primeri kullanarak belirlemislerdir. Arastirma sonucunda ISSR primerlerine
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dayali genetik iligki analizine gore 9 genotipin iki ana kiimede gruplandigi ve ISSR-811
primer irilinlerinde benzersiz bir Taicangbaisuan bandi bulundugunu bildirmislerdir.
Aragtirmacilar  ayrica,  Taicangbaisuan  sarimsak  genotipinin  molekiiler
karekterizasyonunu ortaya ¢ikartmak amaciyla ISSR-SCAR markori gelistirdiklerini de

bildirmislerdir.

Yarali Karakan (2022), Kilis ilinde yetistirilen yerel sarimsak genotiplerinin morfolojik
ozelliklerini belirledigi ¢alismasinda, sarimsak genotipleri arasinda morfolojik 6zellikler
acisindan ¢esitlilik oldugunu tespit etmistir. Arastirmada morfolojik O6zellikler goz
Oniine alinarak yapilan kiimeleme analizi sonuglarina gore genotiplerin iki farkli gruba
ayrildig, bas agirliginin 18.05 g ile 31.51 g, dis agirh@inin 2.17 ile 3.45 g, dis sayisinin
10.50 ile 12.90 adet/bas, bas yiiksekliginin 34.23 ile 37.44 mm, bas ¢apinin 36.97 ile
43.76 mm, yaprak sayisinin 8 ile 9.37 adet/bitki ve yaprak genisliginin 6.06 ile 8.69 mm
arasinda degistigini bildirmistir. Bunun yami sira, 13 SSR primeri kullanilarak
hazirlanan benzerlik matrisi, aragtirmada tanik olarak kullanilan Taskoprii sarimsagi ile
Kilis 1 genotipi arasinda %36 benzerlik, Kilis 2, Kilis 3 ve Taskoprii genotipleri ile ise

%80 benzerlik bulundugunu ve ayr1 kiimeler olusturduklarini ortaya ¢ikartmistir.
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3. MATERYAL VE YONTEM
3.1. Bitkisel materyal

Denemede bitkisel materyal olarak Hatay’in Altindzi ilgesi ile Alakent, Boynuyogun,
Cetenli, Mayadali, Karbeyaz ve Yarseli koylerinden toplanan yerel sarimsak genotipleri
ile tanik olarak Taskoprii sarimsagi kullanilmistir. Sarimsak genotiplerinin toplandigi
bolgeye ait gorsel Sekil 3.1°de, denemede kullanilan sarimsak genotiplerine ait
tohumluk baslar ise Sekil 3.2°de verilmistir. Sarimsak genotiplerine ait baglar 2021
yilinda Hatay’1in Kirikhan ilgesine bagli Danaahmetli Koyli’nde yetistirilerek elde edilen
sarimsak bitkileri ve baslar1 morfolojik ve molekiiler karakterizasyon ¢alismalarinda

kullanilmistir.
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Sekil 3.1. Arastirmada kullanilan bitkisel materyalin toplandig1 bolgeler.
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Alakent Altinozii Boynuyogun

Tagkoprii Yarseli
Sekil 3.2. Arastirmada kullanilan sarimsak genotiplerine ait baglar.

3.2. Yontem
3.2.1.Sarmmsak dislerinin dikimi

Denemede kullanilan sarimsak genotiplerine ait tohumluk baslar 03.11.2021 tarihinde
sira lzeri 10 cm, sira aras1 20 cm (Vural vd., 2000) olacak sekilde sansa bagh tesadiif
parselleri deneme desenine gore 4 tekerriirlii olarak her tekerriirde 20 bitki olacak
sekilde dikilmistir. Dikimden hasada kadar gegen siirede kiiltiirel islemler genotipler
arasinda fark olusturmayacak sekilde yapilmistir (Sekil 3.3).
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Parsellerin hazirlanmasi Sarimsak dislerinin dikimi ~ Geligimini siirdiiren sarimsak bitkileri
Sekil 3.3. Dikim Oncesi parsellerin hazirlanmasi, sarimsak dislerinin dikimi ve arazide
gelisimin siirdiiren sarimsak bitkilerinin goriiniimii

3.2.2. Morfolojik gozlemler

Morfolojik gozlemler hasat oncesi ve hasat sonrasi olmak iizere iki farkli donemde
yapilmistir. Hasat, bitkilerin toprak {istli aksamlarinin kurudugu dénemde yapilmis ve
hasat edilen baglar filelere konularak, molekiiler ve morfolojik 6zelliklerinin
belirlenmesi amaciyla Kilis 7 Aralik Universitesi ileri Teknoloji Arastirma ve
Uygulama Merkezi laboratuvarlarina getirilmistir. Aragtirmada tanik olarak kullanilan
Taskoprii sarimsaginda ekolojik kosullar nedeniyle dis olusumu saglanamadigi igin bu
genotipte morfolojik gozlemler sadece bitkisel 6zellikler degerlendirilerek yapilmistir.
Morfolojik gozlemler UPOV, 2001 (Uluslararast Yeni Bitki Cesitlerinin Korunmasi
Birligi) kriterleri dikkate alinarak her genotipten rastgele secilen 10 bitki iizerinde

yapilmustir. Sarimsak genotiplerinde belirlenen morfolojik 6zellikler asagida verilmistir.

Bitki boyu (cm): Bitki gelisiminin durdugu donemde her bitkinin topraktan yaprak

ucuna kadar 6l¢iisii alinarak cm cinsinden kaydedilmistir (Sekil 3.4).
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S‘ekil 3.4. Sarimsak genotiplerinde bitki boyudblg:umu

Bas Agirhigr (g): Hasat edilen bitkililerde bas kismi govde kismindan ayrilip

kurutulduktan sonra dijital terazi ile tartilarak bas agirlig1 belirlenmistir.

Bas Uzunlugu (mm): Hasat edilen baslarin boyundan kdke kadar olan kismi dijital
kumpas yardimui ile 6l¢iilmistiir (Sekil 3.5).
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Sekil 3.5. Sarimsak genotipleriﬂ&e bas uzunlugunun dijital kumpas yardimiyla 6l¢timii

Bas Genisligi (mm): Bagin en genis kismi dikkate alinarak dijital kumpas yardimi ile
Olctilmiustiir (Sekil 3.6).

/
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Sekil 3.6. Sarimsak genotiplerinde bas genisliginin dijital kumpas yardimiyla 6l¢iimii
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Dis agirligr (g): Her genotip i¢in her tekerriirden tesadiifi olarak segilen 10 kuru basin

disleri tartilarak dis agirlig belirlenmistir.

Dis Sayisi (adet/bas): Agirliklari, boy ve genislikleri belirlenen baslar arasindan tesadiifi

olarak secilen 10 bas dislerine ayrilarak dis sayis1 belirlenmistir.

Yaprak sayist (adet/bitki): Her parseldeki bitkilerin hasat dncesi yapraklari sayilarak
kaydedilmistir.

Yaprak uzunlugu (cm): Bitki gelisiminin durdugu doénemde bitkinin 4. yapraginin

uzunlugu olgiilerek kaydedilmistir.

Yaprak genisligi (mm): Uzunlugu Olgiilen 4. yapragin genigligi dijital kumpas
yardimiyla 6l¢tilmiistiir (Sekll 3.7).

Sekll 3 7. Sarlmsak b1tk1lerindé le ital kumpas yardlmlyla yaprak gemshgmm Olctimii

Yalanci gévde uzunlugu (cm): Bitkinin toprak seviyesinden 4.yapragin bulundugu yere

kadar olan kisim ol¢iilmiistiir (Sekil 3.8).
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Sekil 3.8. Sarimsak bitkilerinde yalanci gévde uzunlugunun 6l¢iimii

Yalanct govde c¢apt (mm): Bitkilerin yalanci govde caplari topragin yaklagik 1 cm
istlinden dijital kumpas yardimiyla 6l¢iilmiistiir (Sekil 3.9).

o

Sekil 3.9. Sarimsak bitkilerinde yaan01 gve ¢apimin dl¢timii
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Bas kabuklarinda zemin rengi: Sarimsak genotiplerinin kabuk zemin renkleri beyaz,

beyaz-sarimsi, kirmizimsi beyaz olarak belirlenmistir.

Baslarin dip sekli: Hasat edilen baglarin dip sekilleri, sekildeki saklaya gore
belirlenmistir (Sekil 3.10).

Crmm—o S .

Girintili Diiz Yuvarlak

Sekil 3.10. UPOV (2001)’a gore sarimsak baglarinin dip sekilleri.

Diglerde et rengi: Kabuklar1 soyulan dislerin et rengi sarimsi ve beyaz olarak

degerlendirilmistir.

Dislerin dagilimi: Hasat edilen sarimsak baslarinda dislerin dizilisi UPOV (2001)’e gore
belirlenmistir (Sekil 3.11).

Dairesel veya Diizenli Diizensiz

Sekil 3.11. UPOV (2001)’a gore sarimsak baglarinda dislerin dizilis sekilleri

Dislerde kabuk rengi: Dislerin kuru dig kabuklarmin rengi beyaz-krem-pembe-mor-

kahverengi olarak belirlenmistir.

Dis kabuklarinda antosiyanin serit varligi: Kabukta antosiyanin varligi var-yok olarak

degerlendirilmistir.

Baslarda antosiyanin serit varligi: Hasat sonrasi baslarin kuru dis kabuklarinda

antosiyanin seritlerin varlig1 var-yok olarak belirlenmistir.
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3.2.3.Molekiiler karakterizasyon
3.2.3.1. DNA izolasyonu

DNA izolasyonunu yapmak amaciyla torf ile doldurulmus viyollere dikilen dislerden
elde edilen bitkilerin olgun yapraklar1 kullanilmistir. Arastirmada DNA izolasyon igin
CTAB yontemi kullanilmistir (Doyle ve Doyle 1990; Untergasser, 2008). CTAB

yontemi i¢in iglem basamaklari asagida verilmistir.

1. 100 mg s1v1 azotta toz haline getirilen bitki 6rnekleri havana alinarak iizerine 600 pl
CTAB ezme tamponu eklenmistir. Daha sonra ezilen Ornekler eppeondorf tiiplere

alinmustir.
2. Vortekslenen drnekler 65 °C sicakliktaki su banyosunda 30 dakika bekletilmistir.

3. Su banyosundan ¢ikarilan Orneklerin iizerine 600 pl klorofrom eklenerek, vorteks

yardimiyla iyice karistirilmistir.

4. +4 °C’ de 14.000 rpm’ de 2 dakika santrifiij edilmistir.

5. Tiiplerdeki iist s1v1 dikkatli bir sekilde baska bir eppondorf tiipiine aktarilmigtir.
6. Uzerine 450 pl izopropil alkol (Isopropanol ) eklenmistir.

7. +4 °C’de 14.000 rpm’ de 15 dakika santrifiij edilmistir.

8. Tiipiin dibinde olusan pelletin iizerine 600 pul %70’lik ethanol eklenerek, tiip elle 30

saniye calkalanmistir.

9. +4 °C’de 14.000 rpm’de 3 dakika santrifiijlenmistir.

10. Ust siv1 dikkatlice dokiilerek pelletin iizerine 90 ul DNA/RNA Free eklenmistir.
11. 15 dakika. 65 °C su banyosunda bekletilerek pelletin suda ¢dziinmesi saglanmustir.

12. 5 dakika 14.000 rpm’ de santrifiij edilmis ve iist sivi temiz bir ependorf tiipe

alinmistir.

13. Elde edilen DNA o6rneklerinin konsantrasyonlar1 ve safliklar1 Nanodrop okuyucu

0zelligi bulunan Thermo Scientific Multiskan™ GO spektrofotometre ile belirlenmistir.
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3.2.3.2. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)

Aragtirmanin bitkisel materyalini olusturan sarimsak genotipleri arasindaki genetik
cesitliligi belirlemek i¢in kullanilan SSR primerleri Tablo 3.1°de verilmistir. Kullanilan
primerlerin optimum baglanma sicakliklarin1 belirlemek i¢in genomik DNA ile

gradiyent PCR sicaklik taramasi yapilmistir. Primerlere ait optimum reaksiyon

baglanma sicakliklar1 Tablo 3.1 ‘de verilmistir.

Tablo 3.1. Aragtirmada kullanilan SSR primerleri

Primer Sl%?ck)hk Forward Reverse
Asa06 50 GGGGTGTTACATTCTCCCCT ACCGCCTGATTTTGCATTAG
Asa07 50 CTCGGAACCAACCAGCATA CCCAAACAAGGTAGGTCAGC
Asal8 56 TGATTGAAACGAATCCCACA GGGGGTTACCTGAACCTGTTA
Asal6 55 CACGACTTTTCCTCCCATTT GCTAATGTTCATGTCCCCAGT
Asa20 51 GAAGCAGCAAAGATCCAAGC CGTGCAGAACTTAACCTT
Asa23 505 TGGAGGGGGGAAAAAGGATAG | TGTGAAGCAAGTGGGATCA
Asa24 56 TTGTTGTGCCGAGTTCCATA CAGCAATTTACCAAAGCCAAG
ASM80 513 | AATCTCCCTCCAAAGTCCC GG, || CTOTAAAGEATC
AFAO0IA - AGATAAGTGCTCATGGAGCAA | ACATCCACAGCAAACATAGCA
08 GGG AGC
AFA10A GTTTAGGGCGTAAAATCTAAAC | GTGCTTTTGACTAACCTCGCAT
53
08 GCT CcC
ACM101 53 CCTTTGCTAACCAAATCCGA CTTGTTGAGAAGGAGGACGC
ACMO091 51 TCTCCTCCTCTAACCAGCCA GGTGCTCCAGTTGAGCTTTC
ACMO013 52.5 CAACCTCGAAGAACTCACCG GCGAATCTTGTTTTTGGGAA
ACMO004 59.5 Z\iGTTCTTTAGAACACGTTAGG TGTCGGCGGATATAGTGACA
AMSO08 50 GCCACGATGTTGAGATTTCG CCCGAATATCCCACCAGTTC
Tablo 3.2. PCR reaksiyon bilesenleri
PCR i¢erigi Kullanilan Miktar
DNA 2ul
10X Buffer 2 ul
Forward Primer 1 ul
Reverse Primer 1wl
dNTP 0,3 ul
Tag Enzimi 0,3 ul
ddH,0 13,4 ul
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DNA izalosyonu tamamlanan ornekler i¢in PCR islemi yapilmistir. Her bir reaksiyon

karisimi i¢in Tablo 3.2’de belirtilen PCR igerigi ve miktarlar1 kullanilmigtir. SSR

amplikasyon prosediirti;

94 °C’de 5 dakika,

35 dongii

94 °C’de 30 saniye,

50-60 °C’de 30 saniye (primerlerin baglanma sicakliklar1 Tablo 3.1’de
verilmistir)

72°C’de 45 saniye

Son dongii olarak 72 °C’de 8 dakika tutma seklinde uygulanmustir.

3.2.3.3. Agaroz jel elektroforezi ile orneklerin skorlanmast

PCR iirtinleri %1.2’lik bir Agarose jelde, 120 Volt’luk akimda 30 dakika boyunca

kosturulmustur. Jel hazirlanirken ethidium bromid yerine kullanilmak iizere 4 pl
RedSafe DNA Stain boya jele eklenmistir eklenmistir (Sekil 3.12). PCR {iriinlerinin
bant biiyiikliikleri Invitrogen™ 1 Kb Plus DNA Ladder kullanilarak belirlenmistir.

Vilber Lournat Jel Goriintilleme sistemi ile goriintiilenen 6rnekler firmaya ait BIO-1D

yazilimi ile bandlar var (1) veya yok (0) olarak skorlanmaistir.
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YIVILBER

R < S
Sekil 3.12. DNA bantlarinin jel elektroforezde goriintillenme asamalari, a: jelin
hazirlanmasi, b: PCR {iriinlerinin jele yiiklenmesi, c: PCR {iriinlerinin kosturulmasi, d-e:
jelin goriintiillenmesi.
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3.3. istatistik Analiz

Morfolojik Ol¢iimlerden elde edilen bulgular JMP pro version 14 (SAS Institute, NC,
USA) istatistik programi ile varyans analizi yapilarak degerlendirilmistir. Ortalamalar
arasindaki fark 0.05 6nemlilik derecesinde Tukey testi ile karsilastirilmistir. Genotipler
arast genetik yakinligi gosteren dendogram ve benzerlik matrisi, UPGMA (Unweighted
Pair-Group Method of the Arithmetic Average) metodu ve Jaccard’s katsayisina gore
http://genomes.urv.cat/UPGMA/ internet sitesinden online olarak olusturulmustur
(Garcia-Vallve vd., 1999).
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4. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA
4.1. Morfolojik Karakterizasyon

4.1.1.Sarmmsak genotiplerinin bitki boyu, yalanci govde uzunlugu, yalanci govde

capl, yaprak sayisi, yaprak uzunlugu ve yaprak genisligi

Denemede kullanilan sarimsak genotiplerinin bitki boyu, yalanci gévde uzunlugu,
yalanc1 govde capi, yaprak sayisi, yaprak uzunlugu ve yaprak genisligi degerleri Tablo
4.1°de verilmistir. Tablo 4.1 incelendiginde, genotiplerin bitki boyunun 53.74 cm ile
68.75 cm, yalanci govde uzunlugunun 4.38 cm ile 9.50 cm, yalanci1 gévde capinin 6.46
mm ile 13.98 mm, yaprak sayisinin 8.00 ile 10.66 adet/bitki, yaprak uzunlugunun 37.86
cm ile 53.08 cm, yaprak genisliginin 13.03 mm ile 26.42 mm arasinda degistigi
goriilmektedir. Yerel genotipler arasinda bitki boyu, yalanci govde capi, yaprak
uzunlugu, yalanci gévde uzunlugu ve yaprak genisligi degerleri bakimindan Mayadali
genotipi On plana cikarken, denemede tanik olarak kullanilan Tagkoprii sarimsag ise
yaprak sayis1 bakimindan diger genotiplerden daha yiiksek degere sahip olmustur. Italya
orijinli sarimsak genotiplerinin morfolojik 6zelliklerinin incelendigi bir ¢aligmada da
genotipler arasinda yaprak dip genisligi ve yaprak sayisi gibi 6zellikler bakimindan
genis bir varyasyon oldugu bildirilmistir (Figliuolo vd., 2001). Benzer sekilde Nepal
orijinli 179 sarimsak genotipi arasinda bitki boyu bakimindan varyasyon oldugu ve bitki
boyunun 29.8-84.8 cm arasinda degistigi ifade edilmistir (Panthee vd., 2006). Wang ve
digerleri (2014), Cin’in farkli bdlgelerinden toplanan 212 sarimsak genotipinin bitki
boyunun 27.50-90.50 c¢m, yaprak uzunlugunun 1.84-74.00 cm, yaprak sayisinin 4.67-
10.30 adet, yalanc1 gévde uzunlugunun 11.55-42.34 cm, yalanc1 govde c¢apinin 0.48-
2.55 cm arasinda degistigini bildirmislerdir. Gebologlu ve digerleri (2017) tarafindan
yapilan calismada da, Tokat ilinde yetistirilen sarimsak genotiplerinin bitki boyunun
64.00-76.33 cm, yaprak sayisinin  10.33-17.33 adet/bitki arasinda degistigi
belirlenmistir. Yarali Karakan (2022), Kilis ilinde yetistirilen yerel sarimsak
genotiplerinin yaprak sayisi, yaprak genisligi ve bitki boyu degerleri bakimindan
farklilik gosterdigini; genotipler arasinda yaprak sayisinin 8.0 ile 9.37 adet/bitki, yaprak
genisliginin 6.06 ile 8.69 mm, bitki boyunun ise 26.20 cm ile 33.96 cm arasinda
degistigini bildirmistir.
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Tablo 4.1. Sarimsak genotiplerinin bitki boyu, yalanci gévde uzunlugu, yalanci govde
capi, yaprak sayisi, yaprak uzunlugu ve yaprak genisligi

Yalanci

Bitki . Yalanci Yaprak Yaprak Yaprak
. govde .. o  dese
Genotip boyu uzunlusu govde cap1 | sayisi uzunlugu genisligi
(cm) (cm) g (mm) (adet/bitki) | (cm) (mm)
Alakent 55,83bc* | 7,75b 9,52bc 8,60b 38,91c 15,46¢d
Altinozii 63,43ab | 9,50a 8,50cd 8,00b 41,98c 18,38hc
Boynuyogun | 53,74c 6,21cd 8,01bcd 9,20ab 38,26¢ 17,66¢
Cetenli 57,52bc | 5,56de 6,46d 8,33b 40,44c 13,03d
Karbeyaz 58,87bc | 7,49bc 7,31cd 9,27ab 37,86¢C 16,62cd
Mayadah 68,75a 10,05a 13,98a 8,87b 53,08a 26,42a
Yarseli 57,65bc | 7,14bc 7,54cd 8,20b 42,32¢c 15,82cd
Taskoprii 59,66abc | 4,38e 11,56b 10,66a 48,35b 21,63b

*: P<0.05, Farkl harflerle gosterilen degerler birbirinden farklidir.

Sarimsak genotipleri ile bitki boyu, yalanct gévde uzunlugu, yalanci gévde ¢api, yaprak
sayisi, yaprak uzunlugu ve yaprak genisligi arasindaki iliskileri belirlemek amaciyla
temel bilesenler analizi ile biplot grafigi elde edilmistir (Sekil 4.1). Biplot yontemi
kullanilarak yapilan hesaplamada temel bilesen 1 (%62.6) ve temel bilesen 2 (%29)
toplam varyasyonun %91.65’sin1 olusturmugtur. Biplot grafigi yorumlandiginda,
genotipler ve incelenen 6zellikler arasindaki iligki daha agik bir sekilde goriilmektedir.
Dar aciya sahip olan yaprak genisligi, yalanci govde ¢ap1 ve yaprak uzunlugu arasinda
pozitif bir iligki bulunurken; daha genis agiya sahip olan yaprak sayisi ve yalanci govde
uzunlugu arasinda ise negatif bir iliski oldugu goriilmektedir. Bu sonuglara ek olarak,
biplot grafiginde vektorler orijinden uzaklastik¢a incelenen o6zellikler bakimindan
genotipler arasindaki varyasyon artarken, vektorler orijine yaklastik¢a varyasyon
azalmaktadir. Ornegin; yaprak uzunluguna ait vektdriin orijine olan yakinligindan
genotipler arasinda bu bilesen acisindan var olan varyasyonun azaldigi, bunun aksine
orjinden en uzak vektor ile ifade edilen yaprak sayisi bakimindan ise genotipler

arasindaki varyasyonun artt1g1 soylenebilmektedir.
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Sekil 4.1. Temel bilesenler analizi ile elde edilen biplot grafi§ine gore sarimsak
genotipleri ile bitki boyu, yalanci gévde uzunlugu, yalanci gévde capi, yaprak sayisi,
yaprak uzunlugu ve yaprak genisligi arasindaki iligkiler.

Bitki boyu, yalanct gévde uzunlugu, yalanci govde ¢api, yaprak sayisi, yaprak uzunlugu
ve yaprak genisligi degerlerine gbre sarimsak genotipleri arasindaki benzerlik ve
farkliliklar1 ortaya koymak amaciyla temel bilesenler analizi yontemiyle 1s1 haritasi elde
edilmistir (Sekil 4.2). Satirlarda incelenen o6zelliklerin, siitunlarda ise genotiplerin yer
aldig1 1s1 haritasinda gruplamalar korelasyon mesafesi ve ortalama degerlere gore
belirlenmistir. Sekil 4.2 incelendiginde, yerel genotipler arasinda bitki boyu, yalanci
govde capi, yalanci gévde uzunlugu, yaprak uzunlugu ve yaprak genisligi degerleri
bakimindan Mayadali genotipinin daha yliksek degerlere sahip oldugu, buna karsin
yaprak sayist en fazla olan genotipin ise denemede tanik olarak kullanilan Taskoprii

sartmsag1 oldugu goriilmektedir.
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Sekil 4.2. Temel bilesenler analizi ile elde edilen ve sarimsak genotiplerinde bitki boyu,
yalanct govde uzunlugu, yalanct govde ¢api, yaprak sayisi, yaprak uzunlugu ve yaprak
genigligini gosteren 1s1 haritast.

Sarimsak genotiplerinin bitki boyu, yalanct gévde uzunlugu, yalanci gévde ¢ap1, yaprak
sayisi, yaprak uzunlugu ve yaprak genisligi degerlerine gore iki yonlii hiyerarsik
kiimeleme analizi (HCA) ile elde edilen dendogram ve takimyildizi grafikleri de
incelenen oOzellikler bakimindan genotipler arasinda farklilik oldugunu ortaya
cikartmigtir (Sekil 4.3). Sekil 4.3’te yer alan dendogram ve takimyildiz1 grafikleri
incelendiginde sarimsak genotiplerinin bitki boyu, yalanci gévde uzunlugu, yalanci
gbvde capi, yaprak sayisi, yaprak uzunlugu ve yaprak genisligi degerleri bakimindan iki
temel gruba ayrildiklar1 agik¢a goriilmektedir. Buna gore; birinci grup Mayadali ve
Taskoprii genotiplerinden olusurken, ikinci grupta Altindzii genotipi diger genotiplerden
ayrilarak tek basina bir dallanma yapmis; Cetenli, Yaserli, Alakent, Boybuyogun ve
Karbeyaz genotipleri ise ayn1 grupta yer almistir.
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Sekil 4.3. Sarimsak genotiplerinin bitki boyu, yalanci gévde uzunlugu, yalanci govde
cap1, yaprak sayisi, yaprak uzunlugu ve yaprak genisligi degerlerine gore iki yonlii
hiyerarsik kiimeleme analizi (HCA) ile elde edilen dendogram ve takimyildiz1 grafigi
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4.1.2. Sarimsak genotiplerinin bas agirhgi, bas uzunlugu, bas genisligi, dis sayis1 ve
dis agirhg

Denemede kullanilan sarimsak genotiplerinin bas agirligi, bas uzunlugu, bas genisligi,
dis sayis1 ve dis agirhigr degerleri Tablo 4.2°de verilmistir. Tablo 4.2 incelendiginde,
genotipler arasinda bas agirliginin 15.89 g ile 50.22 g, bas uzunlugunun 25.79 mm ile
42.74 mm, bas genisliginin 36.35 mm ile 49.33 mm, dis sayisinin 10.18 ile 13.53
adet/bas, dis agirliginin ise 1.48 g ile 5.12 g arasinda degistigi goriilmektedir. Yerel
genotipler arasinda bas agirligi, bas uzunlugu, bas genisligi ve dis agirligr degerleri
bakimindan Mayadali genotipi 6n plana cikarken, Cetenli genotipi ise dis sayisi
bakimindan diger genotiplerden daha yiliksek degere sahip olmustur. Benzer sekilde,
Ragas ve digerleri (2019), Filipinler’de yetistirilen dort farkli yerel sarimsak genotipinin
bas oOzelliklerinin farkliik gdsterdigini  bildirmistir. Italya orijinli sarimsak
genotiplerinin morfolojik 6zelliklerinin incelendigi farkli bir arastirmada da genotipler
arasinda dis ¢apt ve verim degerleri bakimindan farkliliklar oldugu ve genotipler
arasindaki farkliliklar1 belirlemede dis 6zelliklerinin 6nemli bir kriter oldugu tespit
edilmistir (Figliuolo vd., 2001). Sarimsakta morfolojik degiskenlerin bas verimi {izerine
dogrudan ve dolayl iliskilerinin oldugunu bildiren De-Oliveira ve digerleri (2020), bas
agirligi, bas ¢api, bas uzunlugu ve dis sayisinin sarimsak veriminin birincil bilesenleri
oldugunu ve verimi dogrudan etkilediklerini, bas olusum asamasinda sulamanin
azaltilmasinin verim iizerinde olumlu etkisinin oldugunu tespit etmislerdir. Nepal
orijinli 179 sarimsak genotipinin morfolojik 6zelliklerinin belirlendigi calismada ise bas
agirlhigmin 2.1-36.5 g, bas genisliginin 1.7-7.3 cm, dis sayisimnin 4-55 adet/bas, dis
capmnin 0.5-1.4 cm ve bas veriminin 0.8-60.7 ton/ha arasinda degistigi bildirilmistir
(Panthee vd., 2006). Cin orijinli sarimsak genotiplerinin bag genisliginin 2.23-7.61 cm,
bas agirliginin 4.11-59.90 g ve dis sayisinin 1.00- 12.60 adet arasinda degistigini
bildiren Wang ve digerleri (2014) sarimsak genotipleri arasinda morfolojik bakimdan
onemli bir varyasyonun oldugunu ifade etmiglerdir. Buna karsin, Gebologlu ve digerleri
(2017) tarafindan yapilan ¢alismada da, Tokat ilinde yetistirilen sarimsak genotiplerinin
bas agirliginin 17.04-41.97 g, dis agirhigmin 1.30-4.09 g, dis sayisinin 10.30-17.33 adet
arasinda degistigini tespit edilmistir. Petropoulos ve digerleri (2018), sadece farkli
orijinlerden gelen genotipler arasinda degil, yerel genotipler veya ticari ¢esitler arasinda

da bas ozellikleri bakimindan 6nemli bir gesitlilik oldugunu bildirmislerdir. Wang ve
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digerleri (2014), Cin’in farkli bolgelerinden topladiklar1 212 sarimsak genotipinin bag
genisliginin 2.23-7.61 cm, bas agirhigmin 4.11-59.90 g ve dis sayisimin 1.00- 12.60
adet/bas arasinda degistigini ve genotipler arasinda morfolojik bakimdan 6nemli bir
varyasyonun oldugunu bildirmislerdir. Kuzey Amerika’nin farkli bolgelerinden
topladiklar1 10 sarimsak genotipinin fenotipik Ozelliklerini arastiran Volk ve Stern
(2009), genotiplerin bas agirliklarinin 47.1-21.3 g, bas genisliklerinin ise 17.2-21.3 cm
arasinda degistigini tespit etmislerdir. Cevre etkisinin fenotipik Ozellikler {izerine
etkisini belirlemek i¢in bu genotipleri Kanada kosullarinda 12 farkli lokasyonda
yetistiren arastiricilar, topraktaki kiikiirt ve magnezyum igerigi ile bitkideki magnezyum
ve kiikiirt igerigi arasinda pozitif bir korelasyon oldugunu ve potasyumca zengin
topraklarda bas verimin arttigini, topraktaki besin elementi icerigi ile bas kabuk rengi ve
bas verimi arasinda pozitif bir iliski oldugunu bildirilmislerdir. Ulkemizin Aksaray,
Birecik, Kahramanmaras, Kastamonu, Kayseri, Nevsehir, Sanliurfa ve Tunceli illerinde
yetistirilen ve 38 farkli lokasyondan toplanan sarimsak genotiplerinin kullandigi
calismada genotiplerin morfolojik olarak ¢ok genis bir varyasyona sahip olduklari; yas
agirlik, kuru agirlik ve bas capt gibi parametreler bakimindan Kahramanmaras4
genotipinin one ¢iktigr, Kastamonu9 genotipinin bas yiiksekliginin diger genotiplere
gore daha fazla oldugu, Birecik36 genotipinin ise daha fazla dis sayisina sahip oldugu
tespit edilmistir (Kirag, 2019). Yarali Karakan (2022), Kilis ilinde yetistirilen yerel
sartmsak genotiplerinin bas agirligmin 18.05-31.51 g, dis agirligmin 2.17-3.45 g, dis
sayisinin 10.50-12.90 adet/bas, bas yiiksekliginin 34.23-37.44 mm, bas ¢apinin 36.97-
43.76 mm arasinda degistigini bildirmistir. Bu calismalarin aksine, iki farkli lokasyonda
yetistirilen Yunanistan orijinli sarimsak genotiplerinin morfolojik 6zelliklere dayali
fenotipik ¢esitliligini inceleyen Polyzos ve digerleri (2019), Shannon-Weaver (HO)
fenotipik ¢esitlilik indeksine gore elde edilen degerlerin lokasyonlar arasinda fark
gostermedigini ancak genotipler arasinda ise farklilik oldugunu, sarimsak genotipleri
arasinda gozlenen yiiksek fenotipik ¢esitliligin genotip, kiiltiirel uygulamalar ve ¢evre

kosullar1 gibi ¢esitli faktdrlere baglh oldugunu bildirmislerdir.
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Tablo 4. 2. Sarimsak genotiplerinin bas agirligi, bas uzunlugu, bas genisligi, dis sayis1

ve dis agirligt
Genotip Bas agirhg Bas uzunlugu Bas genisligi Dis sayis1 Dis agirhg:
(@) (mm) (mm) (adet/bas) (9)

Alakent 27,27b* 32,39 38,45b 13,40a 2,16b
Altindzi 29,44h 34,48b 39,92b 12,90ab 2,20b
Boynuyogun 15,89b 25,79¢ 36,35b 10,46ab 1,48b
Cetenli 22,14b 30,72bc 38,41b 13,53a 1,72b
Karbeyaz 23,84b 33,50b 38,87b 12,13ab 2,52b
Mayadali 50,22a 42,74a 49,33a 12,57ab 5,12a
Yarseli 26,21b 30,63bc 41,36ab 10,18b 1,67b

*: P<0.05, Farkl harflerle gosterilen degerler birbirinden farklidir.

Sarimsak genotipleri ile bas agirligi, bas uzunlugu, bas genisligi,

agirhig arasindaki iliskileri belirlemek amaciyla temel bilesenler

dis sayist ve dis

analizi ile biplot

grafigi elde edilmistir (Sekil 4.4). Biplot yontemi kullanilarak yapilan hesaplamada

temel bilesen 1 (%78.3) ve temel bilesen 2 (%19.3) toplam varyasyonun %97.6’sin1

olusturmustur. Sekil 4.4 incelendiginde bas uzunlugu, bas agirligi, bas genisligi, dis

agirligr ve dis sayisim gosteren vektorler arasindaki agmin 0°-90° arasinda oldugu,

dolayisiyla bu oOzelliklerin birbirleriyle pozitif iliskili olduklari, dis agirligina ait

vektoriin orijine olan yakinligindan genotipler arasinda bu bilesen agisindan var olan

varyasyonun azaldigi, bunun aksine orijinden en uzak vektor ile ifade edilen dis sayisi

bakimindan ise genotipler arasindaki varyasyonun arttigi goriilmektedir.
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Sekil 4.4. Temel bilesenler analizi ile elde edilen biplot grafigine goére sarimsak
genotipleri ile bas agirligi, bas uzunlugu, bas genisligi, dis sayis1 ve dis agirhg
arasindaki iliskiler.

Bas agirligi, bas uzunlugu, bas genisligi, dis sayis1 ve dis agirligi degerlerine gore
sartmsak genotipleri arasindaki benzerlik ve farkliliklar1 ortaya koymak amaciyla temel
bilesenler analizi yontemiyle 1s1 haritasi elde edilmistir (Sekil 4.5). Satirlarda incelenen
ozelliklerin, siitunlarda ise genotiplerin yer aldig1 1s1 haritasinda gruplamalar korelasyon
mesafesi ve ortalama degerlere gore belirlenmistir. Sekil 4.5 incelendiginde, yerel
genotipler arasinda bas agirligl, bas genisligi, bas uzunlugu ve dis agirligi degerleri
bakimindan Mayadali genotipinin daha yiiksek degerlere sahip oldugu buna karsin dis
sayist en fazla olan genotipin Cetenli genotipi oldugu, Boynuyogun genotipinin ise
incelenen ozellikler bakimindan genotipler arasinda en diisiik degerlere sahip genotip

oldugu goriilmektedir.
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Sekil 4.5. Temel bilesenler analizi ile elde edilen ve sarimsak genotiplerinde bas
agirligi, bas uzunlugu, bas genisligi, dis sayisi ve dis agirligin1 gosteren 1s1 haritasi.

Sarimsak genotiplerinin bas agirligi, bas uzunlugu, bas genisligi, dis sayis1 ve dis
agirligr degerlerine gore iki yonlii hiyerarsik kiimeleme analizi (HCA) ile elde edilen
dendogram ve takimyildiz1 grafikleri de incelenen ozellikler bakimindan genotipler
arasinda farklilik oldugunu ortaya cikartmistir (Sekil 4.6). Sekil 4.6’da yer alan
dendogram ve takimyildizi grafikleri incelendiginde sarimsak genotiplerinin bag
agirhigl, bas uzunlugu, bas genisligi, dis sayist ve dis agirligr degerleri bakimindan iki
temel gruba ayrildiklari agik¢a goriilmektedir. Buna gore; birinci grupta Mayadali
genotipi yer alirken diger genotipler ikinci grupta yer almustir. ikinci grupta kendi
arasinda iki gruba ayrilmig; birinci grupta Boynuyogun ve Yarseli genotipleri yer

alirken, ikinci grupta; Altinozii, Alakent, Karbeyaz ve Cetenli genotipleri yer almistir
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Sekil 4.6. Sarimsak genotiplerinin bag agirligi, bas uzunlugu, bas genisligi, dis sayisi ve
dis agirlig1 degerlerine gore iki yonlii hiyerarsik kiimeleme analizi (HCA) ile elde edilen
dendogram ve takimyildiz1 grafigi
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4.1.3. Sarimsak genotiplerinin bas ve dis o6zellikleri

Sarimsak genotiplerinin UPOV (2001) kriterleri dikkate alinarak belirlenen bas ve dis
Ozelliklerine ait gozlem sonuglar1 Tablo 4.3°de verilmistir. Tablo 4.3 ile Sekil 4.7, Sekil
4.8, Sekil 4.9, Sekil 4.10, Sekil 4.11, Sekil 4.12 ve Sekil 4.13 incelendiginde,
genotiplerin bag kabuklarinda zemin renginin Altindzii ve Yarseli genotiplerinde beyaz,
diger genotiplerde ise beyaz-sarimsi oldugu, baslarin dip seklinin Alakent, Altinozii ve
Boynuyogun genotiplerinde girintili, diger genotiplerde ise yuvarlak oldugu tespit
edilmistir. Genotiplerde dislerde et rengi, dislerin dagilimi, dislerde kabuk rengi, bas ve
dis kabuklarinda antosiyanin serit Vvarligi incelendiginde; Alakent, Boynuyogun,
Cetenli, Mayadal1 ve Yarseli genotiplerinde dislerde et renginin sarimsi, Altinézi ve
Karbeyaz genotiplerinde beyaz oldugu; Alakent ve Boybuyogun genotiplerinde dislerin
dagiliminin diizenli oldugu buna karsin, Altindzii, Cetenli, Karbeyaz, Mayadal1 ve
Yarseli genotiplerinin dis dagilimlarinin diizensiz oldugu; dislerde kabuk renginin
Alakent, Boynuyogun, Cetenli ve Yarseli genotiplerinde pembe, Altindzii ve Karbeyaz
genotiplerinde mor, Mayadali genotipinde ise kahverengi oldugu; Alakent, Altinozii,
Boybuyogun, Karbeyaz ve Yarseli genotiplerinde dis kabuklarinda; Cetenli genotipi
hari¢ diger genotiplerin tiimiinde baslarda antosiyan serit varligmin goézlendigi
goriilmektedir. Benzer bir ¢caligmada da, Nepal orijinli 179 sarimsak genotipinin yaprak
renklerinin agik yesil (%39), yesil (%35) ve koyu yesil (%26), yaprak kesit
goriinlimiiniin diiz (%21) ve V seklinde (%79), yaprak tipinin dik (%49) ve egik (%48),
dis dagiliminin diizenli (%59) ve diizensiz (%41), bas et renginin beyaz (%56), mor
beyaz (%29), mor (%9) ve agik sar1 (%6) oldugu tespit edilmistir (Panthee vd., 2006).
Brezilya orijinli 17 sarimsak genotipinin morfolojik 6zelliklerini inceleyen Buso ve
digerleri (2008), sarimsak genotiplerinin bas seklinin oval-yuvarlak, bas renginin mor-
beyaz oldugunu, molekiiler karakterizasyon caligmasinda ise genetik benzerliklerin
morfolojik karakterlerle korelasyon gosterdigini tespit etmislerdir. Iki farkli lokasyonda
yetistirilen Yunanistan orijinli sarimsak genotiplerinin morfolojik 6zelliklere dayali
fenotipik ¢esitliligini inceleyen Polyzos ve digerleri (2019), elde edilen degerlerin
lokasyon arasinda fark gdstermedigini, genotipler arasinda ise farklilik gosterdigini
tespit etmislerdir. Bbas kabuk rengi ve dis kabuk renginin yiiksek kalitim katsayisina

sahip oldugunu bildiren arastiricilar, sarimsak genotipleri arasinda gozlenen yiiksek
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fenotipik cesitliligin genotip, kiiltiirel uygulamalar ve c¢evre kosullari gibi cesitli

faktorlere bagli oldugunu bildirmislerdir.

Tablo 4.3. Sarimsak genotiplerinin bas ve dis 6zellikleri

varlig

Genoti
Bas ve dis ozellikleri Alakent Altindzi | Boynuyogun Cetenl? Karbeyaz | Mayadali | Yarseli
S R P LR oo o b o |
Baglarmn dip sekli Girintili Girintili | Girintili Yuvarlak | Yuvarlak | Yuvarlak | Yuvarlak
Dislerde et rengi Sarimsi Beyaz Sarims1 Sarims1 | Beyaz Sarims1 Sarimsi
Dislerin dagilimi Diizenli Diizensiz | Diizenli Diizensiz | Diizensiz | Diizensiz | Diizensiz
Dislerde kabuk rengi Pembe Mor Pembe Pembe Mor Kahverengi | Pembe
E;Euligzﬁllagrlmda antosiyanin Var Var Var Yok Var Yok Var
Baglarda antosiyanin serit |/, Var Var Yok Var Var Var

Sekil 4.7.

Alakent genotipinde bas ve dislerin goriiniimii

Sekil 4.8. Altinozii genotipinde bas ve dislerin goriiniimii
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Sekil 4.10. Cetenli genotipinde bas ve dislerin gériintimii

Sekil 4.11. Karbeyaz genotipinde bas ve dislerin goriinlimii
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Sekil 4.12. Mayadal1 genotipinde bas ve dislerin gériintimii

Sekil 4.13. Yarseli genotipinde bas ve dislerin gériiniimii

4.2. Molekiiler Karakterizasyon

Jaccard’s katsayisina ve UPGMA metoduna gore olusturulan ve genotipler arasi genetik
yakinlhigi gosteren dendogram Sekil 4.14’te, benzerlik matrisi ise Tablo 4.4’te
verilmistir. Sekil 4.14 incelendiginde, sarimsak genotiplerinin iki ana gruba ayrildigi,
ilk grupta arastirmada tanik cesit kullanilan Taskoprii sarimsagi ile Alakent genotipinin
yer aldig1, ikinci grubun da kendi igerisinde iki ana gruba ayrildigi gériilmektedir. ikinci
grupta Cetenli genotipi tek basina bir grup olustururken, Yarseli ve Boynuyogun
genotipleri bir grubu, Karbeyaz, Mayadal1 ve Altindzii genotipleri ise diger grubu
olusturmustur. Tablo 4.4’de verilen benzerlik matriksine gore Tagkoprii sarimsagi ve
Alakent genotipinin benzerlik oranmin %86 oldugu goriilmektedir. Buna karsin Sekil
4.14’te ki dendogramda ikinci grubu olusturan Cetenli, Karbeyaz, Mayadali, Altin6zii,
Yarseli ve Boynuyogun genotiplerinin Tagkoprii sarimsagi ile benzerlik oranlari

sirastyla %67, %65, %71, %63, %69 ve %73 olarak belirlenmistir.
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Sekil 4.14. 13 SSR primerine dayali olarak hazirlanan ve sarimsak genotipleri
arasindaki genetik iligkiyi gosteren dendrogram

Tablo 4.4. SSR primerlerine dayali olarak olusturulan benzerlik matrisi.

Genotip Altinézii | Karbeyaz | Mayadah | Cetenli | Boynuyogun | Yarseli | Alakent | Taskoprii
Altin6zi 1 0.833 0.889 0.667 0.722 0.778 0.632 0.632
Karbeyaz 1 0.824 0.800 0.750 0.812 | 0.647 0.647
Mayadali 1 0.647 0.706 0.765 0.611 0.706
Cetenli 1 0.667 0.625 0.667 0.667
Boynuyogun 1 0.929 | 0.733 0.733
Yarseli 1 0.688 0.688
Alakent 1 0.857
Tagkoprii 1
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Islah g¢aligmalart igin farkli sarimsak genotipleri arasindaki genetik varyasyonlarinin
belirlenmesi ve genetik iliskilerin ortaya ¢ikarilmasi dnemlidir. Farkli ekotiplerin uzun
stire ayn1 alanlarda yetistirilmesi, dogal mutasyonlarin birikmesi ve yerel seleksiyon
baskis1 sonucu sarimsak genotipleri arasinda genetik ¢esitliligin arttig1 bilinmektedir (Jo
vd., 2012; Yarali Karakan, 2022). Nitekim, Kumar ve digerleri (2019) Hindistan orijinli
sarimsak genotipleri arasindaki genetik ¢esitliligin %84’linlin popiilasyon iginde,
%16'sinin ise poplilasyonlar arasinda oldugu tespit etmis ve bu cesitliligin sarimsak
genotiplerinin farkli lokasyonlarda yetistirilmesinden kaynaklandigi bildirilmislerdir.
Benzer sekilde Shaaf ve digerleri (2014), sarimsak genotipleri arasindaki varyasyonun
ortaya ¢cikmasinda cografi ve ¢evresel faktorlerin birlikte etkisinin tek basina etkisinden
daha gii¢lii oldugunu ve bu durumun genetik farklilasmaya neden oldugunu
bildirmislerdir. Kore, Cin, Japonya, Kazakistan ve Ispanya orijinli 120 sarimsak
genotipi ile yapilan c¢alismada genotipler arasinda go6zlemlenen heterozigotluk
degerlerinin 0-0.99 arasinda degistigi, ortalama genetik ¢esitliligin 0.586, polimorfizim
ise 0.518 olarak tespit edildigi bildirilmistir (Jo vd., 2012). Aksaray, Kahramanmaras,
Kastamonu, Kayseri, Nevsehir, Sanlurfa, ve Tunceli illerinde 38 farkli lokasyondan
toplanan sarimsak genotipleri arasinda molekiiler seviyede biiyiik bir varyasyonun
oldugunu tespit eden Kirag (2019), genotipler arasinda molekiiler agidan en farkli
genotipin Tunceli bolgesine ait TekDis31 sarimsak genotipi oldugunu, Kastamonu9,
Kahramanmarag7 ve Aksaray38 genotiplerinin de molekiiler olarak kendine has
ozelliklere sahip olduklarini tespit etmistir. Yarali Karakan (2022), 13 SSR primeri
kullanilarak hazirlanan benzerlik matrisine gore arastirmada tanik olarak kullanilan
Taskoprii sarimsag ile Kilis 1 genotipi arasinda %36, Kilis 2, Kilis 3 genotipleriyle ise
%80 benzerlik bulundugunu ve dendogramda ayri kiimeler olusturduklarini ifade
etmistir. Bu ¢aligmanin aksine Gebologlu ve digerleri (2017) Tokat ilinde yetistirilen
sarimsak genotiplerinin bas agirhig, dis agirh@ ve dis sayist agisindan farklilik
gosterdigini ancak, molekiiler karakterizasyonda genotipler arasinda polimorfizm
belirlenmedigini bildirmislerdir. Benzer sekilde 65 sarimsak klonunun genetik
cesitliligini RAPD belirtecleri kullanarak belirlenen c¢alismada toplam 398 bant elde
edilmis ancak c¢ok sayida polimorfizm bant olmasina ragmen klonlar arasinda genetik
cesitliligin cok az oldugu genotiplerin benzerlik katsayilari ile iki ana kiimeye ayrilan

bir dendrogram olusturdugu tespit edilmistir (Paredes vd., 2008).

42



5. SONUC VE ONERILER

Arastirmadan elde sonugclar, sarimsak genotiplerinin morfolojik 6zellikler bakimindan
onemli bir varyasyona sahip olduklarini ve genotipler arasinda bitki boyunun 53.74 cm
ile 68.75 cm, yalanc1 gévde uzunlugunun 4.38 cm ile 9.50 cm, yalanci gévde ¢apinin
6.46 mm ile 13.98 mm, yaprak sayisinin 8.00 ile 10.66 adet/bitki, yaprak uzunlugunun
37.86 cm ile 53.08 cm, yaprak genisliginin 13.03 mm ile 26.42 mm, bas agirliginin
15.89 g ile 50.22 g, bas uzunlugunun 25.79 mm ile 42.74 mm, bas genisliginin 36.35
mm ile 49.33 mm, dis sayisinin 10.18 ile 13.53 adet/bas, dis agirliginin 1.48 gile 5.12 g
arasinda degistigini ortaya c¢ikartmistir. Yerel genotipler arasinda bitki boyu, yalanci
govde capi, yaprak uzunlugu, yalanci gévde uzunlugu, yaprak genisligi, bas agirligi, bas
uzunlugu, bas genisligi ve dis agirligi degerleri bakimindan Mayadali genotipi 6n plana
cikarken, Cetenli genotipi ise dis sayist bakimindan diger genotiplerden daha yiiksek

degere sahip olmustur.

Sarimsak genotiplerinin UPOV (2001) kriterleri dikkate alinarak belirlenen bas ve dis
Ozellikleri de birbirinden farklilik gostermis; genotiplerin bas kabuklarinda zemin
renginin Altinézi ve Yarseli genotiplerinde beyaz, diger genotiplerde ise beyaz-sarimsi
oldugu, baslarin dip seklinin Alakent, Altindzii ve Boynuyogun genotiplerinde girintili,
diger genotiplerde ise yuvarlak oldugu; Alakent, Boynuyogun, Cetenli, Mayadali ve
Yarseli genotiplerinde dislerde et renginin sarimsi, Altindzii ve Karbeyaz genotiplerinde
beyaz oldugu; dislerin dagiliminin Alakent ve Boybuyogun genotiplerinde dislerin
dagilmiin diizenli, Altin6zii, Cetenli, Karbeyaz, Mayadali ve Yarseli genotiplerinde
ise diizensiz oldugu; dislerde kabuk renginin Alakent, Boynuyogun, Cetenli ve Yarseli
genotiplerinde pembe, Altinozii ve Karbeyaz genotiplerinde mor, Mayadali genotipinde
ise kahverengi oldugu; Alakent, Altinozii, Boybuyogun, Karbeyaz ve Yarseli
genotiplerinde dis kabuklarinda; Cetenli genotipi hari¢ diger genotiplerin tiimiinde

baglarda antosiyanin serit varligi gozlenmistir.

UPGMA metoduna gore olusturulan ve genotipler arasi genetik yakinligi gosteren
dendogram SSR primerlerine dayali olarak hesaplanan benzerlik matrisi sarimsak
genotiplerinin genetik olarak da birbirinden ayrildigini1 gostermistir. Benzerlik matrisine

gore diger genotiplerden ayrilan Taskoprii sarimsagi ile Alakent, Cetenli, Karbeyaz,
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Mayadali, Altindzii, Yarseli ve Boynuyogun genotiplerinin benzerlik oranlarinin
strastyla %86, %67, %65, %71, %63, %69 ve %73 oldugu tespit edilmistir.

Sonug¢ olarak arastirmada, Hatay ili Altindzii ilgesi ve koylerinde yetistirilen farkl
sarimsak genotiplerinin morfolojik 6zellikler bakimindan g¢esitlilik gosterdigi tespit
edilmistir. Bunun yan1 sira, molekiiler karakterizasyon ¢alismalarinda kullanilan SSR
primerleri farkli gruplari ortaya g¢ikarmis ve genotipler arasinda genetik cesitliligin
varligi da tespit edilmistir. Sarimsak genotiplerinin 6zgilinliigiinii ortaya koymasi
bakimindan 6nem tasiyan arastirmada tespit edilen genetik gesitliligin yeni sarimsak

cesitlerinin gelistirilmesine 6nemli Olciide katkida bulunacag diisiiniilmektedir.
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