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Ceviz, Juglans cinsine ait ve monoik ¢igek yapisi gosteren 6nemli sert kabuklu meyvelerden
biridir. Genglik kisirlik déneminin uzun olmasi nedeniyle cevizde ¢esit 1slah1 programlari uzun
siirmektedir. Uzun zaman alan bu 1slah siiresini kisaltmak i¢in molekiiler ¢aligmalar olduk¢a 6nemlidir.
Cevizde 1slah siiresini kisaltarak 1slah verimliligini arttirmaya dayanan énemli fenotipik karakterler ile
iligskili markorlerin gelistirilmesinde genetik baglanti haritalar1 ve kantitatif 6zellik lokus (QTL)
analizleri 6nemli araglardir. Cevizde tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zamani 1slahta 6nemli
secim kriterleri arasindadir. ilkbahar ge¢ donlarmdan zarar gérmemek igin ceviz gesitlerinin geg
uyanmasi ve ge¢ yapraklanmasi istenir. Bu ¢aligmada daha 6nceden olusturulmus Chandler ve Kaplan-
86 yogun genetik haritalar ve dort yillik fenotipik veriler kullanilarak cevizde tepe tomurcugu patlama
zamani ve yapraklanma zamani ile iligkili QTL bolgelerinin belirlenmesi ve belirlenen QTL
bolgelerinden 1slahta kullanilabilir DNA markorii gelistirilmesi amaglanmistir. Tomurcuk patlama
zamani ve yapraklanma zamani 6zellikleri disinda ceviz i¢in 6nemli 11 adet fenolojik karakter i¢in de
QTL analizleri bu ¢alisma dogrultusunda yapilmistir. QTL analizleri sonucunda, ‘Chandler x Kaplan-
86’ populasyonunda, Chandler ve Kaplan-86 baglanti haritalarinda sirasiyla 12 6zellige iliskin toplam
43 adet ve 33 adet QTL belirlenmistir. Fenolojik karakterler arasindan dikogami fenolojisi ile iligkili
bir QTL belirlenememistir. Tomurcuk patlama zamani1 ve yapraklanma zamani i¢in Chandler ve
Kaplan-86 haritalarinda LG4 tizerine haritalanan major QTL’ler belirlenmistir. Tomurcuk patlama
zamani i¢in Chandler ve Kaplan-86 haritalarinda en yiiksek LOD skorlar1 sirasiyla 47.9 ve 40.2,
aciklanan en yiiksek fenotipik varyasyon yiizdeleri ise sirasiyla %78.7 ve %76.1 olmustur.
Yapraklanma zamani i¢in Chandler ve Kaplan-86 haritalarinda en yiiksek LOD skorlar1 sirasiyla 38.9
ve 31.5, agiklanan en yiiksek fenotipik varyasyon yiizdeleri ise sirasiyla %68.8 ve %63.5 olmustur.
Major QTL bolgelerine en yakin olarak belirlenen SSR ve DArT markorlerinden gelistirilen 3 adet
primer 160 ceviz ¢esit ve genotipinde dogrulama yapilarak test edilmistir. Sonug alarak, belirlenen SSR
ve DArT markorlerinin tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zamani {izerine etkilerinin olmadig1
belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Ceviz, J. regia, QTL, fenoloji
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Walnut is one of the most important nut crops belonging to the Juglans genus and showing a
monoic flower structure. Cultivar breeding programs in walnut takes long time due to its long juvenile
period. Molecular studies are very important to shorten this long breeding period. Genetic linkage maps
and quantitative trait locus (QTL) analysis are important tools in the development of markers associated
with important phenotypic characters. These molecular markers can increase breeding efficiency by
shortening the breeding period in walnut. Bud burst and leafing time are among the important selection
criteria in walnut breeding. In order not to be damaged by the late spring frost, walnut varieties with
late bud burst and leafing time are preferred. In this study, we aimed to determine QTL regions
associated with bud burst and leafing time in walnut by using previously constructed high-density
genetic maps of Chandler and Kaplan-86 together with four-year phenotypic data, and to develop DNA
markers that can be used in breeding from the determined QTL regions.QTL analyzes of 11 other
important phenological traits for walnut were also performed this study. As a result, in the "Chandler x
Kaplan-86" populationa total of 43 and 33 QTLs for 12 traits were determined in Chandler and Kaplan-
86 linkage maps, respectively. No QTL was detected related to dichogamy. Major QTL related to bud
burst and leafing time was detected on LG4 in both Chandler and Kaplan-86 maps.For bud burst time,
the highest LOD score in Chandler and Kaplan-86 maps was 47.9 and 40.2, respectively, and the highest
phenotypic variation was 78.7% and 76.1%, respectively. For leafing time, the highest LOD score in
Chandler and Kaplan-86 maps was 38.9 and 31.5, respectively, and the highest phenotypic variation
was 68.8% and 63.5%, respectively. Three SSR and DArT primers developed from the closest regions
of major QTLs were tested for validation in 160 walnut varieties and genotypes. As a result, it is
determined that thesethree SSR and DArT markers had no effect on bud burstand leafing time.

Key words: Walnut, J. regia, QTL, phenology



GENISLETILMIS OZET

Ceviz Juglans cinsi igerisinde yer alan ekonomik degeri yliksek sert kabuklu
bir meyve tiiriidiir. Ceviz erkek ve disi ¢igekleri ayn1 aga¢ tlizerinde fakat farkl
yerlerde yani monoik ¢i¢ek yapisina sahiptir ve haploid kromozom sayis1 n=16dur.
Ceviz iilkemizde dogal olarak yetisebilen, meyvesi, kerestesi, yapragi ve yesil
kabuklar1 degerlendirilebilen c¢ok yonlii bir bitkidir. Tirkiye ceviz bitkisinin
anavatanlarindan biridir. Ceviz icerdigi besin degeri ve insan sagligi iizerindeki
olumlu etkilerinden dolay1 giiniimiizde 6nemi giderek artan Oonemli bir meyve
tirtidiir.

Ceviz yetistiriciliginde iireticiler iiretimi yapilacak ceviz ¢esitlerini secerken
ozellikle verim ve kaliteyi 6n planda tutmaktadirlar. Cigeklenme ozellikleri
bakimindan cevizde yiiksek verim yan dallarda meyve verme verimi ile dogru oranti
gostermektedir. Cevizde dikogami 6zelligi yaygin olarak goriilen bir durumdur.
Cevizde dikogami verimliligi sinirlandiran en énemli konulardan biridir. Bunlarin
yaninda ilkbahar ge¢ donlarindan zarar gérmemek igin ge¢ yapraklanma ve gec
cigeklenme de dnemli se¢im kriterleri arasindadir. Meyve 6zellikleri agisindan ise
meyve iriligi, iginin tim olarak ¢ikmasi, sert kabuk, i¢ rengi gibi meyve 6zellikleri
cesit seciminde dikkat edilen dnemli dzellikler arasindadir.

Diinyada ve lilkemizde gesit 1slah1 programlari ¢ok yillik meyve tiirlerinde
genglik kisirlik siiresinin uzun olmasindan dolay1 uzun yillardir siirmektedir. Ancak
son yillarda molekiiler ¢aligmalarin sagladig teknolojiler ile 6nemli 6zellikler ile
iligkili DNA markorleri gelistirilebilmektedir. Bu durum, geleneksel islahtan
molekiiler 1slaha gecisi saglayarak daha kisa bir zamanda ve daha az bir maliyetle
cesit gelistirme imkani saglamaktadir.

Yetistiricilik agisindan 6nemli 6zelliklerin ¢ogu gen veya genler tarafindan
kontrol edilmektedir. Bundan dolay: kantitatif 6zellik lokus (QTL) ¢alismalari

onemli Ozelliklerle iligkili bir gen bolgesi ve o gen bolgesine en yakin markori



bulmak i¢in olduk¢a dnemlidir. QTL c¢aligmalari igin bir genetik baglant1 haritas1 ve
ozellige ait bir fenotipik veri gerekmektedir.

Bu caligmada daha 6nce SSR, DArT ve SNP markorleri ile olusturulan
‘Chandler x Kaplan-86” F1 populasyonuna ait ebeveynlerin genetik haritalari ve dort
seneye ait fenotipik veri kullanilarak iireticiler i¢in 6nemli se¢im kriterleri arasinda
olan tomurcuk patlama ve yapraklanma zamanlar ile iligkili QTL bdlgeleri tespit
edilmistir.

Bu c¢alismada tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zamani
fenolojilerine ek olarak ceviz i¢in 6nemli olan 11 fenolojik karakterde (erkek ¢igek
aktiflesme baslangici, erkek ¢icek aktiflesme sonu, erkek cicek aktiflesme zamani,
disi ¢icek aktiflesme baglangici, disi ¢igek aktiflesme sonu, disi ¢igek aktiflesme
zamani, erkek ¢igek miktari, disi ¢icek miktari, yan dal ¢igeklenme yiizdesi,
dikogami durumu, hasat zamani) yani toplam 13 karakterde dort seneye ait fenotipik
veriler kullanilarak QTL analizleri yapilmigtir. QTL analizleri sonucunda Chandler
ve Kaplan-86 baglant1 haritalarinda sirasiyla 43 ve 33 adet énemli QTL bolgeleri
tespit edilmistir. Dikogami 6zelligi ile iligkili bir QTL bolgesi tespit edilememistir.
Tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zamani i¢in hem Chandler hem de
Kaplan-86 haritalarinda LG4’te 6nemli QTL’ler belirlenmistir. Tomurcuk patlama
zamani ile iligkili ek QTL bolgeleri Chandler haritasinda LG1’de, Kaplan-86
haritasinda LGl ve LG4’lin farkli bir bolgesinde belirlenmistir. Yapraklanma
zamani ile iligkili ek QTL bdlgeleri Chandler haritasinda LG1, LG7 ve LG10,
Kaplan-86 haritasinda LGl ve LG7°de belirlenmistir. Erkek c¢icek aktiflesme
baslangici ile iligkili QTL bolgeleri Chandler haritasinda LG3 ve LG4, Kaplan-86
haritasinda LG4 ve LG8’de belirlenmistir. Erkek ¢icek aktiflesme sonu ile iliskili
QTL bolgeleri Chandler haritasinda LG3 ve LG4, Kaplan-86 haritasinda LG3, LG4,
LG7 ve LG8’de belirlenmistir. Erkek cicek aktiflesme zamani ile iliskili QTL
bolgesi Chandler haritasinda LG8’de belirlenmistir. Disi ¢igek aktiflesme baslangici
ile iligkili QTL bolgeleri Chandler haritasinda LG1, LG4, LG8 ve LG15, Kaplan-86
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haritasinda LG1, LG4, LG5 ve LG8’ de belirlenmistir. Disi ¢i¢ek aktiflesme sonu ile
iliskili QTL bolgeleri Chandler haritasinda LG1, LG4, LG8 ve LG15, Kaplan-86
haritasinda LG1, LG4 ve LG8’de belirlenmistir. Disi cigek aktiflesme zamani ile
iliskili QTL bolgesi Chandler ve Kaplan-86 haritalarinda LG4’de belirlenmistir.
Erkek c¢igek miktar1 ile iliskili QTL bdlgesi Chandler haritasinda LG8’de
belirlenmistir. Disi ¢igek miktari ile iligkili QTL bolgeleri Chandler haritasinda LG8,
Kaplan-86 haritasinda LG8 ve LG9’da belirlenmistir. Yan dal ¢igeklenme yiizdesi
ile iligkili QTL bolgesi Chandler ve Kaplan-86 haritalarinda LG8’de belirlenmistir.
Hasat zamani ile iliskili QTL bélgeleri Chandler haritasinda LG4, Kaplan-86
haritasinda LG1 ve LG3’de belirlenmistir.

Tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zamani i¢in majér QTL’ler ve
bu QTL bdlgelerine en yakin olarak belirlenen SSR ve DArT markdrlerinden
gelistirilen 3 adet primer 160 ceviz ¢esit ve genotipinde dogrulama yapilarak test
edilmistir. Sonug alarak, belirlenen 2 adet SSR ve 1 adet DArT markorleri Chandler
x Kaplan-86 F1 populasyonunda erken ve ge¢ uyanan bitkileri ayirmis ancak genetik
kaynaklarda bulunan bitkilerde erken ve ge¢ uyanan bitkileri ayirmada basarisiz

olmustur.
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1. GIRIS Defne KARAARSLAN

1.GIRIS

Ceviz, sinifi Dicotiledoneae, takimi Juglandales, familyas1 Juglandaceae,
cinsi Juglans olan sert kabuklu bir meyve tiiriidiir (Sen, 2011). Ceviz, Karpat
daglarinin giineyinden itibaren Dogu Avrupa ve Tiirkiye, Irak ve iran’in dogusundan
ve Himalayadaglari’nin 6tesinde kalan tilkeleri iceren, genis bir cografyanin dogal
bitkisidir ( Kogtiirk ve Giirhan, 2007).

Ceviz ¢icek yapis1 bakimindan monoik (tek evcikli) , yani disi ve erkek cicek
salkimlar1 ayn1 agac iizerinde fakat farkli yerlerde bulunur. Cevizde bir onceki
gelisme doneminin siirgiinleri {izerinde bulunan ¢i¢ek tomurcuklarinin gelismesiyle
10-100 aras1 erkek ¢icek igeren piiskiiller (kedicik) olusurken, o yilki gelisme
donemine ait ilkbahar siirgiinlerinin ucunda ise sayilart 1-12 arasi degisen disi
cicekler olusur. Tozlanma ise riizgarla ger¢eklesmektedir (Sen, 2011).

Juglans cinsi igerisinde 21 ceviz tiirli bulunmakta ve bunlardan ¢ogunlukla
Juglans regia’'nin kiiltiiri ve ticareti yapilmaktadir (Manning, 1978). Meyve
ozellikleri bakimindan J. regia tiirii diger tirlere gore ¢ok farklidir. Bu nedenle
Juglans cinsi igerisinde diinyada meyvesinin dogrudan tiiketimi igin yetistirilen tek
tirdiir. Bu tlrtin yaninda Juglans nigra L.’da 6zellikle ABD’de kerestesi igin
yetistirilmektedir. Diger Juglans tiirleri ise anag olarak veya siis bitkisi olarak
ekonomik degere sahiptirler ( Rom ve Carlos, 1987).

Ceviz igerdigi besin degeri ve insan sagligi tizerindeki olumlu etkilerinden
dolay1 glinlimiizde 6nemi giderek artan 6nemli bir meyve tiiriidiir. Uzun yillar siiren
bilimsel ¢alismalar, cevizin insan viicudunu olumlu yonde etkileyen besin igerikleri
ile dolu oldugunu ortaya ¢ikarmistir (Simsek ve Giilsoy, 2016). Ozellikle kalp ve
damar hastaliklarinin  6nlenmesinde, kolestrol ve trigiliserid seviyesinin
diisiiriilmesinde, icerdigi giimiis ve selenyum ile ¢ocuk beslenmesinde aranan 6nemli
bir gidadir. Ceviz meyveleri %52-70 arasinda degisen yag igerigi, insan saglig1 ve

beslenmesi agisindan biiyiik onem arz eden oleik asit gibi tekli doymamis ve linoleik,
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linolenik asitler gibi coklu doymamis yag asitlerini igermesi nedeniyle yiizyillardan
beri tiiketilen 6nemli sert kabuklu bir meyve tiiriidiir (Ayaz ve ark, 2008). Ayrica
bilesiminde yer alan biyolojik kalitesi yiiksek protein, vitamin ve mineraller cevizin
besleyici degerini arttirmaktadir (Beyhan ve ark, 2017)

Ceviz ililkemizde dogal olarak yetisebilen, meyvesi, kerestesi, yapragi ve
yesil kabuklar1 degerlendirilebilen ¢ok yonlii bir bitkidir. Tiirkiye ceviz bitkisinin
anavatanlarindan biridir (Kapluhan, 2015). Ulkemiz ceviz populasyonu bakimindan
makro ve mikro diizeyde olduk¢a zengin bir ekolojiye sahiptir (Bayazit ve ark,
2016).

Tohumdan yetigsen cevizlerin heterozigot agilim gdstermelerinden dolayt,
tiimiiyle standart meyve vermeleri miimkiin degildir. Tiirkiye’de cevizin, ¢ok eski
zamanlardan beri tohumla yetistirilmesinden dolaytr her biri birbirinden farkli
ozelliklere sahip ve bulundugu bdlgenin ekolojik kosullarma uyum saglayan genis
bir genetik varyasyon olusturmaktadir. Bu genetik varyasyonda, {istiin nitelikli olan
tiplerin ¢ogaltilarak koruma altina alinmasi son derece 6nemlidir. Ayrica, {ilkemizin
boylesine zengin bir genetik varyasyona sahip olmasi, 1slah ¢aligmalarinda kisa
zamanda basariya ulagilmasina olanak saglamaktadir (Simsek, 2016).

Ulkemiz énemli miktarda ceviz iiretmesine karsin ciddi miktarda da ceviz
ithal etmektedir. Bu nedenle, iilkemizin ceviz iiretimindeki hedeflerinin arasinda
iretimin iyi ¢esitlerle arttirilmasi olmalidir. Bunun igin tilkemizin farkli bolgelerinde
iyi adapte olan verimli ve kaliteli ceviz ¢esitlerine gereksinim vardir. Bu gesitlerin
gelistirilmesinde en iyi yontem de tilkemizin giidiimlii 1slah programlarina sahip
olmasidir. Yurt disindan gelistirilen ¢esitlerle de tlilkemizde yetistiricilik yapilabilir,
ancak bu durum patentli ¢esitlerin kullanilmasi durumunda yurt digina ciddi anlamda
para akisinin olmasina neden olacaktir. Bu nedenle 6nemli miktarda ceviz yetistiren
her iilkenin yaptig1 gibi kendi ceviz cesit 1slah1 programlarimiza sahip olmamiz

gerekir.
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Diinya ceviz tiretimi 2018 yilinda 3.663.000 tona ulagsmigtir. Diinya ceviz
yetistiriciligi ekonomik olarak ©6ncelikle Cin, ABD, Iran ve Tiirkiye’de
yapilmaktadir. Ceviz yetistiriciliginde diinyada dnemli bir yere sahip olan Tiirkiye,
2018 yil1 iiretim degerlerine gore, diinya ceviz tiretiminde Cin (1.586.367 ton), ABD
(613.260 ton) ve iran’dan (409.562 ton) sonra dérdiincii (215.000 ton) sirada yer
almaktadir. 2018 yilinda ise diinyada ceviz liretimi yaklasik 4 milyon tona ulagmaistir.
Tirkiye, 2019 tiretim degerlerine gore, Cin (2.521.504 ton), ABD (592.390 ton) ve
fran’dan (321.074 ton) sonra dordiincii (225.000 ton) sirada kalarak yerini
korumustur (Faostat, 2021). 2010-2018 yillar1 ortalamasina gore, Cin diinya ceviz
{iretiminin %43.3’{inii gergeklestirirken, ABD’nin iiretimdeki payr %11.2, iran’in
pay1r %16.7 ve Tirkiye’nin payr %5.9°dir. Diinya’nin en biiyilik kabuklu ceviz
ithalatcisi {ilkeleri Italya ve Tiirkiye’dir. 2014-2018 yillar1 ortalamasmna gore,
Tiirkiye, kabuklu ceviz ithalatinda diinyanin miktar bakimindan ilk sirada gelen

iilkesidir (Tuik, 2021).

3.000.000

2.500.000

2.000.000
M 2017 uretim (ton/ha)

1.500.000 -~
MW 2018 uretim (ton/ha)
1.000.000 - 2019 Uretim (ton/ha)
500.000 - 1
0 4 , , - .
Cin ABD

iran Tirkiye

Sekil.1.1. 2016, 2017 ve 2018 yilllar1 verilerine gore ceviz tiretimleri (Faostat, 2021)
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Diinyada ve iilkemizde ceviz c¢esit 1slah1 programlart uzun yillardir
siirmektedir. Ik yapilan ¢alismalar seleksiyon 1slahi ile yapilmis olup, son yillarda
ise melezleme 1slahi ile yogun bir sekilde devam etmektedir (Kefayati, 2018).
Diinyada melezleme yoluyla ortaya ¢ikan c¢esitlerin kaynagi daha ¢ok Fransa ve
ABD’de yapilan melezlemelerden elde edilmistir. Ulkemizde yiiriitiilen hemen
hemen tiim arastirmalarda ceviz gesitleri seleksiyon 1slah1 yontemi kullanilarak elde
edilmistir. Bu 1slah yontemi ile istenen 6zelligi bulunduran verimli ve kaliteli
cesitlerin elde edilmesi zordur. Ulkemizde melezleme 1slahi ile ilgili ise birgok
arastirma ve proje yuriitiilmiistiir. Bu projelerden Dirilis ve 15 Temmuz gibi gec
yapraklanan ve hasat tarihi erken veya orta mevsim olan yeni ceviz gesitleri tescil
edilmistir (Siityemez ve ark, 2018).

Monoik bitki olan cevizde dikogami yaygin olarak saptanan bir durumdur.
Cevizde kendine uyusmazlik goriilmese de erkek ve disi ¢igeklerin farkli donemlerde
olgunlagmas1 (dikogami) en uygun meyve tutumunu ve verimliligi sinirlandiran en

onemli faktordiir. Cevizlerde, dikogami nedeniyle yabanci tozlanma sz konusu
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oldugu i¢in verimliligin arttirilmasi amactyla uygun tozlayici gesitlerin belirlenmesi
ceviz yetistiriciliginde en 6nemli konularin baginda gelmektedir.

Cevizde 1slahgilarm iizerinde durdugu 6nemli 6zelliklerden bir digeri ise geg
yapraklanan ve geg ciceklenen cesitlerin 1slahidir. Ozellikle ilkbahar donlarinin riskli
oldugu bolgelerde gec yapraklanan ve gec ciceklenen agaclarin secilmesi
gerekmektedir. Nitekim tlilkemizde ticari olarak ¢ogaltimi yapilan Yalova orijinli
cesitlerin karasal iklimli bolgelerde soguk zararina ugradigi belirtilmektedir. Yine
erkenci olan g¢esitler bakteriyel yaniklik ve i¢ kurdundan daha fazla
etkilenmektedirler. Dolayistyla {istin meyve 0Ozelliklerinin yam1 sira geg
yapraklanma, yan dallarda yiiksek oranda meyve verme, hastalik ve zararlilara
dayaniklilik gibi ozelliklerin birini veya daha fazlasimi bir arada bulunduran
genotiplerin gelistirilmesi ceviz yetistiriciliginin ve 1slahinin en énemli konusudur
(Koyuncu ve ark, 2005).

Cevizin ne zaman hasat edilecegi de cevizin pazar payma etki eden, degerini
arttiran Onemli faktorlerden biridir. Ceviz hasadi erken yapildiginda dis yesil
kabugunun soyulmasi ve cevizin i¢ zarinin ¢ikartilmasi daha zor olmakta ve aroma
yeterince gelismemektedir. Ge¢ hasatta ise ceviz iginde renk degisimleri
goriilmektedir. Zamanindan 6nce yapilacak olan ceviz hasadinda meyveler iglerini
tam doldurmamig olacagindan hem agirlik kaybi hem de kurutma sirasinda
olgunlasmamis i¢c meyveler biiziiseceginden kalite kaybi ortaya ¢ikacaktir (Unal,
2005).

Meyve ozellikleri bakimindan ise piiriizsiiz sert kabuk ile birlikte randiman
orani yiiksek, acik renkte ige sahip, i¢i bir biitiin olarak c¢ikabilen, kabukta
yapigmanin iyi oldugu, ince ancak saglam sert kabuklu, yag orani ve doymamis yag
asit orani yiiksek cesitler tercih edilmektedir. Meyvecilikte melezleme 1slahi
programlarinin en ciddi sorunlarindan birisi melez bir bireyin fenotipik 6zelliklerinin
belirlenmesinin digeri ise genglik kisirligi doneminin uzun olmasi sebebiyle 1slah

programlarinin uzun zaman almasidir. Islah programlarmin uzun zaman almasi,
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meyvecilikte yeni cesitlerin gelistirilmesini engelleyen biiyiik bir sorundur. Bu
siirenin cesitli uygulamalar ile kisaltilmas1 gerekmektedir. Iste molekiiler markérler
tam olarak burada devreye girmekte ve uzun olan bu 1slah siiresini kisaltmaya
yonelik birgok yollar sunmaktadir. Molekiiler markorler yardimiyla yapilan
seleksiyonla zamanin yaninda, alan ve is giiclinden de tasarruf edilmektedir. Gen
kaynaklarinin tam ve daha saglikli olarak tespit edilmesi ve korunmasinda giivenilir
bir yol olarak da yine molekiiler markdrlerden yararlanilmaktadir (Aksu ve Sahin,
2015).

Molekiiler markorler, genomda herhangi bir gen bolgesi ya da gen bolgesi
ile iligkili DNA parcasidir. Molekiiler markér yontemleri DNA molekiiliindeki
polimorfik bolgelerin belirlenmesi prensibine dayanir. Populasyonda herhangi bir
genin veya Ozelligin birden fazla sekli bulunuyorsa o gen ya da fenotipik 6zellik
polimorfik olarak kabul edilmektedir. Polimorfizm; DNA dizisi, aminoasit dizisi,
kromozomal yap1 ya da fenotipik 6zellik varyantlar1 gibi birkag sekilde goriilebilir
(Williams ve ark, 1990).

Molekiiler markorler DNA’nin aktif bolgelerinden (genler) veya herhangi
bir genetik kodlama fonksiyonlarina sahip olmayan DNA dizilerinden gelistirilirler.
Molekiiler markorler; QTL (Quantitative Trait Locus) analizlerinde, genetik
haritalamada, kiiltiir ¢esitlerinin tanimlanmasinda, yeni gelistirilen ¢esitlerin koruma
altina almmasinda, genetik akrabaliklarin belirlenmesinde, tohumculukta safiyet
analizlerinde, gen kaynaklarinin karakterizasyonunda, genetik kaynagin yapisini
anlamada, duplike olan genotiplerin belirlenmesinde ve 1slah programinda
kullanilacak olan ebeveynlerin belirlenmesinde kullanilirlar. Ayrica molekiiler
markdr teknolojisi, ¢esitli stres etmenleri ile iligkili genom bolgelerinin belirlendigi
ve genom yapisit hakkinda bilgi edinildigi ¢alismalarda siklikla kullanilmaktadir
(Gupta ve Rustgi, 2004).

Kullanilan yontemler bakimindan molekiiler markdorler; hibridizasyona

dayali markérler ve polimeraz zincir reaksiyonuna (PCR) dayali markorler olarak iki
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ana gruba siniflandirilabilir. Hibridizasyona dayali markorlere drnek olarak; RFLP
(Restriction Fragment Length Polymorphism/ Sinirli Par¢a Uzunluk Polimorfizmi),
PCR tabanli markorlere drnek olarak SSR (Simple Sequence Repeat/ Basit Tekrarli
Diziler veya Mikrosatellitler), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA/
Rastgele Cogaltilmis DNA Polimorfizmi), ISSR (Inter-Simple SequenceRepeats/
Basit Tekrarli Diziler Arasi Polimorfizm), AFLP (Amplified Fragment Lenght
Polymorphism/ Cogaltilmis Par¢a Uzunlugu Polimorfizmi) verilebilir.

Bu markor sistemlerinin disinda; SRAP (Sequence Related Amplified
Polymorphism/ Dizi iliskili Cogaltilmis Polimorfizm), CAPS (Cleaved Amplified
Polymorphic Sequence/ Kesilip Cogaltilmis Polimorfik Diziler) ve DNA
sekanslamasina dayali SNP (Single Nucleotide Polymorphism/ Tek Niikleotit
Polimorfizmi) polimorfizmin belirlenmesinde kullanilmaktadir (Yorgancilar ve ark,
2015).

Giliniimiizde bu molekiiler markor tekniklerinin 1slahta kullanilmasiyla
birlikte dnemli fenotipik 6zellikler ile ilgili genleri ve bunlarin islevlerini belirlemek
de olduk¢a OSnemlidir. Belirli bir 6zellik ile baglantili markor gelistirmek icin
kullanilan yontemlerden biri de genetik harita olusturarak kantitatif Gzellik
lokuslarinin (QTL) belirlenmesidir. Bitki boyu, ¢igeklenme zamani, kardeslenme,
verim ve verim unsurlari, kalite, baz1 hastalik ve zararlilara kars1 dayaniklilik gibi
birgok karakter kantitatif olarak kontrol edilmektedir. Kantitatif 6zelliklerin gen
bolgeleri QTL (Quantitative Trait Loci) olarak adlandirilmaktadirlar. DNA ya da
molekiiler markorler kullanilarak, QTL’lerin yerlerini belirlemek ve genom iginde
dagilimin1 ortaya c¢ikarmak ve haritalamak miimkiindiir. Bu genlerin genom
igerisinde nerede olduklarini bilmek bitki 1slahi ¢alismalari agisindan oldukga
onemlidir. Tarimsal 6nemi olan kalitsal 6zellikler i¢cin QTL’lerin yerlerinin tayini,
gelecekteki genetik manipiilasyonlara (yonlii degisikliklere) ve organizmalar
arasinda gen transferlerine kap1 agar. Molekiiler markorlerin bulunmasi ve onlardan

tiiretilen gen haritalar, kantitatif 6zelliklerin genetik kontroliine ve onun parcalara
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ayrilmasina olanak saglamistir. Kantitatif 6zellikler ¢ok sayidaki genden etkilendigi
icin, bu genlerin genom igerisinde nerede olduklar1 bilinmelidir. Uygun bir
populasyonda QTL analizi olarak bilinen yontemin uygulanmasiyla, belirli
kromozom bélgesindeki ilgili genlerin yerleri saptanabilir (is¢i, 2008).

Bugiine kadar kantitatif 6zellik lokuslarinin belirlenmesinde kullanilan
genetik haritalar1 olusturmak i¢in bircok markdr sistemi gelistirilmistir. Giintiimiizde
SSR ve SNP markér sistemleri en yogun kullanilan ydntemler olmustur. . Ozellikle
yeni nesil sekanslama teknoloji esasli yontemler giiniimiizde ¢ok yaygin olarak
kullanilmaktadir (Staub ve ark, 1996).

Mikrosatellit olarakta bilinen SSR’lar DNA dizilerinde tekrar edilen en
kiiciik birimlerdir ve tekrar motifleri 1-6 bg arasinda degismektedir. Mikrosatellitleri
cevreleyen bolgelerin dizileri biliniyorsa o bolgelere uygun primerler tasarlanarak
(genelde 20-25 b¢ uzunlugunda) PCR ile ¢ogaltimi yapilabilmektedir. Bunun
yaninda, akraba tiirler aras1 SSR primerleri farkli canlilarda kullanilabilmektedir
(Filiz ve Kog, 2011). Mikrosatellit markdrler, az DNA gerektirmesi, kodominant
olmasi (heterozigot ve homozigot genotipleri birbirinden ayirabilen) genomda bol
ve daginik bulunmasi, tekrarlanabilir ve otomasyona uygun olmasi, yiiksek
polimorfizm gdstermesinden dolayr populasyon genetigi ve gen haritalama
calismalarinda etkin olarak kullanilabilmektedir (Powell ve ark, 1996). SSR
tekniginde polimorfizm orani yiiksektir fakat primerlerin belirlenmesi igin 6n
calisma gerektirdiginden dolay1 maliyetli bir yontemdir (Goulao ve Oliveira, 2001).

DNA esasli molekiiler markor tekniklerinin gelistirilmesi ile birlikte 1slah
programlar1 etkinligi artmaktadir. Ozellikle ¢ok yillik bitkilerde bir melez
tohumunun ¢imlenmesinden ¢igcek agmasina kadar gecen genclik kisirligi siiresinin
cok uzun olmasi nedeniyle, bu tiirlerde genglik kisirligi donemini beklemeden heniiz
melez tohumlar c¢imlendikten sonra yapilabilecek erken seleksiyon; 1slah
programlarinin siiresini, maliyetini ve isgiiclinii onemli miktarda diisiirerek, ayni

zamanda 1slah programimin etkinligini de arttirmaktadir. Giiniimiizde erken
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seleksiyonda kullanilmak tizere markor gelistirmek icin en dnemli dlgiitlerden biri
caligilan tiiriin referans genetik haritaya sahip olunmasi ile birlikte iyi bir genetik
kaynaga ve giivenilir genetik haritalara sahip olunmasidir. Bu bakimdan literatiir
incelendiginde, cevizde 2016 yilinda Chandler ceviz cesidinin birinci versiyonu
yayimlanmigtir (Martinez-Garcia ve ark, 2016) ve SSR ile SNP markorleri ile
olusturulan genetik haritalarda bulunmaktadir (Zhu ve ark, 2015; Luo ve ark, 2015;
Kefayati ve ark, 2019). Bununla birlikte, ¢ok yakin zamanda hem Chandler (Marrano
ve ark, 2020) hem de Serr (Zhu ve ark, 2019) ceviz ¢esitlerinin kromozomal
diizeydeki genomlar1 da yayimlanmustir.

Son yillarda yeni nesil sekanslama teknolojisinin markor tiretmek icin
kullanilmasi ile birlikte, yiiksek yogunlukta genetik harita elde etmek i¢in en 6nemli
ve en uygun markdr teknigi glintimiizde SNP olmustur. SNP teknigi bir piirin bazinin
(A veya G) diger bir piirin veya pirimidin (A veya T) baziyla, bir pirimidin bazinin
diger bir pirimidin veya piirin baziyla degisimini igermektedir (Sonmezoglu ve ark,
2010).

Tek niikleotid polimorfizmi en yaygin DNA polimorfizm tipidir. Cok
yiiksek siklikla meydana gelirler (1/1000 baz- 1/100-300 baz). Ornegin bugday
genomunda SNP yogunlugu 1/370 ile 1/540 arasinda degisir. SNP’nin bu kadar ¢ok
olmasi ve kolay 6l¢iilebilmesi, bu genetik farkliliklar1 6nemli yapar. SNP lokusunun
genomdaki yiiksek varligi; diger genomik agidan 6nemli bitki genleri yaninda gesitli
hastaliklara dayaniklilik genlerinin izolasyonu ve calisilmasi igin gerekli yiiksek
yogunluklu temel molekiiler genetik haritalar gelistirme imkani sunar. Belli genlere
yakin SNP’ler bu genler i¢in bir markdr olarak hareket ederler. (Khlestkina ve
Salina, 2006).

SNP’lerin temel avantajlar1 iki baslik altinda toplanabilir. Bunlardan ilki
SNP’lerin smursiz sayida olmasidir ve ¢ok yiiksek siklikla meydana gelmesidir.
Insan SNP veri tabani dort milyondan fazladir. Misirda her 104 bg’de ortalama bir
SNP, bugday genomunda 370-540 baz ¢iftinde ortalama bir SNP oldugu (Somers ve
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ark, 2003), kendine d6llenen bir tiir olan soya fasulyesinde ise her 273 b¢’de bir SNP
bulundugu (Zhu ve ark, 2003) belirlenmistir.

SNP’lerin ikinci temel avantaji ise analizlerinin jele dayali olmamasi ve
otomasyona uygun olmasidir. SNP analizleri icin elektroforez gereksizdir. Markor
analizlerinde hizi en sinirlayan asama elektroforez yontemiyle Orneklerin
kosulmasidir. Bir SNP lokusundakiallellik varyasyon kalitatiftir ve allel sekanstaki
belli bazlarin tespit edilmesi yoluyla belirlenir. Ancak, dogru bir SNP i¢in olasi
allellerin sayist sinirlidir. A-T doniisiimii, A-G doniigiimiinden ¢ok daha siktir
(Sonmezoglu ve ark, 2010).

Yeni nesil sekanslama teknolojisi kullanilarak Elshire ve ark’nin (2011),
gelistirdigi Sekanslama yoluyla Genotiplendirme (GBS) adl1 yontem ile kisa siirede
bircok SNP lokusu belirlenebilmekte ve haritalanabilmektedir. Bu yontemde farkli
bitkilere ait kisa sekanslar karsilastirilarak SNP bolgeleri belirlenmekte ve bu
bolgeler dogrudan genotiplendirilmektedir. Bu yontem son yillarda genetik
haritalama g¢aligmalarinda diger yontemlere gore ¢ok daha az maliyetli olmasi
nedeniyle tercih edilmekte ve basari ile uygulanmaktadir (Poland ve ark, 2012; Ward
ve ark, 2013; Uitdewilligen ve ark, 2013; Spindel ve ark, 2013; Liu ve ark, 2014).

Cevizde onemli karakterler ile iliskili markdrlerin gelistirilmesiyle cevizde
1slah siiresini kisaltmak ve 1slah programinda daha fazla bitki ile g¢alisabilmek
miimkiin olacaktir. Bdylece verim ve meyve ozellikleri, mevcut gesitlerden daha iyi
olan ¢esitleri 1slah etme sansi da artmis olacaktir. Cevizde tepe tomurcuklarinin
patlamas1 ve yapraklanma zamani islahta Onemli se¢im kriterleri arasindadir.
[lkbahar ge¢ donlarindan zarar gérmemek igin ceviz gesitlerinin ge¢ uyanmasi ve
gec yapraklanmasi istenir. Cevizde bu karakterler ile iliskili gelistirilmis bir markor
literatlirde bulunmamaktadir.

Iste bu calismada, daha once tamamlanan bir TUBITAK (TOVAG
2140140) projesi kapsaminda olusturulan yogun genetik haritalar ile 4 yillik (2015,
2016, 2017 ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak cevizde tepe tomurcugu patlama
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zamani ve yapraklanma zamani ile ilgili kantitatif 6zellik lokuslarindan islahta

kullanilabilir DNA markorii gelistirilmesi amaglanmugtir.
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2. ONCEKI CALISMALAR

2.1. Ceviz DNA Markorleri ile Tlgili Cahsmalar

Cevizde ilk SSR markor gelistirme ¢alismasini Woeste ve ark (2002) J.
nigra DNA’s1 kullanarak yapmuslardir. J. nigra tiiriinde yaptiklari bu ¢alismada, 30
adet (GA/CT)n tekrarlanan baz dizilerini iceren SSR primerlerini gelistirmislerdir.
Bu primerlerin J. nigra’da populasyon c¢alismalarinda, genetik haritalama
calismalarinda, bitki 1slah1 ve ¢esitlerin tanimlanmasinda kullanilabilecegini
bildirmiglerdir. Ancak, arastiricilar bu primerlerin J. regia’da calisip ¢alismadigini
test etmemislerdir. Daha sonra Dangl ve ark (2005), Foroni ve ark (2005:2007),
Victory ve ark (2006), Robichaud ve ark (2006), Ross-Davis ve ark (2008),
Pollegioni ve ark (2008), Wang ve ark (2008) yaptiklari ¢aligmalarda J. nigra’dan
dizayn edilen primerleri J. regia ve diger Juglans tiirlerine ait genetik kaynaklarinin
karakterizasyonunda kullanmislar ve polimorfik bulunan primerlerin sekanslari
yayimlamiglardir. Sonugta bu arastiricilar tarafindan toplam 54 adet SSR primer
ciftinin baz dizileri yayimlanmustir.

J. nigra’dan Woeste ve ark (2002) tarafindan test edilmeyen primerler
Topcu ve ark (2015) tarafindan analiz edilmis ve toplamda 37 adet SSR primeri
gelistirilmistir. Bunlarin 6tesinde, Hoban ve ark (2008) zenginlestirme yontemini
ve Sanger sekanslama yontemini kullanarak Juglans cinerae tiiriinde 13 polimorfik
SSR markérii gelistirmiglerdir.

Zhang ve ark (2010) yapmus olduklar1 ¢alismada NCBI veri tabanindan
5025 EST dizilerini alarak J. regia da 41 SSR markorii gelistirmiglerdir ve bu
markorlerin yiliksek polimorfik amplifikasyon {irlinleri olusturabildigini gostermistir.
Anotasyon analizi sonuglarinda ise gelistirilen 41 markorden sadece iki adetsinin
SSR lokasyonu olarak karakterize proteinlerin acik okuma cergevelerinin igine

yerlestirildigini ortaya koymuslardir. Qi ve ark (2011) yapmus olduklari ¢alismada
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NCBI veri tabanindan 5025 EST dizilerini kullanarak J. regia da 18 SSR markérii
gelistirmiglerdir

Feng ve ark (2011) yapmis olduklar1 ¢alismada ceviz EST-SSR
markorlerini gelistirmeyi ve karsilik gelen primerleri dizayn etmeyi amac¢lamislardir.
Caligmalarinda biyoinformatik metotlar ile karakter analizi i¢in cevize (J. regia L.)
ait NCBI gen bankasinda bulunan toplam 5213 EST dizilerini kullanmiglardir.
Primer yazilimini kullanarak da se¢ilen EST dizileri i¢in primerleri tasarlamiglardir.
EST dizilerinden 207 SSR primeri elde edilmistir. EST-SSR’nin tamaminda toplam
92 tip (6 tip diniikleotit tekrar motif, 29 tip triniikleotit tekrar motif, 9 tip
tetraniikleotit tekrar motif, 4 tip pentaniikleotit tekrar motif ve 44 tip heksantikleotit
tekrar motif) gdzlenmistir.

Ciarmiello ve ark (2011) tarafindan yapilan ¢alismada birinci ve ikinci
transkripsiyonu yapilan i¢ aralayici bolgeler (ITS1 ve ITS2) ve ayrica farkli cografi
kokenlerden izole edilen 18 gesit J. regia L. i¢in rRNA geninin araya giren 5.8S
kodlama bdlgesi karakterize edilmistir. Aralayici dizilerinin biiyiikliigl, ITS1 i¢in
257 ile 263 baz ve ITS2 igin 217 ile 219 baz arasindaydi. GC igeriginin degisimi de
gbzlemlenmis ve ITS1 ve ITS2 i¢in sirasiyla% 55-56.7 ve %57.1-58.9 olarak
belirlenmistir. Bu veriler gesitler arasinda polimorfizmin varligini géstermistir.
Toplam 18 ceviz ¢esidinden ITS1-5.8S-ITS2 sekanslarinin hizalanmasi, 5 'ucunda
ITS1'de 244 tek niikleotid polimorfizmi (SNP) ve 1 kisa ekleme-¢ikarma (InDel)
oldugunu gostermistir.

Yi ve ark (2011) tarafindan yapilan g¢alismada J. regia EST-SSR
markorlerini gelistirmeyi ve karsilik gelen primerleri tasarlamay1 amaglamislardir.
NCBI veri tabanindan 5213 EST dizileri kullanilmistir ve 30 SSR markdrii
gelistirilmistir. Kullanilan 30 ¢ift primer ¢ifti baglangigta PCR amplifikasyonu ile
rastgele secilen 50 SSR arasindan secilmistir.

Wau ve ark (2012) tarafindan yapilan ¢alismada 48,218 yiiksek kaliteli BAC
uc dizisi (BES) kullanilarak olduke¢a polimorfik 13,675 SSR bolgesi belirlenmistir.
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En bol bulunan SSR tipi di-niikleotitler olarak belirlenmistir. SSR’lar da AT tekrar
bolgeleri, GC tekrar bolgelerinden daha bol miktarda bulunmustur.

You ve ark (2012) yaptiklar1 caligmada SNP kesfi icin daha dnceden
gelistirilmis AGSNP yazilim hattini yeni nesil sekanslama teknolojilerinden biri olan
SOLiD kullanarak giincellemisglerdir. SOLiD’in toplam 32.6X ceviz genomuna
esdeger olarak okudugu vejetatif olarak ¢ogaltilmis olan ceviz ¢esidi ‘Chandler’,
ceviz fiziksel haritasinin olusturulmasi sirasinda Sanger dizilimi tarafindan tiretilen
48,661 'Chandler' bakteri yapay kromozomu (BAC) ug¢ dizileriyle (BES'ler)
haritalanmustir. Baglangigta toplam 22,799 varsayilan SNP tanimlanmustir. Ceviz
fiziksel haritas1 boyunca esit olarak dagitilan toplam 6,000 adet Infinium Il tip SNP
array gelistirmisler ve 6,000 SNP lokusuna ait dizileri de yayimlamislardir.

Chen ve ark (2013) tarafindan Juglans mandshurica’m nesli tilkkenmekte
olan tiirler igin genetik cesitliligi ve populasyon yapisini arastirmak adina
mikrosatellit tekrarlarini igeren parcalari biotin-etiketli problar, AG ve GT motifleri
ile zenginlestirmiglerdir. J.mandshurica i¢in 50 adet mikrosatellit markori
gelistirilmistir. Bu markoérlerden 20 adetsi polimorfik olarak tanimlanmis ve genetik
cesitliligi, populasyon yapisini arastirmak i¢in kullanilmistir

Zhang ve ark (2013) tarafindan ceviz (J. regia) EST veri tabani, yaygin J.
nigra ve Caryacathayensis'in genetik analizinde ve nesli tiikenmekte olan bir tiir
olan Annamocaryasinensis'in genetik analizinde kullanmak tizere SSR markérlerini
gelistirmek i¢in kullanilmigtir. NCBI veri tabanindan elde edilen Juglans hindsii x
J. regia 13,559 EST'den, toplam 7,262 unigen elde edilmistir. Toplam 7,262 unigeni,
805 SSR lokusu igeren 706 EST-SSR sekanslarina diistiriilmiigtiir. Daha sonra, 309
adet EST-SSR primeri rastgele dizayn edilmis ve 76 adetinin tiirler arasinda
aktarilabilirligi 5 farkli tirde belirlenmistir. Bu tarler, J. regia, J. nigra, C.
cathayensis, Caryadabieshanensis ve A. sinensis’dir. Toplam 13 adet yiiksek

polimorfizm gosteren EST-SSR’lar bu bes tiiriin analizinde kullanilmustir.
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Najafi ve ark (2014) yapmus olduklari ¢aligmada farkli bolgelerden alinan
36 genotip J. regia L. genomik DNA’sin1 TC/AG ve GAA/CTT tekrar motifleri ile
zenginlestirmisler ve 13 polimorfik SSR lokusu elde etmislerdir.

Dang ve ark (2015) tarafindan yapilan ¢aligmada 11 dogal populasyondan
toplanan 96 Cin ceviz ( Juglans cathayensis L.) bireylerini taramak i¢in yeni nesil
sekans Illumina platformu kullanilarak 12 yeni polimorfik EST-SSR markéri
gelistirilmistir. Bu markorler, populasyon genetik yapisi, evrimsel ekoloji ve genetik
1slah ile ilgili gelecekteki ¢aligmalar igin yararli olacagi bildirilmistir.

Topcu ve ark (2015) ‘Maras-18’ ceviz cesidinin genomik DNA’sin1 CA,
GA, AAC ve AAG motifleri ile zenginlestirmisler ve 15 ceviz cesidi karakterize
edilerek 185 polimorfik SSR lokusu elde edilmistir.

Ikhsan ve ark (2016) tarafindan yapilan g¢alismada SSR markori
gelistirmek icin bakteri yapay kromozomu (BAC) ve ug dizileri (BES) kullanilmistir.
J. regia i¢in toplam 558 BES-SSR primer ¢ifti dizayn edilmistir. Dizayn edilen
primerlerden 507’si (% 91) amplifike edilmistir ve bunlar sekiz ceviz ¢esidinde test
edildiginde, 307’si polimorfik bulunmustur. Bulunan toplam 307 polimorfik SSR
lokusundan toplam 1,097 allel {iretilmistir.

Eser ve ark (2019) NCBI gen bankasinda bulunan Chandler ceviz ¢esidi
DNA dizilerini kullanarak cevizde birgok polimorfik SSR markoérii gelistirmislerdir.
Bu c¢alisma kapsaminda elde edilen bilgiyi arttirmak ve gelistirilen SSR
primerlerinin kullanilabilirligini arttirmak igin ceviz genetik kaynaklarinda bulunan
16 adet (Chandler, Franquette, Hartley, Fernor, Fernette, Serr, Pedro, Midland,
Kaplan-86, Maras-12, Siityemez-1, Siityemez-2, Sebin, Kaman-1, Yalova-1,
Bilecik) ceviz ¢esidini polimorfizm bakimindan taramiglardir. Toplam 16 ceviz
cesidinde 800 adet SSR primer cifti ile PCR reaksiyonlar1 yapilmis ve ABI3130xl
cihazinda kapiler elektroforez islemleri tamamlanarak Genemapper paket
programinda skorlamalar yapilmistir. Elde edilen sonuglara gore, 551 (% 68.9) SSR

primeri 16 ceviz ¢esidinde polimorfik bulunmustur.
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2.2. Ceviz Genetik Haritalama ve QTL ile Tlgili Cahsmalar

Fjellstrom ve ark (1994a) tarafindan yapilan ¢alismada cevizde ilk genetik
harita RFLP markorii kullanimu ile olusturulmustur. ‘Paradox Mom’ ve ‘Hartley’
cesitleri arasinda 63 geri melez bitki elde edilmistir. 42 RFLP lokusundan 12 baglanti
grubu tamimlanmustir. Yaklasik ceviz genom uzunlugu 1,660 cM olarak
belirlenmistir.

Malvolti ve ark (2001) tarafindan yapilan bir ¢alismada ‘Lara 480’ ve
‘Chandler 1036’ gesitleri arasinda yapilan tiir i¢i melezleme ¢alismasindan 81 bitki
elde edilmis ve bu bitkiler genetik haritalama calismasi i¢in kullanilmustir.
Calismada izoenzim ve RAPD teknikleri kullanilmistir. RAPD analizlerinde 400
primer taranmis ve 100 adeti tekrarlanabilir ve giiglii bantlar vermistir. 100
primerden 1:1 Mendel agilimi gosteren toplam 120 bant elde edilmistir. Izoenzim
analizlerinde 12 enzim sistemi kullanilmig ve bunlardan sadece 4 adet agilim
gosteren markor elde edilmistir. 120 RAPD ve 4 izoenzim markorii genetik haritanin
olusturulmasinda birlikte kullanilmugtir.

Zhu ve ark (2015) tarafindan SNP ve InDel markorleri ile yapilan genetik
haritalama ¢alisgmasinda SLAF-seq yontemi ve Yuan Lin x Qing Lin F1 populasyonu
(84 bitki) kullanilarak genetik haritalama ve antraknoza dayanim ile ilgili bir QTL
calismasi yapmislardir. Antraknoza duyarli ‘Yuan Lin’ ana haritasinda markor sayisi
1-242 arasinda degismis ve toplamda 2,577 SLAF markor haritalanmistir. Toplam
harita uzunlugu 2,664.36 cM, markorler arasi mesafe 1.11 ¢cM olmustur. Markdr
yogunlugu ise 0.90 markor/cM olmustur. Antraknoza dayanikli ‘Qing Lin’ tozlayici
genetik haritasinda ise toplamda 448 markdr haritalanmis ve uzunlugu 1,305.58 cM
olmustur. Markdrler arast mesafe 2.9 ¢cM, markdr yogunlugu ise 0.34 markdr/cM
olmustur. Ortak harita uzunlugu ise 2,457.82 cM, markorler arasi mesafe 0.95 cM

olmustur. Aragtiricilar, LOD degerleri 3.22 ile 4.04 ve fenotipik varyans1 %16.2 ile
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%19.9 arasinda degisen LG14’de 10 adet markor ile baglantili QTL lokusu
belirlemislerdir.

Luo ve ark (2015) ‘Chandler’ x ‘Idaho” F1 populasyonunu ve You ve ark
(2012), tarafindan gelistirilen SNP Infinium II ¢ipini kullanarak genetik haritalama
calismast yapmiglardir. Chandler ¢esidinde heterozigot ancak Idaho cesidinde
homozigot (Imxll) olan 1,525 SNP lokusu haritalamiglardir. Toplamda 1,525 adet
SNP markorii haritalanmig ve toplam harita uzunlugu 1,049.5 cM olarak
hesaplanmistir. Baglant1 gruplarina gére markor sayisi 13 ile 139 arasinda degismis
ve ortalamasi 95,3 adet olmustur. Baglant1 gruplarinin uzunluklar1 37.7 cM ile 97.3
cM arasinda degismis ve ortalamasi 59.3 cM olmustur. Ortalama markorler arasi
mesafe 0.69 cM ve markor yogunlugu ise 1.45 markdr/cM olmustur.

Kefayati ve ark (2019) tarafindan yapilan ¢alismada ‘Chandler x Kaplan-
86’ F1 populasyonu kullanilarak oncelikle ¢ok sayida SSR markori gelistirilmis
(Eser ve ark, 2019) ve sonrasinda gelistirilen SSR markoérleri kullanilarak cevizde
ilk genetik harita olusturulmustur. Ortak haritanin toplam uzunlugu 1,568.2 cM, LG
basina ortalama 24.1 markor ve SSR markorleri arasindaki ortalama mesafe 4,3 ctM
olmustur. Chandler maternal baglant1 haritasinda toplam harita uzunlugu 1,285.8 cM
olmus ve 279 SSR markdrii icermistir. Kaplan-86 erkek genetik haritasi, toplam
harita uzunlugu 1,574.4 ¢cM olmus ve 273 SSR markdrii igermistir. Bu ¢aligmada
sunulan SSR tabanli baglanti haritalarinin orta derecede yogun oldugu bulunmustur.
Yapilan bu ¢aligmada ebeveyn ve ortak haritalar ile benzer konumlardaki fenotipik
varyasyonun % 52.0-68.8'ini agiklayan LG4'te yapraklanma zamani i¢in ana QTL
tespit edilmistir.

Marrano ve ark (2019) tarafindan yapilan ¢alismada ‘Chandler x Idaho’ F1
populasyonundan fenotipik ve genotipik veriler entegre edilerek bes farkli 6zellik
(yapraklanma tarihi, hasat tarihi, yan dallarda meyve verme, verim ve i¢ meyve
rengi) i¢cin Chandler ¢esidinde bes, Idaho ¢esidinde iki olmak iizere toplamda yedi

QTL tespit edilmistir. Yapraklanma tarihi i¢in toplam fenotipik varyasyonun
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%81.9’nu agiklayan QTL Chandler gesidi haritasinda LG1 de tespit edilmistir.
Meyve verimi ve yan dallarda meyve verme 6zellikleri i¢in fenotipik varyasyonun
sirastyla % 38.1 ve %69.7’ini agiklayan LG11 de 6énemli bir QTL tespit edilmistir.
Bunlara ek olarak, hasat tarihi karmasik bir genetik yap1 sergilemistir. Chandler
¢esidinde LG1, LG5, LG10 ve LG12’de dort adet QTL tespit edilmistir. Bunlardan
LG1’de tespit edilen QTL fenotipik varyasyonun %16.8’ni agiklamigtir. Idaho
¢esidinde ise hasat tarihi i¢in fenotipik varyasyonun %7.85’ini agiklayan LG1’de ek
bir QTL belirlenmistir.

Aradhya ve ark (2019) tarafindan yapilan ¢alismada ‘Chandler’ x ‘Idaho’
F1 populasyonu kullanilarak 16 baglanti grubunda 2,220 SNP igeren bir ceviz
genetik baglant1 haritas1 olusturulmustur. Bes kantitatif verim 6zelligi ( yan dallarda
meyve verme, hasat zamani, kabuk kalinligi, meyve agirligi, meyvenin ici
doldurmasi) baglant1 gruplari tizerine eslestirilmistir. QTL analizleri sonucunda yan
dallarda meyve verme oOzelligi i¢in toplam fenotipik varyasyonun %359 unu
aciklayan ana QTL Chandler ¢esidi haritasinda LG11 de tespit edilmistir. Hasat
zamanli i¢in toplam fenotipik varyasyonun %10’unu agiklayan QTL’ler Chandler ve
Idaho haritalarinda LG1’de tespit edilmistir. Kabuk kalinligi, meyve agirligi ve
meyvenin i¢i doldurmasi 6zellikleri ile iligkili fenotipik varyasyonun sirasiyla %10,
%18.6, %27.2’sini agiklayan LG1 de bir QTL belirlenmistir.

Bernard ve ark (2020) tarafindan yapilan ¢alismada genetik kaynaklarda
bulunan 170 J. regia ¢esit ve genotipi ile ‘Franquette x UK 6-2’ melezlemesi ile
olusturulan 78 F1 bireyi sirastyla iligkili ve baglanti haritalama yapmak iizere
kullanilmigtir. Tiim c¢esit ve genotipler Axiom™ J. regia 700K SNP dizisi
kullanilarak genotiplendirilmistir. Fenotipik degerlendirme ise 10 o&zellik
(tomurcuklanma tarihi, disi ¢igeklenme (baslangig, tam, son) tarihleri, erkek
ciceklenme (baslangig, tam, son) tarihleri, disi ¢cigeklenme siiresi, erkek ¢igeklenme
siiresi ve heterodikogami) i¢in yapilmistir. liskili haritalamada kromozom 1’in

basinda yer alan SNP’lerin hem tomurcuklanma hem de disi ¢igeklenme tarihleri ile
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giiclii iligkileri bulunmusgtur. Bu bulgular ayn1 genomik bolgede saptanan QTL’ler
tarafindan da desteklenmistir. GWAS kullanilarak kromozom 11 iizerinde de yan
dallarda meyve verme, erkek ¢iceklenme tarihleri ve heterodikogami dzellikleri ile
iliskili ¢ok Onemli SNP’ler tespit edilmistir. Bunlarla birlikte cevizde
tomurcuklanma tarihi ile iliskili ilk KASP (Kompetitif Allel Spesifik PCR) markorii
gelistirilmistir.

Sideli ve ark (2020) tarafindan yapilan ¢alismada ceviz kabugu birlesme
yeri dayanikliligi fenotiplemesinin dogrulugunu arttirmak ve daha sonra ceviz
birlesme yeri 6zelliginin genetik temelini incelemek i¢in hem baglanti hemde iliskili
haritalama yaklasimini uygulamiglardir. QTL haritalama da ‘Chandler x Idaho’
melezlemesinden elde edilen 180 F1 populasyonu kullanilmistir. Chandler gesidi
genetik haritasinin LG5’ de fenotipik varyasyonun %34 nii agiklayan ana QTL tespit
edilmistir. Ayrica, LG1 ve LG11 ‘de iki kiiciik QTL de tanimlanmustir. Bu tespit
edilmis tic QTL, GWAS ile dogrulanmistir.

2.3. Cevizde Genom Dizileme Calismalari

Martinez-Garcia ve ark (2016) tarafindan yapilan ¢alismada hedef genleri
ve bilinmeyen genleri kesfetmek igin "Chandler" g¢esidinden ilk referans genom
dizisi (Chandler v1.0) elde edilmistir. iki farkl1 birlestirme yontemi kullanilarak
birlestirilmistir (667 Mbp genomu, 464,955 bp N50 biiyiikligii, 221,640 contig ve
% 37 GC igerigi). Validasyon i¢in PacBio okumalarin1 kullanmiglardir.
Birlestirmenin yaklagik %88’inin ortalama %80.2 6zdeslikte PacBio okumalari
tarafindan kaplandig1 gosterilmistir. Eksprese edilmis dizi etiketi (EST) ve tiir
yakinlarindan gelen protein sekanslari ve birlestirilen J. regia transkriptomu
kullanilarak birlestirilmis genom agiklanmistir. Sonug olarak 32.498 gen modeli elde
edilmistir. Cevizde dokuya 6zgii yontemlere dayanan daha dnceki ¢caligmalar sadece
bir tek polifenoloksidaz (PPO) geni (JrPPO1) tanimlamustir. J. regia genom dizisi
tarafindan etkinlestirilen, ikinci bir PPO homologu (JrPP02) da kesfedilmistir. Ek
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olarak, biiylik gallat 1-b-glukosiltransferaz (GGT) iist ailesinde yaklasik 130 gen
tespit edilmistir.

Interspesifik melezlerin genomu genellikle ebeveyn tiirlerin haploid
genomlarindan olusmaktadir. Zhu ve ark (2019) yapmis olduklart g¢aligmada
heterozigotlugu dnlemek i¢in interspesifik melezlerin bu 6zelligini kullanmislardir.
Yeni nesil sekanslama yontemi ve optik genom haritalama teknolojileri
kombinasyonu kullanarak interspesifik bir melez olan Juglans microcarpa x J. regia
ebeveyn tilirlerinin yiiksek kalitede genomlar1 birlestirilerek sekanslamayi
gergeklestirmislerdir. Her iki genomun kromozom termini ve sentromer bolgeleride
dahil olmak tizere toplam genomlari tamamlanmistir. Calismalarinda J. microcarpa
(Jm31.01) x J. regia (JrSerr) melezini 58 Pacific Biosciences SMRT hiicreleri ile
dizilemigler ve birlestirmislerdir. Birlestirilmis genomun toplam uzunlugu
1.056.053.408 bp (N50 =7.963,037 bp) olarak elde edilmistir. Daha sonra melez i¢in
iki, ebeveynlerin herbiri i¢in ise bir optik harita olugturmuslardir. Optik kontiglerin
N50 degeri ise 1,31 ile 2,90 Mb arasinda degismistir. Melezin optik harita {izerinde
sekans kontigleri hizalandiginda ve birlestirildiginde melez genomunun ebeveyn
genomlarimi temsil ettigi goriilmiistiir. Sekanslama yogunlugu 10X olarak
yapilmistir. Genom birlestirme i¢in okumalar yapildiginda InDel’ler ve baz yer
degistirmeleri saptanmistir. Birlestirilmis genomlarin transposable elementleri (TE)
ve basit dizi tekrarlar1 (SSR) igerdigi bulunmustur. JrSerr v1.0 ve Jm31.01 v1.0
birlestirilmis genomlarda yiiksek giivenilirlikli protein kodlayan gen sirasiyla 31,425
ve 29,496 olarak agiklanmustir.

Marrano ve ark (2019) tarafindan yapilan c¢alismada kromozom
konformasyon yakalama (Hi-C) teknolojisi ile Oxford Nanopore 97 uzun okuma
dizisi birlestirilerek elde edilmis ceviz referans genomunun kromozomal diizeydeki
versiyonu (Chandler v2.0) rapor edilmistir. Kromozom dizilerinin varligi daha dnce
standart genotipleme araglartyla erisilemeyen Chandler’in yeni genetik ¢esitliligini

ve genomik bolgelerdeki Bat1 ve Dogu cevizleri arasinda, meyve sekli/ hasat tarihini
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de kapsayan lokuslarda dahil olmak {izere 6nemli genetik farklilasmay1 ortaya
koymustur. Onceki referans genomuna gére yeni birlestirme N50 boyutunda 84,4
katlik bir artisa ve 16 kromozomal psédomolekiiliin tam sekansina sahip olmustur,
bunlarin dokuzunda her iki ugta telomer sekansi bulunmaktadir. Tek molekiillii
gercek zamanli sekanslamadan tam uzunlukta transkriptler kullanilarak, 6nceki gen
anotasyonlarindan daha yiiksek bir ortalama gen uzunlugu ile 40,491 gen modeli
tahmin edilmistir. Kromozomal diizeydeki ceviz genomunda (Chandler v2.0) yeni
protein kodlayan genlerin ¢cogu (%90) tam uzunluktadir, bu durum Chandler v1.0
(sadece %438) ile karsilastirildiginda 6nemli bir gelisme oldugu goriilmiistiir. Erkek
ceviz ¢icegi (kedicik) ve saf polenin farkli gelisim asamalarini kapsayan 6rneklerden
iiretilen proteomik veriler, yeni kromozom dl¢ekli genom ve Chandler v1.0'm
genanotasyonlarindantahmin edilen sanal proteomlar kullanilarak analiz edilmistir.
Chandler v2.0'dan elde edilen sanal proteomun, dnceki referans genomundan daha
az peptit sundugunu ve cevizde yeni bir potansiyel polen alerjeninin tanimlanmasini

sagladigini gézlemlemislerdir.
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3. MATERYAL VE METOT

3.1. Materyal
3.1.1. Bitki Materyali

Yapilan bu calismada, bitki materyali olarak daha dnce tamamlanan bir
TUBITAK (TOVAG 2140140) projesi kapsaminda kullanilan Chandler x Kaplan-
86 F1 populasyonuna ait bitkiler ile birlikte genetik kaynakta bulunan 160 adet ceviz
cesit ve genotipi kullamlmistir. Bitkisel materyal Kahramanmaras Siitcii imam
Universitesi Sert Kabuklu Meyveler Arastirma Merkezinden temin edilmistir.
Calisma kapsaminda 175 adet F1 bitkisi ile 160 adet ceviz cesit ve genotipi
kullanilmustir.

3.1.2. Kullanilan Fenotipik Veriler

Caligmada kullanilan fenolojik verilerden, 2015 ve 2016 yillarina ait
yapraklanma zaman ile ilgili veriler daha 6nce tamamlanan TUBITAK (TOVAG
2140140) projesi kapsaminda alinmustir. Aynm1 zamanda F1 populasyonuna ait
bitkilerden 2017 ve 2018 yillarinda da fenotipik veriler alinmstir.

Bu c¢alisma kapsaminda, fenotipik veri olarak tepe tomurcugu patlama
zamani ile yapraklanma zamamn ile ilgili veriler kullamilmistir. Tepe tomurcugu

patlama zamani karakteri TUBITAK projesi kapsaminda bulunmamaktaydi.

3.2. Metot
3.2.1. DNA izolasyonu

Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonuna ait bitkilerin DNA’lar1 ve genetik
kaynakta bulunan 160 adet ceviz ¢esit ve genotipinin DNA’s1 Doyle ve Doyle’nin
(1987) gelistirdigi yonteme gore yapilmistir. Bu yontemde, her bir ceviz yaprak
ornegi sivi azot yardimiyla havanda ezilerek 2 ml’lik tiiplere esit miktarlarda

konulmustur. Ezilmis olan yaprak érneklerinin konuldugu 2 ml’lik tiiplere 0.9 ml
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CTAB (100 mM Tris-HCI, 1.4 M NaCl, 20 mM EDTA, %2 CTAB, %2 PVP, %0.1
Na,S,0s) tampon ¢ozeltisi katilmis ve drnekler su banyosunda (65°C’de 1 saat)
bekletilmistir. Igerisinde iyice ezilmis olan yaprak érnekleri bulunan 2 ml’lik tiipler
her 10-15 dk’da bir nazik¢e ¢alkalanmistir. Bu 6rnekler su banyosundan alindiktan
sonra oda kosullarinda 10-15 dakika kadar bekletilmis ve {izerlerine ekstraksiyon
tampon ¢ozeltisiyle esit miktarda (0.9 ml) olacak sekilde kloroform:izoamil alkol
(24:1) ilave edilmistir. Tiipler raklarda sabitlenip calkalayict yardimiyla oda
kosullarinda 15 dakika hafif bir sekilde ¢alkalanmistir. Daha sonra bu 2 ml’lik tiipler
14.000 d/dk’da 15 dk boyunca santriflij yapilmistir. Santrifiij yapildiktan sonra 2
ml’lik tiiplerde bulunan 6rneklerin en {ist fazlar1 dikkatli bir sekilde alinarak 1.5
ml’lik tiiplere konulmustur. 1,5 ml’lik tiiplere aktarilmis olan {ist fazlarin iizerine
soguk (6nceden -20°C’de bekletilmis) izopropanol eklenmistir. Bu asamada tiipler
hafifce galkalanarak DNA’nin tiip tabanina ¢okelmesi saglanmigtir. DNA’nin dibe
daha iyi ¢okmesini saglamak icin 1 saat -80°C’de veya 1 gece -20°C’de
bekletilmistir. Daha sonra izopropanolii bosaltilan tiipiin i¢ine, igerisinde 10 mM
amonyum asetat bulunan %76’ lik etil alkolden 1 ml ilave edilerek, 15 dakika hafifce
calkalanmistir ve bu sekilde DNA’nin yikanip temiz bir hale gelmesi saglanmistir.
Daha sonra iist faz tiipten uzaklastirilmis ve tiiplerde bulunan DNA’lar oda

kosullarinda 1 gece bekletilerek kurutulmustur.

3.2.2. QTL Analizleri

Bu calismada yapilan QTL analizleri, daha 6nce (2018) tamamlanan bir
TUBITAK projesi (TOVAG 2140140) kapsaminda SSR, DArT ve SNP markorleri
ile olusturulan ‘Chandler x Kaplan-86’ F1 populasyonuna ait ebeveynlerin genetik
haritalar1 kullanilarak yapilmistir. Chandler ¢esidinin genetik haritasinda toplam
3,755 adet markdr yer almus, harita 1,248.9 cM uzunluga ve 0.38 cM markdrler arasi
mesafeye sahip olmustur. Kaplan-86 ¢esidinin genetik haritasinda toplam 4,275 adet

markor yer almis, harita 1,826.5 cM uzunluga ve 0.45 cM markdrler aras1 mesafeye
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sahip olmustur.‘Chandler x Kaplan-86’ ¢esidine ait genetik haritalar ile birlikte
2015, 2016 ve 2017 yillann yapraklanma zamam ile ilgili fenotipik veriler
kullanilarak mevcut TUBITAK projesi kapsaminda QTL analizleri daha énceden
yapilmisti. Bu calisma kapsaminda ise yapraklanma zamanu ile ilgili 2018 yilina ait
fenotipik veri kullanilarak da QTL analizi yapilmistir. Tepe tomurcugu patlama
zamani ile ilgili ise QTL analizleri 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait veriler
kullanilarak bu calisma kapsaminda yapilmistir. Boylece hem tepe tomurcugu
patlama zaman1 hem de yapraklanma zaman ile ilgili 4 yillik QTL analiz sonuglar1
elde edilmistir. Tepe tomurcugu patlama zamami Ve Yyapraklanma zamani
fenolojilerine ek olarak ceviz i¢in 6nemli olan 11 fenolojik karakterde (erkek ¢icek
aktiflesme baslangici, erkek ¢icek aktiflesme sonu, erkek cicek aktiflesme zamani,
disi ¢icek aktiflesme baslangici, disi ¢icek aktiflesme sonu, disi ¢igek aktiflesme
zamani, erkek c¢igek miktari, disi c¢icek miktari, yan dal ¢i¢eklenme yiizdesi,
dikogami durumu, hasat zamani) yani toplam 13 karakterde 2015, 2016, 2017 ve
2018 yillarma ait fenotipik veriler kullanilarak QTL analizleri yapilmistir.

QTL analizleri MapQTL (ver 5.0) programu kullanilarak yapilmustir.
QTL lerin tespiti, her ebeveyn i¢in ayr ayri olusturulmus genetik baglant: haritalari
ile yapilmistir. Analiz i¢in interval mapping (IM; Aralik Haritalama) ve multiple
QTL model mapping (MQM; Coklu QTL Model Haritalama) olmak iizere 2 farkli
yaklagim kullanilmistir. Oncelikle, IM yaklasimi kullanilarak LOD skorlar1 2.0’dan
yiiksek varsayilan QTL’ler belirlenmistir. Daha sonra aralik haritasindaki her 6nemli
QTL’in LOD zirvesine en yakin markor kofaktor olarak kullanilmigtir. Daha sonra
MQM gergeklestirilmistir. Kruskal-Wallis testi yapilarak énemlilik seviyesi yiiksek
olan birka¢ markoérden kofaktdr secimi yapilmistir. Her anlamli QTL’in LOD
zirvesine en yakin markor, kofaktor olarak kullanilmistir. Sonrasinda segilen
kofaktér markor ile ¢coklu QTL model haritalamast (MQM) gerceklestirilmistir.
Genom ¢apinda seviye i¢in LOD anlamli esikleri 1000 permiitasyon testi ile

belirlenmistir. Anlamlilik esigi p= 0.05 anlamhi QTL’leri saptamak ig¢in
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kullanilmistir. Ayrica belirlenen QTL’leri dogrulamak i¢in Kruskal-Wallis (KW)
testi gerceklestirilmistir. Bdylelikle yapilan QTL analizleri sonucunda QTL

bolgesine en yakin markorler belirlenmistir.

3.2.3. Primer Dizaym ve Validasyon

Tepe tomurcugu patlama zamani ve yapraklanma zaman1 QTL analizleri
sonucunda Chandler ve Kaplan-86 genetik haritalarinda iligkili bulunan LG4 iizerine
haritalanan major QTL’ler ve bu QTL bdlgelerine en yakin olarak belirlenen DArT
ve SSR markorlerinin dizisi kullanilarak primer dizayni yapilmistir (Cizelge 3.1).
DArT markorleri i¢in Oncelikle Serr v1.0 genom dizileri (Zhu ve ark, 2019)
kullanilarak CLC Genomics Workbench (ver 20.0) programinda BLAST yapilmistir
ve ilgili DArT dizisinin ceviz genomundaki yeri belirlenmistir. DArT markorlerinin
kisa okuma dizileri olmasi nedeniyle primerdizayni i¢in Oncelikle kisa diziler
uzatilmistir. Dizi uzatildiktan sonra BatchPrimer v3.0 programi kullanilarak primer
dizayn1 yapilmigtir. SSR markdrlerinin haritalamasi laboratuarimizda yapildigindan
(Kefayati ve ark, 2019) primerler laboratuvarimizda hazir bulunmaktadir. SSR

markdrlerinin analizi ise Kefayati ve ark (2019)’na gore yapilmustir.

Cizelge 3.1. Tepe tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zamaniile iliskili
bulunan majér QTL bolgelerine en yakin olarak belirlenen
WD7396062, CUJIRB012, JRHR209732 markorlerinin ileri ve geri

primer dizileri
Markor Primer Dizileri

F- GTTCAGAATTTGTGAGATCT

WD7396062 R- TGGGATCTTAGTATGACTTC
F- ACTCATCAAGATCCCCGACTAC

CUJRBOL2 R- CCACATCGTCTGGGTTCAT
F- TGTTCAGATGGATCGATTAGGAG
JRHR209732 R- CCTCTTTCTTTAGATGCTTGTGG

DArT markdriinden gelistirilen primer agaroz jelde (Sambrook ve Russel,
2006), SSR markorleri ise kapiler elektroforez (Topgu ve ark, 2016 ve

Khodaeiaminjan ve ark, 2018) yapilarak analiz edilmistir. DArT markoriinden
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gelistirilen primerin validasyonu igin oncelikle sekizer adet erken uyanan ve geg
uyanan hem a¢ilim gésteren populasyonda hem de genetik kaynakta bulunan ¢esit
ve genotiplerde yani toplamda 32 bitkide PCR islemi yapilmistir. PCR reaksiyonu
25ul hacimde yapilmistir. PCR reaksiyon ve dongii kosullan Cizelge 3.2 ve Cizelge

3.3’de verilmistir.

Cizelge 3.2. PCR reaksiyonu

Green Buffer 2.5uL
dNTP 1uL
WD7396062 ileri 1uL
WD7396062 geri 1uL
Taq polimeraz 0.25 uL
ddH20 17.25 uL
DNA 2 uL

Cizelge 3.3. PCR sicaklik ve dongii kosullari

islem Sicaklik(°C) | Sure (sn) | Déngu sayisi
On denatiirasyon 94 120 1
Denatlirasyon 94 45
Pr|mevr|n DNA’ya 54 60 40
baglanmasi
Uzama safhasi 72 110
Son uzama safhasi 72 300 1

WD7396062 DArT markorii TGCA bdlgesine sahip oldugu icin (Sekil 3.2),
TGCA bolgelerini taniyan (Sekil 3.1) Pstl restriksiyon enzimi kullanilarak 37°C’de
sekiz saat boyunca elde edilen PCR iiriinii kesilmistir. Kesim 20 pL’de yapilmistir
(Cizelge 3.4). Tepe tomurcugu patlama zamani ve yapraklanma zamani erken olan
ve gec olan arasindaki ayrim durumlari kesim sonucuna gore belirlenmistir.
5C TGCA|GZJ

3 GTACG T C¥H
Sekil 3.1. Pstl restriksiyon enzimi tanima bolgesi
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| | |
WDT396062 ATTCTACGTCAATCAAATTCGCAGAGAATTTCAAATCAAACATAGAGAAAGTGATTCCAG

320 40 i)
1 1 1

WDT386062 CAAGTGTGAAGGCGAAAAGGTTGCCTGGGGAGGAGGACTTGGGTGTGATCGGGATTGGTG

380 400 420

] ] ]

WD7306062 CTCTTTCGAGAGCTGCCAAGCCTCTCAGGGACATCAAATCGGTCACTGAGCTCGCCATCT
Psti]

440 480 430
WDT396062 CCTGCAGTG.-‘\AGGACTTGGéCTTCAGGGTTGGCTTGAATEI:TCGGCAGATTGGCGATATA.‘I\
500 520 540
WD7396062 TG.»‘\TG.»‘\TACGGGC.»‘\TT.»‘\.»‘\T.»‘I\AT.»‘\GGCCTCCGGAATTGGG(‘:TAACTCTTTTCCTTTCAAT:‘I\
50 £20 800
WD7396062 .*’\AAAATCAGGCCTGACCTT.‘I\TTTTAACCTCTTATTTCTA'II'TGCTTTTCCTTTGTTTTCT.:\
€20 &40 &0
WDT306062 AAAATAATTGTGTAATATTTGGATACTAAATTTAAATAGAAAATATTTCAATTATAGACA
820 00 20

] ] 1
WDT396062 AAT TTTATAAATATAAATTTATAAATTAATGTAATACGATTAGATTTTTTCATTATGGTT

Sekil 3.2. WD7396062 DArT markdrii TGCA bolgesi

Cizelge 3.4. Pstl restriksiyon enzim uygulamasi

PCR Grinu 10 L

10X Buffer 2 uL

Pstl restriksiyon enzimi 3 uL
ddH20 5puL

Test edilecek SSR markorleri ise, F1 populasyonunda TOVAG 2140140
proje kapsaminda analizler daha Once yapildigi i¢in, sadece genetik kaynakta
bulunan gesit ve genotiplerde testleme yapilmistir. Bu testleme sonuglarina gére de
genetik kaynakta tepe tomurcugu patlama zamani ve yapraklanma zamani erken olan

ve gec olan arasindaki ayrim durumlari belirlenmistir.

3.2.4. Anotasyon

Tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zamam ozellikleri ile iligkili
1slahta kullanilabilir bir markor gelistirilmesi durumunda markore ait dizilerin ceviz
genomundaki anotasyonunun BLAST yapilarak ve fonksiyonel anotasyonunun ise

Blast2GO (Conesa ve ark, 2005) yazilimi ile yapilmasi planlanmisti. Ancak
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tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zaman ile iliskili 1slah programinda

kullanilabilir bir markér gelistirilemedigi i¢in anotasyon ¢alismasi yapilamamustir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

4.1. Fenotipik Ozellikler Arasindaki Korelasyon

Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda Tepe tomurcugu patlama zamani
(TTP), Yapraklanma Zamani (YZ), Erkek Cicek Aktiflesme Baslangici (ECAB),
Erkek Cigek Aktiflesme Sonu (ECAS), Erkek Cigek Aktiflesme Zamani (ECAZ),
Disi Cicek Aktiflesme Baslangici (DCAB), Disi Cigek Aktiflesme Sonu (DCAS),
Disi Cicek Aktiflesme Zamani1 (DCAZ), Erkek Cicek Miktar1 (ECM), Disi Cigek
Miktar1 (DCM), Yan Dal Cigeklenme Yiizdesi (YDCY), Dikogami Durumu (DD)
ve Hasat Zamani (HZ) fenolojilerine ait 2015, 2016, 2017 ve 2018 fenotipik verileri
kullanilarak her yil i¢in ve dort yilin ortalama rakamlari arasinda korelasyon
analizleri yapilmistir.

Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonu i¢in 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ve dort yilin ortalama rakamlari alinarak yapilan korelasyona bakildiginda
tepe tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zamani; erkek cicek aktiflesme
baslangic1 ve erkek cicek aktiflesme sonu; disi ¢igek aktiflesme baglangict ve disi
cicek aktiflesme sonu; disi ¢igek miktar1 ve yan dal gigeklenme yilizdesi onemli
Olctide iligkilendirilmistir (r>0.7). Diger karakterler ise orta (r>0.3) ve diisik
diizeyde (r>0.01) korelasyon gostermistir (Cizelge 4.1, Cizelge 4.2, Cizelge 4.3,
Cizelge 4.4, Cizelge 4.5).

160 ceviz ¢esit ve genotipinde Tepe tomurcugu patlama zaman (TTP),
Yapraklanma Zamani1 (YZ), Erkek Cicek Aktiflesme Baslangici (ECAB), Erkek
Cicek Aktiflesme Sonu (ECAS), Erkek Cicek Aktiflesme Zamani (ECAZ), Disi
Cicek Aktiflesme Baglangic1 (DCAB), Disi Cigek Aktiflesme Sonu (DCAS), Disi
Cicek Aktiflesme Zamani (DCAZ), Erkek Cicek Miktar1 (ECM), Disi Cicek Miktari
(DCM), Yan Dal Cigeklenme Yiizdesi (YDCY), Dikogami Durumu (DD)
fenolojilerine ait 2016, 2017 ve 2018 fenotipik verileri kullanilarak her y1l igin ve {i¢

yilin ortalama rakamlari arasinda korelasyon analizleri de yapilmistir.
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160 ceviz ¢esit ve genotipi i¢in 2016, 2017 ve 2018 yillarina ve ii¢ yilin
ortalama rakamlari alinarak yapilan korelasyona bakildiginda tepe tomurcuk patlama
zamani ve yapraklanma zamani, erkek cigcek aktiflesme baslangici; erkek cicek
aktiflesme baslangici ve erkek ¢icek aktiflesme sonu; disi ¢icek aktiflesme baslangici
ve disi cicek aktiflesme sonu; disi ¢icek miktar1 ve yan dal ¢igeklenme yiizdesi
onemli olciide iliskilendirilmistir (r>0.7). Diger karakterler ise orta (1>0.3) ve diisiik
diizeyde (1>0.01) korelasyon gostermistir (Cizelge 4.6, Cizelge 4.7, Cizelge 4.8 ve
Cizelge 4.9).
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Cizelge 4.1. Chandler x Kaplan-86 populasyonunda 2015 yilindaki fenolojik 6zelliklerarasindaki korelasyonlar

TTP YZ ECAB | ECAS | ECAZ | DCAB | DCAS | DCAZ | DCM | YDCY DD HZ
TTP 1
YZ .830** 1
ECAB | .648** | .661** 1
ECAS | .557* | .600** | .931** 1
ECAZ | -.512** | -.455** | -.638** | -.312* 1
DCAB | .448* | 524** | -,019 -,116 -,196 1
DCAS | .455** | .440* | -,151 | -.254* | -,143 | .750** 1
DCAZ | -,041 -,146 -,208 -,208 ,102 | -.235%* | .363** 1
DCM | -.218* | -.256** | ,135 ,170 ,007 | -.359** | -.162* | .352** 1
YDCY | -.279* | -.326** | -,074 -,047 ,093 | -.290** | -,079 | .367** | .759** 1
DD -,106 -,091 | -.601** | -.639** | ,215 .640** | 576** | -,160 | -.387** | -,236 1
HZ 373* | .300** ,063 ,055 -,048 | .396** | .235** | -.226** | -.335** | -.249** | ,029 1

* Korelasyon p = 0.05 seviyesinde anlamlidir.** Korelasyon p = 0.01 seviyesinde anlamlidir.

VINSILIVL HA AV INDINg ¥

NVI1SHVVHVA sujed



vE

Cizelge 4.2. Chandler x Kaplan-86 populasyonunda 2016 yilindaki fenolojik 6zellikler arasindaki korelasyonlar

TTP YZ ECAB | ECAS | ECAZ | DCAB | DCAS | DCAZ | ECM | DCM | YDCY DD HZ
TTP 1
YZ ,868™ 1
ECAB ,5563™| 591" 1
ECAS ,692™| 744" | 848" 1
ECAZ 239"  ,262"| -,301"| ,249" 1
DCAB 476" | ,453"| -321"| -097| ,413" 1
DCAS ,572™| ,548"| -,232" ,022| ,469™| ,869™ 1
DCAzZ ,356™ | ,344" ,050 ,204| 281" ,076 | ,558" 1
ECM ,033 ,119 ,189 | ,358"| ,297" ,050 ,071 ,063 1
DCM -,007 ,053 ,062 ,062| -,004 ,002 117 | ,229™| 447" 1
YDCY -,028 ,040| -,158| -,040 ,216 ,043 ,133 ,193"|  ,509™| ,937" 1
DD -,256"| -,324™| -,696"| -677" ,061| ,463"| ,386™ ,030| -,217 ,034 ,161 1
HZ ,228™ | ,237"| -,022 ,019 ,080| ,280™| ,306™ ,148| -,020( -,063| -,046 ,164 1

* Korelasyon p = 0.05 seviyesinde anlamlidir.** Korelasyon p = 0.01 seviyesinde anlamlidir.

VINSILAVL A AV INDTING ¥

NV1SHVVHVH sujed
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Cizelge 4.3. Chandler x Kaplan-86 populasyonunda 2017 yilindaki fenolojik 6zellikler arasindaki korelasyonlar

TTP YZ ECAB | ECAS | ECAZ | DCAB | DCAS | DCAZ | ECM | DCM | YDCY DD HZ
TTP 1
YZ , 793" 1
ECAB ,486™ | ,480" 1
ECAS ,430™| ,446™| ,854™ 1
ECAZ | -,328™| -,295"| -,716™| -,249" 1
DCAB 413" 573" | -,140| -,190° ,006 1
DCAS ,343™ | ,485™| -241"| -228" 1441 862" 1
DCAZ | -,228™| -,300"| -,126| -,006| ,225"| -,497" ,011 1
ECM -,146| -123| -114| 214" ,500™| -222"| -131| ,214" 1
DCM ,075 144 | -,149 ,079| ,384" ,014 146 | 222" | 582" 1
YDCY ,037 ,134| -,188" ,038| ,401" ,030 167" | ,228™| ,608"| ,953" 1
DD -,067| -,008| -555™| -649"| ,183"| ,656™| ,569™| -329"| -113 ,046 ,085 1
HZ ,236™ | ,233" ,099| -,059| -266™| ,278"| ,192"| -232"| -068| -032| -042 ,119 1

* Korelasyon p = 0.05 seviyesinde anlamlidir .

** Korelasyon p = 0.01 seviyesinde anlamlidir.

VIASILIVL dA AV INOTNd ¥

NV 1SHVYV V> aujsd
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Cizelge 4.4. Chandler x Kaplan-86 populasyonunda 2018 yilindaki fenolojik 6zellikler arasindaki korelasyonlar

TTP YZ ECAB | ECAS | ECAZ | DCAB | DCAS | DCAZ | ECM | DCM | YDCY DD HZ
TTP 1
YZ ,785™ 1
ECAB | ,513™ | ,485" 1
ECAS | ,628™ | ,653™ | ,868™ 1
ECAz | ,356™ | ,457" | -,020 | ,479" 1
DCAB | ,629" | ,603™ | -,049 ,140 ,369™ 1
DCAS | ,642" | ,625™ | -,030 | ,166" | ,389" | ,912™ 1
DCAZ | ,213" | ,228™ | -,035 ,045 ,152 74" | 467" 1
ECM | -,265" | -,150 | -,475" | -,211™ | ,415™ | -,079 | -,074 ,033 1
DCM | -127 | -,061 ,131 ,178° 126 | -,270™ | -,226™ | -,029 | ,406" 1
YDCY | -,145 | -,065 ,131 ,179° 129 | -,292™ | -,258™ | -,059 | ,424" | ,966™ 1
DD -,178" | -,196" | -,531™ | -,575" | -,219™ | 277" | ,192" | -,107 ,036 -121 | -,129 1
HZ 441" | 484" | 207" | ,276™ | ,189" | ,466™ | ,478™ | ,173" | -092 | -,169" | -, 165" | ,063 1

* Korelasyon p = 0.05 seviyesinde anlamlidir.** Korelasyon p = 0.01 seviyesinde anlamlidir.

VINSILAVL dA AV INDTING ¥

NVY1SHVV VY dujed
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Cizelge 4.5. Chandler x Kaplan-86 populasyonunda 2015,2016, 2017 ve 2018 ortalama rakamlari alinan fenolojik
Ozellikler arasindaki korelasyonlar

TTP YZ ECAB | ECAS | ECAZ | DCAB | DCAS | DCAZ | ECM | DCM | YDCY DD HZ
TTP 1
YZ 967" 1
ECAB ,168"| ,236™ 1
ECAS ,169° | ,239"| ,999™ 1
ECAZ ,162°| ,231"| ,860™| ,881" 1
DCAB , 7517 ,783"| ,290™| ,296™| ,326™ 1
DCAS , 749" 780" | 321" | ,327"| ,361"| ,992" 1
DCAzZ ,378™| ,401"| ,410"| ,416™| ,434"| ,502"| ,598™ 1
ECM ,048 ,022 ,016 ,015| -001| -013| -011| -022 1
DCM 212" 276" | ,743"| ,745™| ,668"| ,312™| ,358™| ,491" ,065 1
YDCY 144 219"| 732" | ,735"| ,670"| ,255"| ,300™| ,447" ,028| ,960™ 1
DD ,042 ,113| ,789"| ,795"| ,(764™| ,350"| ,362"| ,323"| -075| ,560"| ,581" 1
HZ 497" | ,549"| 375" | ,376™| ,345"| ,675"| ,684™| ,475"| -034| ,503"| ,424"| 312" 1

VINSILIVL A AV INDINd ¥

* Korelasyon p = 0.05 seviyesinde anlamlidir.** Korelasyon p = 0.01 seviyesinde anlamlidir.

NV1SHVVdV sujed
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Cizelge 4.6. 160 ceviz gesit ve

enotipinde 2016 yilindaki 12 fenolojik 6zellik arasindaki korelasyonlar

TTP YZ ECAB | ECAS | ECAZ | DCAB | DCAS | DCAZ | ECM DCM | YDCY DD
TTP 1
YZ ,897" 1
ECAB ,706™ | ,632" 1
ECAS ,635™| ,580™| ,911" 1
ECAZ -076| -046| -,079| ,338" 1
DCAB ,599™ | ,633" ,180 ,151| -,058 1
DCAS ,562™ | ,581" ,193 ,181| -,010| ,850" 1
DCAzZ ,154 ,137 ,076 ,112 ,099 ,088| ,588™ 1
ECM -,278"| -214| -253"| -,074| ,400"| -204| -209| -,151 1
DCM 2317 ,249™ ,205 21| -,175| ,210"| ,304"| ,270"| -,104 1
YDCY ,151 ,192" ,209 ,158 | -,095 ,112| 251" ,328™| -,041| ,832" 1
DD ,085| -,025| ,542"| ,585" ,184 | -,459™| -,291" ,091| -,008| -,058 ,023 1

* Korelasyon p = 0.05 seviyesinde anlamlidir .

** Korelasyon p = 0.01 seviyesinde anlamlidir.

VINSILAVL dA AV INDTING ¥

NVISHVYVHVYH sujed
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Cizelge 4.7. 160 ceviz cesit ve genotipinde 2017 yilindaki 12 fenolojik 6zellik arasindaki korelasyonlar

TTP YZ ECAB | ECAS | ECAZ | DCAB | DCAS | DCAZ | ECM DCM | YDCY DD
TTP 1
YZ ,939™ 1
ECAB ,702™ | 720" 1
ECAS ,655™| 6377 | ,902" 1
ECAZ | -433"| -504"| -671"| -,285" 1
DCAB ,538"| ,583" ,016 | -,065| -,147 1
DCAS ,606™ | ,637" ,077 ,010| -,153| ,814" 1
DCAZ 1737 162" ,143 ,166 | -,033| -,098| ,354" 1
ECM -,308"| -,381"| -332"| -071| ,615"| -268™| -315"| -124 1
DCM 2247|324 | 288" ,162 | -,361"| ,207™| ,277"| ,289™| -,319" 1
YDCY ,336™| ,424™| ,363"| ,257"| -,364"| ,280™| ,378"| ,338™| -,324"| ,915" 1
DD ,145 ,123 | ,623"| ,674™| -225"| -513"| -,363"| ,286™| -,046 ,085 ,085 1

* Korelasyon p = 0.05 seviyesinde anlamlidir .

** Korelasyon p = 0.01 seviyesinde anlamlidir.

VIASILIVL dA AVINOTNd ¥

NV 1SHVV VWV sujsd
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Cizelge 4.8. 160 ceviz cesit ve genotipinde 2018 yilindaki 12 fenolojik 6zellik arasindaki korelasyonlar

TTP YZ ECAB | ECAS | ECAZ | DCAB | DCAS | DCAZ | ECM DCM | YDCY DD
TTP 1
YZ 972" 1
ECAB 7677|7627 1
ECAS , 7597 | [ 750™ | ,945" 1
ECAZ -036| -,047| -,183 ,149 1
DCAB 7117 730" | ,251"| ,249™| -,009 1
DCAS ,700™ | 714" | 247"| ,239"| -,029| ,921" 1
DCAZ 3447 | 341" ,122 ,105| -,053| ,331"| ,673" 1
ECM -,511"| -,505"| -521"| -,409"| ,347"| -,331"| -,400™| -,343" 1
DCM ,310"| ,329™| ,194"| ,248" ,156 146 | 2377 297" -,107 1
YDCY 251" | ,276" ,129 ,190"| ,180° 14211 214" 249" | -,076| ,924" 1
DD ,236™| ,223"| ,624"| ,653" ,076| -,326™| -,269™| -,032| -,184"| ,189"| ,169" 1

* Korelasyon p = 0.05 seviyesinde anlamlidir.** Korelasyon p = 0.01 seviyesinde anlamlidir.

VINSILAVL A 4V INODTINA v

NV1SHVVHV dujed
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Cizelge 4.9. 160 ceviz gesit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillar1 ortalama rakamlari alinan 12 fenolojik 6zellik arasindaki

korelasyonlar

TTP YZ ECAB | ECAS | ECAZ | DCAB | DCAS | DCAZ | ECM DCM | YDCY DD
TTP 1
YZ ,978" 1
ECAB ,701™| 683" 1
ECAS ,630™ | ,615™| 947" 1
ECAZ -,340"| -328™| -327"| -,015 1
DCAB ,681" | 707" ,092 ,044 | - 174 1
DCAS ,679™| ,698™ ,117 ,057 | -,209"| ,932" 1
DCAzZ 341" | 339" ,162° ,108| -,178"| ,333"| ,619" 1
ECM - 477\ -457"| -310"| -150| ,508™| -,363"| -,394"| -,306" 1
DCM ,281™| 333" ,261"| ,261"| -030| ,205"| ,294"| ,437"| -,159° 1
YDCY ,306™| ,355™| ,290™| ,300"| -,008| ,250"| ,349"| ,484"| -122| ,898" 1
DD ,189" ,158"| ,661"| ,680"| -043| -395"| -314" ,064| -,057 ,163" ,166" 1

* Korelasyon p = 0.05 seviyesinde anlamlidir.** Korelasyon p = 0.01 seviyesinde anlamlidir.

VINSILIVL IA EVINOTING v

NV1SHVV WV sujed
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4.2. Fenotipik Ozelliklerin Frekans Dagilimlari

Chandler x Kaplan-86 populasyonundan 175 F1 bireyinde ve 160 ceviz ¢esit
ve genotipinde 13 fenotipik &zellik (Tepe tomurcugu patlama zamani (TTP),
Yapraklanma Zamani1 (YZ), Erkek Cicek Aktiflesme Baslangici (ECAB), Erkek
Cicek Aktiflesme Sonu (ECAS), Erkek Cigek Aktiflesme Zamani (ECAZ), Disi
Cicek Aktiflesme Baslangic1 (DCAB), Disi Cicek Aktiflesme Sonu (DCAS), Disi
Cicek Aktiflesme Zamani (DCAZ), Erkek Cigek Miktar1 (ECM), Disi Cigek Miktar1
(DCM), Yan Dal Ciceklenme Yiizdesi (YDCY), Dikogami Durumu (DD) ve Hasat
Zamani (HZ)) icin ortalama, maksimum, minumum ve standart sapma degerleri
Cizelge 4.10 ve Cizelge 4.11°de verilmistir. Ayrica 175 F1 populasyonunda herbir
ozellik i¢in dort yila ait, 160 cesit ve genotipinde ise ii¢ yila ait frekans dagilimlari

gosterilmistir
4.2.1. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonu

13 fenotipik 6zellik i¢in ‘Chandler’ x ‘Kaplan-86’ F1 populasyonunda dort

yila ait istatistiksel veriler belirlenmistir ve Cizelge 4.10°da gosterilmistir.
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Cizelge 4.10. ‘Chandler’ x ‘Kaplan-86’ F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve
2018 yillarina ait ortalama degerleri, maksimum ve minumum
degerler, standart sapma degerleri

F1 populasyonu Ebeveynler
Ozellik | Yl Standart Kaplan-
Ortalama | Maksimum | Minimum | Sapma | Chandler 86
2015 | 100.63 118 90 4.92 103 93
TP 2016 89.88 100 80 4.71 96 88
2017 91.64 120 82 5.30 93 88
2018 87.3 112 74 6.37 89 80
2015 114.29 123 101 4.47 115 104
vz 2016 99.15 109 87 3.58 101 98
2017 | 104.21 117 94 5.47 106 98
2018 96.03 109 75 5.80 98 91
2015 | 118.03 129 108 5.61 118 117
ECAB 2016 | 103.79 115 96 5.45 102 102
2017 | 107.80 119 94 6.85 109 112
2018 98.12 114 88 6.20 96 102
2015 | 123.02 132 115 4.55 125 126
ECAS 2016 | 109.91 123 101 5.36 111 112
2017 | 115.74 126 105 4.93 115 119
2018 | 107.08 123 95 7.06 105 108
2015 4.98 11 2 2.16 7 9
ECAZ 2016 6.10 18 2 2.97 9 10
2017 7.94 18 2 3.68 6 7
2018 8.96 18 3 3.51 9 6
2015 124.32 133 110 4.35 127 107
DCAB 2016 107.47 120 97 4.77 112 99
2017 | 111.71 123 98 5.32 118 105
2018 | 102.13 118 90 5.79 106 92
2015 | 136.09 148 123 4.43 139 120
DCAS 2016 | 118.32 137 110 5.71 132 104
2017 | 124.51 136 114 4.61 130 114
2018 | 114.89 132 100 7.23 118 100
2015 11.66 19 4 2.80 12 13
DCAZ 2016 10.83 17 5 2.83 20 5
2017 12.80 24 5 2.70 12 9
2018 12.94 42 5 3.86 12 8
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Cizelge 4.10 Devami

2016 2.51 5 1 0.86 4 4
ECM | 2017 2.91 5 1 1.34 4 4
2018 3.49 5 1 1.46 5 3
2015 3.19 5 1 1.60 5 2
DCM 2016 4.07 5 1 1.29 5 3
2017 4.05 5 1 1.38 5 2
2018 4.21 5 1 1.23 5 2
2015 51.20 100 0 27.20 100 10
YDCY 2016 75.22 100 0 26.56 100 50
2017 75.96 100 0 32.26 100 30
2018 79 100 0 27.49 100 0
2015 1.67 2 1 0.48 2 3
2016 1.60 3 1 0.52 2 3
bb 2017 1.46 2 1 0.50 2 3
2018 1.50 3 1 0.54 2 3
2015 | 275.95 288 258 4.54 282 279
HZ 2016 | 265.80 276 239 7.04 275 255
2017 | 273.12 295 253 9.34 278 258
2018 | 264.76 286 240 8.91 251 251

4.2.1.1. Tepe Tomurcuk Patlama Zamam (TTP )

Tepe tomurcuk patlama zamani (TTP) igin dort yila ait istatistiksel verilere
bakildiginda ebeveynler arasinda fenotipik farkliliklarin oldugu goriilmiistiir.
Chandler g¢esidinin 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki TTP sirasiyla 103, 96, 93
ve 89 iken Kaplan-86 ¢esidinde 93, 88, 88, 80 giin olmustur. Bu degerlendirme
sonuclarina gére Chandler g¢esidinin Kaplan-86 ¢esidine gore daha ge¢ uyandigi
goriilmiistiir. TTP degerlerinin araliklar1 2015, 2016, 2017 ve 2018°de sirasiyla 90
ile 118, 80 ile 100, 82 ile 120, 74 ile 112 arasinda degismistir. 2015, 2016, 2017 ve
2018 yillarindaki ortalama TTP sirasiyla 100.63, 89.88, 91.64, 87.30 olmustur. 2015,
2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma ise sirasiyla 4.92, 4.71, 5.30, 6.37
olmustur. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda TTP i¢in F1 bireylerinin frekans
dagilimlar1 normal dagilim gostermistir (Cizelge 4.10 ve Sekil 4.1).
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Sekil 4.1. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait tepe tomurcuk patlama zamani (TTP) i¢in frekans dagilimlari

4.2.1.2. Yapraklanma Zamani (YZ)

Yapraklanma zamani (YZ) i¢in Chandler ¢esidine bakildiginda; 2015, 2016,
2017 ve 2018 yillarindaki YZ sirastyla 115, 101, 106 ve 98 iken Kaplan-86 gesidinde

104, 98, 98, 91 giin olmustur. Bu degerlendirme sonuglarina gore Chandler ¢esidinin

Kaplan-86 ¢esidine gore daha ge¢ yapraklanma zamanina sahip oldugu goriilmistiir.
YZ degerlerinin araliklar1 2015, 2016, 2017 ve 2018’de sirasiyla 101 ile 123, 87 ile
109, 94 ile 117, 75 ile 109 arasinda degismistir. 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarindaki ortalama YZ sirasiyla 114.29, 99.15, 104.21, 96.03 olmustur. 2015,
2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma degerleri sirasiyla 4.47, 3.58, 5.47,
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5.8 olmugtur. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda YZ igin F1 bireylerinin frekans
dagilimlari normal dagilim gostermistir (Cizelge 4.10 ve Sekil 4.2).
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Sekil 4.2. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait yapraklanma zamani (YZ) i¢in frekans dagilimlari

4.2.1.3. Erkek Cicek Aktiflesme Baslangic1 (ECAB)

Erkek cicek aktiflesme baslangici (ECAB) yani ilk polen dokiilmesinin
meydana gelme zamani fenotipik 6zelligi i¢in Chandler ¢esidinin 2015, 2016, 2017
ve 2018 yillarindaki ECAB sirastyla 118, 102, 109 ve 96 iken Kaplan-86 ¢esidinde
117,102, 112, 102 giin olmustur. ECAB degerlerinin araliklar1 2015, 2016, 2017 ve
2018’de sirastyla 108 ile 129, 96 ile 115, 94 ile 119, 88 ile 114 arasinda degismistir.
2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki ortalama ECAB sirasiyla 118.03, 103.79,
107.80 ve 98.12 olmustur. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma ise
sirastyla 5.61, 5.45, 6.85, 6.20 olmustur. ECAB igin frekans dagilimlar1 2015 ve
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2017 yillarinda normal dagilima iyi bir uyum gosterirken, 2016 ve 2018 yillarinda
saga carpik bir dagilima uyum gostermistir (Cizelge 4. 10 ve Sekil 4. 3).
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Sekil 4.3. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait erkek cicek aktiflesme baslangici (ECAB) i¢in frekans
dagilimlart

4.2.1.4. Erkek Cicek Aktiflesme Sonu (ECAS)

Erkek cicek aktiflesme sonu (ECAS) yani polen ddkiilmesinin sonlandigi
zaman i¢in Chandler ¢esidine bakildiginda 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda
sirastyla 125, 111, 115 ve 105 iken Kaplan-86 ¢esidinde 126, 112, 119, 108 giin
olmustur. ECAS degerlerinin araliklar1 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda sirasiyla
115ile 132, 101 ile 123, 105 ile 126 ve 95 ile 123 arasinda degismistir. 2015, 2016,
2017 ve 2018 yillarindaki ortalama ECAS sirasiyla 123.02, 109.91, 115.74, 107.08
olmustur. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma ise sirasiyla 4.55,
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5.36, 4.93, 7.06 olmustur. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda ECAS i¢in frekans
dagilimi normal dagilima iyi uyum saglamistir (Cizelge 4. 10 ve Sekil 4. 4).
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Sekil 4.4. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait erkek ¢igcek aktiflesme sonu (ECAS) i¢in frekans dagilimlari

4.2.1.5. Erkek Cicek Aktiflesme Zamam (ECAZ)

Erkek cicek aktiflesme zamani ( ECAZ) yani ilk ve son polen dokiilme
tarihleri arasinda gegen zaman Chandler ¢esidinde 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarinda sirasiyla 7, 9, 6 ve 9 iken Kaplan-86 cesidinde 9, 10, 7 ve 6 giin olmustur.
ECAZ degerlerinin araliklar1 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda sirastyla 2 ile 11,
2 ile 18, 2 ile 18, 3 ile 18 arasinda degismistir. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda
ortalama ECAZ sirasiyla 4.98, 6.10, 7.94 ve 8.96 olmustur. 2015, 2016, 2017 ve
2018 yillarindaki standart sapma degerleri ise sirasiyla 2.16, 2.97, 3.68, 3.51
olmustur. 2015, 2017 ve 2018 yillarinda ECAZ frekans dagilimi normal dagilim,
2016 yilinda saga carpik dagilim gostermistir (Cizelge 4.10 ve Sekil 4.5).
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Sekil 4.5. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait erkek cicek aktiflesme zamanmi (ECAZ) igin frekans
dagilimlart

4.2.1.6. Disi Cicek Aktiflesme Baslangic1 (DCAB)

Disi ¢icek aktiflesme baslangici (DCAB) fenotipik 6zelligi i¢in Chandler
cesidinin 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki DCAB sirastyla 127, 112, 118 ve
106 iken Kaplan-86 ¢esidinde 107, 99, 105, 92 giin olmustur. DCAB degerlerinin
araliklar1 2015, 2016, 2017 ve 2018’de sirastyla 110 ile 133, 97 ile 120, 98 ile 123,
90 ile 118 arasinda degismistir. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki ortalama
DCAB sirasiyla 124.32, 107.47, 111.71, 102.13 olmustur. 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarindaki standart sapma degerleri ise sirasiyla 4.35, 4.77, 5.32, 5.79 olmustur.
DCAB igin frekans dagilimlar1 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda normal dagilima
iyi bir uyum gostermistir (Cizelge 4. 10 ve Sekil 4. 6).
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Sekil 4.6. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait disi cicek aktiflesme baglangici (DCAB) igin frekans
dagilimlart

4.2.1.7. Disi Cicek Aktiflesme Sonu (DCAS)

Disi ¢icek aktiflesme sonu (DCAS) i¢in Chandler cesidine bakildiginda
2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda sirastyla 139, 132, 130 ve 118 iken Kaplan-86
cesidinde 120, 104, 114, 100 giin olmustur. DCAS degerlerinin araliklar1 2015,
2016, 2017 ve 2018 yillarinda sirastyla 123 ile 148, 110 ile 137, 114 ile 136, 100 ile
132 arasinda degismistir. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki ortalama DCAS
sirastyla 136.09, 118.32, 124.51, 114.89 olmustur. 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarindaki standart sapma degerleri ise sirasiyla 4.43, 5.71, 4.61, 7.23 olmustur.
2015,2017 ve 2018 yillarinda DCAS i¢in frekans dagilimi normal dagilima iyi uyum
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saglamigtir. 2016 yilinda ise saga ¢arpik dagilim gostermistir ( Cizelge 4. 10 ve Sekil
4.7).
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Sekil 4.7. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait disi ¢igek aktiflesme sonu (DCAS) i¢in frekans dagilimlar

4.2.1.8. Disi Cicek Aktiflesme Zamam (DCAZ)

Disi ¢icek aktiflesme zamani ( DCAZ) yani ilk ve son aktif olma tarihleri
arasinda gecen zaman Chandler g¢esidinde 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda
sirastyla 12, 20, 12 ve 12 iken Kaplan-86 ¢esidinde 13, 5, 9 ve 8 giin olmustur. DCAZ
degerlerinin araliklar1 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda sirasiyla 4 ile 19, 5 ile
17, 5 ile 24, 5 ile 42 arasinda degismistir. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda
ortalama DCAZ sirasiyla 11.66, 10.83, 12.80, 12.94 olmustur. 2015, 2016, 2017 ve
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2018 yillarindaki standart sapma degerleri ise sirasiyla 2.80, 2.83, 2.70, 3.86
olmustur. 2016 ve 2017 yillarinda DCAZ frekans dagilimi normal dagilim
gosterirken, 2015 yilinda sola carpik, 2018 yilinda saga carpik bir dagilim
gostermistir ( Cizelge 4.10 ve Sekil 4.8).
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Sekil 4.8. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait disi ¢igek aktiflesme zamani (DCAZ) igin frekans dagilimlar

4.2.1.9. Erkek Cicek Miktar1 (ECM)

Agac tizerindeki erkek c¢icek piiskiil yogunlugu Chandler ¢esidi 2016 ve
2017 yillarinda 4, 2018 yilinda 5 olarak puanlamistir. Kaplan-86 ¢esidi ise 2016,
2017 yillarinda 4, 2018 yilinda 3 olarak puanlanmistir. 2016, 2017, 2018 yillarinda
ortalama ECM degerleri sirasiyla 2.51, 2.91, 3.49 olmustur. 2016, 2017 ve 2018
yillarinda standart sapma degerleri ise 0.86, 1.34, 1.46 olmustur. ECM i¢in frekans
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dagilimi 2016 ve 2017 yillarinda saga carpik, 2018 yilinda sola ¢arpik bir dagilim
gostermistir ( Cizelge 4.10 ve Sekil 4.9).
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Sekil 4.9. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2016, 2017 ve 2018 yillarina
ait erkek cicek miktar1 (ECM) i¢in frekans dagilimlari

4.2.1.10. Disi Cicek Miktar1 (DCM)

Agag iizerindeki disi ¢igeklerin yogunlugu Chandler ¢esidi 2015, 2016, 2017
ve 2018 yillarinda 5 olarak puanlamistir. Kaplan-86 ¢esidi ise 2015, 2017 ve 2018
yillarinda 2, 2016 yilinda 3 olarak puanlanmistir. 2015, 2016, 2017, 2018 yillarinda
ortalama DCM degerleri sirasiyla 3.19, 4.07, 4.05, 4.21 olmustur. 2015, 2016, 2017
ve 2018 yillarinda standart sapma degerleri ise 1.60, 1.29, 1.38, 1.23 olmustur. DCM
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icin frekans dagilimi 2015 yilinda bimodal dagilim, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda
sola carpik bir dagilim gostermistir ( Cizelge 4.10 ve Sekil 4.10).
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Sekil 4.10. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait disi ¢igek miktar1 (DCM) i¢in frekans dagilimlari

4.2.1.11. Yan Dal Ciceklenme Yiizdesi (YDCY)

Yan dal ¢i¢ceklenme yiizdesi (YDCY) i¢in Chandler ¢esidine bakildiginda
yan dal verimliliginin dort yilda da yiizde 100 oldugu, Kaplan-86 ¢esidinin ise yan
dal verimliligi 2015, 2016, 2017 yillarinda sirasiyla yiizde 10, yiizde 50 ve yiizde 30
olmustur. 2018 yilinda ise yan dallarda hi¢ ¢i¢ceklenme olmamustir. 2015, 2016, 2017
ve 2018 yillarindaki ortalama YDCY sirastyla 51.20, 75.22, 75.96, 79 olmustur.
2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma degerleri ise 27.20, 26.56,
32.26, 27.49 olmustur. YDCY i¢in frekans dagilimi 2015 yilinda saga g¢arpik
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dagilim, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda sola ¢arpik bir dagilim gostermistir ( Cizelge
4.10 ve Sekil 4.11).
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Sekil 4.11. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait yan dal ¢igeklenme yiizdesi (YDCY) i¢in frekans dagilimlar

4.2.1.12. Dikogami Durumu (DD)

Dikogami durumu (DD) i¢in Chandler cesidine bakildiginda 2015, 2016,
2017 ve 2018 yillarinda protogini 6zellik gosterirken, Kaplan-86 ¢esidi homogami
ozellik gostermistir. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki ortalama DD sirastyla
1.67, 1.60, 1.46, 1.50 olmustur. 2015, 2016, 2017, 2018 yillarindaki standart sapma
degerleri ise 0.48, 0.52, 0.50, 0.54 olmustur. DD i¢in frekans dagilimi1 2016 yilinda
normal dagilim gostermistir (Cizelge 4.10 ve Sekil 4.12).
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Sekil 4.12. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait dikogami durumu (DD) igin frekans dagilimlar

4.2.1.13. Hasat Zamam (HZ)

Hasat zamani i¢in Chandler ¢esidine bakildiginda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarindaki HZ sirasiyla 282, 275, 278, 251 giin iken Kaplan-86 ¢esidinde 279, 255,
258, 251 giin olmustur. HZ degerlerinin araliklar1 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarinda sirasiyla 258 ile 288, 239 ile 276, 253 ile 295, 240 ile 286 arasinda
degismistir. 2015, 2016, 2017, 2018 yillarindaki ortalama HZ sirasiyla 275.95,
265.80, 273.12, 264.76 olmustur. 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart
sapma degerleri ise 4.54, 7.04, 9.34 ve 8.91 olmustur. HZ i¢gin frekans dagilimi 2015,
2016 ve 2018 yillarinda normal dagilim, 2017 yilinda ise bimodal dagilim
gostermistir (Cizelge 4.1 ve Sekil 4.13).
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Sekil 4.13. Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarina ait hasat zamani (HZ) i¢in frekans dagilimlari

4.2.2 Genetik kaynaklar
12 fenotipik 6zellik i¢in 160 ceviz ¢esit ve genotipinde {i¢ yila ait istatistiksel

veriler belirlenmistir ve Cizelge 4.11’°da gosterilmistir.
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Cizelge 4.11. 160 ceviz gesit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait
ortalama degerleri, maksimum ve minumum degerler, standart sapma

degerleri
GENETIK KAYNAKLAR

Standart

Ozellik Yil Ortalama Maksimum Minimum Sapma
2016 86.95 105 72 5.98
2017 89.17 109 73 6.23
TTP 2018 83.21 102 67 7.29
2016 95.93 111 83 4.52
2017 100.54 117 86 6.66
YZ 2018 92.01 107 76 6.76
2016 99.85 112 92 5.32
2017 105.76 119 93 7.36
ECAB 2018 97.32 116 84 7.06
2016 106.95 121 98 5.65
2017 113.45 126 100 5.69
ECAS 2018 104.92 124 94 7.02
2016 7.08 14 3 2.33
2017 7.69 15 2 3.32
ECAZ 2018 7.60 15 2 2.34
2016 104.80 121 92 5.60
2017 110.01 124 84 6.02
DCAB 2018 100.33 118 83 6.84
2016 115.33 137 99 6.80
2017 123.68 140 107 6.03
DCAS 2018 113.76 137 97 8.72
2016 10.46 21 4 3.40
2017 13.44 20 8 2.60
DCAz 2018 13.43 25 6 3.60
2016 5.30 7 3 1.35
2017 4.88 7 3 1.42
ECM 2018 4.84 7 3 1.45
2016 5.43 7 3 1.37
2017 5.42 7 3 1.62
DCM 2018 5.48 7 3 1.48
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Cizelge 4.11 Devami

2016 63.45 100 0 27.68

2017 56.60 100 0 36.72

YDCY 2018 64.32 100 0 31.25
2016 1.53 3 1 0.75

2017 1.63 3 1 0.87

DD 2018 1.52 3 1 0.76

4.2.2.1. Tepe Tomurcuk Patlama Zamam (TTP)

160 ceviz gesit ve genotipinde TTP degerlerinin araliklart 2016, 2017 ve
2018’de sirasiyla 72 ile 105, 73 ile 109, 67 ile 102 arasinda degismistir. 2016, 2017
ve 2018 yillarindaki ortalama TTP sirasiyla 86.95, 89.17, 83.21 olmustur. 2016,
2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma degerleri sirasiyla 5.98, 6.23, 7.29
olmustur. 2016, 2017 ve 2018 yillarinda TTP igin 160 ¢esit ve genotipinin frekans
dagilimlar1 normal dagilim gostermistir (Cizelge 4.11 ve Sekil 4.14).
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Sekil 4.14. 160 ceviz g¢esit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait tepe
tomurcuk patlama zamani (TTP) igin frekans dagilimlar

4.2.2.2. Yapraklanma Zamam (YZ)

160 ¢esit ve genotipinde YZ degerlerinin araliklar1 2016, 2017 ve 2018
yillarinda sirastyla 83 ile 111, 86 ile 117, 76 ile 107 arasinda degismistir. 2016, 2017
ve 2018 yillarindaki ortalama YZ sirasiyla 95.93, 100.54, 92.01 olmustur. 2016,
2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma degerleri sirasiyla 4.52, 6.66, 6.76
olmustur.2016, 2017 ve 2018 yillarinda YZ i¢in 160 ¢esit ve genotipinin freka-ns
dagilimlar1 normal dagilim gostermistir (Cizelge 4.11 ve Sekil 4.15).
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ekil 4.15. 160 ceviz ¢esit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait
g p y
yapraklanma zamani (YZ) i¢in frekans dagilimlar

4.2.2.3. Erkek Cicek Aktiflesme Baslangic1 (ECAB)

Erkek ¢igek aktiflesme baslangici (ECAB) igin 160 gesit ve genotipinde lig
yillik (2016, 2017 ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak istatistiksel
degerlendirmeler yapilmistir. 160 ceviz ¢esit ve genotipinde ECAB degerlerinin
araliklar1 2016, 2017 ve 2018°de sirasiyla 92 ile 112, 93 ile 119, 84 ile 116 arasinda
degismistir. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki ortalama ECAB sirasiyla, 99.85,
105.76, 97.32 olmustur. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma degerleri
sirastyla 5.32, 7.36, 7.06 olmustur. ECAB igin 160 ¢esit ve genotipinin frekans
dagilimlar1 2016 yilinda saga carpik dagilim, 2017 ve 2018 yillarinda normal dagilim
gostermistir (Cizelge 4.11 ve Sekil 4.16).
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Sekil 4.16. 160 ceviz ¢esit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait erkek
cigek aktiflesme baglangici (ECAB) i¢in frekans dagilimlari

4.2.2.4. Erkek Cicek Aktiflesme Sonu (ECAS)

Erkek ¢igek aktiflesme sonu (ECAS) icin 160 g¢esit ve genotipinde ii¢ yillik
(2016, 2017 ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak istatistiksel degerlendirmeler
yapilmistir. 160 ceviz ¢esit ve genotipinde ECAB degerlerinin araliklar1 2016, 2017
ve 2018°de sirasiyla 98 ile 121, 100 ile 126, 94 ile 124 arasinda degismistir. 2016,
2017 ve 2018 yillarindaki ortalama ECAS sirasiyla, 106.95, 113.45, 104.92
olmustur. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma degerleri sirasiyla 5.65,
5.69, 7.02 olmustur. ECAS i¢in 160 ¢esit ve genotipinin frekans dagilimlar1 2016 ve
2017 yillarinda normal dagilim, 2018 yilinda saga carpik dagilim gostermistir
(Cizelge 4.11 ve Sekil 4.17).
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Sekil 4.17. 160 ceviz ¢esit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait erkek

cicek aktiflesme sonu (ECAS) i¢gin frekans dagilimlari

4.2.2.5. Erkek Cicek Aktiflesme Zamam (ECAZ)

Erkek cigek aktiflesme sonu (ECAZ) icin 160 ¢esit ve genotipinde ii¢ yillik
(2016, 2017 ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak istatistiksel degerlendirmeler
yapilmistir. 160 ceviz ¢esit ve genotipinde ECAZ degerlerinin araliklar1 2016, 2017
ve 2018°de sirasiyla 3 ile 14, 2 ile 15, 2 ile 15 arasinda degismistir. 2016, 2017 ve
2018 yillarindaki ortalama ECAZ sirastyla, 7.08, 7.69, 7.60 olmustur. 2016, 2017 ve
2018 yillarindaki standart sapma degerleri sirasiyla 2.33, 3.32, 2.34 olmustur. ECAZ
igin 160 cesit ve genotipinin frekans dagilimlar1 2016, 2017 ve 2018 yillarinda
normal dagilim gostermistir (Cizelge 4.11 ve Sekil 4.18).
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Sekil 4.18. 160 ceviz cesit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait erkek
cicek aktiflesme zamani (ECAZ) i¢in frekans dagilimlari

4.2.2.6. Disi Cicek Aktiflesme Baslangic1 (DCAB)

Disi ¢igek aktiflesme baslangici (DCAB) igin 160 gesit ve genotipinde {i¢
yillik (2016, 2017 ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak istatistiksel
degerlendirmeler yapilmistir. 160 ceviz gesit ve genotipinde DCAB degerlerinin
araliklar1 2016, 2017 ve 2018°de sirasiyla 92 ile 121, 84 ile 124, 83 ile 118 arasinda
degismistir. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki ortalama DCAB sirasiyla, 104.80,
110.01, 100.33 olmustur. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma degerleri
strastyla 5.60, 6.02, 6.84 olmustur. DCAB i¢in 160 ¢esit ve genotipinin frekans
dagilimlar1 2016, 2017 ve 2018 yillarinda normal dagilim gostermistir (Cizelge 4.11
ve Sekil 4.19).
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Sekil 4.19. 160 ceviz gesit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait disi ¢igek
aktiflesme baslangict (DCAB) i¢in frekans dagilimlari

4.2.2.7. Disi Cicek Aktiflesme Sonu (DCAS)

Disi ¢igek aktiflesme sonu (DCAS) icin 160 ¢esit ve genotipinde li¢ yillik
(2016, 2017 ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak istatistiksel degerlendirmeler
yapilmustir. 160 ceviz gesit ve genotipinde DCAS degerlerinin araliklar1 2016, 2017
ve 2018’de sirastyla 99 ile 137, 107 ile 140, 97 ile 137 arasinda degismistir. 2016,
2017 ve 2018 yillarindaki ortalama DCAS sirasiyla, 115.33, 123.68, 113.76
olmustur. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma degerleri sirasiyla 6.80,
6.03, 8.72 olmustur. DCAS i¢in 160 ¢esit ve genotipinin frekans dagilimlar1 2016,
2017 ve 2018 yillarinda normal dagilim gostermistir (Cizelge 4.11 ve Sekil 4.20).
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Sekil 4.20. 160 ceviz gesit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait disi gigek
aktiflesme sonu (DCAS) i¢in frekans dagilimlari

4.2.2.8. Disi Cicek Aktiflesme Zamani (DCAZ)

Disi ¢igek aktiflegsme zamani (DCAZ) i¢in 160 gesit ve genotipinde li¢ yillik
(2016, 2017 ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak istatistiksel degerlendirmeler
yapilmistir. 160 ceviz ¢esit ve genotipinde DCAZ degerlerinin araliklar1 2016, 2017
ve 2018°de sirasiyla 4 ile 21, 8 ile 20, 6 ile 25 arasinda degismistir. 2016, 2017 ve
2018 yillarindaki ortalama DCAZ sirasiyla, 10.46, 13.44, 13.43 olmustur. 2016,
2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma degerleri sirasiyla 3.40, 2.60, 3.60
olmustur. DCAZ i¢in 160 gesit ve genotipinin frekans dagilimlar1 2016, 2017 ve
2018 yillarinda normal dagilim gostermistir (Cizelge 4.11 ve Sekil 4.21).
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Sekil 4.21. 160 ceviz gesit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait disi gigek
aktiflesme zaman1 (DCAZ) i¢in frekans dagilimlar

4.2.2.9. Erkek Cicek Miktar1 (ECM)

Erkek ¢i¢ek miktar1 (ECM) igin 160 gesit ve genotipinde ii¢ yillik (2016,
2017 ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak istatistiksel degerlendirmeler
yapilmistir. 160 ceviz gesit ve genotipinde ECM degerleri 2016, 2017 ve 2018
yillarinda en diisiikk 3 en yiiksek 7 olarak puanlanmistir. 2016, 2017 ve 2018
yillarindaki ortalama ECM sirasiyla, 5.30, 4.88, 4.84 olmustur. 2016, 2017 ve 2018
yillarindaki standart sapma degerleri sirastyla 1.35, 1.42, 1.45 olmustur. ECM igin
160 cesit ve genotipinin frekans dagilimlar1 2016, 2017 ve 2018 yillarinda normal
dagilim gostermistir (Cizelge 4.11 ve Sekil 4.22).
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Sekil 4.22. 160 ceviz ¢esit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait erkek
cicek miktar1 (ECM) i¢in frekans dagilimlari

4.2.2.10. Disi Cicek Miktar1 (DCM)

Disi ¢icek miktar1 (DCM) i¢in 160 gesit ve genotipinde ti¢ yillik (2016, 2017
ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak istatistiksel degerlendirmeler yapilmistir. 160
ceviz ¢esit ve genotipinde DCM degerleri 2016, 2017 ve 2018 yillarinda en diisiik 3
en yliksek 7 olarak puanlanmistir. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki ortalama DCM
sirastyla, 5.43, 5.42, 5.48 olmustur. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma
degerleri sirasiyla 1.37, 1.62, 1.48 olmustur. DCM igin 160 ¢esit ve genotipinin
frekans dagilimlar1 2016 yilinda normal dagilim gosterirken, 2017 ve 2018 yillarinda
sola garpik bir dagilim gostermistir (Cizelge 4.11 ve Sekil 4.23).
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Sekil 4.23. 160 ceviz ¢esit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait disi gigek
miktar1 (DCM) igin frekans dagilimlar

4.2.2.11. Yan Dal Ciceklenme Yiizdesi (YDCY)

Yan dal ¢igeklenme yiizdesi (YDCY) i¢in 160 gesit ve genotipinde ii¢ yillik
(2016, 2017 ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak istatistiksel degerlendirmeler
yapilmstir. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki ortalama YDCY sirastyla, 63.45, 56.60,
64.32 olmustur. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki standart sapma degerleri sirastyla
27.68, 36.72, 31.25 olmustur. YDCY i¢in 160 ¢esit ve genotipinin frekans
dagilimlar1 2016 yilinda sola carpik bir dagilim gosterirken 2018 yilinda bimodal
dagilim gostermistir (Cizelge 4.11 ve Sekil 4.24).
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Sekil 4.24. 160 ceviz cesit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait yan dal
cigeklenme yiizdesi (YDCY) i¢in frekans dagilimlari

4.2.2.12. Dikogami Durumu (DD)

Dikogami durumu (DD) i¢in 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki ortalama DD
sirasiyla 1.53, 1.63, 1.52 olmustur. 2016, 2017, 2018 yillarindaki standart sapma
degerleri ise 0.75, 0.87, 0.76 olmustur. DD i¢in frekans dagilimi1 2016, 2017 ve 2018
yillarinda saga carpik bir dagilim gostermistir (Cizelge 4.11 ve Sekil 4.25).
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Sekil 4.25. 160 ceviz gesit ve genotipinde 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait dikogami
durumu (DD) igin frekans dagilimlari

4.3.Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda Kantitatif Ozellik Lokus (QTL)
Analizleri

QTL analizleri i¢in daha énce (2018) tamamlanan bir TUBITAK projesi
(TOVAG 2140140) kapsaminda SSR, DArT ve SNP markorleri ile olusturulan
‘Chandler x Kaplan-86’ F1 populasyonuna ait ebeveynlerin genetik haritalar1 ve 13
fenolojik 6zellik ile ilgili 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarina ait fenotipik veriler
kullanilmustir. En az iki yilda tespit edilen QTL’ler 6nemli kabul edilmistir.
‘Chandler x Kaplan-86" populasyonunda Chandler ve Kaplan-86 baglanti
haritalarinda sirasiyla 12 ozellige iliskin toplam 43 adet ve 33 adet QTL
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belirlenmistir  (Cizelge 4.12). Dikogami ozelligi ile iliskili bir QTL

belirlenememistir.

4.3.1.Tepe Tomurcuk Patlama Zamam (TTP)

Tepe tomurcuk patlama zamami (TTP) karakteri ile iliskili Chandler
cesidinde 4 adet QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise 4 adet QTL belirlenmistir (Cizelge
4.12 ve Sekil 4.26). ‘Chandler x Kaplan-86’ populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve
2018 yillarinda Chandler ve Kaplan-86 haritalarinda LG4’iin alt kisminda tepe
tomurcuk patlama zamani ile iliskili 6nemli QTL’ler haritalanmistir (Sekil 4.26).
Chandler ¢esidi genetik haritasindaki QTL’in (qTTP4c) 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarinda en yiiksek LOD skorlar1 sirastyla 23.9, 47.9, 25.7 ve 39.1, en yiiksek
fenotipik varyasyonlar1 (PV) ise %56.4, %78.7, % 54.3 ve %73.3 olmustur. Chandler
¢esidi genetik haritasi igin 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG4’deki en yakin
markér CUJIRBO12 (77.8 ¢cM) SSR markorii olmustur. 2016 yilinda JRHR209732
(79.9 ¢cM) SSR markérii, 2015 ve 2017 yillarinda ise D-7396062 (81.49 cM) DArT
markorii en yakin ikinci markor olmustur.

Kaplan-86 cesidi genetik haritasindaki QTL’in (QTTP4k) 2015, 2016, 2017
ve 2018 yillarinda en yiiksek LOD skorlari1 sirasiyla 22.36, 40.20, 20.55 ve 31.38, ,
en yiiksek fenotipik varyasyonlari (PV) ise sirasiyla %53.1, %76.1, %48.8 ve %65.9
olmustur. Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasi igin 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda
LG4’deki en yakin markoér JRHR209732 (135.04 ¢cM) olmustur. Kaplan-86 ¢esidi
genetik haritasinda 2015 ve 2017 yillarinda LG4’iin orta alt kismma TTP ile iliskili
mindr bir QTL daha haritalanmistir (Sekil 4.26). 2015 ve 2017 yillarindaki LOD
skorlar sirasiyla 4.23 ve 5.07, fenotipik varyasyon degerleri ise %12.3 ve %19
olmustur. Kaplan-86 cesidi genetik haritasi i¢in LG4’deki en yakin markor
JRHR217314 (76.06 cM) olmustur (Cizelge 4.12).

Bunlara ek olarak, ‘Chandler x Kaplan-86 populasyonunda 2016, 2017 ve
2018 yillarinda Chandler ¢esidi genetik haritasinda, 2016 ve 2018 yillarinda Kaplan-
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86 c¢esidi genetik haritasinda LG1’in iist kismma TTP ile iliskili minér QTL’ler
(gTTP1c ve qTTP1K) haritalanmustir (Sekil 4.26). Chandler haritasinda 2016, 2017
ve 2018 yillarindaki LOD skorlar sirasiyla 3.14, 4.21 ve 4.96, fenotipik varyasyon
degerleri ise 9.1, 11.6 ve 14.1 olmustur. Chandler ¢esidi genetik haritas1 i¢in 2016,
2017 ve 2018 yillarinda LG1’deki en yakin markér JRHR217215 (5.72 cM)
olmustur. Kaplan-86 cesidi genetik haritasinda 2016 ve 2018 yillarindaki LOD
skorlart sirasiyla 2.91 ve 5.03, fenotipik varyasyon degerleri %8.3 ve %16.4
olmustur. Kaplan-86 cesidi genetik haritas1 icin LG1’deki en yakin markor 2016
yilinda WGA79 (21.51 cM), 2018 yilinda 7399747 (20.50 cM) olmustur (Cizelge
4.12).

Bernard ve ark (2020) ‘Franquette x UK 6-2° populasyonunda, Franquette
haritasinda LG1 (5.6 LOD ve %23.9 PV), LG14 (6.0 LOD ve %11.2 PV), UK 6-2
haritasinda LG1 (11.1 LOD ve %34.8 PV), LG6 (6.5 LOD ve %6.7 PV), LG11 (4.7
LOD ve %4.7 F.V), LG12 (3.7 LOD ve %9.2 PV) iizerine haritalanan tepe tomurcuk
patlama zamanu ile iligkili QTL’ler tespit etmistir. Bu ¢calismada ‘Chandler x Kaplan-
86’ populasyonunda, Chandler haritasinda LG1 ( 4.96 LOD ve %14.1 PV) ve LG4 (
47.9 LOD ve %78.7 PV), Kaplan-86 haritasinda LG1 (5.03 LOD ve %16.4 PV) ve
LG4 (40.2 LOD ve %76.1 PV) iizerine haritalanan QTL’ler belirlenmistir.

4.3.2. Yapraklanma Zamam (YZ)

Yapraklanma Zamani i¢in her iki ebeveyn genetik haritalari ile birlikte 2015,
2016 ve 2017 yillar1 yapraklanma zamam ile ilgili fenotipik veriler kullanilarak
mevcut TUBITAK projesi kapsaminda QTL analizleri daha énceden yapilmisti. Bu
calisma kapsaminda ise yapraklanma zaman ile ilgili 2018 yilina ait fenotipik veri
kullanilarak da QTL analizi yapilmistir. Yapraklanma zamani (YZ) karakteri ile
iliskili Chandler ¢esidinde 4 adet QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise 4 adet QTL
belirlenmistir. ‘Chandler x Kaplan-86” populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarinda Chandler ve Kaplan-86 cesitlerinin genetik haritalarinda LG4’tin alt
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kismina yapraklanma zamani ile iligkili 6nemli QTL’ler haritalanmistir (Sekil 4.26).
Chandler ¢esidi genetik haritasinda QTL’in (qYZ4c) 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarinda en yiiksek LOD skorlart sirasiyla 23.3, 33.7, 38.9 ve 33.4, fenotipik
varyasyonlar1 (PV) ise %52.2, %64.7, %68.8 ve %68 olmustur. Chandler cesidi
genetik haritas1 icin 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG4’deki en yakin markor
CUJRBO12 (77.8 cM) SSR markorii olmustur. 2015 ve 2017 yilinda JRHR209732
(79.9 cM) en yakin ikinci SSR markdrii olmustur.

Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda en
yiiksek LOD skorlar sirastyla 22.8, 25.3, 31.5 ve 27.6, fenotipik varyasyon yiizdeleri
ise sirastyla %51.5, %54.9, %63.5 ve %59.5 olmustur. Kaplan-86 haritasi i¢in 2015,
2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG4’deki en yakin markér JRHR209732 (135.04 cM)
SSR markérii olmustur (Cizelge 4.12).

Bunlara ek olarak, Chandler ve Kaplan-86 ¢esitleri genetik haritalarinda,
LG1, LG7 ve LG10’un ist kisimlarina yapraklanma zamani ile iliskili mindr
QTL’ler haritalanmigtir (Sekil 4.26). Chandler ¢esidi genetik haritasinda QTL’in
(gYZ1c) 2016 ve 2017 yillarinda LOD degerleri sirasiyla 3.23 ve 2.93, fenotipik
varyasyon ylizdeleri %9.4 ve %8.4, diger QTL’in (qYZ7¢) 2015 ve 2017 yillarinda
LOD degerleri sirasiyla 3.01 ve 3.03, fenotipik varyasyon degerleri %9.1 ve %8.6,
diger bir QTL’in (qYZ10c) ise 2016 ve 2018 yillarinda LOD degerleri sirasiyla 2.71
ve 3.96, agiklanan fenotipik varyasyon yiizdeleri %7.7 ve %10.8 olmustur. Chandler
haritas1 i¢in LG1°deki en yakin markér JRHR217215 (5.72 ¢cM), LG7°deki en yakin
markoér JRHR226814 (12.78 ¢cM), LG10’daki en yakin markér JRHR209244 (6.27
c¢M) olmustur.

Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda QTL’in (qYZ1k) 2016 ve 2017
yillarinda LOD degerleri sirasiyla 2.9 ve 3.11, fenotipik varyasyonlar1 %26.8 ve
%13, diger QTL’in (qQYZ7K) 2015, 2016 ve 2017 yillarinda LOD degerleri sirasiyla
2.96, 2.77 ve 3.03, fenotipik varyasyonlar1 %8.7, %8.5 ve %8.4 olmustur. Kaplan-
86 haritasi i¢in LG1’deki en yakin markor 2016 yilinda 7402634 (12.16 cM), 2017
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yilinda ise 12416389 (10.55 cM), LG7°deki en yakin markér JRHR226814 (104.61
cM) olmustur (Cizelge 4.12).

Marrano ve ark (2019) ‘Chandler x Idaho’ populasyonunda, Chandler
haritasinda yapraklanma zamanu ile iliskili LG1°de (103 LOD ve %81.97 PV) major
bir QTL, Idaho haritasinda LG8’de (5.42 LOD ve %7.53 PV) mindr bir QTL tespit
etmistir. Bu ¢alismada ‘Chandler x Kaplan-86> populasyonunda, yapraklanma
zamani ile iligkili olarak Chandler haritasinda LG1 (3.23 LOD ve %9.4 PV), LG7
(3.03 LOD ve %8.6 PV) ve LG10’da (3.96 LOD ve %10.8 PV) minér QTL’ler,
LG4’de (38.9 LOD ve %68.8 PV) major bir QTL belirlenmistir. Kaplan-86
haritasinda LG1 (3.11 LOD ve %13 PV) ve LG7’de (3.03 LOD ve %8.4 PV) minor
QTL’ler, LG4’de (31.5 LOD ve %63.5 PV) major bir QTL belirlenmistir.
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Sekil 4.26. Chandler ve Kaplan-86 baglanti haritalarindaki tepe tomurcuk patlama
zamani (TTP) ve yapraklanma zamam (YZ) ile iliskili bulunan
QTL’lerin pozisyonlari.
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4.3.3. Erkek Cicek Aktiflesme Baslangici ( ECAB)

Erkek Cigek Aktiflesme Baglangici (ECAB)karakteri ile iligkili Chandler
cesidinde 3 adet QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise 2 adet QTL belirlenmistir. ‘Chandler
x Kaplan-86” populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda Chandler ¢esidi
genetik haritasinda LG4’iin alt kismina, Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda ise
LG8’in iist kismina erkek cicek aktiflesme baglangici (ECAB) fenolojisi ile iliskili
onemli QTL’ler haritalanmistir (Sekil 4.27). Chandler ¢esidi genetik haritasinda
QTL’in (QECAB4c) 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda en yiiksek LOD skorlari
sirastyla 4.36, 4.89, 4.64 ve 7.16, fenotipik varyasyonlar1 (PV) ise %30.1, %26.2,
%19.2 ve %20.7 olmustur. . Chandler ¢esidi genetik haritasi i¢cin 2015, 2017 ve 2018
yillarinda CUJIRBO012 (77.8 ¢cM) SSR markérii ve 2016 yilinda D-7386113 (82.5 cM)
DArT markorii LG4’deki en yakin markorler olmustur (Cizelge 4.12). Bunlara ek
olarak Chandler ¢esidi genetik haritasinda 2015 ve 2016 yillarinda LG3’lin alt
kismina ECARB ile iligkili bir QTL daha haritalanmistir (Sekil 4.27). Chandler gesidi
genetik haritasindaki QTL’in (QECAB3c) 2015 ve 2016 yillarindaki LOD skorlari
sirastyla 3.68 ve 3.88, fenotipik varyasyon yiizdeleri %24.9 ve %22.2 olmustur.
Chandler ¢esidi genetik haritasi igin LG3’deki en yakin markér IMP28 (93.88 cM)
SSR markdrii olmustur.

Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda QTL’in (qQECAB8K) 2015, 2017 ve
2018 yillarinda en yiiksek LOD skorlar sirasiyla 9.43, 25.16 ve 36.17, fenotipik
varyasyon degerleri ise sirastyla 9%50.7, %62.9 ve %66.5 olmustur Kaplan-86
haritas1 i¢in 2015, 2017 ve 2018 yillarinda LG8’deki en yakin markér D-7407180
(20.51 ¢cM) DArT markorii olmustur. Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda 2015,
2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG4’{in alt kismina ECAB ile iligkili bir QTL daha
haritalanmigtir (Sekil 4.27). QTL’in (qECAB4k) 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarindaki LOD skorlar1 sirasiyla 3.58, 3.68, 3.37 ve 5.92, fenotipik varyasyon
yiizdeleri %23, %19.8, %11.9, %16.1 olmustur. Kaplan-86 haritas1 i¢in LG4’deki en
yakin markér JRHR209732 (135.04 ¢cM) olmustur ( Cizelge 4.12).
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Bernard ve ark (2020) ‘Franquette x UK 6-2” populasyonunda, Franquette
haritasinda LG1 (14.4 LOD ve %32.6 PV), UK 6-2 haritasinda LG1 (27.6 LOD ve
%52.4 PV) tizerine ECARB ile iliskili onemli QTL’ler tespit etmiglerdir ancak erkek
¢iceklenmenin tiim asamalar1 i¢in en 6nemli iliskileri kromozom 11 ve kromozom 4
tizerinde belirlemislerdir. Bu ¢alismada ‘Chandler x Kaplan-86’ populasyonunda,
Chandler haritasinda LG3 ( 3.88 ve %22.2 PV) ve LG4 ( 7.16 LOD ve %20.7 PV),
Kaplan-86 haritasinda LG4 (5.92 LOD ve %16.1 PV) ve LG8 (36.17 LOD ve %66.5

PV) iizerine haritalanan QTL’ler belirlenmistir.

4.3.4. Erkek Cicek Aktiflesme Sonu ( ECAS)

Erkek Cicek Aktiflesme Sonu (ECAS)karakteri ile iligkili Chandler
cesidinde 6 adet QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise 5 adet QTL belirlenmistir. ‘Chandler
x Kaplan-86° populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda Chandler ¢esidi
genetik haritasinda LG4 {in alt kismina, Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda LG8’in
iist kismma erkek cicek aktiflesme sonu ( ECAS) fenolojisi ile iligkili dnemli
QTL’ler haritalanmigtir (Sekil 4.27). Chandler ¢esidi genetik haritasinda QTL’in
(gECAS4c) 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda en yiiksek LOD skorlari sirastyla
3.84, 7.89, 4.31 ve 14.5, fenotipik varyasyonlar1 (PV) ise %27.9, %38, %15.9 ve
%37.5 olmustur. Chandler ¢esidi genetik haritasi i¢in 2015 ve 2018 yillarinda
CUJRBO12 (77.8 ¢cM) SSR markori, 2016 yilinda D-7386113 (82.5 cM) ve 2017
yilinda D-7396062 (81.49 cM) DArT markorleri LG4’deki en yakin markorler
olmustur. Ayrica Chandler haritasinda 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG3’iin
alt kismina ECAS ile iligkili bir QTL daha haritalanmistir (Sekil 4.27). Chandler
cesidi genetik haritasindaki QTL’in (qQECAS3c) 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarindaki LOD skorlar sirasiyla 4.08, 5.57, 3.40, 3.35, fenotipik varyasyon
yiizdeleri %27, %28.4, %16.7, %9.7 olmustur. Chandler haritasi i¢in 2015 ve 2018
yillarinda JMP28 (93.88 cM), 2016 yilinda D-7386853 (94.81cM) DArT markorii,
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2017 yilinda JRHR211298 (85.23 cM) SSR markérii LG3°deki en yakin markdrler
olmustur (Cizelge 4.12).

Kaplan-86 c¢esidi genetik haritasinda QTL’in (QECAS8K) 2016, 2017 ve
2018 yillarinda en yiiksek LOD skorlar1 sirastyla 10.03, 25.75 ve 20.97, fenotipik
varyasyon ylizdeleri ise sirastyla %48.3, %64 ve %46.7 olmustur. Kaplan-86 haritasi
icin 2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG8’deki en yakin markér D-7407180 (20.51
cM) DArT markorii olmustur. Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda 2015 ve 2016
yillarinda LG3’{in alt kismina, 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG4’{in alt
kismina, 2016 ve 2017 yillarinda ise LG7’nin orta kismina ECAS ile iliskili ek
QTL’ler haritalanmustir (Sekil 4.27). 2015 ve 2016 yillarindaki QTL’in (QECAS3K)
LOD skorlar sirasiyla 4.48 ve 3.96, aciklanan fenotipik varyasyon yiizdeleri %29.7
ve %23.4 olmustur. Kaplan-86 haritas1 i¢in 2015 yilinda JRHR220903 (97.79 cM),
2016 yilinda JRHR211298 (94.72 cM) LG3’deki en yakin SSR markérleri olmustur.
2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki QTL’in (QECAS4k) LOD skorlar1 sirastyla
2.86, 7.1, 3.25 ve 12.6, acgiklanan fenotipik varyasyon ylizdeleri %18.7, %34.6,
%11.6 ve %31.1 olmustur. Kaplan-86 haritasi i¢in LG4’deki en yakin markor
JRHR209732 (135.04 c¢cM) SSR markdrii olmustur. 2016 ve 2017 yillarindaki
QTL’in (qECAS7K) LOD skorlar sirasiyla 3.05 ve 3.98, agiklanan fenotipik
varyasyon yiizdeleri %16.5 ve %15.3 olmustur. Kaplan-86 haritas1 i¢gin LG7’deki en
yakin D-7390206 (54.07 ¢cM) DArT markorii olmustur (Cizelge 4.12).

Bernard ve ark (2020) ‘Franquette x UK 6-2° populasyonunda, Franquette
haritasinda LG1 (9.8 LOD ve %36.1 PV), UK 6-2 haritasinda LG1 (29.8 LOD ve
%43.2 PV) iizerine ECAS ile iligkili ana QTL tespit etmislerdir. Bu ¢alismada
‘Chandler x Kaplan-86” populasyonunda, Chandler haritasinda LG3 ( 3.88 ve %22.2
PV) ve LG4 ( 7.16 LOD ve %20.7 PV), Kaplan-86 haritasinda LG3 (4.48 LOD ve
%29.7 PV), LG4 (12.6 LOD ve %31.1 PV), LG7 (3.98 LOD ve %15.3 PV) ve LG8
(25.75 LOD ve %64 PV) iizerine haritalanan QTL’ler belirlenmistir.
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4.3.5. Erkek Cicek Aktiflesme Zamani (ECAZ)

Erkek Cicek Aktiflesme Zamanmi (ECAZ)karakteri ile iligkili Chandler
¢esidinde 2 adet QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise QTL belirlenememistir. ‘Chandler x
Kaplan-86° populasyonunda 2017 ve 2018 yillarinda Chandler ¢esidi genetik
haritasinda LGS8’in orta iist kismina, erkek cicek aktiflesme zamani (ECAZ)
fenolojisi ile iliskili minor QTL’ler haritalanmustir (Sekil 4.27). QTL’in (QECAZ8c)
2017 ve 2018 yillarinda LOD skorlar1 sirasiyla 3.77 ve 3.34, fenotipik varyasyon
(PV) yiizdeleri ise %13.5 ve %9.7 olmustur. Chandler haritasi i¢in 2017 yilinda S-
7406144 (25.16 cM) SNP markori, 2018 yilinda D-7389649 (28.68 cM) DArT
markori LG8’deki en yakin markorler olmustur ( Cizelge 4.12).

4.3.6. Erkek Cicek Miktar:1 (ECM)

Erkek Cigek Miktar1 (ECM )karakteri ile iligkili Chandler ¢esidinde 2 adet
QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise QTL belirlenememistir. ‘Chandler x Kaplan-86’
populasyonunda 2016, 2017 ve 2018 yillarinda Chandler ¢esidi genetik haritasinda
LG8’in orta ist kismina, erkek ¢igek miktar1 (ECM) fenolojisi ile iligkili dnemli
QTL’ler haritalanmustir (Sekil 4.27). QTL’in (QECM8c)2016, 2017 ve 2018
yillarinda LOD skorlar1 sirasiyla 8.03, 11.94 ve 13.13, fenotipik varyasyon(PV)
yiizdeleri ise %20.9, %30.9 ve %31.5 olmustur. Chandler ¢esidi genetik haritasi i¢in
2016 ve 2018 yillarinda D-7390167 (24.71 cM), 2017 yilinda D-7389649 (28.68 cM)
LG8’deki en yakin DArT markorleri olmustur(Cizelge 4.12).
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Chandler-J Kaplan86-3 Chandler4 Kaplang6-4 Kaplang6-7 Chandlerd Kaplan86-8

Sekil 4.27. Chandler ve Kaplan-86 baglanti haritalarindaki erkek ci¢eklenme
aktiflesme baslangici (ECAB), erkek cigek aktiflesme sonu (ECAS),
erkek cigek aktiflesme zamani (ECAZ), erkek ¢igek miktar1 (ECM) ile
iligkili bulunan QTL’lerin pozisyonlari.

4.3.7. Disi Cicek Aktiflesme Baslangic1 (DCAB)

Disi Cigek Aktiflesme Baslangici (DCAB) karakteri ile iliskili Chandler
¢esidinde 7 adet QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise 7 adet QTL belirlenmistir. ‘Chandler
x Kaplan-86° populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda Chandler ¢esidi
genetik haritasinda LG4 ve LG8’in alt kismina, Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda
ise LG4’lin alt kismina ve LG8’inlist kismina disi ¢igek aktiflesme baglangici
(DCAB) fenolojisi ile iliskili dnemli QTL’ler haritalanmistir (Sekil 4.28 ve Sekil
4.29). Chandler ¢esidi genetik haritasinda QTL’in (QDCAB4c) 2015, 2016, 2017 ve
2018 yillarindaki en yiiksek LOD skorlar sirasiyla 11.46, 10.58, 10.34 ve 19.58,
fenotipik varyasyonlari ise %29.8, %29, %25.8 ve %44.8 olmustur. Chandler ¢esidi
genetik haritas1 i¢in 2016, 2017 ve 2018 yillarinda CUJRBO12 (77.8 cM) SSR
markorii ve 2015 yilinda D-12417727 (87.12 ¢cM) DArT markérii LG4’ deki en yakin
markdrler olmustur. Chandler ¢esidi genetik haritasinda diger QTL’in (qDCABS8c)
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2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda en yiiksek LOD skorlari sirasiyla 11.08, 20.07,
10.47 ve 8.36, fenotipik varyasyonlari ise %32.6, %50.2, %30.7 ve %24.4 olmustur.
2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda WEST1464 (61.76 cM) SSR markorii LG8’ deki
en yakin markor olmustur ( Cizelge 4.12).

Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda QTL’in (QDCAB4k) 2015, 2016, 2017
ve 2018 yillarinda en yiiksek LOD skorlari sirastyla 9.11, 9.37, 9.33, 17.8, fenotipik
varyasyon yiizdeleri ise sirastyla %24.3, %23.9, %23.4 ve %40.1 olmustur. Kaplan-
86 cesidi genetik haritasi i¢in 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG4’ deki en yakin
markor JRHR209732 (135.04 ¢cM) SSR markorii olmustur. Kaplan-86 ¢esidi genetik
haritasinda diger QTL’in (QDCABB8K) 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda en yiiksek
LOD skorlar1 sirasiyla 9.48, 21.42, 12.02, 9.74, fenotipik varyasyon ylizdeleri ise
strastyla %25.1, %46.4, %29.1 ve %24.5 olmustur. 2015, 2016, 2017 ve 2018
yillarinda LG8’deki en yakin markér S-12417969 (19.87 cM) SNP markorii
olmustur (Cizelge 4.12).

Bunlara ek olarak Chandler ¢esidi genetik haritasinda 2015 ve 2018
yillarinda LG1’in orta alt kismina, 2015 ve 2016 yillarinda LG1’in alt kismina, 2016,
2017 ve 2018 yillarinda LG15’in alt kismina DCAB ile iliskili mindr QTL’ler
haritalanmustir (Sekil 4.28 ve Sekil 4.29). 2015 ve 2018 wyillarindaki QTL’in
(gDCAB1c) LOD skorlari sirasiyla 4.22 ve 2.73, agiklanan fenotipik varyasyon
yiizdeleri %12.8 ve %7.8 olmustur. Chandler ¢esidi genetik haritasi i¢in 2015 yilinda
D-7401411 (54.25 cM) DArT markorii, 2018 yilinda JRHR213554 (52.84 ¢cM) SSR
markorii LG1°deki en yakin markdrler olmustur. 2015 ve 2016 yillarindaki QTL’in
(gDCAB1c) LOD skorlart ise sirasiyla 4.94 ve 2.98, agiklanan fenotipik varyasyon
yiizdeleri %14 ve %8.3 olmustur. Chandler ¢esidi genetik haritasi i¢in 2015 yilinda
D-7389609 (75.56 cM) DArT markori, 2016 yilinda JRHR214565 (68.3 ¢cM) SSR
markorit LG1’deki en yakin markorler olmustur. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki
QTL’in (QDCAB15c) LOD skorlar1 sirasiyla 4.14, 3.26 ve 2.65, agiklanan fenotipik
varyasyon yiizdeleri %11.4, %8.9 ve %7.3 olmustur. Chandler ¢esidi genetik haritasi
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icin D-7387250 (40.04 cM) DArT markorii LG15°deki en yakin markor olmustur
(Cizelge 4.12).

Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda 2015 ve 2016 yillarinda LG1’in orta alt
kismina, 2015, 2017 ve 2018 yillarinda LG1’in alt kismina, 2016, 2017 ve 2018
yillarinda LG4’{in orta alt kismina, 2015 ve 2016 yillarinda LGS5’in alt kismina
DCAB ile iligkili mindr QTL’ler haritalanmustir(Sekil 4.30). 2015 ve 2016
yillarindaki QTL’in (QDCAB1k) LOD skorlar1 sirasiyla 4.31 ve 2.88, fenotipik
varyasyon yiizdeleri %12.6 ve %8.1 olmustur. Kaplan-86 ¢esidi genetik haritas1 i¢in
2015 yilinda D-7389656 (65.77 cM), 2016 yilinda JRHR211565 (67.59 cM)
LG1’deki en yakin markoérler olmustur. 2015, 2017 ve 2018 yillarindaki QTL’in
(gDCAB1k) LOD skorlar1 sirasiyla 5.05, 3.62 ve 3.68, fenotipik varyasyon
yiizdeleri %19, %11.1 ve %12 olmustur. Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasi igin D-
7390341 (65.77 cM) LG1’deki en yakin markor olmustur. 2016, 2017 ve 2018
yillarindaki QTL’in (QDCAB4k) LOD skorlari sirastyla 4.24, 3.16 ve 5.32, fenotipik
varyasyon yiizdeleri %13.8, %9.6 ve %15.6 olmustur. Kaplan-86 haritasi i¢in
JRHR209936 (92.07 cM) LG4’deki en yakin markor olmustur. 2015 ve 2016
yillarindaki QTL’in (QDCAB5k) LOD skorlar1 sirasiyla 3.35 ve 3.49, fenotipik
varyasyon yiizdeleri %9.7 ve %9.7 olmustur. Kaplan-86 haritas1 i¢in BFU-Jr184
(122.21 cM) LG5’deki en yakin markor olmustur ( Cizelge 4.12).

Bernard ve ark (2020) hem GWAS hem de QTL haritalama ile tanimlanan
Chrl tizerindeki ana QTL'in (%34.8 ile %39.6 PV) yani sira, disi ¢i¢ceklenme
asamalart i¢in Chr7'de de ili¢ 6nemli iliski bulmuslardir. Ayrica, DCAB igin
"Franquette" haritasinda LG1 (6.6 LOD ve %32.2 PV), "UK 6-2" haritasinda LG3
(5.3 LOD ve %5.8 PV), LG11 (9.3 LOD ve %6.5 PV) ve LG12 ( 7.5 LOD ve %8.7
PV)'de QTL'ler bulmuslardir. Bu ¢aligmada ‘ChandlerxKaplan-86” populasyonunda,
DCAB igin Chandler haritasinda LG1 ( 4.94 ve %14 PV), LG4 ( 19.58 LOD ve
%44.8 PV), LG8 (1 20.07 LOD ve %50.2 PV) ve LG15 ( 4.14 LOD ve %11.4 PV),
Kaplan-86 haritasinda LG1 (5.05 LOD ve %19 PV), LG4 (17.8 LOD ve %40.1 PV),
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LG5 (3.49LOD ve %9.7 PV) ve LG8 (21.42 LOD ve %46.4 PV) iizerine haritalanan
QTL’ler belirlenmistir.

4.3.8. Disi Cicek Aktiflesme Sonu ( DCAS)

Disi Cicek Aktiflesme Baslangici (DCAB) karakteri ile iligkili Chandler
¢esidinde 8 adet QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise 4 adet QTL belirlenmistir. ‘Chandler
x Kaplan-86” populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda Chandler ¢esidi
genetik haritasinda LG4 {in alt kismina ve LG8’in orta alt kismina, Kaplan-86 ¢esidi
genetik haritasinda ise LG4’lin alt kismma ve LG8’in tst kismina disi ¢igek
aktiflesme sonu (DCAS) fenolojisi ile iligkili onemli QTL’ler haritalanmigtir (Sekil
4.28 ve Sekil 4.29). Chandler cesidi genetik haritasinda LG4 de en yiiksek LOD
skorlar1 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda sirasiyla 7.98, 14.24, 10.76 ve 23.64,
fenotipik varyasyonlar1 (PV) ise %22.1, %39.1, %26.7 ve %50.5 olmustur. Chandler
haritas1 i¢in 2016 ve 2018 yillarinda CUJRBO12 (77.8 cM), 2015 yilinda
JRHR209732 (79.94 cM) ve 2017 yilinda D-7394098 (80.94 cM) LG4 deki en yakin
markorler olmustur. Chandler ¢esidi genetik haritasinda LG8 de en yiiksek LOD
skorlar1 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda sirasiyla 7.88, 5.91, 10.96 ve 4.83,
fenotipik varyasyon (PV) degerleri ise %21.7, %16.1, %27.8 ve %21.7 olmustur. .
2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda CUJRA124 (59.9 cM) LGS8’deki en yakin
markor olmustur.

Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda LG4 de en yiiksek LOD skorlar1 2015,
2016, 2017 ve 2018 yillarinda sirasiyla 7.97, 12.37,9.75, 19.93, fenotipik varyasyon
yiizdeleri ise swrasiyla %21.6, %30.8, %25.1 ve %46.3 olmustur. Kaplan-86
haritasinda LG8 de en yiiksek LOD skorlar1 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda
sirastyla 12.98, 12.39, 16.49 ve 7.73, fenotipik varyasyon ylizdeleri ise sirasiyla
%36.9, %30.3, %37.9 ve %20.4 olmustur. Kaplan-86 haritasi i¢in 2015, 2016, 2017
ve 2018 yillarinda LG4’deki en yakin markér JRHR209732 (135.04 cM) olmustur.
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2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG8’deki en yakin markor S-12417969 (19.87
cM) olmustur ( Cizelge 4.12).

Chandler haritasinda 2016 ve 2018 yillarinda LG1’in orta alt kismina, 2015
ve 2016 yillarinda LG1’in alt kismina, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG15’in alt
kismina DCAS ile iliskili minér QTL’ler haritalanmustir (Sekil 4.28 ve Sekil 4.29).
2016 ve 2018 yillarindaki QTL’in (QDCAS1c) LOD skorlari sirasiyla 3.20 ve 3.64,
fenotipik varyasyon ylizdeleri %9.2 ve %10.2olmustur. Chandler haritasi i¢in D-
7390093 (53.14 cM), LG1°deki en yakin markor olmustur. 2015 ve 2016 yillarindaki
QTL’in (gDCAS1c) LOD skorlari ise sirasiyla 3 ve 2.76, fenotipik varyasyon
yiizdeleri %8.8 ve %7.9 olmustur. Chandler haritas1 igin S-7397431 (68.69 cM)
LG1’deki en yakin markor olmustur. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki QTL’in
(gDCAS15¢) LOD skorlar1 sirasiyla 3.61, 5.06 ve 2.72, fenotipik varyasyon
yiizdeleri %10, %13.5 ve %7.5 olmustur. Chandler haritasi i¢in 2016 yilinda D-
7397131 (33.31 cM), 2017 ve 2018 yillarinda D-7387335 (39.48 ¢cM) LG15°deki en
yakin markorler olmustur ( Cizelge 4.12).

Kaplan-86 haritasinda da 2016 ve 2017 yillarinda LG1’in orta alt kismina,
2016, 2017 ve 2018 yillarinda LG4’lin orta alt kismma DCAS ile iliskili minor
QTL’ler haritalanmustir (Sekil 4.28). 2016 ve 2017 yillarindaki QTL’in (QDCAS1K)
LOD skorlar sirasiyla 4.92 ve 2.92, fenotipik varyasyon yiizdeleri %14.8 ve %9
olmustur. Kaplan-86 haritasi igin S-7398172 (79.75 cM) LG1°deki en yakin markor
olmustur. 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki QTL’in (QDCAS4k) LOD skorlari
strasiyla 3.78, 2.96 ve 4.57, fenotipik varyasyon ylizdeleri %10.9, %8.9 ve %13.5
olmustur. Kaplan-86 haritasi i¢in JRHR209936 (92.07 ¢cM) LG4’deki en yakin
markor olmustur (Cizelge 4.12).

Bernard ve ark (2020) ‘Franquette x UK 6-2° populasyonunda, DCAS igin
"UK 6-2" haritasinda LG1 (32.9 LOD ve %49.9 PV)’de QTL belirlemislerdir. Bu
caligmada ‘Chandler x Kaplan-86> populasyonunda, DCAS i¢in Chandler
haritasinda LG1 ( 3.64 ve %10.2 PV), LG4 ( 23.64 LOD ve %50.5 PV), LG8 ( 10.96
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LOD ve %27.8 PV) ve LG15 (5.06 LOD ve %13.5 PV), Kaplan-86 haritasinda LG1
(4.92 LOD ve %14.8 PV), LG4 (19.93 LOD ve %46.3 PV) ve LG8 (16.49 LOD ve
%37.9 PV) lizerine haritalanan QTL’ler belirlenmistir.

4.3.9. Disi Cicek Aktiflesme Zamani (DCAZ)

Disi Cigcek Aktiflesme Zamami (DCAZ) karakteri ile iliskili Chandler
¢esidinde 2 adet QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise 1 adet QTL belirlenmistir. ‘Chandler
x Kaplan-86’ populasyonunda 2016 ve 2018 yillarinda Chandler ve Kaplan-86
haritasinda LG4’in alt kismina disi ¢icek aktiflesme zamani (DCAZ) fenolojisi ile
iliskili minoér QTL’ler haritalanmistir (Sekil 4.28). Chandler c¢esidi genetik
haritasinda QTL’in (QDCAZ4c) LOD skorlar1 2016 ve 2018 yillarinda sirasiyla 4.13
ve 4.23, fenotipik varyasyon (PV) yiizdeleri ise %11.6 ve %12.2 olmustur. Chandler
cesidi genetik haritasi i¢in 2016 yilinda S-31393536 (81.71 ¢cM), 2018 yilinda
CUJRBO012 (77.8 cM) LG4 deki en yakin markdrler olmustur.

Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda QTL’in (QDCAZ4k) 2016 ve 2018
yillarinda LOD skorlar sirasiyla 4.01 ve 12.91, fenotipik varyasyon (PV) yiizdeleri
ise %11 ve %37.9 olmustur. Kaplan-86 ¢esidi genetik haritas1 igin JRHR209732
(135.04 cM) LG4’deki en yakin markor olmustur ( Cizelge 4.12).

4.3.10. Disi Cicek Miktar:

Disi Cigek Miktart (DCM) karakteri ile iliskili Chandler ¢esidinde 1 adet
QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise 2 adet QTL belirlenmistir. ‘Chandler x Kaplan-86’
populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda Chandler haritasinda ve
Kaplan-86 haritasinda LG8’in orta iist kismina, disi ¢igek miktar1 (DCM) fenolojisi
ile iligkili 6nemli QTL’ler haritalanmistir (Sekil 4.29). Chandler ¢esidi genetik
haritasinda QTL’in (gDCM8c)2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki LOD skorlar1
sirastyla 22.63, 13.33, 21.84 ve 11.05,fenotipik varyasyon (PV) yiizdeleri ise %49.2,
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%32.2, %46.5 ve %27.4 olmustur. Chandler ¢esidi genetik haritasi igin D-7390167
(24.71 cM) LG8 deki en yakin markdr olmusgtur.

Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda QTL’in (QDCM8k)2015, 2016, 2017
ve 2018 yillarindaki LOD skorlar1 sirasiyla 4.49, 3.93, 2.91 ve 9.65, fenotipik
varyasyon (PV) yiizdeleri ise %19.37, %19.3, %8.2 ve %25 olmustur. Kaplan-86
cesidi genetik haritas1 icin CUJRA124 (30.02 cM) LG8’deki en yakin markor
olmustur. Buna ek olarak, 2015 ve 2016 yillarinda Kaplan-86 c¢esidi genetik
haritasinda LG9’un orta alt kismina minor bir QTL haritalanmustir (Sekil 4.29).
QTL’in (gDCM9K) 2015 ve 2016 yillarindaki LOD skorlar sirasiyla 3.21 ve 2.91,
fenotipik varyasyon yiizdeleri %9.2 ve %9 olmustur. Kaplan-86 ¢esidi genetik
haritasi i¢in S-7408571 (83.07 cM) LG9’daki en yakin markor olmustur (Cizelge
4.12).
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Sekil 4.28. Chandler ve Kaplan-86 baglanti haritalarindaki ( L
aktiflesme baglangic1 (DCAB), disi ¢igek aktiflesme sonu (DCAS), disi
cicek aktiflesme zaman1 (DCAZ), disi ¢igek miktart (DCM) ile iliskili
bulunan QTL’lerin pozisyonlart.
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Sekil 4.29. Chandler ve Kaplan-86 baglanti haritalarindaki ( LG 8, 9 ve 15) disi ¢igek
aktiflesme baslangici (DCAB), disi ¢igek aktiflesme sonu (DCAS), disi
cigek aktiflesme zaman1 (DCAZ), disi ¢igek miktar1 (DCM) ile iliskili
bulunan QTL’lerin pozisyonlart.

4.3.11. Yan Dal Ciceklenme Yiizdesi (YDCY)

Yan Dal Ciceklenme Yiizdesi (YDCY) karakteri ile iligkili Chandler
¢esidinde 3 adet QTL, Kaplan-86 ¢esidinde ise 1 adet QTL belirlenmistir. ‘Chandler
x Kaplan-86° populasyonunda 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarinda Chandler ¢esidi
genetik haritasinda LG8’in orta iist kismina, 2015 ve 2018 yillarinda Kaplan-86
haritasinda LG8’in orta kismina yan dal ¢igeklenme yiizdesi (YDCY) fenolojisi ile
iliskili QTL’ler haritalanmistir (Sekil 4.30). Chandler gesidi genetik haritasinda
QTL’in (qYDCY8c) 2015, 2016, 2017 ve 2018 yillarindaki en yiliksek LOD skorlari
sirastyla 20, 17.57, 27.8 ve 16.84, fenotipik varyasyon (PV) degerleri ise %48.6,
%40.1, %58.6 ve %51.2 olmustur. Chandler ¢esidi genetik haritasi i¢in 2015, 2017
ve 2018 yillarinda S-7406144 (25.16 cM), 2016 yilinda D-7390167 (24.71 cM)
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LG8’deki en yakin markorler olmustur. Buna ek olarak, 2015 ve 2016 yillarinda
Chandler ¢esidi genetik haritasinda LG8’in orta kismina 6nemli bir QTL daha
haritalanmigtir (Sekil 4.30). Chandler ¢esidi genetik haritasinda QTL’in (qYDCY8c)
2015 ve 2016 yillarindaki en yiiksek LOD skorlari sirasiyla 15.63 ve 12.44, fenotipik
varyasyon (PV) degerleri ise %38.2 ve %30.5 olmustur. Chandler ¢esidi genetik
haritas1 i¢in CUJRA206 (40.44 cM) LG8’deki en yakin markor olmustur (Cizelge
4.12).

Kaplan-86 c¢esidi genetik haritasinda QTL’in (qYDCY8k)2015 ve 2018
yillarindaki LOD skorlari sirastyla 13.19 ve 9.58, fenotipik varyasyon (PV) degerleri
ise %38.5 ve %29 olmustur. Kaplan-86 haritasi igin D-7387326 (56.94 cM)
LG8’deki en yakin markor olmustur. ( Cizelge 4.12).

Aradhya ve ark (2019) ‘Chandler x Idaho’ F1 populasyonunda, yan dal
cigeklenme 0zelligi i¢in Chandler haritasinda LG11 (67.11 LOD ve %59 PV)’de
major QTL belirlemislerdir. Marrano ve ark (2019) ‘‘Chandler x Idaho’
populasyonunda, yan dal gi¢eklenme 6zelligi i¢gin Chandler haritasinda LG11 (80.3
LOD ve %69.67 PV)’de, Idaho haritasinda LG6 (5.28 LOD ve %7.51 PV)’da
QTL’ler belirlemislerdir. Bu ¢alismada ‘Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonunda,
yan dal ¢igeklenme 6zelligi igin Chandler haritasinda LG8 (27.8 LOD ve %58.6 PV),
Kaplan-86 haritasinda LG8 (13.19 LOD ve %38.5 PV) iizerine haritalanan QTL’ler

belirlenmistir.

4.3.12. Hasat Zamam (HZ)

Hasat Zamani (HZ) karakteri ile iligkili Chandler ¢esidinde 1 adet QTL,
Kaplan-86 ¢esidinde ise 3 adet QTL belirlenmistir. ‘Chandler x Kaplan-86’
populasyonunda 2015 ve 2016 yillarinda Chandler ¢esidi genetik haritasinda
LG4’iin alt kismina, 2015 ve 2017 yillarinda Kaplan-86 cesidi genetik haritasinda
LG1l’in orta iist kismma hasat zamami (HZ) fenolojisi ile iliskili QTL’ler
haritalanmigtir (Sekil 4.30). Chandler ¢esidi genetik haritasinda QTL’in (qHZA4c)
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2015 ve 2016 yillarinda LOD skorlar sirasiyla 4.66 ve 4.13, fenotipik varyasyon
yiizdeleri %14.7 ve %27.6 olmustur. Chandler c¢esidi genetik haritasi igin
CUJRBO12 (77.8 cM) LG4 deki en yakin markdr olmustur.

Kaplan-86 c¢esidi genetik haritasinda QTL’in (qHZ1k) 2015 ve 2017
yillarinda LOD skorlari sirastyla 3.19 ve 3.15, fenotipik varyasyon degerleri %10.3
ve %10 olmustur. Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasi igin 2015 yilinda S-7398342
(40.89 cM), 2017 yilinda JRHR215674 (43.68 cM) LG1’deki en yakin markdrler
olmustur. Kaplan-86 cesidi genetik haritasinda LG3’iin orta alt kismina hasat zamani
ile mindr bir QTL haritalanmustir (Sekil 4.30). Kaplan-86 ¢esidi genetik haritasinda
QTL’in (qHZ3k)2016 ve 2017 yillarinda LOD skorlar1 sirasiyla 2.51 ve 2.79,
fenotipik varyasyon degerleri ise %8.2 ve %7.8 olmustur. Kaplan-86 ¢esidi genetik
haritas1 i¢in JRHR222705 (69.69 cM) LG3’deki en yakin markor olmustur ( Cizelge
4.12).

Aradhya ve ark (2019) ‘Chandler x Idaho’ F1 populasyonunda, hasat zamani
icin Chandler haritasinda LG1 (5.10 LOD ve %10 PV)’de QTL belirlemislerdir.
Marrano ve ark (2019) ‘‘Chandler x Idaho’ populasyonunda, hasat zamani igin
Chandler haritasinda LG1 (12.71 LOD ve %16.78 PV), LG5 (4.75 LOD ve %6.77
PV), LG10 (4.75 LOD ve %6.77 PV) ve LG12 (3.58 LOD ve %5.15 PV), ldaho
haritasinda LG1 (5.52 LOD ve %7.85 PV)’de QTL’ler belirlemislerdir. Bu
calismada ‘Chandler x Kaplan-86” F1 populasyonunda, hasat zamani i¢in Chandler
haritasinda LG4 (4.66 LOD ve %14.7PV), Kaplan-86 haritasinda LG1 (3.19 LOD
ve %10.3PV) ve LG3 (2.79 LOD ve %7.8 PV) fiizerine haritalanan QTL’ler

belirlenmistir.
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Sekil 4.30. Chandler ve Kaplan-86 baglanti haritalarindaki yan dal ¢i¢eklenme
ylizdesi (YDCY) ve hasat zamam (HZ) ile iligkili bulunan QTL’lerin
pozisyonlart.
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Cizelge 4.12.12 fenolojik karakter ile ilgili Chandler ve Kaplan-86 genetik haritalarindaki QTL analiz sonuglari

Chandler [ ] Kaplan-86
Kruskal- Kruskal-
Karakter No QTL LG cM LOD PV % Markor Wallis QTL LG cM LOD | PV% Markor Wallis
JRHR217215 WGAT79
TTP 1 gqTTP1c-2016 1 9.72-11.72 3.14 9.1 (5.72 cM) 0.05 gqTTP1k-2016 1 20.53-22.51 | 2.91 8.3 (21.51 cM) 0.001
JRHR217215 D-7399747
gTTP1c-2017 1 | 4731172 4.21 11.6 (5.72 cM) 0.01 qTTP1k-2018 1 20.11-20.53 | 5.03 16.4 (20.50 cM) | 0.00005
JRHR217215
qTTP1c-2018 1 3.73-11.72 4.96 14.1 (5.72 cM) 0.005
CUJRB012
(77.8 cM)
69.00- D-7396062 JRHR217314
2 qTTP4c-2015 4 84.49 23.9 56.4 (81.49 cM) 0.00005 gqTTP4k-2015 4 74.30-77.06 | 4.23 12.3 (76.06 cM) 0.001
CUJRB012
(77.8 cM)
65.08- JRHR209732 JRHR217314
qTTP4c-2016 4 81.49 47.9 78.7 (79.9 cM) 0.00005 qTTP4k-2017 4 74.30-77.79 | 5.07 19 (76.06 cM) 0.0001
CUJRBO012
(77.8 cM)
69.00- D-7396062
gTTP4c-2017 4 84.49 25.7 54.3 (81.49 cM) 0.00005
69.00- CUJRB012
qTTP4c-2018 4 79.80 39.1 73.3 (77.8 cM) 0.00005
134.50- JRHR209732
3 qTTP4k-2015 4 135.04 22.36 | 53.1 | (135.04cM) | 0.00005
134.50- JRHR209732
qTTP4k-2016 4 136.86 40.2 76.1 | (135.04 cM) | 0.00005
134.50- JRHR209732
gqTTP4k-2017 4 135.26 20.55 | 48.8 | (135.04cM) | 0.00005
134.50- JRHR209732
qTTP4k-2018 4 136.26 31.38 | 65.9 | (135.04cM) | 0.00005
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JRHR217215 D-7402634
\74 qYZ1c-2016 | 1 | 6721172 | 323 | 94 (5.72 cM) 0.05 qYZ1k-2016 12.16-13.16 | 2.9 | 26.8 | (12.16cM) | 0.001
JRHR217215 S-12416389
qYZ1c-2017 | 1 | 9721172 | 293 | 84 (5.72.cM) 0.05 qYZ1k-2017 9.00-19.55 | 311 | 13 | (10.55¢cM) | 0.001
CUJRBO12
(77.8 cM)
76.16- JRHR209732 134.50- JRHR209732
qYZ4c-2015 | 4 80.94 233 | 522 | (79.9cM) | 0.00005 qYZ4k-2015 135.04 22.8 | 51.5 | (135.04cM) | 0.00005
71.16- CUJRBO12 134.50- JRHR209732
qYZ4c-2016 | 4 79.80 337 | 647 | (77.8¢cM) | 0.00005 qYZ4k-2016 139.26 253 | 54.9 | (135.04cM) | 0.00005
CUJRBO12
(77.8 cM)
71.16- JRHR209732 134.50- JRHR209732
qYZ4c-2017 | 4 80.94 38.9 | 68.8 | (79.9cM) | 0.00005 qYZ4k-2017 138.26 31.5 | 635 | (135.04cM) | 0.00005
65.55- CUJRBO12 134.50- JRHR209732
qYZ4c-2018 | 4 79.80 33.4 68 (77.8¢cM) | 0.00005 qYZ4k-2018 138.26 27.6 | 59.5 | (135.04cM) | 0.00005
11.13- JRHR226814 103.92- JRHR226814
qYZ7¢-2015 | 7 12.78 3.01 9.1 | (12.78cM) 0.001 qYZ7k-2015 107.61 2.96 | 87 | (104.61cM) | 0.001
11.13- JRHR226814 104.61- JRHR226814
qYz7c-2017 | 7 12.78 3.03 | 86 | (12.78cM) 0.001 qYZ7k-2016 107.61 277 | 85 | (104.61cM) | 0.001
103.92- JRHR226814
qYZ7k-2017 106.61 3.03 | 84 | (104.61cM) | 0.001
JRHR209244
qYZ10c-2016 | 10 | 3.92:6.27 | 2.71 7.7 (6.27 cM) 0.005
JRHR209244
qYZ10c-2018 | 10 | 3.926.27 | 3.96 | 10.8 | (6.27cM) 0.005
QECAB3C- 93.74- JMP28 QECABZk- 134.50- JRHR209732
ECAB 2015 3 94.88 3.68 | 249 | (93.88cM) 0.005 2015 135.04 358 | 23 | (135.04cM) | 0.005
GECAB3C- 93.74- IMP28 QECABak- 134.50- JRHR209732
2016 3 94.88 3.88 | 22.2 | (93.88cM) 0.005 2016 135.04 3.68 | 19.8 | (135.04cM) | 0.0001
QECABak- 134.50- JRHR209732
2017 135.04 3.37 | 11.9 | (135.04cM) | 0.001
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qECAB4k- 134.50- JRHR209732
2018 135.04 5.92 16.1 (135.04 cM) | 0.00005
qECAB4c- 73.16- CUJRBO12 qECABS8K- D-7407180
2015 79.80 4.36 30.1 (77.8 cM) 0.0001 2015 19.87-24.51 | 9.43 50.7 (20.51 cM) 0.00005
qECAB4c- 79.94- D-7386113 qECABS8K- D-7407180
2016 84.50 4.89 26.2 (82.5 cM) 0.00005 2017 19.87-24.51 | 25.16 | 62.9 (20.51 cM) 0.00005
QECAB4c- 71.16- CUJRBO12 qECABS8k- D-7407180
2017 79.80 4.64 19.2 (77.8 cM) 0.0001 2018 19.87-24.51 | 36.17 | 66.5 (20.51 cM) 0.00005
gECAB4c- 71.16- CUJRBO12
2018 79.80 7.16 20.7 (77.8 cM) 0.00005
gECAS3c- 93.74- JMP28 JRHR220903
ECAS 2015 93.88 4.08 27 (93.88 cM) 0.001 gECAS3k2015 95.72-99.79 | 4.48 29.7 (97.79 cM) 0.01
gECAS3c- 93.88- D-7386853 JRHR211298
2016 94.81 5.27 28.4 (94.81) 0.001 gECAS3k2016 94.31-97.72 | 3.96 23.4 (94.72 cM) 0.005
QECAS3c- 78.62- JRHR211298
2017 86.23 3.40 16.7 (85.23) 0.01
QECAS3c- 93.74- JMP28
2018 94.88 3.35 9.7 (93.88 cM) 0.001
QECAS4c- 74.16- CUJRBO12 134.50- JRHR209732
2015 79.80 3.84 27.9 (77.8 cM) 0.0001 gECAS4k2015 135.04 2.86 18.7 (135.04 cM) 0.001
gECAS4c- 81.87- D-7386113 134.50- JRHR209732
2016 82.50 7.89 38 (82.5 cM) 0.00005 gECAS4k2016 135.04 7.1 34.6 (135.04 cM) | 0.00005
gECAS4c- 80.94- D-7396062 134.50- JRHR209732
2017 81.49 4.31 15.9 (81.49 cM) 0.0001 gECAS4k2017 135.04 3.25 11.6 (135.04 cM) 0.001
gECAS4c- 71.16- CUJRBO12 134.50- JRHR209732
2018 79.80 14.5 37.5 (77.8 cM) 0.00005 gECAS4k2018 135.04 12.6 31.1 (135.04 cM) | 0.00005
D-7390206
gECAS7k2016 52.55-56.07 | 3.05 16.5 (54.07 cM) 0.01
D-7390206
gECAS7k2017 52.55-62.07 | 3.98 15.3 (54.07 cM) 0.0005
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D-7407180
gECAS8Kk2016 19.87-24.51 | 10.03 | 48.3 (20.51 cM) 0.00005
D-7407180
gECAS8Kk2017 19.87-24.51 | 25.75 64 (20.51 cM) 0.00005
D-7407180
gECAS8Kk2018 19.87-24.51 | 20.97 | 46.7 (20.51 cM) 0.00005
gECAZ8c- 24.71- S-7406144
ECAZ 2017 28.16 3.77 13.5 (25.16 cM) 0.0001
gECAZ8c- 25.16- D-7389649
2018 28.68 3.34 9.7 (28.68 cM) 0.0001
24.44- D-7390167
ECM gECM8c-2016 24.71 8.03 20.9 (24.71 cM) 0.0001
25.16- D-7389649
gECM8c-2017 29.68 11.94 30.9 (28.68 cM) 0.00005
24.44- D-7390167
gECM8c-2018 24.71 13.13 31.5 (24.71 cM) 0.00005
gDCABlc- 53.81- D-7401411 qDCAB1k- D-7389656
DCAB 2015 54.25 4.22 12.8 (54.25 cM) 0.0001 2015 64.29-65.77 | 4.31 12.6 (65.77 cM) 0.001
gDCABlc- 52.55- JRHR213554 qDCAB1k- JRHR211565
2018 52.84 2.73 7.8 (52.84 cM) 0.005 2016 66.68-67.59 | 2.88 8.1 (67.59 cM) 0.001
gDCABlc- 75.07- D-7389609 qDCAB1k- D-7390341
2015 75.56 4.94 14 (75.56 cM) 0.00005 2015 90.01-91.20 | 5.05 19 (90.2 cM) 0.01
gDCABlc- 67.83- JRHR214565 qDCAB1k- D-7390341
2016 68.30 2.98 8.3 (68.3 cM) 0.005 2017 90.01-91.20 | 3.62 11.1 (90.2 cM) 0.005
qDCAB1k- D-7390341
2018 90.01-91.20 | 3.68 12 (90.2 cM) 0.01
DCAB4k- JRHR209936
2016 89.60-96.07 | 4.24 13.8 (92.07 cM) 0.0005
gDCAB4c- 86.67- D-12417727 0.00005 DCAB4k- JRHR209936 | 0.0001
2015 89.12 11.46 29.8 (87.12 cM) ) 2017 89.60-96.07 | 3.16 9.6 (92.07 cM)
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gDCABA4c- 71.16- CUJRBO12 qDCAB4k- JRHR209936
2016 4 79.80 10.58 29 (77.8 cM) 0.00005 2018 89.60-96.07 | 5.32 15.6 (92.07 cM) 0.00005
qDCAB4c- 71.16- CUJRBO12
2017 4 79.80 10.34 25.8 (77.8 cM) 0.00005
qDCAB4c- 71.16- CUJRBO12
2018 4 79.80 19.58 44.8 (77.8 cM) 0.00005
gDCABS8c- 61.51- WEST1464 qDCAB4k- 134.50- JRHR209732
2015 8 61.76 11.08 32.6 (61.76 cM) 0.0001 2015 135.04 9.11 24.3 (135.04 cM) | 0.00005
gDCABS8c- 61.51- WEST1464 DCAB4k- 134.50- JRHR209732
2016 8 61.76 20.07 50.2 (61.76 cM) 0.01 2016 135.04 9.37 23.9 (135.04 cM) | 0.00005
gDCABS8c- 61.51- WEST1464 DCAB4k- 134.50- JRHR209732
2017 8 61.76 10.47 30.7 (61.76 cM) 0.01 2017 135.04 9.33 23.4 (135.04 cM) | 0.00005
gDCABS8c- 61.51- WEST1464 DCAB4k- 134.50- JRHR209732
2018 8 61.76 8.36 24.4 (61.76 cM) 0.01 2018 135.04 17.8 40.1 (135.04 cM) | 0.00005
gDCAB15c- 39.92- D-7387250 qDCABB5k- 121.54- BFU-Jr184
2016 15 40.04 4.14 11.4 (40.04 cM) 0.00005 2015 124.21 3.35 9.7 (122.21 cM) 0.001
gDCAB15¢c- 39.92- D-7387250 qDCABB5k- 121.54- BFU-Jr184
2017 15 40.04 3.26 8.9 (40.04 cM) 0.0001 2016 124.21 3.49 9.7 (122.21 cM) 0.001
gDCAB15c- 39.92- D-7387250
2018 15 40.04 2.65 7.3 (40.04 cM) 0.001
DCABB8k- S-12417969
2015 19.28-19.87 | 9.48 25.1 (19.87 cM) 0.00005
DCABB8k- S-12417969
2016 19.28-19.87 | 21.42 | 46.4 (19.87 cM) 0.00005
DCABB8k- S-12417969
2017 19.28-19.87 | 12.02 | 29.1 (19.87 cM) 0.00005
qDCABB8k- S-12417969
2018 19.28-19.87 | 9.74 24.5 (19.87 cM) 0.00005
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gDCASlc- 52.84- D-7390093 gDCAS1k- S-7398172
DCAS 2016 1 53.14 3.2 9.2 (53.14 cM) 0.01 2016 77.07-79.75 | 4.92 14.8 (79.75 cM) | 0.00005
gDCASlc- 52.84- D-7390093 qDCAS1k- S-7398172
2018 1 53.14 3.64 10.2 (53.14 cM) 0.001 2017 79.07-79.75 | 2.92 9 (79.75 cM) 0.001
gDCASlc- 68.30- S-7397431 qDCAS4k- JRHR209936
2015 1 68.69 3 8.8 (68.69 cM) 0.0001 2016 89.60-96.07 | 3.78 10.9 (92.07 cM) 0.0001
gDCAS1c- 68.30- S-7397431 qDCAS4k- JRHR209936
2016 1 68.69 2.76 7.9 (68.69 cM) 0.01 2017 89.60-96.07 | 2.96 8.9 (92.07 cM) 0.001
qDCAS4k- JRHR209936
2018 89.60-96.07 | 4.57 13.5 (92.07 cM) 0.0001
gDCAS4c- 77.80- JRHR209732 qDCAS4k- 134.50- JRHR209732
2015 4 80.94 7.98 22.1 (79.94 cM) 0.00005 2015 135.04 7.97 21.6 | (135.04 cM) | 0.00005
qDCASA4c- 52.08- CUJRBO12 qDCAS4k- 134.50- JRHR209732
2016 4 79.80 14.24 39.1 (77.8 cM) 0.00005 2016 135.04 12.37 | 30.8 | (135.04cM) | 0.00005
gDCASA4c- 79.94- D-7394098 qDCAS4k- 134.50- JRHR209732
2017 4 80.94 10.76 26.7 (80.94 cM) 0.00005 2017 135.04 9.75 25.1 | (135.04cM) | 0.00005
gDCASA4c- 52.08- CUJRBO12 qDCAS4k- 134.50- JRHR209732
2018 4 79.80 23.64 50.5 (77.8 cM) 0.00005 2018 135.04 19.93 | 46.3 | (135.04cM) | 0.00005
gDCASS8c- 59.58- CUJRA124 qDCASB8k- S-12417969
2015 8 59.90 7.88 21.7 (59.9 cM) 0.00005 2015 19.28-19.87 | 12.98 | 36.9 (19.87 cM) | 0.00005
gDCAS8c- 59.58- CUJRA124 qDCASB8k- S-12417969
2016 8 59.90 591 16.1 (59.9 cM) 0.00005 2016 19.28-19.87 | 12.39 | 30.3 (19.87 cM) [ 0.00005
gDCAS8c- 59.58- CUJRA124 qDCASB8k- S-12417969
2017 8 59.90 10.96 27.8 (59.9 cM) 0.00005 2017 19.28-19.87 | 16.49 | 37.9 (19.87 cM) [ 0.00005
gDCAS8c- 59.58- CUJRA124 qDCASB8k- S-12417969
2018 8 59.90 4.83 21.7 (59.9 cM) 0.0001 2018 19.28-19.87 | 7.73 20.4 (19.87 cM) [ 0.00005
gDCASS8c- 32.86- D-7397131
2016 15 34.31 3.61 10 (33.31cM) 0.00005
gDCASS8c- 39.14- D-7387335
2017 15 39.48 5.06 135 (39.48 cM) 0.00005
gDCASS8c- 39.14- D-7387335
2018 15 39.48 2.72 75 (39.48 cM) 0.00005
qDCAZ4c- 81.49- S-31393536 qDCAZ4k- 134.50- JRHR209732
DCAZ 2016 4 81.87 4.13 11.6 (81.87 cM) 0.0001 2016 135.04 4.01 11 (135.04 cM) 0.001
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oDCAZ4c- 71.16- CUJRBO012 DCAZ4k- 133.50- JRHR209732
2018 79.80 423 | 122 | (77.8cM) | 0.00005 2018 4 135.86 12.91 | 37.9 | (135.04cM) | 0.00005
24 44- D-7390167 CUJRA124
DCM gDCM8c-2015 24.71 2263 | 49.2 | (24.71cM) | 0.00005 gqDCM8K-2015 | 8 | 28.79-30.02 | 4.49 | 19.37 | (30.02cM) | 0.00005
24.44- D-7390167 CUJRA124
gDCM8c-2016 24.71 1333 | 322 | (24.71cM) | 0.00005 gqDCM8k-2016 | 8 | 25.51-30.02 | 3.93 | 19.3 | (30.02cM) | 0.00005
24.44- D-7390167 CUJRA124
gDCM8c-2017 24.71 21.84 | 465 | (24.71cM) | 0.00005 gDCM8Kk-2017 | 8 | 28.79-30.02 | 2.91 | 82 | (30.02cM) | 0.005
24.44- D-7390167 CUJRA124
gDCM8c-2018 24.71 11.05 | 27.4 | (24.71cM) | 0.00005 gDCM8k-2018 | 8 | 28.79-30.02 | 9.65 | 25 (30.02 cM) | 0.00005
S-7408571
gDCM9K-2015 | 9 | 82.82-84.07 | 321 | 9.2 | (83.07cM) | 0.0001
S-7408571
gDCM9k-2016 | 9 | 83.07-85.07 | 2.91 9 (83.07cM) | 0.0005
qYDCY8c- 24.71- S-7406144 qYDCY8k- D-7387326
YDCY 2015 28.16 20 48.6 | (25.16cM) | 0.00005 2015 8 | 53.67-56.94 | 13.19 | 38.5 | (56.94cM) | 0.0005
qYDCY8c- 24.44- D-7390167 qYDCY8k- D-7387326
2016 24.71 17.57 | 40.1 | (24.71cM) | 0.00005 2018 8 |53.67-56.94 | 958 | 29 (56.94cM) | 0.001
qYDCY8c- 24.71- S-7406144
2017 28.16 27.8 | 58.6 | (25.16cM) | 0.00005
qYDCY8c- 24.71- S-7406144
2018 30.81 16.84 | 51.2 | (25.16cM) | 0.00005
qYDCY8c- 40.21- CUJRA206
2015 43.44 15.63 | 38.2 | (40.44cM) | 0.00005
qYDCY8c- 40.21- CUJRA206
2016 43.44 12.44 | 30.5 | (40.44cM) | 0.00005
71.16- CUJRBO12 S-7398342
HZ qHZ4c-2015 79.80 466 | 147 | (77.8cM) | 0.00005 qHZ1k-2015 1 | 40.16-40.89 | 3.19 | 10.3 | (40.89 cM) 0.01
74.16- CUJRBO012 JRHR215674
qHZ4c-2016 81.87 413 | 27.6 | (77.8cM) | 0.00005 qHZ1k-2017 1 | 43684668 | 3.15 | 10 (43.68 cM) 0.01
JRHR222705
qHZ3k-2016 3 | 68947042 | 251 | 82 | (69.69cM) 0.01
JRHR222705
gHZ3k-2017 | 3 | 68.94-69.69 | 279 | 7.8 | (69.69cM) 0.01

(**) p<0.01, (***) p<0.005, (****) p<0.001, (*****) p<0.0005, (******) p<0.0001, (*******)n<0.00005,
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4. BULGULAR VE TARTISMA Defne KARAARSLAN

4.4. Validasyon

QTL analizleri sonucunda Chandler ve Kaplan-86 c¢esitleri genetik
haritalarinda tepe tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zamani ile iligkili
bulunan QTL’ler ve bu QTL bdlgelerine en yakin olarak belirlenen markorlerden
gelistirilen primerler kullanilarak validasyon yapilmaistir.

Belirlenen tiim QTL’ler ile iliskili bulunan markorler ‘Chandler x Kaplan-
86’ F1 populasyonunda daha o6nceden haritalandig1 igin, Ocelikle bilgisayar
ortaminda bu markorlerin F1 populasyonundaki erken uyanan ve ge¢ uyanan
bitkileri ne derece dogrulukla ayirdiklarina bir 6n ¢aligma yapilarak bakilmistir.
Daha sonra major QTL’ler disinda belirlenen minér QTL’ler ile iliskili bulunan
markorlerin erken ve ge¢ uyanan F1 bitkileri arasinda belirgin bir ayrim yapmadigi
belirlenmistir. Major QTL’ler ile iligkili bulunan markérlerin ise F1 bireylerinde
erken ve ge¢ uyanan bitkiler arasinda belirli bir ayrim yaptigi gézlenmistir.

CUJRBO12 SSR markérii F1 populasyonunda ‘11xIm’ ag¢ilimi gostermistir.
Erkenci F1 bireyleri ‘lI’ acilimi gdsterirken, gecci F1 bireyleri ise ‘Im’ agilimi
gostermiglerdir. CUJRBO012 SSR markoériiniin F1 populasyonunda yapilan 6n
calismanin dogrulugunu ortaya g¢ikarmak igin genetik kaynaklarda bulunan 160
ceviz gesit ve genotip de kapiller elektroforez kullanilarak validasyon yapilmistir.
Validasyon sonucuna gére 160 ceviz gesit ve genotipinden karmasik bir allel yapist
yani farkli allellik varyantlar1 elde edilmistir. Buna gore F1 populasyonunda ¢ok iyi
bir ayrim yapan CUJRBO12 SSR markorii, genetik kaynaklar arasinda bulunan
bitkilerde TTP ve YZ ozellikleri igin erkenci ve gegci ayrimi yapmamustir ( Cizelge
4.13, Cizelge 4.14 ve Sekil 4.31).
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Sekil 4.31. Erken ve ge¢ uyanan 3’er adet ceviz ¢esidi ve genotipininCUJRSSRBO012
markdril ile SSR analizleri sonucundaki elektroferogram goriintiisii.
Ik 3 satir erkenci, son 3 satir ise gegcidir.

JRHR209732 SSR markorii F1  populasyonunda ‘abxcd’  agilimi
gostermistir. JRHR209732 SSR markoriiniin  F1 populasyonunda yapilan 6n
calismanin dogrulugunu ortaya ¢ikarmak ic¢in genetik kaynaklarda bulunan 160
ceviz gesit ve genotip de kapiller elektroforez kullanilarak validasyon yapilmistir.
Validasyon sonucuna gore 160 ceviz ¢esit ve genotipinden karmasik bir allel yapisi
yani farkli allellik varyantlari elde edilmistir. Buna gore F1 populasyonunda iyi bir
ayrim yapan JRHR209732 SSR markoérii, genetik kaynaklar arasinda bulunan
bitkilerde TTP ve YZ ozellikleri igin erkenci ve gegci ayrimi yapmamustir ( Cizelge
4.13, Cizelge 4.14 ve Sekil 4.32).
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Sekil 4.32. Erken ve ge¢ uyanan 3’er adet ceviz cesidi ve genotipininJRHR209732
markorii ile SSR analizleri sonucundaki elektroferogram goriintiisii. Tlk
3 satir erkenci, son 3 satir ise gegcidir.

D-7396062 DArT markorii F1 populasyonunda ‘11xIm’ agilimi gostermistir.
Chandler ¢esidi gecci ‘Im’, Kaplan-86 ¢esidi erkenci ‘11’ agilimi gosterdikleri igin
erkenci F1 bireyleri ‘1’ agilimi gdsterirken, gecci F1 bireyleri ise ‘Im’ agilimi
gostermiglerdir. D-7396062 DArT markoril i¢in primer dizayni yapilmistir ve
sekizer adet erken uyanan ve ge¢ uyanan hem F1 populasyonunda hem de genetik
kaynaklarda toplam 32 bitkide analiz edilmistir (Sekil 4.33). CUJRBO12 ve
JRHR209732 SSR markorlerinde oldugu gibi D-7396062 DArT markédrii de F1
populasyonunda erken ve ge¢ uyanan bitkileri ayirmig ancak genetik kaynaklarda
bulunan bitkilerde bir ayrim olmamustir (Sekil 4.33). D-7396062 DArT markérii Pst1
enzimi kullanilarak elde edildigi i¢in PCR iiriinleri Pst1 enzimi kullanilarak kesilmis

ve tekrar agaroz jelde kosulmustur. Kesilen PCR iriiniine bakildiginda hem genetik
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kaynak hem de F1 populasyonundaherhangi bir ayrim olmadig: gériilmiistiir (Sekil

4.33).

Cizelge 4.13. ‘Chandler x Kaplan-86 F1 populasyonu tepe tomurcugu patlama

zamani (TTP) erken ve ge¢ uyanan F1 bitkilerinde TTP ile iligkili
bulunan majér QTL bdlgelerine yakin olan markdrlerin acilim
durumlari

N N

2 2
F1 TTP | JRHR- | CUJR- 3 F1 TTP JRHR- | CUJR- | §
No | Ort | 209732 | BO12 E No Ort 209732 | BO12 E
235 | 825 ac I I 126 | 106.8 bd Im Im
23 | 83.0 ad Il I 132 | 102.8 bd Im Im
237 | 83.5 ac I I 203 | 101.5 bd Im Im
98 | 83.8 ac I I 201 | 1015 bc Im Im
75 | 84.3 ac I I 160 | 101.0 bc Im Im
230 | 85.3 ac Il Il 59 | 100.5 bc Im Im
149 | 855 ac I I 176 | 100.3 ad Im I
175 | 85.5 ad I I 6 100.3 bd Im Im
60 | 85.8 ac Il Il 81 99.5 bc I Im
67 | 86.5 ad Il Il 129 | 99.3 bd Im Im
192 | 86.5 ac Il I 87 99.3 bc Im Im
212 | 86.5 ac Il I 58 99.0 bd Im Im
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Cizelge 4.14. ‘Chandler x Kaplan-86’ F1 populasyonu yapraklanma zamani (YZ)
erken ve ge¢ uyanan F1 bitkilerinde YZ ile iligkili bulunan majér QTL
bolgelerine yakin olan markdrlerin agilim durumlar

F1 YZ JRHR- CUJR- F1 YZ JRHR- CUJR-
No | Ort 209732 B0O12 No Ort 209732 B012
23 | 93.0 ad Il 126 | 114.5 bd Im
235 | 94.3 ac Il 132 | 113.0 bd Im
237 | 94.3 ac Il 160 | 111.8 bc Im
98 | 94.8 ac Il 203 | 1113 bd Im
75 | 96.3 ac Il 6 111.3 bd Im
186 | 96.3 ac Il 58 | 111.0 bd Im
175 | 96.8 ad Il 176 | 110.5 ad Im
202 | 96.8 ad Il 195 | 110.3 bc Im
149 | 97.0 ac Il 87 | 110.0 bc Im
20 | 97.3 ad Il 59 | 110.0 bc Im
212 | 97.3 ac Il 81 | 109.8 bc Il
67 | 97.5 ad Il 56 | 109.8 bc Im

___-;--:83'-,-—-----’......;

F1 geg-——--

Sekil 4.33. Sekizer adet erken uyanan ve ge¢ uyanan hem genetik kaynak hemde

agilim gosteren F1 populasyonu PCR agaroz jel goriintiisii
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Sekil 4.34. Elde edilen PCR iiriiniiniin Pstl enzimi kullanilarak kesildikten sonraki
agaroz gel goriintiisii.

4.5. Anotasyon
QTL analizleri ve analizler sonucu yapilan validasyonla tepe tomurcugu
patlama zamani ile yapraklanma zaman ile iligkili 1slah programinda kullanilabilir

bir markoér gelistirilememistir. Bundan dolay1 anotasyon ¢alismasi yapilmamustir.
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5. SONUCLAR VE ONERILER

Bu c¢alismada, daha 6nce SSR, DArT ve SNP markérleri ile olusturulan
‘Chandler x Kaplan-86’ F1 populasyonuna ait ebeveynlerin genetik haritalari ve
ciceklenme ozellikleri ile iligkili tepe tomurcugu patlama zamani (TTP),
yapraklanma zamani (YZ) fenolojilerine ek olarak erkek cicek aktiflesme baslangici
(ECAB), erkek cicek aktiflesme sonu (ECAS), erkek ¢icek aktiflesme zamani
(ECAZ), disi cicek aktiflesme baslangici (DCAB), disi ¢icek aktiflesme sonu
(DCAS), disi ¢icek aktiflesme zamani (DCAZ), erkek cicek miktart (ECM), disi
cicek miktar1 (DCM), yan dal ¢igeklenme yiizdesi (YDCY), dikogami durumu (DD),
hasat zaman1 (HZ) olmak iizere toplam 13 fenolojik karaktere ait dort yillik (2015,
2016, 2017 ve 2018) fenotipik veriler kullanilarak QTL analizleri yapilmustir.

‘Chandler x Kaplan-86° F1 populasyonunda ve 160 ceviz gesit genotipinde
13 6zellik arasinda, tepe tomurcuk patlama zamani (TTP), yapraklanma zamani (YZ)
ve disi ¢icek aktiflesme baglangici (DCAB) 6zellikleri tiim yillarda normal dagilima
iyl uyum gostermistir. Diger 6zellikler ise genel olarak saga carpik veya sola garpik
bir dagilim géstermistir.

QTL analizleri sonucunda Chandler ve Kaplan-86 c¢esidi baglanti
haritalarinda sirasiyla 43 adet ve 33 adet QTL bolgeleri tespit edilmistir. Dikogami
ozelligi ile iligkili bir QTL bolgesi tespit edilememistir. Tomurcuk patlama zamani
ve yapraklanma zamani i¢in 6nemli QTL’ler Chandler ve Kaplan-86 ¢esidi baglanti
haritalarinda LG4’te yer alirken, tomurcuk patlama zamani ile iliskili ek QTL’ler
Chandler haritasinda LG1’de, Kaplan-86 haritasinda LG1 ve LG4’lin farkli bir
bolgesinde yer almistir. Yapraklanma zamani ile iliskili ek QTL’ler Chandler
haritasinda LG1, LG7 ve LG10, Kaplan-86 haritasinda LG1 ve LG7’de yer almustir.
Erkek cicek aktiflesme baslangici igin QTL’ler Chandler haritasinda LG3 ve LG4,
Kaplan-86 haritasinda LG4 ve LG8’de yer almistir. Erkek ¢icek aktiflesme sonu ile
iligskili QTL’ler Chandler haritasinda LG3 ve LG4, Kaplan-86 haritasinda LG3, LG4,
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LG7 ve LG8’de yer almistir. Erkek cicek aktiflesme zamani igin QTL’ler Chandler
haritasinda LG8’de belirlenmistir. Disi ¢i¢ek aktiflesme baglangict icin QTL’ler
Chandler haritasinda LG1, LG4, LG8 ve LG15, Kaplan-86 haritasinda LG1, LG4,
LG5 ve LG8’ de belirlenmistir. Disi ¢igek aktiflesme sonu ig¢in QTL’ler Chandler
haritasinda LG1, LG4, LG8 ve LG15, Kaplan-86 haritasinda LG1, LG4 ve LG8’de
belirlenmistir. Disi cicek aktiflesme zamani i¢in QTL’ler Chandler ve Kaplan-86
haritalarinda LG4’de yer almistir. Erkek cicek miktar1 i¢in QTL Chandler
haritasinda LG8’de belirlenmistir. Disi ¢i¢cek miktar1 i¢in QTL Chandler haritasinda
LG8, Kaplan-86 haritasinda LG8 ve LG9’da belirlenmistir. Yan dal ¢i¢eklenme
yiizdesi i¢in QTL Chandler ve Kaplan-86 haritalarinda LG8’de belirlenmistir. Hasat
zamant i¢in QTL Chandler haritasinda LG4, Kaplan-86 haritasinda LG1 ve LG3’de
belirlenmistir.

Tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zamani i¢in saptanan QTL
bolgelerine en yakin markorler belirlenmigtir. Tomurcuk patlama zamani ve
yapraklanma zamani karakterleri i¢in LG4 de ortak major bir QTL belirlenmistir.
Belirlenmis major QTL’ler disinda kalan mindr QTL bolgelerine yakin bulunan
markdrler F1 populasyonunda F1 bireylerini basarili bir sekilde ayirmamustir.
Bundan dolay1 bu markoérlerin ceviz 1slah programlarinda kullanilamayacagi
belirlenmistir. Major QTL bolgesine yakin 2 adet SSR ve 1 adet DArT olmak {izere
toplam 3 adet markor belirlenmistir. Bu markérlerin ‘Chandler x Kaplan-86” F1
populasyonunda F1 bireylerini ayirdigi belirlenmistir. Ayrica bu markorlerin 160
ceviz cesit ve genotipinde validasyonu yapilmistir. Validasyon sonuglaria gore
belirlenen SSR ve DArT markérlerinin genetik kaynaklarda bulunan ceviz gesit ve
genotiplerinde tepe tomurcugu patlama zamani ve yapraklanma zaman karakterleri
izerine etkilerinin olmadigi belirlenmistir. Boylelikle bu markdrlerin ceviz ¢esit
1slah programlarinda basarili bir sekilde kullanilamayacagi belirlenmistir. Ancak bu
calisma da ki QTL sonuglar1 ve yakin zamanda yayimlanan genom dizileri

kullanilarak tepe tomurcuk patlama zamani ve yapraklanma zaman ile ilgili 1slahta
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kullanilabilir markér gelistirme ¢aligmalarina devam edilmelidir ve cevizin diger
fenoloji 6zellikleri i¢in tespit edilen tiim QTL’ler ceviz ¢esit 1slah programlarinda

markor destekli se¢im i¢in 6nemli firsatlar saglayabilir.
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