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OZET

ORTA VE DOGU KARADENIZ BOLGESINDEN TOPLANAN PAZI (Beta
vulgaris var. cicla) GENOTIPLERININ BIYOKIMYASAL, MORFOLOJIK
VE MOLEKULER KARAKTERIZASYONU

MALIK ARSAL KOSE
ORDU UNIVERSITESI FEN BiLIMLERI ENSTIiTUSU

BAHCE BITKILERI ANABILIM DALI
DOKTORA TEZI, 88 SAYFA

(TEZ DANISMANI: DOC. DR. ERCAN EKBIC)

Bu c¢alismada, Dogu Karadeniz bolgesinden toplanan 47 adet pazi
genotiplerinin morfolojik, biyokimyasal ve molekiiler karakterizasyonu yapilmistir.
Paz1 genotipleri iki yil siire ile Giresun kosullarinda agik alanda yetistirilmis ve
morfolojik 6zellikler UPOV kriterlerine gore degerlendirilmistir. Morfolojik gézlem
verilerine TBA uygulanmis, fide ve yaprak renk ozellikleri ile yaprak iriligi
karakterlerinin pazi genotiplerinin ayrimlanmasinda 6nemli oldugu goriilmiistir.
Temel bilesenlerin ilk 5 ekseninde toplam varyasyonun %72.06’sinin agiklandigi
belirlenmistir.

Toplanan genotiplerinin biyoaktif bilesenlerinini belirlenmesinde fenolik ve
flavonoid analizleri ile birlikte DPPH ve FRAP aktiviteleri de belirlenmistir. Elde
edilen bulgular 1s181nda toplam fenolik, flavonoid ve antioksidan aktivitesi (DPPH ve
FRAP) bakimindan G13, G27, G31, G33 ve G44 genotipler 6ne ¢ikmustir.

Paz1 genotipleri arasinda polimorfik olarak belirlenen 28 SRAP primeri toplam
120 bant olusturmus ve bunlarin 101’1 polimorfik olmustur. Primer ¢ifti basina
ortalama 4.29 toplam bant elde edilirken polimorfik bant sayis1 da 3.61 olmustur.
Primer ciftlerinin PBI degerleri 0.28 ile 0.88 (ortalama 0.58) arasinda degismistir.
Olusturulan dendrogramda genotipler 5 grupta kiimelenmistir. Benzerlik indeksi
degerleri 0.58 ile 0.93 arasinda degismistir. G22 ile G30 genotipleri en benzemez pazi
genotipleri olur iken G16 ve G18 genotipleri ise birbirlerine genetik olarak en yakin
genotipler olmuslardir. SRAP verilene uygulanan temel bilesen analizinde 6z degeri
0.5’ten biiyiik olan ilk 5 temel bilesen ekseni toplam varyasyonun %86.04 {inii
aciklamustir.

Anahtar Kelimeler: Fenolik Bilesikler, Molekiiler, Paz1, PCR, SRAP, UPOV.



ABSTRACT

BIOCHEMICAL, MORPHOLOGICAL AND MOLECULAR
CHARACTERIZATION OF SWISS CHARD (Beta vulgaris var. cicla)
GENOTYPES COLLECTED FROM THE CENTRAL AND EASTERN
BLACK SEA REGION

MALIK ARSAL KOSE

ORDU UNIVERSITY INSTITUTE OF NATURAL AND APPLIED
SCIENCES

HORTICULTURE
PHD THESIS, 88 PAGES

(SUPERVISOR: ASSOC. PROF. DR. ERCAN EKBIC)

In this study, morphological, biochemical and molecular characterization of 47
swiss chard genotypes collected from the Eastern Black Sea region was performed.
Collected chard genotypes were grown in Giresun province conditions in an open field
during two years and morphological traits were evaluated according to UPOV criteria.
PCA based on the morphological data showed that the colors of seedling and leaf and
leaf size characteristics were the principal characteristics in the differentiation of chard
genotypes. It was determined that 72.06% of the total variation was explained in the
first 5 axes of the principal components.

In determining the bioactive components of the genotypes, DPPH and FRAP
activities were determined together with phenolic and flavonoid analyzes. In the light
of the findings, G13, G27, G31, G33 and G44 genotypes stood out in terms of total
phenolic, flavonoid and antioxidant activity.

Twenty-eight SRAP primer pairs produced a total of 120 bands, of which 101
were polymorphic among chard genotypes. While an average of 4.29 total bands per
primer pairs was obtained, the average polymorphic band number was 3.61 per primer
pairs. The PIC values of the primer pairs ranged from 0.28 to 0.88 (mean 0.58). In the
dendrogram created, genotypes were clustered in 5 groups. Similarity index values
ranged from 0.58 to 0.93. G22 and G30 were the most dissimilar chard genotypes,
while G16 and G18 were genetically closest genotypes to each other. In PCA applied
to the SRAP data, the first 5 principal component axes with an eigenvalue greater than
0.5 explained 86.04% of the total variation.

Key words: Phenolic Compound, Molecular, PCR, SRAP, Swiss Chard, UPOV.



TESEKKUR

Tiim ¢aligmalarim siiresince bilgi ve tecriibesiyle bana yol gosteren, ayrica
istatistiksel analizlerin yapilmast ve yorumlanmasi asamasinda yardimlarini
esirgemeyen degerli hocam Dog. Dr. Ercan EKBIC” e igten tesekkiirlerimi sunarim.
Tez calismamin her agamasinda bilgi ve tecriibesini bizden esirgemeyen degerli hocam
Dog. Dr. Burhan OZTURK e, sebze yetistiriciligi konusunda bilgi ve tecriibemizi
artiran sayin hocam Dog. Dr. Atnan UGUR’a tesekkiir ederim. Bu zorlu ve uzun
stirecte beni motive eden desteklerini esirgemeyerek yanimda olan ve ideallerimi
gerceklestirmemi saglayan degerli esim Ayla KOSE’ye tesekkiir eder, calismam
boyunca sirinlikleri ile beni daima stresten uzak tutan c¢ocuklarim Ayse Giilsen,
Hiiseyin Kagan ve Furkan Aras’in gozlerinden 6perim. Calismam boyunca her zaman
beni motive eden, calismalara birebir katilan, her asamasinda yardimlarini
esirgemeyen degerli arkadaslarim, Ahmet AYDEMIR, Ahmet Cem SARIAYDIN,
Aykut PEKDEMIR, Baris YARAMIS, ilker BANKAOGLU, Haydar UNLU ve
Mustafa Ozgiir GURAL’a siikranlarimi sunarim. Ayrica, ¢calismalarim sirasinda ve
Omriim boyunca manevi ve maddi desteklerini hi¢ esirgemeyen canim annem Ayse
KOSE’ye ve bugiin bu ¢alismalar1 yapmamda asil neden olan manevi varligin1 daima
yanimda hissederek her sartta giic aldigim babam Hiiseyin KOSE’ye ve ismini

zikredemedigim tiim arkadaglarima sevgi, saygi ve siikranlarimi sunarim.
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1. GIRIS

Pazi, 1spanakgiller (Chenopodiaceae) familyasinda yer almakta olup bilimsel
adi; “Beta vulgaris var. Cicla”dir. Pazinin anavatani Akdeniz ve Avrupa sahil
kusaklaridir. Yapraklar1 i¢in yetistirilen ve ilk kez 9. yiizyilla kadar uzanan
Mezopotamya literatiiriinde bahsedilmektedir (Denton ve ark., 2004). Arkeolojik
aragtirmalar yaklagik 2500 yildir Cin'de yetistirildigini gostermistir (Shun ve ark.,
2000). Morfolojik karakterlere dayanarak, Beta cinsi sebzeler, kiiltiirii yapilan ve
yabani formlar olmak iizere iki gruba ayrilmustir. Ikinci grupta yer alan yabani formlar
(Beta vulgaris maritima), tiim tiirlerin ata formunu temsil eden essiz tiirlerdir. Kiiltiirii
yapilan grubu, seker pancarlari (Beta vulgaris saccharifera), yemlik pancar (Beta
vulgaris crassa), paz1 (Beta vulgaris cicla) ve kirmiz1 pancarlar (Beta vulgaris rubra)
olusturmaktadir (Lewellen, 2009). Diisiik kalorili olan pazi askorbik asit (Vitamin C)
igerigi agisindan olduke¢a zengindir (Pokluda ve Kuben, 2002; Alibas, 2006). B1, B2,
B6, vitaminleri de bulunmaktadir (Maynard ve Hochmuth, 1997). Paz1 oldukga
besleyici bir sebze tiiriidiir. Ayrica pazi igerisinde palmitik, sitrik, oleik (Omega-9),
linoleik asit (Omega-6) gibi ugucu yag asitleri, folik asit, pektin, askorbik asit,
fosfolipit, glikolipit ve polisakkaridler de bulunmaktadir (Bolkent ve ark., 2000). Pazi
tohumlari, yapraklari ve kokleri, bitki gelisim asamasina bagli olarak fenolik bilesikler
bakimindan zengindir (Ninfali ve Bacchiocca, 2003; Vali ve ark., 2007). Ulkemizde
2019 yili verilerine gore toplam 5277 dekar alanda toplam 7770 ton pazi tretimi
gerceklestirilmistir (Anonim, 2017).

Paz1; cesidine gore yaprak, sap veya her ikisi birden yenen iki yillik serin iklim
sebzesidir. Paz1 yapraklari i¢in yetistiriciligi yapilan bir bitkidir. Hasat edilen bitkinin
kokii kis boyunca besin biriktirmeye devam eder, ertesi yil ilkbaharda ¢icek acarak
tohum olusturur ve fizyolojik olarak yasam dongiisiinii tamamlar. Pazi tohumlari
normalde birden fazla tohum igerir ve bunlara poligerm denir. Son yillarda tohum
iiretiminde poliploidi, monogermite ve ticari hibritlerin iiretimi olmak tizere {i¢ farkl
prosediiriin oldugu belirlenmistir (Lange ve ark., 1999). Pazi ayirt edici rengi
nedeniyle cesitlerin yaprak saplart kirmizi, beyaz, mor, sar1 ve yesil olabilir ayrica
yapraklar1 da yesil, kirmizi, mor damarl kiigiik ve yesil olabilmektedir (Nonnecke,

1989). Diinyanin bir¢ok yerinde yil boyunca yetistirilen pazi, diisiik maliyeti dolayisi



ile pek cok geleneksel yemekde kullanilmaktadir (Gao ve ark., 2009). Pisirirken renk
diizgiin dagilir. Pazi insan beslenmesinde 6nemli bir yere sahiptir. Serin iklim sebzeler
grubuna giren pazi genelde agikta yetistirilmesinin ve severek tiiketilmesinin yaninda,
besleyici deger yoniinden zengin olmasiin da énemli rolii bulunmaktadir. Diinya
genelinde insanlar tarafindan tiiketilen 1000 farkli besin 6gesi incelenmis, insan sagligi

icin 6nem agisindan pazi yedinci sirada yer almistir (Kim ve ark., 2015).

Bitiin bitki metabolizmalarinda, sekonder metabolit olarak bulunan ve
bitkilerin kendilerini biyotik ve abiyotik stres faktorlerine, bitki zararlilarina karsi
korumada ve lireme ve yayilmada rolleri olan ¢ok sayida farkli nitelik ve miktarlarda
cesitli fenolik bilesikler bulunmaktadir (Saldamli, 2007). Paz1 ile yapilan bilimsel
calismalarin biiylik miktarini fenolik igerik ve antioksidan aktiviteleri olusturmaktadir.
Insan beslenmesinde tiiketilen diger sebzelerle karsilastirildiginda pazi yiiksek
antioksidan aktivite gosterdigi belirlenmistir (Bolkent ve ark., 2000; Sacan ve
Yanardag, 2004). Fenolik bilesikler, enfeksiyon, yaralanma ve UV radyasyon gibi
stres kosullarina tepki olarak bitkinin normal gelisimi siiresince sentezlenmektedir
(Justesen ve ark., 1998). Bu besinsel niteliklerin, sicaklik, 151k ve mineral besin
diizeyleri gibi farkl: kiiltiirel uygulamalarla gelistirilmesi, bitkisel tiretim sistemlerinde
yaygin bir uygulama haline gelmistir. Bitki fenolleri genel olarak temel fenolik yapiya
bagli olan karbon atomlarinin sayisi temel alinarak smiflandirilmis olup bu fenolik
bilesikler, fenolik asitler ve flavonoidler olarak iki gruba ayrilirlar (Robards ve ark.,
1999; Cemeroglu ve ark., 2004; Balasundram ve ark., 2006).

Bitkisel materyallerde bulunan fenolikler incelendiginde bu iki grup iginde en
onemli yeri, kimyasal yapilar1 ve biyolojik fonksiyonlari itibariyle ¢esitliligi cok fazla
olan flavonoidler olusturmaktadir (Robards ve Antolovich, 1997). Flavonoidler
onemli diizeyde antioksidan ve selatlama 6zelliklerine sahip difenilpropanoidler olup
genellikle bitkilerde bulunmakta ve insanlar tarafindan sentezlenememektedirler
(Peterson ve Dwyer, 1998; Pokorny ve ark., 2001; Heim ve ark., 2002; Sivam, 2002).
Flavonoidler gidalarda da en yaygin bulunan polifenollerdir. Yaklasik 6500 farkl
flavonoid bilinmektedir (Saldamli, 2007). Flavonoidler igin farkli siniflandirmalar
mevcut olmasina karsin yapisal olarak bes gruba ayrildigi bildirilmektedir
(Nizamhioglu ve Nas, 2010). Bunlar; antosiyanidinler, flavonlar ve flavonollar,

katesinler ve 10ykoantosiyanidinler, flavanonlar, proantosiyanidinlerdir (Nizamlioglu



ve Nas, 2010). Flavonoidler bitki fizyolojisinde farkli rollere sahiptir. Ornegin,
ciceklerdeki ve meyvelerdeki saridan kirmiziya hatta koyu mora kadar cesitli
renklerden sorumludurlar. Flavonoidler yillar 6nce bilinmesine ragmen son yillarda
yapilan  ¢alismalarda  flavonoidlerin  antioksidan  ozelliklerinin ~ yaninda
antiinflamatuvar, antiviral, antialerjik, antitrombotik ve diger 6zelliklerinin de oldugu

tespit edilmistir (Bors ve ark., 1990; Stavric, 1994a,b).

Gen kaynaklarinin korunmasinda ve 1slah ¢alismalarinda izlenecek stratejilerin
olusturulmasinda ilk basamak olan genetik ¢esitliligin belirlenmesinde molekiiler
markirlar 6nemli bir aragtir. Molekiiler markir teknikleri, bitkiden alinacak ¢ok az
miktarda dokudan elde edilen DNA ile biitiin bir genomun analizini miimkiin kilmasi,
genellikle yetistirme kosullarinin markirin ifadesini etkilememesi gibi birgok
uistiinliikleriyle, son yillarda gen kaynaklar1 karakterizasyonunda yogun olarak
kullanilmaktadir. Boylece bitki gen kaynaklar1 daha dogru ve kesin bir sekilde
karakterize edilmeye baslanmistir. Ancak bu markir sistemlerinin morfolojik
markirlara alternatif degil, onlarin tamamlayicisi olarak ele alinmasi daha biitiinsel bir

yaklagim olacaktir.

Kullanilan yontemler bakimindan molekiiler markirlar, hibridizasyona dayali
markirlar ve Polimeraz Zincir Reaksiyonuna (PCR) dayali markirlar olarak iki ana
gruba ayrilabilir. Hibridizasyona dayali markirlara 6rnek olarak; RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism/Sinirli Par¢a Uzunluklari Polimorfizmi), PCR tabanli
markirlere 6rnek olarak; SSR (Simple Sequence Repeat/Basit Tekrarli Diziler veya
Mikrosatelitler), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA/Rastgele Cogaltilmig
DNA Polimorfizmi), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism/Cogaltilmis
Par¢a Uzunlugu Polimorfizmi), ISSR (Inter Simple Sequence Repeat/Basit Tekrarl
Diziler Arasi Polimorfizm) verilebilir. Bu markir sistemlerinin disinda; SRAP
(Sequence Related Amplified Polymorphism), SCAR (Sequence Characterized
Amplified Regions), STS (Sequence Tagged Site), CAPS (Cleaved Amplified
Polymorphic), ALP (Amplicon Length Polymorphism) ve bunlara ilaveten DNA
sekanslamasina dayali SNP (Single Nucleotide Polymorphism) markirleri ve MP-PCR
(Microsatellite Primed Polymerase Chain Reaction), AP-PCR (Arbitrarily Primed
Polymerase Chain Reaction), AS-PCR (Allele Specific Polymerase Chain Reaction),



DAF (DNA Amplification Fingerprinting) stratejileri de polimorfizmin

belirlenmesinde kullanilmaktadir.

SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism), Zincir reaksiyonuna
(PCR) dayal1 olup DNA’daki agik okuma bolgelerinin (ORFs, Open Reading Frames)
cogaltilmasi temeline dayanir. SRAP primerleri gelistirirken ilk 6nce merkezde
CCGG bazlari kullanarak ORF bolgelerindeki ekzonlar (gen kodlayan bolge) hedef
olarak alinir. ileri (forward) primeri (baslatic1) onyedi niikleotit, geri (reverse) primeri
onsekiz niikleotit uzunlugundadir. Geri primerler DNA’nin intron (gen kodlamayan
bolge) ve promoter (kodlama baslangicit tanima) bolgelerini, ileri primerler ise
DNA ’nin ekzon bélgelerini ¢cogaltir (amplifiye eder). Ileri primerlerinde 5° ucundaki
ilk 14 niikleotid, geri primerlerinde ilk 15 niikleotid aynidir. 3> ucuna yakin olan iig
niikleotid tesadiifi secilim sonucu olusturulmustur. Primerin basindaki 10 veya 11
niikleotidden sonra gelen dort niikleotid dizini ileri primerinde CCGG dizinine, geri
primerinde AATT primer dizinine sahiptir (Li ve Quiros, 2001; Tamam, 2008). SRAP
markir sistemi, tekrarlanabilen, kolay uygulanabilen ucuz ve etkili bir yontem olarak
degerlendirilmis, genetik ¢esitliligin, belirlenmesinde etkili ve ucuz bir islem olarak
kullanilmaktadir (Uzun, 2009).

Molekiiler belirtegler (markirlar), genomdaki herhangi bir gen bolgesi ya da
gen bolgesi ile iliskili DNA pargasi olarak birgok alanda kullanilabilmektedir. Bunlar
arasinda; genetik varyasyonun arastirilmasi, tiirlerin taksonomik tanimlanmasinin
yapilmasi, filogenetik akrabaliklarin bulunmasi, genetik haritalama ve genom
analizlerinde molekiiler belirteclerin kullanimi 1slahgilar i¢in ihtiya¢ duyulan bir

alandir (Turung ve Kagar, 2010).

Genotipler arasinda farklilik géstermeyen markirlar, monomorfik markirlar
olarak bilinirler. Ayn1 veya farkli tiirlerin bireyleri arasinda farklilik gosteren markirlar
ise polimorfik markirlar olarak isimlendirilirler ve bunlar, farkliliklar1 belirledigi i¢in

monomorfik olanlardan daha yararhdirlar.

Cesitli iklim 6zelliklerine yer sekillerine, verimli topraklara sahip ve tarim
sektorlinde ¢alisan yogun niifusu ile ¢ok genis iirlin ¢esidini ticari anlamda yetistiren
iilkemiz gelecekte Diinya tariminda Onemli iiretici konumunda olacaktir. Sebze

yetistiriciliginde dnemli bir yere sahip olan iilkemiz bdlgenin gida iiretim merkezi



goriilmekte ve bu yonde yatirimlar yapilmaktadir. Bitkilerin ilk olarak ortaya ¢iktigi
ve evrimlerini tamamladiklar1 yerlere “Gen Merkezi” veya ‘“Anavatan” adi
verilmektedir. Cesitli bilim insanlar1 diinyada farkli gen merkezleri oldugunu
bildirmistir. Bu gen merkezleri incelendiginde Tiirkiye’nin hem gen merkezi olarak
hem de g¢esitli gen merkezlerine yakin olmasi ayri bir oneme sahip oldugunu
gostermektedir (Agaoglu, 1997). Bu nedenle Tiirkiye diinyada yetisen bircok meyve
ve sebze tiiriiniin gen merkezi konumundadir. Ekolojik kosullarinin bahge bitkilerinin
yetistiriciligine uygun olmasi, Tiirkiye’nin go¢ yollarmin iizerinde bulunmasi ve
Anadolu’nun tarihin ilk ¢aglarindan beri pek ¢cok medeniyetin yasadigi bir alan olmas1
Tiirkiye’nin gen merkezi olmasina neden olmustur (Demir, 1990; Agaoglu, 1997).
Cesitli gen kaynaklarina sahip olan iilkemiz pek ¢ok bitki tiiriinlin oldugu gibi pazinin

da anavatanidir.

Bu genetik kaynaklar, tilkemizin en 6nemli dogal kaynaklaridir. Bu kaynaklar
muhafaza etmenin yaninda bu potansiyelin faydaya doniistiiriilmesi de gerekmektedir.
Bu genetik materyallerden faydalanmak i¢in ekonomik 6neme sahip 6zelliklere iliskin
genlerin ¢ikarilip kullanilmasi ile saglanabilecektir. Caligmalar sonucu elde edilecek
genler dogrudan kendi iiriinlerimizde kullanarak ya da patent hakki karsilig1 ekonomik

kazanca doniistiiriilebilecektir.

Bitki genetik kaynaklarinin farkli kullanim olanaklar1 vardir. Bunlarin baginda
yerli ve bolgeye adapte olmus formlarin dogadan toplanip dogrudan ya da tiretilip 1slah
edildikten sonra kullanilmasi1 gelmektedir. Bu formlarin bir diger kullanim alani ise,
modern kiiltiir ¢esitlerinin fakir olan gen havuzlarinin genisletilmesidir (Sehirali ve
ark., 2005) Geleneksel cesitler, ekili iriinlerin yabani veya ilkel formlari, bitkinin
yenilebilir kisimlarinda bazi1 mikro besleyicileri biriktirme kabiliyetinin arttigin1 ve
bitkilerin tespit edilip 1slah yontemlerinin uygulanmasi, bitkilerin mikro besin
seviyelerinin zenginlestirebilecegini gostermistir (Frossard ve ark., 2000; Davey ve
ark., 2009).

Glinlimiizde {istlin verimli, fakat dar genetik tabanli olan modern ¢esitler basta
cevresel baskilara (hastalik, zararli, soguk ve kurak vb.) dayaniklilik yoniinden gen
eksikli olduklarindan, islahgilar siirekli olarak kalitsal materyalin yeni kaynaklarim

aramaktadirlar. Bu yonden uzun siireli programlarda kantitatif karakterleri, kisa ya da



orta siireli programlarda kalitatif karakterleri aktarmada bitki genetik kaynaklar
dogrudan ya da kopri tiirler olarak kullanilmaktadir. Ancak siirdiiriilebilir kullanim,
bitki genetik kaynaklarinin iyi degerlendirilmesine baghdir. Bitki genetik
kaynaklarinin gida ve tarim ig¢in kullanimini iyilestirmek, materyalin korunma
siiresince tiim dzelliklerinin belirlenmesiyle saglanabilir (Sehirali ve Ozgen, 1987).
Son yillarda 1slah stratejileri, insan beslenmesine ve sagligina Onemli katki
saglayabilecek vitamin ve mineral beslenmesini arttiracak, bitkinin besin bilesimini
gelistirmeye odaklanmistir  (Grusak ve DellaPenna, 1999). Gidalarin besin
ozelliklerinin bitki 1slah1 yoluyla arttirilmasi, yaygin mineral eksiklikleriyle miicadele
icin bir strateji olarak onerilmistir. Geleneksel gesitler, ekili liriinlerin yabani veya ilkel
formlari, bitkinin yenilebilir kisimlarinda bazi mikro besinleri biriktirme kabiliyetinin
arttigint  géstermis, mevcut mikro besin bakimindan zengin olan genotiplerin
arastirilmasmin ya da 1slah yontemlerinin uygulanmasinin, bitkilerin mikro besin
elementi seviyelerini zenginlestirebilecegi belirtilmistir (Frossard ve ark., 2000;
Davey ve ark., 2009).

Paz1 diinyanin c¢esitli bolgelerinde tiiketilmesine ragmen, genotiplerinin
mineral bilesimi ¢alisilmamistir (Pokluda ve Kuben, 2002). Paz1 iilkemizde 6zellikle
Dogu Karadeniz bolgesinde yetistirilmekte olup, yorede birgok yemek ve tursu
yapiminda kullanilmakta ve severek tliketilmektedir. Yizyillardir sebzelerin
beslenmedeki 6nemi nedeniyle siirekli 1slah ¢aligmalari yapilmakta ve daha kaliteli ve
daha bol {irlin veren sebze tiirleri gelistirilmektedir. Bol {iriin veren ve daha kaliteli
bitkilerin yetistirilmesi genetik kaynaginin yok olmasi problemini de beraberinde
getirmektedir. Genetik ¢esitliligini yitirerek birbirine yakin genetik yapiya sahip
bireylerden olusan bir tiiriin degisen ¢evre kosullarina uyumu giiclesmekte, hastalik ve
zararlilara dayanimi1 azalmaktadir. Bu nedenle gen kaynagi olarak daha fazla yerel

tiirlere ihtiya¢ duyulmaktadir.

Ulkemiz pazinin gen merkezleri arasinda bulunmaktadir. Bu nedenle ve
tilkemizin sahip oldugu farkli ekolojiler nedeniyle 6zellikle sahil bolgelerinde pazinin
ekonomik olarak yetistirilebilme olanag1 vardir. Son yillardaki niifus artis hizi, iklim
sartlarindaki degisim, kiiresel 1sinma sonucu yagislarda diizensizlik, kurakliklarin
artma Ongoriisii, topraklarin kuraklik ve ¢oraklagsma tehdidi altinda olmasi, hastalik ve

zararhilarin yayginlasmasi, farkli bitki tiirleri i¢inde hastalik olusturmasi, dayanikli



genotiplerin 1slahin1 ve pazi iretiminde bu cesitlerin kullanimini zorunlu hale

getirmektedir.

Yetistikleri bolgelerin iklim ve topografik sartlari, hastalik ve zararlilar gibi
cesitli ¢cevre kosullarina ylizyillardan beri uyum saglamis tiirlerden olusan bu gen
kaynaklar1 gen cesitliligi bakimindan olduk¢a 6nemlidir. Calisma bolgemiz paz1 gen
cesitliligi agisindan oldukca zengindir. Bolgede pazi yetistiriciligi geleneksel olarak
yapilmakta, yetistiricilik doneminde alinan tohumlar bir sonraki yil kullanilmakta ve
bu islem ylizyillardir devam etmektedir. Pazinin tohumla yetistiriliyor olmasi genetik
yapi itibariyle birbirinden farkli ¢ok c¢esitli bireylerin olugsmasini saglamis ve yore
sartlarina uyum saglamis pazi genotiplerini artirmistir. Bu durum iiriin kalitesi ve
verim agisindan {istlin genotiplerin se¢ilmesini ve tiretime sunulmasini 6énemli 6l¢iide
kolaylagtirmaktadir. Gen kaynaklarimizin tanimlanmasi, korunmasi i¢in yapilan
morfolojik ve biyokimyasal ¢alismalar yetersiz kalmaktadir. Bu nedenle son yillarda

gercgeklestirilen molekiiler markir ¢alismalart onem kazanmistir.

Ulkemizde farkli tiirlerde genis koleksiyona sahip gen kaynaklarindaki
poplilasyonlar etkin bir sekilde morfolojik veya molekiiler yontemlerle
tanimlanmadigindan {ilkemizdeki pazi popiilasyonlarinin, popiilasyon i¢i veya
arasindaki genetik varyasyonu tam olarak ortaya konamamistir. Caligmada yer alan
hatlarin birbirleri ile olan genetik iliskilerin morfolojik, biyokimyasal ve molekiiler
yontemlerle tanimlanmasi, 1slah amacina yonelik hatlarin se¢ciminde kullanilabilecek

materyallerin elde edilmesini miimkiin kilacaktir.

Bu noktadan hareketle planlanan ¢alismada Dogu Karadeniz bolgesinden
toplanan pazi genotipleri UPOV (The International Union for the Protection of New
Varieties of Plants) tanimlama listesine (deskriptor) uygun olarak morfolojik 6zellikler
bakimindan tanimlanacak, biyokimyasal ve molekiiler yontemlerle farkli gen
havuzlarina ait bazi pazi gesitlerinin SRAP primerleri kullanilarak pazi genotiplerine
ait morfolojik, biyokimyasal ve genetik yap1, bu genotipler arasindaki genetik gesitlilik
tespit edilecektir. Bu ¢alismanin 1s18inda elde edilen sonuglar ile iizerinde ¢aligilan
yerel popiilasyon igindeki genetik varyasyonunun ortaya konulmasi ve yeni gesitler
gelistirmeye yonelik 1slah programlarinda daha etkin sekilde yer almasi miimkiin

olacaktir. Arastirma sonucunda elde edilecek verilerin Ulusal Gen Bankasi Veri



Tabaninda yer alarak, pazi gen kaynaklarimizin degerlendirilmesine yonelik

gelecekteki projelere 11k tutmasi da amaglanmaktadir.



2. ONCEKI CALISMALAR

2.1 Morfolojik Karakterizasyon ile Tlgili Calmalar

Tez konusunu olusturan pazida morfolojik, biyokimyasal ve molekiiler

karakterizasyon i¢in yapilmis ¢esitli ¢alismalar mevcuttur:

Fehr ve Hadley (1980), morfolojik ¢esitliligin bitki 1slah1 ¢alismalarinda
Oneminin biiylik oldugunu ve varyasyonlarin bilinmesi ve dagilis durumlarinin tespit
edilmesi, 1slah programlarinin uygulanmasi bakimindan deger tasidigini bildirmistir.
Ayrica sebze 1slahinda agronomik 6zelliklerin genetik yonden degerlendirilmesinde
genetik varyasyon oOnem tasidigini bu varyasyonlarin birbirleriyle olan kismi
biiyiikliikleri poptilasyonun genetik 6zelliklerinin tanimlanmasinda yardimci

oldugunu belirtmislerdir.

Mesbah ve ark. (1997), pazida yaptiklar1 calismada bazi morfolojik 6zelliklerin
kromozoma 6zgii oldugunu ve bu 6zelliklerin pazilarin siniflandirmasi igin ¢ok yararl
oldugunu ancak mevcut ¢alisma, bu morfolojik 6zelliklerin, ek belirteglerin yardimi
olmadan tiim yabanci kromozomlarin tanimlanmasi icin yeterli olmadigin
bildirmislerdir. B. procumbens ve B. patellaris’in ¢esitli kromozomlarinin molekiiler
ozellikleri veya bitki morfolojisi lizerindeki etkileri arasinda gozlemlenen benzerlikler
nedeniyle, B. procumbens’in B. patellaris’in evrimsel tarihinde yer almis olabilecegi

sonucuna varildigin belirtmislerdir.

Gaspar ve ark. (2002), yapmis olduklar1 ¢aligmada bazi ¢evresel faktorlerin
hem mevsimsel olarak hem de ¢ok daha kisa periyotlarda biiyiik degisimler gosterdigi,
ozellikle iliman iklim bolgelerinde yetisen bitkilerin, hizla degisen ¢evresel kosullar
ozellikle sicaklik ve 151k yogunlugundaki degisimler ile miicadele edebilmesi i¢in
esnek bir metabolizmaya sahip oldugunu ve metabolik aktiviteleri ile ¢evresel kosullar
arasinda bir koordinasyon olusturabildigini bildirmislerdir. Cevresel stres faktorlerinin
bitkilerin yapisal ve fonksiyonel anlamda sekillenmesini saglayan temel etkenler

arasinda 6nemli bir konuma sahip oldugunu tespit etmislerdir.

Pokluda ve Kuben (2002), yaptiklari ¢alismada 12 pazi ¢esidinin (Beta vulgaris

ssp. cicla L.) yaprak ve saplarina ait baz1 morfolojik 6zellikleri incelemislerdir. Bu



calismada tiim ¢esitlerin bitki boylarinin 425 mm ile 579 mm arasinda oldugu, sap

genisliginin ise 13.6 mm ile 35.5 mm arasinda degistigini belirlemislerdir.

Mohammadi ve Prasanna (2003), bitkilerde genetik ¢esitliligin analizi makul
Olclide dogru ve tarafsiz tahminleri i¢in kiimeleme prosediirleri ve genetik iliskilerin
objektif belirlenmesi i¢in toplam varyasyonun ilk iki veya {i¢ bilesen oraninin %25’ten
biiyiik olmas1 gerektigini ve akraba genotipler arasindaki mesafelerin belirlenmesinde,
toplam varyasyonun %25 den kiiclik oldugu durumlarda hatalarin olabilecegini

bildirmislerdir.

Bozokalfa ve ark. (2011), yaptiklari ¢alismada farkli cografi kosullardan
toplanan pazi oOrnekleri arasinda agromorfolojik ozellikler bakimindan genis bir
degiskenlik goézlemlendigini, incelenen bitki 6zelliklerinde yaprak agirligi, petiol
genisligi, yaprak sap1 kalinligi, yaprak ayasi uzunlugu, yaprak sap1 uzunlugu ve yaprak

ayasi genisliginin en belirgin karakterler oldugunu bildirmislerdir.

Bozkalfa ve ark. (2016), 52 paz1 genotipinde yapmis olduklari ¢alismada pazi
genotiplerinin agromorfolojik 6zelliklerini degerlendirilerek genetik iligkileri ve
cesitliligi belirlemislerdir. Temel bilesen analizleri (PCA), agromorfolojik 6zellikler
icin toplam varyasyonlarin %77.26'sin1 agiklarken, pazi genotiplerinin dort ana
kiimeye ayrildig1 ve paz1 genotiplerini ayirmada yaprak agirligi, yaprak sap1 genisligi,
yaprak sap1 kalinligi, yaprak ayasi uzunlugu ve yaprak ayasi genisliginin, temel

ozellikler oldugunu bildirmislerdir.

Andrello ve ark. (2017), Yapmis olduklari c¢alismada, yabani pazi
genotiplerinin genetik varyasyonunu belirleyerek yabani taksonlar (Beta macrocarpa,
B.patula, B. vulgaris subsp. adanensis ve B. vulgaris subsp.maritima) ile yem pancars,
seker pancar1 ve pazida genetik yapidan kaynaklanan farklilasmay1 ortaya koymustur.
Tiirler arasinda giiclii farklilagmanin oldugunu bu farklilasmanin cografyadan
kaynakli bir genetik yapinin oldugunu gostermislerdir. Calisma sonucu genetik
yapinin, ¢evresel degiskenler ile baglantili tiirler arasindaki farkliliklarin dogru bir
sekilde tahmin edilmesi ve genetik varyasyonlar arasindaki istatistiksel iligkileri test

etmek i¢in faydali oldugu sonucuna varmislardir.

Tan ve ark. (2017), Tirkiye'de Beta tiirlerinin morfolojik karakterizasyonu

sonucu, yabani ve kiiltiir formlar1 arasindaki gen akisindan kaynaklanan stirekli bir
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varyasyon saptanmistir. Beta seksiyonunda pigmentasyon, tiiyliilik, bitki tipi,
ciceklenme, ¢igek tohum kiimeleri, polen fertilitesi ve yaprak tiplerinde varyasyon
gozlemlenirken, Corollinae seksiyonunda ¢icek ve yaprak oOzelliklerinde genis

varyasyon goriilmiistiir.

Emre (2020), Tiirkiye'nin farkli bolgelerinden toplamis oldugu 53 farkli pazi
genotipi 2 yerli ve 2 yabanci gesidi agronomik 6zellikler bakimindan degerlendirmis,
belirlenen 6zellikler yoniinden yiiksek diizeyde agro-morfolojik varyasyonun varligini
ortaya koymustur. Calismada kullanilan yerel pazi genotiplerinin belirlenen
agronomik Ozellikleri incelendiginde yaprak ayast uzunlugunu genotipler arasi
ortalama degerleri 38.30 cm ile 22.30 cm arasinda oldugunu, yaprak ayasi genisliginin
ise genotipler arasinda ortalama 21.72 cm ile 13.64 cm arasinda oldugunu ve ortalama
degerin 17.68 cm, genotiplerin yaprak sapi uzunluk degerleri ise ortalama 29.26 cm

ile 11.83 cm arasinda oldugunu tespit etmistir.
2.2 Biyokimyasal Karakterizasyon ile Tlgili Calimalar

Bolkent ve ark. (2000), pazida yapmis oldugu fitokimyasal taramalari ile bazi
yag asitlerinin (palmitik, stearik, oleik, linoleik ve linolenik asitler), fosfolipidler,
glikolipitler, polisakaritler, askorbik asit, folik asit, pektin, saponinler, flavonoidler,

fenolik asitlerin varligini ortaya koymuslardir.

Ninfali ve Bacchiocca (2003), paz1 ve seker pancari iizerine yapmis olduklari
caligmada transplantasyondan 55-60 giin sonra bu bitkilerin maksimum fenolik icerik
gosterdigini, bu siireden sonra fenolik konsantrasyonun yaslanma ile giderek
azaldigini; ayni durumun flavonoid konsantrasyonunda da benzer bir egilim
gosterdigini belirlemisler. Bu nedenle, maksimum fenolik ve flavonoid igerigi igin,

yapraklarin olgunluk asamasinda toplanmasi gerektigini belirtmislerdir.

Pyo ve ark. (2004), pazi lizerine yapmis oldugu ¢aligmada toplam antioksidan
aktivite ve toplam fenolik igeriklerini belirlemislerdir. Arastiricilar fenolik igeriklerin
genotipe bagli olarak degistigini beyaz genotiplerde 124.7 mg/100 g FW kirmiz1
genotiplerde ise 157.8 mg/100 g FW olarak tespit edildigini belirtmislerdir.

Georgiev ve ark. (2010), kirmizi pancarda flavonoidler {izerinde yapmis
oldugu calismada kafeik asid miktarin1 0.203 mgg™? dw, katesini 0.372 mggldw,
epikatesini 0.857 mgg “dw ve rutini 1.096 mgg*dw olarak tespit etmislerdir.
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Sacan ve Yanardag (2010), pazinin antioksidan aktivitesi iizerine yaptiklari
caligmada fenolik madde miktarini 31.09 + 3.34 pg pirokatesol/mg ekstrakt flavonoid
miktarini da 11.88 + 1.46 ug katesin/mg ekstrakt olarak tespit etmislerdir.

Gennari ve ark. (2011), yapmis olduklar1 ¢alismada pazida fenolik igerigin
246.77 mg/g olarak ¢iktigin1 bildirmislerdir.

Peter ve Ryan (2011), kirmizi pancar suyunda yapmis olduklari ¢alismada
FRAP miktarmi 9.97 = 0.22 mmol TE 100 g™ fw toplam fenolik madde miktarin1 97.72
+0.52 mg GAE 100 g fw olarak tespit etmislerdir.

Ninfali ve Angelino (2013), yapmis olduklari c¢aligmada fenolik madde
miktarin1 pazi yapraklarinda 11.12 +0.56 mg.g “*dw, paz1 kokiinde 0.72 + 0.04 mg.g
tdw, paz1 tohumlarinda 1.88 + 0.07 mg.g dw, kirmiz1 pancar yapraklarinda 12.76 +
0.76 mg.g dw, kirmiz1 pancar kokiinde 1.77 + 0.08 mg.g “‘dw, flovonoid miktarin
paz1 yapraklarinda 7.92 + 0.39 mg.g “*dw, paz1 kokiinde 0.88 + 0.05 mg.g *dw, paz1
tohumlarinda 1.57 + 0.08 mg.g “*dw, kirmiz1 pancar yapraklarinda 11.64 = 0.81 mg.g

tdw ve kirmizi1 pancar kdkiinde 1.44 + 0.15 mg.g "dw olarak tespit etmislerdir.

Koubaier ve ark. (2014), kirmizi1 pancarin fenolik kompozisyonu ve
antioksidan aktivitesi iizerine yaptiklar1 ¢aligmada fenoliklerin miktarlar1 kokler ve
govdelerde sirastyla yaklasik 6.6+0.7 ve 10.4+0.5 mg GAE g! olarak, DPPH
aktivitesinin kokte 51 EC50 pg mL ™ gévdede 47+31 EC50 pg mL ! olarak ¢iktigim

rapor etmiglerdir.

Wruss ve ark. (2015), yaptiklari ¢aligmada kirmiz pancarin yedi farkli
genotipinde yapilan 6l¢melerde fenolik igeriklerinin 0.80 g/l ile 1.30 g/l arasinda
degistigini ve FRAP degerinin de 13.1 mM TE ile 43.31 mM TE arasinda ¢iktigin

belirlemislerdir.

Barros ve ark. (2016), yabani pazi genotipleri Beta maritima L. {izerinde
yapmis oldugu ¢alismada DPPH aktivitesini 1.35 mg dry ekstrakt/mL methanol olarak

belirlemistir.

Mzoughi ve ark. (2019), yapmis olduklari ¢alismada paz1 yapraklarinin fenolik
bilesikleri karakterize edilmis ve toplam fenolik icerigi 96.58+1.81 mg GAE/g
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ekstrakt, toplam flavonoid igerigi 30.08+1.02 mg GAE/g ekstrakt ve DPPH degerini
de 0.75 + 0.07 mg/mL olarak belirlemislerdir.

Ivanovic ve ark. (2021), yapmis olduklar1 g¢alismada farkli sulama ve
giibreleme altinda yetistirilen pazilarinin polifenol i¢erigini, antioksidatif potansiyelini
ve antiproliferatif aktivitesini belirlemisler. Farkli NPK giibreleme rejimleri ve sulama
uygulamalarinin pazinin antioksidan aktivitesini ve konsantrasyonunu degistirdigini
tespit etmislerdir. Antioksidan konsantrasyonu i¢in sulama ve giibreleme etkilesiminin

onemli oldugunu bildirmislerdir.
2.3 Molekiiler Karakterizasyon ile ilgili Calimalar

Bitki genetik kaynaklar1 materyalinin degerinin, materyalin 1slahta
kullanilabilirligiyle dogru orantili oldugu materyalin 6zelliklerinin belirlenmesi
islahgilarin  ¢alisacaklar1 materyali tanmimalari acisindan 6nemli oldugu ayrica
karakterize edilmis materyalle ¢aligmanin zaman ve olanaklardan tasarruf sagladigi
bilinmektedir (A¢ikgdz, 2004). Bitkilerin genetik karakterizasyonunda pek ¢ok farkli
marker tekniklerinin kullanildigr goriilmektedir. Williams ve ark., (1990) DNA
markirlarinin - stabil oldugunu, tiim dokularda ortaya c¢ikabileceklerini, cevre
kosullardan etkilenmediklerini, dominant veya kodominant 6zellikte olabileceklerini
ve kalitimi basit ilkelere sahip oldugunu bildirmislerdir. Rafalski ve ark., (1996) ve
Lowe ve ark., (1996) molekiiler markirlarin kiiltiir gesitlerinin tanimlanmasinda,
genetik akrabaliklarin belirlenmesinde, genetik haritalamada, gen kaynaklarinin
karakterizasyonunda, duplike olan genotiplerin belirlenmesinde, 1slah programinda
kullanilacak ebeveynlerin belirlenmesinde kullanildigini, bunun yaninda yeni
gelistirilen g¢esitlerin koruma altina alinmasinda, tohumculukta safiyet analizlerinde,
genetik kaynagin yapisini anlamada, genetik kaynagin tekrar organizasyonunda
kullanildigin1 rapor etmislerdir. Ayrica molekiiler markir teknolojisi, g¢esitli stres
etmenleri ile iligkili genom bdlgelerinin belirlendigi ve genom yapisi hakkinda bilgi
edinildigi caligmalarda siklikla kullanilmaktadir. Asagida pazinin da i¢inde bulundugu
Beta cinsine ait tlirlerde yapilan molekiiler karakterizasyon ¢aligmalarina yer

verilmistir.

Hjerdin ve ark. (1994), RFLP teknigini kullanarak 7 seker pancart ve 4 yem

pancar1 1slah hatt1 ile 21 yabani pancar genotipi arasindaki genetik varyasyonu
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incelemislerdir. Arastiricilar seker pancari 1slah hatlar1 arasindaki genetik varyasyonun
yabani pancar genotipleri arasindaki varyasyonla kiyaslanabilecek kadar onemli

derecede yiiksek oldugunu rapor etmislerdir.

Lorenz ve ark. (1994), seker pancarinda stoplazmik erkek kisirligi yoniinden
bitkilerin ayrimlanmasinda RAPD teknigini kullanmislar ve bu teknigin erkek fertil ve

erkek kisir seker pancari bitkilerini ayrimlamada basarili oldugunu rapor etmislerdir.

Viard ve ark. (2004), mikrosatellitler, seker pancarlari, kaba ve deniz pancarlari
ve tarladaki yabani pancarlarin genetik yapisini ve gen akisini incelemek i¢in de

yaygin olarak kullanildigini bildirmislerdir.

Wang ve ark. (2008), 49 seker pancari genotipinin genetik karakterizasyonunda
SRAP ve SSR markir tekniklerini kullanmislardir. Calismada 64 SRAP primer
kombinasyonu kullanilmistir. Arastiricilar toplam 199 SRAP band1 (86°s1 polimorfik
%33.3) gozlemlediklerini ve primer kombinasyonu basina ortalama 18.0 bant elde
edildigini bildirmislerdir. SRAP ve SSR tekniklerinin seker pancarinin genetik

cesitliliginin ortaya konmasinda etkili ve giivenilir oldugu rapor edilmistir.

Wang ve ark. (2011), 33 SRAP primer kombinasyonu kullanarak 241’1 Cin’in
3 onemli bolgesinden ve 9’u Cin disindan olmak iizere toplam 250 seker pancari
genotipi arasindaki genetik iliskileri degerlendirmislerdir. Calismada 459°u polimorfik
olmak {izere toplam 719 bant elde edilmistir. Primer kombinasyonlarinin ortalama
polimorfizm oran1 %63.8 olarak belirlenmistir. Arastiricilar ¢alismada kullanilan
biitiin genotipler arasindaki ortalama genetik farklilik indeksinin 0.4165 oldugunu
bildirmislerdir. Ayrica Cin genotipleri arasindaki genetik benzerlik indeksinin 0.6593,
Cin disindan getirilen genotipler arasindaki benzerlik indeksinin 0.7528, monogerm
genotipler aras1 benzerligin 0.6945, poligerm tetraploid genotipler arasindaki
benzerlik indeksinin 0.6816 ve polygerm diploid genotipler arasi benzerlik indeksi

degerinin de 0.6612 oldugunu bildirmislerdir.

Izzatullayeva ve ark. (2014), 42 seker pancart genotipinin genetik
karakterizasyonunda 12 RAPD ve 12 ISSR primerini kullanmiglardir. RAPD
primerleri 190’1 polimorfik olmak tizere toplam 204 bant ve ISSR primerleri de 173"l
polimorfik olmak tizere toplam 178 bant vermistir. Arastirmacilar ISSR markirlarinin

(%97.2) RAPD primerlerinden (%93.0) daha ¢ok polimorfizm gosterdigini
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vurgulamiglardir. Her iki markir tiirii igin de yiiksek diizeyde genetik ¢esitlilik indeksi
degerleri (RAPD igin 0.86 ve ISSR i¢in 0.91) elde edildigi ve bu yontemlerin seker
pancart genotiplerin ayrimlanmasinda birbirine yakin etkinlikte oldugu rapor

edilmistir.

Andrello ve ark. (2017), Beta grubunda (Beta macrocarpa, B. patula, B.
vulgaris subsp. adanensis ve B. vulgaris subsp. maritima) ve kiiltiir bitkilerini igeren
yem pancari, seker pancari, pazi ve kirmizi pancar’da SNP (tek niikleotid
polimorfizmi) teknigi ile yaptiklari calismada B. macrocarpa ve B. vulgaris arasindaki
farkliliklarin yiiksek oldugunu bunula birlikte popiilasyonlar arasindaki polimorfizmin

de bir hayli gii¢lii oldugunu bildirmislerdir.

Sen (2019), yapmis oldugu calismada gelistirdigi mikrosatellite markirlar ile
seker pancar1 genotiplerinin genetik iliskilerini incelemistir. Uretilen mikrosatellite
markirlarinin 11 seker pancari genotipini benzerliklerine gore 3 gruba ayirdig1 rapor

edilmistir.
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3. MATERYAL ve YONTEM

3.1 Materyal
3.1.1 Bitki Materyali
3.1.1.1 Morfolojik Gézlemler i¢in Kullanilan Bitki Materyali

Bu tez ¢aligmasinda kullanilan bitkisel materyaller Ordu, Giresun, Trabzon,
Rize ve Artvin’de geleneksel tarzda pazi yetistirilen alanlar1 kapsayan Dogu Karadeniz
bolgesinde Tarim ve Orman Miidiirliigii teknik personelleri tarafindan belirlenen
alanlardan toplanmistir. Calismada, toplanan 45 paz1 genotipine ilave olarak 2 adet de
ticari ¢esit incelenmistir. Genotiplerin alindig1 bolgeler harita iizerinde gosterilmistir
(Sekil 3.1). Cizelge 3.1°de gosterilen sahil kesimi ile yaklasik 1500 m rakim arasindan
koklii materyal olarak alinan pazi genotipleri kokleri ile sokiilerek 17x33 cm
ebadindaki UV katkili drenaj delikli siyah plastik tiiplere toprakli bir sekilde

yerlestirilerek deneme alanina taginmustir.

'@ Artvin

L e,
By g - @ Trabzon ,
@ Ordu . L . . !
. ® Giresun

Sekil 3.1 Pazi1 Genotiplerin Toplandigi Cografi Alanlar

Toplanan genotipler gozlem bahgesinde olusturulan parsellere dikilmistir.
Burada bir yil acikta yetistirilerek ¢igeklenmeleri saglanmis ve bitki izolasyonu

yontemi ile kendilenerek tohumlar1 alinmistir (Sekil 3.2).
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Sekil 3.2 Genotiplerin Gézlem Bahgesindeki Goriiniimleri

Deneme alanin tohum ekimi ilkbaharda yapilacagi i¢in sonbahar doneminde
toprak isleme 6ncesinde topraga 3 ton/dekar organik giibre, 12 kg N, 10 kg P.Os ve 15
kg K20 verilmistir. Daha sonra toprak siiriilmiis ve bu vasita ile organik madde ile
kompoze giibreler topraga karigtirilmigtir (Vural, 2000). Denemede sulama
yagmurlama sulama sistemiyle yapilmis sulama iglemi haftada iki defa olmak iizere
hasada kadar devam edilmis, tim kiiltiirel islemler diizenli olarak uygulanmstir.
Bitkiler yetistirme donemi boyunca iki defa elle capalanmigtir. Bitkilerde hasat kriteri
olarak 60 giinliik yetigtirme periyodu esas alinmigtir. Hasat zamani gelen bitkiler kok
bolgesinden kesilerek gerekli 6l¢iim ve gézlemler yapilmistir. Denemede her parselin
pazilar1 elle hasa edilmis ve asagida yontemleri detaylandirilmis parametreler

incelenmistir.
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Cizelge 3.1 Dogu Karadeniz Bolgesinden Toplanan Genotipler

Genotip il ilge Genotip il ilge

Go1 Artvin Murgul G25 Ordu Mesudiye
G02 Artvin Yusufeli G26 Ordu Kumru
G03 Artvin Borgka G27 Rize Camlihemsin
G04 Artvin Hopa G28 Rize Arhavi
G05 Artvin Borgka G29 Rize Tyidere
G06 Artvin Merkez G30 Rize Pazar
GOo7 Artvin Ardanug G31 Rize Cayeli
G08 Artvin Merkez G32 Rize Merkez
G09 Giresun Alucra G33 Rize Ikizdere
G10 Giresun Dogankent G34 Rize Giineysu
G11 Giresun Sebinkarahisar G35 Rize Pazar
G12 Giresun Tirebolu G36 Rize Giineysu
G13 Giresun Canakge1 G37 Trabzon Besikdiizii
Gl4 Giresun Merkez G38 Trabzon Stirmene
G15 Giresun Giice G39 Trabzon Hayrat
G16 Giresun Piraziz G40 Trabzon Arsin
G17 Giresun Canakg1 G41 Trabzon Akgaabat
G18 Ordu Kabadiiz G42 Trabzon Magka
G19 Ordu Camas G43 Trabzon Tonya
G20 Ordu Giirgentepe G44 Trabzon Arakli
G21 Ordu Unye G45 Trabzon Carsibasi
G22 Ordu Fatsa G46 Sahit Naobi
G23 Ordu Fatsa GA47 Sahit Yakut
G24 Ordu Giilyal

3.1.2 Deneme Yerinin Toprak Ozellikleri

Deneme alanin 0-20 cm’lik derinliginden alinan topragin 6zellikleri Cizelge
3.2°de gosterilmistir.
Cizelge 3.2 Deneme Parselinin Toprak Ozellikleri

Biinye Killi-Timh Almabilir P (ppm) 40.32
Su Tutma Kap. %59 Almabilir K (ppm) 239.9
pH (1:2,5) 6.88 Almabilir Ca (ppm) 2951
EC (mmhos/cm) 0 Almabilir Mg (ppm) 179.7
Kirec % %0.48 Almabilir Fe (ppm) 35.79
Kum % 18.95 Almabilir Cu (ppm) 3.20
Kil % 37.81 Almabilir Mn (ppm) 14.56
Silt % 43.24 Almabilir Zn (ppm) 7.07
Organik madde % 4.94 Alinabilir Na(ppm) 35.27
3.2 Yontem

3.2.1 Genotiplerin Morfolojik Olarak Degerlendirilmesi

Dogu Karadeniz bolgesinden toplanan pazi genotipleri, 2016 yilinda tohum
elde etmek i¢in bitki izolasyonu yontemi ile kendilenmis ve elde edilen tohumlar 2017
ve 2018 yillarinda iki y1l siiresince, morfolojik gozlemleri yapilmak amaciyla Giresun
[li Bulancak Ilcesi Inece Koyii'nde yetistirilmistir. Calismanin her iki yilinda da
tohumlar ilkbahar doneminde 7 cm derinlik ve 5.5 cm capli gozlere sahip 48 gozlii

viyollere ekilip fideler elde edilmistir. Fidelerden homojen &zellikte olanlar
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olusturulan parsellere sira arast 1 m ve sira lizeri 30 cm olacak sekilde tesadiif
parselleri deneme desenine gore 3 tekrarli dikilmistir. Her tekrarda 15 bitki
bulundurulmustur. Her iki y1lda da UPOV (Anonim, 1998) kriterlerine gore morfolojik
gozlemler yapilmustir (Cizelge 3.3).

Cizelge 3.3 UPOV’a Gore Calismaya Konu Olan Kriterler

UPOV
—_— TANIMLAMA . . -,
IT\lood KRITERLERI KRITERLERE AIT DEGISKENLER VE PUANLAMALAR
Fide Antosiyanin -
1 Renklenmesi Yogunlugu Zayif 3 Orta 5 Gica 7
3 Yaprak Uzunlugu Kisa 1 Orta 3  Uzun 5
4 Yaprak Durus Pozisyonu Dik 1 g?l? 3 Yauk 5
5 Yaprak Ayasi Uzunlugu Kisa 1 Orta 3 Uzun 5
6 Yaprak Ayast Genisligi Dar 3 Orta 5 Genis 7
Yaprak Ayasi1 Yesil Rengin Cok Cok
7 Yogunlugu Acik 1 Acik 3 Orta 5 Koyu 7 Koyu 9
Yok
Yaprak Ayasi Kenar veya .
8 Sekillenmesi Cok 1 Zayif 3 Orta 5 Giglu 7
Zayif
9 Yaprak Ayasi Parlaklik Zayif 3 Orta 5 Gigli 7
10 Yaprak Ayasi Kabarciklanma Zayif 3 Orta 5 Gigli 7
11 Yaprak Ayagl Antosiyanin var 1 Yok 3
Renklenmesi
Yaprak Ayasi Antosiyanin .
12 Renklenmesi Yogunlugu Zajigs Ona 5 Guglhy 7
13 Yaprak Sap1 Uzunlugu Cok 1 Kisa 3 Orta 5 Uzun 7 Gok 9
Kisa Uzun
. Cok . Cok
14 Yaprak Sap1 Genisligi Dar 1 Dar 3 Orta 5 Genis 7 Genis
Yok
: oo e VEYA -
15 Yaprak Sapi I¢ Kesit Egriligi Cok 3 Zayif 5 Orta 7 Gigli
Zayif
16 Yaprak Sap1 Rengi Beyaz 1 San 2 Yesil 3 Pembe 4 Mor 5
17 Giceklenme Baslangig Erken 3 Orta 5 Geg 7
Zamani

Toplanan genotiplerin morfolojik karakterizasyon g¢alismalarinda belirlenen
UPOV kriterlerinden kantitatif (Olclilen ve sayilan) oOzeliklerde siniflandirma

yapilmistir.

Fide antosiyanin renklenmesi yogunlugu UPOV kriterlerine gore zayif, orta ve
giiclii olarak ii¢ sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.3). Antosiyanin renklenmesi fide

hipokotil ve yaprak orta damarinda gdzlenerek tespit edilmistir.
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Zayif Orta Giigli

Sekil 3.3 Fide Antosiyanin Renklenmesi Yogunlugu Siniflari
UPOV kriterlerine gore yaprak uzunlugu uzun, orta ve kisa olmak lizere ii¢

smifta degerlendirilmistir (Sekil 3.4).

errersersrrrrrerm|
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Orta Uzun
Sekil 3.4 UPOV yaprak Uzunlugu Siniflart
Yaprak durus pozisyonu UPOV kriterlerine gore yatik, yari dik ve dik olmak

tizere li¢ siifta degerlendirilmistir (Sekil 3.5).

Yatik Yar dik Dik

Sekil 3.5 UPOV Yaprak Durus Pozisyonu Siniflari
UPOV kriterlerine gore yaprak ayasi kabarciklanmasi zayif, orta ve giiclii

olmak tizere ¢ sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.6).
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Zayif Orta Giiglii
Sekil 3.6 UPOV Yaprak Ayasit Uzunlugu Siniflart
Yaprak ayasi1 genisligi UPOV kriterlerine gore zay1f, orta ve giiclii olmak tlizere

ti¢ smifta degerlendirilmistir (Sekil 3.7).

Zayif Orta Gl

Sekil 3.7 UPOV Yaprak Ayas1 Genisligi Smiflari
Yaprak ayasi yesil rengin yogunlugu UPOV kriterlerine gore ¢ok agik, acik
orta, koyu ve ¢ok koyu olmak tizere bes sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.8).

Cok Acik Agik Orta Koyu | Cok Koyu

Sekil 3.8 UPOV yaprak Ayasi Yesil Rengin Yogunlugu Simiflart
Yaprak ayasi kenar sekillenmesi UPOV yok veya ¢ok zayif, zayif, orta ve giiclii
olmak tizere dort sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.9).
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Yok veya Cok Zayif Zayif Orta Giicli
Sekil 3.9 UPOV Yaprak Ayast Kenar Sekillenmesi Siniflari
Yaprak ayasi parlakligt UPOV kriterlerine gore zayif, orta ve gii¢lii olmak

tizere ii¢ sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.10).

LK,

Zayif Orta Giigli

Sekil 3.10 UPQV Yaprak Ayasi Parlakligi Smiflari
UPOV Kkriterlerine gore yaprak ayasi kabarciklanmasi zayif, orta ve giiglii

olmak tizere ti¢ sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.11).

Zayif Orta Gigli

Sekil 3.11 UPQV Yaprak Ayas1 Kabarciklanma Siniflart
UPOV kriterlerine gdre yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi yok ve var

olmak tizere iki sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.12).
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Yok Var

Sekil 3.12 UPOV Yaprak Ayas1 Antosiyanin Renklenmesi Siniflar
Yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi yogunlugu, UPOV kriterlerine gore zayif,

orta ve giiclii olmak {izere li¢ sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.13).

¥

Zayif Orta Giiglii

Sekil 3.13 UPQV Yaprak Ayas1 Antosiyanin Renklenmesi Yogunlugu Siniflar
UPOV kriterlerine gore yaprak sap1 uzunlugu ¢ok kisa, kisa, orta, uzun ve ¢ok

uzun olmak tizere bes sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.14).

Cok Kisa Kisa Orta Cok Uzun
Sekil 3.14 Yaprak Sapt Uzunlugu Siniflart

Yaprak sap1 genisligi, UPOV kriterlerine gore ¢ok dar, dar, orta, genis ve ¢cok
genis olmak lizere bes sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.15).
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Cok Dar Dar Orta Genis Cok Genis
Sekil 3.15 UPQV Yaprak Sap1 Genisligi Siniflart
UPOV kriterlerine gore yaprak sap1 i¢ kesit egriligi yok veya ¢ok zayif, zayif,

orta ve giiclii olmak {izere dort smifta degerlendirilmistir (Sekil 3.16).

Yok veya Cok Zayif Zayif
Orta Giicli

Sekil 3.16 UPOV yaprak Sapi I¢ Kesit Egriligi Smiflari

Yaprak sap1 rengi UPOV kriterlerine gore beyaz, sari, yesil, pembe ve mor
olmak tizere bes sinifta degerlendirilmistir (Sekil 3.17).

\l I , I

Pembe Mor

J" lﬁ I/

Beyaz Sar1 Yesil

Sekil 3.17 UPQV Yaprak Sap1 Rengi Siniflart
UPOV kriterlerine gore gigeklenme baslangi¢ zamani erken, orta ve geg olmak

iizere li¢ sinifta degerlendirilmistir.
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Siniflandirma i¢in UPOV kriterlerine gore degerlendirilen 6zellik bakimindan
Olgiilen ve sayilan maksimum degerden minimum deger ¢ikarilmistir. Elde edilen
deger, degerlendirilen 06zellige ait smif sayisina boliinmiis ve sabit bir say1
belirlenmistir. Sabit say1 Olgiilen maksimum degerden ¢ikarilarak 6zellige ait sinif

sayisina gore deger araliklar1 belirlenmistir.
3.2.2 Genotiplerin Biyokimyasal Analizleri
3.2.2.1 Orneklerin Hazirlanmasi

Her bir genotipe ait deneme parselinden alinan pazi yapraklari, ilk olarak
yaprak yiizeyindeki toz ve diger kalintilarin temizlenmesi amaci ile musluk suyunda
yikanmistir. Daha sonra 6rnekler tekrar saf su ile yikanmisg, paslanmaz mutfak bicagi
ile kii¢iik pargalara ayrilmis ve elektrikli blenderi (Hamilton Beach, HBB250S, ABD)
ile 6rnekler homojenat haline getirilmistir. Yeterince yaprak ornegi 50 ml’lik falkon
tipler igerisine yerlestirilmis ve analizler yapilincaya kadar -18°C’de derin

dondurucuda muhafaza edilmistir.

Ornekler, analizlere baslamadan evvel oda kosullarinda (22°C ve %80 oransal
nem) ¢oziinmesi igin yaklasik 3 saat bekletilmistir. Daha sonra 2 g 6rnek 15 ml’lik
falkon tiip igerisine alinmis ve iizerine 8 ml metanol eklenmistir. Ornekler 2 giin siire
ile 4 °C’de bekletilmis ve akabinde ornekler 5 dakika siire ile 12.000 rpm devirde
santrifiij (Hettich-Zentrifugen, Universal 320-R, Almanya) edilmistir. Tiip i¢erisinden
yeterince ekstrakt alinarak, toplam fenolik bilesikler, toplam flavonoid ve antioksidan
aktiviteleri (DPPH ve FRAP testleri) analizleri yiiriitiilmiistiir. Calismada UV-vis 1700
spektrofotometre (Shimadzu, Japonya) cihazi kullanilmistir (Sekil 3.18).

25



ST Espe— A iaraanGss

fq
LT

Sekil 3.18 UV-vis Spektrofotometre Cihazindan Goriiniim
3.2.2.2 Toplam Fenolik Bilesikler

Ozturk ve ark., (2019)min yiiriitmiis olduklar1 calismada ifade ettikleri
yonteme gore Folin-Ciocalteu’s kimyasali kullanilarak saptanmistir. {lk olarak 600 pL
paz1 yaprak ekstrakti alinmig ve daha sonra ekstrakt lizerine 4.0 mL saf su eklenmistir.
Akabinde sirasiyla 100 uL Folin-Ciocalteu’s ayiraci ve %2 konsantrasyonda 300 uLL
sodyum karbonat (Na2CO3) ilave edilmis ve 2 h oda kosullarinda inkiibasyona
birakilmistir. Inkiibasyondan sonra yesilimsi bir renk alan c¢ozeltinin UV-vis
spektrofotometrede (Shimadzu, Japonya) 760 nm dalga boyunda okumalar1 yapilmis
ve sonuglar gallik asit cinsinden hesaplanarak, mg GAE 100 g* taze agirlik olarak
ifade edilmistir. Analizler 3 tekrarli olarak gerceklestirilmis ve sonuglarin ortalamasi

alinmustir.
3.2.2.3 Toplam Flavonoid Analizi

Zhishen ve ark. (1999)’nin aragtirmalarinda ifade ettikleri yontem modifiye
edilerek belirlenmistir. Hazirlanmis olan pazi ekstraktindan 600 pL alinmis ve {izerine
3.7 mL metanol ilave edilmis 4.3 mL’ye tamamlanmistir. Daha sonra iizerine sirasiyla
100 puL %I10’luk aliminyum nitrat [AI(NO3)3] ve 0.1 M amonyum asetat
(NH4CH3COy) ilave edilerek ¢ozelti 4.5 mL’ye tamamlanmis ve 40 dakika oda
kosullarinda karanlik ortamda bekletilmistir. Orneklerde okumalar, UV-vis
spektrofotometrede 415 nm’de yapilmistir. Toplam flavonoid igerigi kuersetin’e
esdeger (QE), mg QE 100 g™ taze 6rnek olarak sunulmustur. Deneyler 3 tekrarli olarak

gerceklestirilmis ve sonuglarin ortalamasi alinmastir.
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3.2.2.4 Antioksidan Ozelliklerin Belirlenmesi

Tez c¢alinmasinda kullanilacak olan pazi genotiplerinin biyokimyasal
Ozelliklerin belirlenmesi ve antioksidan igeriklerinin karsilattirilmasi i¢in her bir pazi

cesidinin yaprak ornekleri antioksidan igerikleri analiz edildi.

DPPH antioksidan aktivitesi; Pazi yaprak 6rneklerinden elde edilen ekstraktin
DPPH- serbest radikali giderme aktivitesi Blois (1958)’in metodu modifiye edilerek
(Ozturk ve ark., 2019) tespit edilmistir. Calismada, serbest radikal olarak DPPH-
¢ozeltisi segilmistir. 11k olarak ekstrakttan, 500 pL alinmis ve iizerine 2.5 mL etanol
ilave edilerek 3.0 mL’ye tamamlanmistir. DPPH- serbest radikalinin 0.1 mM ethanol
¢ozeltisinin 0.5 ml’lik miktari, 6rnegin ekstrakti ve standart antioksidan ¢ozeltisinin
(50-500 pg/mL) toplam hacimleri 4 m1’ye tamamlanmustir. Elde edilen ¢6zelti, vorteks
ile 1 dakika siire ile karistirilmis ve 30 dakika oda kosullarinda karanlik ortama
konulmustur. Daha sonra ¢6zeltinin absorbanst UV-vis spektrofotometrede 517 nm’de
okunmustur. Elde edilen sonuglar, mmol Trolox esdeger (TE) 100 g? taze meyve
cinsinden sunulmustur. Yapilan tiim analizler 3 tekrarli olarak gerceklestirilmis ve

sonuclarin ortalamasi alinmistir.

FRAP [Demir (IIl) indirgeme antioksidan giicii] antioksidan aktivitesi;
FRAP analizi i¢in Ozturk ve ark., (2019), ilk olarak fosfat tamponu (1.15 mL, 0.2 M,
pH 6.7) hazirlanmisg ve 100 pL pazi ekstrakt ornegi iizerine potasyum ferrisiyaniir
(K3Fe(CN)e) (1.25 mL, %]1) ile birlikte eklenmistir. Daha sonra reaksiyon karigimi 50
°C’de 20 dakika stiresince bekletildikten sonra oda sicakligina kadar sogutulmustur.
Akabinde trikloro asetik asit [TCA, (1.25 mL, %10)] ve demir klorit [FeCls (0.25 mL,
%0.1)] ilave edilmis ve 1 dakika vorteks ile karistirilmistir. Son olarak, ¢dzeltinin
absorbans1 UV-vis spektrofotometrede 700 nm’de okunmustur. Elde edilen sonuglar,
mmol Trolox esdeger (TE) 100 g taze meyve cinsinden sunulmustur. Yapilan tiim

analizlerde 3 paralel tekrar yapilmis ve ortalama alinmustir.
3.2.3 Genotiplerin Molekiiler Karakterizasyonu

3.2.3.1 DNA izolasyonu

DNA izolasyonu Haymes (1996)’nin gelistirdigi miniprep DNA izolasyon
yontemine gore gerceklestirilmistir.

Kullanilan Kimyasal ve Cozeltiler:

27



Cozelti A:

100 mM tris-HCI (pH8.0)

1.4 M NaCl

20 mM EDTA

%2 CTAB (hexadecyl-trimethyl-ammonium bromide)

%0.4 B-mercaptoethanol

Cozelti B:

240 ml kloroform

10 ml izoamil alkol

Cozelti C:

96 ml ETOH

4 ml 3 M NaAC (pH 5.2)

Cozelti D:

10 mM tris

1 mM EDTA (pH 8)

izolasyon Protokolii:

1. Yaklasik 100 mg (geng¢ yapraklardan 3-4 tane) taze bitki yapraklar1 alinarak
1.5 ml eppendorf tiiplere konulmustur.

2. Ornekler mikro havaneli yardimu ile tiiplerin icerisinde iyice ezilmistir.

3. Tiiplere 500 ul “A” ¢ozeltisi eklenerek yavasga 1yi bir sekilde karistirilmastir.
4. Ornekler su banyosunda 30 dakika siireyle 65°C’de inkiibasyona tabi
tutulmustur.

S. Tiiplere 150 ul “B” ¢ozeltisi eklenerek karistirilmistir.

6. Ornekler 3 dk siireyle 14000 rpm devirde santrifiij edilmistir.

7. Santrifiij isleminden sonra siipernatant sivi temiz 1,5 ml’lik eppendorf tiiplere
aktarilmistir.

8. Uzerine 600 pl “C” ¢ozeltisi eklenerek DNA ¢oktiiriilmiistiir. Bu asamada
ornekler -20°C’de 2 saat tutularak daha fazla DNA elde edilmesi saglanmistir.

9. Ornekler 10000 rpm devirde 3 dk sure ile santrifiij edilmis ve iistteki siv1
dokiilerek DNA’nin tiiplerin tabaninda toplanmas1 saglanmistir.

10. 300 ul %70 ETOH eklenerek tekrar 3 dk siireyle santrifiij edilmistir.

11. Ust sivis1 dokiilen tiipler basasagi oda sicakliginda yaklasik olarak 1 saat

stireyle bekletilmis ve lizerine 200 ul “D” ¢ozeltisi eklenip DNA ¢oziindiiriilmiistiir.
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3.2.3.2 SRAP Analizi

Calismada yer alan genotiplerin genetik olarak tanimlanmasi i¢in molekiiler
yontemlerden SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism) yontemi
kullanilmis ve 20 adet ileri ve 15 adet geri SRAP primer kombinasyonu test edilmistir
(Cizelge 3.4). Pazi genotipleri arasinda polimorfizm gosteren primer ¢iftinin
belirlenmesi amaci ile morfolojik olarak birbirlerinden farkli oldugu diisiiniilen 6 pazi
genotipi kullanilmistir. Buradan elde edilen polimorfik SRAP primer kombinasyonlari

denemeye konu tiim pazi genotiplerinin molekiiler karakterizasyonunda kullanilmistir.

Cizelge 3.4 Denemede Kullanilan SRAP Primerler

ileri Primeri (ME-) Geri Primeri (EM-)

MEO01 TGAGTCCAAACCGGATA EMO2 GACTGCGTACGAATTTGC
MEO02 TGAGTCCAAACCGGAGC EMO3 GACTGCGTACGAATTGAC
MEO03 TGAGTCCAAACCGGAAT EMO04 GACTGCGTACGAATTTGA
MEO04 TGAGTCCAAACCGGACC EMO5 GACTGCGTACGAATTAAC
MEO05 TGAGTCCAAACCGGAAG EMO6 GACTGCGTACGAATTGCA
MEO06 TGAGTCCAAACCGGTAA EMO7 GACTGCGTACGAATTCAA
MEOQ7 TGAGTCCAAACCGGTCC EMO8 GACTGCGTACGAATTCTG
MEO09 TGAGTCCAAACCGGAGG EMO09 GACTGCGTACGAATTCAG
ME10 TGAGTCCAAACCGGAAA EM10 GACTGCGTACGAATTTAG
ME12 TGAGTCCAAACCGGTAG EM11 GACTGCGTACGAATTCCA
ME14 TGAGTCCAAACCGGTCT EM12 GACTGCGTACGAATTCTT
ME16 TGAGTCCAAACCGGGCC EM13 GACTGCGTACGAATTCTC
ME17 TGAGTCCAAACCGGGCG EM14 GACTGCGTACGAATTCGC
ME18 TGAGTCCAAACCGGGCT EM15 GACTGCGTACGAATTCTA
ME19 TGAGTCCAAACCGGGTA EM16 GACTGCGTACGAATTCTG
ME21 TGAGTCCAAACCGGTCA

ME23 TGAGTCCAAACCGGGGT

ME24 TGAGTCCAAACCGGTTG

ME25 TGAGTCCAAACCGGAGA

ME26 TGAGTCCAAACCGGACT

3.2.3.3 PCR

SRAP PCR calismalar1 Yildiz ve ark. (2011)’min kavunda kullandiklari
protokole gore yiiriitiilmustiir. PCR reaksiyonlar1 7.5 ul PCR Master Mix (Dreamtaq
Green Master Mix), 1 pl ileri primer (10 pmol), 1 pl geri primer (10 pmol), 3ul
genomik DNA (10 ng/pl) ve 2.5 pl deiyonize su eklenerek toplam 15 pl hacimde
gerceklestirilmistir. PCR analizleri Cizelge 3.5’de gosterilen reaksiyon kosullaria

gore LongGene A300 cihazinda gergeklestirilmistir.
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Cizelge 3.5 PCR Kosullari

Sicaklik Siire Dongii Sayisi
94°C 2 dak On denatiirasyon 1

94°C 60 s denatiirasyon

35°C 60 s yapisma 5

72°C 60 s uzama

94°C 60 s denatiirasyon

50°C 60 s yapigma 35
72°C 60 s uzama

72°C 5 dak uzama 1

3.2.3.4 Gel Elektroforezi

Paz1 genotiplerinin SRAP markirlar1 karakterizasyonu igin yiiriitilen PCR
caligmalarindan elde edilen tirtinler, igerisinde 1x TAE tampon ¢ozeltisi (Tris + Asetik
asit + EDTA) bulunan elektroforez tankinda % 2’lik agaroz (FisherScientific) jelde
100 V ve 300 mA akimda kosturulmustur. Agaroz jel iizerinde ayrilan bantlarin
agirliklarinin tahmini amaciyla 100 bp (baz ¢ifti) marker DNA (ladder) kullanilmistir.
Elektroforez isleminden sonra jel 20 dakika siire ile ethidium bromide ¢ozeltisinde
bekletildikten sonra saf su ile yikanarak UV transilluminatérde (INGENIUS, Syngene)

goriintiilenmistir.

Verilerin Degerlendirilmesi:

Elektroforez sonucu olusan her bir primer ¢ifti i¢in her genotipe ait bant
profilleri binominal veri olarak (1/0) skorlanacaktir. Elde edilen veriler 1s1ginda
primerler tarafindan taranan her bir lokustaki allel farkliliklarinin belirlenmesi amaci
ile primerlerin polimorfizm bilgi igerigi (PIC) asagidaki formiil kullanilarak

hesaplanmustir.

Her bir primer ¢ifti i¢in her genotipe ait bant profilleri var (1) veya yok (0)
seklinde skorlanmigtir. Her bir SRAP primer kombinasyonunun olusturduklari toplam
bant sayilari, polimorfik bant sayilar1 belirlenmistir. Primer kombinasyonlarinin
calismada kullanilan pazi1 hatlarin1 ayrimlamadaki basarisinin  gostergesi olan

polimorfizm bilgi igerigi (PIC) asagidaki formiil kullanilarak hesaplanmistir.
S 2
PIC;=1-3p
=

i=j’inci primerin 1’inci alleli
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n=j’inci primerin allel say1s1
p = allel frekansi
3.2.4 Ilstatistiksel Analiz

Morfolojik 6zelliklere ait verilerin istatistiksel olarak degerlendirilmesi amaci
ile Past 3 ve NTSYS pc paket programlar1 kullanilmigtir. Past 3 programi ile temel
bilesen analizi yapilarak incelenen morfolojik 6zelliklerin paz1 genotipleri arasindaki
varyasyona katkilar1 belirlenmistir. NTSYS pc programinda da morfolojik 6zellikler
bazinda kiimeleme analizi yapilarak pazi ¢esit ve genotipleri arasindaki genetik
benzerlikler ortaya konulmustur. Biyokimyasal iceriklere ait veriler JMP v.10.0 da
analiz edilerek incelenen tiim genotip ve gesitlere ait minimum, maksimum, standart

sapma ve varyasyon katsayisi degerleri belirlenmistir.

Orta ve Dogu Karadeniz bolgesinden toplanan pazi genotiplerinin SRAP
markirlar1 yardimiyla genetik benzerliklerinin ortaya konmasi amaciyla NTSYS pc
paket programi (Rholf, 1993) kullanilmistir. Bu amaca yonelik olarak Jackard
benzerlik indeksine gore DICE (Dice, 1943) modiilinde UPGMA (unweighted-pair
group method with aritmethic average) metodu kullanilarak kiimeleme analizi

yapilmis ve korelasyon matrisi olusturulmustur.
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4. BULGULAR ve TARTISMA

Paz1 genotipleri belirlemek amaciyla Dogu Karadeniz bolgesinden toplanan 45
pazi genotipi ve 2 ticari ¢esidin (toplam 47 genotip ve ¢esit) UPOV tanimlama
kriterlerine gore morfolojik karakterizasyonlar1 yapilmistir.

4.1 Morfolojik Karakterizasyon Calismalarina Ait Bulgular

Dogu Karadeniz bolgesinden toplanan genotiplerinin morfolojik &zelliklerini
karsilastirmak amaciyla UPOV tanimlama kriterleri baz alinarak toplam 16 6zellik
bakimdan morfolojik olarak tanimlanmistir. Genotiplerin yapraklar: ve bitki gelisimi

tizerinde yapilan 6l¢iim ve gozlemler alt basliklar halinde asagida verilmistir.

Toplanan edilen pazi genotiplerine ait UPOV kriterlerine gore oOlglimler
gelisimini tamamlamus bitkilerde yapilmistir. Gelisimini tamamlamis yapraklarda fide
antosiyanin renklenmesi yogunlugu (FARY), yaprak uzunlugu (YU), yaprak durus
pozisyonu (YDP), yaprak ayasi uzunlugu (YAU), yaprak ayasi genisligi (YAG),
yaprak ayasi yesil rengin yogunlugu (YYY), yaprak ayasi kenar sekillenmesi (YKS),
yaprak ayasi parlakligi (YAP), yaprak ayasi kabarciklanma durumu (YAK), yaprak
ayast antosiyanin renklenmesi (YAAR), yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi
yogunlugu (YAAY), yaprak sapt uzunlugu (YSU), yaprak sapi genisligi (YSG),
yaprak sapi i¢ kesit egriligi (YSKE), yaprak sap1 rengi (YSR) ve ¢igeklenme baglangic
zamani1 (CBZ) gibi fenotipik dl¢lim ve gozlemlere ait bulgular Cizelge 4.1 ve Cizelge
4.2°de verilmistir. Cizelge 4.1’de de goriildiigli gibi denemenin her iki yilinda bazi
ozellikler yoniinden genotiplerin farklilik gosterdigi anlagilmaktadir. Incelenen tiim
ozelliklerde az ya da ¢ok farkliliklar gbzlenmekle birlikte yaprak durus pozisyonu,
yaprak ayasinda antosiyanin renklenmesi, yaprak kenar sekillenmesi, yaprak ayasi
parlaklig1, yaprak ayasinda kabarciklanma, yaprak sapi i¢ kesit egriligi ve yaprak sap1
rengi Ozelliklerinde her iki yilda da benzer 6zelliklerin kaydedildigi goriilmiistiir.
Asagida incelenen bu Ozellikler ayrintili olarak verilmistir. Cizelge 4.2°de ise
denemenin her iki yilinda da bir tekrarda bulunan bitkilerin ¢ogunlugunun gosterdigi

ozellik o genotipin UPOV kriterlerine gore tasidig: 6zellik olarak kaydedilmistir.
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Cizelge 4.1 Pazi Cesit ve Genotiplerinin Fenotipik Ozellikler Bakimindan

Smiflandirilmasi
. - Genotip Sayisi (adet)
Incelenen Ozellikler Siniflar 2017 yili 2018 yili
Fide: Antosiyanin zayit 21 23
RenklenmesiyYogunlugu orta 14 16
Giiglii 12 8
Kisa 10 21
Yaprak: Uzunluk Orta 23 26
Uzun 14 0
Dik 15 15
Yaprak: Pozisyonu Yarn Dik 29 29
Yatik 3 3
Kisa 5 17
Yaprak Ayasi: Uzunluk Orta 25 28
Uzun 17 2
Dar 4 6
Yaprak Ayasi: Genislik Orta 18 32
Genis 25 9
Cok agik 1 0
- K P Acik 16 8
nglll‘zlugﬁam. esil Rengin orta 9 16
Koyu 18 20
Cok koyu 3 3
Yok veya ¢ok zayif 10 10
Yaprak ayasi: Kenar Zayif 26 29
Sekillenmesi Orta 11 8
Giiglii 0 0
Zayif 115 13
Yaprak Ayasi: Parlaklik Orta 24 26
Giiglii 8 8
Zayif 11 13
sl s 2
Giiglii 10 13
Yaprak ayasi: Antosiyanin Yok 36 36
Renklenmesi Var 11 11
Yaprak ayasi: Zayif 31 20
Antosiyanin Renklenmesi Orta 8 9
Yogunlugu Giiglii 8 8
Cok kisa 7 9
Kisa 9 12
Yaprak Sapi: Uzunluk Orta 12 10
Uzun 11 16
Cok uzun 8 0
Cok dar 14 4
Dar 14 15
Yaprak Sapi: Genislik Orta 13 23
Genis 5 4
Cok genis 1 1
Yok veya gok zayif 0 0
Yaprak Sapr: i¢ Kesit Zayif 8 12
Egriligi Orta 30 28
Giiglii 9 7
Beyaz 0 0
Sar1 0 0
Yaprak sapi: Renk Yesil 35 33
Pembe 0 0
Mor 12 14
g;g;e]l;l:lnme Baslangic gr::n 360 239
Geg 11 15
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Cizelge 4.2 Toplanan Pazi Genotiplerinin Fenotipik Ozelliklerine Ait Bulgular

GENOTIiPLER FARY YU YDP YAU YAG YYY YKS YAP
Go1 Giigli  Uzun Dik Orta Orta Koyu Zayif Orta
G02 Zayif  Kisa  YariDik  Orta Orta Orta Zay1f Giiclii
G03 Gicli  Orta Yatik Orta Orta Orta Zayif Orta
G04 Orta Uzun Yan Dik  Orta Orta Orta Zayif Orta
G05 Orta Orta  YartDik Orta  Genis Koyu Zay1f Orta
G06 Glgli  Kisa Yatik Orta  Genis  Cok Koyu Zayif Orta
GO7 Zayif  Orta  YariDik  Uzun  Genis Koyu Orta Orta
GO08 Zayif  Kisa Dik Kisa Orta Acik Zayif Zayif
G09 Zayif Uzun  YariDik  Orta Orta Acik Orta Giligli
G10 Orta Orta  YarnDik Orta  Genis Koyu Orta Orta
Gl1 Orta Orta Dik Orta Orta Acik Zayif Zayif
G12 Zayif  Orta  YarnDik  Orta Orta Orta Zayif Orta
G13 Giigli  Kisa Dik Orta Orta Koyu Zayif Orta
G14 Zayif  Orta  YariDik  Orta  Genis Orta Zayif Orta
G15 Zayif  Orta Dik Uzun  Genis Orta Zayif Orta
G16 Zayif  Kisa Dik Kisa Dar Acik Yok/Cok az Orta
G17 Zayif  Kisa Dik Kisa Dar Orta Yok/Cok az Zayif
G18 Giigli  Kisa Dik Kisa Orta Koyu Orta Orta
G19 Orta Orta  YartDik  Orta Orta Cok Koyu Zayif Zayif
G20 Orta Kisa Dik Kisa Orta Orta Zayif Zayif
G21 Orta Orta  YartDik  Orta Orta Koyu Zayif Orta
G22 Orta Orta  Yann Dik Uzun  Genis Koyu Orta Orta Giiglii
G23 Gigli  Orta  YannDik  Orta Orta Koyu Zayif Zayif
G24 Zayif  Kisa Dik Orta Dar Orta Yok/Cok az Orta
G25 Orta Orta  YannDik  Orta Orta Acik Orta Giigli
G26 Zayif  Orta  YariDik  Orta Orta Agik Yok/Cok az Zayif
G27 Orta Orta Yar1 Dik = Kisa Orta Acik Yok/Cok az Zay1f
G28 Zayif Uzun  YariDik  Uzun  Genis Orta Zayif Orta
G29 Orta Orta  YariDik Orta  Genis Koyu Zayif Orta
G30 Gigli.  Uzun  Yann Dik  Uzun  Genis Koyu Zayif Giigli
G31 Glgli  Orta  YariDik  Orta Orta Acik Zayif Zayif
G32 Gigli  Orta  Yann Dik  Orta  Genis Koyu Zayif Giigli
G33 Gligli  Uzun  Yann Dik  Orta  Genis Koyu Yok/Cok az Orta
G34 Zayif  Orta  YanDik Uzun  Genis Acik Yok/Cok az Zayif
G35 Zayif  Orta Dik Orta Orta Orta Zayif Zay1f
G36 Zayif  Orta Yatik Uzun  Genis Koyu Zayif Orta
G37 Zayif  Orta Dik Uzun  Orta Koyu Zayif Zay1if
G38 Zayif  Orta YanDik Orta  Genis Acik Zayif Zayif
G39 Zayif  Orta Dik Uzun  Orta Orta Orta Zayif
G40 Orta Orta  YartDik  Orta Orta Koyu Yok/Cok az Orta
G41 Zayif Uzun  Yan Dik Uzun Genis  Orta Acik Zayif Gigli
G42 Zayif Uzun  Yan Dik Uzun  Genis Agik Yok/Cok az Orta
G43 Zayif  Orta  YariDik  Orta  Genis Orta Zayif Zay1if
G44 Zayif Uzun  YariDik  Orta Orta Cok koyu Orta Giliglii
G45 Orta Uzun Dik Orta Orta Koyu Orta Giiglii
G46 Gigli  Kisa Dik Kisa Dar Koyu Zayif Orta
G47 Giigli  Uzun  Yann Dik  Orta Orta Koyu Zayif Orta
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Cizelge 4.2 Toplanan Paz1 Genotiplerinin Fenotipik Ozelliklerine Ait Bulgular

(Devami)

GENOTIPLER YAK YAAR YAAY YAU YAG YSKE YSR CBZ
G01 Orta Var Orta Uzun Dar Orta Mor Orta
G02 Orta Yok Zayif Kisa Genis Orta Yesil Orta
G03 Orta Var Giliglii Orta Dar Orta Yesil Orta
G04 Orta Var Orta Uzun Cok Dar Orta Yesil Orta
G05 Giiglii Yok Orta Uzun Dar Zayif  Yesil Orta
G06 Giligli Var Giliglii Cok Kisa Genis Orta Mor Geg
G07 Giigli Yok Zayif Uzun Orta Zayif  Yesil  Orta
G08 Zayif Yok Zayif Cok Kisa Dar Zayif  Yesil Erken
G09 Giligli Yok Zayif Uzun Orta Gligli ~ Yesil Geg
G10 Orta Yok Zayif Orta Orta Gligli ~ Yesil Geg
Gl1 Zayif Yok Zayif Kisa Cok Dar Orta  Yesil Orta
G12 Orta Yok Zay1f Orta Dar Orta Orta Yesil Orta
G13 Giligli Var Giliglii Orta Dar Orta Orta Mor Orta
Gl4 Orta Yok Orta Orta Orta Orta Yesil Orta
G15 Orta Yok Zayif Orta Orta Orta  Yesil Orta
G16 Orta Yok Zayif Cok Kisa Dar Orta Yesil Geg
G17 Zayif Yok Zayif Cok Kisa Dar Zayif  Yesil  Erken
G18 Orta Var Gigli Kisa Orta Orta Mor Orta
G19 Orta Yok Zayif Orta Cok Dar Orta Yesil Orta
G20 Orta Yok Orta Orta Orta Orta Mor Orta
G21 Orta Yok Zayif Uzun Cok Dar Zayif  Mor Orta
G22 Orta Giiglii Yok Zayif Kisa Dar Orta Yesil Orta
G23 Orta Var Orta Orta Cok Dar Zayif ~ Mor  Erken
G24 Zayif Yok Zayif Kisa Cok Dar Orta  Yesil Erken
G25 Giiglii Yok Zayif Kisa Genis Orta Mor Geg
G26 Orta Yok Zayif Kisa Orta Orta  Yesil Orta
G27 Orta Yok Orta Orta Cok Dar Giigli Mor Orta
G28 Orta Yok Zayif  Cok Uzun Orta Orta Yesil Orta
G29 Orta Yok Zayif Orta Cok Dar Zayif  Yesil  Orta
G30 Giigli Var Giigli Uzun Dar Orta Yesil Orta
G31 Orta Yok Giglii Cok Uzun Cok Dar Orta Mor Orta
G32 Giglii Yok Zayif  Orta Uzun Orta Guglii  Yesil Orta
G33 Orta Var Giigli Orta Dar Orta Mor Geg
G34 Giiglii Yok Zayif Uzun Dar Orta Yesil Orta
G35 Zayif Yok Zayif Uzun Dar Orta Yesil Orta
G36 Orta Yok Zayif Cok Kisa Cok Genis  Giiglii  Yesil Geg
G37 Orta Yok Zayif Cok Kisa Dar Orta Yesil Orta
G38 Zayif Yok Zayif Uzun Cok Dar Orta Yesil Orta
G39 Zayif Var Zayif Kisa Dar Orta Yesil Orta
G40 Giiglii Yok Orta Uzun Dar Orta Yesil Orta
G41 Giiglii Yok Zayif Uzun Dar Orta Yesil Orta
G42 Orta Yok Zayif Uzun Cok Dar Orta Yesil Orta
G43 Zayif Yok Zayif Orta Orta Orta Yesil Orta
G44 Orta Yok Zayif Orta Genis Orta Yesil Geg
G45 Giglii Yok Zayif Uzun Orta Guglii  Yesil Geg
G46 Giglii Var Giglii Kisa Cok Dar Zayif Mor Geg
GA7 Orta Var Gliglii Orta Orta Orta Mor Geg
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4.1.1 Fide Antosiyanin Renklenmesi Yogunlugu

Genotipler arasinda fide antosiyanin renklenmesi yogunlugu bakimindan
farklilik bulundugu ve bu anlamda 22 genotipin fide antosiyanin renklenmesinin
yogunlugu ¢ok az oldugu, 13 genotipin orta antosiyanin renklenmesi gosterdigi ve 12
genotipin yliksek antosiyanin renklenmesine sahip oldugu tespit edilmistir. Buna gore,
genotiplerin %48.9’unda fide antosiyanin renklenmesi yogunlugunun olmadigi,
genotiplerin %25.5’inde orta fide antosiyanin renklenmesi yogunlugu ve %21.3’{inde

ise gii¢lii fide antosiyanin renklenmesi yogunlugu oldugu gézlenmistir (Cizelge 4.2).

Denemenin her iki yilinda da fide antosiyanin renklenmesi bakimindan pazi
genotiplerinin biiyiik cogunlugunun zayif diizeyde antosiyanin renklenmesi gosterdigi
tespit edilmistir (Sekil 4.1). 2017 yilinda 21 genotip zayif yogunlukta renklenme
gosterirken 2018 yilinda bu say1 23 olmustur. Yine denemenin her iki yilinda da orta
ve giiclii yogunlukta antosiyanin renklenmesi gosteren genotip sayisi sirasiyla 14 ve

12 olurken, 2017 yilinda gii¢lii renklenme gosteren genotip sayist 2018 yilina gore

daha yiiksek ¢cikmistir.
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Sekil 4.1 2017 ve 2018 Yili Denemlerinde Pazi Genotiplerinin Fide Antosiyanin
Renklenmesi Yogunlugu Dagilimi

4.1.2 Yaprak Uzunlugu

Yaprak uzunlugunu belirlemek i¢in 47 paz1 genotiplerinde yapilan morfolojik
gozlemler sonucu 14 genotipin kisa, 26 genotipin orta uzunlukta ve 7 genotipin de
uzun yapraga sahip oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.2). Yaprak uzunlugu bakimindan
genotiplerde farkliliklarin = oldugu Dbelirlenmistir.  Yetistirdigimiz —genotiplerin
%29.7’sinde kisa yaprak uzunluguna sahip oldugu, genotiplerin %55.3’{inde orta

yaprak uzunlugu ve %14.9’unda ise uzun yaprakli oldugu tespit edilmistir.
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Denemenin ilk yilinda uzun yaprak ozelligi gosteren genotip sayisi yiiksek
cikarken ikinci yilda uzun yaprakli genotip gdzlenmemistir. Bu durum g¢esitli
nedenlerden kaynaklanabilmektedir. Fenotipik 0Ozelliklerin ekolojik kosullardan
yiiksek derecede etkilenmis olabilecegi, akla en yatkin gelen diisiincedir. Bununla
birlikte yabaci tozlanan tiirlerde kendileme depresyonu da dnemli etkenlerden biri
olarak diislintilebilir. Nitekim yapilan ¢aligmalarda yaprak uzunlugu gibi fenotipik
ozelliklerin kendileme depresyonu nedeniyle ilerleyen generasyonlarda degisime

ugradigi bildirmistir (Hecker, 1972).
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Sekil 4.2 2017 ve 2018 Yili Denemlerinde Pazi Genotiplerinin Yaprak Uzunlugu
Dagilimi

4.1.3 Yaprak Durus Pozisyonu

Cizelge 4.2°de popiilasyon yaprak durus pozisyonuna gore degerlendirilmistir.
Yetistirilen 47 pazi genotiplerinde yapilan morfolojik gézlemler sonucu bitki yaprak
durus pozisyonu 6zellikleri incelendiginde, 3 genotipin yatik, 29 genotipin yari dik ve
15 genotipin dik gelisim 6zelligine sahip oldugu gdzlemler sonucu tespit edilmistir.
Yaprak durus pozisyonu degerlendirilen genotiplerin %6.4’niin yatik, %61.7’sinin yar1
dik ve %31.9’unda dik oOzellikte oldugu belirlenmistir. Yetistiricilik donemleri
karsilagtirildiginda yaprak durus pozisyonu dagiliminda genotip sayilarinda bir dnceki

yetistiricilik yilina gore degisiklik gdzlenmemistir (Sekil 4.3).

37



2017 2018
35
[e)] [e)]
o~ (o]
30
25
20 n n
— i
15
10
5 m m
0
DIK YARI DIK YATIK

Sekil 4.3 2017 ve 2018 Y1l1 Denemlerinde Yaprak Durus Pozisyonu Dagilimi
4.1.4 Yaprak Ayas1 Uzunlugu

Denemede kendilenerek yetistirilen 47 paz1 genotiplerinde yapilan morfolojik
gozlemler sonucu yaprak ayasi uzunlugunda farklilik bulundugu ve bu anlamda 7
genotipin kisa 29 genotipin orta uzunlukta ve 11 genotipin de uzun yaprak ayasina
sahip oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.2). Buna gore, genotiplerin %14.9’unde kisa
yaprak ayasi uzunluguna sahip oldugu, genotiplerin %61.7’sinde orta yaprak ayasi

uzunlugu ve %23.4’linda ise uzun yaprak ayasina sahip oldugu tespit edilmistir.

Birbirini izleyen iki yetistiricilik yili degerlendirildiginde yaprak ayasi
6zelligi bakimindan birinci y1l 17 genotipin uzun yaprak 6zelligi gosterdigi, ikinci yil
2 genotipin uzun yaprak o6zelligi gosterdigi tespit edilmistir (Sekil 4.4). Arastirmanin
her iki yilinda (2017 ve 2018), ayn1 yetistirme kosullarinda elde edilen yaprak ayasi
uzunlugu verileri arasinda énemli diistisler yasanmistir. Bu durum farkli arastiricilar

tarafindan (Hecker, 1972; Gaspar ve ark., 2002) yiritilen c¢aligmalarda da

gozlemlenmistir.
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Sekil 4.4 2017 ve 2018 Y1l1 Denemlerinde Yaprak Ayast Uzunlugu Dagilimi
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Denemede genotiplerin yaprak ayasi uzunlugu degerleri ortalama 8.30 cm ile
22.30 cm arasinda Olglilmiistiir. Esiyok ve ark., (2011) yapmis olduklar1 ¢alismada
ortalama yaprak ayasi1 uzunluk degerlerinin 11.88 cm ile 27.56 cm arasinda degistigini
bildirmistir. Yapmis oldugumuz c¢alismada elde edilen yaprak ayasi degerleri ile

onceki caligmalardan elde edilen degerlerin paralellik gosterdigi tespit edilmistir.
4.1.5 Yaprak Ayasi Genisligi

Iki yetistiricilik sezonu boyunca kendilenerek yetistirilen 47 paz1 genotipinde
yapilan morfolojik gozlemler sonucu bu Ozellige gore olusturdugumuz
simiflandirmada 6 genotipin dar, 32 genotipin orta ve 9 genotipin de uzun yaprak ayasi
genisligine sahip oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.2). Buna gore, genotiplerin
%12.8’inde dar yaprak ayasi genisligine, %68.1’inde orta yaprak ayas1 genisligine ve

%19.1’inde ise uzun yaprak ayasi genisligine sahip oldugu tespit edilmistir.

Iki yetistiricilik y1l1 (2017) degerlendirildiginde birinci y1l toplam 25 genotip
uzun Ozellik gdsterirken ikinci y1l 9 genotip uzun 6zellik gostermistir. Yaprak ayasi
genisligi birinci yetistiricilik donemine kiyasla ikinci yetistiricilik doneminde daha
kisa ¢ikmistir (Sekil 4.5). Buna gore gerek bu tez ¢alismasindan elde edilen iki yillik
veriler, gerekse diger literatiir kaynaklarindan elde edilen veriler 1s18inda, pazinin
farkli ¢cevre kosullarina gore morfolojik 6zelliklerinde ciddi degisimler yasanabilecegi

diistiniilmektedir.
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Sekil 4.5 2017 ve 2018 Y1l Denemlerinde Yaprak Ayast Genisligi Dagilimi
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416 Yaprak Ayasi Yesil Rengin Yogunlugu

UPOV kriterlerine gore yaprak ayasi yesil rengin yogunlugu olan genotipler
ile olmayan genotipleri ayirt etmek igin bitkini olgunlastigi donemde genotipler
degerlendirilmistir. Yapilan smiflandirmada 8 genotipte yaprak ayasi yesil rengin
yogunlugu acik oldugu, 16 genotipte orta orta yaprak ayasi yesil rengin yogunlugu
gosterdigi 20 genotipte koyu yaprak ayasi yesil rengin yogunlugu ve 3 genotipte ¢cok
koyu yaprak ayasi yesil rengin yogunlugu oldugu tespit edilmistir. Buna gore,
genotiplerin %21.6’sinde yaprak ayasi yesil rengin yogunlugu olmadigi, genotiplerin
%?34’linde orta yaprak ayasi yesil rengin yogunlugu, genotiplerin %42.6’sinda koyu
yaprak ayas1 yesil rengin yogunlugu ve %6.4’{inde ise ¢cok koyu yaprak ayas1 yesil
rengin yogunlugu oldugu gozlenmistir (Cizelge 4.2).

Iki yetistiricilik y1li karsilastirildiginda genotiplerin yaprak ayast yesil rengin
yogunlugu sayilart farklilik gdstermistir. Genotiplerin biiyiik ¢ogunlugu her iki
yetistiricilik y1linda orta ve koyu yaprak ayas1 yogunlugu sinifinda yer almigtir. 2017
yilinda 19 genotip agik renk sinifinda yer alirken, 2018 yilinda 8 genotip agik renk
smifinda yer almistir. Birinci yetistiricilik y1linda orta sinifta yer alan genotip sayisi
26 olurken ikinci yetistiricilik yilinda genotip sayis1 16 olmustur. Bu iki 6zellik
acisindan genotip sayilarinda belirgin farkliliklar meydana gelmistir. Andrello ve ark.,
(2017) yapmus olduklar1 ¢alismada, tiirler arasinda giiglii farklilasmanin cografyadan
kaynakli olusan genetik yapinin cevresel degiskenler ile baglantili olarak tiirler
arasindaki farkliliklara neden olabilecegini bildirmis, ¢alismada tespit edilen farkli

renk yogunluklarinin genetik yapiyla ilgili oldugu diistiniilmektedir (Sekil 4.6).
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Sekil 4.6 2017 ve 2018 Yili Denemlerinde Yaprak Ayasi Yesil Rengin Yogunlugu
Dagilimi
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4.1.7 Yaprak Ayasi Kenar Sekillenmesi

UPOV kriterlerine gore yaprak ayasi kenar sekillenmesi yok veya ¢ok zayif,
zayif, orta ve giiclii olarak {ic smifta degerlendirilmistir. ki yetistiricilik sezonu
boyunca kendilenerek yetistirilen 47 pazi genotiplerinde yapilan morfolojik
gozlemlerde, yaprak ayasi kenar sekillenmesinin 9 genotipte yok veya c¢ok zayif, 29
genotipte zayif, 9 genotipte orta oldugu tespit edilmistir (Cizelge 4.2). Buna gore,
genotiplerin %19.1’inde yaprak ayasi1 kenar sekillenmesinin olmadigi, genotiplerin
%61.8’inde zayif yaprak ayasi kenar sekillenmesinin tespit edildigi, genotiplerin
%19.1’inde orta yaprak ayasi kenar sekillenmesinin oldugu gézlenmistir (Sekil 4.7).
Arastirmada degerlendirilen 47 genotipte, yaprak ayasi kenar sekillenmesi durumu
incelendiginde, her iki 6l¢lim y1linda da biiyiik oranda “zayif” kenar sekillenmesi tespit

edilmistir.
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Sekil 4.7 2017 ve 2018 Y1l Denemlerinde Yaprak Ayasi Kenar Sekillenmesi Dagilimi
4.1.8 Yaprak Ayasi Parlakhg:

UPOV kriterlerine gore yaprak ayasi parlakligi zayif, orta ve giiclii olarak {i¢
sinifta degerlendirilmistir. Iki yetistiricilik sezonu boyunca kendilenerek yetistirilen
47 paz1 genotipinde yapilan morfolojik gozlemler sonucu 15 genotipin zayif, 25
genotipin orta, 7 genotipin giicli yaprak ayast parlakligma sahip oldugu
gozlemlenmistir (Cizelge 4.2). Buna gore, genotiplerin %31.9’unda zayif yaprak ayasi
parlakligi, genotiplerin %353.2°sinde orta yaprak ayasi parlakligi, genotiplerin
%14.9’unda gii¢lii yaprak ayasi parlaklig1 oldugu gozlenmistir.
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Denemenin her iki yilinda da yaprak ayasi parlakligi bakimindan pazi
genotiplerinin biiyliik ¢ogunlugunun zayif ve orta diizeyde yaprak ayasi parlakligi
gosterdigi tespit edilmistir (Sekil 4.8). 2017 yilinda 15 genotip zayif parlaklik
gosterirken, 2018 yilinda bu say1 13 olmustur. 2017 yilinda orta parlaklik gosteren
genotip sayisi 2018 yilina gore daha az ¢ikmustir.
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Sekil 4.8 2017 ve 2018 Y1l1 Denemlerinde Yaprak Ayasi Parlakligi Dagilimi
419 Yaprak Ayasi Kabarciklanma Durumu

Iki yetistiricilik sezonu boyunca kendilenerek yetistirilen 47 paz1 genotipinde
yapilan morfolojik gdzlemler sonucu 11 genotipte zayif yaprak ayasi kabarciklanmasi,
26 genotipte orta derecede yaprak ayasi kabarciklanmasi ve 10 pazi genotipte giiglii
yaprak ayasi kabarciklanmasi tespit edilmistir. Buna gore, genotiplerin %23.4’iinde
zayif yaprak ayasi kabarciklanmasi, genotiplerin %55.3’linde orta yaprak ayasi
kabarciklanmasi, genotiplerin %21.3’linde giiglii yaprak ayasi kabarciklanmasi oldugu

gbzlenmistir (Cizelge 4.2).

Iki yetistiricilik yili degerlendirildiginde yaprak ayasi kabarciklanmas1 dzelligi
bakimindan genotip sayilarinda bir onceki yetistirme donemine goére belirgin bir

farklilik gézlemlenmemistir (Sekil 4.9).
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Sekil 4.9 2017 ve 2018 Yili Denemlerinde Yaprak Ayas1 Kabarciklanma Dagilimi1
4.1.10 Yaprak Ayasi Antosiyanin Renklenmesi

UPOV kriterlerine gore yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi yok ve var
olarak iki sinifta degerlendirilmistir. Iki yetistiricilik sezonu boyunca kendilenerek
yetistirilen 47 pazi genotiplerinde yapilan morfolojik gozlemler sonucu 12 genotipte
yaprak ayasi antosiyanin renklenmesinin oldugu, 35 genotipte yaprak ayasi
antosiyanin renklenmesinin olmadig tespit edilmistir (Cizelge 4.2). Gézlemler sonucu
genotiplerin %25.5’inde yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi oldugu, genotiplerin %

74.5’inde yaprak ayasi antosiyanin renklenmesinin olmadig tespit edilmistir.

Iki yetistiricilik yili karsilastirildiginda, denemenin ilk yili yaprak ayasi
antosiyanin renklenmesi gosteren genotip sayist ile ikinci yil1 antosiyanin renklenmesi

gosteren genotip sayilari arasinda degisiklik gézlemlenmemistir (Sekil 4.10).
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Sekil 4.10 2017 ve 2018 Y1li Denemlerinde Yaprak Ayasi Antosiyanin Renklenmesi
Dagilim1
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4.1.11 Yaprak Ayas1 Antosiyanin Renklenmesi Yogunlugu

UPOV kriterlerine goére yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi yogunlugu
zayif, orta ve giiclii olarak {ic smifta degerlendirilmistir. ki yetistiricilik sezonu
boyunca kendilenerek yetistirilen 47 paz1 genotiplerinde yapilan morfolojik gézlemler
sonucu 30 genotipte zayif yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi yogunlugu, 8
genotipte orta derecede yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi yogunlugu ve 9 pazi
genotipte gii¢lii yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi yogunlugu tespit edilmistir.
Yaprakta antosiyanin renklenmesi yogunlugu olan genotipler ile olmayan genotipleri
ayirt etmek i¢in, yapraklarin olgunlastigi donemde dikim siralar1 gezilerek genotipler
degerlendirilmistir. Gozlemler sonucu genotiplerin  %63.8’inde yaprak ayasi
antosiyanin renklenmesi yogunlugunun zayif oldugu, genotiplerin %17’sinde orta
yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi yogunlugunun oldugu, genotiplerin %19.2’sinde
giiclii yaprak ayasi antosiyanin renklenmesinin yogunlugunun oldugu tespit edilmistir
(Cizelge 4.2).

Iki yetistiricilik yili degerlendirildiginde, ilk yetistiricilik yilinda 31 genotip
zayif, 8 genotip orta ve 8 genotip giiclii yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi
yogunlugu gdstermistir. Ikinci yetistiricilik yilinda 30 genotip zayif, 9 genotip orta ve
8 genotip giiclii yaprak ayas1 antosiyanin renklenmesi yogunlugu gostermistir. Her iki
yilda da yaprak ayas1 antosiyanin renklenmesi yogunlugu gosteren genotip sayilarinda

belirgin bir degisiklik tespit edilmemistir (Sekil 4.11).
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Sekil 4.11 2017 ve 2018 Y1ili Denemlerinde Yaprak Ayasi Antosiyanin Renklenmesi
Dagilimi
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4.1.12 Yaprak Sap:1 Uzunlugu

UPOV kriterlerine gore yaprak sap1 uzunlugu cok kisa, kisa, orta, uzun ve ¢ok
uzun olarak bes sinifta degerlendirilmistir. Yaprak sapi uzunlugunu belirlemek igin,
yapraklarin olgunlastig1 dénemde siralar gezilerek genotipler degerlendirilmistir. ki
yetistiricilik sezonu boyunca kendilenerek yetistirilen 47 pazi genotiplerinde yapilan
morfolojik gdézlemler sonucu genotiplerin yaprak sap1 uzunlugu bakimindan oldukga
farklilik gosterdigi gozlenmistir. 6 genotipin ¢ok kisa, 9 genotipin kisa, 16 genotipin
orta, 14 genotipin uzun ve 2 genotipinde ¢ok uzun yaprak sapt uzunluguna sahip
oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.2). Buna gore, genotiplerin %12.7’sinde ¢ok kisa
yaprak sap1 uzunlugu, genotiplerin %19.2’sinde kisa yaprak sap1 uzunlugu,
genotiplerin %34’tinde orta yaprak sapi uzunlugu, genotiplerin %29.8’sinde uzun
yaprak sap1 uzunlugu ve %6.3’tinde ise ¢ok uzun yaprak sap1 uzunluguna sahip oldugu

tespit edilmistir.

Yetistiricilik yillar1 karsilagtirildiginda, 2017 yilinda ¢ok uzun yaprak sapi
uzunlugu 6zelligi gosteren genotip sayist 8 olurken, 2018 yilinda bu 6zelligi gdsteren
genotip tespit edilememistir. ilk yetistiricilik yilinda 7 genotip ¢ok kisa yaprak sap1
uzunlugu gosterirken, ikinci yetistiricilik yilinda bu say1 9 olmustur. Ayni sekilde 2017
yilinda kisa yaprak sap1 ozelligi gosteren genotip sayist 9 olurken bir sonraki yil
genotip sayist 12°ye cikmustir. 2017 ve 2018 yilinda gergeklestirilen morfolojik
Olctimler karsilastirildiginda, yaprak sap1 uzunlugu i¢in, her bir genotipe gore degisen
oranlarda disiisler yasandigr goriilmiistiir (Sekil 4.12). Aradaki bu farkliligin,
genotiplerin ¢evre kosullarina adaptasyon yetenekleri arasindaki farkliliktan

kaynaklandig1 ve kendilenme depresyonun da etkili oldugu diistiniilmektedir.
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Sekil 4.12 2017 ve 2018 Y1ili Denemlerinde Yaprak Sap1 Uzunlugu Dagilimi
4.1.13 Yaprak Sap1 Genisligi

Yaprak sap1 genisligini belirlemek icin, yapraklarin olgunlastigi donemde
dikim siralar1 gezilerek genotipler UPOV kriterlerine gore yaprak sap1 genisligi ¢ok
dar, dar, orta, genis ve cok genis olmak iizere bes sinifta degerlendirilmistir. Iki
yetistiricilik sezonu boyunca kendilenerek yetistirilen 47 pazi genotipinde yapilan
morfolojik gdzlemler sonucu 12 genotipin ¢ok dar, 17 genotipin dar, 13 genotipin orta,
4 genotipin genis ve 1 genotipin ¢ok genis yaprak sapi genisligine sahip oldugu
belirlenmistir (Cizelge 4.2). Buna gore, genotiplerin %25.5’inde ¢ok dar yaprak sapi,
%36.2’sinde dar yaprak sapi, %27.7’sinda orta yaprak sapi, %8.5’inde genis yaprak
sap1 Ve %2.1” inde ise ¢ok genis yaprak sap1 genisligine sahip oldugu tespit edilmistir.

Her iki yila ait veriler degerlendirildiginde yaprak sap1 genisligi orta 6zellik
gosteren genotip sayisi birinci yil 13 olurken, ikinci y1l 23 olarak tespit edilmistir. 2017
yilinda ¢ok dar 6zellik gosteren genotip sayisi 14 olurken, 2018 yilinda bu 6zelligi
gosteren genotip sayisi 4 olmustur. Cok dar yaprak ayas: genisligi 6zelligi gdsteren
genotip sayilart ikinci yetistiricilik yilina gore azalmis ayrica orta yaprak ayasi
genisligi ozelligi gosteren genotip sayilari ikinci yetistiricilik yilina gére artmistir
(Sekil 4.13). Genotipler arasinda farkli oranlarda yasanan bu degisimler, agirlikl

olarak ¢evre sartlarinda yasanan olumsuz kosullardan kaynaklandig diisiiniilmektedir.
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Sekil 4.13 2017 ve 2018 Y1ili Denemlerinde Yaprak Sap1 Genisligi Dagilim1
4.1.14 Yaprak Sapi i¢ Kesit Egriligi

UPOV kriterlerine gore yaprak sap1 i¢ kesit egriligi yok veya ¢ok zayif, zayif,
orta ve giiclii olarak dort smifta degerlendirilmistir. iki yetistiricilik sezonu boyunca
kendilenerek yetistirilen 47 pazi genotiplerinde yapilan morfolojik gozlemler sonucu
8 genotipte zayif yaprak sapi i¢ kesit egriligi, 33 genotipte orta yaprak sapi i¢ kesit
egriligi ve 6 pazi genotipte giiclii yaprak sap1 i¢ kesit egriligi tespit edilmistir. Buna
gore, genotiplerin %17’sinde zayif yaprak sapi1 i¢ kesit egriligi ve %70.2’sinde orta
yaprak sap1 i¢ kesit egriligi, %12.8’inde giiclii yaprak sapi i¢ kesit egriligi, tespit

edilmistir.

Iki yetistiricilik yilma ait gdzlemler karsilastirildiginda, birinci yil zayif
yaprak sap1 i¢ kesit egriligi gosteren genotip sayisi 8 olurken, ikinci yil bu 6zelligi
gdsteren genotip sayist 12 olmustur. Yine denemenin her iki yilinda da orta ve giiglii
yaprak sapi i¢ kesit egriligi gosteren genotip sayisi sirastyla 30 ve 28 olmustur. Giigli
ozellik gosteren 2017 yilinda, gii¢lii renklenme gosteren genotip sayis1t 2018 yilina

kiyasla daha yiiksek ¢ikmistir (Sekil 4.14).
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Sekil 4.14 2017 ve 2018 Y1li Denemlerinde Yaprak Sap1 i¢ Kesit Egriligi Dagilimi
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4.1.15 Yaprak Sap1 Rengi

UPOV kriterlerine gore yaprak sap1 beyaz, sari, yesil, pembe ve mor olarak bes
sinifta degerlendirilmistir. Iki yetistiricilik sezonu boyunca kendilenerek yetistirilen
47 paz1 genotipinde yapilan morfolojik gézlemler sonucu 34 genotipte yesil yaprak
sap1 tespit edilirken, 13 genotipte mor yaprak sapi tespit edilmistir. Genotiplerin
%72.3’nlin yaprak sap1 rengini yesil oldugu %27.7’sininde mor yaprak sap1 rengine
sahip oldugu belirlenmistir. Iki yetistiricilik y1l1 verileri karsilastirildiginda, birinci yil
yesil yaprak sap1 gosteren genotip sayist 35 olurken, ikinci yetistiricilik yilinda 33
olmustur. Ayni1 sekilde mor yaprak sap1 rengi gosteren genotip sayis1 2017 yilinda 12;
2018 yilinda 14 olmustur (Sekil 4.15). iki yillik veriler degerlendirildiginde, her bir
genotipin degisimleri de birlikte incelendiginde, yaprak sapi rengi ozelligi 2018

yilinda bir 6nceki yila gore belirgin bir artis gdstermemistir.
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Sekil 4.15 2017 ve 2018 Y1l Denemlerinde Yaprak Sap1 Rengi Dagilimi
4.1.16 Ciceklenme Baslangi¢c Zamani

UPOV kriterlerine gore ¢igeklenme baglangigc zamani erken, orta ve geg olarak
lic sinifta degerlendirilmistir. iki yetistiricilik sezonu boyunca kendilenerek yetistirilen
47 paz1 genotiplerinde yapilan morfolojik gozlemler sonucu 4 genotipte erken
ciceklenme baslangig¢ zamani tespit edilirken, 32 genotipte orta ¢igeklenme baslangig
zamani ve 11 genotipte ise ge¢ cigeklenme baslangic zamani tespit edilmistir.
Genotiplerin %8.5’nin erken ¢igeklendigi %68.1’inde orta ¢igeklenme baslangig
zamaninin oldugu ve %23.4’iinde ge¢ ¢iceklendigi belirlenmistir. iki yetistiricilik y1l1
ciceklenme baslangi¢c zamani 6zelligi bakimindan genotip sayilar karsilagtirildiginda,

onemli bir farkin olmadigi tespit edilmistir (Sekil 4.16).
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Sekil 4.16 2017 ve 2018 Yili Denemlerinde Ciceklenme Baslangi¢c Zamani1 Dagilimi
4.1.17 Kiimeleme Analizi

Paz1 genotiplerinin morfolojik veriler kullanilarak degerlendirilmesinde
kullanilan kiimeleme analizi bulgular1 Sekil 4.17°de verilmistir. UPOV kriterleri baz
alinarak morfolojik 6zellikler bakimindan degerlendirilen pazi genotiplerinin %22 ile
%97 arasinda benzerlik gosterdigi saptanmis ve ortalama benzerlik katsayisit da r =
0.33 olarak hesaplanmistir. Bu degerler 1s183inda Dogu Karadeniz bolgesinden
topladigimiz pazi genotipleri incelenen o6zellikler bakimindan 4 gruba ayrilmistir.
Genotiplerin biiyiik cogunlugu (23 genotip) tanik genotiplerin de (G46 ve G47) iginde
bulundugu 4. kiimede toplanmaistir. Paz1 genotipleri icerisinde 3. kiimede yer alan G12
ve G15 genotipleri fenotipik olarak birbirlerine en ¢ok benzeyen genotipler olurken,
GOl ve G41 genotipleri arasindaki benzerlik katsayisi da en az olmustur. Pazi
genotiplerinin kiimelere dagiliminda genotiplerin toplandigi cografyanin etkisinin

olmadig1 ve varyasyonun da yeterli diizeyde oldugu goriilmiistiir.
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Sekil 4.17 Pazi1 Genotiplerinin UPOV’ a Gore Kiimeleme Dendogrami

Bozkalfa ve ark., (2011) yaptiklari ¢alismada farkli cografi konumlardan
toplanan pazi oOrnekleri arasinda agromorfolojik ozellikler bakimindan genis bir
varyasyon gozlemlendigini, incelenen bitki ozelliklerinde yaprak agirligi, petiol
genisligi, yaprak sap1 kalinlig1, yaprak ayas1 uzunlugu, yaprak sap1 uzunlugu ve yaprak
ayasi genisligi en belirgin karakterler oldugunu bildirmislerdir. Yine Bozkalfa ve ark.,
(2016) yaptiklar1 c¢alismada 52 pazi genotipinde agromorfolojik o6zellikleri
inceleyerek, genetik iliskileri ve gesitliligi belirlemislerdir. Temel bilesen analizleri
(PCA), agromorfolojik 6zellikler i¢in toplam varyasyonlarin %77.26’sin1 agiklarken,
paz1 genotiplerinin dort ana kiimeye ayrildig1 ve pazi genotiplerini ayirmada yaprak

agirhigy, yaprak sapi1 genisligi, yaprak sap1 kalinligi, yaprak ayast uzunlugu ve yaprak



ayasi genisliginin, temel Ozellikler oldugunu bildirmislerdir. Ayrica Tan ve ark.,
(2017) yapmis olduklart ¢alismada, Tirkiye'de Beta tiirlerinin morfolojik
karakterizasyonu sonucu, yabani ve Kkiiltiir formlar1 arasindaki gen akisindan
kaynaklanan siirekli bir varyasyon oldugu ve ¢igek ve yaprak ozelliklerinde bu
varyasyonun belirgin oldugunu tespit etmislerdir. Bu ¢aligmalar bizim ¢alismamiza
benzer sekilde kiimeleme analizi gergeklestirmis ve pazida morfolojik 6zelliklere gore

farkli gruplar tespit edilmistir.

4.1.18 Paz Genotiplerinin Morfolojik Ozelliklere Ait Temel Bilesen Analizi
(TBA)

UPOV kriterleri kapsaminda incelenen morfolojik 6zelliklerden elde edilen
verilere uygulanan Temel Bilesen Analizine ait bulgular Cizelge 4.4 te verilmistir. Ik
5 temel bilesen ekseninin 6z degeri 1’den biiyiik ¢cikmistir. Temel bilesen eksenlerinin
olusturdugu varyanslar incelendiginde ilk 2 eksenin acgikladig1 varyansin digerlerine
gore daha yiiksek (%22.89 ve %21.69) oldugu goriilmiistiir. Oz degeri 1°den biiyiik
olan 5 temel bilesen ekseni toplam varyansin %72.06’sin1 agiklamaktadir. Elde edilen
bu deger yapilan morfolojik degerlendirmenin etkili oldugunu gostermektedir.
Nitekim genetik iligkilerin incelenmesinde temel bilesen eksenlerinin ilk 2 veya
3’linlin agikladig1 varyansin %25’ten yiiksek olmasinin etkili bir degerlendirme i¢in
yeterli olabilecegi belirtilmistir (Mohammadi ve Prasanna, 2003). Incelenen
ozelliklerin genotipler arasindaki varyasyona katkilar1 ayrica Sekil 4.18, 4.19, 4.20,
4.21 ve 4.22°de verilmistir.

Temel bilesenin ilk ekseninde (Sekil 4.18) fide antosiyanin renklenmesi
yogunlugu (FARY), yaprak ayas: yesil renk yogunlugu (YYY), yaprak ayasi
antosiyanin renklenmesi (YAAR), yaprak ayasi antosiyanin yogunlugu (YAAY) ve
yaprak sapt rengi (YSR) ozellikleri disindaki ozelliklerin hepsinin varyasyona
katkilarinin yiiksek oldugu gériilmektedir. Ilk eksende dzellikle yaprak ayasi parlaklig
(YAP), yaprak ayast genigligi (YAG), yaprak uzunlugu (YU) ve yaprak ayasi
uzunlugu (YAU) karakterleri genotipler arasinda ayirt edici 6zellikler olarak ortaya
cikmustir.

Toplam varyansin %21.69’unu agiklayan ikinci eksende ise fide antosiyanin

renklenmesi yogunlugu (FARY), yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi (YAAR),
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yaprak ayasi antosiyanin yogunlugu (YAAY) ve yaprak sap1 rengi (YSR) ozellikleri
sOzii edilen varyansin olusmasina yiiksek katkilar sunmustur (Sekil 4.19).

Oz degeri 1.97 olan temel bilesenlerin iiciincii ekseninde yaprak sap1 uzunlugu
(YSU) ve yaprak sap1 genisligi (YSG) ozellikleri genotipler arasindaki varyansa diger
Ozelliklere gore daha fazla katkida bulunmuslardir (Sekil 4.20). Bununla birlikte
yaprak uzunlugu (YU) ve ¢igeklenme baslangi¢ zamani da (CBZ) tigiincii eksende 6ne

c¢ikan karakterler olmustur.
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Cizelge 4.3 UPOV Kiriterleri Kapsaminda Incelenen Morofolojik Ozelliklerin Pazi Genotipleri Arasindaki Varyansa Katkilart

Temel Bilesenler

T™B1 TB2 TB3 TB4 TB5 TB6 TB7 TB8 TB9 TB10 TB11 TB12 TB13 TBl4 TB15 TB16
Varyans (%) 2289 2169 1234 801 713 584 419 347 325 295 2.40 1.98 1.71 0.91 0.74 0.50
Toplam varyans (%) 22.89 4458 56.92 64.93 7206 7790 82.09 8556 88.81 91.76 94.16 96.14 9785 98.76 99.50 100.00
Oz deger 366 347 197 128 114 093 067 055 052 047 0.38 0.32 0.27 0.15 0.12 0.08
FARY 002 -091 -015 004 001 001 000 005 019 0.10 0.13 0.13 0.10 0.05 0.14 0.17
YU 065 -003 048 -023 -020 033 -012 -011 023 004 010 -0.07r -0.10 -0.18 -0.09 0.07
YDP 05 010 020 003 061 -0.17 o0.07 -029 019 -026 -0.12 -0.07r 017 -0.01 0.03 0.01
YAU 063 -029 037 032 004 011 -019 037 004 010 -003 -0.17 0.17 0.13 -0.08 -0.04
YAG 066 -012 035 025 035 -002 024 015 -019 004 -001 005 -033 0.01 0.07 0.03
YYY 022 046 -010 064 -008 013 -018 -039 -0.19 0.25 0.02 -0.04 0.05 0.01 0.04 0.04
YKS 046 014 -034 030 -045 027 042 008 001 -024 -019 0.05 0.08 -0.02 -0.03 0.04
YAP 068 013 -030 -008 -036 -028 -021 -0.09 0.07 -025 015 -0.12 -0.16 0.16 0.04 0.01
YAK 054 037 -005 -004 -018 -064 -008 019 -0.07 014 -0.11 0.05 0.10 -0.16 0.02 0.04
YAAR -009 080 014 015 001 028 -026 022 016 -0.15 0.03 0.12 0.01 -0.06 0.19 -0.05
YAAY -0.12 089 017 -007 017 -001 -005 0.08 -003 -0.06 0.09 024  0.02 012 -0.15 0.13
YSU 039 003 070 -025 -032 -0.04 024 -016 -0.11 0.07 0.16 0.17 0.15 0.08 0.07 -0.08
YSG 053 000 -065 013 026 004 010 0.06 0.01 0.02 0.39 0.10 0.06 -0.08 -0.06 -0.08
YSKE 049 -007 -027 -054 015 032 -0.18 0.04 -044 -007 -006 -004 010 -0.01 0.05 0.04
YSR -025 077 -002 -019 005 001 034 011 005 015 0.16 -0.34 0.05 0.02 0.07 0.06
CBZ 056 032 -042 -033 008 014 004 -005 027 035 -023 010 -0.07 010 0.01 -0.05

FARY: Fide antosiyanin renklenmesi yogunlugu; YU: Yaprak uzunlugu; YDP:

Yaprak durus pozisyonu; YAU: Yaprak ayasi uzunlugu; YAG: Yaprak ayasi genisligi;
YYY: Yaprak ayasi yesil renk yogunlugu; YKS: Yaprak ayasi kenar sekillenmesi; YAP: Yaprak ayasi parlakligi; YAK: Yaprak ayasi kabarciklanma durumu; YAAR:
Yaprak ayas1 antosiyanin renklenmesi; YAAY: Yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi yogunlugu; YSU: Yaprak sap1 uzunlugu; YSG: Y aprak sap1 genisligi; YSKE:

Yaprak sapi i¢ kesit egriligi; YSR: Yaprak sap1 rengi; CBZ: Cigceklenme baslangic zamani
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Sekil 4.18 Tlk Temel Bilesen Ekseninde Degiskenlerin Varyasyona Katkisi

0.8

0.6

o
s

%]

.
%orrelalion ©

-0.6

-0.8

-1.0

F % 8§ 3 § &2 £ 8 ¥ § 3 8 & g & &

Sekil 4.19 Ikinci Temel Bilesen Ekseninde Degiskenlerin Varyasyona Katkisi

Oz degeri 1.28 olan temel bilesenin dérdiincii ekseninde yaprak ayast yesil renk
yogunlugu (YYY) ve yaprak sapi i¢ kesit egriligi (YSKE) ozellikleri genotipler arasi

varyansin olugumuna katk1 saglayan ozellikler olmustur (Sekil 4.21).
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Sekil 4.20 Ugiincii Temel Bilesen Ekseninde Degiskenlerin Varyasyona Katkist
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Sekil 4.21 Dordiincii Temel Bilesen Ekseninde Degiskenlerin Varyasyona Katkisi
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Oz degeri 1’in iizerinde olan besinci temel bilesen ekseninde yaprak durus
pozisyonu (YDP) ve yaprak kenar sekillenmesi (YKS) o6zellikleri genotipler arasi

varyansin olugsumuna katkilar sunmustur (Sekil 4.22).

55



0.36

o

o
Correlation
o =

— _Hm _ =D DDI_ID
N 1

0.24

0.36

0.48
2

¥a b

e N N
f £ £ ¥

Yop
Sk, r
}’SR
Coz

L S T ]
f § § & ¢

Fag,

Sekil 4.22 Besinci Temel Bilesen Ekseninde Degiskenlerin Varyasyona Katkisi

Oz degeri 1’den biiyiik olan temel bilesenin ilk 5 ekseninde farkli oranlarda
varyasyona katki saglayan ozellikleri genel olarak degerlendirecek olursak 6zellikle
bitkide antosiyanin renklenmesi ile yaprak iriligi 6zelliklerinin 6n plana ¢iktigin
sOylemek mimkiindiir. Zira FARY, YSR, YAAR, YAAY gibi antosiyanin
renklenmesi ile ilgili 6zellikler 6z degeri yiiksek olan ilk iki eksende 6ne ¢ikmiglardir
(Sekil 4.23). Bununla birlikte YU, YAU, YAG gibi yaprak iriligini niteleyen 6zellikler
de pazi genotiplerinin fenotipik olarak ayrimlanmasinda 6ne ¢ikan Ozellikler
olmuglardir. Ayrica YDP, YAK, YSG, YSKE ve CBZ gibi karakterler de pazi
genotiplerinin fenotipik olarak ayrimlanmasinda yukaridakilerine nazaran ikincil
ozellikler olarak disiiniilebilir. YYY, YKS ve YSU gibi karakterler ise yaptigimiz
calismalarda 6z degeri nispeten diisiik olan eksenlerde 6ne ¢ikmis oOzelliklerden

olmuslardir.

Temel bilesen analizi ile paz1 genotiplerinin iligkilerinin gosterildigi Sekil 4.23
incelendiginde genotiplerin grafikte genellikle bitki renk 6zelliklerine gore dagilim
gosterdigi goriilmektedir. Yukarida sozii edildigi gibi 06zellikle antosiyanin

renklenmesinin pazida dnemli ay1rt edici 6zelliklerden oldugu goriilmiistiir.
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Sekil 4.23 Morfolojik Ozellikler Bakimindan Temel Bilesen Analizi ile Pazi
Genotiplerinin 2 Boyutlu Diizlemde Dagilim1

Sekil 4.23’te de goriildigii gibi pazi genotipleri yaprak ayasi antosiyanin
renklenmesi, yaprak ayasi antosiyanin yogunlugu ve yaprak ayasi yesil rengin
yogunlugu karakterleri bakimindan 2 farkli renk tonunda kiimelendigi goriilmektedir.
Toplanan popiilasyon igerisinde yer alan 12 adet pazi genotipinin tamaminin yaprak
ayas1 antosiyanin renklenmesi gostererek birinci kiimede toplandigi goriilmektedir.
Ikinci kiimede ise yaprak ayasi yesil renk yogunlugu yiiksek olan 35 genotipin
toplandig1 goriilmiistiir. Elimizde bulunan toplam 47 pazi genotipinin ¢gogunlugunun
yesil renk yogunluguna sahip oldugunu sdyleyebiliriz. Bununla birlikte G03, G04,
G13, G18, G23, G30, G31, G33 ve G46 genotiplerinde antosiyanin renklenmesinin
yogun oldugu dikkat ¢cekmistir.

4.2 Biyokimyasal Ol¢iimlere Ait Degerlendirme

Dogu Karadeniz bolgesinden toplanan genotiplerinin  biyokimyasal
Ozelliklerini karsilastirmak amaciyla toplam fenolik bilesikler ve toplam flavonoid
Olctimleri yapilmistir. Ayn1 zamanda antioksidan aktivitelerini belirlemek amaciyla
DPPH ve FRAP antioksidan aktivite testleri yiritilmistir. Denemede, iki
yetistiricilik déneminde analizler yiiriitiilmiistiir. {1k yetistiricilik dénemine (2017) ait

degerler Cizelge 4.4, ikinci doneme (2018) ait veriler ise Cizelge 4.5’de verilmistir.
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Cizelge 4.4 Paz1 Genotiplerinin 2017 Yilina Ait Biyokimyasal Icerikleri

Genotip Toplam Fenol Toplam Flavonoid DPPH FRAP
(mg GAE 100 g9 (mg QE 100 g™) (mmol TE 100 g}) (mmol TE 100 g%)

G01 335.95+5.73 376.07+1.55 1.12+0.04 3.31+0.04
G02 142.33420.90 156.70+1.40 0.72+0.01 1.68+0.04
G03 349.87+4.91 651.10+6.70 1.81+0.06 5.24+0.13
G04 350.69+12.28 546.3346.35 1.40+0.04 3.66+0.08
G05 489.03+13.10 538.1346.65 2.30+0.05 5.96+0.08
G06 274.56+9.82 649.50+14.30 2.01+0.06 5.39+0.07
Go7 390.80+3.27 281.10+0.80 0.61+0.05 2.93+0.04
G08 738.70+17.19 261.47+1.85 1.08+0.07 3.63+0.02
G09 229.54+10.64 281.10+2.70 1.95+0.03 6.81+0.02
G10 263.92+0.82 384.2743.35 1.03+0.03 2.95+0.04
G11 714.96+24.56 325.3042.50 0.89+0.03 3.91+0.04
G12 229.54+5.73 331.87+2.05 1.03+0.02 4.13+0.02
G13 786.18+38.47 1047.30+24.10 1.92+0.02 10.61+0.26
G14 261.46+13.10 372.80+1.70 1.90+0.06 4.85+0.08
G15 301.57+4.09 248.40+1.60 1.21+0.04 4.04+0.08
G16 277.01+12.28 343.30+2.40 1.60+0.04 3.20+0.08
G17 252.46+12.28 218.904+2.40 0.48+0.01 2.19+0.12
G18 276.20+1.64 582.37+£8.95 1.05+0.02 3.61+0.03
G19 247.54+0.82 446.47+6.25 1.14+0.02 3.42+0.07
G20 481.66+12.28 399.00+3.30 0.85+0.08 3.09+0.06
G21 524.23+£5.73 546.33+£3.25 0.84+0.04 2.76+0.01
G22 337.59+0.82 281.10+£2.40 0.76+0.06 2.14+0.05
G23 171.41+4.91 382.60+2.70 1.12+0.05 3.52+0.08
G24 190.24+0.82 191.07+0.85 0.71+0.02 2.63+0.05
G25 356.42+1.64 559.43+8.45 1.75+0.02 4.63+0.08
G26 457.11+12.28 399.00+3.30 0.59+0.06 2.44+0.04
G27 278.65+5.73 803.37+£19.35 2.18+0.05 7.38+0.06
G28 178.78+4.09 214.00£1.50 1.90+0.07 5.21+0.06
G29 150.13+16.37 613.47+7.95 1.60+0.02 3.55+0.02
G30 248.36+3.27 305.67+2.95 0.45+0.03 2.26+0.01
G31 285.20+4.09 708.40+6.80 2.36+0.04 6.92+0.07
G32 521.77+13.10 362.974+2.45 1.85+0.08 3.14+0.03
G33 655.21+£5.73 549.60+3.90 1.66+0.03 5.32+0.02
G34 164.05+5.73 200.90+2.60 1.12+0.01 3.14+0.07
G35 325.31+£3.27 397.33+1.85 1.35+0.05 3.06+0.05
G36 493.94+8.19 307.30+1.80 2.14+0.04 5.58+0.05
G37 227.90+4.09 289.30+13.00 1.010.04 4.27+0.02
G38 332.68+0.82 137.80£1.90 1.19£0.05 4.08+0.03
G39 657.66+8.19 271.30+£0.30 1.18+0.06 4.33+0.02
G40 329.40+5.73 264.73£2.65 0.72+0.03 2.89+0.03
G41 283.56+13.92 246.73£1.75 0.09+0.04 2.03+0.17
G42 564.34+11.46 246.73+£1.35 0.75+0.03 2.52+0.09
G43 326.95+4.91 394.07+£2.45 0.62+0.03 3.39+0.04
G44 339.23+0.82 399.00+4.10 2.23+0.05 6.56+0.18
G45 176.334£8.19 381.00+£3.10 2.12+0.07 6.09+0.05
G46 174.69+£8.19 195.97+£2.45 1.07+0.06 3.22+0.09
G47 824.66+15.52 1016.20+17.50 0.63+0.06 4.20+0.11
Minimum 121.40 135.90 0.06 1.64
Maksimum 840.20 1071.40 2.39 10.87
VK% 48.85 49.71 45.47 41.47

* veriler ortalamatstandart sapma olarak sunulmustur. VK: Varyans katsayisi
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Genotiplerin toplam fenolik bilesikler, toplam flavonoid ve antioksidan

aktivitelerine ait degerler alt bagliklar halinde asagida sunulmustur.

Cizelge 4.5 Paz1 Genotiplerinin 2018 Yilma Ait Biyokimyasal igerikleri

Genotip Toplam Fenol Toplam Flavonoid DPPH FRAP
(mg GAE 100 g% (mg QE 100 g% (mmol TE 100 g% (mmol TE 100 g})

Go1 169.78+10.00* 269.80+15.00 2.40+0.002 0.44+0.003
G02 195.97+7.00 178.50+11.00 2.67+0.007 0.28+0.013
G03 241.81+6.00 578.30+£11.00 2.79+0.009 0.77+0.013
G04 268.01+6.00 331.70+15.00 2.83+0.005 0.46+0.008
G05 231.99+8.00 394.60+9.00 3.20+0.002 0.67+0.008
G06 299.12+5.00 441.70+15.00 2.97+0.007 0.91+0.015
Go7 109.20+8.00 254.10+11.00 2.80+0.005 0.45+0.003
G08 123.94+8.00 273.80+11.00 2.91+0.005 0.44+0.008
G09 215.62+2.00 230.60+11.00 3.26+0.009 0.60+0.008
G10 176.33+8.00 301.30+11.00 3.02+0.014 0.21+0.008
G11 194.34+10.00 255.10+11.00 2.99+0.014 0.26+0.004
G12 189.42+2.00 257.10+11.00 3.00+0.007 0.58+0.013
G13 418.63+14.00 501.93+2.31 3.13+0.009 0.93+0.003
G14 256.55+5.00 323.9049.00 3.07+0.009 0.54+0.003
G15 182.87+14.00 238.73+£2.31 3.03+0.009 0.35+0.013
G16 192.70+8.00 209.23+2.31 3.06+0.005 0.30+0.008
G17 83.01+8.00 139.2049.00 2.85+0.003 0.20+0.015
G18 251.64+14.00 371.00£11.00 2.17+0.009 0.48+0.013
G19 218.89+14.00 339.60+11.00 3.10+0.009 0.61+0.003
G20 253.27+14.00 335.00+11.00 2.89+0.009 0.63+0.013
G21 286.02+11.00 333.70+£11.00 2.97+0.005 0.57+0.004
G22 104.29+5.00 125.4049.00 2.89+0.007 0.21+0.013
G23 161.59+5.00 280.60+15.00 2.99+0.009 0.50+0.003
G24 87.92+5.00 191.30+11.00 2.90+0.003 0.37+0.003
G25 241.81+3.00 289.50+9.00 3.13+0.005 0.80+0.003
G26 163.23+11.00 318.00+11.00 2.83+0.005 0.50+0.004
G27 313.85+9.00 246.30+9.00 3.20+0.014 0.91+0.004
G28 161.59+2.00 161.80+11.00 3.16+0.014 0.60+0.003
G29 135.40+2.00 377.23+2.31 3.04+0.007 0.30+0.008
G30 143.58+2.00 230.60+11.00 2.75+0.007 0.25+0.008
G31 241.81+7.00 402.50+11.00 3.03+0.009 0.87+0.004
G32 251.6449.00 214.00+9.00 3.19+0.009 0.48+0.008
G33 282.7449.00 347.73£2.31 3.00+0.007 0.61+0.008
G34 107.56£11.00 205.00+11.00 3.06+0.003 0.46+0.008
G35 168.14£11.00 194.20£11.00 3.04+0.005 0.59+0.004
G36 173.05+10.00 127.40+11.00 3.15+0.009 0.82+0.004
G37 171.41£10.00 138.53£2.31 2.95+0.009 0.62+0.008
G38 186.15+£10.00 97.23+2.31 2.74+0.014 0.79+0.004
G39 132.12+10.00 182.73£2.31 2.98+0.009 0.61+0.003
G40 158.32+10.00 162.80£11.00 2.92+0.009 0.26+0.003
G41 213.98+6.00 318.23£2.31 2.71+0.003 0.19+0.008
G42 120.66+8.00 122.73£2.31 2.85+0.009 0.36+£0.013
G43 225.4449.00 207.00£9.00 2.88+0.010 0.38+0.008
G44 218.89+7.00 232.50+£9.00 3.25+0.014 0.73+0.013
G45 222.1749.00 209.90+9.00 3.20+0.005 0.84+0.008
G46 508.68+2.00 219.70+11.00 3.40+0.009 1.63+0.013
G47 428.45+7.00 608.03+£2.31 2.38+0.007 1.24+0.004
Minimum 75.00 95.90 2.16 0.18

Maksimum 510.70 610.70 341 1.64

VK% 40.66 41.33 7.79 49.68

* veriler ortalamaztstandart sapma olarak sunulmustur. VK: Varyans katsayisi

4.2.1 Genotiplerin Toplam Fenolik Bilesik Degerleri

Denemede toplanan 47 farkli pazi genotipinin 2017 yilina ait toplam fenol
icerikleri incelendiginde, degerlerin 142.33 (G02)- 824.66 (G47) mg GAE 100 g
araliginda degistigi gézlemlenmistir. Calismada G47 (824.66 mg GAE 100 g?), G13
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(786.18 mg GAE 100 g!), G08 (738.70 mg GAE 100 g1), G11 (714.96 mg GAE 100
g1), G39 (657.66 mg GAE 100 g) ve G33 (655.21 mg GAE 100 g*) genotiplerinin
digerlerine kiyasla daha ytiksek fenolik igerige sahip olduklar1 saptanmistir. Aksine
denemede G46 (174.69 mg GAE 100 g%), G28 (178.78 mg GAE 100 g 1), G23 (171.41
mg GAE 100 g), G34 (164.05 mg GAE 100 g), G29 (150.13 mg GAE 100 g}) ve
G02 (142.33 mg GAE 100 g!) genotiplerinden digerlerine kiyasla daha diisiik toplam
fenol igerigi ol¢lilmistiir (Cizelge 4.5; Sekil 4.24).

Incelenen pazi genotiplerinin 2018 yilma ait toplam fenol igerikleri

degerlendirildiginde, degerlerin 82.92 (G24) - 506.68 (G46) mg GAE 100 g*
araliginda degistigi tespit edilmistir. Arastirmada, sirastyla G46 (506.68 mg GAE 100
g?l), G47 (435.45 mg GAE 100 g1), G13 (404.63 mg GAE 100 g?), G27 (304.85 mg
GAE 100 g1), G06 (294.12 mg GAE 100 g?) ve G21 (275.02 mg GAE 100 g?)
genotiplerinden diger genotiplere kiyasla daha yiiksek toplam fenol igerigi
belirlenmistir. Halbuki yapilan dl¢iimlerde G39 (122.12 mg GAE 100 g*) G07 (117.2
mg GAE 100 g*), G22 (99.29 mg GAE 100 g 1), G34 (96.56 mg GAE 100 g}), G17
(91.0lmg GAE 100 g?1) ve G24 (82.92 mg GAE 100 g?) genotiplerinin diger
genotiplere kiyasla daha diisiik toplam fenol igerigine sahip oldugu goriilmistiir

(Cizelge 4.6; Sekil 24).

Yetistirme donemleri karsilastirildiginda 4  genotipin  toplam  fenolik
miktarlarinin arttig1, 8 genotipin toplam fenolik miktarinin degismedigi, 35 genotipin
toplam fenolik miktarinin bir onceki yila kiyasla daha diisiik oldugu belirlenmistir

(Sekil 4.24).
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4.2.2 Genotiplerin Flavonoid Degerleri

Genotiplerin flavonoid degerlerine ait 2017 yili verileri incelendiginde,
degerlerin 137.8 (G38) - 1047.3 (G13) mg QE 100 g* arahginda degistigi tespit
edilmistir. Calismada G13 (1047.3 mg QE 100 g fw), G47 (1016.2 mg QE 100 g*
fw), G27 (803.4 mg QE 100 g fw) G31 (708.4mg QE 100 g™* fw) G03 (651.1mg QE
100 gt fw) ve G06 (649.5 mg QE 100 g fw) genotiplerinin digerlerine kiyasla daha
yiiksek flavonoid igerige sahip olduklar1 saptanmustir. Birinci yetistirme déneminde en
diisiik flavonoid degerine sahip genotipler ise sirasiyla G28 (214mg mg QE 100 g*
fw) G34 (200.9 mg QE 100 g* fw), G46 (196 mg QE 100 g-1 fw), G24 (191.1 mg QE
100 g* fw) G02 (156.7 mg QE 100 g* fw) ve G38 (137.8 mg QE 100 g fw)
genotiplerinden digerlerine kiyasla daha diisiik flavonoid icerigi 6l¢tilmiistiir (Cizelge
4.5; Sekil 4.25).

Ikinci yetistirme doneminde en yiiksek flavonoid degerleri sirasiyla G47
(608.03 mg GAE 100 g 1), G03 (578.3 mg QE 100 g* fw), G13 (501.93 mg QE 100
g! fw) G06 (441.70 mg QE 100 g* fw) G31 (402.50 mg QE 100 g* fw) ve GO5
(39460 mg QE 100 g! fw) genotiplerinden elde edilmistir. Ikinci yetistirme
doneminde en diisiik flavonoid degerine sahip genotipler ise sirasiyla G28 (214 mg mg
QE 100 g* fw) G34 (200.9 mg QE 100 g* fw), G46 (196 mg QE 100 g* fw), G24
(191.1 mg QE 100 g* fw) G02 (156.7 mg QE 100 g™* fw) ve G38 (137.8 mg QE 100
g! fw) genotiplerinde Slgiilmiistiir (Cizelge 4.6). 47 farkli paz1 genotipinde ikinci
yetistirme yilinda flavonoid igerigi 97.23-608.03 mg QE 100 g! araliginda

bulunmustur.

Yetistirme donemleri karsilastirildiginda, 2 genotipin flavonoid miktarlarinin
arttigi, 3 genotipin flavonoid miktarimin degismedigi, 42 genotipin flavonoid

miktarinin bir 6nceki yila kiyasla diisiis gosterdigi belirlenmistir (Sekil 4.25).
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Sekil 4.25 Genotiplerin Yetistirme Donemlerine Flavonoid Degerleri
4.2.3 Genotiplerin DPPH Aktiviteleri

Genotipler antioksidan aktiviteleri bakimindan FRAP ve DPPH testlerine tabi
tutulmustur. Birinci yetistiricilik y1l1 incelendiginde paz1 genotiplerinde birinci DPPH
testine gore antioksidan aktivesi 0.09 (G41)- 2.36 (G31) mmol TE 100 g ! araliginda
tespit edilmistir DPPH testleri sonucunda birinci yetistirme déneminde en yiiksek
DPPH testine gore antioksidan aktivitesi sirastyla G31 (2.36 mmol TE 100 g* fw),
G05 (2.3 mmol TE 100 g* fw), G44 (2.23 mmol TE 100 g* fw) G27 (2.18 mmol TE

63



100 91 fw) G36 (2.14 mmol TE 100 g* fw) ve G45 (2.12 mmol TE 100 g* fw )
genotiplerinden elde edilmistir. Birinci yetistirme doneminde en diisik DPPH
degerine sahip genotipler ise sirastyla G43 (0.62 mmol TE 100 g* fw), GO07 (0.61
mmol TE 100 g* fw), G26 (0.59 mmol TE 100 g* fw), G17 (0.48 mmol TE 100 g
fw) G30 (0.45 mmol TE 100 g* fw) ve G41 (0.09 mmol TE 100 g fw ) genotiplerinde
Ol¢iilmiistiir (Cizelge 4.5).

Ikinci yetistirme yilinda en yiiksek DPPH testine gore antioksidan aktivitesi
sirastyla G46 (3.40 mmol TE 100 g? fw), G09 (3.26mmol TE 100 g* fw), G44
(3.25mmol TE 100 g* fw), GO5 (3.20 mmol TE 100 g* fw), G27 (3.20 mmol TE 100
g! fw) ve G45 (3.20 mmol TE 100 g* fw ) genotiplerinden elde edilmistir. Tkinci
yetistirme yilinda en diisiik DPPH degerine sahip genotipler ise sirasiyla G38 (2.74
mmol TE 100 g* fw), G41 (2.71 mmol TE 100 g* fw), G02 (2.67 mmol TE 100 g*
fw), GO1 (2.40 mmol TE 100 g* fw), G47 (2.38 mmol TE 100 g* fw) ve G18 (2.17
mmol TE 100 g fw) genotiplerinde &lciilmiistiir (Cizelge 4.6). 47 farkli pazi
genotipinde ikinci yetistirme yilinda DPPH testine gore antioksidan aktivesi 2.17- 3.40
mmol TE 100 g ! araliginda tespit edilmistir (Sekil 4.26).
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4.2.4 Genotiplerin FRAP Aktiviteleri

Genotipler antioksidan aktiviteleri bakimindan FRAP testine tabi tutulmustur.
Incelenen pazi1 genotiplerinin 2017 yilina ait FRAP aktiviteleri degerlendirildiginde
antioksidan aktivesi 1.68 (G02)- 10.61 (G13) mmol TE 100 g araliginda tespit
edilmistir. FRAP testleri sonucunda birinci yetistirme doneminde en yiiksek
antioksidan aktivitesi sirastyla G13 (10.61 mmol TE 100 g1), G27 (7.38 mmol TE 100
gh), G31 (6.92 mmol TE 100 g*), G09 (6.81 mmol TE 100 g 1), G44 (6.56 mmol TE
100 g1) ve G45 (6.09 mmol TE 100 g*) genotiplerinden elde edilmistir. Birinci
yetistirme doneminde en diisilk FRAP testine gore antioksidan aktivitesi sirasiyla G26
(2.44 mmol TE 100 g1), G30 (2.26mmol TE 100 g1), G17 (2.19 mmol TE 100 g}),
G22 (2.14 mmol TE 100 g'1), G41 (2.03 mmol TE 100 g) ve G02 (1.68 mmol TE 100
g1) genotiplerinde l¢iilmiistiir (Cizelge 4.5).

Ikinci yetistirme yilinda en yiiksek FRAP testine gore antioksidan aktivitesi
sirastyla G46 (1.63 mmol TE 100 g fw), G47 (1.24 mmol TE 100 g fw), G13 (0.93
mmol TE 100 g* fw), G27 (0.91 mmol TE 100 g* fw), G06 (0.91 mmol TE 100 g*
fw) ve G31 (0.87 mmol TE 100 g* fw) genotiplerinden elde edilmistir. Ikinci
yetistirme yilinda, en diisiik FRAP degerine sahip genotipler ise sirastyla G40 (0.26
mmol TE 100 g*), G30 (0.25 mmol TE 100 g*), G10 (0.21 mmol TE 100 g*!) G22
(0.21 mmol TE 100 g1), G17 (0.20 mmol TE 100 g*) ve G41 (0.19 mmol TE 100 g?)
genotiplerinde 6l¢iilmistiir (Cizelge 4.6). 47 farkli paz1 genotipinde birinci yetistirme
yilinda FRAP testine gére antioksidan aktivesi 0.19 (41)- 1.63(1.63) mmol TE 100 g *
araliginda tespit edilmistir (Sekil 4.25).

4.25 Antioksidan Aktivitesi ve Fenolik Madde Icerigi Arasindaki fliski

Tiiketiciler, gilinliik beslenmelerinde zengin besin igeriine sahip gidalar
tilketme arzusu icerisindedirler. Ozellikle de kanser, sindirim sistemi bozukluklari,
kalp rahatsizliklari, dolasim sistemi rahatsizliklarinin tedavisinde ve salgin hastaliklara
kars1 viicut direncinin artirilmasinda sebze ve meyve tiiketiminin 6nemli rol oynadigi
bildirilmektedir (Muscogiuri ve ark., 2020). Bu baglamda yetistiricilikte yiiksek besin
icerigine sahip sebze ve meyve tiikketmek i¢in iireticiler sulama, giibreleme vb. kiiltiirel
uygulamalari diizenli olarak yiiritmektedirler. Fakat bunlarin hepsi yerine getirilse

dahi, tiir ve gesit gibi genetik faktoriinde dogrudan besin igerigi lizerine etkisinin
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oldugu bilinen bir gergektir (Ulukap1 ve Sener, 2018). Bu yiizden 1slah ¢alismalarinda
son yillarda 6zellikle zengin biyokimyasal icerige sahip ¢esit adaylarinin se¢ilimi 6n
planda tutulmaktadir. Yiriitilen bu calismada da pazi bitkilerinin biyokimyasal
igeriklerinin durumunun ortaya konulmasi amaglanmistir. Nitekim c¢alismamizda
incelenen 47 paz1 genotipinin biyokimyasal i¢erik bakimindan zengin olan genotipler
oldugu kadar, diisiik igeriklere sahip genotiplerinde oldugu da saptanmistir. Buradan
da anlasilacagi lizere biyoaktif i¢erik ilizerine genotipik farkliliklarin neden olabilecegi
bir kez daha ortaya ¢ikarilmistir. Calismada her iki yilin ortalamasi
degerlendirildiginde, ozellikle G13, G27, G31, G33 ve G44 genotiplerinin diger
genotiplere kiyasla daha yiiksek biyoaktif igerige sahip oldugu gortilmiistiir. Nitekim
toplam fenolik bilesikler ve bunlarin antioksidan aktiviteleri iizerine yetistiricilik
yapilan tiir ve gesidin, giibreleme ve sulama rejiminin, hasattaki olgunluk seviyesinin
dogrudan etki edebilecegi rapor edilmistir (Esiyok ve Eser 1990; Ninfali ve
Bacchiocca 2003; Pyo ve ark., 2004; Ivanovig ve ark., 2021).

Paz1 genotip veya cesitleri arasindaki toplam fenol, toplam flavonoid ve
antioksidan aktivitelerindeki farkliliklarin ortaya konuldugu benzer g¢aligmalarda
literatiirde yer almaktadir. Nitekim Mzoughi ve ark., (2019) pazi genotiplerinde
toplam fenolik icerigini 96.58 mg GAE g7, toplam flavonoid igerigin 30.08 mg
Catechin g ve DPPH antioksidan aktivitesini 0.75 mg mL™ olarak tespit etmislerdir.
Wruss ve ark., (2015) yedi farkli kirmiz pancar genotipinde yiiriittiikleri
caligmalarinda toplam fenol igerigini 0.80-1.30 gL arasinda degistigini; FRAP
antioksidan aktivitesinin ise 13.1-43.31 mM TE arasinda oldugunu belirlemislerdir.
Calismamizda incelenen genotiplerin gerek toplam fenol gerekse toplam flavonoid
igerigi bakimidan Mzoughi ve ark., (2019)’nin bildirdigi sonuglara kiyasla daha
diisiik oldugu; Wruss ve ark., (2015) bulgulart ile kismen benzerlik gosterdigi
saptanmigtir. Yine Koubaier ve ark. (2014) kirmiz1 pancarin fenolik igeriginin ve
antioksidan aktivitesinin, bitkinin organlarina gore de farklilik gosterebilecegini
bildirmislerdir. Caligmalarinda toplam fenol icerigini kok ve gdvde de sirasiyla 6.6 ve
10.4 mg GAE g*; DPPH aktivitesini kok igin 5.0 pg mL™?, govde i¢in 47 pg mL*
olarak tespit etmislerdir. Barros ve ark., (2016) ise yabani pazi genotipinde (Beta
maritima L.) DPPH antioksidan aktivitesini 1.35 mg mL™ dw olarak belirlemislerdir.
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Yine Gennari ve ark., (2011) pazida fenolik bilesiklerin 246.77 mgg™ seviyesinde

oldugunu tespit etmiglerdir.

Biyokimyasal icerik bakimindan arastirma bulgularimiz ile literatiirdeki
bulgular arasinda farkliliklar saptanmistir. Bu farklilik genotipik farkliliktan
olabilecegi gibi yetistiricilik yapilan bolgenin ekolojisi, yetistiricilik teknikleri ve bu
ozelliklerin tespitinde kullanilan analitik yontemler arasindaki farkliligin bir sonucu

olarak ortaya ¢ikmis olabilir.
4.3 Paz1 Genotiplerinin Molekiiler Karakterizasyonu
4.3.1 SRAP Primerlerinin Etkinligi

Dogu Karadeniz Bolgesi pazt genotiplerinin  molekiiler olarak
ayrimlanmasinda 144 SRAP primer kombinasyonu test edilmis ve bunlardan 28’1
polimorfik olarak belirlenmistir. Polimorfik SRAP primer kombinasyonlarina ait

degerlendirmeler Cizelge 4.6’da verilmistir.

Cizelge 4.6 SRAP Primerlerinin Pazida Olusturduklari Allel Sayilari ve Polimorfizm

Bilgi Igerikleri (PBI)
Primer Adi Toplam Band Polimorfik Band Polimorfizm Oram (%) Ol;t. PBI‘
Sayisi Sayisi Degerleri

MEOQ1-EMO05 3 3 100 0.86
MEO1-EM13 3 3 100 0.47
MEO02-EM10 5 5 100 0.73
MEO3-EM11 5 3 60 0.55
MEO3-EM12 5 4 80 0.64
MEO03-EM13 8 5 63 0.50
MEQ04-EMO03 6 6 100 0.64
ME04-EM13 6 6 100 0.74
MEO05-EM02 4 4 100 0.62
MEO05-EMO03 4 3 75 0.42
ME09-EMO08 4 3 75 0.54
ME10-EMO03 3 2 66 0.43
ME10-EM04 2 2 100 0.39
ME10-EM11 4 3 75 0.66
ME10-EM12 4 4 100 0.81
ME14-EM04 5 5 100 0.61
ME14-EM08 5 5 100 0.75
ME14-EM09 6 4 66 0.60
ME14-EM12 3 3 100 0.54
ME16-EM05 5 5 100 0.88
ME16-EM11 5 5 100 0.76
ME18-EM02 3 3 100 0.44
ME19-EM02 4 2 50 0.42
ME19-EM09 3 3 100 0.43
ME19-EM11 5 3 60 0.58
ME19-EM13 4 3 75 0.57
ME21-EM10 3 2 66 0.47
ME21-EM13 3 2 66 0.28
TOPLAM 120 101 - -

ORTALAMA 4.29 3.61 84.89 0.58

Polimorfik SRAP primerleri 47 pazi genotipinde toplam 120 adet bant tiretmis

bunlarm 101’1 (%84) pazt genotipleri arasinda polimorfik olmustur. Primer
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kombinasyonu basina ortalama allel sayis1 4.29 iken ortalama polimorfik allel sayis1
da 3.61 olarak hesaplanmistir. MEO3-EM13 en fazla (8 adet) bant iireten primer
kombinasyonu olurken MEO4-EM03, MEO4-EM13 ve ME14-EM09 primer
kombinasyonlar1 da yine yiiksek sayida (6 adet) bant lireten primerler olmustur. ME10-
EMO04 primer kombinasyonu da toplam 2 bant tiretmistir. ME04-EMO03 ve MEO4-
EM13 primer kombinasyonlar1 da en fasla sayida (6 adet) polimorfik allel tiretmistir.
ME10-EM04, ME10-EMO03, ME21-EM10, ME21-EM13 ve ME19-EMO02 primer
kombinasyonlar1 da 2’ser adet polimorfik allel iiretmislerdir. Sekil 4.27°da bazi

primerlerin bant profilleri verilmistir.

Sekil 4.27 ME02-EM10 (A) ve ME19-EM09 (B) primerlerinden elde edilen pazi
genotip ve gesitlerine ait bant profilleri

Primer kombinasyonlarinin ortalama polimorfizm oran1 %84.89 olarak
hesaplanirken %50 ile ME19-EMO02 primer kombinasyonu en diigiik polimorfizm
oranina sahip olmustur. Pazi genotiplerinin molekiiler olarak ayrimlanmasinda
kullanilan SRAP primerlerinin polimorfizm bilgi icerigi degerleri de 0.28 ile 0.88
(ortalama 0.58) arasinda degismistir. ME16-EMO05, MEO1-EMO05 ve ME10-EM12
yiiksek PBI degerine (sirasiyla 0.88, 0.86 ve 0.81) sahip primer kombinasyonlari
olarak belirlenirken ME21-EM13 (0.28) ve ME10-EMO04 (0.39) diisiik PBI degerlerine
sahip olmuslardir. Pazi ile ayn1 familyadan olan seker pancari genotiplerinin SRAP
primerleri ile molekiiler olarak ayrimlanmasinda 11 SRAP primer kombinasyonunun
toplam 199 bant (86’s1 polimorfik) {irettigi bildirilmistir (Wang ve ark., 2008).

Arastiricilar primer kombinasyonu bagina elde ettikleri ortalama bant sayisinin 18,
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primer kombinasyonu bagina ortalama polimorfik bant sayisinin da 7.8 oldugunu rapor
etmiglerdir. Ayrica polimorfik bant oranmin %33.3 ile %62.5 (ortalama %43.7)
arasinda degistigi bildirilmistir. Benzer sekilde Wang ve ark., (2011) 250 seker pancari
genotip ve ¢esidinin karakterizasyonunda 33 SRAP primer kombinasyonu
kullanmiglardir. Arastiricilar toplam 719 bant elde etmisler ve bunlarin 459°u (%63.8)
cesit ve genotipler arasinda polimorfik olarak belirlenmistir. Primer kombinasyonu
basina elde edilen bant sayis1 21.8 iken polimorfik bant sayisinin da 13.9 oldugu rapor

edilmistir.
4.3.2 Paz Genotip ve Cesitleri Arasindaki Genetik Iliskiler
4.3.2.1 Temel Bilesen Analizi (TBA)

SRAP markirlart ile elde edilen 101 polimorfik allelin pazi genotipleri
arasindaki varyasyona katkilarini belirlemek amaci ile Temel Bilesen Analizi (TBA)
yapilmustir. Oz degeri 0.5 ve iizerinde olan 5 temel bilesen ekseni elde edilmistir
(Cizelge 4.7). Paz1 genotipleri arsindaki varyasyonun biiyiik cogunlugu (%78.45) ilk
TB ekseni ile aciklanmustir. Oz degeri dikkate deger diizeyde olan ilk 5 eksenin
acikladigi toplam varyasyon ise %86.04 olarak hesaplanmistir.

Cizelge 4.7 SRAP Markirlarina Dayali Temel Bilesen Analizi

PC Eksenleri Oz degerler Varyasyon (%) Toplam Varyasyon (%)
1 36.87 78.45 78.45
2 1.53 3.25 81.70
3 0.78 1.67 83.37
4 0.66 1.40 84.77
5 0.60 1.27 86.04

Molekiiler markir verilerine uygulanan temel bilesen analizinde temel
bilesenlerin ilk iki ya da {i¢ bileseninde agiklanan toplam varyasyon %25’in altinda
oldugunda ozellikle birbirine yakin genotiplerin geometrik diizlemlerde ya da
kiimelerdeki yerlerinde sapmalar meydana gelebilmektedir (Melchinger, 1993). Bu
calismada SRAP markirlar1 ile pazi genotiplerinin karakterizasyonunda verilere
uygulanan temel bilesen analizinden elde ettigimiz bulgular gen havuzunda bulunan
paz1 genotiplerinin asagida verilen kiimelerde ve geometrik diizlemlerde 1yi temsil

edildigini gostermektedir.
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4.3.2.2 Kiimeleme Analizi

Dogu Karadeniz bolgesinden toplanan pazi genotipleri arasindaki genetik
iliskilerin ortaya konmasi amaci ile kullanilan SRAP markir verilerinden UPGAMA
yontemine gore olusturulan gruplandirma ve korelasyon matrisi degerleri sirasiyla
Sekil 4.28 ve Cizelge 4.8’de verilmistir. Markir verilerine dayali genetik iliskilerin
gosterildigi korelasyon matrisi ile bu iligkinin gorsel ifadesi olan dendrogramin
uyumlulugunu gosteren kofenetik korelasyon degeri r=0.65 olarak hesaplanmistir. Bu
deger genotipler arasindaki benzerliklerin dendrogramda iyi bir sekilde ifade edildigini
ve SRAP primerleri ile yapilan bu diversifikasyon calismasinin giivenilir sonuglar
verdigini gostermektedir. Molekiiler verilerden yararlanilarak olusturulan bu
dendrogramda paz1 genotiplerini 5 ana grupta toplamak miimkiindiir. Sekil 4.28’de de
goriildiigii gibi genotiplerin biiyiik cogunlugu 5 nolu grupta yer alirken 1 numarali
grupta sadece Giresun ili Dogankent il¢esinden alinan G10 nolu genotip yer almistir.
Uc nolu grupta ise sadece tanik olarak kullanilan G46 ve G47 kodlu (sirastyla Naobi
ve Yakut) ticari ¢esitler yer alirken diger genotipler 2, 4 ve 5. gruplarda kiimelenmistir.
En fazla genotip (29 adet) 5 nolu grupta kiimelenmistir. Iki nolu grupta kiimelenen
toplam 7 genotipin 6’s1 (%85.7) Rize ilinden toplanan pazi genotipleri olurken, Rize

ilinden toplanan diger 4 genotip te 5 nolu grupta kiimelenmistir.

Genetik karakterizasyon calismalari ile gen havuzunun niteliinin ortaya
konmasinda ¢esit/genotip/hatlar arasindaki benzerlik indeksi degerleri onemli bir
faktordiir. Benzerlik indeksi matrisi (korelasyon matrisi) ¢ok (2 ya da daha fazla)
boyutlu koordinatlara doniistiiriilerek (Schiffman ve ark., 1981; Beebe ve ark., 1995).
Olusturulan ¢ok boyutlu veri matrisi ile genotipler 2 ya da 3 boyutlu geometrik
diizlemlerde mekansal olarak temsil edilebilmekte ve daha kolay
yorumlanabilmektedir (Thompson ve ark., 1998; Skroch ve ark., 1998) (Sekil 4.28 ve
4.29). Gen havuzunda bulunan materyaller arasindaki benzerlik indeksi degerlerinin
diisiik olmas1 gen havuzu tabaninin genis oldugunu gosterir ki bu 1slahgilar i¢in 1yi bir
varyasyon kaynagidir. Yirittiglimiz c¢alismada Dogu Karadeniz bdlgesinden
toplanan pazi genotipleri arasindaki benzerlik indeks degerleri 0.58 ile 0.93 arasinda
degismistir (Cizelge 4.8). Genotipler arasindaki ortalama benzerlik indeksi degeri 0.77
olarak hesaplanmistir. Giresun ili Piraziz ilgesinden toplanan G16 kodlu genotip ile

Ordu ili Kabadiiz ilgesinden alinan G18 kodlu genotipler 0.93 benzerlik indeksi degeri
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ile genetik olarak birbirine en yakin pazi genotipleri olmustur. Diger yandan Ordu ili
Fatsa ilgesinden alinan G22 kodlu genotip ile Rize ili Pazar il¢esinden toplanan G30
kodlu pazi genotipleri de genetik olarak birbirine en uzak (0.58) pazi genotipleri
olmustur. SRAP markirlari ile elde edilen genetik karakterizasyonda gen havuzunda

bulunan pazi1 genotipleri arasindaki genetik varyasyonun énemli oldugu kanisindayiz.
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Cizelge 4.8 Paz1 Genotipleri Arasindaki Korelasyon Matrisi

601
G02
603
Goa
605
GO6
G07
G038
G039
610
G11
612
G13
Gl4
G15
G16
617
G18
619
G20
G21
G22
G23
624
G25
626
G27
G28
629
G320
631
G32
[EE]
634
G35
636
G37
638
G39
G40
Ga1
Gaz
643
Gaa
G45
Ga6
Ga7

GO1

1.00
0.83
0.81
0.85
0.84
0.82
0.73
0.84
0.77
0.74
0.83
0.83
0.79
0.82
0.83
0.76
0.73
0.74
0.81
0.82
0.26
0.67
0.82
0.80
0.82
0.84
0.82
0.80
0.81
0.71
0.75
0.89
0.76
0.85
0.26
0.75
0.83
0.86
0.81
0.80
0.80
0.78
0.78
0.80
0.80
0.78
0.73

G02

1.00
0.76
0.77
0.81
0.73
0.77
0.79
078
0.72
0.81
0.77
0.85
0.80
0.79
0377
0.74
0.76
0.77
0.78
0.82
0.74
0.81
0.83
0.82
0.83
0.80
078
0.75
0.71
0.74
0.80
0.76
0.80
0.82
0.71
0.81
0.20
0.84
0.80
0.78
0.75
0.81
0.75
0.20
0.77
078

G032

1.00
0.86
0.84
0.80
0.85
0.84
0.85
0.77
0.84
0.83
0.79
0.826
0.77
0.82
0.84
0.82
0.83
0.82
0.85
072
0.80
0.80
0.87
0.77
0.80
0.82
0.80
0.73
078
0.84
0.76
0.78
0.81
0.75
0.82
0.85
0.80
0.82
0.83
0.78
0.81
0.69
0.81
0.74
0.74

G04

1.00
0.85
0.82
0.77
0.87
0.75
0.76
0.81
0.88
0.81
0.85
0.76
0.75
0.89
0.72
0.26
0.84
0.84
0.53
0.77
0.78
0.85
0.81
0.83
0.82
0.50
0.74
0.77
0.82
078
0.81
0.80
0.77
0.84
0.83
0.80
0.73
0.83
078
0.76
0.76
0.20
0.77
0377

GO5

1.00
0.78
073
0.80
o078
073
0.82
0.8z
0.78
073
0.80
0.20
0.73
0.81
073
0.80
0.24
071
0.77
0.77
0.81
0.20
0.81
0.83
0.80
o.78
0.8z
0.82
0.81
0.83
073
075
0.82
0.28
0.73
0.80
0.76
o078
0.81
0.76
0.8z
0.74
0.70

GO6

1.00
0.76
0.80
078
0.73
0.85
0.84
0.76
0.75
0.75
072
0.50
0.70
0.83
0.80
0.82
0.54
0.77
0.77
0.80
0.73
0.77
0.74
0.85
0.71
075
0.82
0.73
0.80
078
0.73
0.78
0.8z
0.74
0.75
0.78
0.73
0.73
0.58
0.77
0.59
0377

G07 GOE GO G0 Gl1

1.00
0.83
0.30
0.63
0.73
0.8z
0.73
0.85
0.74
0.51
0.77
0.88
0.25
0.74
0.24
0.81
0.26
0.57
0.82
075
0.75
037
0.73
0.64
073
0.84
078
0.7
0.82
0.7z
0.76
0.83
0.77
0.30
075
076
0.88
0.67
0.70
0.74
0.75

1.00
0.80
0.72
0.83
0.85
0.83
0.82
0.78
0.82
0.84
0.77
0.82
0.78
0.85
0.71
0.81
0.50
0.82
0.739
0.81
0377
0.50
0.68
071
0.84
078
0.79
0.84
0.74
0.84
0.84
0.82
0.73
0.77
0.80
0.50
0.73
0.73
0.77
0.80

1.00
0.7z
0.77
0.8z
0.75
0.83
0.74
0.30
0.77
0.90
0.81
0.73
0.20
0.80
0.83
0.85
0.78
0.7z
0.7
0.7z
075
0.66
073
0.85
0.74
0.73
0.21
0.70
0.76
0.83
0.75
0.82
072
073
0.85
0.55
0.7z
0.70
071

1.00
0.78
0.77
0.72
0377
0.71
0.70
0.74
0.72
0.69
0.78
0377
0.58
0.70
0.75
0.75
0.73
0.78
0.75
0.77
0.71
0.72
0.76
0.76
0.75
0.73
0.58
0.76
0.77
0.76
0.87
0.76
0.74
0.75
0.72
0.74
0.74
0.70

1.00
0.83
0.81
0.80
0.75
037
a.74
0.75
.81
0.84
0.50
0.58
0.82
0.76
0.82
.81
0.80
.78
a.87
073
.78
0.83
a.73
0.83
0.81
.73
0.78
0.80
0.85
.79
.82
0.84
a.80
0.74
.78
0.77
0.83

G12 G13 Gl4 G15 G16 GI7

1.00
0.75
0.28
0.81
0.82
0.83
0.78
0.85
0.82
0.83
0.71
0.80
0.84
0.85
075
0.79
0.80
0.73
0.63
0.76
0.86
0.76
0.78
0.81
0.76
0.80
0.90
0.80
0.81
0.81
0377
0.52
0.72
078
0.73
0.75

1.00
037
0.76
0.71
0.76
0.71
0.73
0.80
0.85
054
0.73
0.76
0.82
0.83
0.84
073
0.76
072
0.75
0.73
0.75
0.78
0.83
073
0.87
073
0.83
0.68
0.81
076
073
0.73
0.80
0.74
0.74

1.00
0.80
078
0.82
0.73
0.82
0.82
083
0.70
083
0.85
0.83
073
0.83
083
0.78
071
0.78
0.85
0.81
0.79
0.86
074
0.83
0.85
0.82
0.80
0.81
0377
0.73
0.74
077
0.78
070

1.00
0.74
0.76
0.72
037
0.78
0.80
0.55
0.82
0.80
0.82
0.81
0.77
0.75
0.74
0.72
0.75
0.82
0.7z
0.76
0.73
073
0.80
0.73
0.73
073
0.77
0.74
0.75
0.55
0.80
0.76
0.7z

1.00
0.76
0.93
073
0.72
0.80
0.85
0.84
0.84
0.78
0.63
0.73
070
077
0.64
0.66
0.83
072
0.71
0.80
0.53
0.74
0.85
0.75
0.86
071
074
0.90
0.63
071
0.67
072

1.00
0.75
.82
0.73
0.80
a.55
0.75
a.75
0.83
a7z
0.80
0.81
0.76
0.69
0.68
0.81
.73
0.75
0.81
.73
0.82
.82
0.74
.74
0.78
.73
0.76
0.70
.73
0.73
.73

G1E G139 G20 G21

1.00
0.74
0.72
076
0.84
081
0.83
0.73
0.67
0.72
072
0.75
0.66
0.70
0.73
0.76
0.70
078
0.70
0.74
0.83
0.74
0.85
0.70
071
0.93
0.56
0.63
0.67
0.68

1.00
0.84
0.92
.57
0.86
a.54
0.91
0.20
0.81
.78
a.82
0.67
.73
0.85
a.74
0.80
.73
.73
0.80
0.20
0.75
0.80
0.83
.78
.77
0.73
a.77
0.74
.73

1.00
0.30
062
0.80
075
0.84
077
0.83
0.80
0.85
072
078
0.83
075
0.81
073
075
0.81
073
079
073
090
0.81
073
075
0.0
075
078

1.00
0.70
0.30
a.50
0.91
.83
0.85
0.81
a.30
0.75
a.73
0.91
0.20
0.87
0.85
0.78
0.83
.82
0.83
0.80
0.85
0.26
.81
0.73
.83
0.80
0.80

G22

1.00
076
077
0.58
062
0.67
0.62
058
0.58
062
071
065
0.53
074
050
0.58
075
071
0.84
051
0.65
087
0.53
065
0.59
0.64

623

1.00
.85
0.84
.81
0.80
0.73
.50
0.68
0.7z
0.83
071
0.77
0.83
a.75
0.80
.73
0.78
0.26
0.80
037
.85
0.72
.75
0.75
037

G24 G625 G226 G27 G282 G29

1.00
079
073
0.80
074
0785
071
075
0.84
073
078
083
072
0.80
086
0.80
0.85
075
07z
087
0.59
077
073
0377

1.00
.73
0.81
0.82
.81
0.74
078
0.85
074
0.81
0.82
0.76
0.85
.81
0.739
0.75
0.85
0.80
a.75
0.71
.80
0.739
.76

1.00
0.82
0.73
0.76
0.72
0.76
0.76
0.75
0.82
0.80
071
0.80
078
0.80
0.7
0.78
0.81
074
0.76
0.83
0.82
0.81

1.00
0.76
.80
078
.81
0.83
a.73
0.83
0.87
.75
0.83
.81
0.88
0.73
0.82
0.82
0.76
0.73
078
0.73
0.74

1.00
0.78
0.76
073
0.79
0.83
0.87
0.73
074
0.78
0.83
0.77
075
0.82
078
0.76
0.80
078
0.79
0.63

1.00
0.76
078
0.83
078
0.84
.78
0.76
0.82
.81
0.81
037
0.83
0.92
0.78
0.71
.77
0.739
.78

G20

1.00
0.8
0.74
078
0.79
071
0.77
0.75
0.76
0.76
0.62
071
078
0.55
0.73
0.76
0.75
071

G321

1.00
0.73
0.8z
0.84
0.75
.83
0.77
.73
0.82
0.69
0.75
.78
.59
0.78
078
0.80
0.69

G32 G633 G34 G35

1.00
078
0.885
0.28
0.0
0.82
0.87
0.82
0.81
0.82
0.820
0.0
0.75
0.81
0.74
078

1.00
0.82
037
073
0.73
.81
0.77
0.70
0.73
.78
.75
0.73
071
0.77
0.68

1.00
0.83
073
0.78
0.84
0.81
0.7
0.82
0.24
0.75
0.80
073
0.84
0.7

1.00
0.78
0.86
0.83
0.85
0.81
0.79
0.78
0.83
0.75
0.81
0.76
0.74

G36 G237 G38 G339 G40 G4l

1.00
0.77
074
0.77
0.71
0.79
0.71
o070
0.76
077
0.74
0.6

1.00
0.82
0.83
0.76
0.79
0.81
0.75
0.77
0.80
0.77
0.74

1.00
0.79
0.82
0.78
0.82
0.83
0.73
0.81
0.78
0.75

1.00
0.78
0.80
0.73
0.80
0.76
0.739
0.81
037

1.00
074
0.75
0.9z
0.65
0.73
0.71
0.78

1.00
0.80
0.74
0.74
0.20
0.77
078

G42 G43 Gad G4A5  G46

1.00
0.74
0.72
0.76
0.84
0.73

1.00
0.70
0.73
0.71
0.80

1.00
0.71
0.71
0.66

1.00
0.71 1.00
0.71 0.21




Genetik karakterizasyon calismalarinda kullanilan gen havuzunun niteligi
cesit/genotip/hatlar arasindaki benzerlik katsayilarinin degisiminde en Onemli
faktordiir. Genetik tabani genis olan yani ig¢inde farkli pazi tiirlerini de igeren pazi
genetik kaynaklarinin karakterizasyonunda benzerlik katsayilar1 arasindaki yelpaze
cok genis olmaktadir. SRAP markirlari ile olusturulan dendrogramda pazi hatlarinin
benzerlik indeks degerleri 0.58 ile 0.93 arasinda degisim gostermistir. Paz1 dagilim
grafigi incelendiginde G30 genotipi 0.58 benzerlik katsayis1 ile G22 genotipi ile
birbirlerine en uzak genotipler olarak tespit edilmislerdir. Faktoér analizinden elde
edilen veriler kullanilarak gen havuzunda yer alan genotiplerin birbirleri ile
iliskileri iki boyutlu ve ii¢ boyutlu diizlemde gosterilmistir (Sekil 4.29, Sekil 4.30).
Bu diizlemler incelendiginde genotiplerin bir¢ogunun birbirlerine uzak olmasi
mevcut genotiplerin birbirinden genetik ydnden ¢ok farkli oldugunu
gostermektedir. Ayrica genotiplerin genetik yonden birbirlerinden uzak noktada

yer almasi genetik varyasyonun yiiksek olduguna isaret etmektedir.
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Sekil 4.29 Pazi Genotiplerinin Temel Bilesen Analizinden Elde Edilen Eksenler ile
Olusturulan Iki Boyutlu Diizlemde Dagilim1
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Sekil 4.30 Paz1 Genotiplerinin Temel Bilesen Analizinden Elde Edilen Eksenler ile
Olusturulan Ug Boyutlu Diizlemde Dagilimi
4.4 Morfolojik, Biyokimyasal ve Molekiiler Verilerle Elde Edilen Sonuglarin

Karsilastirilmasi

Morfolojik ve molekiiler verilerle olusturulan dendogram grafigi Sekil 4.30’da
sunulmustur. Sekilde de goriilecegi ilizere morfolojik ve molekiiler verilerle
olusturulan akrabalik agaglar1 %100 Ortlismemistir. Bununla birlikte bazi hatlarin,
olusturulan dendrogramlarda ayn alt smifta yer aldig1 da dikkat ¢ekmistir. Ornegin
G31, G34, G24 ve G43 nolu genotipler farkli dendogramlarda ayni alt sinifta yer alan
cesitler olmustur. Benzer sekilde G45, G26, G15, G20, G23, G21, G19, G29, G06,
GO05, G04, G03, G13, G32 ve GO9 genotipleri de farkli kiimeleme dendogramlarinda
yakinlik gosteren genotipler olmustur. G22, G40, G18 ve GO7 genotiplerinin ise farkl
dendrogramlarda ayni grupta yer alan genotipler oldugu belirlenmistir. Her iki
dendongram karsilastirildiginda en uzak genotiplerin ise GO1 ile G34 genotiplerinin
oldugunu sdylemek miimkiindiir. Zira bu genotipler farkli dendrogramlar arasinda

oldukga farkli siniflarda yer almislardir (Sekil 4.31).
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Genotiplerde yapilan biyokimyasal analizler sonucu elde edilen verilerin
degerlendirmesi ile toplam fenolik, flavonoid ve antioksidan aktivitesi bakimindan
G13, G27, G31, G33 ve G44 genotiplerinin diger genotiplere oranla daha yiiksek
biyokimyasal 6zelliklere sahip oldugu belirlenmistir. Morfolojik analizler sonucu elde
edilen verilerin degerlendirmesi ile yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi, yaprak ayasi
antosiyanin renklenmesi yogunlugu bakimindan G03, G04, G13, G18, G23, G30, G31,
G33 ve G46 genotiplerinin diger genotiplere oranla daha yiiksek antosiyanin

renklenmesine sahip oldugu tespit edilmistir.

Morfolojik ve biyokimyasal analizler sonucu elde edilen veriler
karsilastirildiginda G13, G31 ve G33 genotiplerinin her iki degerlendirmede de
antosiyanin 6zelligi acisindan 6n plana ¢iktig1 goriilmiistiir. Molekiiler karekterizasyon
analizleri sonucu, G31 ve G33 genotiplerinin ayn1 grupta yer aldigi ve 0.83 oraninda
benzer oldugu tespit edilmistir. Morfolojik, Biyokimyasal ve Molekiiler analizler
karsilastirildiginda G31 ve G33 genotiplerinin ortak 6zelliklere sahip oldugu tespit

edilmistir.
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SRAP Dendogrami UPOV Dendogeanu
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Sekil 4.31 UPOV Verileri ve Molekiiler Verilerle Olusturulan Dendogramlarin
Karsilastirilmasi
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SONUC ve ONERILER

Pazi1 tilkemizde ilk kiiltiire alinan ve buradan Avrupa’ya yayilan biiyiik bir tiir,
form ve tip zenginligi gosteren bir bitkidir. Paz1 gen kaynagi potansiyeli olabilecek
tiurler, kendi igerisinde genis fenotipik oOzellikler gostermektedir. Pazi genetik
kaynaklarmin belirlenmesi, toplanmas: ve ulusal koleksiyonlar olarak saklanmasi
biiyiik 6nem arz etmektedir. Islah stratejileri; yliksek verim, kalite ve stabiliteye sahip
tirtin ile tiretici ve tiiketici topluluklar tarafindan arzu edilen pazi1 ¢esidi gelistirebilmek
icin yol gosterecek olan bilgi ve tekniklerin c¢ergevesini olusturmayi1 amaclar. Bu
sayede, pazi tiiketimi arttirilarak bu bitkinin insan beslenmesi ve sagligina katkisi
artirllmig olacaktir. Islah ¢aligmalarinin en 6nemli is planlarinin baginda bitkinin dogru
bir sekilde tanimlanmasi gelir. Bu nedenle se¢imlerimizi kolaylastirmak ve islah
planinin hedeflendigi noktaya ulagmasini saglamak i¢in 6ncelikli olarak tanimlama
caligmalarinin ~ yapilmas: biiyilk Onem tasimaktadir. Arastirmamizda pazi
genotiplerinde ¢esit aday1 olabilecek genotiplerin varligimi belirlemek amaciyla Dogu
Karadeniz bolgesinden segilen pazi genotiplerinin morfolojik, biyokimyasal ve

molekiiler karakterizasyonlar1 yapilmistir.

Morfolojik karakterizasyon UPOV pazi tanimlama kriterlerine gore
yapilmistir. Karakterizasyon galismalarinda genotiplerin yaprak, fide ve ¢igeklenme
zamani tizerinde toplam 16 morfolojik 6zellik incelenmistir. Gelisimini tamamlamig
yapraklarda yaprak uzunlugu, yaprak ayasi uzunlugu, yaprak ayasi genisligi, yaprak
sap1 uzunlugu, yaprak sap1 genisligi, yaprak sapi i¢ kesit egriligi, ol¢iilmiistiir. Aym
yapraklarda fide antosiyanin renklenmesi yogunlugu, yaprak durus pozisyonu, yaprak
ayast yesil rengin yogunlugu, yaprak ayasi kenar sekillenmesi, yaprak ayas1 parlakligi,
yaprak ayasi kabarciklanma durumu, yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi, yaprak
ayas! antosiyanin renklenmesi yogunlugu ve yaprak sapi rengi gorsel olarak

degerlendirilmistir. Ayrica genotiplerin ¢igeklenme durumu da incelenmistir.

Paz1 genotiplerinin yapraklarinda 6lgiilen yaprak uzunlugu, yaprak ayasi
uzunlugu, yaprak ayasi1 genisligi, yaprak sap1 uzunlugu, yaprak sap1 genisligi, yaprak
sap1 i¢ kesit egriligi, 6zellikleri ile deneme parselindeki 6rnek standart genotipler ile
karsilastirildiginda; standart anaglarin bu 6zellikler bakimindan farkliliklar1 oldugu

saptanmistir. Genotiplerin yapraklarinda goézlenen fide antosiyanin renklenmesi
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yogunlugu, yaprak durus pozisyonu, yaprak ayasi yesil rengin yogunlugu, yaprak
ayasi kenar sekillenmesi, yaprak ayasi parlakligi, yaprak ayasi kabarciklanma durumu,
yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi, yaprak ayasi antosiyanin renklenmesi
yogunlugu ve yaprak sap1 rengi gibi ozellikler deneme parselindeki 6rnek standart
genotipler ile karsilastirilmistir. Karsilagtirma sonucunda pazi genotipleri bu 6zellikler

bakimindan standart genotipler ile uyumlu oldugu gortilmiistiir.

Analizler sonucunda toplam 101 polimorfik allel belirlenmistir. Allel sayilar
dikkate alindiginda en yiiksek allel, 8 allel sayis1 ile MEO3-EM13 primerinden elde
edilmistir. Ortalama allel sayisi1 ise 4.29 olarak belirlenmistir. Molekiiler olarak
incelenen pazi genotipleri arasinda homonim ve benzer genotiplere rastlanmamistir.
Genetik iliski dendograminda temel olarak bes ana dal goriilmektedir. ilk dal kendi
icerisinde tek gruba ayrilmistir. Genotipler arasinda en yiiksek benzerlik orani; %93

olarak tespit edilmistir.

Molekiiler ¢alismalar1 yapilan pazi genotiplerde c¢alismada yer alan
genotiplerin genetik olarak tanimlanmasi i¢in molekiiler yontemlerden SRAP yontemi
kullanilmis ve 20 adet ileri ve 15 adet geri SRAP primer kombinasyonu test edilmistir.
Molekiiler diizeyde yapilan Kkarakterizasyonun morfolojik markirlar kullanilarak
genotipler arasindaki iliskiyi ve genetik cesitliligi destekledigini ve bu markir
sistemlerinin etkin bir sekilde amaca hizmet ettigini gostermektedir. SRAP markir
sisteminin pazida pek fazla kullanilmamasina ragmen tarafimizdan yapilan ¢aligmada
yiiksek polimorfizm goéstermesi bu markir sisteminin pazi tiirlerinde basar1 ile
kullanilabilecegini ortaya koymaktadir. Incelenen genotipler, Ordu Universitesinde
muhafazaya alinip diger molekiiler markir tekniklerinin de kullanilmasi ile genomda
ifade edilecek daha fazla bolgenin taranmasi saglanacaktir. Boylece iizerinde

calistigimiz genotipler hakkinda daha fazla bilgi sahibi olunacaktir.

Genotipleri tizerinde yaptigimiz morfolojik karakterizasyon g¢aligsmalarindaki
gozlem ve Olciimlerin bir kismi gorsel oldugundan morfolojik markir olarak
giivenilirlikleri kesin olmayabilir. Morfolojik 6zelliklerin ¢evresel faktorlerden de
etkilendikleri dikkate alindiginda morfolojik karakterizasyon ¢aligmalarinin

molekiiler tekniklerle birlikte degerlendirilmesi gerekmektedir. Ayrica tanimlama
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caligmalarinda morfolojik kriterlerin molekiiler markir gibi kullanilmasi i¢in daha

detayli calismalara ihtiyag¢ vardir.

Tarafimizdan yiiriitiillen ¢alismalarda mevcut gen havuzunun agromorfolojik
Ozellikleri belirlenerek pazi gen havuzunun yiiksek varyabiliteye sahip oldugunu
gostermistir. Bu arastirma Karadeniz Bolgesi’nde hatta iilkemizde pazi genotiplerinin
morfolojik ve molekiiler diizeyde tanimlamasina yonelik ilk kapsamli ¢aligmadir. Bu
nedenle ¢alismamiz, giiniimiizde ve gelecekte yiiriitiilecek ¢alismalara ve bu konudaki
diger arastirmalara 151k tutacaktir. Paz1 genetik kaynaklarinda yer alan ve iilkemizde
yetistirilen farkli 6zelliklere sahip genotipler arasinda antioksidan kapasitesi, fenolik
bilesikler ve C vitamini agisindan yiiksek varyabilite belirlenirken bazi ¢esitlerin
incelenen igerik yoniinden 1slah programlarinda kullanilabilme sansinin yiiksek
oldugu bildirilmektedir. Uzun yillar siiregelen yetistirme donemi igerisinde meydana
gelen dogal seleksiyonlar, yaygin iiretim alanlarinin farkli ekolojik kosullara sahip
olmasi, tiiketici istekleri ve bolgelere gore degisebilen farkli degerlendirme sekilleri
dogrultusunda {ireticiler tarafindan uygulanan seleksiyonlar pazi gen kaynaklariin
varyabilitesinin yliksek olmasini saglamistir Ayrica arastirma sonuglarimiz, bu
konuda tilkemiz arastiricilarinin pazi genotiplerinde yaptiklar1 benzer ¢alismalarda

karsilastirma yapabilecekleri on bilgi niteligi tasimaktadir.

Sonu¢ olarak mevcut gen havuzunu olusturan genotiplerin birbirine olan
genetik uzakliklarinin/yakinliklariin belirlenmesi yaninda farkli kalite 6zelliklerinin
tyilestirilmesi i¢in yiiriitiilecek 1slah programlarinda melez kombinasyonlarinin
olusturulabilmesi agisindan biliyiik 6nem tasimaktadir. Bu sayede cesit gelistirme
caligmalarinda, 1slah calismalarinin  siiresinin  kisaltilmasi  ve melezleme
kombinasyonlarinin belirlenmesinde dogru programlarin olusturulabilmesine olanak

saglanacaktir.
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