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OZET

DOGAL YESIL RENKLi PAMUKTA (Gossypium hirsutum L.)
LiF RENK GENLERINI KONTROL EDEN DNA MARKIRLARININ
BELIRLENMESI VE
QUANTITATIVE TRAIT LOCUS (QTL) ANALIZI

SEMIZER CUMING, Devrim
Doktora Tezi, Biyomiihendislik Boliimii
Tez Yoneticisi: Dog. Dr. Bahattin TANYOLAC
Ocak 2011, 95 sayfa

Bu calismada, dogal yesil renkli pamukta lif renk genlerini kontrol eden
DNA markirlarinin  belirlenmesi amaciyla, farkli lif rengi ve lif fiziksel
Ozelliklerine sahip G. hirsutum (Yesil) ve G. hirsutum (Nazilli 84) gesitlerinin
melezlenmesiyle elde edilen F, popiilasyonunda genetik haritalama yapilmis ve lif
rengi degerleri (L, a, b, AL, Aa, Ab, AE) ile baz1 lif fiziksel 6zellikleri (uzunluk,

uniformite ve elastikiyet) ile ilgili QTL’ler belirlenmistir.

94 bitkiden olusan F, popiilasyonu ile elde edilen genetik baglant: haritasi,
123 AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) markir1 ile 27 baglanti
grubundan olusan 2068,5 ¢cM uzunlugunda bir harita olup, haritada iki markir
arasindaki ortalama uzaklik 16,8 cM’dir. Tek Markir Analizi kullanilarak 11
baglanti grubunda lif rengi ve lif fiziksel oOzellikleri ile ilgili 43 QTL
belirlenmistir: Lif uzunlugu ile ilgili 4 QTL, lif uniformitesi ile ilgili 2 QTL, lif
elastikiyeti ile ilgili 2 QTL, L degeri ile ilgili 5 QTL, a degeri ile ilgili 4 QTL, b
degeri ile ilgili 4 QTL, AL degeri ile ilgili 8 QTL, Aa degeri ile ilgili 4 QTL, Ab
degeri ile ilgili 4 QTL ve AE degeri ile ilgili 6 QTL. Lif renk degerleri ile ilgili
QTL’ler fenotipik varyasyonu % 7,8-14,6 arasinda aciklarken, lif fiziksel
ozellikleri ile ilgili QTL’ler fenotipik varyasyonu % 5,9-14,7 arasinda
aciklamigtir. Belirlenen bu QTL’lerin ileride 1slah siirecinin kisaltilmas1 amaciyla
pamuk 1slah programlarinda markir yardimli seleksiyonda kullanilmalari

mumkindir.
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Bunun yaninda, F, a¢ilim popiilasyonunda yesil lif rengine ve uzun liflere,
yesil lif rengine ve yiiksek diizgiinliikte liflere ve yesil lif rengine ve yiiksek
elastikiyette liflere sahip olan rekombinant bireyler elde edilmistir. Bu bireylerin

ileride yeni pamuk ¢esitlerinin gelistirilmesinde kullanilmas1 miimkiindiir.

Anahtar sozciikler: AFLP, genetik baglant1 haritas1, G. hirsutum L., QTL.
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ABSTRACT

IDENTIFICATION OF DNA MARKERS
CONTROLLING FIBER COLOR GENES IN NATURAL GREEN
COLORED COTTON (Gossypium hirsutum L.) AND
QUANTITATIVE TRAIT LOCUS (QTL) ANALYSIS

SEMIZER CUMING, Devrim
PhD Thesis, Department of Bioengineering
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Bahattin TANYOLAC
January 2011, 95 pages

In this research, in order to identify the DNA markers controlling the fiber
color genes in natural green colored cotton, genetic mapping was performed on F,
population developed from the progeny of the interspecific cross G. hirsutum
(Yesil) and G. hirsutum (Nazilli 84) which have different fiber colors and fiber
quality traits, and QTLs for fiber color parameters (L, a, b, AL, Aa, Ab, AE) and

some fiber quality traits (length, uniformity and elongation) were identified.

The resulting genetic linkage map constructed from F, segregating
population containing 94 plants comprised of 123 AFLP (Amplified Fragment
Length Polymorphism) markers and 27 linkage groups, covering 2068.5 cM with
an average distance of 16.8 cM between two markers. Fortythree QTLs for fiber
color parameters and fiber quality traits were identified in 11 linkage groups by
Single Marker Analysis: 4 QTLs for fiber length, 2 QTLs for fiber uniformity, 2
QTLs for fiber elongation, 5 QTLs for L, 4 QTLs for a, 4 QTLs for b, 8 QTLs for
AL, 4 QTLs for Aa, 4 QTLs for Ab and 6 QTLs for AE. The QTLs identified for
fiber color parameters explained 7,8-14,6 % of the phenotypic variation while the
QTLs for fiber quality traits explained 5,9-14,7 % of the phenotypic variation.
These QTLs can be used in cotton breeding program as a part of marker assisted

selection to shorten the breeding period in the future.
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Besides, some recombinant individuals having green fiber color and long
fiber length, green fiber color and high fiber uniformity and green fiber color and
high fiber elongation were detected in F, segregating population. These

individuals can be used to develop new cotton varieties in the future.

Keywords: AFLP, genetic linkage mapping, G. hirsutum L., QTL.
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1. GIRIS

Diinya genelindeki en 6nemli dogal tekstil lifi ve diinyanin altinc1 biiytik
bitkisel yag kaynagi pamuktur. Gegmiste sentetik liflerin kullaniminda bir miktar
artis gorilmiisse de glinlimiizde pamuga olan talep gittikce artmaktadir. Diger
yandan, artan taleple birlikte pazardaki rekabet de artmistir. Bu nedenle pamuk
yetistiricileri, birim alandan elde edilen pamuk miktarini artirmanin yaninda daha
yiiksek fiyattan satilabilecek kalitede pamuk iiretme ¢abasi i¢indedirler. Kuraklik
toleransi, lif kalitesi ve uniformitesi gibi 6zellikler gelecekte pamuk 1slahinda ¢ok
daha yiiksek oncelik tasiyacaktir. Ancak bu konuda pamuk fireticilerini bekleyen
zorluk, verim ve lif kalitesi gibi ekonomik olarak onem tasiyan Ozelliklerin,
birbirleriyle etkilesim i¢inde olan bir¢cok gen tarafindan kontrol edilen fenotipik

olarak karmasik 6zellikler olmasidir (Ulloa et al., 2007).

Pamuk (Gossypium spp.), Malvaceae familyasinin Gossypium cinsine
aittir. Pamugun anavatani konusunda tam bir kesinlik bulunmamakla birlikte,
Asya, Amerika ve Afrika’nin sicak bolgelerinden Diinya’ya yayildigi tahmin
edilmektedir (Hussein et al., 2007). 45-50 tlirden olusan Gossypium’un 40-45 tiirii
diploid (2rn=26) ve 5’1 ise allotetraploiddir (2n=52). Gossypium tiirleri, kromozom
eslesme egilimlerine gore A-G ve K olarak gosterilen sekiz genom grubunda
gruplanmistir (Zhang et al., 2008; Endrizzi et al.’dan, 1984). Tetraploid seviyede
5 tiir, genom yapilarina gore (AD);-(AD)s olarak ifade edilmektedir. Filogenetik
analizlerde de diploid pamuk tiirleri 13 D genom ve 30-32 A, B, C, E, F, G ve K
genom olmak tizere iki ana kdkende, poliploid tiirler ise bir kokende, 5 AD genom
olarak gruplandirilmistir (Zhang et al., 2008). 1,3-1,7 milyon yil 6nce bir A
genomu bitkisinin bir D genomu bitkisi tarafindan déllenmesi ile AD diploid
hibriti olusmus ve tek bir poliploidizasyon olayr sonucunda A genomu
sitoplazmasi ile bir AD allotetraploidi meydana gelmistir (Ulloa et al., 2007;
Wendel et al.’dan, 1989). Bu nedenle, tiim tetraploid tiirler allopoliploiddir ve
muhtemelen tek bir A x D poliploidizasyon olay1 ile meydana gelmislerdir (Myers
et al., 2009; Endrizzi et al.’dan, 1985). Diploid Gossypium tirleri 13 ¢ift
kromozoma sahipken tetraploid tiirler 26 kromozom ¢iftine sahiptirler. Haploid
cekirdek DNA’s1 miktarlar1 (1C) 980-3425 Mb arasindadir (Ulloa et al., 2007,
Edwards et al.’dan, 1974). A genomu ¢ekirdek DNA’sinin uzunlugu yaklasik



1860 Mb, daha kii¢iik olan D genomunun uzunlugu yaklasik 980 Mb, AD
tetraploidlerinin genom uzunlugu ise yaklasik olarak 2835 Mb’dir (Ulloa et al.,
2007).

Bugiin Gossypium tiirlerinden dordii tarimda yetistirilmektedir. Bunlar
allotetraploid olan ve yenidiinya pamuklar1 olarak anilan G. hirsutum ve G.
barbadense ile diploid olan ve eski diinya pamuklari denilen G. herbaceum ve G.
arboreum’dur. Upland pamuk, uzun lifli pamuk veya Meksika pamugu olarak da
bilinen G. hirsutum, diinya pamuk iiretiminin % 90’indan fazlasina, ada pamugu,
ekstra uzun lifli pamuk, Amerikan Pima veya Misir pamugu olarak bilinen G.
barbadense ise diinya pamuk iiretiminin % 8’ine katkida bulunmaktadir. Bununla
birlikte, dogu Akdeniz lilkesi pamugu olarak bilinen G. herbaceum ve agag
pamugu olarak bilinen G. arboreum beraberce diinya pamugunun % 2’sini
olusturmaktadir (Zhang et al., 2008). Ulkemiz pamuklarinin % 99,5’i G. hirsutum
tiirli pamuklardir (Giirel ve ark., 2000).

Pamukta dogal lif rengi, bitkinin kalitsal genetik 6zelliginden
kaynaklanmaktadir. Renkli pamugun tonlari, iklim ve toprak ¢esitliligi, mevsimsel
ve cografi kosullara gore degismektedir (Dickerson ve ark., 1999; Giirel ve ark.,
1999). Upland pamuk lifleri ¢ogunlukla beyaz ve pigmentsizdir. Dogal renkli
pamuklar ise yesil, kahverengi ve kirmiz1 gibi farkli renkleri ile pigmentli liflerdir.
Yesil ve kahverengi lifli pamuk ¢esitleri diinyada halen yetistirilen baslica renkli

pamuklardir (Zhu et al., 2006; Zhao et al., 2009).

Tekstil ve boya endiistrilerindeki hizli teknolojik ilerlemeler beraberinde
onemli c¢evre problemlerini de getirmektedir. Beyaz lifli pamugun
renklendirilmesi i¢in yapilan agartma ve boyama islemleri sirasinda agir metaller
de iceren kimyasallar kullanilmaktadir. Tekstilin yillik diinya iiretiminin 30
milyon ton oldugu, bunun i¢in yilda ortalama 7x10° tonun iizerinde yaklasik
10.000 farkli boyanin iiretilmekte oldugu ve {iriinlerin her kilogrami bagina 40-65
litre atiksu olustugu diistiniildiigiinde, bu islemlerin g¢evre ve insan sagligi
iizerindeki olumsuz etkileri kolayca anlasilabilir. Clinkii bu kimyasallarin biiyiik
bir ¢ogunlugu toksik ve kanserojendir, ayni zamanda alerjilere, deri

rahatsizliklarina ve diger saglik problemlerine de neden olurlar (Kaykioglu and



Debik, 2006; Dutt et al., 2004). Bunun yaninda, gerek boyar maddelerin alimi1 ve
gerekse oldukg¢a gilic olan atiksularin aritilmasi igin  gereken maliyet
diistiniildiiglinde, boyama iglemlerinin tekstil sanayinin girdi maliyetlerini artirdig1

anlasilmaktadir.

Diger yandan, Diinyada son yillarda ¢evre dostu yaklagimlar ve {iretim
stratejilerinin giderek artan bir 6nem kazanmasina bagli olarak dogal renkli
pamuk iiretimi de 6nem kazanmis ve dogal renkli pamuklarin “yesil tekstil”
nitelendirmesi ile tekstilde kullanimlari artig gostermistir (Zhu et al., 2006; Ajuha
et al., 2009). Organik ve dogal renkli pamuk liflerinin, kumas ve giysi iiretimi ile
ilgili baz1 firmalar ve iireticiler tarafindan el sanatlari, 6rgii, gomlek, siiveter,
corap, havlu, i¢ camasir1 ve diger giyim esyalari, ev dekorasyonlar1 ve mefrusat
alanlarinda kullanilabilirlikleri gosterilmistir (Vreeland, 1996). Bununla birlikte,
son yillarda renkli pamuk lifleri, dogal alevlenme geciktirici karakteristikleri ve
yikandiktan sonra rengin koyulagmasi gibi benzersiz bazi 6zellikleri nedeniyle de
ilgi ¢ekmektedirler (Zhang et al., 2009). Ancak, bugiin ticareti yapilan beyaz
pamuk lifleri ile karsilastirildiginda, renkli pamuk liflerinin biyokimyasal ve
mineral kompozisyonlarinin ve pH degerlerinin farkli oldugu belirlenmistir. Gerek
seliiloz, N, P, K gibi mineraller ve gerekse pH igerigindeki degiskenlik pamuk lif
kalitesini olumsuz yonde etkilemektedir. Dogal renkli pamuktaki lif veriminin ve
kalitesinin (lifler siklikla kisa, zayif ve piiriizlii) diisiikk olmas1 nedeniyle liflerin
makinelerde egrilmesinde giicliikler yagsanmasi ve boya maddelerinin ucuz temin
edilebilmesi bu pamuklarin tekstilde kullanimlarini yetersiz kilmistir (Dutt et al.,
2004; Giirel ve ark., 1999). Diger yandan, renkli pamuklardaki renk safliginin
yetersiz olmasi, rengin kalici ve doygun olmamasi da renkli pamuklarin tekstilde
kullanimin kisitlayan etkenlerdendir. Dogal pigmentasyon ile verim ve lif kalitesi
arasindaki negatif korelasyonun geleneksel melezleme ve seleksiyon ile kirilmasi
olduk¢a zordur (Zhao et al., 2009). Bu nedenle, bitki genetik miihendisligindeki
son gelismeler renkli pamugun lif kalitesinin iyilestirilmesi i¢in alternatif bir

yaklagim sunmaktadir (Zhu et al., 2006).

Diinya genelinde pamuk arastirmacilarinin temel amaci, hem verim hem
de lif kalitesini genetik olarak iyilestirmektir. Yapilan arastirmalarin c¢ogu

ilgilenilen agronomik ve lif 6zelliklerinin birbirleriyle negatif iliskili olduklarim



ve c¢evreye duyarli bir¢ok kantitatif gen tarafindan kontrol edildiklerini
gostermistir (Zhao et al., 2009). Ancak, klasik 1slah yontemleri ile yapilan
calismalarda 1slah siiresi uzun ve verim diisiiktiir. Modern molekiiler markirlar ile
yapilan arastirmalar ise kantitatif 6zelliklerin 1slah1 i¢in hizli ve etkilidir. DNA
markirlar1 kullanilarak molekiiler baglant1 haritalarinin olusturulmasi, bitki
molekiiler 1slah1 i¢in dnemli bir aragtir ¢iinkii DNA markirlar1 tarafsiz, epistatik
etkileri olmayan ve Mendel karakterlerini basitce kalitan 6zelliklere sahiptirler.
Son on yili askin bir zamandir pamuk molekiiler arastirmacilari lif uzunlugu,
mukavemeti, inceligi gibi lif kalitesi 6zellikleri, verim, hastaliga dayaniklilik gibi
caligmalarda molekiiler markir yontemlerini kullanmaktadir. Bu ¢alismalarda
kullanilan markir tekniklerinden bazilari; SSR (Simple Sequence Repeats) (Qin et
al., 2008; Wu et al., 2009), AFLP (Myers et al., 2009), IT-ISJ (Intron Targeted
Intron-Exon Splice Junction) (Zheng et al., 2008)’dir.

Ilgilenilen &zellikle yakin iliskili DNA markirlarinin kullanimi, markir
yardimli seleksiyon yoluyla 1slah amacina ulasmak i¢in 6nemli bir yaklagimdir
(Wu et al., 2009). Boylelikle, kantitatif 6zellik lokuslari ile yakin iliskili
molekiiler markirlarin kullanilmasi ile QTL’lerin segilerek 1slahin etkinliginin
artirilmasi (Zheng et al., 2008), daha erken generasyonlarda istenilen 6zelliklere
sahip bitkilerin belirlenmesi ve ticari olarak kullanilan c¢esitlere istenilen
ozellikleri tagtyan gen bolgelerinin kombine edilmesi saglanabilmektedir (Yiice,
2005; Collard et al., 2005). Bu amaca ulagabilmek i¢in molekiiler markirlar
kullanilarak pamuk genom haritalarinin olusturulmasi, lif rengi ve kalitesi ile ilgili
genlerle iligkili olan DNA markirlarinin tespit edilmesi gereklidir. Bdylece,
istenen lif kalitesine sahip renkli pamuk cesitlerinin elde edilmesi miimkiin
olabilecek, tekstilde kullanilan boya miktar1 ile maliyeti azalacak ve pamuk

iiretiminin ¢evreye verdigi zarar onemli 6l¢lide azaltilmis olacaktir.

Diger yandan pamuk lif rengi ile ilgili molekiiler genetik arastirmalara
bakildiginda; Murthy’de (2000), lif renk gen(ler)inin pleiotropik oldugu, yani
birden fazla 6zelligi kontrol ettigi, Silow (1944), Endrizzi ve Kohel (1966) ve
Kohel’de (1985), lif renginin Lcl, Lc2, Le3, Le4, LeS ve Le6 olmak iizere alti
lokusta yer alan bir grup gen tarafindan kontrol edildigi ve Fletcher’da (1907)

pamukta rengin beyaza gore baskin oldugu rapor edilmistir (Dutt ve ark., 2004).



Ayrica, kahverenkli liflerin G. hirsutum ve G. barbadense’de ayr1 lokuslarca
belirlendigi Kohel ve Lewis (1984) tarafindan, Teksas yesili ile kahverengi lif
renklerinin her birinin tamamlanmamis dominant tek bir gen tarafindan kontrol
edildigi de Richmond (1943) tarafindan bildirilmistir (Dutt ve ark., 2004). Dutt ve
ark.’nda (2004) ise renkli pamugun tek bir Lcl dominant gen tarafindan kontrol
edildigi rapor edilmistir. Bu nedenle, pamuk renk genleri ile ilgili daha fazla

arastirma yapilmasi bilimsel agidan 6nem tagimaktadir.

Bu calisma ile amacimiz DNA markirlarini kullanarak farkl lif rengi ve
lif fiziksel 6zelliklerine sahip G. hirsutum (Yesil) ve G. hirsutum (Nazilli 84)
melez popiilasyonunda tiir i¢i genetik haritalama yaparak lif rengi ile bazi lif
kalitesi ozellikleri ile iligkili QTL’leri saptamaktir. Belirlenen QTL’lerin ileride
markir yardiml seleksiyonda kullanilmasi ile erken generasyonlarda lif kalitesi iyi

olan dogal yesil renkli pamuklarin elde edilmesi miimkiin olabilecektir.



2. ONCEKIi CALISMALAR

Bugiin molekiiler genetikteki gelismeler, verim, adaptasyon, hastalik ve
zararlilara kars1 dayaniklilik gibi ekonomik 6zellikler yoniinden bitki 1slahgilarina
hizli ve dogru karar vermede alternatif yaklasimlar getirmektedir. Molekiiler
markirlar kompleks kalitimli 6zellikleri etkileyen QTL’lerin belirlenmesi,
seleksiyon ve haritaya dayali klonlama i¢in Onemli araglardir (Tanksley and
Hewitt, 1988; Park et al., 2005). Geleneksel 1slah uygulamalarina alternatif olarak
giinden giline gelisen molekiiler markir teknikleri, c¢evre faktorlerinden
etkilenmemeleri, genetik degisiklikleri daha fazla yansitmalari, her bir
ebeveynden gelen farkli karakterleri ortaya c¢ikarmalari, bitkilerin genetik
orijininin belirlenmesine yardimci olmast ve ¢ok sayida markirin elde edilebilir
olmas1 nedeniyle 6nemli avantajlar saglamaktadir (Yildirim ve Kandemir, 2001).
Agronomik Ozelliklerle iligkili molekiiler markirlar hem iiretimin etkinligini
artirmakta hem de para, zaman ve fenotipik denemelerin O6znelligi riskini
azaltmaktadir (Ulloa et al., 2005). Bu nedenle molekiiler markirlar, genetik
baglant1 haritalarinin olusturulmasinda ¢ok 6nemli araglardir. Genetik baglanti
haritalari, molekiiler markirlarin kalitimi temeline dayanir. Markar, ilgilenilen bir
karakteri kontrol eden gene ne kadar yakinsa, markir ve genin rekombinasyon ile
birbirinden ayrilma ihtimali de o kadar diisiik olacaktir. (Collard et al., 2005).
Genetik baglant1 haritalarinin pek ¢ogunda kullanilan DNA markirlar;; RFLP
(Restriction Fragment Length Polymorphism) (Shappley et al., 1998a, Ulloa and
Meredith, 2000) gibi hibridizasyon temeline dayanan markirlar ve AFLP (Lacape
et al., 2003; Mei et al., 2004), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)
(Altaf et al., 1997), mikrosatellitler veya SSR (Shen et al., 2005; Han et al., 2006)
gibi PCR (Polymerase Chain Reaction)’a dayali markirlardir. Bunlardan
RFLP’nin yogun is giicli gerektirmesi, cok miktarda DNA’ya gereksinim duymasi
ve otoradyografik metotlar1 kullanmasi nedeniyle kullanimi tercih edilmemektedir

(Varshney et al., 2007; Zhang et al., 2008).

Diger yandan, bir bitki tlirliniin genetik haritasinin yapilmasi i¢in ilk
asama, uygun ebeveynlerin secilerek agilim popiilasyonlarmin hazirlanmasidir.
Bitkilerde genetik haritalama i¢in genellikle {i¢ ¢esit haritalama popiilasyonu

kullanilmaktadir. Bunlar F,, geriye melez (BC) ve rekombinant kendilenmis hatlar



(RIL)’dir. Pamukta yapilan haritalama ¢alismalarinda bu popiilasyonlardan F, ve
geriye melez (tlir i¢i veya tiirler aras1) en ¢ok kullanilan popiilasyonlardir ¢iinkii
genis RIL popiilasyonlarini olusturmak kolay degildir (Wu et al., 2009). Secilen
poplilasyon tipi, lokus sayisi, calismanin kolayligi, analiz maliyeti ile beraber
altyap1 markir sistemlerini etkileyen faktorleri olusturmaktadir ve her molekiiler

markir yonteminin bazi avantaj ve dezavantajlart mevcuttur (Jones et al., 1997).

Gegtigimiz son on yilda pamuk genomunun yapisinin anlagilmasina
yonelik ¢ok sayida ¢alisma yapilmistir. 1994 yilindan 6nce pamukta genetik
baglant1 haritalama g¢aligmalart morfolojik markirlarin kullanimi ile kisitht iken,
gilinlimiizde diploid A genomu, D genomu ve tetraploid AD genomu i¢in olduk¢a
yliksek ¢Oziniirliige sahip molekiiler genetik haritalar olusturulabilir hale
gelmistir (Ulloa et al., 2007). Ancak, G. hirsutum ve G. barbadense’nin pamuk
tiretimi acisindan diinyada baskin olan iki tiir olmasi nedeniyle, bu tiirlerin
genomlar1 konusundaki calismalar diger pamuk tiirlerine gore daha fazladir

(Zhang et al., 2008).

Gossypium tiiriinde yaymlanmis ilk genetik baglanti haritas1 Reinisch ve
ark. (1994) tarafindan yapilmistir. Genetik haritada G. hirsutum var. palmeri x G.
barbadense K101 melezinden elde edilen 57 F, bireyi kullanilmistir. 4675 cM
(centimorgan) uzunlugundaki harita 683 RFLP markiri ile olusturulmus olup 41
baglanti grubu (LG) icermektedir. Iki markir arasindaki yaklasik uzaklik 6,8
cM’dir. Bu harita, tetraploid pamukta kromozomal organizasyon ve evrimsel
acidan yapilan ilk molekiiler ¢alismayr olusturmustur. Bu g¢alismanin ardindan
Altaf ve ark. (1997) tarafindan (G. arboreum x G. trilobum) x G. hirsutum
melezinden elde edilen F; bireyleri ile 522 ¢cM uzunlugunda, 11 LG igeren ve
markirlar arasindaki yaklasik uzaklik 16,8 c¢cM olan bir genetik harita
olusturulmustur. Bu haritada 194 AFLP, 19 RAPD ve 3 morfolojik markir olmak
lizere toplam 216 markir kullanilmistir. Bu calismalari takip eden yillarda
Brubaker ve ark. (1999) G. herbaceum x G. arboreum F, bireyleri ile diploid A
genomuna ait ilk molekiiler baglant1 haritasini, G. trilobum x G. raimondii F,
bireyleri ile de diploid D genomuna ait ilk molekiiler baglanti haritasini
olusturmuglardir. G. fomentosum’un ebeveyn olarak kullanildig1 tetraploid

pamuga ait ilk molekiiler genetik baglant1 haritasi Waghmare ve ark. (2005)



tarafindan gercgeklestirilmis, Ulloa ve ark. (2002) da, AD tetraploid genomuna ait

ilk kompozit genetik baglant1 haritasin1 olusturmustur.

Giliniimiize kadar pamukta farkli melez kombinasyonlar1 ve farkli markir
teknikleri kullanilarak yapilmig pek ¢ok haritalama c¢alismasi1 mevcuttur. Brubaker
ve Brown (2003), AFLP markirlar ile G. nelsonii x G. australe melezinden elde
ettikleri F, popiilasyonunda 176 lokuslu 773 ¢cM uzunlugunda bir genom haritasi
olusturmustur. Harita, diploid G genomuna ait ilk genetik harita olma &zelligine
sahiptir. AFLP, SSR ve RFLP markirlarin1 kullanilarak Lacape ve ark. (2003), G.
hirsutum x G. barbadense melezinden elde ettikleri BC; popiilasyonunda 888
lokuslu 4400 cM uzunlugunda, Nyugen ve ark. (2004) G. hirsutum x G.
barbadense melezlemesinden elde ettikleri BC; populasyonunda 1160 lokuslu
5,519 cM uzunlugunda, Mei ve ark. (2004) G. hirsutum (Acala-44) x G.
barbadense (Pima S-7) melezinden elde ettikleri F, popiilasyonunda lif 6zellikleri
ile iliskili 392 lokus igeren 3287 cM wuzunlugunda genom haritasi

olusturmuslardir.

Pamuk bitkisinde katlanmis haploid (DH) popiilasyonu kullanilarak
yapilan ilk molekiiler genetik baglanti haritas1 Zhang ve ark. (2002) tarafindan
gerceklestirilmistir.  G. hirsutum (TM-1) ve G. barbadense (Hai7124)
melezlemesinden elde ettikleri 58 DH bitkide SSR ve RAPD markirlarini
kullanarak 624 markirin 489 tanesi ile 43 LG olusturmuslar ve genomun 3314,5
cM’lik kismini belirleyebilmislerdir. Song ve ark. (2005) da, G. hirsutum ve G.
barbadense melezinden elde ettikleri DH popiilasyonunu kullanarak 444 lokuslu

3263 cM uzunlugunda bir genom haritas1 elde etmislerdir.

SSR markirlar ile; Han ve ark. (2004), Song ve ark. (2005), Han ve ark.
(2006), Guo ve ark. (2007), G. hirsutum x G. barbadense melezlemesinden elde
ettikleri BC, poptilasyonlarinda, sirasiyla; 624 lokuslu 5644 ¢cM uzunlugunda, 442
lokuslu 4331 ¢M uzunlugunda, 907 lokuslu 5060 cM uzunlugunda, 1790 lokuslu
3426 cM uzunlugunda genom haritas1 olusturmuslardir. Park ve ark. (2005) ve
Frelichowski ve ark. (2006) G. hirsutum x G. barbadense melezlemesinden elde

ettikleri RIL popiilasyonlarinda sirasiyla; 193 lokuslu 1277 ¢cM uzunlugunda ve



433 lokuslu 2126 cM uzunlugunda genom haritas1 gelistirmislerdir. Bu iki harita

RIL kullanilarak yapilan ilk molekiiler genetik harita olma 6zelligini tasimaktadir.

Diger yandan Rong ve ark. (2004), Gossypium genomunun diploid (D) ve
tetraploid (AD) genetik haritasinin olusturulmasi amaciyla fonksiyonel ve
cevresel genomik caligmalar iizerinde durmuslardir. Calismalarinda, G. hirsutum
(palmeri) x G. barbadense (K101) melezinden elde edilen F; bireyleri ile 4448 cM
uzunlugunda 2584 STS (Sequence Tagged Sites) lokusu ve 26 LG igeren, iki
markir arasindaki ortalama uzaklik 1,72 c¢cM olan AD genom haritasi
olusturulmustur. Diger yandan, G. trilobum x G. raimondii melezinden elde edilen
F, bireyleri ile de 1493 ¢M uzunlugunda 763 STS lokusu ve 13 LG igeren, iki
markir arasindaki ortalama uzaklik 1,96 cM olan D genomu haritas1 elde
edilmistir. Elde edilen bu haritalar ilk yliksek ¢Oziiniirliikli molekiiler genetik

haritalardir.

G. hirsutum genomunda ilk tiir i¢i molekiiler genetik baglant1 haritasi
Shappley ve ark. (1998a) tarafindan yapilmistir. 96 G. hirsutum (HS46 x
MARCABUSCAGS8US-1-88) F,3 bireyi ile gerceklestirilen harita 865 cM
uzunlugunda, 120 RFLP lokusuna sahip, 31 LG igeren ve iki markir arasindaki
ortalama uzaklik 7,2 cM olan bir haritadir. Ancak, her ne kadar 90’l1 yillarin
baslarindan itibaren yapilan arastirmalar G. hirsutum ve G. barbadense genomlari
arasindaki molekiiler polimorfizm seviyesini bu tiirlerin tiir i¢i polimorfizminden
yiiksek oldugunu gostermis ve yapilan arastirmalarin bir boliimiinii bu dogrultuda
yonlendirmis olsa da (Lacape et al., 2009), tiirler aras1 hibrit popiilasyonlarindan
elde edilen genetik baglant1 haritalar1 Upland pamugun genetik 1slah1 i¢in yeterli
bilgiye sahip degildir. Bu nedenle, Upland pamukta tiir i¢ci genetik baglanti
haritalar1 olusturularak verim ve lif kalitesi ile ilgili QTL’ler de calisilmaya

baslanmistir (Zheng et al., 2008).

Molekiiler markirlarin en etkili kullanildigi alan, birden ¢ok gen tarafindan
idare edilen kantitatif karakterlerin 1slahi olmustur. Bitki boyu, c¢iceklenme
zamani, kardeslenme, verim ve verim unsurlari, kalite, baz1 hastalik ve zararlilara
kars1 dayaniklilik gibi bircok karakter kantitatif olarak idare edilmektedir ve bitki

1slaht caligmalar1 acisindan olduk¢a biiyiik Oneme sahiptirler. Kantitatif
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karakterlerin birden fazla lokustaki genler tarafindan idare edilmeleri, her bir
lokusun etki derecesinin farkli olmasi ve cevre sartlarindan fazla etkilenmeleri
nedeniyle klasik metotlarla 1slah ¢aligmalarinda belirlenmeleri ve aktarilmalari
oldukca zor ve uzun yillar gerektirmektedir (Yildirim ve Kandemir, 2001). Pamuk
lifinin tekstil endiistrisinde oldukg¢a biiyiilk 6neme sahip olmasi nedeniyle, lif
kalitesinin artirilmasi i¢in molekiiler markira dayali seleksiyonlar kullanilarak, lif
ozellikleri ile ilgili genlerin tanimlanmasi ve manipulasyonunda yeni QTL’lerin
belirlenmesi 6nem tagimaktadir. Farkli molekiiler markirlarin kombine edilmesi
ile pamukta kompleks QTL karakterlerinin basarili sekilde transferi ve etki
derecelerinin belirlenmesi daha kolay hale gelmistir (Shappley et al., 1998b; Ulloa
and Meredith 2000; Zhang et al., 2003; Mei et al., 2004; Lacape et al., 2005;
Zhang et al., 2008; An et al., 2010).

Pamukta tiirler aras1t melez popiilasyonu ile elde edilen ve QTL ¢alismasi
icin kullanilan ilk molekiiler genetik baglant1 haritas1 Shappley ve ark. (1998b)
tarafindan gergeklestirilmistir. 24 LG’den olusan harita ile 19 lif 6zelligine ait 100
QTL haritalanmistir. Shappley ve ark. (1998b) calismalarinda bir 6zelligin birden
fazla QTL tarafindan belirlendigini agiklamiglardir. En yogun iliski gosteren
QTL’lerin lif mukavemeti ve inceligi Ozellikleri ile iligkili oldugunu
belirtmislerdir. 96 F,.; bireyinden olusan popiilasyon ile olusturulan haritada 129
prob-enzim kombinasyonuyla 138 RFLP lokusu saptamislardir. Bu haritalama
LOD 3’e gore yapilmistir. Ayn1 yil Jiang ve ark.’nin (1998) calismasinda, pamuk
1slahinda karmasik 6zelliklerin manipiilasyonuna yardimei olabilmek i¢in RFLP

markir kullanarak G. hirsutum x G. barbadense melezinde 14 QTL belirlenmistir.

Bununla birlikte, Ulloa ve Meredith (2000), 97 RFLP markirint kullanarak
G. hirsutum’un tir i¢ci melezinden elde edilen (MD5678ne x Prema) 119 Fj:;
popiilasyonunda 81 lokuslu 17 LG elde etmisler ve haritay1 JOINMAP programini
kullanarak olusturmuslardir. Calismada iki markir aras1 uzaklik ortalama 8,7 ¢cM
olarak belirlenmis ve pamuk genomunun ortalama % 15’1 (700,7 cM’lik kismini)
haritalanabilmigtir. 9 LG’de 26 QTL belirlenmis ve elde edilen QTL’ler
varyasyonun % 3.4 ile % 44,62’sini aciklamistir.
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G. hirsutum (TM-1) ve G. barbadense (3-79) melezlemesinden elde
ettikleri F, popiilasyonu ile 13 QTL haritalayan Kohel ve ark. (2001), bu
QTL’lerden 4’iinilin lif mukavemeti, 3’iiniin lif uzunlugu, 6’sinin lif inceligi ile
ilgili oldugunu ve bu QTL’lerin toplam fenotipik varyasyonun % 30 ile % 60’11
acikladigini belirtmiglerdir. Yuan ve ark. (2002) da Upland pamuklarinda lif
mukavemeti ile ilgili QTL saptamislardir. Calismalarinda 8 DNA markirmin lif
mukavemeti ile iliskili oldugunu, bunun 10. kromozomda yer aldigin1 ve fenotipik
varyansin % 30’unu acgikladigini bildirmiglerdir. Takip eden yilda Guo ve ark.
(2003), SSR ve RAPD markirlar1 ile bir QTL ¢alismast yapmislardir.
Calismalarinda MAS i¢in hizli ve giivenilir SCAR (Sequence Characterized
Amplified Region) markirlarint gelistirip ilgili genleri kontrol eden QTL’leri
belirlemeyi amaglamislardir. RAPD markirlart (UBC431,950 ve UBC7571365)
sekanslandiktan sonra SCAR markirlarina ¢evrilmistir. SCAR757;365 markir1
monomorfizm gostermis, yalnizca SCAR431,950 markirt TM-1 ve 7235 arasinda
polimorfizm oldugunu gostermistir. SCAR431,950 markiri, BC-F4 (7235 x Simian)
popiilasyonunda iyi lif kalitesinin belirlenmesinde, F,’de (7235 x TM-1) ise
stabiliteyi belirlemek i¢in UBC431,959 markir1 ile birlikte kontrol ve gozlem
amaciyla kullanilmustir. Sonugta, SCAR4314959 markirinin 1slah
poplilasyonlarinda lif dayanikliliginin varligini ya da yoklugunu gézlemlemek i¢in
QTL’in belirlenmesinde kullanilabilecegi belirlenmistir. Ertesi yil Paterson ve ark.
(2003), sulanan ve kurak sartlar altinda yetisen 6 lif ozelligi (lif uzunlugu,
uniformite, elastikiyet, mukavemet, incelik ve renk) ile iligkili 76 QTL

haritalamislardir.

SSR markirlar1 ile yapilan molekiiler genetik haritalamaya bagli olarak
yapilan QTL c¢alismalarina baktigimizda, lif kalitesi 6zellikleri ile iliskili Lin ve
ark.’nin (2003, 2005) G. hirsutum (Handan 208) x G. barbadense (Pima 90) F,
popiilasyonunda 13, Zhang ve ark (2003) ve Shen ve ark.’nin (2005) G. hirsutum
(TM-1) x G. anomalum (7235) F, popiilasyonunda 8, Shen ve ark.’nin (2005) G.
hirsutum (HS427-10 x TM-1) ve G. hirsutum (PD6992 x SM3) F,
popiilasyonunda sirastyla 7 ve 1 QTL belirledigi tespit edilmistir.

Diger yandan Gerald ve ark.’nin (2004) yaptiklar1 QTL analizinde, bir

QTL’in lif uzamasindan sorumlu oldugu, 5 QTL’in ise lif uzunlugunu kontrol
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ettigi belirlenmistir. Interval ve kompozit interval analizi ile yapilan bu calismada,
interval haritalama ile lif homojenitesinin % 18’1, kompozit interval haritalama ile
ise % 53’1linilin aciklanabilecegi bildirilmistir. Lif mukavemeti ile ilgili 11 QTL’in
5’1 interval, 6’s1 ise kompozit interval haritalama ile belirlenmistir. Ayn1 y1l Mei
ve ark. (2004) tarafindan G. hirsutum (Acala 44) ve G. barbadense (Pima S7)
melezinden elde edilen F, popiilasyonu ile pamukta lif kalite 6zelliklerine iligskin
QTL’lerin belirlenmesi ve genomun haritalanmasi ile ilgili bir baska calisma
yapilmustir. 333 AFLP, 47 SSR ve 12 RFLP markirinin haritalandigi ¢aligmada 42
LG olusturularak genomun 3287 ¢cM’lik kismi belirlenmistir. MAPMAKER 2.0
ve QTL Cartographer programi kullanarak yapilandirilan baglanti ve QTL
analizleri sonucunda 7 QTL belirlenmistir. Bu QTL’lerin 6’sinin lif 6zellikleri ile
ilgili oldugu ve bunlarin 5’inin A alt genomundaki kromozomlarda dagilim
gosterdigi belirlenmistir. Ertesi y1l Lin ve ark. (2005), G. hirsutum (Handan 208)
x G. barbadense (Pima 90) melezinden elde ettikleri 69 bireyden olusan F,
popiilasyonunda RAPD ve SSR ile birlikte SRAP markirlarini da kullanmiglardir.
41 LG’den olusan, her LG’de en azindan 3 lokus olacak sekilde 566 lokus elde
edilen ve 5141,8 cM uzunlugundaki haritada markirlar arasindaki ortalama
uzaklik 9,08 cM’dir. Yapilan arastirmada lif Ozellikleri ile ilgili 13 QTL
belirlenmis, QTL’lerden 2’sinin lif mukavemeti, 4’iiniin lif uzunlugu, 7’sinin lif
inceligi ile iliskili oldugu, lif inceligi icin belirlenen 1 QTL’in 10. kromozomda
yer aldigi belirtilmistir. Belirlenen QTL’lerin 9 LG’de yer almakla birlikte
varyasyonun % 16,18-28,92’sini agikladigir bildirilmistir. 6 QTL’in A alt
genomunda, diger 6’sinin D alt genomunda ve 1’inin de tanimlanmayan LG’nda
yer aldig1 ifade edilmistir. Ayni yil yapilan diger bir aragtirmada (Zhang ve ark.,
2005a), ticari pamuk c¢esitleri ve bazi transgenik pamuklar kullanilmig ve
aralarindaki genetik iliski SSR markirlar1 ile belirlenmistir. Kullanilan 24 pamuk
cesidi arasinda Jaccard’in genetik benzerlik katsayisi 0,69-0,94 olarak belirlenmis
ve SSR markirlarindan 6 tanesinin gesitler arasinda lif kalitesi ile 6nemli bir
iliskisinin oldugu tespit edilmistir. Yumian 1 ve T586 Upland pamuk c¢esitleri
arasindaki melezden olusan F, bitkileri ile AFLP, SSR ve morfolojik markirlar
kullanilarak 70 lokuslu, 525 ¢cM uzunlugunda, iki markir arasi1 ortalama uzakligi
7,5 ¢M olan bir genetik harita elde edilmistir (Zhang ve ark., 2005b). 20 LG’den

olusan haritanin baglant1 analizleri Joinmap 3.0°e goére yapilmis, markirlarin
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gruplanmasi i¢in Kosambi haritalama fonksiyonu secilmis ve LOD skor degeri 3

olarak alinmustir.

Bununla birlikte, pamukta verim ve lif kalite 6zelliklerinin molekiiler
1slahina yonelik yapilan ¢aligmalarda kullanilan markir sayis1 ve gesidi arttikga
daha yiiksek ¢oziiniirliiklii haritalar olusturulmaya ve buna bagli olarak da lif
ozellikleri ile ilgili daha ¢ok sayida QTL elde edilmeye baslanmistir. He ve
ark.’nin (2007) calismasinda elde edilen toplam 52 QTL’den 11’1 lif verimi, 4’
tohum pamuk verimi, 3’l lif mukavemeti, 5’1 lif uzunlugu, 8’1 de lif inceligi ile
iligkili bulunmustur. Ayn1 yil Shen ve ark. (2007), G. hirsutum melezinin RIL
popiilasyonunda 25 QTL belirlemisler ve bunlardan 4’{iniin lif kalitesi ile 7’sinin
de iiriin igerigi ile ilgili oldugunu saptamislardir. Abdurakhmonov ve ark. (2007)
da 12, 18, 23 ve 26. kromozomlarda lokalize olan QTL’leri lif mukavemeti ile
iligkilendirmislerdir. Ertesi y1l Qin ve ark. (2008), dort farkli kendilenmis pamuk
(G. hirsutum L.) hattindan elde edilen popiilasyon ile baglant1 haritas1 olusturarak
verim ve lif kalitesi Ozellikleri ile iliskili QTL’leri tanimlamistir. Pamuk
genomunun toplam rekombinasyon uzunlugunun % 42’sini kapsayan harita ile
verim ve lif oOzelliklerine iliskin 31 QTL tespit edilmistir. HS 46 ve
MARCABUCAGS8US-1-88 ebeveynlerinden elde edilen RIL ile tohum verimi, lif
verimi, lif yiizdesi, lif mukavemeti gibi 14 adet agronomik ve lif 6zelliginin
Olciildiigli Wu ve ark.’nin (2009) calismasinda bu ozelliklerle ilgili 56 QTL
belirlenmistir. Ayn1 yil Zhang ve ark. (2009) tarafindan, 5 farkli ¢evredeki lif
kalite 6zellikleri ile ilgili QTL lerin belirlenmesi i¢in yapilan ¢oklu QTL haritama
sonucunda lif kalite 6zellikleri ile ilgili 13 OTL belirlenmistir. Belirlenen her bir
QTL fenotipik varyans1 % 7,4-43,1 arasinda agiklamigtir. Upland pamukta ayni y1l
gergeklestirilen bir diger ¢aligmada yakin-izogenik hatlar (NIL) ile verim ve bazi
lif 6zelliklerine iliskin QTL’ler ¢alisilmistir (Luan et al., 2009). Ertesi y1l Upland
pamugun melezinden (MD17 x FM966) elde edilen F, popiilasyonu ile yapilan bir
calismada, verim, tohum ve lif 6zellikleri ile ilgili 26 QTL belirlenmistir (An et
al., 2010).

Pamukta verim ve lif kalite 6zellikleri ile ilgili QTL g¢alismalarinin yani

sira yaprak morfolojisi (Jiang et al., 2000), stomata iletimi (Ulloa et al., 2000),
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osmotik potansiyel (Saranga et al., 2001) ve kok ucu nematoduna kars1 direng

(Shen et al., 2006) gibi diger ¢caligmalarda da QTL analizleri gergeklestirilmistir.

Bununla birlikte QTL haritalama g¢aligmalarindan gelen sonuglar, gerek
farkli genotiplerin kullanilmasi ve farkli ¢evre kosullarinda gerceklestirilmeleri ve
gerekse orneklemelerin farkli olmasi nedeniyle heterojendirler. Bu nedenle Rong
ve ark. (2007) ve Lacape ve ark. (2010) meta-analizleme yolu ile yapilan bu
calismalar1 birlestirerek, pamukta markir yardimli seleksiyon ic¢in daha tutarl
sonuclar elde etmeyi amaglamislardir. Bu amaca ulasmak i¢in Lacape ve ark.
(2010), G. hirsutum x G. barbadense RIL popiilasyonunu lif 6zellikleri agisindan
tarla ve sera kosullar1 altinda yiriitiilen 11 adet birbirinden bagimsiz deney ile
degerlendirmistir. Deneme alanlar1 4 kita ve 5 iilke iizerinde kurulmustur. Veri
setleri boyunca QTL lokasyonlarindaki lif ozellik kategorileri (mukavemet,
elastikiyet, uzunluk, uniformite, incelik ve renk) degerlendirilmistir. RIL ve 3
geriye melez popiilasyonundan gelen QTL verilerini (ayn1 ebeveynden) entegre
etmek ve bu verileri literatiirle karsilastirmak i¢in 1000’den fazla QTL’in meta
analizi yapilmistir. En tutarli meta-gruplar lif rengi i¢in kromozom 6, 8 ve 25,

incelik i¢in kromozom 15 ve uzunluk i¢in kromozom 3 tizerinde tespit edilmistir.

Gerek tiir i¢i polimorfizmin diisiik olmas1 ve gerekse tiirler arasi hibrit
popiilasyonlarindan gelen bilginin halen yeterli olmamasi (Rungis et al., 2005;
Zheng et al., 2008) nedeniyle, yaklasik 3 Gb gibi oldukca biiyiik bir genoma sahip
olan Upland pamukta verim ve lif kalitesi 6zelliklerinin 1slahina yonelik olarak
yapilan QTL caligmalarinda markir yardimli seleksiyona gegilebilmesi i¢in daha
fazla sayida ve cesitte markir kullanilarak hazirlanan ve tiim genomu kavrayan
baglanti haritalarina ve istenilen oOzelliklerle yakin iliskili QTL’lerin
belirlenmesine gereksinim devam etmektedir. Diger yandan, tetraploid pamukta
glinlimiize kadar yapilmis olan molekiiler genetik haritalarin birlestirilerek daha
kapsamli referans haritalarinin hazirlanmasi (Yu et al., 2010) yoluyla da markir

yardiml1 seleksiyon i¢in 6nemli adimlar atilmaktadir.
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal

Calismanin baslangi¢ materyalini farkli renk ve lif fiziksel 6zelliklerine
sahip pamuk bitkileri olusturmaktadir. Bu bitkiler yesil lif rengine sahip G.
hirsutum L. (Yesil) ile beyaz lif rengine sahip G. hirsutum L. (Nazilli 84)
bitkileridir. Farkli pamuk genotipleri Odemis Meslek Yiiksekokulu deneme

tarlalarinda melezlenmistir.
3.2. Metot

3.2.1. Melez kombinasyonuna ait tohumlarin serada yetistirilmesi

F, melez tohumlar1 FIDAS fide firmasinda, fide viyollerinde, fideler 15
cm boyuna gelene kadar yetistirilmistir. Daha sonra fideler bu firmadan alinarak
Biyomiihendislik Boliimiine ait 120 m*’lik sera ortaminda 30x30 c¢m boyutunda
saksilara dikilmistir. F; bitkileri ve bu bitkilerin kendilenmesi ile F, generasyonu

elde edilmistir.
3.2.2. Lif fiziksel ozelliklerine iliskin fenotipik analizler

Ebeveynler ve F; bireylerine ait lif renkleri renk dlger cihazi (Minolta
C400 Chromameter) ile Olglimlenerek rakamlara (L, a, b, AL, Aa, Ab, AE)
dontigtirilmiistiir. Lif kalitesi o6zellikleri (lif uzunlugu, uniformitesi ve
elastikiyeti) ise TARIS Cigli Pamuk Depolama tesisinde bulunan USTER marka
otomatik lif analiz cihazi ile dl¢iilmiistiir. Elde edilen bu veriler QTL analizleri
asamasinda DNA markir verileriyle birlikte kullanilmistir. Bunun yaninda, lif
fiziksel ozelliklerine ait degerlerin acilim popiilasyonundaki dagilimmi gérmek
i¢in frekans grafikleri ¢izilmis, minimum, maksimum, ortalama, standart sapma ve
degisim katsayis1 (CV) degerleri istatistiksel olarak hesaplanmis, Mendel
kurallarina gore dagilip dagilmadiklarmi belirlemek i¢in X* ve kalitim analizleri
yapilmis ve ardindan bu 6zelliklerin birbirleriyle olan iliskilerini ortaya ¢ikarmak

icin korelasyon analizleri yapilmistir. Frekans grafikleri ve istatistik veriler icin
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Microsoft Office Excel programi kullanilmis, kalittim ve korelasyon analizleri ise

TARIST (Tarimsal Arastirma Istatistik) progranu ile gerceklestirilmistir.

3.2.3. Ebeveyn ve F; bitkilerinden DNA’nin izole edilmesi

DNA izolasyonu ic¢in her bir ebeveyn ve F, popiilasyonlarindaki
bireylerden geng yapraklar toplanmis ve izolasyon yapilincaya kadar -86 °C’de
muhafaza edilmistir. Izolasyona baslamadan hemen &nce -86 °C’den alman

yaprak dokular1 s1v1 azot i¢ine konulmustur.

DNA izolasyonu Doyle ve Doyle’un (1987) yonteminde bazi degisiklikler
yapilarak gerceklestirilmistir: Ependorf i¢ine konulan 0,2 g yaprak dokusu tizerine
500 pl mikroprep tampon ¢ozeltisi (EK ACIKLAMALAR-A) ilave edildikten
sonra matkap ile parcalanmistir. Pargalama isleminden sonra 250 pl daha tampon
¢ozelti ilave edilmistir. Yavasca alt ist edildikten sonra 65 °C’de 1 saat
inkiibasyona birakilmis ve her 10 dakikada bir alt iist edilmistir. Uzerine 750 ul
kloroform: izoamilalkol (24:1) ilave edilip, yavasca alt {ist edildikten sonra 5000
devirde 10 dakika santrifiij edilmistir. Santrifiijden sonra iist faz temiz bir
ependorfa alinip {izerine ependorftaki sivinin yaklasik 2,5 kat1 kadar 4 °C’de
bekletilmis ve iizerine % 100’lik etanol ilave edilmistir. Yavasga alt iist edilerek
bulutlanma (DNA) gozlendikten sonra 5000 devirde 3 dakika santrifiij yapilmstir.
Ust faz dokiilmiis, geriye kalan pelletin iistiine 0,2 M NaAc - % 70’lik etanolden
(EK ACIKLAMALAR-B) 500 pl eklenerek yikama yapilmistir. Daha sonra 5000
devirde 3 dakika santrifiijlenerek {ist faz yeniden dikkatlice dokiilmiistiir. Uzerine
500 pl % 70’lik etanol ilave edilerek son yikama islemi gergeklestirildikten sonra
5000 devirde 3 dakika santrifiijlenerek sivi faz yeniden dokiilmiis ve alkoliin
tamamen uc¢masi ic¢in bir gece kurumaya birakilmistir. Alkol ugtuktan sonra
DNA’nin ¢oziilmesi igin tizerine 50 ul ultra saf su ilave edilerek 65 °C’de 1 saat
inkiibe edilmistir. Coziilen DNA’nin iizerine 5 pl Proteinaz K™ ve 5 ul Rnaz ilave
edilerek 37 °C’de 1 saat ve 70 °C’de 20 dakika bekletilmistir. Izole edilen DNA

hemen kullanilacaksa 4 °C’de, daha sonra kullanilacaksa -20 °C’de saklanmustir.
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3.2.4. DNA safliklarimin analiz edilmesi ve miktarlarinin élciilmesi

Izole edildikten sonra ultra saf su ile ¢coziilen her bir DNA 6rneginden 2 ul
alinarak 96’lik plakalara konulmus ve lizerlerine 8 pl ultra saf su ve 2 pl brom
fenol mavisi ilave edilmistir. Elde edilen bu karisim 1X TAE (Tris-Asetik Asit-
EDTA) tampon ¢ozeltisi (EK ACIKLAMALAR-C) ile hazirlanmis % 1°lik agaroz
jelinde yiiriitiilmiistiir. Jelde yiirliyen DNA’lar Syngene (GeneSnap) Goriintiileme

Sisteminde goriintiilenmistir.

Diger yandan, ebeveynlerden ve F; bireylerinden elde edilen her bir DNA
orneginin spektrofotometrik olarak miktar Ol¢iimleri DNA miktar1 dlger cihaz
(ND-1000 Nanodrop) ile yapilmis ve 260/280 nm dalga boylarindaki 6l¢iimleri
ng/ul olarak elde edilmistir.

3.2.5. AFLP analizleri

AFLP analizleri i¢cin LI-COR 4300 DNA Analyzer cihazi (LI-COR
Biosciences, USA) kullanilmistir. PCR ortaminda her bir 6rnegin DNA’s1 40
ng/pl olacak sekilde seyreltme islemi yapilmistir. PCR reaksiyon asamalar1 ayni

firmadan satin alinan kitler kullanilarak gerceklestirilmistir.

3.2.5.1. Genomik DNA’nin restriksivon enzimleri ile kesilmesi

5X reaksiyon tamponu 2,5 ul
EcoRI/Msel enzim karigimi 5,0 ul
DNA (40 ng/ul) 5,0 ul
Toplam Hacim: 12,5 ul

Yukarida belirtilen reaksiyon bilesenlerini iceren PCR tiipleri Thermal
Cycler (Tetrat 4x96, MJ Research, USA) cihazinda 37 °C’de 2 saat ve 70 °C’de 15

dakika reaksiyona tabi tutulmustur.
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3.2.5.2. Adaptorlerin licasyonu

Restriksiyon enzimi ile kesilmis genomik DNA 12,5 ul
Adaptor karigimi 12,0 pl
T4 DNA ligaz 0,5 ul
Toplam Hacim: 25 ul

Reaksiyon bilesenleri PCR tiipleri iginde 20 °C’de 2 saat inkiibe edilmistir.
Inkiibasyonun ardindan reaksiyon igeriginden 10 pl aliip iizerine 90 pl TE

tamponu ilave edilerek 1: 10 oraninda seyreltme islemi gerceklestirilmistir.

3.2.5.3. On amplifikasyon

1: 10 seyreltilmis ligasyon iirtinleri 2,5 ul
AFLP 10X 6n amplifikasyon karigimi 20 ul
PCR reaksiyon tamponu 2,5 ul
Taq DNA polimeraz (5 {linite/pl) 0,5 ul
Toplam Hacim: 25,5 ul

Reaksiyon bilesenleri PCR tiipleri igerisinde 94 °C’de 30 saniye, 56 °C’de
1 dakika, 72 °C’de 1 dakika ve 4 °C’de o olacak sekilde Thermal Cycler’da

inkiibasyona birakilmis ve daha sonra 1: 40 oraninda seyreltilmistir.

3.2.5.4. Secici AFLP amplifikasyonu

Secici amplifikasyon asamasinda 6n amplifikasyon iirlinleri Cizelge
3.1°de yer alan primer kombinasyonlar1 ile reaksiyona tabi tutulmustur. Bu

asamada kullanilan primerlerden EcoRI primerleri IRDye700 ve IRDye800
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floresan boyalar1 ile isaretlenmistir. Se¢ici amplifikasyon reaksiyonlar1 asagida

belirtildigi gibi gergeklestirilmistir:

Taq DNA polimeraz karigimr™* 6,0 ul
1: 40 seyreltilmis 6n amplifikasyon tiriini 2,0 ul
Msel 2,0 ul
EcoRI (IRDye700) 0,5 pul

(IRDye800) 0,5 ul
Toplam Hacim: 11 pl

*Taq DNA polimeraz karigimi:

Ultra saf su 158 ul
10X amplifikasyon tamponu 40 ul
Taq DNA polimeraz (0,5 iinite/ul) 2 ul
Toplam Hacim: 200 ul

Segici amplifikasyonlar i¢in PCR bilesenleri Thermal Cycler’da 94 °C’de
30 saniye, 65 °C’de 30 saniye, 72 °C’de 1 dakika, 94 °C’de 30 saniye, 65 °C’de 30
saniye, 72 °C’de 1 dakika ve 94 °C’de 30 saniye kalacak sekilde programlama
yapilmustir. Primerlerin baglanma sicakligi 65 °C’den 56 °C’ye diisene kadar 0,7
°C azaltilarak dongiiler devam ettirilmistir. Bu tekrarlarda dongii sayisi 42’ye
ulagtirilmis ve sonra 40 numarali dongiiye dondiiriilerek iglem 23 defa tekrar
edilmistir. Reaksiyon iceriginin kisa siireli muhafazasi igin cihaz 4 °C’de oo siirede

kalacak sekilde programlanmaistir.
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Cizelge 3.1. AFLP analizlerinde kullanilan primer kombinasyonlari.

EAAC (700 nm) | MCAA
EAAG (700 nm) | MCAC
EACA (700 nm) | MCAG
EACC (700 nm) | MCAT
EACG (800 nm) | MCTA
EACT (800 nm) | MCTC
EAGC (800 nm) | MCTG
EAGG (800 nm) | MCTT

3.2.5.5. Poliakrilamid jel elektroforezi (PAGE)

PAGE i¢in LI-COR Biosciences NEN Model 4300 DNA Analiz cihazi
kullanilmistir. Segici amplifikasyon iiriinleri % 8’lik poliakrilamid jelde (EK
ACIKLAMALAR-D) yiiriitilmustiir.

Oncelikle, cihazin bagli oldugu bilgisayarda SAGA SOFTWARE
programi kurulmus ve internet baglantilar1 ayarlanmistir. Calismada kullanilan her
yeni primer, ornekler ve kullanilan markirla ilgili bilgiler yeni agilan dosya ile
belirtilmistir. Jelin polimerizasyonu tamamlandiktan sonra cam aparat cihaz icine
konulmus, 1X TBE (Tris-Borik Asit-EDTA) tampon c¢ozeltisi (EK
ACIKLAMALAR-E) ile doldurulmus tank i¢ine yerlestirilerek, elektrik akiminin
saglanmasi i¢in gerekli baglantilar yapilmistir. Ardindan cihaz 1200 V, 35 mA, 25
W 45 °C’de 6n yiiriitme (pre-run) islemine tabii tutulmustur. On yiiriitme
isleminden sonra, secici amplifikasyon {irtinlerine 5 pl Blue Stop ¢6zeltisi ilave
edilerek 94 °C’de 3 dakika denatiirasyon islemi gergeklestirilmis ve sonra da
sirasiyla ebeveynler ve F; bireylerine ait 6rnekler yiiklenmistir. Son olarak, segici
amplifikasyon triinlerinin 700 ve 800 nm dalga boyunda verdikleri i1gimalari

iceren goriintiiler bilgisayara kaydedilmistir.
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3.2.8. DNA markir analizi sonuclarinin skorlanmasi

Genetik  analizlerde  kullanilan  primerlerin =~ gdstermis  oldugu
polimorfizmlerde, anneye benzer olanlar A, babaya benzer olanlar B olarak
skorlanmigtir. Analizlerde ¢ikmayan ya da okunmasi yapilamayan bantlar —
seklinde gosterilmistir. Skorlama sonuglarinin yazimi igin Microsoft Office Excel
programi kullanilmis ve dosya analizlerin yapilabilmesi icin daha sonra text

formatina doniistiirilmiistiir.

Asagida yer alan Cizelge 3.2°de polimorfizm gdsteren bantlarin Excel’de

nasil skorlandigin1 gosteren drnek bir dosya verilmektedir.

Cizelge 3.2. Primer kombinasyonlari ile elde edilen polimorfik DNA bantlarinin
skorlanmasina ait 6rnek Excel dosyasi. (A: Anne, B: Baba, -:

okunmas1 yapilamayan bant)

Ornek No >
Polimorfik Bant No Bant Olan Ebeveyn ] > 131 a 5 6 '_' 94
1 A (abxaa) B BB |A
2 A (abxaa) B ATALA
3 B (aaxab) A Al A B
4 B (aaxab) A Al A B
5 A (abxaa) B Bl A|A
6 A (abxaa) B BB A
7 B (aaxab) A -|B|B
3 A (abxaa) B BB |B
9 B (aaxab) A AlAA
10 B (aaxab) A AlA|A
11 A (abxaa) B Bl A|B
12 A (abxaa) B BB A
13 B (aaxab) A Al ALA
14 A (abxaa) B Bl A|B
15 B (aaxab) A A B -
16 A (abxaa) B Bl A|B
17 B (aaxab) A Al -] A
18 B (aaxab) A Al ALA
19 B (aaxab) A Al A|B
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3.2.9. Baglant1 haritalarimin olusturulmasi

Baglant1 haritalar1 olusturulmadan 6nce text dosyasina doniistiiriilmiis
olan skorlama sonuglart JOINMAP4 programinda agilmis, yazzim ve skorlama
hatalar1 kontrol edilmistir. Tespit edilen az sayida skorlama hatast jel
goriintiilerine doniilerek kontrol edildikten sonra gerekli diizeltmeler yapilmistir.
Gerekli diizeltmelerin yapildigi haritalama text dosyalar1 MACINTOSH 9.2
isletim sisteminde c¢alisan MAPMAKER programinda ac¢ilmistir. Haritalama
yapilmadan Once programin “Options” boliimiinden gerekli ayarlamalar
yapilmistir. Haritalama i¢in LOD degeri 3 olarak se¢ilmis ve Kosambi fonksiyonu
kullanilmistir. Buradan “Group” komutu ile baglant1 gruplari olusturulmus ve en
yakin iki markirin siralanmasi icin “Seq, Triple ve Try” komutlar1 verilmistir.
Boylelikle markirlarin birbirleriyle olan uzakliklari belirlenerek baglanti gruplari

olusturulmustur.

3.2.10. QTL analizleri

QTL analizleri QGENE programinda gerceklestirilmistir. Bu asamada
programa markir verilerinin yaninda lif fiziksel 6zellikleri ve lif renk genleri ile
ilgili fenotipik veriler de text dosyalar1 halinde transfer edilmistir. QTL analizleri
Tek Markir Analizi (Single Marker Analysis) yontemi kullanilarak
gerceklestirilmistir. Tek Markir Analizi yapilirken Kosambi fonksiyonu
kullanilmis ve LOD degeri 3 olarak segilmistir. Boylelikle lif fenotipik 6zellikleri
ile ilgili QTL’ler belirlenmistir.
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4. BULGULAR

4.1. Genetik Materyalin Uretilmesi

Lif fiziksel ozellikleri yoniinden ac¢ilma gosteren F, popiilasyonunun
tretilmesi icin G. hirsutum (Yesil) x G. hirsutum (Nazilli 84) melez
kombinasyonu olusturulmustur. Bu melezin F;’lerinin gercek melez olup
olmadiklart DNA markirlar1 ile saptanmistir. F;’lerin kendilenmesi ile F,
generasyonu elde edilmistir. Lif rengi ve uzunlugu gibi lif fiziksel o6zellikleri
bakimindan agilma gdsteren ve Yesil x Nazilli 84 melezinden elde edilen 94 adet
F, bireyi genetik haritalama ve QTL ¢alismalarinda kullanilmistir. Sekil 4.1°de

Yesil ve Nazilli 84 ebeveynleri, F; melez bitkileri ile F, generasyonu bitkilerine

ait seradan goriintiiler yer almaktadir.

Sekil 4.1. Seradan goriintiiler a) Yesil ebeveyn, b) Nazilli 84 ebeveyn, ¢) Yesil x Nazilli 84 F,
bitkilerinin ¢i¢ekli formu, d) Yesil x Nazilli 84 F; bitkilerinin pamuklu formu, e)
Acilim gosteren F, popiilasyonu bireyleri, f) Acilim gosteren F, popiilasyonu

bitkilerinin ¢igekli formu.
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4.2. Lif Fiziksel Ozelliklerine iliskin Fenotipik Analizler

4.2.1. Yesil x Nazilli 84 F, generasyonunda lif uzunlugu, lif uniformitesi ve lif

elastikiyeti ozellikleri ile ilgili fenotipik acilmalar

Ebeveynler ile F, generasyonu bireylerinin lif fiziksel 6zelliklerine ait

Olctim sonuglar1 Cizelge 4.1°de yer almaktadir.

Cizelge 4.1. Ebeveynler ile F, generasyonu bireylerinin lif fiziksel 6zelliklerine

ait 6l¢lim sonuglari.

Sira No Ormek No Lif Rengi Uzunluk Uniformite Elastikiyet
(mm) (%) (%)
P1 Anne Yesil 18,50 77 4.5
P2 Baba Beyaz 27,6 85 7,5
1 X2 Yesil 26,8 84,0 7,2
2 X3 Yesil 25,7 83,6 6,1
3 X4 Yesil 25,0 84,2 6,3
4 X5 Yesil 25,3 79,4 6,7
5 X7 Yesil 27,1 85,3 6,8
6 X8 Yesil 26,8 82,8 6,9
7 X9 Yesil 26,0 81,8 6,3
8 X10 Yesil 27,1 82,2 6,9
9 X11 - - - -
10 X12 Beyaz 27,6 82,7 6,3
11 X13 Yesil 27,6 83,3 6,6
12 X14 Yesil 27,4 82,7 7
13 X15 Yesil 26,0 80,9 6
14 X16 Yesil 26,3 84,2 6,3
15 X17 Beyaz 20,5 85,5 7
16 X18 Beyaz 27,8 84,2 7,5
17 X19 Yesil 25,1 82,5 6,6
18 X20 Yesil 26,8 84,6 6,6
19 X21 Yesil 29,0 85,9 7,2
20 X22 Yesil 26,5 84,7 6
21 X23 Yesil 26,8 81,2 5,6
22 X24 Yesil 25,8 81,0 6,8
23 X25 Beyaz 25,9 81,9 6,5
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24 X26 Beyaz 25,5 84,5 6,9
25 X27 Beyaz 25,8 83,6 6,9
26 X28 Beyaz 26,4 83,8 7,1
27 X29 Yesil 24,4 80,6 4,8
28 X30 Beyaz 24,6 77,4 6,3
29 X31 Yesil 27,3 84,4 7

30 X32 Yesil 25,5 81,7 6,1
31 X33 - - - -

32 X34 Beyaz 16,9 84,3 6,1
33 X36 Beyaz 26,3 82,3 7,1
34 X37 Yesil 26,5 84,2 6,4
35 X38 Beyaz 26,8 82,5 6,5
36 X39 - - - -

37 X42 Beyaz 27,5 83,3 7,2
38 X43 Yesil 25,4 80,1 6,3
39 X44 Beyaz 26,0 84,7 7,9
40 X45 Beyaz 26,6 83,9 7,7
41 X46 Yesil 25,7 84,7 6,9
42 X47 Yesil 27 84,7 7,3
43 X48 Yesil 26,4 83,9 6,8
44 X49 Beyaz 26,5 83,6 6,8
45 X51 Yesil 27,3 83,3 6,6
46 X52 Yesil 26,5 83,2 6,3
47 X53 Yesil 26,3 83,7 6,4
48 X54 Beyaz 26,1 82,2 5,5
49 X55 Beyaz 26,1 82,4 6,2
50 X56 Yesil 26,9 81,3 6,8
51 X57 Yesil 26,7 85,4 6,7
52 X58 Yesil 26,3 81,8 6,3
53 X59 Yesil 25,9 80,2 6

54 X60 Beyaz 27,7 87 7,6
55 X61 Yesil 27,7 82,9 6,8
56 X62 Beyaz 27,2 85 6,8
57 X63 Yesil 26,2 82,4 6,5
58 X64 Yesil 24,4 80,7 4.4
59 X65 Yesil 26,9 84,8 7,2
60 X66 Beyaz 25,9 79,9 59
61 X68 - - - -
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62 X69 Yesil 26,9 84,1 7.1
63 X70 Yesil 26,4 83,2 6.8
64 X71 Yesil 273 83,1 6.8
65 X72 Yesil 24,7 82,5 4.4
66 X73 Yesil 25,6 81,8 6,5
67 X74 Yesil 27,1 81,5 7.6
68 X75 Yesil 26,5 84,2 6,9
69 X77 Yesil 27,1 84 7.2
70 X78 Yesil 27,1 84,5 7.1
71 X79 Yesil 253 81,8 6,1
72 X80 Yesil 26,8 83,7 7.9
73 X81 Yesil 25,6 81,6 6,6
74 X82 Yesil 26,4 85,4 7,1
75 X83 Yesil 26,6 84,4 7,5
76 X84 Beyaz 26,7 85,5 7,5
77 X85 Yesil 27,7 83,7 5.8
78 X86 Yesil 25,6 80,5 5.9
79 X87 Yesil 26,7 84,6 7.1
80 X88 Yesil 27,2 82,7 6,9
81 X89 Yesil 26,7 82,9 7.6
82 X90 Yesil 26,5 82 6,6
83 X91 Beyaz 29,5 85,1 9,5
84 X93 Yesil 27 83,4 6.8
85 X94 Yesil 25,9 81,3 6,6
86 X95 Yesil 25,6 80,9 53
87 X96 Yesil 25,8 80,6 6.8
88 X97 Yesil 26,1 80,8 6,4
89 X98 Yesil 26,8 82,3 6.8
90 X101 Yesil 26,1 83,7 6.2
91 X102 Yesil 274 85,5 74
92 X103 - - - -

93 X104 Yesil 27.8 84,6 7.2
94 X106 Yesil 25,9 81,5 6,1

-: Lif miktarinin yeterli olmamasi nedeniyle 6l¢im yapilamamustir.
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4.2.2. Yesil x Nazilli 84 F, generasyonunda lif rengi degerleri ile ilgili

fenotipik acilmalar

Ebeveyn bitkiler ile F, generasyonu bitkilerinin lif renk analizlerine (L, a,

b, AL, Aa, Ab, AE) ait veriler Cizelge 4.2°de yer almaktadir.

Cizelge 4.2. Ebeveynler ile F, generasyonu bitkilerinin lif rengi degerleri 6l¢tim

sonuglart.

SiraNo | Ornek No L a b AL Aa Ab AE
P1 Anne 57,59 0,58 20,4 -35,6 2,9 22,55 42,28
P2 Baba 85,97 3,18 9,71 -7,2 0,29 11,87 13,96

1 X2 70,25 0,91 19,27 -22,94 0,63 21,43 31,49
2 X3 69,1 -1,84 15,59 -24,09 -2,12 17,74 30,11
3 X4 71,19 | -1,73 | 1504 22 2,01 172 28,08
4 X5 67,01 -3,21 13,99 -25,1 -3,49 16,15 30,19
5 X7 75,88 1,22 16,12 -17,31 0,92 18,27 25,27
6 X8 70,71 | -0,93 | 1625 | -22.48 | -121 18,41 | 29,11
7 X9 6854 | 059 | 16,99 | -24.66 | -0.85 1895 | 3122
8 X10 68,6 0,5 14,73 -24,59 0,22 16,88 29,87
9 X11 59.63 | 10,01 | 2452 | 3356 | 9.73 2667 | 44,07
10 X12 69,8 1,95 | 1497 | 2339 | 223 17,13 | 29,22
11 X13 74,89 -0,81 15,45 -18,3 -1,09 17,6 25,52
12 X14 71,94 -1,52 15,85 -21,25 -1,8 18 27,99
13 X15 75,79 0,79 14,74 -17,4 0,07 16,89 24,31
14 X16 70,32 0,16 15,86 -22,87 -0,12 18,02 29,13
15 X17 66,62 -0,09 18,34 -26,57 -0,37 20,5 33,63
16 X18 69,45 0,33 15,85 -23,55 0,05 18,01 29,89
17 X19 71,3 -0,59 19,01 -21,9 -0,87 21,16 30,52
18 X20 67,69 -1,13 17,86 -25,5 -1,41 20,02 32,35
19 X21 64,77 0,85 18,85 -26,76 0,57 21 34,13
20 X22 65,38 -1,86 15,58 -27,81 -2,14 17,73 31,36
21 X23 71,86 -0,05 17,69 -21,34 -0,33 19,84 29,18
22 X24 699 | -149 | 1506 | 2329 | -1,77 1722 | 29,08
23 X25 70,28 -0,88 19,39 -22,62 -1,16 21,55 31,52
24 X26 63,09 0,45 15,61 -29,77 0,17 17,77 35,06
25 X217 67,71 0,81 18,85 -25,38 0,53 21 33,04
26 X28 68,66 | -095 | 1635 | 2455 | -123 18,5 30,95
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27 X29 7031 | 2,03 | 16,17 | 22,88 | -229 | 1833 | 29,86
28 X30 71,98 | -04 145 | 22,58 | -091 16,66 | 28,12
29 X31 72,16 | -092 | 17,06 | 21,04 | -12 1922 | 28,63
30 X32 73,62 | -032 153 | -19,58 | -0,6 1745 | 2639
31 X33 - - - - - - -

32 X34 70,92 | -041 | 13,73 | 2228 | -0,69 | 1589 | 27,66
33 X36 62,7 -0,8 15,71 | -3049 | -1,07 | 17.87 | 3542
34 X37 69,98 | -042 | 1572 | 2321 | -07 17.88 | 296
35 X38 72,00 | -122 14 | 2111 | -15 16,16 | 26,72
36 X39 - - - - - - -

37 X42 7037 | -0,73 | 1405 | 22,82 | -1,01 1621 | 28,57
38 X43 67,85 | 0,11 1822 | 2534 | -0,16 | 2037 | 32,76
39 X44 64,85 | 0,51 18,04 | 2835 | 021 202 | 3491
40 X45 6541 | 067 | 1759 | 27.62 | -0,95 | 19,74 | 34,01
41 X46 6493 | -134 | 1924 | 283 | -1,62 | 21,58 | 35,71
42 X47 7424 | -023 | 14,13 | -18,96 | -0,51 1629 | 25,05
43 X438 6571 | -134 | 1752 | 2749 | -1,62 | 19,68 | 33,89
44 X49 71,53 | -041 | 1621 | 21,68 | -0,69 | 1837 | 28,53
45 X51 73,3 033 | 1347 | -199 | -0,84 | 1562 | 2547
46 X52 69,6 | -1,06 | 18,75 | 2359 | -134 | 2088 | 31,73
47 X53 662 | -1,65 | 1601 | 26,76 | -1,93 18,17 | 32,61
48 X54 66,3 | -028 | 18,02 | -289 0,4 20,17 | 34,04
49 X55 69,57 | 0,03 | 1291 | 2356 | -024 | 1506 | 28,03
50 X56 6687 | -1,13 | 1421 | 2633 | -141 1637 | 31,15
51 X57 6722 | -107 | 16,04 | 2597 | -135 | 18,19 | 31,82
52 X58 72 037 | 1684 | 21,19 | -0,65 19 28,49
53 X59 69,3 | -0,74 | 1639 | -23.86 | -1,02 | 1854 | 304
54 X60 7093 | -0,15 | 1639 | 2227 | -043 | 18,55 | 29,03
55 X61 7534 | -021 | 13,02 | -18 049 | 1517 | 23,66
56 X62 72,17 | -0,03 | 1449 | 21,03 | -031 16,64 | 26,96
57 X63 71,88 | 099 | 1487 | 2131 | 071 17,02 | 2748
58 X64 7381 | 037 | 12,75 | -1938 | 0,09 1491 | 24,49
59 X65 67,16 | 066 | 19,19 | -26 0,18 2134 | 338
60 X66 7334 | -021 | 13,11 | -19.86 | -049 | 1526 | 25,08
61 X68 6545 | 931 | 2233 | -27,75 | 9,03 2449 | 38,11
62 X69 69,13 1 17,65 | 24,06 | 0,72 19,81 31,2
63 X70 68,82 | 1,04 | 1477 | 2438 | 0,77 1692 | 29,76
64 X71 7409 | 046 | 1401 | -191 | 0,18 16,16 | 25,03
65 X72 66,61 | 203 | 1599 | 26,59 | -231 18,14 | 32,43
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66 X73 67,94 | -0,69 | 1542 | 2525 | -0,96 | 17,58 | 30,83
67 X74 6444 | -14 1589 | 28,79 | -1,68 | 18,04 | 3431
68 X75 66,1 | -137 | 17,67 | 27,1 | -1,65 | 19,82 | 33,68
69 X77 68,42 | -051 | 18,78 | 24,78 | -0,79 | 2094 | 32,47
70 X78 7181 | -0,71 | 1835 | 21,39 | -0,99 20,5 | 29,65
71 X79 725 | -0.86 | 1522 | 20,69 | -1,14 | 1737 | 2749
72 X80 6592 | -141 | 1648 | 2727 | -1,68 | 18,63 | 33,25
73 X381 68,56 | -148 | 1599 | 2464 | -1,76 | 18,15 | 30,75
74 X82 6824 | 1,12 | 1556 | -2495 | 084 17,72 | 30,72
75 X83 6623 | -0,15 | 1494 | 27 043 | 17,09 | 32,06
76 X84 70,16 | 0,04 | 1445 | -23,06 | -023 16,6 | 28,53
77 X85 70,63 | -0,55 | 15,56 | -22,56 | -0.83 | 17,71 | 2851
78 X86 73,6 | -0,66 | 1538 | -19.87 | -094 | 1753 | 2634
79 X87 742 | -0,75 | 13,66 | -1899 | -1,03 | 1581 | 24,77
80 X88 71,17 | -1,58 | 1699 | -22,03 | -1,86 | 19,14 | 29,44
81 X89 66,49 | -1,02 | 1628 | -26,71 | -13 1844 | 32,52
82 X90 67,77 | -045 | 1749 | -2543 | -0,73 | 1967 | 323
83 X91 86,82 | -0,09 | 478 | -638 | -0,35 6,94 9,49
84 X93 70,01 | -1,6 1632 | -23,19 | -0,74 | 1847 | 3146
85 X94 63,45 | -0,68 | 1652 | 2474 | -096 | 18,67 | 31,15
86 X95 63,28 | -1,84 193 | 2512 | 2,12 | 2146 | 3323
87 X96 70,05 | 0,31 18,44 | 23,14 | 0,03 206 | 31,05
88 X97 73,09 | -0,67 | 18,19 | 20,16 | -0,95 | 2034 | 28,78
89 X98 69,2 | -029 | 1732 | 2333 | -0,57 | 1948 | 31,06
90 X101 70,04 | -147 | 1638 | 23,15 | -1,75 | 18,53 | 29,85
91 X102 68,07 | 316 | 1784 | 2513 | -3.44 198 | 3222
92 X103 - - - - - - -

93 X104 6738 | -0,75 | 16,78 | 2581 | -1,03 | 1893 | 32,12
94 X106 87,37 | 035 | 345 | -58 | -0,63 5,61 8,12

-: Lif miktarinin yeterli olmamasi nedeniyle 6l¢iim yapilamamustir.

L: Siyah-beyaz; L=0 siyah, L=100 beyaz rengi temsil etmektedir, renk parlakligin1 verir.
a: Kirmizi-yesil; pozitif deger kirmizi rengi, negatif deger ise yesil rengi belirtmektedir.
b: Sari-mavi; pozitif deger sar1 rengi, negatif deger ise mavi rengi belirtmektedir.

AL: Toplam (siyah-beyaz) renk degisimini vermektedir.

Aa: Toplam (kirmizi-yesil) renk degisimini vermektedir.

Ab: Toplam (sari-mavi) renk degisimini vermektedir.

AE: Birbirinden bagimsiz olarak incelenmis toplam renk degisimini vermektedir.
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4.2.3. Frekans grafikleri

Lif fiziksel ozelliklerine iliskin Ol¢lim degerlerinin Yesil x Nazilli 84
acilim popiilasyonundaki dagilimlarini gosteren frekans grafikleri asagida (Sekil

4.2, 4.3 ve 4.4) yer almaktadir.

Lif uzunluguna iliskin frekans grafigi olusturuldugunda; 16,9<20 mm
araliginda 1 birey, 20<24 mm araliginda 1 birey, 24<28 mm aralifinda 85 birey
ve 28-29,5 araliginda ise 2 birey yer almistir. Sekil 4.2°de Yesil x Nazilli 84
melezi F, generasyonunda lif uzunlugu degerlerinin birey sayisina gore dagilim

grafigi sunulmustur.

90
80
70
60
50
40
30
20
10

Birey Sayisi

16,9<20 20<24 24<28 28-29,5

Lif Uzunlugu (mm)

Sekil 4.2. Yesil x Nazilli 84 melezi F, generasyonunda lif uzunlugu degerlerinin birey sayisina

gore dagilim grafigi.

Lif uniformitesi (lif uzunluk uyumu) ile ilgili verilere bakildiginda; 3
bireyin % 77,4<80 araliginda, 22 bireyin % 80<82 aralifinda, 33 bireyin % 82<84
araliginda, 29 bireyin % 84<86 araliginda ve 1 bireyin % 86-87 araliginda yer
aldig1 belirlenmistir. Sekil 4.3’de Yesil x Nazilli 84 melezi F, generasyonunda lif

uniformitesi degerlerinin birey sayisina gore dagilim grafigi verilmistir.
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Sekil 4.3. Yesil x Nazilli 84 melezi F, generasyonunda lif uniformitesi degerlerinin birey sayisina

gore dagilim grafigi.

Lif elastikiyetine iliskin Ol¢iimler degerlendirildiginde; 3 bireyin %
4,4<5,4 araliginda, 24 bireyin % 5,4<6,4 araliginda, 51 bireyin % 6,4<74
araliginda, 10 bireyin % 7,4<8,4 araliginda ve 1 bireyin ise % 8,4-9,5 araliginda
yer aldig1 goriilmiistiir. Sekil 4.4’de Yesil x Nazilli 84 melezi F, generasyonunda

lif elastikiyetine iliskin degerlerinin birey sayisina gore dagilim grafigi verilmistir.
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Lif Elastikiyeti (%)

Sekil 4.4. Yesil x Nazilli 84 melezi F, generasyonunda lif elastikiyeti degerlerinin birey sayisina

gore dagilim grafigi.

4.2.4. istatistik veriler

Yesil x Nazilli 84 melezi F, bireylerinde Olglimlenen lif fiziksel
degerlerine iliskin temel istatistik parametreleri Microsoft Office Excel programi

ile hesaplanmustir. Lif uzunlugu, lif uniformitesi ve lif elastikiyeti 6zelliklerine
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iliskin degerlerin minimum, maksimum, ortalama, varyans, standart sapma ve

degisim katsayis1 degerleri Cizelge 4.3’de verilmistir.

Cizelge 4.3. Yesil x Nazilli 84 melezi F; bireylerinin lif fiziksel 6zelliklerine
iligkin degerlerin minimum, maksimum, ortalama, varyans, standart

sapma ve degisim katsayis1 (CV) degerleri.

Min. Mak. Ort. Varyans Standart CV (%)
Sapma
Uzunluk 16,9 29,5 26,3 2,21 1,49 5,65
Uniformite 77,4 87 83,04 2,92 1,71 2,06
Elastikiyet 4.4 9,5 6,67 0,53 0,73 10,89

4.2.5. X* ve kalitim analizleri

Yesil x Nazilli 84 melezi F; bireylerinde 6l¢iimlenen lif fiziksel 6zellikleri
ve renk degerlerine (L ve a) iliskin X* ve kalitim analizleri TARIST (Tarimsal

Arastirma Istatistik) Programi kullanilarak gergeklestirilmistir.

F, popiilasyonunda lif rengi dagilimi i¢in X* analizi sonuglar Cizelge

4.4°de yer almaktadir.

Cizelge 4.4. F, popiilasyonunda lif rengi dagilimi i¢in X* analiz sonuglart.

X’ P (%5)
Beyaz 0,025
Yesil 0,0086
Toplam 0,0336 3,84

X? toplam degeri

olan 0,0336, % 5 olasilik tablo degeri olan 3,84

degerinden kiiciik oldugu icin, lif rengi 3:1 acilim teorisine uymaktadir. Bu

nedenle, yesil rengin tek gen tarafindan idare edildigi sOylenebilir.
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Bununla birlikte, Yesil x Nazilli 84 melezinin F, generasyonunda lif
fiziksel 6zellikleri ve lif renk degerleri ile yapilan kalitim analizlerinde asagidaki

sonugclar elde edilmistir:

Lif uzunlugu, yapilan X* analizleri sonucu herhangi bir agilim teorisine
uymamaktadir. Bu nedenle, ¢ok genli (poligenik) bir kalitim gostermekte ve lif

uzunlugunun artig1 ve azalis1 yoniinde transgresif agilma gozlenmektedir.

Lif uniformitesi, yapilan X? analizleri sonucu herhangi bir agilim teorisine
uymamaktadir. Bu nedenle, c¢ok genli bir kaliim gostermekte ve lif

uniformitesinin artig1 yoniinde transgresif acilma gézlenmektedir

Lif elastikiyetinin, yapilan X° analizi sonucunda digenik bir kalitim
gosterdigi, ancak 15:1 oraninda epistatik interaksiyon sergiledigi ve agilmanin ¢ift
dominant epistasi seklinde oldugu belirlenmistir. Lif elastikiyetinin artis1 ve
azalist yoOniinde transgresif acilma gozlenmektedir. Cizelge 4.5’de F,

popiilasyonunda lif elastikiyeti 6zelligi icin X* analiz sonuglar1 yer almaktadir.

Cizelge 4.5. F, popiilasyonunda lif elastikiyeti 6zelligi i¢in X* analiz sonuglart.

X? P (%5)
15 0,29
1 2,7
Toplam 2,75 3,84

X? toplam degeri olan 2,75, % 5 olasilik tablo degeri olan 3,84 degerinden

kiiciik oldugu i¢in lif elastikiyeti 15:1 agilim teorisine uymaktadir.

L degerinin, yapilan X* analizleri sonucu herhangi bir a¢ilim teorisine

uymadig1 ve bu nedenle ¢ok genli bir kalitim gdsterdigi belirlenmistir.

a degerinin ise, yapilan X* analizleri sonucu herhangi bir a¢ilim teorisine
uymadigi, bu nedenle ¢ok genli bir kalitim gosterdigi, ayrica diisiik ve yiiksek a

degeri bakimindan transgresif acilmalarin s6z konusu oldugu belirlenmistir.
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4.2.6. Korelasyon analizleri

Yesil x Nazilli 84 melezi F, popiilasyonunda lif fiziksel 6zellikleri ve renk
degerleri ile ilgili korelasyon analizleri TARIST Program kullanilarak
yapilmistir. Cizelge 4.6’da F, popiilasyonuna ait korelasyon sonuglari yer

almaktadir. Buna gore;

Lif uzunlugu, lif uniformitesi ile pozitif (% 22) ve P<0,05 ile énemli, lif
elastikiyeti ile ise pozitif (% 41) ve P<0,01 ile o6nemli bir korelasyon
gostermektedir. Bununla birlikte lif uniformitesi, elastikiyet ile pozitif (% 51) ve

onemli (P<0,01) bir iliski gostermektedir.

Lif renk verilerine bakildiginda; L degerinin b degeri ile pozitif (% 27) ve
% 1 diizeyinde 6nemli (P<0,01), diger yandan AL, Aa, Ab, ve AE degerleri ile
negatif yonde ve % 1 diizeyinde onemli (P<0,01) bir iliski gosterdigi

anlasilmaktadir.

Bununla birlikte, a degeri, b, Aa ve Ab degerleri ile sirasiyla % 29, % 62

ve % 28 olmak tizere 6nemli (P<0,01) bir korelasyon sergilemektedir.

b degerinin, AL ile negatif (% 81) ve P<0,01 ile 6nemli, Aa ile negatif (%
22) ve P<0,05 ile 6nemli ve Ab ile ise pozitif (% 52) ve P<0,01 ile 6nemli bir

iliski i¢inde oldugu belirlenmistir.

Diger yandan, AL degerinin Aa (% 47) ile, Aa degerinin Ab (% 52) ve AE
(% 63) ile, Ab degerininse AE (% 87) ile pozitif ve dnemli (P<0,01) bir korelasyon

gosterdigi belirlenmistir.
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Cizelge 4.6. F, popiilasyonunda lif fiziksel 6zellikleri ve renk degerleri ile ilgili

korelasyon tablosu.

Ozellik Uzunluk | Uniformite | Elastikiyet | L a b AL Aa Ab
Uniformite | 0,22*

Elastikiyet | 0,41%* | 0,51%%*

L 0,07 0,11 0,08

a 0,06 0,16 0,17 -0,01

b -0,02 0,19 0,01 0,27%* | 0,29%*

AL 0,06 -0,20 -0,07 -0,40**1-0,12 |-0,81%*

Aa 0,00 -0,09 -0,02 -0,73%* | 0,62%* | -0,22*% | 0,47**

ADb -0,06 0,01 -0,09 -0,64%** | 0,28%* | 0,52** |-0,14 |0,52%*

AE -0,10 -0,04 -0,07 -0,89** | 0,15 0,17 -0,01 [0,63**|0,87**

* saretli degerler % 5 diizeyinde dnemlidir.

** [saretli degerler % 1 diizeyinde dnemlidir.

4.3. Lif Fiziksel Ozelliklerine iliskin Genotipik Analizler
4.3.1. Yesil x Nazilli 84 F, generasyonunda genotipik acilmalar

F, generasyonundaki genotipik ac¢ilmalarin belirlenmesi i¢in AFLP
analizleri gerceklestirilmistir. DNA markir analizleri yapilirken, ebeveynlerde
polimorfizm goésteren DNA markirlar1  F, popililasyonundaki bireylere

uygulanmistir.
4.3.1.1. AFLP analizi

Cizelge 4.7°de AFLP kiti ile birlikte gelen standart primer
kombinasyonlarin1 gosteren tablonun {izerinde polimorfizm gosteren ve
gostermeyen (X ile gosterilmistir) primer kombinasyonlart ile polimorfizm
gosteren primer kombinasyonlarinin polimorfik bant sayilar1 yer almaktadir. Buna
gore; toplam 64 primer kombinasyonundan 52 adedi denenmis, 12 adedi
denenmemistir (- ile gosterilmistir). Denenen primer kombinasyonlarindan 26
adedi F, popiilasyonunda polimorfizm gostermistir. Polimorfizm gdsteren DNA

bantlar1 skorlanmig ve toplam 240 adet markir elde edilmistir.
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Cizelge 4.7. F, generasyonunda polimorfizm gdsteren AFLP primer

kombinasyonlar1 ve polimorfik bant sayilari.

EAAC 5 X 16 6 8 X X -
EAAG 12 X X X 4 11 X -
700 nm  "EACA 28 8 X 7 X X - -
EACC X 2 3 X X X - -
EACG X 5 X 6 X 2 -
EACT 16 X X 5 4 9 X -
800nm "EAGC 14 9 13 9 7 X - -
EAGG X 7 14 X X X - -

Asagida Yesil ve Nazilli 84 ebeveynleri ile F, popiilasyonunu olusturan
bireylerin AFLP primer kombinasyonlar1 ile polimorfizm gosteren bantlarina

iliskin baz jel goriintiileri (Sekil 4.5.a, 4.5.b, 4.6 ve 4.7) yer almaktadir.

MPIP2 12 3. B 404748 M

B —m=

1
(AN
(RN Y [ R

Sekil 4.5.a. Yesil ve Nazilli 84 ebeveynleri ile F, popiilasyonunu olusturan bireylerin
MCAAEAGC(800) primer kombinasyonu ile polimorfizm gosteren bantlarina iligkin
jel goriintiisii. (Sekilde 1. ve sonuncu kuyucuga molekiiler agirlik markirt (M), 2. ve
3. kuyucuklara ebeveynler (P1 ve P2), diger kuyucuklara ise F, bireylerine (1’den
48’e kadar) ait DNA’lar yiiklenmistir.)
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Sekil 4.5.b. Yesil ve Nazilli 84 ebeveynleri ile F, popiilasyonunu olusturan bireylerin
MCAAEAGC(800) primer kombinasyonu ile polimorfizm gésteren bantlarina iligkin
jel goriintiisii. (Sekilde 1. ve sonuncu kuyucuga molekiiler agirlik markiri (M), 2. ve
3. kuyucuklara ebeveynler (P1 ve P2), diger kuyucuklara ise F, bireylerine (49’dan
94’ kadar) ait DNA’lar yiiklenmistir.)

MPIF2]1 2 3. - L ABATARM

Sekil 4.6. Yesil ve Nazilli 84 ebeveynleri ile F, popiilasyonunu olusturan bireylerin

MCAGEAGC(800) primer kombinasyonu ile polimorfizm gdsteren bantlarma iliskin
jel gorlintiisii. (Sekilde 1. ve sonuncu kuyucuga molekiiler agirlik markir1 (M), 2. ve 3.
kuyucuklara ebeveynler (P1 ve P2), diger kuyucuklara ise F, bireylerine (1’den 48’e
kadar) ait DNA’lar yiiklenmistir.)
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Sekil 4.7. Yesil ve Nazilli 84 ebeveynleri ile F, popiilasyonunu olusturan bireylerin
MCAAEAAC(700) primer kombinasyonu ile polimorfizm gdsteren bantlarina iliskin
jel gortintiisii. (Sekilde 1. ve sonuncu kuyucuga molekiiler agirlik markir1 (M), 2. ve 3.
kuyucuklara ebeveynler (P1 ve P2), diger kuyucuklara ise F, bireylerine (47’den 94’¢
kadar) ait DNA’lar yiiklenmistir.)

4.4. Genom Haritalama Calismalari

Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda genom haritalama ¢aligmalari
MAPMAKER programinda gergeklestirilmistir. Haritalama calismasindan 6nce
text dosyasina doniistiiriilmiis olan skor sonuglart JOINMAP4 programinda
acilmis, yazim ve skorlama hatalar1 kontrol edilmistir. Tespit edilen az sayida
skorlama hatast jel goriintiilerine doniilerek kontrol edildikten sonra gerekli

diizeltmeler yapilmistir.

4.4.1. Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda genom haritalama

Yesil x Nazilli 84 acilim popiilasyonunda yapilan haritalama calismasi
sonucunda; elde edilen toplam 240 AFLP markirindan 123 adedi genom
haritasinda yer almis, geriye kalan 117 markir herhangi bir baglanti grubunda yer

alamamistir. Olusturulan genom haritas1 2068,5 cM olup, 27 baglant1 grubundan
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(LG) meydana gelmistir. Haritada iki markir arasi ortalama uzaklik 16,8 cM

olarak hesaplanmustir.

Sekil 4.8.a ve 4.8.b’de baglanti1 genom haritalar1 yer almaktadir. Sekil
4.8.a’da yer alan baglanti genom haritalart major gruplari, Sekil 4.8.b’de yer alan
ve yalniz iki markirdan olusan baglanti genom haritalar1 ise mindr gruplari

gostermektedir.

Uzaklk LG Markir
chi Mo Adi

I'"
{(67)  MCAAEACTIZ2
47 T
(54)  MCAAEAGGT Eanﬂakhk LG2 ngkerdl
230 T M
(174 MCTAERACS
(51)  MCAAEACGS
323 — M0
(85 MOAAEAGCS {124) MCAGEAGCT
LN E— |0 —
U {123) MCAGEAGCE J (2013 MCTCEAAGT
Uzakhk LG3  Markr Uzaklik LG4 htarkir
ch Mo Ad ch Mo Ad
l ~
2T MCAGEAGCTO (118) MCAGEACG3
2xdT
a0y —
(128 MCAGEAGC 1
LER (49 MCAAEACG2
MZ2PMCAGEAGTT2
200 —
a7Th—
a9y MCAAMEACGE
(a0 MCAAEACGE
06— |
i (138 MCAGEAGGS § (151 MCATEACA1

Sekil 4.8.a. Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda elde edilen baglanti genom haritalar1 (major
gruplar).
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tlarkar
Moo Ad

(118) MCAGEAGCT

{110y MCAGEACCT

{136) MCAGEAGGH

{119) MCAGEAGC?2

M8 —

338 —

222 —/

{181y MCTAEAAG2

Markir
Mo Adi

(140 MCAGEAGGTO

(121) MCAGEAGCS

(3 MCAAEAACT

(7)  MCAAEAACZ

Uzaklik LG6
ch

441 —

465 —

250 ——

Uzaklk LGB
o

™

16.8 —

108 =

12.1

12.6

218 —

156 7

16.6 —

markir
Mo Ad

(181) MCTAEACTZ

(B63) MCAAEACTS

(208) MCTCEAAGE

(209) MCTCEAAGY

Markir
Mo Adi

4 MCAAEAACH

(189 MCTAEACGE
B3 MCAAEACGE

(107) MCAGEAACTA

1126) MCAGEAGCY
173 MCTAEAACZ

(178) MCTAEAACT

(188) MCTAEACGS

B2 MCAAEACGH

(27 MCAAEACAS
B MCAGEAACH

(232) MCACEACCH

Sekil 4.8.a. (devam) Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda elde edilen baglant1 genom haritalar

(major gruplar).



Lzaklik LGO
chi

208

239

Uzaklik
ch

208

16.5

196

224

33

i arkar
Moo A

179 MCTAEAACS
E'H'S} MCTAEAACY
178 MCTAEAACS

(1867 MCTAEACGS

(234) MCACEAGGT

(77 MCTAEAACE

{189y MCTAEACGZ

ot
LG11 arkir
Mo Adi
Y
(184) MCTAEACG!
(1723 MCTAEAACT
(1373 MCAGEAGGT
(45) MCAAEACAZE
(130} MCAGEAGC13
(134) MCAGEAGGA
(190) MCTAEACT
(196 MCTAEAGCS
{95 MCAGEAACS
{30y MCAAEACAT
(33) MCAAEACAT4
"/

41

Uzaklk LG10
chl

38

228

Uzakhk LG12  Markir
chd Mo A

=

Markar

Mo Adi
(203 MCTCEAAGS

1233) MCACEACC?Z

(227 MCACEAGCS

(226) MCACEAGCY

(3%

i41)

{6

(2%

i12)

0.0

N )

Sekil 4.8.a. (devam) Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda elde

haritalar1 (major gruplar).

di

(128) MCAGEAGCE

MCAREACATE

MCAREACAZZ

MCAREACTTZ

MCAREACAR

MCAREAAGT

MCACEAC AR
MCACEACAS

edilen baglant1 genom



Lizaklik LG14 Markir

chd Mo Adi
i
ATMCAGEAG G
Mo
) MCAAEAACH
Pl
MEMMCATEACTI
FiTH TR
i METIMCATEACTS

Uzakhk LG16 Markr
chi Mo Ad

-
9 MCAAEAAGTS
142 ——
- (78) MCACEACAT
: (79) MCACEACAR
LlE ) s
98 MCAGEAACS
282
22) MCAAEACAZ
18.3
(23) MCAAEACAL
234
N (26) MCAASEACAY
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Lizaklk LG15  Markir

i Moo Adi
-
1) MCAAREAAGE
1849 —
13 MCAREAAGE
1849 =
75— (18] MCAAEAAGTO
) (16} MCAAEAAGTI
g6 —
(17 MCAAEAAGTZ
;T
] (18 MCAAEAAGTI
Uzaklik LGAF  Markir
chd Mo o Ad
-
43 MCAAEACAZY
140 =
(28 MCAAEACAS
167 =
(2217 MCTGEACGT
166 —
(222 MCTGEACGZ
136 —
(239) MCACEAGG2
7.2
(162) MCATEACTS

Sekil 4.8.a. (devam) Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda elde edilen baglant1 genom haritalar1

(major gruplar).
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Lzakhk LG18  Markr
chi

Mo Ad
™ Lzakhk LGA9  Markir
(29 MCAAEACA1D cht . Moo Ad
me — {(171) MCATEAGCH
194 ——
(471 MCAAEACAZE
(46) MCAREACAZT
245 —
(320 MCAAEACAT3 (38) MCAAEACATD
i — 199 —
(400 MCAAEACAZI (39) MCAAEACAZD
08— 2286 —
v (360 MCAAEACA1T J (44) MCAAEACAZS

Sekil 4.8.a. (devam) Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda elde edilen baglant1 genom haritalar

(major gruplar).

Lizakiik LG13 markir
i Moo Ad

™

(A1) MCAAEACATZ
Uzaklk LG200  Markir

Ch Mo Ad
— a
o (B MCAAEAAGT
Ma—
0 (14) MCAAEAAGH ) MCAAEAAGEZ
Lzakhk LG21  Markir Uzaklik LG22  Markir
ol Mo o Ad M Mo Ad
) =
JigE—= (721 MCACEACAT 4 — (T4 MCACEACAZ
J 7 (73) MCACEACAZ ' J— 75 MCACEACAd

Sekil 4.8.b. Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda elde edilen baglanti genom haritalar1 (minér
gruplar).
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Uzakhk LG23  Markir
cht Mo Adi Uzakhk LG24  Markir
chl Mo o Ad

(88) MCAAEAGCH a

(00 MCAGEAACT
i R ey

(1500 MCATEAACE (101) MCAGEAACSH

zakhk LG2%  Markr

ch Mo Adi Uzakilk LG26  Markir
& i Mo Ad
(104) MCAGEAACT =
(143) MCAGEAGG13
B e—
AT
[ (109) MCAGEAAC1E J— (144) MCAGEAGG14

Uzakhk LG2F  Markir
ch Mo Adi
"

(236) MCACEAGGS

271

(237) MCACEAGGS

Sekil 4.8.b. (devam) Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda elde edilen baglanti genom haritalari

(mindr gruplar).

Cizelge 4.8.de F, popiilasyonuna ait genom haritasinda yer alan major ve

mindr baglant1 gruplar1 ve 6zellikleri yer almaktadir. Buna gore;

Baglantt Grubu 1 (LGI), 115,8 c¢cM uzunlugunda ve 5 markirdan
olusmaktadir. Markirlar haritanin % 4,06’smm1  olusturmuslardir. Iki markar
arasindaki ortalama uzaklik 23,16 cM olarak hesaplanmistir. Bu grupta yer alan

markirlarin adlar Sekil 4.8.a’da gosterilmistir.

LG2, MCTAEAAC3, MCAGEAGC7 ve MCTCEAAGI1 markirlarinin
haritalanmastyla olusturulmus bir baglant grubudur. iki markir arasi ortalama

uzaklik 19,67 olup toplam 59 ¢M uzunlugundadir.

LG3, LGS, LG18 ve LG19, 5 AFLP markirin haritalanmasi ile olusan
major gruplardir. Uzunluklart sirastyla 97,4, 117,6, 85,2 ve 81,9 cM olan bu
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baglanti gruplarinda iki markir aras1 ortalama uzakliklar sirasiyla 19,48, 23,52,

17,04 ve 16,38 cM olarak hesaplanmustir.

LG4, LG6, LG7, LG10 ve LG14, 4 markirdan olugan baglant1 gruplaridir.
Bu gruplarm uzunluklari sirasiyla 93,8, 115,6, 77,9, 68,1 ve 83 ¢cM’dir. iki markir
arasindaki ortalama uzakliklar ise sirasiyla 23,45, 28,9, 19,47, 17,02 ve 20,75
cM’dir.

LG8, olusturulan baglant1 haritalarinin i¢inde en fazla sayida markirin yer
aldig1 major bir gruptur. 12 markir ile haritanin % 9,76’s1m1 temsil etmektedir.
Toplam 150,6 ¢cM uzunlugunda olan haritada iki markir arasindaki ortalama

uzaklik 12,55 cM’dir.

LGY9 ve LG16, 7 markirin haritalanmas: ile olusan major baglanti
gruplaridir. 105,5 ve 123,8 ¢cM uzunlugunda olan bu gruplarda iki markir arasi

ortalama uzakliklar 15,07 ve 17,69 cM olarak hesaplanmustir.

LGI1, 183,6 cM wuzunlugu ile baglanti gruplarinin en biiylgiini
olusturmaktadir. 11 markirin haritalandig1 major grupta iki markir arasi ortalama

uzaklik 16,69 cM’dir.

LG12, 8 markirdan olusan 162,1 ¢cM uzunlugunda olan major bir baglanti
grubudur. Bu markirlar toplam genom haritasindaki markirlarin % 6,5’ini temsil
etmektedir. Iki markir arasindaki ortalama uzaklik 20,26 c¢M olarak

hesaplanmustir.

LG15 ve LG17, 6 markirin haritalanmasiyla olusan major gruplardir.
Sirasiyla 86,6 ve 78,1 ¢cM uzunlugunda olan bu gruplarda iki markir arasi

ortalama uzakliklar sirasiyla 14,43 ve 13,02 cM olarak hesaplanmustir.

LG13, LG20, LG21, LG22, LG23, LG24, LG2S5, LG26 ile LG27 gruplari,
2 markirdan olugan mindr baglanti gruplaridir. Mindr gruplarin ig¢inde en kisa
baglanti grubunu 3,2 cM ile LG21, en uzun baglant1 grubunu ise 35,1 cM ile
LG13 olusturmaktadir. Diger gruplar ise uzunluklari bakimindan kiiciikten

biiylige sirasiyla 6,4 cM ile LG22, 11,9 cM ile LG20, 21,7 cM ile LG26, 23,7 cM
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ile LG24, 26,7 cM ile LG25 ve 27,1 ¢cM ile LG23 ve LG27°dir. Min6r gruplarin
yalnizea iki markirin haritalanmasiyla olusmasi nedeniyle iki markir arasindaki

ortalama uzaklik hesabi1 yapilmamuistir.

Cizelge 4.8. F, popiilasyonu ile elde edilen genom haritasinda yer alan major ve

mindr baglant1 gruplar1 ve 6zellikleri.

Baglant1 Grubu Usanluk (cM) Markir Sayis: Iki Markir Aras1 Ortalama
(LG) Uzaklik (cM)
LGl 115,8 5 (% 4,06) 23,16
LG2 59 3 (% 2,44) 19,67
LG3 97,4 5 (% 4,06) 19,48
LG4 93,8 4 (% 3,25) 23,45
LG5 117,6 5 (% 4,06) 23,52
LG6 115,6 4 (% 3,25) 28,9
LG7 77,9 4 (% 3,25) 19,47
LG8 150,6 12 (% 9,76) 12,55
Major LG9 105,5 7 (% 5,69) 15,07
Gruplar LG10 68,1 4 (% 3,25) 17,02
LG11 183,6 11 (% 8,94) 16,69
LGI12 162,1 8 (% 6,50) 20,26
LG14 83 4 (% 3,25) 20,75
LGI15 86,6 6 (% 4,88) 14,43
LG16 123,8 7 (% 5,69) 17,69
LG17 78,1 6 (% 4,88) 13,02
LG18 85,2 5 (% 4,06) 17,04
LG19 81,9 5 (% 4,06) 16,38
LGI13 35,1 2 (%1,63) -
LG20 11,9 2 (%1,63) -
LG21 32 2 (%1,63) -
LG22 6,4 2 (%1,63) -
Minor
Gruplar LG23 27,1 2 (%1,63) -
LG24 23,7 2 (%1,63) -
LG25 26,7 2 (%1,63) -
LG26 21,7 2 (%1,63) -
LG27 27,1 2 (%1,63) -
TOPLAM 27 2068,5 123 (%100) 16,8
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4.5. QTL Analiz Calismalari

Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda QTL analizleri QGENE programi
kullanilarak yapilmistir. QTL analizleri i¢in markir verilerinin yaninda lif renk
degerleri ve fiziksel 6zellikleri ile ilgili fenotipik veriler de programa aktarilmstir.
Tek Markir Analizi kullanilarak gerceklestirilen analizler sonucunda lif renk ve

fiziksel ozellikleri ile ilgili QTL bolgeleri saptanmustir.

Asagida acilim popiilasyonunda lif uzunlugu, lif uniformitesi, lif
elastikiyeti, L, a, b, AL, Aa, Ab ve AE ozellikleri ile ilgili QTL’lerin belirlendigi

Tek Markir Analizi sonuglar1 yer almaktadir.
4.5.1. Lif uzunlugu ile ilgili QTL analizi

Cizelge 4.9°da acilim popiilasyonunda lif uzunlugu o6zelligi igin

gergeklestirilen Tek Markir Analizi sonuglart verilmektedir.

Yapilan analiz sonucuna gore; 4 adet markirin lif uzunlugu ile iliskili
oldugu belirlenmistir. Bu markirlardan 2 adedi (MCAAEACG7 ve
MCAAEACTI12) LGl ve MCTAEAAC2 LG8 iizerinde yer almakta,
MCATEACAS markir ise herhangi bir LG’de yer almamaktadir. LG1 iizerinde
yer alan markirlar en yliksek LOD degerlerine sahip olup, lif uzunlugu ile ilgili
fenotipik varyasyonun sirasiyla % 14,70 ve % 13,72’sini ag¢iklamaktadirlar.
LG8’de yer alan markir fenotipik varyasyonun % 9,39’unu, herhangi bir LG
tizerinde yer almayan MCATEACAS markirt ise fenotipik varyasyonun %
8,55’ini aciklamaktadir. Markirlarin yer aldigi LG numaralar;, R>, LOD ve P

degerleri Cizelge 4.9°da verilmistir.
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Cizelge 4.9. Tek Markir Analizi sonucu lif uzunlugu ile ilgili elde edilen bulgular.

Lif Uzunlugu (mm)
Markir Adi LG R’ LOD P
MCAAEACG?7 1 0,1470 2,9 0,0016
MCAAEACTI2 1 0,1372 2,82 0,0019
MCTAEAAC2 8 0,0939 1,82 0,0176
MCATEACAS5 - 0,0855 1,63 0,0268

4.5.2. Lif uniformitesi ile ilgili QTL analizi

Cizelge 4.10’da acilim popiilasyonunda lif uniformitesi 06zelligi igin

yapilan Tek Markir Analizi sonuglari yer almaktadir.

Lif uniformitesi i¢in yapilan analiz sonucunda &zellikle iliskili 2 QTL
tespit edilmis ancak her iki markirin da herhangi bir baglanti grubunda yer
almadigi  belirlenmigtir.  Uniformite ile iliskili  olduklar1  belirlenen
MCTCEAAG10 ve MCAGEAGGI1 markirlariin fenotipik varyasyonu agiklama
oranlar1 sirasiyla % 9,14 ve % 5,92°dir. Markirlarin yer aldigit LG numaralari, R2,

LOD ve P degerleri Cizelge 4.10°da verilmistir.

Cizelge 4.10. Tek Markir Analizi sonucu lif uniformitesi ile ilgili elde edilen

bulgular.
Lif Uniformitesi (%)
Markir Ad LG R’ LOD P
MCTCEAAGI10 - 0,0914 1,79 0,0187

MCAGEAGGI - 0,0592 1,18 0,0724
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4.5.3. Lif elastikiyeti ile ilgili QTL analizi

Cizelge 4.11°de Iif elastikiyeti ile ilgili QTL analizi sonuglari yer

almaktadir.

Tek markir analizi sonucunda; 2 markir lif elastikiyeti 6zelligi ile ilgili
bulunmustur. Bu markirlardan MCACEAGG®6, 2,48’lik LOD degeri ile tek basina
fenotipik varyasyonun % 12,17’sini agiklamaktadir. MCTAEACT4’nin ise
fenotipik varyasyonun % 7,95’ini aciklayabildigi tespit edilmistir. Bu markirlarin
ikisi de herhangi bir baglant1 grubunda yer alamamistir. Markirlarin bulundugu

LG numaralari, R*, LOD ve P degerleri Cizelge 4.11°de verilmistir.

Cizelge 4.11. Tek Markir Analizi sonucu lif elastikiyeti ile ilgili elde edilen

bulgular.
Lif Elastikiyeti (%)
Markir Adi LG R? LOD P
MCACEAGG6 - 0,1217 2,48 0,004
MCTAEACT4 - 0,0795 1,6 0,0284

4.5.4. L degeri ile ilgili QTL analizi

Cizelge 4.12°de agilim popiilasyonunda L degeri icin yapilan Tek Markar

Analizi sonuglar1 yer almaktadir.

Tek Markir Analizi sonucunda 5 markirin L degeri ile iligkili oldugu
belirlenmistir. LG12 1izerinde bulunan MCACEACAS ve MCACEACAG6
markirlart L degeri ile ilgili LOD degeri 3,11 olup, fenotipik varyasyonun %
14,56’sim1 agiklamaktadirlar. LG 15’de bulunan MCAAEAAGS8 markirinin
fenotipik  varyasyonu aciklama oranm1 % 11,12, LG20’de bulunan
MCAAEAAG2ninki % 9,85 ve herhangi bir LG iizerinde bulunmayan
MCAGEACC2 markiriin fenotipik varyasyonu aciklama oram ise % 8,66’dir.
Markirlarin yer aldigt LG numaralari, R?, LOD ve P degerleri Cizelge 4.12°de

verilmigtir.
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Cizelge 4.12. Tek Markir Analizi sonucu L degeri ile ilgili elde edilen bulgular.

L
Markir Adi LG R’ LOD P
MCACEACAS 12 0,1456 3,11 0,001
MCACEACAG6 12 0,1456 3,11 0,001
MCAAEAAGS 15 0,1112 2,33 0,0056
MCAAEAAG2 20 0,0985 2,05 0,0104
MCAGEACC2 - 0,0866 1,79 0,0186

4.5.5. a degeri ile ilgili QTL analizi

Cizelge 4.13°’de F, popiilasyonunda a degeri i¢in gergeklestirilen Tek

Markir Analizi sonuglar verilmektedir.

Yapilan analiz sonucunda; a degeri ile ilgili 4 farkli baglant1 grubunda yer
alan 4 adet markir belirlenmistir. MCTCEAAG1 markir1 LG2’de, MCTAEACG2
markirt LG9’da, MCACEACC2 markir1 LG10’da ve MCAAEACA13 markir ise
LG18’de lif renk degerlerinden a ile iliskili bulunmustur. Elde edilen QTL’ler
fenotipik varyasyonu % 8,51 ile % 12,99 arasinda agiklamaktadir. Markirlarin yer
aldig1 LG numaralari, R?, LOD ve P degerleri Cizelge 4.13’de verilmistir.

Cizelge 4.13. Tek Markir Analizi sonucu a degeri ile ilgili elde edilen bulgular.

Markir Adi LG R’ LOD P
MCACEACC2 10 0,1299 2,66 0,0027
MCTAEACG2 9 0,0866 1,79 0,0186
MCTCEAAGI 2 0,0851 1,7 0,0228

MCAAEACA13 18 0,1132 1,67 0,0256
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4.5.6. b degeri ile ilgili QTL analizi

Cizelge 4.14°de lif renk Olc¢limlerinden b degeri ile ilgili QTL analizi

sonuglar1 yer almaktadir.

Tek Markir Analizi sonucunda; b degeri ile ilgili bulunan 4 adet
markirdan 3’tinlin (MCACEACA7, MCAAEACA3 ve MCACEACAS) LG16
tizerinde yer aldigi, 4. markin (MCATEAGC4) ise herhangi bir baglanti
grubunda yer almadigi belirlenmistir. Markirlarin b degeri ile ilgili fenotipik
varyasyonu agiklama oranlart % 8,14 ile % 12,14 arasinda degismektedir.
Markirlarm yer aldigt LG numaralar, R>, LOD ve P degerleri Cizelge 4.14’de

verilmistir.

Cizelge 4.14. Tek Markir Analizi sonucu b degeri ile ilgili elde edilen bulgular.

b
Markir Ad LG R’ LOD P
MCACEACA7 16 0,1157 2,43 0,0045
MCAAEACA3 16 0,1214 2,39 0,0049
MCACEACAS 16 0,0871 1,8 0,0182
MCATEAGC4 - 0,0814 1,64 0,026

4.5.7. AL degeri ile ilgili QTL analizi

Cizelge 4.15°de F, popiilasyonunda AL degeri icin gerceklestirilen Tek

Markir Analizi sonuclar1 verilmektedir.

Analiz sonuclarina gore; AL degeri ile iliskili 8 adet QTL belirlenmistir.
Belirlenen QTL’lerden 2’si (MCACEACAS ve MCACEACAG6) LG12’de, diger
2’si (MCAAEAAGS ve MCAAEAAG6) LG15’de, 1 adedi (MCAGEACG?3)
LG4’de, 1 adedi (MCAAEACA3) LG16°da, bir digeri (MCAAEAAG2) LG20°de
yer almakta, 1 adedi (MCAGEACC?2) ise herhangi bir baglanti grubunda yer
almamaktadir. Markirlar icinde MCACEACAS ve MCACEACA6 2,99 LOD

degeri ile fenotipik varyasyonu % 14,04 oraninda, diger markirlarin fenotipik
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varyasyonu aciklama oranlar ise % 7,87 ile % 11,44 arasinda degismektedir.
Markirlarin bulundugu LG numaralari, R%, LOD ve P degerleri Cizelge 4.15’de

verilmistir.

Cizelge 4.15. Tek Markir Analizi sonucu AL degeri ile ilgili elde edilen bulgular.

AL
Markir Adi LG R’ LOD P
MCACEACAG6 12 0,1404 2,99 0,0013
MCACEACAS5 12 0,1404 2,99 0,0013
MCAAEAAGS 15 0,1144 2.4 0,0048
MCAAEAAG2 20 0,1040 2,17 0,008
MCAGEACC2 - 0,0880 1,82 0,0174
MCAAEACA3 16 0,0919 1,78 0,0192
MCAAEAAG6 15 0,0838 1,73 0,0212
MCAGEACG3 4 0,0787 1,62 0,0271

4.5.8. Aa degeri ile ilgili QTL analizi

Cizelge 4.16°da lif renk ol¢iimlerinden Aa degeri ile ilgili QTL analizi

sonuclar1 yer almaktadir.

Aa degeri ile ilgili QTL analiz sonuglarina gore; 4 farkli baglant1 grubunda
bulunan 4 adet markirin bu renk degeri ile ilgili oldugu tespit edilmistir. Bu
markirlardan MCACEACC?2 en yiiksek LOD (2,7) degerine sahip olup, fenotipik
varyasyonu % 13,18 oraninda aciklamaktadir. Diger markirlar MCTAEACG?2,
MCAAEACA13 ve MCTCEAAGTI fenotipik varyasyonu sirasiyla % 8,10, %
11,32 ve % 8,27 oraninda agiklamaktadir. Markirlarin bulundugu LG numaralari,

R% LOD ve P degerleri Cizelge 4.16°da yer almaktadir.




53

Cizelge 4.16. Tek Markir Analizi sonucu Aa degeri ile ilgili elde edilen bulgular.

Aa
Markir Ad LG R’ LOD P
MCACEACC2 10 0,1318 2,7 0,0025
MCTAEACG2 9 0,0810 1,67 0,0243
MCAAEACA13 18 0,1132 1,67 0,0256
MCTCEAAGI 2 0,0827 1,65 0,0255

4.5.9. Ab degeri ile ilgili QTL analizi

Cizelge 4.17°de Ab degeri ile ilgili QTL analizi sonuglar1 yer almaktadir.

Cizelge 4.17. Tek Markir Analizi sonucu Ab degeri ile ilgili elde edilen bulgular.

Ab
Markir Adi LG R’ LOD P
MCACEACA7 16 0,1157 2,43 0,0045
MCAAEACA3 16 0,1214 2,39 0,0049
MCACEACAS 16 0,0866 1,79 0,0186
MCATEAGC4 - 0,0804 1,62 0,0272

Analiz sonuglarma gore; LG16 iizerinde bulunan 3 adet markir
MCACEACA7, MCAAEACA3 ve MCACEACAS ile herhangi bir baglanti
grubunda yer almayan MCATEAGC4 Ab degeri ile iliskili bulunmustur. 2,43 ve
2,39’luk LOD degerleriyle fenotipik varyasyonu sirasiyla % 11,57 ve % 12,14
oraninda aciklayan MCACEACA7 ve MCAAEACA3 markirlarini, daha diisiik
LOD degerleriyle (1,79 ve 1,62) fenotipik varyasyonu sirastyla % 8,66 ve %8,04
oraninda agiklayan MCAAEACA3 ve MCACEACAS markirlar: takip etmektedir.
Markirlarin bulundugu LG numaralar;, R*, LOD ve P degerleri Cizelge 4.17°de

yer almaktadir.
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4.5.10. AE degeri ile ilgili QTL analizi

Asagida yer alan Cizelge 4.18’de F, popiilasyonunda AE degeri i¢in

gerceklestirilen Tek Markir Analizi sonuglar verilmektedir.

Yapilan analiz sonucunda; acilim popiilasyonunda AE degeri ile ilgili 6
adet QTL belirlenmistir. QTL’lerin 2’si (MCACEACAS ve MCACEACA®G)
LG12°de, 2’si (MCAAEAAG8 ve MCAAEAAG6) LGI5’de, 1’1
(MCAAEACA3) LG16 ve digeri MCAAEAAG?2) LG20 {izerinde yer almaktadir.
Markirlarin fenotipik varyasyonu agiklama orani ise % 7,82 ile % 11,93
arasindadir. Markirlarin bulundugu LG numaralari, R%, LOD ve P degerleri

Cizelge 4.18’de yer almaktadir.

Cizelge 4.18. Tek Markir Analizi sonucu AE degeri ile ilgili elde edilen bulgular.

AE
Markir Adi LG R’ LOD P
MCACEACAG6 12 0,1193 2,51 0,0037
MCACEACAS5 12 0,1193 2,51 0,0037
MCAAEACA3 16 0,1157 2,27 0,0065
MCAAEAAGS 15 0,0903 1,87 0,0155
MCAAEAAG2 20 0,0852 1,76 0,0199
MCAAEAAG6 15 0,0782 1,61 0,0277

Yapilan QTL analizleri sonucunda; lif fiziksel 6zellikleri ile ilgili 8, lif
renk degerleri ile ilgili 35 olmak {izere toplam 43 QTL belirlenmistir. Elde edilen
QTL’lerden 4’ lif uzunlugu, 2’si lif uniformitesi, 2’si lif elastikiyeti, 5’1 L degeri,
4’1 a degeri, 4’10 b degeri, 8’1 AL, 4’1i Aa, 4’li Ab ve 6’s1 ise AE degeri ile ilgili
bulunmustur. Lif fiziksel 6zellikleri ile ilgili QTL’lerin fenotipik varyasyonu %
5,9-14,7 arasinda agikladigi, renk degerleri ile ilgili QTL’lerin ise fenotipik
varyasyonu % 7,8-14,6 arasinda agikladigi belirlenmistir. Cizelge 4.19°da lif
fiziksel Ozellikleri ve renk degerleri ile ilgili belirlenen QTL’lerin sayis1 ve

fenotipik varyasyonu agiklama oranlar1 (% R?) verilmistir.
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Cizelge 4.19. Lif fiziksel ozellikleri ve renk degerleri ile ilgili QTL’lerin sayis1 ve

fenotipik varyasyonu agiklama oranlart (% R?).

QTL Sayist % R?
Uzunluk 4
Lif Fiziksel Ozellikleri Uniformite 2 5,9-14,7
Elastikiyet 2
L 5
a 4
b 4
Lif Renk Degerleri AL 8 7,8-14,6
Aa 4
Ab 4
AE 6
TOPLAM 43
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5. TARTISMA

Pamuk, Diinya genelinde 80’in iizerinde iilke tarafindan {iretimi yapilan ve
birgok iilkenin ekonomisinde birincil 6nem tagiyan en 6énemli dogal liftir. Upland
pamuk, uzun lifli pamuk veya Meksika pamugu olarak da bilinen G. hirsutum
bugiin Diinya pamuk tiretiminin % 90’1ndan fazlasina cevap vermektedir (Zhang
et al., 2008). Bununla birlikte, her ne kadar sentetik lifler tiiketilen lifler i¢erisinde
yiiksek bir paya sahip olsa da, son yillarda giderek 6nem kazanan cevre dostu
yaklasimlar ve {retim stratejileri insanlarin dogal ve organik {iriinlere olan
talebinde artisa neden olmustur. Dogal liflerdeki bir¢ok 6zelligin kimyasal liflere
kazandirilamamasi da pamugun ekonomik olarak Tiirkiye ve Diinya’daki

cazibesini artan bir sekilde korumasini saglamistir.

Tekstil ve boya endiistrilerindeki hizli teknolojik ilerlemeler beraberinde
onemli gevre problemlerini de getirmistir. Beyaz lifli pamugun renklendirilmesi
i¢in yapilan agartma ve boyama islemleri sirasinda kullanilan kimyasallar ¢evreye
ve insan sagligina olumsuz etkilerde bulunmaktadirlar. Bu kimyasallarin biiyiik
bir cogunlugu toksik ve kanserojen olup, alerji, deri rahatsizliklar1 ve diger saglik
problemlerine zemin hazirlamaktadirlar. Her yil milyon tonlarda iiretim yapan
tekstilin kullandig1 boya miktar1 ve atiksu olusumu diisiiniildiigiinde, bu islemlerin
cevre ve insan sagligi iizerindeki olumsuz etkileri kolayca anlasilabilir (Kaykioglu
and Debik, 2006; Dutt et al., 2004). Bununla birlikte, gerek boyar maddelerin
alimi ve gerekse oldukga giic olan atiksularin aritilmasi igin gereken maliyet
diistintildiiglinde, boyama iglemlerinin tekstil sanayinin girdi maliyetlerini artirdigi
da sdylenebilir. Bu nedenle, beyaz lif rengine sahip pamuga alternatif olarak dogal
renkli pamuklarin kullaniminin desteklenmesi gereklidir. Diger yandan, dogal
renkli pamuktaki lif veriminin ve kalitesinin (lifler siklikla kisa, zayif ve piiriizlii)
diisiik olmasi nedeniyle bu pamuklarin tekstilde kullanimlar1 yetersiz kalmistir.
Bu nedenle, bitki genetik miihendisligindeki son gelismeler renkli pamugun lif

kalitesinin iyilestirilmesi i¢in alternatif bir yaklasim sunmaktadir.

Son yillarda molekiiller markir teknikleri kullanilarak  erken
generasyonlarda istenilen Ozelliklere sahip bitkilerin belirlenmesi ve istenilen

ozellikleri tasiyan gen bolgelerinin ticari olarak kullanilan cesitlere aktarilmasi
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miimkiin hale gelmistir. Bu amaca ulasabilmek i¢in pamuk genom haritalarinin
yapilarak, hangi DNA markirinin lif kalite 6zellikleri ya da lif renk genleri ile
iliskili oldugunun belirlenmesi gerekmektedir. Boylelikle dogada var olan dogal
renkli pamuklara tekstil sanayi i¢in gerekli olan lif kalite 6zelliklerinin aktarilmasi
ile baz1 renkler bakimindan boyar madde kullanmaksizin {iretim yapabilme
olanaginin sunulmasi amaclanmaktadir. Bununla birlikte, gerek ¢evre ve insan
saghigina daha duyarli bir iiretim stratejisinin benimsenerek dogal {iriin
kullanimini tercih eden tiiketici grubunun isteklerine cevap verilmesi, gerekse

dogal liflerin ihracat sansinin artirilmasi saglanabilecektir.

Bu amagla, calismada farkli lif rengi ve lif fiziksel 6zelliklerine sahip G.
hirsutum (Yesil) ile G. hirsutum (Nazilli 84) genotiplerinin melezlenmesiyle tiir
ici genetik baglant1 haritasi olusturulmus ve bazi lif fiziksel ozellikleri (uzunluk,

uniformite ve elastikiyet) ve lif rengi ile ilgili QTL ler belirlenmistir.

Diinya genelinde pamuk {ireticilerinin temel amaci, yiiksek verimin
yaninda lif kalitesi Ozellikleri de iyi olan pamuk bitkileri yetistirmektir. Lif
uzunlugu, uniformitesi ve lif elastikiyeti gibi lif 6zellikleri pamuk lifinin kalitesini

belirleyen 6zelliklerdendir.

Lif uzunlugu, iplik kalitesini 6nemli 6lgiide etkileyen bir faktordiir. Lif
uzunlugu, iplik incelik sinirmni, elyafin diizglinliigiinii, mukavemeti ve makine
ayarlarmi etkilemektedir. Ayn1 zamanda lif uzunlugu, pamugun hangi amacla
kullanilabilecegi hakkinda fikir de verir. Ciinkii baz1 kumaslarin dokunmasinda
sadece uzun liflerden egrilmis iplikler kullanilabilir. Bu nedenle alinacak herhangi
bir pamuk partisinin uzunlugu ve uzunluk dagilimi bilinmelidir. Diger yandan,
herhangi bir liften iplik yapilabilmesi i¢in liflerin birbirine tutunmasi, sarilmasi
gerekir. Bunun ig¢inde liflerin yeterli uzunluga sahip olmasi gerekir. Uzunlugu 20
mm’den az olan lifler kaba ve disiik kaliteli olarak kabul edilmekte ve genel
olarak 24 mm ile 30 mm arasi lif uzunlugu tercih edilmektedir (Bdliikbasi, 2008).
Calismada yesil lif rengine sahip ebeveynin lif uzunlugu 18,5 mm, beyaz lif
rengine sahip ebeveynin lif uzunlugu ise 27,6 mm’dir. A¢ilim popiilasyonunda yer
alan bireylerin lif uzunlugu degerlerine (Cizelge 4.1) bakildiginda, degerlerin 16,9

mm ile 29,5 mm arasinda dagilim gosterdigi goriilmektedir. Sekil 4.2°de yer alan
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lif uzunluguna iligkin frekans grafiginde; 1 bireyin 16,9<20 mm, 1 bireyin 20<24
mm, 85 bireyin 24<28 mm ve 2 bireyin 28-29,5 mm arahiginda yer aldigi
goriilmektedir. Yesil lifli ebeveynin lif uzunlugu oldukea kisa (18,5 mm) olmasina
ragmen, agilim popiilasyonunda yer alan yalniz 2 birey (X17 ve X34) disindaki
tim bireylerin lif uzunluklarinin 24 mm’den uzun olmalar1 nedeniyle tekstilde
kullanim i¢in uygun oldugu, bu bireylerden 7 tanesinin lif uzunlugunun uzun lifli
ebeveynin lif uzunlugunun (27,6 mm) da iizerinde oldugu anlasilmaktadir. Bu
durumda bize bazi genotiplerde transgresif acilmalar oldugunu gostermektedir.
Calismamizdaki bulgulara benzer sekilde Joshi ve Chirde (1998) 40 adet G.
hirsutum melez kombinasyonu ile yaptiklar1 ¢alismada, segilen melez
kombinasyonlarindaki lif 6zelliklerinin renkli pamuk ebeveynlerinden daha iyi
oldugunu belirtmislerdir. Wang ve ark.’nin (2006) lif uzunluklar1 29,02 mm ve
27,41 mm olan G. hirsutum (ZMS12 ve 8891) ebeveynlerinin melezlenmesinden
elde edilen RIL bireyleri ile yaptiklar1 diger bir ¢alismada, RIL bireylerinin lif
uzunluklarinin 26,56 mm ile 30,78 mm arasinda degistigini rapor etmislerdir.
Bununla birlikte, lif uzunluklar sirasiyla 34,37 mm ve 30,51 mm olan iki farkli
Upland pamuk tiiriiniin melezlenmesiyle elde edilen RIL bitkilerine ait lif
uzunluklarinin 26,81 mm ile 37,5 mm arasinda oldugu gézlenmis ve bu ¢alismada
da transgresif agilmalarin oldugu Shen ve ark (2007) tarafindan bildirilmistir. Bu
calismalarla birlikte daha pek c¢ok calismada kullanilan pamuk agilim
popiilasyonlarini olusturan bireylere ait lif uzunluklarinda ¢alismamizda oldugu
gibi transgresif acilmalar oldugu rapor edilmistir: 28,3-36,7 mm (Shen et al.,
2005), 20,9-31,8 mm (Zhang et al., 2005b), 27,53-31,46 mm (Qin et al., 2008),
25,69-30,76 mm (Luan et al., 2009), 27,83-30,34 mm (Wu et al., 2009), 18,8-30,7
mm (Zhang et al, 2009) ve 24-31,12 mm (An et al., 2010). Biitin bu

caligmalardaki transgresif agilmalar bulgularimizi desteklemektedir.

Lif uniformitesi (lif uzunluk uyumu) pamuk kalitesine etki eden diger bir
faktor olup, uniformite arttik¢a pamuk kalitesi iyilesir. Lif uniformitesi, lif
uzunlugunun dagilim diizglinligiinii  ifade eder ve iplik inceligi ile
mukavemetinde etkilidir. Diisiik uniformiteye sahip pamuk yiiksek oranda kisa lif
icerir. Bu tip pamuklar iplik kalitesinin diismesine neden olur (Boliikbasi, 2009).
Calismada Yesil x Nazilli 84 F, generasyonunda elde edilen uniformite degerleri

(Cizelge 4.1) % 77,4 ile % 87 arasinda dagilim gostermistir. Sekil 4.3’de yer alan
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frekans grafiginde; 3 birey % 77,4<80, 22 birey % 80<82, 33 birey % 82<84, 29
birey % 84<86 ve 1 birey % 86-87 araliginda yer almistir. Bu sonuglar Dig Ticaret
Miistesarligi’'nin pamuk alimlarindaki siniflandirma standartlarina (Boliikbasi,
2009) gore degerlendirildiginde; diisiik diizglinliik (% 77-79) gosteren 3 birey
disindaki bireylerin tamaminin > % 80 lif uniformitesi degeri ile normal ve Usti
diizgiinliikte olduklari, bu bireylerden 9’unun ise > % 85 ile uniformite agisindan
cok diizglin olarak nitelendirilebilecekleri sdylenebilir. Ayrica, calismada yesil
lifli ebeveynin lif uniformitesinin % 77 ve beyaz lifli ebeveynin lif
uniformitesinin % 85 oldugu g6z Oniinde bulunduruldugunda, agilim
popiilasyonunu olusturan bireylerden higbirinin yesil lifli ebeveynden daha diisiik
lif uniformitesine sahip olmadigi, buna karsin popiilasyonda yer alan 9 bireyin
beyaz lifli ebeveynin lif uniformitesinden daha yiiksek degere sahip oldugu
gorlilmektedir. Bu da bize agilim popiilasyonunda lif uniformitesinin artis
yoniinde transgresif bir acilma oldugunu gostermektedir. Zhang ve ark.’nin
(2005b) G. hirsutum Yumian 1 ve T586’nin melezlenmesiyle elde ettikleri F,3
bireyleri ile yaptiklart QTL calismasinda, sirasiyla % 81,25 ve % 87,96 olan
ebeveyn lif uniformite degerlerinin F,.; popiilasyonunda % 78,6 ile % 86,8
arasinda dagilim gosterdigi ifade edilmistir. Benzer sekilde Zhang ve ark.’nin
(2009) calismasinda da F,.; popiilasyonu bireylerindeki lif uniformitesi dagilimi
% 75,8 ile % 87,3 olup, ebeveyn lif uniformitesi degerlerine (% 79,3 ve % 86,1)
gore azalma yoniinde acilim gostermistir. Diger yandan, Wang ve ark. (2006)
calismalarinda kullandiklar1 RIL popiilasyonundaki uniformite dagiliminin %
82,91-91,02 oldugunu ve ebeveyn degerlerinden (% 84,33 ve % 85,03) hem
azalma hem de artma ydniinde ac¢ilmalarin oldugunu bildirmislerdir. Shen ve ark.
(2007) acilim popiilasyonu bireyleri uniformite degerlerinde (% 81,21-88,36)
ebeveyn degerlerine (% 85,34 ve % 87,53) gore azalma ve artma yOniinde
transgresif acilmalarin varligin1 rapor etmislerdir. Luan ve ark. (2009) da
calistiklart popiilasyonda lif uniformitesi degerlerinde (% 82,7-85,6) ebeveyn
degerlerine (% 83,66-84,19) gore benzer agilmalar belirlemislerdir. Calismamizda
ise lif uniformitesinin agilim popiilasyonunda yiiksek diizgilinliik yoniinde artis
gosterdigi gozlenmektedir. Goriildiigl gibi ¢aligmalardaki lif uniformite degerleri

kullanilan ebeveynlerin farkli olmasi nedeniyle farkli dagilimlar gostermislerdir.



60

Lif kalitesini etkileyen diger bir faktér de lif elastikiyetidir. Pamuktaki
dogal biikiimler iplik yapimini kolaylastirmaktadir ve biikiilme i¢in de belirli bir
elastikiyete ihtiya¢ vardir. Aksi halde elyafi iplik haline getirmek miimkiin
olmamaktadir. Uzama yetenegi olarak da adlandirilan lif elastikiyeti degeri % 3-
10 arasindadir (Boliikbasi, 2009). Calismada yesil lif rengine sahip ebeveynin lif
elastikiyeti % 4,5, beyaz lif rengine sahip ebeveynin lif elastikiyeti ise % 7,5 dir.
Acilim popiilasyonunda yer alan bireylerin lif uzunlugu degerlerine bakildiginda
(Cizelge 4.1) % 4,4 ile % 9,5 arasinda dagilim gosterdigi goriilmektedir. Dis
Ticaret Miistesarligi’nin  pamuk alimlarindaki smiflandirma standartlarina
(Boliikbasi, 2009) gore agilim popiilasyonunu olusturan sadece 3 bireyin
elastikiyet degerinin ¢ok diisiik (< % 4,8) oldugu, diger 3 bireyin diisiik elastikiyet
degerine (% 4,9-5,8) sahip oldugu ve geriye kalan 83 bireyin daha yiiksek
elastikiyet degerlerine sahip oldugu, yiiksek elastikiyet degerine sahip olan
bireylerden 1’ininse (X91) cok yiiksek elastikiyet degerine sahip oldugu (% 9,5)
belirlenmistir. Sekil 4.4’de yer alan Yesil x Nazilli 84 a¢ilim popiilasyonu
bireylerine ait lif elastikiyeti degerlerinin dagilimi incelendiginde; 3 bireyin %
4,4<5,4 araliginda, 24 bireyin % 5,4<6,4 araliginda, 51 bireyin % 6,4<7.4
araliginda, 10 bireyin % 7,4<8,4 araliginda ve 1 bireyin ise % 8,4-9,5 araliginda
yer aldigr gorilmiistiir. Calismamiza benzer sekilde Zhang ve ark. (2005b)
tarafindan G. hirsutum (Yumian 1 x T586) F,3 bireyleri ile yapilan ¢aligmada
sirastyla % 6,77 ve % 9,9 olan ebeveyn lif elastikiyeti degerlerinin agilim
popiilasyonunda dagiliminin % 5,8 ile % 10,3 arasinda oldugu belirlenmistir.
Shen ve ark.’nda (2005) ebeveyn lif elastikiyet degerleri % 4,7 ve % 6,7 olan
Upland pamuk c¢esitlerinin melezlenmesiyle elde edilen agilim popiilasyonundaki
elastikiyet degerlerinin % 5,1-7,7 arasinda dagilim gosterdigi rapor edilmistir.
Diger yandan Wang ve ark. (2006) da calismamizdakine benzer sekilde RIL
popiilasyonunda % 6,4 ile % 8,47 arasinda oldugu belirlenen lif elastikiyeti
degerlerinin ebeveyn degerlerine (% 6,83 ve % 7,31) gére azalma ve artma
yoniinde acilim gosterdigini bildirmislerdir. Bununla birlikte, a¢ilim popiilasyonu
bireylerindeki lif elastikiyeti degerleri Shen ve ark.’nda (2007) % 4,44-7,54, Qin
ve ark.’nda (2008) % 4,85-6,48, Luan ve ark.’nda (2009) % 6,1-6,73, Wu ve
ark.’nda (2009) % 4,75-9,75, Zhang ve ark.’nda (2009) % 4,7-10,3 ve An ve
ark.’nda (2010) % 4,25-9 ile ebeveyn degerlerinden daha diisiik ve/veya daha

yiliksek olarak rapor edilmistir. Calismamiz lif elastikiyeti sonuclar1 da yapilan
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tim bu c¢alismalarda oldugu gibi acilim popiilasyonunda lif elastikiyeti

degerlerinde transgresif acilmalarin oldugunu desteklemektedir.

Bununla birlikte, lif uzunlugu, uniformitesi ve elastikiyeti degerlerine
iligkin minimum, maksimum, ortalama, varyans, standart sapma ve degisim
katsayis1 (CV) degerleri Cizelge 4.3’de yer almaktadir. Buna goére agilim
poplilasyonunu olusturan bireylerin lif uzunlugu degerlerinde yapilan istatistik
hesaplar sonucunda; minimum 16,9 mm, maksimum 29,5 mm, ortalama 26,4 mm,
varyans 2,21, standart sapma 1,49 ve degisim katsayis1t % 5,65, lif uniformitesi
degerlerinde yapilan istatistik hesaplar sonucunda; minimum % 77,4, maksimum
% 87, ortalama % 83,04, varyans 2,92, standart sapma 1,71 ve degisim katsayis1
% 2,06, lif elastikiyeti degerlerinde yapilan istatistik hesaplar sonucunda ise
minimum % 4,4, maksimum % 9,5, ortalama % 6,67, varyans 0,53, standart
sapma 0,73 ve degisim katsayist % 10,89 olarak bulunmustur. Bu sonuglardan
hareketle, agilim popiilasyonu bireylerine ait lif fiziksel 6zelliklerinin icinde en
fazla degiskenligin elastikiyet 6zelliginde meydana geldigi, bu 6zelligi daha sonra
strastyla uzunluk ve uniformitenin takip ettigi sdylenebilir. Lin ve ark. (2005)
tarafindan, 69 G. hirsutum (Handan208) ve G. barbadense (Pima90) F, bireyine
ait lif uzunluk degerlerinde yapilan istatistiksel hesaplamalarda ortalamanin 31,95
mm ve standart sapmanin 1,467 oldugu sonucuna ulasilmistir. Bununla birlikte,
biri lif mutasyonuna sahip iki Upland pamuk ¢esidinin (MD17 x FM966) F,
poplilasyonunda yer alan bireylerin lif uzunluklarinin ortalamasi 28,03 mm ve
standart sapmasi 1,50, lif elastikiyeti ortalamas1 % 5,84 ve standart sapmas1 0,80
olarak hesaplanmistir (An et al., 2010). Zhang ve ark.’nin (2005b) ¢alismasinda
ortalama lif uzunlugu degeri 25,83 mm, standart sapma 2,31, uniformite
ortalamast % 83,14, standart sapmast 1,99 ve elastikiyet ortalamast % 7,84,
standart sapmasi1 0,85 bulunmustur. Bu c¢alismalardaki lif uzunlugu ile ilgili
degisim katsayilar1 (Standart Sapma/Ortalama) hesaplandiginda; % 4,59 (Lin ve
ark., 2005), % 5,35 (An ve ark., 2010) ve % 8,94 (Zhang ve ark., 2005b) olduklar1
gorlilmektedir. Buradan hareketle, An ve ark.’nin (2010) ¢alismasinda kullanilan
popiilasyonda yer alan bireylerin lif uzunluklarinin ¢alismamizdaki bireylerin lif
uzunluklar ile benzer degiskenlikler gosterdikleri ifade edilebilir. Lif uniformitesi
degisim katsayilarina bakildiginda, Zhang ve ark.’nin (2005b) degerinin (% 2,39)
calismamiz degerine (% 2,06) olduk¢a yakin oldugu ve bu nedenle
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popiilasyonlardaki lif uniformite degiskenliginin benzer oldugu sonucuna
varilabilir. Lif elastikiyeti degisim katsayilar1 hesaplandiginda ise, ¢aligmamiz
degerinin (% 10,89) Zhang ve ark.’nin (2005b) degeri (% 10,84) ile Ortlistiigi,
ancak An ve ark.’nin (2010) degerine gore (% 13) daha az degiskenlik gosterdigi

sOylenebilir.

Jambhale ve ark.’nin (1998) G. hirsutum tiriinde renkli pamuklarin
gelistirilmesi amaciyla Hindistan’da baglattiklar1 genetik 1slah programinda beyaz,
kahverengi ve yesil lifli ebeveynler melezlenerek F,, F,, BC; ve BC;
generasyonlart elde edilmis ve lif oOzellikleri c¢alistimistir. Gen etkilerinin
tahminlenmesi ile yapilan calismada, oOzelliklerin ¢ogunun kontroliinde hem
eklemeli hem de dominant gen etkilerinin rol oynadig1 ve ¢ift epistasinin varligi
saptanmis, F, ve geri melez generasyonlarinda daha biiyiik kozali, daha uzun ve
mukavemet bakimindan daha iyi 6zellikteki liflere sahip kahverengi ve yesil renk
lifleri veren pamuklar secilmistir. Calismamizda da yesil renkli liflere sahip lif
fiziksel 6zellikleri bakimindan rekombinant bireyler elde edilmistir (Cizelge 4.1).
Hem yesil renkli hem uzun lifli bireyler (X13: 27,6 mm, X21: 29 mm, X61: 27,7
mm, X85: 27,7 mm, X102: 27,4 mm, X104: 27,8 mm), hem yesil renkli hem ¢ok
yiiksek diizgiinliikteki liflere sahip bireyler (X7: % 85,3, X21: % 85,9, X57: %
85,4, X82: % 85,4, X102: % 85,5) ve hem yesil renkli hem yiiksek elastikiyetli
liflere sahip bireyler (X21: % 7,2, X74: % 7,6, X80: % 7,9, X83: % 7,5, X89: %
7,6, X102: % 7,4) acilim popiilasyonunda yer almaktadir. Elde edilen bu lif
ozelliklerine sahip bireyler ileriki generasyonlarda homozigotlasmalar1 saglanarak
bu hatlardan yeni cesitler gelistirilebilir. Price ve ark. (2001), Arizona Universitesi
tarafindan yetistirilen dogal acik tar¢indan yesil renge kadar degisen 4 farkli
pamuk c¢esidini karsilastirdiklarinda, en uzun, kaba ve dayanikli ¢cesidin sampanya
renkli pamuk hattt oldugunu ve en saglam ve en diizenli ipliklerin dogal yesil

renkli pamuklardan elde edildigini belirtmislerdir.

Ebeveyn bitkiler ile F, generasyonu bireylerinin lif renklerine ait veriler
Cizelge 4.1°de yer almaktadir. Buna gore F, generasyonu bitkilerinde renk
dagilimi icin yapilan X* analizi sonucunda (Cizelge 4.4) lif rengi dagilimmin 3:1
acilim gostermesi nedeniyle yesil rengin tek gen tarafindan idare edildigi

sOylenebilmektedir. Lif renginin Lc1, Lc2, Lc3, Le4, LeS ve Le6 olmak {izere altt
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lokusta yer alan bir grup gen tarafindan kontrol edildigi Silow (1944), Endrizzi ve
Kohel (1966) ve Kohel (1985) tarafindan, pamukta rengin beyaza gore baskin
oldugu Fletcher (1907) tarafindan ve Teksas yesili ile kahverengi lif renklerinin
her birinin tamamlanmamis dominant tek bir gen tarafindan kontrol edildigi de
Richmond (1943) tarafindan rapor edilmistir (Dutt et al., 2004). Dutt ve ark.
(2004) ise renkli pamugun tek bir Lcl dominant gen tarafindan kontrol edildigini
bildirmistir. Bu durum, pamuk lif renginin tek bir gen tarafindan idare edildigini
gostermekte ancak farkl literatiirlerde lif renk geninin ikiden fazla farkli lokusta
yer aldiginin agiklanmasi bu kalitimin melezlemelere katilan ebeveynlere bagl

olabilecegini ifade etmektedir.

F, generasyonunda yer alan bireylere ait lif uzunlugu ve lif uniformitesi
degerleri, yapilan X* analizleri sonucu herhangi bir agilim teorisine uymamustir.
Bu nedenle, lif uzunlugu ve uniformitesinin ¢ok genli bir kalitim gosterdigi
belirlenmistir. Diger yandan, acilm popiilasyonunda yapilan X* analizleri lif
elastikiyetinin digenik bir kalitim gosterdigini ve interaksiyonun ¢ift dominant
epistasi (15:1) seklinde oldugunu ortaya koymustur. Al-Rawi ve Kohel (1969), G.
hirsutum tiiriine ait 9 pamuk ¢esidinde yaptiklari diallel melez ¢alismalarinda, lif
uzunlugunda kismi dominant gen etkilerinin 6nemli oldugunu bildirmislerdir.
Khan ve ark. (1981), G. hirsutum L. tiirii iginde alt1 ¢esidin yer aldigi diallel
melezleme calismalarinda lif uzunlugunun dominant genlerle yonetildigini
bildirmislerdir. Diger yandan Kanoktip (1987), pamukta tiirler aras1 melezlerde
baz1 6zeliklerin kalitim ile ilgili arastirmasinda, lif uzunlugu 6zelliginin eklemeli
gen etkisiyle olustugu, ayrica dominansi ve interallelli§in etkin oldugunu
bildirmistir. Luckett (1989), 10 ebeveyn ile yapilan melez caligmasinda, lif
uzunlugu ozelliginin kalittminda eklemeli etkilerin 6nemli oldugunu, bu
Ozelliklerin kalitim derecesinin yiiksek olmasi sayesinde erken generasyonlarda
seleksiyon ve saf hat 1slahiin basarili olabilecegini bildirmistir. Subhan ve ark.
(2003), 8 Upland pamuk c¢esidinin diallel melezlemesi ile olusturulan F,
poplilasyonunda, lif uzunlugu o6zelliginin dominansi veya epistatik etkiler ile
yonetildigini bildirmislerdir. Creatham ve ark. (2003) tarafindan Avustralya
cesitleri ve yabani pamuk tiirlerinde lif kalitesi ve verimin gelistirilmesi ile ilgili
yapilan calismada, F, popiilasyonlarin1 olusturan bireylerden bazilarinin lif

uzunlugu degerlerinin ebeveynlere oranla daha iyi oldugu, lif elastikiyetinin hem
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eklemeli, hem de dominant gen etkileri ile idare edildigini bildirmislerdir.
Bununla birlikte, Chaudhary ve ark.’nda (2010) lif uzunlugu ve elastikiyetinde
dominansi ve epistatik etkilerin, lif uniformitesinde ise epistasisin etkili oldugu
rapor edilmistir. Goriildiigii gibi ¢esitli agilmalar gosteren popiilasyonlarda elde
edilen 1if uzunlugu, elastikiyet ve uniformite degerleri bulgularimizi

desteklemektedir.

L ve a lif renk rakamsal degerleri ile gergeklestirilen X* analizleri sonucu,
bu degerlerin herhangi bir agilim teorisine uymadiklari ve bu nedenle ¢ok genli bir
kalitim gdosterdikleri, bununla birlikte a degerinin diisiik ve yliksek degerler
bakimindan transgresif acilim gdosterdigi belirlenmistir (Cizelge 4.2). Yesil ve
Nazilli 84 ebeveynlerinin a degerleri sirasiyla 0,58 ve 3,18dir. Acilim
popiilasyonunu olusturan bireylerden 79’unda a degeri 0,58’den kii¢iik, 10’unda
0,58 ile 3,18 arasinda ve 2’sinde (X11 ve X68) a degeri 3,18’den oldukca
biiyiiktiir (sirasiyla 10,01 ve 9,31).

Cizelge 4.6°da F, popiilasyonunda lif fiziksel 6zellikleri ve renk degerleri
ile ilgili korelasyon sonuclart yer almaktadir. Buna goére lif uzunlugu, lif
uniformitesi ile pozitif (% 22) ve P<0,05 ile 6nemli, lif elastikiyeti ile ise pozitif
(% 41) ve P<0,01 ile 6nemli bir korelasyon sergilemekte, lif uniformitesi ise
elastikiyet ile pozitif (% 51) ve 6nemli (P<0,01) bir iligki gostermektedir. Abdel-
Salam (1994), iplik ve iplikg¢iligin son {irlin parametrelerinin, pamuk lifinin kalite
parametreleri tarafindan yonetildigini, lif uzunlugunun, uzunluk uniformitesi, kisa
lif igerigi, lif inceligi ve olgunlugu tarafindan belirlendigini belirtmislerdir. Diger
yandan, Ulloa ve Meredith (2000), MD5678ne x Prema melezinden elde edilen
F»3 melez popiilasyonu verilerinde gerceklestirdikleri korelasyon analizinde, lif
elastikiyetinin % 2,5 lif uzunlugu degeri ile negatif (% 17) ve P<0,0005 ile 6nemli
bir korelasyon gosterdigini rapor etmistir. Zhang ve ark. (2005b) tarafindan G.
hirsutum (Yumian 1 x T586) F».; bireylerinin lif fiziksel 6zellikleri i¢in yapilan
korelasyonlarda lif uzunlugunun, uniformite ile pozitif (% 68,42) ve Onemli
(P<0,001), ancak elastikiyet ile negatif (% 23,16) ve onemli (P<0,05) bir
iligkisinin oldugu gdsterilmis, lif uniformitesinin elastikiyet ile negatif (% 12,45)
bir korelasyon gosterdigi ancak bu degerin istatistiksel olarak anlamli olmadigi

belirlenmistir. Mei ve ark.’nin (2004) G. hirsutum (Acala 44) ve G. barbadense
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(Pima S-7) F, bireylerindeki lif oOzellikleri korelasyon sonuglarinda, lif
uzunlugunun elastikiyet ile pozitif (% 7) bir iliski gosterdigi ancak bu iliskinin
derecesinin istatistiksel olarak anlamli olmadigi gosterilmistir. Wang ve ark.
(2006) tarafindan G. hirsutum (ZMS12 x 8891) RIL bireyleri ile yapilan benzer
bir ¢alismada, lif uzunlugunun elastikiyet ve uniformite ile negatif, uniformitenin
elastikiyet ile pozitif bir korelasyon gosterdigi ancak uzunlugun uniformite ile ve
uniformitenin elastikiyet ile olan korelasyon derecelerinin istatistiksel olarak
anlaml1 olmadig1 gosterilmistir. Iki Upland pamuk tiiriiniin melezlenmesiyle elde
edilen RIL popiilasyonlarinda lif fiziksel 6zellikleri arasindaki korelasyon analizi,
lif uzunlugunun uniformite ile pozitif (% 35,4) ancak elastikiyet ile negatif (%
37,1) ve anlamli (P<0,01), elastikiyeti ise lif uniformitesi ile pozitif ancak
istatistiksel olarak onemsiz bir iliskisi oldugunu ortaya koymustur (Shen et al.,
2007). An ve ark. (2010) tarafindan olusturulan iki farkli F, haritalama
popiilasyonunda ise verim ve lif Ozelliklerine iliskin yapilan korelasyon
analizlerinde Ilif elastikiyetinin % 2,5 lif uzunlugu ile negatif (% 19) ancak
istatistiksel olarak onemsiz bir iligki gosterdigi ifade edilmistir. Goriildigl gibi
Ozellikler arasindaki korelasyonlarin derecesi ve yonii melezlemeye katilan

ebeveynlere gore degiskenlik gosterebilmektedir.

Lif renk verileri ile ilgili korelasyon analizlerine bakildiginda (Cizelge
4.6); L degerinin b degeri ile pozitif (% 27) ve % 1 diizeyinde 6nemli (P<0,01),
diger yandan AL, Aa, Ab, ve AE degerleri ile negatif yonde ve % 1 diizeyinde
onemli (P<0,01) bir iliski gosterdigi anlasilmaktadir. Bununla birlikte, a degeri, b,
Aa ve Ab degerleri ile sirasiyla % 29, % 62 ve % 28 olmak iizere 6nemli (P<0,01)
bir korelasyon sergilemektedir. b degerinin, AL ile negatif (% 81) ve P<0,01 ile
onemli, Aa ile negatif (% 22) ve P<0,05 ile 6nemli ve Ab ile ise pozitif (% 52) ve
P<0,01 ile 6nemli bir iligski icinde oldugu belirlenmistir. Diger yandan, AL
degerinin Aa (% 47) ile, Aa degerinin Ab (% 52) ve AE (% 63) ile, Ab degerininse
AE (% 87) ile pozitif ve dnemli (P<0,01) bir korelasyon gosterdigi belirlenmistir.

Molekiiler markirlar, 1slahta markira dayali seleksiyon, cesitlerin
tanimlanmasi ve genetik baglanti haritalarinin olusturulmasinda olduk¢a 6nemli
araglardir. Molekiiler markirlarin kalitimi temeline dayanan genetik baglanti

haritalari ile ilgilenilen genin markirlarinin tespit edilerek klonlanmasi ve 1slahta



66

markira dayali seleksiyonda kullanilmasi miimkiin hale gelmistir. Molekiiler
markirlarin en etkili kullanildig1 alan, birden ¢ok gen tarafindan idare edilen
kantitatif karakterlerin 1slah1 olmustur. Kantitatif 6zellik lokuslar1 ile yakin iliskili
molekiiler markirlarin kullanilmasi ile QTL’lerin segilerek 1slahin etkinliginin
artirilmasi, daha erken generasyonlarda istenilen Ozelliklere sahip bitkilerin
belirlenmesi ve ticari olarak kullanilan c¢esitlere istenilen 6zellikleri tasiyan gen
bolgelerinin kombine edilmesi saglanabilmektedir (Yiice, 2005; Collard et al.,
2005). Bu amaca ulasabilmek i¢in molekiiler markirlar kullanilarak pamuk genom
haritalarinin olusturulmasi, lif rengi ve kalitesi ile ilgili genlerle iliskili olan DNA
markirlarinin tespit edilmesi gereklidir. Boylece, istenen lif kalitesine sahip renkli
pamuk cesitlerinin elde edilmesi miimkiin olabilecek, tekstilde kullanilan boya
miktar1 ve maliyeti azalacak ve pamuk iiretiminin ¢evreye verdigi zarar onemli

Olciide azaltilmis olacaktir.

Bir bitki tlirtiniin genetik haritasinin yapilmasi i¢in ilk asama, uygun
ebeveynlerin segilerek agilim popiilasyonlarinin hazirlanmasidir. Glinlimiize kadar
farkli melez kombinasyonlar1 ile yapilmis pek ¢ok haritalama c¢aligmasi
mevcuttur. Pamukta tiir i¢i veya tiirler arasi yapilan haritalama ¢aligmalarinda F,
ve BC en c¢ok kullanilan popiilasyonlardir ¢iinkii genis RI popiilasyonlarini
olusturmak kolay degildir (Wu et al., 2009). Calismada genetik baglanti
haritasinin olusturulmasinda F, popiilasyonu kullanilmistir. Meredith (1990), F;,
F, melez ve ebeveynlerin verim, lif kalitesi ve farkli ¢evrelere olan etkilesimlerini
belirlemek amaciyla yiiriittiigii melezleme ¢alismasinda, lif kalitesi ve verim artisi
icin F, melezlerinin 6nemli bir potansiyele sahip oldugunu bildirmislerdir. Farkli
haritalama popiilasyonlarinin yaninda farkli markir teknikleri de kullanilarak
yapilan pek ¢ok genom haritalama ¢aligmasi bulunmaktadir (Zhang et al., 2003;
Mei et al., 2004; Lacape et al.; 2005, Zhang et al.; 2008; Zhang et al., 2009). Bu
calismada AFLP markir teknigi kullanilmistir. Polimorfizmlerin belirlenmesinde
olduk¢a etkili olan AFLP, yiiksek c¢oOziintirliiklii, hassas, iiretken ve diisiik
maliyetli dominant bir markirdir (Myers et al., 2009). Ancak her molekiiler markir
yonteminin avantajlarinin yaninda dezavantajlarinin da bulundugu dikkate

alinmalidir.
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Calismada G. hirsutum’un tiir i¢i melezlenmesinden (Yesil x Nazilli 84)
elde edilen 94 adet F, bireyi ile olusturulan genetik baglanti haritasinin toplam
uzunlugu 2068,5 cM olup, 27 LG’den meydana gelmistir. Toplam 123 AFLP
markirt ile olusturulan haritada iki markir arasi ortalama uzaklik 16,8 ¢cM olarak
hesaplanmistir. G. hirsutum genomunda ilk tiir i¢i molekiiler genetik baglanti
haritas1 96 G. hirsutum (HS46 x MARCABUSCAGS8US-1-88) F,3 bireyi ile
gergeklestirilen 865 ¢cM uzunlugundaki haritadir. 120 RFLP lokusuna sahip, 31
LG igeren haritada iki markir arasindaki ortalama uzaklik 7,2 ¢cM’dir (Shappley et
al., 1998a). Yaklasik ayni sayida F; bireyi ve markir sayisi ile olusturulan baglanti
haritalar1 karsilastirildiginda yakin sayida baglanti grubu elde edildigi, diger
yandan c¢aligmamizda elde edilen haritanin daha uzun olmasi nedeniyle pamuk
genomunun daha fazla kavrandigi, ancak ¢alismamizda haritalanan markirlarin
birbirlerinden ortalama olarak daha uzak oldugu goriilmektedir. Reinisch ve ark.,
(1994) G. hirsutum var. palmeri x G. barbadense K101 melezinden elde edilen 57
F, bireyi ile 4675 ¢cM uzunlugunda genetik baglanti haritasi olusturmuslardir. 683
RFLP markirt ile olusturulan harita 41 LG igcermekte olup, iki markir arasindaki
yaklagik uzaklik 6,8 cM’dir. Calismamizdan farkli olarak bu ¢alismada tiirler arasi
melezleme sonucu elde edilen F; popiilasyonu ile haritalama yapildigi, ayrica her
iki caligmada kullanilan markir yontemlerinin de farklilik gosterdigi
goriilmektedir. Bu calismalar1 takiben giiniimiize kadar pamukta farkli melez
kombinasyonlar1 ve farkli markir teknikleri kullanilarak pek c¢ok haritalama
calismast yapilmis ve buna bagli olarak farkli biyiikliiklere, baglanti grup
sayilarina ve markirlar arasi1 farkli uzakliklara sahip baglanti haritalar1 elde
edilmistir. Son yillarda yapilan pamuk genom haritas1 ¢aligmalar1 incelendiginde
de gerek calismalarda kullanilan ebeveynler ile ac¢ilim popiilasyonunu olusturan
birey sayilarinin, gerekse kullanilan markirlarin ¢alismamizdan farkli oldugu ve
bu nedenle de baglanti haritalarinin boyutu ve sayisi ile birlikte markirlar arasi
uzakliklarin farklilik gosterdigi goriilmektedir. Qin ve ark. (2008) tarafindan dort
farkli kendilenmis pamuk (G. hirsutum) hattindan elde edilen popiilasyon ile
2113,4 cM uzunlugunda 56 LG igeren bir baglanti haritasi olusturulmustur.
(Calismamizda elde edilen harita ile yakin uzunlukta ancak daha fazla sayida
baglanti grubuna sahip olan harita yine ¢alismamizdan farkli olarak 285 SSR ve
bir morfolojik markir ile elde edilmistir. Markirlar arasi uzakliklar ise ortalama

7,2 cM ile ¢calismamizdan daha diisiiktiir. Wu ve ark.’nin (2009) ¢alismasinda, HS
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46 ve MARCABUCAGS8US-1-88 ebeveynlerinden elde edilen 188 RIL ile elde
edilen baglanti haritasinda 125 adet SSR markirt kullanilarak 965 cM
uzunlugunda 24 LG’den olusan bir harita elde edilmistir. Her ne kadar
calismamizdakine yakin baglant1 grubu sayisi elde edilmis olsa da, ¢alismamiz ile
karsilastirildiginda genomun daha az bir boliimii haritalanabilmistir. Zhang ve
ark.’nin (2009) T586 ve Yumian 1 ebeveynleri ile elde ettikleri 270 adet F,.; ile
SSR, SRAP, morfolojik markir ve IT-IST markirlarim1 kullanarak olusturduklari
genetik baglanti haritas1 ise 60 LG’den olusan, 604 lokuslu ve 3140,9 cM
uzunlugundadir. Haritada iki markir arasi ortalama uzaklik 5,2 cM olarak
bildirilmistir. Goriildiigi gibi, genetik baglant1 haritasinin uzunlugu, ¢6ziiniirligi
ve markirlar arasindaki uzaklik haritalama popiilasyonunu olusturan birey sayisi,
kullanilan molekiiler markir sayist ve c¢esidine baghh olarak degisiklik
gostermektedir. Ayrica, haritalamada kullanilan birey ve markir sayisi arttiginda,
haritanin ¢oziinlirliigli artarak markirlar arasindaki uzakliklar azalmaktadir. Bu
durum yapilan ¢ok sayida pamuk genom haritalama c¢alismasinda da benzer
sekildedir (Altaf et al.,1997; Lacape et al., 2003; Nyugen et al., 2004; Mei et al.,
2004; Rong et al., 2004; Park et al., 2005; Zhang et al, 2005; Frelichowski et al.,
2006; Shen et al., 2007). Bu nedenle bugiin halen olduk¢a biiyiik bir genoma sahip
olan pamukta markir yardimli seleksiyon i¢in daha yiiksek ¢oziintirliikklii genom

haritalarini olusturma c¢aligmalar1 hizla devam etmektedir.

Calismada elde edilen 27 LG’den 18’1 major gruplar (Sekil 4.8.a), 9’u
yalnizca iki markirdan olusan mindr gruplar1 (Sekil 4.8.b) temsil etmektedir.
Genom haritasinda yer alan major ve mindr baglanti gruplarinin uzunluklari,
markir sayilart ve iki markir arasi ortalama uzakliklar1 Cizelge 4.8.’de yer
almaktadir. LG1, 115,8 ¢cM uzunlugunda ve 5 markirdan olusmaktadir. Markirlar
haritanin % 4,06’sin1 olusturmuslardir. Iki markir arasindaki ortalama uzaklik
23,16 cM olarak hesaplanmistir. LG2, MCTAEAAC3, MCAGEAGC7 ve
MCTCEAAG]1 markirlarinin haritalanmasiyla olusturulmus bir baglanti1 grubudur.
iki markir aras1 ortalama uzaklik 19,67 ¢cM olup toplam 59 ¢cM uzunlugundadir.
LG3, LGS, LG18 ve LG19, 5 AFLP markirmin haritalanmasi ile olusan major
gruplardir. Uzunluklan sirasiyla 97,4, 117,6, 85,2 ve 81,9 cM olan bu baglanti
gruplarinda iki markir arasi ortalama uzakliklar sirasiyla 19,48, 23,52, 17,04 ve
16,38 c¢cM olarak hesaplanmistir. LG4, LG6, LG7, LG10 ve LG14, 4 markirdan
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olusan baglant1 gruplaridir. Bu gruplarin uzunluklar sirasiyla 93,8, 115,6, 77,9,
68,1 ve 83 cM’dir. iki markir arasindaki ortalama uzakliklar ise sirasiyla 23,45,
28,9, 19,47, 17,02 ve 20,75 cM’dir. LGS, olusturulan baglant1 haritalarinin i¢inde
en fazla sayida markirin yer aldigr major bir gruptur. 12 markir ile haritanin %
9,76’sm1 temsil etmektedir. Toplam 150,6 ¢cM uzunlugunda olan haritada iki
markir arasindaki ortalama uzaklik 12,55 cM’dir. LG9 ve LG16, 7 markirin
haritalanmas1 ile olusan majér baglanti gruplaridir. 105,5 ve 123,8 cM
uzunlugunda olan bu gruplarda iki markir arasi ortalama uzakliklar 15,07 ve 17,69
cM olarak hesaplanmistir. LG11, 183,6 ¢cM uzunlugu ile baglant1 gruplarinin en
bliyiigiinli olugturmaktadir. 11 markirin haritalandigr major grupta iki markir arasi
ortalama uzaklik 16,69 cM’dir. LG12, 8 markirdan olusan 162,1 ¢cM uzunlugunda
olan major bir baglanti grubudur. Bu markirlar toplam genom haritasindaki
markirlarin % 6,5’ini temsil etmektedir. Iki markir arasindaki ortalama uzaklik
20,26 cM olarak hesaplanmistir. LG15 ve LG17, 6 markirin haritalanmasiyla
olusan major gruplardir. Sirasiyla 86,6 ve 78,1 cM uzunlugunda olan bu gruplarda
iki markir aras1 ortalama uzakliklar sirasiyla 14,43 ve 13,02 cM olarak
hesaplanmistir. LG13, LG20, LG21, LG22, LG23, LG24, LG25, LG26 ile LG27
gruplari, 2 markirdan olusan mindr baglanti gruplaridir. Min6r gruplarin iginde en
kisa baglant1 grubunu 3,2 cM ile LG21, en uzun baglant1 grubunu ise 35,1 cM ile
LG13 olusturmaktadir. Diger gruplar ise uzunluklari bakimindan kiiciikten
biiyiige sirastyla 6,4 cM ile LG22, 11,9 cM ile LG20, 21,7 cM ile LG26, 23,7 cM
ile LG24, 26,7 cM ile LG25 ve 27,1 cM ile LG23 ve LG27’dir. Minér gruplarin
yalnizca iki markirin haritalanmasiyla olusmasi nedeniyle iki markir arasindaki
ortalama uzaklik hesabi yapilmamistir. Mei ve ark. (2004), G. hirsutum (Acala-
44) x G. barbadense (Pima S-7) tiirler arasi melezinden elde edilen F,
popiilasyonunda lif 6zellikleri ile iligkili 392 lokuslu (333 AFLP, 47 SSR, 12
RFLP) bir baglant1 haritas1 elde etmislerdir. 42 LG’den olusan haritadaki AFLP
markirlart incelendiginde; MCTCEAAG, MCTAEACG, MCAGEACC ve
MCAGEACC markirlariin ¢alismada elde edilen genetik baglanti haritasinda
(Sekil 4.8.a) da yer aldig1 ancak bulunduklar1 baglant1 gruplarinin farkli oldugu
goriilmiistiir. Zhang ve ark.’nin (2005b) Yumian 1 ve T586 Upland pamuk
cesitlerinin melezlenmesinden elde edilen F, popiilasyonunda olusturduklar: 20
LG’li 70 lokuslu (12 AFLP, 55 SSR, 3 morfolojik markir) haritada yer alan AFLP

markirlar1 incelendiginde ise; yalnizca 1 markirin (MCAAEAGC) ¢alismamizdaki
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ile benzer sekilde polimorfizm gosterdigi ancak yine farkli baglant1 grubunda yer
aldig1 belirlenmistir. Goriildiigii gibi farkli 1if 6zelligi tasiyan ebeveynlerin
melezlenmesiyle elde edilen ag¢ilim popiilasyonlarin1 olusturan bireylerdeki
rekombinasyonlarin  da farkli olmasi nedeniyle, bu bireyler arasindaki

polimorfizmler de farklilik gosterebilmektedir.

Tekstil endiistrisinde oldukca biiyliik 6neme sahip olan pamuk lifinin
kalitesinin artirilmasi icin molekiiler markira dayali seleksiyonlar kullanilarak lif
ozellikleri ile ilgili genlerin tanimlanmasi ve manipulasyonunda yeni QTL’lerin
belirlenmesi 6nem tasimaktadir. Calismada Yesil x Nazilli 84 F, popiilasyonunda
yapilan QTL analizleri sonucunda lif fiziksel 6zellikleri ile ilgili 8, lif renk
degerleri ile ilgili 35 olmak iizere toplam 43 QTL belirlenmistir. Elde edilen
QTL’lerden 4’iiniin lif uzunlugu, 2’sinin lif uniformitesi, 2’sinin lif elastikiyeti,
5’inin L degeri, 4’liniin a degeri, 4’iiniin b degeri, 8’inin AL, 4’iiniin Aa, 4’{iniin
Ab ve 6’smin ise AE degeri ile ilgili oldugu belirlenmis olup, lif fiziksel 6zellikleri
ile ilgili QTL’lerin fenotipik varyasyonu % 5,9-14,7 arasinda agikladigi, renk
degerleri ile ilgili QTL’lerin ise fenotipik varyasyonu % 7,8-14,6 arasinda
acikladigi belirlenmistir (Cizelge 4.19.). G. hirsutum (TM-1) ve G. barbadense
(3-79) melezlemesinden elde ettikleri F, popiilasyonu ile lif 6zelliklerine iliskin
13 QTL haritalayan Kohel ve ark. (2001), calismamizdan farkli olarak 3 QTL’in
lif uzunlugu ile ilgili oldugunu ve elde edilen QTL’lerin toplam fenotipik
varyasyonun % 30 ile % 60’11 agikladigini belirtmislerdir. Benzer sekilde Gerald
ve ark. (2004), arastirmalarinda belirledikleri QTL’lerden 5 QTL’inin lif
uzunlugunu kontrol ettigini interval ve kompozit interval haritalama yontemi ile
belirlemislerdir. Calismamizda QTL analizlerinde kullanilan yontem ise Tek
Markir Analizidir. Bununla birlikte, Lin ve ark. (2005), lif 6zellikleri ile ilgili 9
LG’de yer alan 13 QTL belirlemisler, bu QTL’lerden 2’sinin lif mukavemeti,
4’liniin lif uzunlugu, 7’sinin lif inceligi 6zelligi ile ilgili oldugunu ve toplam
varyasyonun % 16,18-28,92°sini acgikladigin1  bildirmislerdir. He ve ark.
(2007)’nin galigmasinda elde edilen toplam 52 QTL’den 11’1 lif verimi, 4’1 tohum
pamuk verimi, 3’0 lif mukavemeti, 5’1 lif uzunlugu, 8’1 de lif inceligi ile iliskili
bulunmustur. Qin ve ark. (2008), dort farkli kendilenmis G. hirsutum hattindan
elde edilen popiilasyon ile baglanti haritasi olusturularak verim ve lif kalitesi

ozellikleri ile iliskili 31 QTL tanimlamustir. Belirlenen QTL’lerin fenotipik
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varyansin % 5,1-25’in1 agikladig1 belirlenmistir. HS 46 ve MARCABUCAG8US-
1-88 ebeveynlerinden elde edilen RIL ile tohum verimi, lif verimi, lif ylizdesi, lif
mukavemeti gibi 14 adet agronomik ve lif 6zelliginin 6l¢iildiigic Wu ve ark.
(2009)’nin  ¢aligmasinda bu oOzelliklerle ilgili 56 QTL belirlenmistir. Bu
QTL’lerden 4’lniin lif uzunlugu ile ilgili oldugu ve fenotipik varyansin %
38,6’s1n1 agikladig, 4’liniin lif elastikiyeti ile ilgili oldugu ve fenotipik varyansin
% 28,3’1inii agikladigr belirlenmigstir. Ayni y1l Zhang ve ark. (2009) tarafindan, 5
farkli ¢evredeki lif kalite 6zellikleri ile ilgili QTL’lerin belirlenmesi i¢in yapilan
¢oklu QTL haritama sonucunda Ilif kalite o&zellikleri ile ilgili 13 OTL
belirlemislerdir. Belirlenen QTL’ler fenotipik varyanst %7,4-43,1 arasinda
aciklamistir. Ortaya ¢ikan bu sonuglar caligmalarda ortak markir sistemlerinin

kullanilmamasindan kaynaklanan farkliliklar1 yansitmaktadir.

Calismada lif uzunlugu ile iliskili 4 QTL’den 2’si (MCAAEACGT7 ve
MCAAEACTI12) LGI1, I'i MCTAEAAC2 LG8 iizerinde yer almis, 1’1
(MCATEACAYS) ise herhangi bir baglant1 grubunda yer almamistir (Cizelge 4.9).
LG1 iizerinde yer alan markirlar lif uzunlugu ile ilgili fenotipik varyasyonun
sirastyla % 14,70 ve % 13,72’sini aciklamiglardir. LG8’de yer alan markir
fenotipik varyasyonun % 9,39’unu, herhangi bir LG iizerinde yer almayan
MCATEACAS markirt ise fenotipik varyasyonun % 8,55’ini agiklamistir. Mei ve
ark. (2004) ¢alismamizdan farkl olarak G. hirsutum (Acalad44) x G. barbadense
(PimaS-7) F, popiilasyonunda lif uzunlugu ile ilgili LG14 (kromozom 4) {izerinde
I QTL belirlemislerdir. Zang ve ark. (2005) tarafindan c¢alismamiza benzer
sekilde Kosambi fonksiyonu secilerek ve LOD skor degeri 3 alinarak yapilan
baglanti1 haritalar1 incelendiginde, lif uzunlugu ile iliskili QTL’lerin kromozom 6
ve 18/20 iizerinde yer aldigi bildirilmistir. He ve ark.’nin (2007) G. hirsutum
(Handan208) ve G. barbadense (Pima9069) F, bireylerini kullanarak yaptiklari
calismada verim ve lif kalitesi ile ilgili elde edilen toplam 52 QTL’den 5’inin lif
uzunlugu ile ilgili oldugu belirlenmistir. Belirlenen bu QTL’lerin kromozom 1, 6,
9, A2 ve 14 iizerinde yer aldiklar1 rapor edilmistir. Shen ve ark. (2007), G.
hirsutum RIL popiilasyonunda agronomik ve lif kalitesi agisindan belirledikleri 25
QTL’den lif uzunlugu ile ilgili bulunan 8’inin A5, A12, D9, D6 (2 QTL), D11, D5
ve LG3 iizerinde yer aldigini bildirmislerdir. Wu ve ark.’nin (2009) ¢alismasinda

belirlenen 56 QTL’den 4’iiniin lif uzunlugu ile ilgili oldugu, bunlarin kromozom
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12, 13, 14 ve 20 lizerinde yer aldig1 ve fenotipik varyansin % 38,6’sin1 agikladigi
rapor edilmistir. Calismamizda lif elastikiyeti ile ilgili oldugu belirlenen 2
QTL’den MCACEAGG6 fenotipik varyasyonu % 12,17, MCTAEACT4 ise
fenotipik varyasyonu % 7,95 oraninda agiklamistir. Lif elastikiyeti ile ilgili
markirlarin ikisi de herhangi bir baglanti grubunda yer almamustir. (Cizelge 4.11).
Ulloa ve ark.’nda (2000) ¢aligmamizdakinden farkli olarak lif elastikiyeti ile ilgili
3 QTL elde edilmistir. Bu QTL’lerden 2’sinin LG3, digerinin LG9 iizerinde
oldugu belirlenmistir. LG3 iizerinde yer alan markirlarin fenotipik varyasyonun %
3,4 ve % 11,9’unu, LGY iizerinde yer alan markirin ise fenotipik varyasyonun %
31,6’sm1 agikladigi rapor edilmistir. Mei ve ark. (2004), G. hirsutum (Acala-44) x
G. barbadense (Pima S-7) F, popiilasyonunda lif elastikiyeti ile ilgili kromozom 9
tizerinde 1 QTL tespit etmislerdir. Zang ve ark. (2005) calismalarinda lif
elastikiyetinin kromozom 5 iizerinde yer aldigini bildirmislerdir. Shen ve ark.
(2007), G. hirsutum RIL popiilasyonunda belirlenen 25 QTL’den 4’iiniin lif
elastikiyeti ile ilgili oldugunu ve A3, All, D8 ve LG3 iizerinde yer aldiklarini
ifade etmislerdir. Wu ve ark. (2009) tarafindan belirlenen 56 QTL’den 4’{iniin lif
elastikiyeti ile ilgili oldugu, bu QTL’lerin fenotipik varyansin % 28,3’iinii
acikladigi ve kromozom 14, 20, 26 ve LG1’de yer aldiklar1 rapor edilmistir.
Calismamizda lif uniformitesi i¢in yapilan analiz sonucunda 2 QTL tespit edilmis
ancak her iki markir da herhangi bir baglant1 grubunda yer almamistir. Uniformite
ile iligkili oldugu belirlenen MCTCEAAG10 ve MCAGEAGGI! markirlarinin
fenotipik varyasyonu aciklama oranlar sirasiyla % 9,14 ve % 5,92°dir (Cizelge
4.10). Lif uniformitesinin Zang ve ark.’nda (2005) kromozom 6, 18/20, A2/D3
tizerinde olmak tizere 3 QTL, Shen ve ark.’nda (2007) D2, D6 ve LG2 iizerinde
olmak iizere 3 QTL, Qin ve ark.’nda (2008) A6 iizerinde olmak iizere 1 QTL yer
aldig1 rapor edilmistir. Bununla birlikte Zhang ve ark. (2009) lif uniformitesi ile 3
farkli kromozom {izerinde 3 adet QTL belirlemis, bu QTL’lerin fenotipik
varyasyonu % 7,4 ile % 42 arasinda agikladigini bildirmislerdir. Diger yandan
Luan ve ark.’nin (2009) iki farkli kendilenmis hat ile yaptiklar1 QTL analizleri
sonucunda, ilk hatta lif uniformitesi ile ilgili herhangi bir QTL belirlenemedigi
ancak ikinci hatta ¢aligmamiza benzer sekilde 2 QTL’in uniformite ilgili
oldugunun belirlendigi rapor edilmistir. Gorildiigii gibi, lif o6zellikleri ile ilgili
oldugu belirlenen QTL’lerin yeri, sayisi ve fenotipik varyasyonu agiklama orani

kullanilan markir sistemlerine bagli olarak degiskenlik gdstermektedir.
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Calismamizda elde edilen QTL’leri diger calismalar ile karsilastirabilmemiz igin

ankor SSR markirlarinin kullanilmasi gerekmektedir.

Bununla birlikte, ¢alismamiz sonucunda elde edilen QTL’lerin
pozisyonlarma baktigimizda, toplam 27 LG’den 11’inin {izerinde lif kalite
Ozellikleri ve renk degerleri i¢cin QTL belirlendigi, geriye kalan 16 LG’nin
herhangi bir QTL ile iliskisinin bulunmadigi goriilmiistiir. Ancak bu durumun
pamukta yapilan diger birgok QTL calismasinda da mevcut oldugu belirlenmistir
(Zhang et al., 2005b; Wang et al., 2006; He et al., 2007; Wu et al., 2009). Bu
duruma neden olarak yaklasik 3 Gb biiyiikliigiinde bir genoma sahip olan pamuk
bitkisinde yapilan molekiiler genetik caligmalarda kullanilan markir sayisinin
sinirli olmasi nedeniyle genomun tiimiiniin kapsanamamasi gosterilebilir. Haritada
yer alan markir sayisi arttikca baglanti olugturamamis olan markirlar ig¢in yeni
baglantilar saglanacagindan yeni baglantt gruplarinin olusmasi veya var olan
baglant1 gruplarinin yeniden diizenlenmesi miimkiin olabilecek ve bdylelikle yeni

QTL’lerin tespit edilme ihtimali de artacaktir.

Calismada Yesil x Nazilli 84 melezinde lif renk oOzellikleri ile ilgili
incelenmis 7 farkli 6zellikte (L, a, b, AL, Aa, Ab, AE) 35 QTL belirlenmistir. Tek
Markir Analizi sonucunda 5 markirin L degeri ile iliskili oldugu belirlenmistir
(Cizelge 4.12). LGI12 iizerinde bulunan MCACEACAS5 ve MCACEACAG6
markirlarinin L degeri ile ilgili LOD degeri 3,11 olup, fenotipik varyasyonun %
14,56’smm1 aciklamaktadirlar. LG 15°de bulunan MCAAEAAG8 markiriin
fenotipik  varyasyonu aciklama oram1 % 11,12, LG20’de bulunan
MCAAEAAG2’ninki % 9,85 ve herhangi bir LG iizerinde bulunmayan
MCAGEACC2 markiriin fenotipik varyasyonu agiklama orani ise % 8,66°dir. a
degeri ile ilgili 4 farkli baglanti grubunda yer alan 4 adet markir belirlenmistir
(Cizelge 4.13) MCTCEAAG]1 markinn LG2’de, MCTAEACG2 markirt LG9’da,
MCACEACC2 markir1 LG10’da ve MCAAEACA13 markir1 ise LG18’de lif renk
degerlerinden a ile iliskili bulunmustur. Elde edilen QTL’ler fenotipik varyasyonu
% 8,51 ile % 12,99 arasinda aciklamaktadir. b degeri ile ilgili bulunan 4 adet
markirdan 3’iiniin (MCACEACA7, MCAAEACA3 ve MCACEACAS) LGI16
tizerinde yer aldigi, 4. markirnn (MCATEAGC4) ise herhangi bir baglanti
grubunda yer almadig1 belirlenmistir (Cizelge 4.14). Markirlarin b degeri ile ilgili
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fenotipik varyasyonu agiklama oranlart % 8,14 ile % 12,14 arasinda
degismektedir. AL degeri ile iligkili 8 adet QTL belirlenmistir (Cizelge 4.15).
Belirlenen QTL’lerden 2’si (MCACEACAS ve MCACEACAG6) LG12’de, diger
2’si (MCAAEAAGS ve MCAAEAAG6) LG15’de, 1 adedi (MCAGEACG3)
LG4’de, 1 adedi (MCAAEACA3) LG16°da, bir digeri (MCAAEAAG2) LG20’de
yer almakta, 1 adedi (MCAGEACC2) ise herhangi bir baglanti grubunda yer
almamaktadir. Markirlar iginde MCACEACAS ve MCACEACA6 2,99 LOD
degeri ile fenotipik varyasyonu % 14,04 oraninda, diger markirlarin fenotipik
varyasyonu agiklama oranlar1 ise % 7,87 ile % 11,44 arasinda degismektedir. Aa
degeri ile ilgili QTL analiz sonuglarina gore; 4 farkli baglant1 grubunda bulunan 4
adet markirin bu renk degeri ile ilgili oldugu tespit edilmistir (Cizelge 4.16). Bu
markirlardan MCACEACC?2 en yiiksek LOD (2,7) degerine sahip olup, fenotipik
varyasyonu % 13,18 oraninda ag¢iklamaktadir. Diger markirlar MCTAEACG2,
MCAAEACA13 ve MCTCEAAGTI fenotipik varyasyonu sirasiyla % 8,10, %
11,32 ve % 8,27 oraninda aciklamaktadir. LG16 iizerinde bulunan 3 adet markir
MCACEACA7, MCAAEACA3 ve MCACEACAS ile herhangi bir baglanti
grubunda yer almayan MCATEAGC4 Ab degeri ile iligkili bulunmustur (Cizelge
4.17). 2,43 ve 2,39’luk LOD degerleriyle fenotipik varyasyonu sirasiyla % 11,57
ve % 12,14 oraninda agiklayan MCACEACA7 ve MCAAEACA3 markirlarini,
daha diisiik LOD degerleriyle (1,79 ve 1,62) fenotipik varyasyonu sirasiyla %
8,66 ve %38,04 oraninda agiklayan MCAAEACA3 ve MCACEACAS8 markirlart
takip etmektedir. Ac¢ilim popiilasyonunda AE degeri ile ilgili 6 adet QTL
belirlenmistir (Cizelge 4.18). QTL’lerin 2’si (MCACEACAS ve MCACEACAS®)
LG12’de, 2’si (MCAAEAAG8 ve MCAAEAAG6) LGI15de, 1I'i
(MCAAEACA3) LG16 ve digeri (MCAAEAAG?2) LG20 iizerinde yer almaktadir.
Markirlarin  fenotipik varyasyonu agiklama orani ise % 7,82 ile % 11,93
arasindadir. Literatiirde, ¢alismamizda oldugu gibi pamuk bitkisinde lif rengi
degerlerine iliskin ayrintili bir QTL ¢aligmas1 bulunmamakla birlikte, Paterson ve
ark. (2003), pamukta ¢evre ve genotip etkilesiminin lif kalitesi ile ilgili QTL’leri
belirlemedeki etkisi ile ilgili yaptiklar1 calismada +b degeri ile ilgili 5 QTL
saptamiglar, Lacape ve ark. (2005) ise G. hirsutum x G. barbadense BC
generasyonlarinda lif kalitesi ile ilgili yaptiklart QTL ¢alismalarinda inceledikleri
2 renk indeksinde (Rd: reflektans, +b) 16 QTL belirlemislerdir.



75

6. SONUC VE ONERILER

Bugiin Diinya’da pamukta hem verim hem de lif kalitesi 6zelliklerinin
genetik olarak iyilestirilmesi ¢aligmalari hizla devam etmektedir. Ciinkii Diinya
genelinde pamuga artan taleple birlikte pazardaki rekabetin de artmasi, pamuk
yetistiricilerini birim alandan elde edilen pamuk miktarini artirma ve daha yiiksek
fiyattan satilabilecek kalitede pamuk iiretme ¢abasi igine itmistir. Diger yandan,
son yillarda ¢evre bilincinin artis gostermesiyle birlikte dogal ve ¢evreye dost
iiretimleri tercih eden bireylerin sayisinda da artis goriilmektedir. Bu nedenle,
herhangi bir kimyasal isleme gerek kalmadan, dogal olarak renkli pamuklarin
tekstilde kullaniminin da yayginlasmasi, bunun i¢inde renkli pamuklarin tekstil
icin yetersiz olan lif kalite O6zelliklerinin iyilestirilmesi gereklidir. Ancak lif
kalitesi iyi olan dogal renkli pamuklarin 1slah1 i¢cin molekiiler genetik ¢aligmalarin
yapilmasi gereklidir. Ciinkii yapilan arastirmalarin ¢ogu lif kalitesi 6zelliklerinin
birbirleriyle negatif iligkili olduklarin1 ve g¢evreden etkilenen kantitatif genler
tarafindan kontrol edildiklerini gostermistir. Dogal pigmentasyon ile verim ve lif
kalitesi arasindaki negatif korelasyonun geleneksel melezleme ve seleksiyon ile
kirilmasi ise olduk¢a zordur (Zhao et al., 2009). Bu nedenle son yillarda 1slah
siiresi uzun olan klasik 1slah yontemleri ile yapilan ¢aligmalar yerine molekiiler

markirlar ile yapilan aragtirmalar hiz kazanmistir.

Calisma ile dogal yesil renkli pamuga ait ilk genetik baglant1 haritasi
olusturulmus ve renkli liflere ait QTL’ler haritalanmistir. Bununla birlikte,
kalitatif olan lif renginin renk Olcer cihazi ile kantitatif degerlere doniistiiriilerek
analizlerde kullanilmas1 da ¢aligmay1 6zgiin ve orijinal kilmaktadir. Diger yandan,
calismada istenilen lif Ozelliklerine sahip bitkiler (6rnegin; uzun, yiiksek
diizgiinliikte ve elastikiyette liflere sahip yesil renkli bireyler) elde edilmistir. Bu
hatlardan ileriki generasyonlarda homozigotlagsmalarin saglanmasi ile yeni ¢esitler
gelistirmesi miimkiindiir. Calismada 123 AFLP markiri ile elde edilen genetik
baglant1 haritas1 27 LG’den olusmakta olup 2068,5 cM uzunlugundadir. Haritada
iki markir arasindaki ortalama uzaklik 16,8 cM’dir. Calisma ile lif uzunlugu,
uniformitesi, elastikiyeti ile ilgili 8, 7 adet lif renk degeri ile ilgili 35 olmak tizere
toplam 43 QTL belirlenmistir. Belirlenen bu QTL’lerle iligkili markirlarin ileride

markir yardimli seleksiyonda kullanilarak 1slah siirecinin kisaltilmasi s6z konusu
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olabilir. Bunun yaninda, elde edilen markirlara ilave markirlarin kazandirilmasi ile
haritanin zenginlestirilerek markirlar arasindaki uzakliklarin azaltilmasi ve
baglant1 gruplarinin yeniden diizenlenerek lif 6zellikleri ile ilgili yeni QTL’lerin
belirlenmesi miimkiin olabilecektir. Ciinkii yaklasik 3 Gb’lik biiyiik bir genoma
sahip olan pamukta markir yardimli seleksiyona gecilebilmesi i¢cin daha fazla
sayida ve cesitte markir kullanilarak hazirlanan ve tiim genomu kavrayan baglanti
haritalarina ve istenilen Ozelliklerle yakin iliskili QTL’lerin belirlenmesine
gereksinim vardir. Diger yandan, tetraploid pamukta giiniimiize kadar yapilmis
olan molekiiler genetik haritalarin birlestirilerek daha kapsamli referans
haritalarinin hazirlanmasi yoluyla da markir yardimli seleksiyon igin 6nemli

adimlar atilabilir.
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EK ACIKLAMALAR

EK ACIKLAMALAR-A

Mikroprep Tampon Cozeltisi (yaklasik 50-60 6rnek icin):

25 ml DNA ekstraksiyonu tampon ¢ozeltisi

25 ml ¢ekirdek lisiz tampon ¢ozeltisi

10 ml % 5 sarkosil

0,1 g sodyum bistilfit (ekstraksiyon tampon ¢ozeltisinin i¢ine ilave edilir.)

DNA Ekstraksiyonu Tampon Cozeltisi (100 ml i¢in):

6,37 g sorbitol

1,21 g Tris

0,186 g EDTA

Cekirdek Lisiz Tampon Cozeltisi ( 100 ml i¢in):

2 ¢ CTAB

1,861 g EDTA

11,688 g NaCl

20 ml 1 M Tris pH: 8,0

% 5 Sarkosil (100 ml icin):

5 g tartilarak 100 ml’ye tamamlanur.
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EK ACIKLAMALAR-B

0,2 M NaAc - % 70’lik Etanol (100ml icin):

3 M NaAc stok ¢ozeltisi hazirlanir.

0,2 M NaAc igin bu stok ¢ozeltiden 6,6 ml alinir.

23,4 ml ultra saf su {lizerine 70 ml % 100 etanol ilave edilir.
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EK ACIKLAMALAR-C

1X TAE (Tris-Asetik Asit-EDTA) Tampon Cozeltisi:

50X TAE (1 ligin):

242 g Tris

57,1 ml Glacial Asetik Asit

100 ml 0,5 M EDTA

Ultra saf su ile 1 litreye tamamlanur.

50X TAE c¢ozeltisinin 50 kat seyreltilmesi ile 1X TAE elde edilir.
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EK ACIKLAMALAR-D

% 8’lik Poliakrilamid Jel:

12,6 g Ure

6 ml 5X TBE

6 ml % 40 Akrilamid

Ultra saf su ile 30 ml’ye tamamlanir. Kullanirken iizerine;

225 ul % 10 APS

22,5 ul TEMED eklenir.

% 10 APS (Amonyum Persiilfat):

0,1 g APS 1 ml ultra saf su i¢cinde ¢oziliir.
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EK ACIKLAMALAR-E

1X TBE (Tris-Borik Asit-EDTA) Tampon Cozeltisi:

5X TBE (1 1igin):

54 g Tris

27,5 g Borik Asit

20 ml 0,5 M EDTA

Ultra saf su ile 1 litreye tamamlanur.

5X TBE c¢ozeltisinin 5 kat seyreltilmesi ile 1X TBE elde edilir.
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