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Van Go6li havzasinin degisik yorelerinden toplanmis olan 95 fasulye genotipinin genetik
akrabalik iligkileri hem fenotipik hem de molekiiler yontemlerle incelenmistir. Fenotipik
yontemde, 71 adet morfolojik 6zellik incelenmis ve bunlar arasinda yiiksek korelasyon
gosterenler degerlendirme dig1 birakilarak fasulye genotiplerine ait 61 adet dl¢iim veya
gozlemden yararlanilmig; molekiiler yontemde ise 28 primerden elde edilen 219 adet
polimorfik ISSR belirteci ve 10 primerden elde edilen 76 adet polimorfik RAPD belirteci
kullanilmustir. Fasulye genotipleri arasindaki genetik akrabalik dereceleri, fenotipik ve
molekiiler veriler kullanilarak elde edilen degisik matrislerden (Oklid ve Jaccard katsayi
matrisleri) dendrogram olusturularak incelenmistir. Fenotipik olarak incelenen
genotiplerin  %69,5’inin  Giiney Amerika (Andean) ve %30,5’inin Orta Amerika
(Mesoamerican) orijinli oldugu ve genotipler arasinda yiiksek genetik ¢esitliligin oldugu
saptanmigtir. Fenotipik ve molekiiler verilerin birlikte incelenmesi sonucunda, Giiney
Amerika ve Orta Amerika orijinli genotiplerin; bodur ve sirik genotiplerin; beyaz, diger
tek renkli ve ¢ok renkli tohumlara sahip genotiplerin ayri kiimelenmelerde yer aldiklar
gozlenmistir.
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The genetic relationships among 95 bean genotypes collected from different districts of
Lake-Van Basin were determined by both phenotypic and molecular markers. In the
phenotypic method, 71 morphological traits were examined and those with high
correlations were excluded from the evaluation; then 61 measurements or observations of
bean genotypes were employed. In the molecular method, 219 polymorphic ISSR
markers obtained from 28 primers and 76 polymorphic RAPD markers obtained from 10
primers were employed. The genetic relationships among the bean genotypes were
studied by examining dendrogram resulted from Euclidean distance obtained from
phenotypic data and Euclidean distance and Jaccard’s coefficient obtained from
molecular data. In the phenotypic characterization, the genotypes were originated 69.5 %
to South America (Andean) and 30.5 % to Central America (Mesoamerican), and there
were high genetic diversity among the genotypes. In the evaluation of combined
phenotypic and molecular data, it was observed that the genotypes originated from
Andean and Mesoamerican; dwarf and climbing genotypes; genotypes with white, other
one-colored, and mottled seeds were clustered separately.
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Giris

Fasulye (Phaseolus vulgaris L.), diinyada taze bakla
tretimi olarak 1.557.233 ha alanda 23.595.714 ton; kuru
tane liretimi olarak ise 29.392.817 ha alanda 26.833.394
ton (Anonim, 2016) olarak en fazla ekim ile iretimi
yapilan yemeklik tane baklagil bitkisidir (Blair ve ark.,
2006; Galvan ve ark., 2006; Benchimol ve ark., 2007).
Diinya taze fasulye iiretiminde birinci siray1 Cin alirken,
ilkemiz 615.094 ton ile dordiincii sirada yer almaktadir
(Anonim, 2016). Diinyada ve iilkemizde bu denli yaygin
yetistiriciligi yapilan ve biiyilk bir genetik varyasyon
gosteren fasulyenin baklagiller arasindaki bu Onemli
konumu giin gegtikce artis gostermektedir. Tarimsal
iretim bakimindan 6nemli bir yere sahip olan fasulye,
saglikli bir yasam icin gerekli olan protein, vitamin ve
mineralleri igermesinden dolayr da oOne ¢ikmaktadir
(Kagar ve ark., 2004; Marotti ve ark., 2006; Ekincialp ve
Sensoy, 2018).

Fasulyenin diinyada iiretimi, Kuzey ve Orta Amerika,
Giliney Amerika, Dogu ve Giiney Afrika, Bat1 ve Giiney
Dogu Avrupa ve Dogu Asya olmak iizere bes bolgede
yapilmaktadir (Adams ve ark., 1985). Orta Amerika ve
Giliney Amerika fasulyenin iki ana gen merkezidir (Singh,
2001; Rodino ve ark., 2003; Chacon ve ark. 2005;
Benchimol ve ark., 2007; Chiorato ve ark., 2007; Marotti
ve ark., 2006; Kwak ve Gepts 2009). Blair ve ark. (2006),
Orta Amerika (Mesoamerican) gen havuzuna ait olan
fasulyelerin  biyokimyasal ve morfolojik yo6nden
farkliliklar gostererek Durango, Jalisco ve Mesoamerica
irklarini igine aldiklarimi Giiney Amerika (Andean) gen
havuzuna ait olan fasulyelerin ise Peru, Nueva Granada
ve Sili irklarindan olustugunu bildirmislerdir.

Tirkiye, Vavilov’un agiklamis oldugu g¢esitlilik ve
orijin merkezlerinden Akdeniz ve Yakin Dogu Merkezleri
ile ortistigiinden dolay1 bitki genetik kaynaklart
yoniinden ¢ok 6zel bir konumda bulunmaktadir (Sehirali
ve ark., 2005). Tiirkiye ayn1 zamanda topografya, iklim ve
jeomorfolojik yonden genis cesitlilik gostermesinden
dolayi, habitat tipleri yoniinden de zengindir ve bu durum,
bitki tiirlerinin sayisina ve endemizm oranma da
yansimistir. Tiirkiye’de bulunan bitki taksonlart sayisinin
10.754’e ulastigin1 ve bunlarin da 3.708 adedinin (%34,8)
endemik oldugu agiklanmigtir (Vural, 2003). Giiniimiizde
yasanan gelismeler arasinda en 6nemli dogal kaynagin
genetik kaynaklar oldugunu sdyleyebiliriz. Bu anlamda
icinde bulundugumuz cografyanin barindirdigir dogal
kaynaklara sahip c¢ikmamiz gerekmektedir. Bunun
saglanmasi iginde g¢esitliligin korunmasi, tanimlanmasi,

degerlendirilmesi, kullanilir  hale  getirilmesi  ve
kullanilmas1 g¢aligmalar1 gergeklestirilebilir (Sehirali ve
ark., 2005).

Bir bitkiyi ya da bitki grubunu morfolojik anlamda
digerlerinden aywan Ozellikler morfolojik belirteg
(marker, markir, markor, isaretleyici vb.) olarak
degerlendirilir. Meyve kabugu, ¢igegin sekli, yapragin
sekli, bitki, meyve ve tohum gibi ozellikler bu grup
belirtegleri olusturur (Giilsen ve Mutlu 2005).

Protein belirtecleri ile analiz yapilmasi, morfolojik
karakterlerin kullanilmasin1  tamamlayict niteliktedir.
Protein  belirtegleriyle  analiz,  populasyonlardaki
degismeleri morfolojik markdrlere oranla daha giivenle
gostermektedir (Sehirali ve ark.,, 2005). Fakat bu

belirteglerin az sayida bulunmalari, ¢evre kosullarindan
etkilenmeleri gibi nedenlerden dolay1r genis c¢apta
kullanilmamaktadirlar (Onus 1999; Akashi ve ark., 2002).

DNA markdr teknolojisindeki ilerleme olaganiistii
boyutlara ulagsmistir. DNA  markorleri, filogenetik
analizlerden genlerin klonlanmasina kadar cesitli
analizlerde ¢ok degerli araclar saglamislardir. PCR bazli
belirtegler tarafindan kolaylastirilan yiiksek yogunluklu
molekiiler haritalarin  gelisimi, hemen hemen tiim
karakterlerin haritalanmas1 ve etiketlenmesini miimkiin
kilmistir (Kumar, 1999; Furan ve Gebeloglu 2017).
Ayrica DNA markérleri say1 olarak fazla ve cevre
sartlarindan etkilenmemekle birlikte RAPD ve ISSR
markorleri fasulyelerde genetik g¢esitliligi belirlemede
sikea kullanilmaktadir (Erdinc ve ark., 2013; Erdinc ve
ark., 2017). Fasulyede de molekiiler belirteglerin
kullanilmasiyla ~ yapilan  genetik  ve  haritalama
calismalarinin da sayist her gecen giin artmaktadir (Duran
ve ark., 2005; Cruz ve ark., 2005; Sicard ve ark., 2005;
Angioi ve ark., 2010; Khaidizar ve ark., 2012; Ceylan ve
ark., 2014; Madakbas ve ark., 2016).

Van golii havzasi, Tiirkiye’nin en biiyiik golii ile bu
goliin etrafindaki daglarla ¢evrili olmasindan dolayr Dogu
Anadolu bolgesinin en biiyiik mikro klima olma 6zelligini
tasimaktadir. Havza, bu 6zelliginden dolay1 yetistiricilik
alaninda gerekli olan sartlari biinyesinde
bulundurmaktadir. Van golii havzasinda fasulye bitkisi saf
olmayan bir populasyon olarak bulunmakta ve bolgedeki
yetistiricilik alaninda da 6nemli bir yer teskil etmektedir

Materyal ve Yontem

Calismada Van Go6li havzasimin farkli bolgelerinden
toplanan 95 adet fasulye genotipi fenotipik ve molekiiler
yontemlerle incelenmistir. Kullanilan genotiplerle ilgili
kimlik bilgileri Cizelge 1’de verilmistir. Calismanin
fenotipik sathasinda ¢ikis siiresi, sarilma baslangict ve
giicii, biiyime sekli, c¢iceklenme siiresi, fizyolojik
olgunlukta govdede bogum sayisi, taze bakla hasat siiresi,
yaprakta antosiyanin olusumu, yaprak rengi, yaprakta
puriizliliik, orta yaprake¢igin boyu, orta yaprak¢igin sekli,
orta yaprakcigin ug sekli, fizyolojik olgunlukta yaprak
varligi, brakte boyu, brakte rengi, brakte sekli, bayrak
rengi, kanat¢iklarin agilma durumu, c¢icek tomurcugu
uzunlugu ve genisligi, ¢icek sap1 uzunlugu, stil ¢ikintisi,
ilk ¢igegin bulundugu bogum sayisi, salkimdaki cicek
tomurcugu sayisi, salkimdaki bakla sayisi, baklanin
bitkideki durumu (bodur tiplerde), ilk bakla yiiksekligi
(bodur tiplerde), bakla zemin rengi, baklanin zemin
renginin koyulugu, ikinci renk, gevreklik, kilgiklilik,
olgunlagmamis tohum rengi, bakla boyu, eni ve et
kalinlig1, bakla gaga uzunlugu, gaganin kivrilmasi, bakla
yiizeyinin yapisi, baklanin kivrim sekli, bakla kivriminin
ic ve dig biikey olusu, baklada tohumun belirginlik
durumu, baklada piiriizliiliik, taze baklada tohum sayisi,
baklanin ug¢ sekli, bakla ug seklinin yonii, baklanin enine
kesiti, yiiz tane agirligi, tohum boyu, eni ve yiiksekligi,
tohum sekli, bobrek tiplerde kavis derecesi, tohumun sirt
ve yandan sekli, tohumun ana rengi, tohumda baskin
ikinci renk, damarlanma, hilum halkasmin rengi ve
tohumun parlaklig1 olmak iizere toplam 61 adet 6zellik
incelenmistir.
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Cizelge 1 Caligmada kullanilan fasulye genotiplerine ait pasaport bilgileri
Table 1 Passport information of bean genotypes used in the study

Genotip Temin edildigi yer . B.Itl.(.l . Genotip Temin edildigi yer . B..mfl .
No goriiniimii No goriiniimii
Gl Van-Merkez Sirik G-50 Van-Gevas Sirik
G2 Van-Merkez Sirik G-51 Van-Gevas Sirik
G3 Van-Merkez Sirik G-52 Van-Gevas Sirik
G4 Van-Merkez Sirik G-53 Van-Gevas Sirik
G5 Bitlis-Tatvan Sirik G-54 Van-Gevas Sirik
G6 Bitlis-Tatvan Sirik G-55 Van-Gevas Sirik
G7 Bitlis-Tatvan-Gevar Sirik G-57 Van-Gevas Sirik
G8 Bitlis-Tatvan Sirik G-58 Van-Gevas Sirik
G9 Bitlis-Hizan Sirik G-59 Van-Gevas Bodur
G10 Bitlis-Tatvan-Gevar Sirik G-60 Van-Gevas Sirik
G11 Bitlis-Hizan Bodur G-61 Van-Gevas Sirik
G12 Bitlis-Tatvan Sirik G-62 Van-Gevas Bodur
G13 Bitlis-Tatvan Sirik G-63 Bitlis-A.cevaz Sirik
G14 Bitlis-Tatvan Sirik G-64 Bitlis-Adilcevaz Sirik
G15 Bitlis-Tatvan Sirik G-65 Bitlis- Adilcevaz Sirik
G16 Bitlis-Tatvan Sirik G-66 Bitlis- Adilcevaz Sirik
G17 Bitlis-Tatvan Sirik G-67 Bitlis- Adilcevaz Sirk
G18 Van-Ercis-Purmak Sirik G-68 Bitlis- Adilcevaz Sirik
G19 Van-Ercis-Celebibagi Sirik G-69 Bitlis- Adilcevaz Sirik
G20 Van-Ercis Sirik G-70 Bitlis- Adilcevaz Sirik
G21 Van-Ercis-Tekevler mah. Sirik G-71 Bitlis- Adilcevaz Bodur
G22 Van-Ercis-Tekevler mah. Sirik G-72 Bitlis- Adilcevaz Sirik
G23 Van-Ercis-Tekevler mah Sirik G-73 Bitlis-Adilcevaz Sirik
G24 Van-Ercis-Tekevler mah Sirik G-74 Bitlis-Adilcevaz Sirik
G25 Van-Ercis-Tekevler mah Sirik G-75 Bitlis-Adilcevaz Sirik
G26 Van-Ercis Sirik G-76 Bitlis-Adilcevaz Bodur
G27 Van-Ercis Sirik G-77 Bitlis-Adilcevaz Bodur
G28 Van-Ercis Sirik G-78 Bitlis-Adilcevaz Bodur
G29 Van-Gevas-G.konak Bodur G-79 Standart-Melisa Sirik
G30 Van-Gevas Sirik G-80 Standart-Aysel Bodur
G31 Van-Gevas Sirik G-81 Standart-Alman Ayse Sirik
G32 Van-Gevas Sirik G-82 Standart-Karacasehir-90 Sirik
G33 Van-Gevas Sirik G-84 Standart-Sehirali-90 Bodur
G34 Van-Gevas Sirik G-85 Standart-Seker fasulye Sirik
G35 Van-Gevas Sirik G-86 Standart-Onceler 98 Bodur
G36 Van-Gevas Sirik G-87 Standart-Efsane Bodur
G37 Van-Gevas Sirik G-88 Standart-Magnum Bodur
G39 Van-Gevas Sirik G-89 Standart-Lodi Bodur
G40 Van-Gevas Sirik G-90 Van-Edremit Sirik
G41 Van-Gevas Sirik G-91 Van-Edremit Sirik
G42 Van-Gevas Sirik G-92 Van-Edremit Sirik
G43 Van-Gevas Sirik G-93 Van-Edremit Sirik
G44 Van-Gevas Sirik G-94 Van-Edremit Sirik
G46 Van-Gevas Sirik G-95 Van-Bahgesaray Bodur
G47 Van-Gevas Sirik G-96 Van-Bahgesaray Sirik
G48 Van-Gevas Sirik G-97 Van-Bahgesaray Sirik
G49 Van-Gevas Sirik G-98 Van-Bahgesaray Sirik
G-99 Van-Bahgesaray Sirtk

Genotipler arasindaki genetik akrabalik derecesinin
molekiiler yontemlerle belirlenmesinde baz uzunlugu 11-
23 mer arasinda degisen 28 adet ISSR primeri (Metais ve
ark., 2000; Marotti ve ark., 2006) ve baz sayis1 10 mer
olan 10 adet RAPD primeri kullanilmistir (Tiwari ve ark.,
2005; Martins ve ark., 2006; Marotti ve ark., 2006).
(Cizelge 2). 1zolasyon islemi Doyle ve Doyle (1987)’nin
gelistirdigi CTAB (cetyltrimethylammonium bromide)
metodundan uyarlanan bir yontemle yapilmistir. PCR
reaksiyonu i¢in (20 pl son hacimli) hedef DNA (30 ng),

1,5 mM MgCly, 0,2 uM Primer, 0,2 mM dNTPs, 1x PCR
buffer (100 mM Tris-HCI, pH 8,8, 50 mM KCl), 1 {inite
Taq DNA polimeraz enzimi kullanilmistir (Y1ldiz ve ark.,
2011).

ISSR analizleri PCR dongii programi, Marotti ve ark.
(2006)’na gore uyarlanarak, 94°C’de 3 dakika, 94°C’de 1
dakika 38,0-60,6°C de 1 dakika (primerin baglanma
sicakligina bagl olarak), 72°C’de 2 dakika) x 45 dongii,
72°C de 7 dakika olmustur.

895



Ekincialp ve Sensoy | Tiirk Tarim — Gida Bilim ve Teknoloji Dergisi, 6(7): 893-902, 2018

Cizelge 2 Caligmada kullanilan ISSR ve RAPD primerleri
Table 2 ISSR and RAPD primers used in this study.

ISSR Dizi 5°-3° Baz Sayist Yapigma Sicakligi(°C)  PIC degerleri
1F* (CA)RG 18 54,8 0,49
3F (GA)YT 18 52,6 0,31
4F (GA)YC 18 54,8 0,46
7F (AG)sYC 18 54,8 0,49
8F (AC)YA 18 52,6 0,39
10F (GT)sYC 18 54,8 0,49
809 GAGGAGAGAGAGAGAGG 18 55,2 0,45
813 (CT)eT 17 50,4 0,46
826 (AC)sC 17 52,8 0,50
835 (AG)sCTC 19 56,7 0,40
889 AGTCGTAGTACACACACACACAC 23 60,6 0,46
ISSR3 (ACTG)4 16 49,2 0,44
ISSR5 VHV(CT)s 19 55,9 0,50
ISSR6 VDV(GT)s 19 55,9 0,47
ISSR7 VHV(CA)s 19 55,9 0,40
LOLY (GA)sCC 14 44 0,49
LOLS (GT)sCC 14 44 0,38
LOLS (CAC)sGC 11 38 0,49
LOL10 (GAG)sGC 11 38 0,34
LOL12 (GTG)sGC 11 38 0,49
PHV6 CCA(CT)s 19 56,7 0,47
SOLA2 DDC(GAC)4GA 17 56,8 0,50
SOLA3 DBHC(GAC)sGA 18 59 0,49
SOLA4 VHVG(TG), 18 55,2 0,42
SOLA5 DBD(AC)y 17 51,1 0,39
SOLAG BDBCACCACCACCACCAC 18 59,7 0,34
SOLA9 (AC)sG 17 52,8 0,44
SOLA11 GAGC(AAC):AA 18 491 0,50
RAPD

OPAA-04 | AGGACTGCTC 0,50
OPAA-15 [ ACGGAAGCCC 0,35
OPAA-17 | GAGCCCGACT 0,32
OPEE-07 [ AGATGCAGCC 0,49
OPB5 TGCGGC TGAG 0,39
OPDO7 ACG GATCCT G 0,33
OPE14 GGC TGC GAC A 0,49
OPF1 AGG CAG AGC A 0,46
FAGR-5 | GGT CGATCT G 0,50
FAGR-6 | AGG CAG AGC A 0,38

RAPD yonteminde PCR dongiisii ise Galvan ve ark.,
(2006)’na gore uyarlanarak 3 asamali olmus ve buna gore
dongii 94°C de 1 dakika, (94°C de 45 saniye, 36°C de 1
dakika, 72°C de 1 dakika) x 45 dongiti, 72°C de 7 dakika
olmustur.

PCR iiriinleri, agoroz jel elektroforezinde (%1,5
etidyum bromit ile boyanan agoroz jelde 90 V’da TBE
(Tris-Borate-EDTA) tamponu igerisinde ISSR teknigi igin
2,5 saat, RAPD teknigi i¢in 2 saat kosturularak)
molekiiler agirliklarmma goére ayrimlanmig, UV altinda
goriinlir hale getirilmis, genotiplerin olusturdugu degisik
parmak izleri, bant varligt var (1) yok (0) seklinde
belirlenmistir (Tiwari ve ark., 2005; Martins ve ark.,
2006). Her primer i¢in, PIC (polymorphism information
content) PIC= (1-pi®)/n formiiliine (Weir, 1990) gore
hesaplanmigtir (Cizelge 2).

Fasulye genotipleri bolge, orjin, tohum rengi ve
biiylime oOzelliklerine gore ayrilarak ayri populasyonlar
olusturulmus ve POPGENE paket programu kullanilarak
genotipler arasindaki genetik varyasyon belirlenmistir
(Cizelge 3) (Yeh ve ark. 1997). Genetik ¢esitlilik i¢in Nei

ve Shannon genetik ¢esitlilik indeksi kullanilmistir (Cruz
ve ark., 2005; Sensoy ve ark., 2007; Blair ve ark., 2007).

Genotipler arasindaki uzakligmm belirlenmesinde
fenotipik ve molekiiler veriler birlikte kullanilarak Oklid
benzerlik indeksleri ile benzerlik matrisi olusturulmustur.
Benzerlik matrisi kullanilarak, NTSYSpc-2.02k paket
programinda agirlikli olmayan aritmetik ortalama es grup
metoduna (UPGMA: Unweighted Pair Group Method
using Arithmetic Average) gore kiimeleme (cluster)
analizi yapilarak dendrogram elde edilmistir (Sekil 1)
(Rohlf, 1997).

Bulgular ve Tartisma

ISSR yonteminde 28, RAPD yonteminde 10 olmak
iizere toplam 38 primer kullanilmistir. Bu primerlerden
RAPD yonteminde 76 adet polimorfik ve 5 adet
monomorfik; ISSR yonteminde de 219 adet polimorfik ve
6 adet monomorfik bantin varligi (1), yoklugu ise (0)
seklinde degerlendirilmistir.
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Sekil 1 Birlestirilmis fenotipik-molekiiler akrabalik derecesinin belirlenmesinde Oklid matrisi kullanilarak UPGMA ile
elde edilmis dendrogram
Figure 1 The dendrogram, obtained by UPGA with Euclidean in the determination of genetic relatedness using
combined phenotypic and molecular data

Birlestirilmis fenotipik-molekiiler Oklid ¢alismasinda,
genotipler arasindaki en yakin benzerlik (6,633E+14) G41
ve G47 (Van-Gevas orijinli) genotipleri arasinda
belirlenmis ve bu genotipleri sirasiyla G66 ile G73
(7,211E+14) (Bitlis-Adilcevaz orijinli) ve daha sonra da
GA47 ile G51 (7,280E+14) (Van-Gevas orijinli) arasindaki
benzerlik takip etmistir. Genotipler arasindaki en uzak
benzerlik (1,806E+15) G30 ve G53 (Van-Gevag orijinli)
genotipleri arasinda belirlenmis ve bu genotipleri sirasiyla
G30, G37 (1,766E+15) (Van-Gevas orijinli) ile G30, G49
(1,758E+15) (Van-Gevas orijinli) arasindaki benzerlikler
takip etmistir.

Birlestirilmis fenotipik-molekiiler Oklid ¢alismasinda
genotipler arasinda diger genotiplere benzerligi ortalama
olarak en yiiksek olan genotip G47 (1,110E+15) (Van-
Gevas orijinli) olarak belirlenmis ve bu genotipi G41
(Van-Gevas orijinli) ile G51 (Van-Gevas orijinli)
genotipleri (1,128E+15), daha sonra ise G64 (1,129E+15)
(Bitlis-Adilcevaz  orijinli) genotipi takip etmistir.
Genotipler arasinda diger genotiplere benzerligi
(1,514E+15) ortalama olarak en diisiik olan genotip G30
(Van-Gevas orijinli) olarak belirlenmis ve bu genotipi
G89 (1,378E+15) (Standart gesit-Lodi) ve daha sonra da
G12 (1,373E+15) (Bitlis-Tatvan orijinli) genotipi takip
etmistir.

Birlestirilmis fenotipik-molekiiler Oklid ¢alismasinda
elde edilen dendrogramin incelenmesiyle, G30 (Van-
Gevas orijinli) genotipinin diger genotiplerden ¢ok farkli
bir dallanma ve pozisyonda oldugu belirlenmistir. Geriye
kalan diger genotipler iki gruba ve bu genotiplerde kendi
aralarinda iki alt gruba ayrilmistir. Ayrica, bodur-sarilici,
beyaz, diger tek renkli ve ¢ok renkli tohumlar ve Orta
Amerika (Mesoamerican) ile Giliney Amerika (Andean)

orijinli genotiplerde kendi aralarinda
olusturmuslardir.

Van Goli havzast fasulye genotipleri arasindaki
genetik cesitlilik degisik populasyonlara ayrilarak ISSR,
RAPD ve ISSR-RAPD belirtegleri kullanilarak ayrica
belirlenmistir. (Cizelge 3).

Fasulye genotiplerinde ISSR verileri iizerinde
istatistiksel varyasyon Olgiitleri genele gore yiliksek
genetik cesitlilik ve oldukca yiiksek bir polimorfizm
gostermistir.  ISSR  verilerinden elde edilen genetik
cesitlilik ve poliformizm orani, RAPD ve birlestirilmis
ISSR-RAPD verileri ile degerlendirilen genotiplere gore
nispeten daha yiiksek olarak belirlenmistir. Yorelere gore
istatistiksel ~ varyasyon  Olciitlerinin,  genotiplerdeki
populasyon yapisinin genotiplerin alindiklar1 yerlere bagh
olarak farklilik icerdiklerini gostermistir. Bitlis-Tatvan
basta olmak iizere Van-Gevas ve Van-Ercis genotipleri
arasinda diger yorelere gore nispeten daha yiiksek bir
genetik cesitlilik belirlenmistir.

Ozellikle Van-Gevasg genotipleri arasindaki
polimorfizm orani olduk¢a yiiksek bulunmustur. Tohum
renklerine goére hemen hemen ayni oranda bir genetik
cesitlilik bulunmus ve poliformizm orani agisindan beyaz
ve diger tek renkli genotiplerin ayni oranda yiiksek bir
polimorfizm gosterdikleri goriilmistiir. Gen havuzuna
gore Giiney Amerika ve Orta Amerika
populasyonlarindaki genetik ¢esitlilik hemen hemen ayni
bulunmus ve her iki populasyonda da olduk¢a yiiksek
¢ikan polimorfizim degeri Giiney Amerika grubunda ¢ok
daha yiiksek bir oranda belirlenmistir. Biiyiime sekline
gore sarilict genotipler bodur genotiplerden daha yiiksek
bir genetik cesitlilik gostermis ve sarilict genotipler de
polimorfizm orani1 oldukga yiiksek bulunmustur.

grup
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Cizelge 3 Fasulye genotipleri arasinda degisik populasyonlara gére dlgiilen bazi varyasyon odlgiitleri
Table 3 The some variation values among the bean genotypes measured by different population

Ponul ISSR RAPD ISSR-RAPD
opdlasyon N*  H | P H | P H | P

Genel 95 0,2368 03677 98,17 0,2103 0,3226 93,42 0,23 0,3561 96,95
Yorelere gore
Van-Merkez 4 0,1632 0,2423 43,84 0,029 0,1490 25,00 0,1477 0,2183 38,98
Van-Bahgesaray 5 0,1107 0,1681 33,33 0,0756  0,1143 22,37 0,1017 0,542 30,51
Van-Edremit 5 0,1100 0,1640 30,24 0,099 0,623 28,95 0,1100 0,1636 29,83
Van-Ercis 11  0,2088 0,3197 6941 0,1857 0,2834 60,53 0,2029 0,3104 67,12
Van-Gevas 31 02138 0,3320 80,82 10,1942 0,2980 73,68 0,2088 0,3232 78,98
Bitlis-Adilcevaz 16 01703 0,2580 54,34 0,1681 0,2510 51,32 0,1698 0,2562 53,56
Bitlis-Tatvan 13 02214 03379 73,06 0,1872 0,2766 52,63 0,2126 0,3221 67,80
Standart cesit 10 01795 0,2722 55,71 01712 0,2578 5395 0,774 0,2685 55,25
Tohum renklerine gore
Beyaz 26 0,2323 0,3594 8584 0,2007 0,3115 80,26 0,2242 0,3471 84,41
Diger tek renkli 47  0,2231 0,3471 86,76 0,954 0,2995 77,63 0,2160 0,3348 8441
Cok renkli 22 0,2073 0,3155 6895 0,1769 0,2679 61,84 0,994 0,3032 67,12
Gen havuzuna gore
Giliney Amerika 66 0,2231 10,3469 92,69 0,2080 0,3187 88,16 0,2192 0,3396 91,53
Orta Amerika 29 0,233 0,3618 83,11 0,1889 0,2889 71,05 0,2233 0,3433 80,00
Biiyiime sekline gore
Bodur 15 01925 0,2946 65,30 0,1988 0,3033 68,42 0,1941 0,2969 66,10
Sarilici 80 0,2382 0,3689 96,35 0,2033 0,3095 8553 0,2292 0,3536 93,56

N*= Populasyondaki genotip sayisi, H=Nei’nin genetik ¢esitlilik indeksi, I= Shannon’un genetik ¢esitlilik indeksi, P= Polimorfizm orani

RAPD verileri iizerinde istatistiksel varyasyon
Olgiitleri genele gore yiliksek genetik gesitlilik ve
polimorfizm oram1 da olduk¢a yiiksek bir degerde
goriilmiistiir. Yorelere gore Van-Gevas ve Van-Ercis
genotipleri genetik ¢esitlilik ve polimorfizm oram
bakimindan diger populasyonlara gore daha yiiksek
bulunmustur. Tohum renklerine gore beyaz ve diger tek
renkli genotiplerdeki genetik cesitlilik benzer oranda
bulunmus ve beyaz tohum rengine sahip genotiplerdeki
polimorfizm orani daha yiiksek olarak belirlenmistir. Gen
havuzuna gore Giliney Amerika orijinli genotipler Orta
Amerika orijinli genotiplere gore daha fazla genetik
gesitlilik ve polimorfizm gostermistir. Biiylime sekillerine
gore genetik ¢esitlilik bakimindan her iki populasyonda
benzer degerleri gostermis fakat polimorfizm orani sarilici
genotiplerde yiiksek oranda bulunmustur.

Birlestirilmis ISSR-RAPD verileri  lizerinde
degerlendirilen fasulye genotiplerindeki genetik cesitlilik
ve polimorfizm orani genele gore yiiksek bulunmustur.
Istatistiksel ~ varyasyon  olgiitleri,  degerlendirilen
genotiplerdeki  populasyon  yapisinin  genotiplerin
yorelerine bagh olarak farklilik icerdiklerini gdstermistir.
Van-Ercis, Van-Gevag ve Bitlis-Tatvan genotipleri benzer
oranda ve en yiiksek genetik cesitlilik ile polimorfizmi
gostermistir.  Van-Edremit ve Van-Ercis genotipleride
benzer oranda genetik cesitlilik ve polimorfizm orani
gostermistir. Bitlis-Tatvan genotiplerinin genetik ¢esitlilik
ve polimorfizm oram Bitlis-Adilcevaz populasyonunun
genotiplerine gore daha yiiksek bulunmustur. Tohum
renklerine gore beyaz ve diger tek renkli genotipler
benzer oranda genetik cesitlilik ve ayn1 oranda da yiiksek
polimorfizm gostermislerdir. Gen havuzuna gore, benzer
oranda bir genetik ¢esitliligin yaninda yine Andean grubu
genotiplerinin yiiksek polimorfizm degeri gdze ¢arpmustir.
Biiyiime sekillerine gore sarilici genotipler, bodur

genotiplere gore daha yiiksek genetik ¢esitlilik ve oldukga
yiiksek bir polimorfizm orani géstermistir.

Fasulye genotipleri arasindaki genetik akrabalik
derecelerinin belirlenmesinde fenotipik ve molekiiler
yontemlerden yararlanilmistir. Fenotipik
karakterizasyonda fasulye genotiplerine ait 71 adet 6l¢iim
veya gozlem sonuglarindan yararlanilmistir.

Molekiiler yontemde, saglikli okunabilir bantlar veren
28 ISSR ve 10 RAPD primerlerinden yararlanilmistir.
Daha sonra, primerlerden elde edilen bantlarin varligi (1)
ya da yoklugu (0) seklinde belirlenerek, ISSR
primerlerinden 219, RAPD primerlerinden ise 76 adet
polimorfik  belirteg  molekiiler  karakterizasyonda
kullanilmigtir. Calismada ISSR ve RAPD belirteglerinin
kullanilma nedeni, ISSR belirteglerinin SSR, AFLP ve
RAPD belirteglerinin ¢ogu avantajini iceren hizli, basit bir
metot olmasi ve yiiksek derecede polimorfizm gostermesi
(Pradeep Reddy ve ark., 2002; Gostimsky ve ark., 2005);
RAPD belirteglerinin ise genetik kaynaklar arasindaki
cesitlilik, bitki populasyonundaki bireyler arasindaki
iligkilerin tespitinde ve genetik haritalama ¢aligmalarinda
en fazla kullanilan yontemlerden birisi olmasinin yaninda
diger yontemlere gore daha kullamigh hizli ve ucuz
olmasidir. (Sensoy ve ark., 2007; Gostimsky ve ark.,
2005; Giilsen ve Mutlu, 2005; Jose ve ark., 2009).

Tiwari ve ark. (2005), Himalaya’dan topladiklar1 99
fasulye genotipini 60 RAPD primerinden sectikleri 10
primer ile incelemislerdir. Calismada 123 adet bant elde
etmigler ve bu bantlarin 121 tanesi polimorfik ¢ikmistir.
Bagka bir caligmada, Marotti ve ark. (2006), 16 adet
Italyan fasulyesinin genetik farkliligini ve 4 ticari gesitle
akrabalik derecelerini RAPD ve ISSR belirtecleri ile
aragtirmiglardir. ISSR’de %85, RAPD’ de %69 oraninda
yiksek yogunluklu polimorfik bant elde etmislerdir.
Yapilan bu ¢aligmada ise RAPD y6nteminde %95,00 ve
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ISSR yonteminde ise %97,32 oraninda polimorfik bant
elde edilmistir. Yapilan bu ¢aligmalara bakildiginda, ISSR
ve RAPD yontemlerinin genetik ayrimlamay1 belirlemede
onemli belirtegler oldugu kanisina varilmaktadir. Ayrica
Galvan ve ark. (2005), bizim yaptigimiz ¢aligmayla diger
calismalarin  uyusumlu olarak, fasulye genotipleri
arasindaki genetik akrabalik derecelerinin ve genetik
varyasyonun belirlenmesinde ISSR yonteminin RAPD’ e
gore daha basarili oldugunu bildirmislerdir.

Sarikamis ve ark., (2009) Van ili Ercis ve Gevas
ilcelerinden topladiklar1 28 fasulye genotipini 10 SSR
markir1 ve 7 morfolojik 6zellige bakarak incelemis ve bu
bolgelerdeki genotiplerin benzerlik oranlarinin %98’in
alinda  olmadigim1  belirtmiglerdir. Oysaki  bizim
calismamizda ¢ok sayida molekiiller ve fenotipik
belirteglerden elde edilen sonuglarda yore fasulyeleri
arasinda ¢ok yakin benzerlikler bulunamamistir. Bu
durum yoreler arasindaki zengin genetik ¢esitlilikten
kaynaklanmaktadir.

Gen kaynaklar1 yonetiminde morfolojik ve molekiiler
verilerin birlikte kullanilmas1 daha iyi bir karakterizasyon
saglamaktadir (Chiorato ve ark., 2006). Bu anlamda
calismada elde edilen fenotipik-molekiiler verilerin
birlestirilmesiyle olusturulan 356 belirtecli veri Oklid
katsayisina  gore  degerlendirilmistir.  Birlestirilmis
fenotipik-molekiiler verilerden elde edilen dendrogram,
genotipler arasindaki en yakin benzerliklerin G41-G47
(6,633E+14) (Van-Gevas orijinli), G66-G73 (7,211E+14)
(Bitlis-Adilcevaz orijinli) ve G47-G51 (7,280E+14) (Van-
Gevas orijinli) arasinda; genotipler arasindaki en uzak
benzerliklerin de G30-G53 (1,806E+15) (Van-Gevas
orijinli), G30-G37 (1,766E+15) (Van-Gevas orijinli) ve
G30-G49 (1,758E+15) (Van-Gevas orijinli) arasinda
oldugunu gostermistir. Elde edilen wverilerin fenolojik
verilerle genelde uyumlu oldugu belirlenmistir.

Genotipler arasinda diger genotiplere benzerligi
ortalama olarak en yiiksek olanlar; G47 (1,110E+15)
(Van-Gevas orijinli), G41 (1,128E+15) (Van-Gevas
orijinli), G51 (1,128E+15) (Van-Gevas orijinli) ve G64
(1,129E+15) (Bitlis-Adilcevaz orijinli); en diisiik olan
genotipler ise G30 (1,514E+15) (Van-Gevas orijinli), G89
(1,378E+15) (Standart ¢esit-Lodi), ve G12 (1,373E+15)
(Bitlis-Tatvan orijinli) olarak belirlenmistir. Genotipler
arasinda diger genotiplere benzerligi ortalama olarak en
disik olan G30 (en uzun ¢icek tomurcugu, en fazla
tomurcuk sayisi, en genis bakla eni, en iri tohum, en uzun
tohum ve en yiiksek yiiz tane agirlig1), G89 (en kisa bitki
boyu ve en kisa ilk bakla yiiksekligi) ve G12 (farkli brakte
rengi) genotiplerinin ekstrem 6zellikleri gdze ¢arpmustir.

Ayrica yine G30 (Van-Gevas orijinli) genotipinin
diger genotiplerden ¢ok farkli bir dallanma ve pozisyonda
oldugu ve geriye kalan diger genotiplerin iki gruba ve bu
genatiplerinde kendi aralarinda iki alt gruba ayrildig1 goze
carpmigtir. Bunun yaninda birlestirilmis  fenotipik-
molekiiler dendogram incelendiginde, bodur (%15,8)-
sartlict  (%84,2), beyaz (%27,36)- diger tek renkli
(%49,47) ve ¢ok renkli tohumlar (%23,00) ve Orta
Amerika  (%30,5)-Giney Amerika (%69,5) orijinli
genotiplerin kendi aralarinda grup olusturmalar1 dikkati
ceken bulgular arasinda yer almustir. Fasulyenin iki ana
gen merkezi olarak Orta Amerika ve Giliney Amerika
gosterilmektedir (Singh, 2001; Chacon ve ark., 2005;
Benchimol ve ark., 2007). Calismada bu iki gen havuzuna

ait genotipleri belirlemek amaciyla yiliz tane agirliklar
tizerinden tohum biiyiikliikleri esas almmistir. Yiiz tane
agirhigt 40 gramin {izerinde olanlar Giliney Amerika
(Andean), 40 gramin altinda olanlar ise Orta Amerika
(Mesoamerican) orijinli olarak smiflandirilmistir (Singh,
2001). Elde edilen veriler 1s181nda bu iki gen havuzuna ait
genotiplerin farkli sekilde grup olusturmalart dnemli bir
bulgu olarak degerlendirilmistir. Bu ¢alismada incelenen
fasulye genotiplerinin 66 tanesinin Giiney Amerika, 29
tanesinin de Orta Amerika orijinli genotipler oldugu
belirlenmistir. Bizim c¢alismamizda elde ettigimiz
verilerin tam tersi olarak, Madakbas ve ark. (2009),
tilkemizdeki tiim fasulyelerin Giiney Amerika orijinli
olduklarini belirtmislerdir.

Her ne kadar fasulye kendine dollenen bir bitki olsa da
%10’a  varan  bir  yabanci  dollenme  oram
gosterebilmektedir (Tertivanidis ve ark., 2008). Bizim
calismamizda bu iki gen havuzu kiimelenmeleri digina
cikan genotiplere de rastlanmistir. Bunun nedeninin de
genotiplerin toplandigi  yorelerdeki ve arastirmanin
yuritiildiigi alandaki rastladigimiz biiyiik yabani arilarin
cicekleri parcalayarak agmasiyla yabancit doéllenmenin
olusmas1 ve bunun sonucunda da genetik etkilesimin ve
acilimin ger¢eklesmesine neden oldugu diigiiniilmektedir.
Nitekim Asfaw ve ark. (2009)’nmin Dogu Afrika’dan
(Etiyopya ve Kenya) topladiklar1 192 yerel genotipi SSR
belirtegleri ve morfolojik yonden inceledikleri ¢alismada,
genotiplerin Orta Amerika ve Giliney Amerika gruplarina
ayrildigini ve ayrica bu iki grup arasinda da rekombinant
genotipler oldugunu belirlemislerdir. Lioi ve ark. (2005),
Italya’da yiiriittiikleri caligmada, analiz edilen biitiin
populasyonlarin Giiney Amerika ve Orta Amerika olmak
iizere 2 gen grubuna ayrilarak, populasyonlar arasinda
onemli bir heterojenlik olustugunu belirlemislerdir.
Ayrica Rodino ve ark. (2003)’nin Iberia yarimadasindan
elde ettikleri 188 yerel gesidin kantitatif ve kalitatif
Ozelliklerini inceledikleri bir c¢alismada da gesitlerin
%74,7’sinin Giiney Amerika, %16,8’inin Orta Amerika,
%8,4’tniin ise bu iki gen merkezi arasindaki
rekombinantlar  oldugunu  belirlemiglerdir.  Bizim
calismamizda ise Orta ve Giiney Amerika genotipleri
arasinda %10 civarinda rekombinant bireyler oldugu
disiiniilmektedir.

Biitiin genotipler arasindaki varyasyon degerleri ISSR
(H= 0,24, 1= 0,37 ve polimorfizm=%98), RAPD (H =
0,21, I = 0,32 ve polimorfizm= %93) ve birlestirilmis
ISSR-RAPD (H = 0,23, | = 0,36 ve polimorfizm %97)

verilerinin  hepsinde  yiiksek ¢ikmast Van Goli
havzasindaki  zengin  genetik  ¢esitliligi  ortaya
koymaktadir.

Yorelerine gore ISSR molekiiler verilerle incelenen
fasulye genotiplerinde farkli molekiiler verilerle farkli
sonuglar elde edilmis ve en fazla genetik c¢esitlilik Bitlis-
Tatvan (H= 0,22, | = 0,34 ve polimorfizm= %73), Van-
Gevas (H = 0,21, | = 0,33 ve polimorfizm= %81) ve Van-
Ercis (H = 0,21, I = 0,32 ve polimorfizm= %69)
ilgelerinde Dbelirlenmigtir. Yorelere gore Van-Gevas
ilgesindeki yliksek polimorfizm dikkat ¢ekmistir. Fasulye
genotiplerindeki yiiksek genetik gesitlilik, genellikle Van
Golii havzasinda fasulye yetistiriciliginin en yogun olarak
yapildigi  Van-Gevas, Bitlis-Tatvan ve Van-Ercis
ilcelerinde 6ne ¢ikmustir. Yorelerine gére RAPD verileri
ile degerlendirilen fasulye genotiplerindeki genetik
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varyasyon degerleri, ISSR verileri ile benzer olarak Van-
Gevas ve Van-Ercis ilgelerinde daha yiiksek bulunmustur.
Bu boélgeler daha 6ncede belirtildigi gibi yogun fasulye
yetistiriciligi yapilan yoreler arasinda yer almaktadir.
Birlestirilmis ISSR-RAPD verileri iizerinde
degerlendirilen  fasulye  genotiplerindeki  genetik
varyasyon ve polimorfizm yorelerine bagli olarak
farkliliklar igererek, Van-Ercis, Van-Gevas ve Bitlis-
Tatvan genotipleri benzer oranda ve en yiiksek genetik
varyasyonu gostermistir. Ayni ilin farkli ilgeleri arasinda
genetik varyasyon degerleri arasindaki farkliliklarda
dikkat ¢ekmektedir. Duarte ve ark. (1999) fasulyelerin
kiiltiire alindiklar1 bolgeler i¢indeki genetik varyasyonu
0,085 olarak bulurken, bolgeler arasindaki genetik
varyasyonu da 0,26 olarak belirlemislerdir. Calismamizda
ISSR verileriyle tohum renklerine goére genetik ¢esitlilik
genelde birbirine paralel olarak Dbelirlenmis ve
poliformizm orami agisindan beyaz (polimorfizm= %86)
ve diger tek renkli (polimorfizm %87) genotiplerin benzer
oranda yiiksek bir polimorfizm gostermeleri beyaz ve
diger tek renkli tohuma sahip fasulye genotiplerinin
havzadaki varyasyonunun zenginligini 6ne c¢ikarmistir.
RAPD verileriyle tohum renklerine gore beyaz ve diger
tek renkli genotiplerdeki genetik cesitlilik, benzer ve ¢ok
renkli tohumlulara gore fazla oranda bulunmustur. Bu
bulgularla yine ISSR molekiiler verilerinin de yansittig1
gibi beyaz ve diger tek renkli tohumlu genotiplerin bu
bolgelerdeki zengin genetik ¢esitliliginin ortaya ¢iktigi
goriilmektedir. Yine ISSR ve RAPD verilerine paralel
olarak tohum renklerine gore beyaz ve diger tek renkli
genotipler benzer oranda genetik ¢esitlilik ve ayni oranda
da yiiksek polimorfizm gostermistir. ISSR verileriyle gen
havuzuna gore genetik varyasyon degerleri (Giiney
Amerika- H = 0,22, | = 0,35 ve polimorfizm= %93), (Orta
Amerika- H = 0,24, | = 0,36 ve polimorfizm= %83) her
iki gen havuzunda da paralel olarak belirlenmistir.
ISSR-RAPD verileriyle gen havuzuna gore, benzer
oranda bir genetik cesitliligin yaninda yine Giliney
Amerika grubu genotiplerinin yiiksek polimorfizm degeri
gbze garpmustir. Blair ve ark. (2006), Giiney Amerika ve
Orta Amerika gen havuzlarina ait fasulye genotiplerinin
genetik varyasyonunu karsilagtirnis ve Giliney Amerika
gen havuzuna ait genotiplerin (0,356) Orta Amerika gen
havuzuna ait genotiplerden (0,302) daha yiiksek genetik
cesitlilige sahip oldugunu bulmuslardir. Cruz ve ark.,
(2005) Meksika’daki  yabani fasulye  genotipleri
arasindaki genetik varyasyonu H=0,14, 1=0,29 olarak
belirlemiglerdir. Blair ve ark., (2007) Giiney Amerika gen
havuzu iginde genetik varyasyonu Kolombiya
genotiplerinde H= 0,49, 1= 0,54 ISSR olarak ve en yiiksek
degeri Peru (0,39), Nueva Granada (0,38) en diisiik degeri
ise Sili de (0,32) belirlemiglerdir. Biiyiime sekline gore
sarilict genotiplerin bodur genotiplerden daha ytiksek bir
genetik cesitlilik gdstermesi ve sarilici genotiplerin de
polimorfizm oraniin oldukg¢a yiiksek ¢ikmasi havzadaki
sarilict  genotiplerin olusturdugu genetik ¢esitliligin
boyutunu ortaya ¢ikarmigtir. RAPD verileriyle bilylime
sekillerine gore genetik cesitlilik bakimindan her iki
popillasyon da benzer degerleri gostermis, fakat
polimorfizm  oram1  sarilict  genotiplerde  yliksek
bulunmustur. ISSR-RAPD verileriyle biiyiime sekillerine
gore sarilict genotiplerin, bodur genotiplere gore daha
yiksek genetik ¢esitlilik ve oldukg¢a yiiksek bir

polimorfizm oranmi gostermesinin sarilict genotip sayisinin
fazla olmasindan kaynaklandig: diisiiniilmektedir.

Yapilan bu calismada Van Goli havzasindaki yerel
fasulye populasyonun zengin bir genetik ¢esitlilige sahip
oldugu, fenotipik ve molekiiler belirtegler yardimiyla
belirlenmistir. Caligma sonucunda Van Goli havzasi
fasulye genotiplerinin biiyiik c¢ogunlugunun (%69,5)
Giliney Amerika (Andean) gen havuzuna ait oldugu tespit
edilmistir. Her ne kadar populasyonun bulundugu gen
havuzu i¢inde heterojenligin (%10 civarinda rekombinant
genotipler) oldugu diisiiniilse de yine de elde edilen bu
sonugla, populasyonun iginde oldugu gen havuzunun

bilinmesi fasulyede yapilacak olan biitiin tarimsal
faaliyetlerde  yol  goOstermesi  agisindan  yararlt
olabilecektir.
Tesekkiir

Bu arastirma makalesi 2009-FBE-DO17 proje

numarasi ile Van Yiiziincii Yil Universitesi Bilimsel
Arastirma Projeleri Baskanliginca desteklenen Aytekin
Ekincialp’in doktora tezinden uyarlanmustir.
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