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OZET

YUKSEK LiSANS TEZI

YEREL ARPA GENOTIPLERININ I.{ARAK.TEI.UZ{&.SYONU. VEISSR
MARKORLER YARDIMIYLA GENETIK CESITLILIGIN BELIRLENMESI

Giilistan BALKAYA

Mus Alparslan Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Bitkisel Uretim ve Teknolojileri Anabilim Dah

Damisman: Do¢. Dr. Mehmet KARAMAN

Yerel arpalar, varyasyonu artirmaya yonelik islah programlarina katki saglayan 6nemli gen
kaynaklarimizdandir. Calisma, yari kontrollii sera kosullarinda 24 yerel arpa genotipi ve 5 kontrol gesitten
olusan 29 arpa materyali ile yiritilmiistir. Molekiiler olarak karakterize edilen arpa genotipleri bazi
tarimsal Ozellikler bakimindan da incelenmistir. ISSR markorler vasitasiyla molekiiler diizeyde
karakterize edilen arpa genotipleri arasinda 6nemli seviyede genetik varyasyon oldugu belirlenmistir.
Yerel arpa genotipleri; sap mumsulugu, basak mumsulugu, sapin ortadan enine kesitinin kalinlik durumu,
bayrak yaprak antosiyanin yogunlugu, bitki boyu ve karinlanma doénemi klorofil igerigi bakimindan
yiiksek varyasyon gdstermistir.

Arpa genotiplerinin molekiiler karakterizasyonunda 6 ISSR markérii kullamilmig ve polimorfik
bilgi igerigi (PIC) degerleri 0.85-0.94 olarak belirlenmistir. Lokuslarin allel boylar1 280-1500 bg arasinda
degisirken, en kiigiik allel boyu; UBC-842 en biiyiik allel boyu; UBC-825 ve UBC-826 primerlerinde
gozlenmistir. Calismada kullanilan ISSR primerlerinin allel sayilarinin 7-15 arasinda degistigi ve
ortalama allel sayisinin her bir lokus i¢in 12.6 oldugu gdzlenmistir. Analiz sonucunda olusan filogenetik
agac iki ana kiimeye ayrilmigtir ve Kiime-2’ de kendi arasinda 3 alt kiime olusturmustur. Benzerlik
matrisine gore kontrol olarak kullanilan 5 arpa gesidinin 24 yerel genotip ile yakinlik iligkisi %58.7-
%89.5 arasinda degisim gostermistir.

Sonug¢ olarak, iistiin 6zelliklere sahip genotiplerin belirlenebilme olasiligi dikkate alindiginda;
genetik olarak birbirine en uzak cesitlerin veya genotiplerin kullanilmasi ve 1slah c¢aligmalarinda
heterosisin belirlenmesi i¢in bu genotiplerin gen havuzunda koruma altina alinmasi 6énem arz etmektedir.
Calismada yer alan G76 ve G85 yerel arpa genotipleri genetik olarak kontrol gesitlere en uzak genotipler
oldugu ve bu yerel arpa genotiplerin genetik tabani genisletmeye katki saglamak amaciyla klasik ve
modern 1slah programlarinda ebeveyn olarak kullanilabilecegi 6ngoriilmektedir.

2023, 78 sayfa

Anahtar Kelimeler: Fizyoloji, ISSR, Molekiiler, Yerel Arpa



ABSTRACT

MS THESIS
CHARACTERIZATION OF LANDRACES BARLEY AND DETERMINATION
OF GENETIC DIVERSITY BY ISSR MARKERS

Giilistan BALKAYA

Mus Alparslan University
Natural and Applied Science
Department of Plant Production and Technologies

Assoc. Prof./ Mehmet KARAMAN

Barley landraces genotypes are one of our important gene resources that contribute to breeding
programs to increase variation. The study was carried out with 29 barley materials consisting of 24
landraces barley and 5 control cultivars under semi-controlled greenhouse conditions. Barley genotypes
characterized molecularly were also investigated in terms of some agricultural characteristics. Significant
genetic variation was determined among barley genotypes characterized at the molecular level by ISSR
markers. Landraces barley genotypes; in terms of stem waxiness, spike waxiness, thickness of the cross-
section from the middle of the stem, flag leaf anthocyanin density, plant height and chlorophyll content
showed high variation.

6 ISSR markers were used for molecular characterization of barley genotypes and polymorphic
information content (PIC) values were determined as 0.85-0.94. While allele lengths of loci vary between
280-1500 bp, the smallest allele size is; UBC-842 largest allele size; observed in primers UBC-825 and
UBC-826. It was observed that the number of alleles of ISSR primers used in the study varied between 7-
15 and the average number of alleles was 12.6 for each locus. The phylogenetic tree formed as a result of
the analysis was divided into two main clusters and in Cluster-2 it formed 3 sub-clusters among itself.
According to the similarity matrix, the affinity of 5 barley cultivars used as control with 24 landraces
genotypes between 58.7% and 89.5%.

As a result, considering the possibility of identifying genotypes with superior characteristics, it is
important to use the genetically most distant varieties or genotypes and to protect these genotypes in the
gene pool in order to determine heterosis in breeding studies. It is predicted that the G76 and G85
landraces barley in the study are the most distant genotypes from the control varieties and these landraces
barley can be used as parents in classical and modern breeding programs in order to contribute to
broadening the genetic base.

2023, 78 page

Keywords: Physiology, Molecular, ISSR, Landraces Barley
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1. GIRIS

Insanlarin giinliik kalori ihtiyacinin %75'ini ve {izerini karsilayan tahil grubu,
diinya genelinde ve Tirkiye'de tarim arazilerinin yarisindan fazlasinda yetistirilmektedir
(Akgura ve ark., 2008). Tahillarin bu biiyiik 6l¢ekte yetistirilmesinin baglica nedenleri;
yiiksek adaptasyon yetenekleri sayesinde kiiltiir bitkileri arasinda 6ne ¢ikmalari, temel
gida maddesi olarak insan beslenmesinde kullanilmalari, insanlik tarafindan ilk defa
kiltiire alinan bitkiler olmalari, kolay yetistirilebilir ve taginabilir olmalari, depolama ve
bekletme i¢in uygun olmalari, ayn1 zamanda hayvan beslenmesinde de kullanilmalar
gibi faktdrlerden kaynaklanmaktadir (Gegit ve ark., 2009).

Arpa (Hordeum vulgare L.), serin iklim tahillar1 icerisinde yer alan, diinyada ana
ve en eski tahil iirlinlerinden biridir. Ayrica, ililkemiz arpanin 6nemli gen merkezleri
arasinda yer almaktadir (Nesbitt ve Samuel, 1996). Arpa, genellikle 2 veya 6 sirali
botanik varyetelere sahip olmakla birlikte elverigsiz iklim ve toprak kosullarina
dayaniklidir ve diinyanin bir¢ok bolgesinde yaygin olarak yetistirilen tahil tiiriidiir
(Mathre, 1982). Diinya genelinde arpa iiretimi, misir, piring ve bugdaydan sonra
dordiincii sirada yer almaktadir (FAO, 2021). Onemli arpa iireticisi iilkeler arasinda AB,
Rusya ve Avustralya bulunmaktadir (FAO, 2021). Diinya ¢apinda arpa ekim alani
yaklasik 51.15 milyon hektar, iiretim miktar1 ise 159 milyon tondur ve ortalama verim
310.8 kg/da'dir (Anonim, 2020). Tiirkiye'de ise son 10 yilda arpa ekim alam 2.4-3.0
milyon hektar arasinda degigmekte ve iiretim miktar1 6.3-8.5 milyon ton arasinda
degisiklik gostermektedir (Anonim, 2020).

Arpa, Tiirkiye'de genellikle yagisa bagli kosullarda kuru tarim alanlarinda
yetistirilen Onemli bir tahil driiniidir. Hayvan beslemede, un ve malt sanayinde
kullanilan degerli bir hammadde olmasi hem de tuza dayanikli olmasi nedeniyle
Ozellikle sulak tarim alanlarinin goraklagsmasimin onlenmesinde kullanilan 6nemli bir
kiiltiir bitkisidir (Kiling ve ark., 1992). Ulkemizde son yillarda arpa ekim alanlarinda
daralma goriilmektedir, bu durum hayvan yemi olarak {iretilen arpanin %90'1mnin
tilkemizde tretildigi goz Oniline alindiginda endise vericidir (Ergiin ve ark., 2012;
Anonim, 2016). Tarim alanlarinin azalmasi, artan niifusa karsin arpa verimliligini
artirma ihtiyacini ka¢inilmaz hale getirmektedir.

Birim alan basina arpa verimini artirmayi Onceleyen klasik islah ¢aligmalari,
asir1 masrafli, yogun emek gerektiren ve zaman alan siireglerdir. Bu nedenle 1slah
programlar1 dogru bir sekilde planlanmali ve hedeflerin dogru segilmesi gerekmektedir.

Islah programlarina dahil edilecek bitkilerin genetik yapilar1 ve bu yapidaki olumlu



karakterlerin bilinmesi, bu karakterleri dollere aktarabilme yeteneginin dnceden tahmin
edilmesi 6nemli bir faktordiir.

Islah caligmalarinin temel amaci, bitkilerin genetik yapilarinda olusturulan
farkliliklar ve ortaya cikan varyasyonlar {izerinden, mevcut cesitlere kiyasla daha
yiiksek verim, kalite, hastalik ve zararlilara dayaniklilik ve adaptasyon yetenegi gibi
Ozelliklere sahip bitkiler elde etmektir (Rasmusson, 1991; Akar, 2004). Ancak
gelistirilen modern arpa cesitlerinin genetik tabanlar1 giderek daralmaktadir. Bu
nedenle, genetik cesitlilige katkida bulunmak amaciyla, dogal veya yapay yollarla
secilmig farkli cevre kosullarina uyum saglayabilen, biyotik ve abiyotik stres
faktorlerine (besin elementi eksikligi, kuraklik, soguk, hastaliklar vb.) toleranslh yerel
cesitler kullanilabilir. Bu yaklasim, genetik cesitlilik acisindan zenginlik saglayarak
1slah programlarinin daha etkili olmasini saglayabilir. Boylece, farkli ¢evre kosullarina
uyum saglayabilen ve stres faktorlerine dayanikli yeni arpa gesitlerinin gelistirilmesi
miimkiin olabilir.

Yerel cesitlerin bitki 1slahinda kullanimimi kolaylastirmak i¢in, genetik
tanimlamalarinin yapilmasi onemlidir. Bu hedefe yonelik olarak, cesit gelistirme
calismalarinda klasik 1slah yontemlerinin yani sira molekiiler tekniklerin kullanilmasi
bliylik 6nem tasir. Molekiiler teknikler, 1slah siirecini hizlandirabilir, basar1 sansini
artirabilir ve siireci kisaltabilir. Genetik yapmin tanimlanmasinda, protein markorleri,
morfolojik markorler ve DNA markorleri gibi molekiiler markdrler kullanilir
(Yorgancilar ve ark., 2015). Bu molekiiler markorler, bitkilerin genetik yapilarini ve
ozelliklerini daha hassas bir sekilde analiz etmemizi saglar. Bu sayede, hedeflenen
ozelliklere sahip bitkilerin daha hizli bir sekilde segilmesi ve 1slah programlarinin
verimliliginin artirilmas1 miimkiin olur.

Molekiiler markorler, genetik materyaller arasindaki farkliliklart DNA
diizeyinde dogrudan tespit etmek icin kullanilan temel araglardir. Bu markorler,
genellikle morfolojik verilerin tek basina saglayamayacagi saglam bir genetik benzerlik
tahmini sunarlar (Bahieldin ve ark., 2012). ik olarak, genetik gesitliligin
tanimlanmasinda RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) yodntemi
kullanilmistir (Tanskley ve ark., 1989; Backmann ve Sollers, 1983). Ancak bu yontem,
cok sayida ornegin hizli bir sekilde analiz edilememesi ve ¢ok sayida laboratuvar
islemine ihtiya¢ duyulmasi nedeniyle tercih edilmemistir. Daha sonra PCR (Polymerase
Chain Reaction) temelli yontemler, molekiiler genetik caligmalarinda umut verici bir

teknik olarak ortaya cikmistir (Williams ve ark., 1990; Welsh ve ark., 1990). PCR



tabanl yontemler, hizli, hassas ve yiiksek kapasiteli analizler yapabilme 6zellikleriyle
aragtirmacilara biiyilik kolaylik saglamistir.

Cesitli bitki tiirlerinde genetik cesitliligi belirlemek igin kullanilan molekiiler
DNA yontemleri arasinda RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphisms), AFLP
(Amplified Fragment Length Polymorphisms), RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA), SSR (Simple Sequence Repeat) ve ISSR (Inter Simple Sequence Repeat)
yontemleri karsilagtirilmis ve farkli 6zelliklere sahip olduklar1 belirlenmistir.

Polimorfizm ag¢isindan SSR ve AFLP yontemleri en uygun olanlardir, ¢linkii
genetik cesitlilik konusunda daha fazla bilgi saglayabilirler. Maliyet acisindan ise
RAPD ve ISSR yontemleri avantajlidir, ¢iinkii daha ekonomiktirler. Tekrarlanabilirlik
bakimindan ise RFLP, SSR, ISSR ve AFLP yontemleri avantajlidir. Bu 6zelliklerin yan1
sira, laboratuvar imkanlar1 da dikkate alindiginda, radyoaktif madde kullanimi
gerektirmeyen ve sinirli kosullarda rahatlikla kullanilabilen RAPD ve ISSR yontemleri
tercih edilebilir (Powell ve ark., 1996; Russell ve ark., 1997; Pejic ve ark., 1998).

Zietkiewicz ve ark. (1994) tarafindan gelistirilen ISSR teknigi, hazir iiretilmis
diniikleotid, tetraniikleotid ve pentaniikleotid tekrarlarina dayanan markorlerin
kullanildig1 bir molekiiler yontemdir. Bu yontem, yiliksek genotip ayrim giiciine sahip
olmasiyla ve diisitk maliyetiyle bilinir. ISSR teknigi; bugday, arpa, ¢eltik, misir, pamuk,
patates, bezelye gibi bir¢ok kiiltlir bitkisinde tiir i¢i ve tiirler aras1 genetik cesitliligi
belirlemek igin kullanilmistir ve giinimiizde de hala yogun olarak bu c¢alisma
alanlarinda kullanilmaya devam etmektedir (Sanchez ve ark., 1996; Nagaoka ve
Ogihara, 1997; Pejic ve ark., 1998; Blair ve ark., 1999; Prevost ve Wilkinson, 1999;
Metais ve ark., 2000; Qian ve ark., 2001; Liu ve Wendel, 2001; Fernandez ve ark.,
2002; Tanyolag, 2003).

Bu arastirmanin amaci, yerel arpa cesitleri ile modern arpa cesitlerinin
morfolojik, fenolojik ve fizyolojik 6zelliklerini degerlendirmek ve ayni zamanda ISSR
markorler vasitasiyla genetik ¢esitliliklerini belirlemektir. Ayrica, klasik ve modern

1slah programlarina katki saglamaktir.



2. KAYNAK ARASTIRMASI

2.1. Morfolojik, Fizyolojik ve Fenolojik Calismalar

Ceccarelli (1984), yerel ¢esitler ile yabani arpalarin agro morfolojik 6zelliklerini
arastirdig1 calismada yabani arpa genotiplerinin daha uzun boylu oldugunu ve genel
olarak daha ge¢ basaklandigini bildirmistir.

Yadav (2003), Hindistan’da adaptasyon kabiliyeti yiliksek arpa hatlarini
belirlemek iizere yaptigi ii¢ yillik ¢alisma sonucunda, bayrak yaprak kulak¢iklarinda
antosiyanin yogunluguna sahip 284 numarali genotipin sar1 pas ve yaprak bitlerine karsi
dayanikli oldugunu bildirmistir.

Tereshchenko ve ark. (2009), antosiyanin varliginin stres kosullarinda bitkinin
dayanimi iizerine etkisini belirlemek i¢in bugday, tritikale ve c¢avdar bitkilerinin
koleoptillerinde olugsmus antosiyanin igeriginin tuzluluk dayanimindaki etkisini dikkate
alarak antosiyaninin bitkinin dayanikliligini arttirdigini bildirmistir.

Akgtlin (2011), Tirkiye’nin farkli bolgelerinden toplanmis olan 238 adet yerel
arpa cesitleri ile 2007-2010 yetistirme sezonlarinda Konya kosullarinda yaptigi
calismada; yatik bitki biiyiime seklinin, yatik basak durusunun, ¢ok uzun bitki boyunun,
kisa basak uzunlugunun, basakta yiiksek tane sayisinin oldugunu, materyalin biiyiik bir
kisminda herhangi bir seviyede yatma olmadigini, genotiplerin ¢ogunun beyaz renkli
kavuza sahip oldugunu, bayrak yaprak kinit mumsulugunun orta seviyede oldugunu
bildirmistir.

Monostori ve ark., (2016), bugdayda genotip ve ¢evrenin SPAD degeri tizerine
etkilerini ve basaklanma doneminde aliman SPAD degerinin tane verimi ile olan
iliskisini belirlemek i¢in arazi kosullarinda 3 yil siireyle yaptiklart ¢alismada, tane
verimi ve SPAD degeri arasinda pozitif yonlii gii¢lii bir korelasyon oldugunu ve bu
korelasyonun cesitler arasinda da farklilastigin1 bildirmislerdir. Cesitler arasindaki
fenotipik varyasyonun %12,50 ve %59,04 arasinda degistigi gozlemlenmistir. Elde
edilen SPAD verilerinin de yetistirme sezonlar1 arasinda farklilik gdsterdigi rapor
edilmistir. Calisma sonucunda, basaklanma doneminde alinan SPAD verilerinin verimi
tahminlemede 6nemli bir ara¢ oldugunu vurgulamislardir.

Ergiin ve ark. (2017), tarafindan yapilan arastirmada, Ankara-Gdolbas1 bolgesinde
yerel arpa popiilasyonlarinin verim ve tarimsal 6zelliklerindeki degisim performanslari
ve istiin 6zelliklerinin tespiti amaglanmistir. Arastirmada, 2012-2013 ekim doneminde

yerel arpa cesitlerinin farkli 6zellikler {izerindeki degisimi incelenmistir. Arastirma



sonuglarina gdre, m? basina basak sayisi, tane verimi ve bin tane agirligi gibi
Ozelliklerde en yiikksek degisim gozlenmistir. Basaklanma siiresi 172-194 giin,
olgunlagma stiresi 216-240 giin, bitki boyu 82-134 c¢m, m? basina basak sayis1 204-796
adet, tane verimi 150.0-742.6 kg/da™ ve bin tane agirhigi 31.5-53.2 g arasinda degisim
gostermistir. Bu sonuglar, yerel arpa popiilasyonlarinin genetik gesitliligini ve tarimsal
performanslarint géstermektedir. Bu iistiin 6zelliklere sahip olan yerel arpa gesitlerinin
1slah programlarinda kullanilma potansiyeli bulunmaktadir.

Son (2018), Eskisehir ekolojik kosullarinda 2014-2015 yillar1 arasinda 12 adet
tescilli iki sirali arpa gesidi ile fizyolojik ve morfolojik oOzellikler iizerine yaptigi
calismada, incelenen ozellikler bakimindan ¢esitler arasinda genis ve onemli 6l¢iide
varyasyon bulundugunu bildirmistir.

Beydogan (2019), Kahramanmaras ekolojisinin farkli on bdlgesinden elde edilen
yabani arpa genotipleri ile 5 adet tescilli ¢esidi bazi 6zellikler yoniinden inceledigi
calismada; basaklanma zamaninin tescilli ¢esitlerde daha erken, basakta tane sayisinin
ise daha fazla oldugu, basak uzunlugu, bitki boyu ve kil¢ik uzunlugu bakimindan
kontrol cesitlerin yabani genotiplere gore diisiikk degerlerde oldugu, kardeslenme
sayilarinda ise 6nemli bir farkin olmadigini bildirmistir.

Ozdemir (2019), Konya ili kosullarinda 2017-2018 yetistirme yilinda 11 adet
kavuzsuz arpa hattin1 kislik ekim ile degerlendirdigi ¢alismada; bitki biiylime sekli i¢in
en fazla orta seviyede, bayrak yaprak kininin mumsulugu o6zelliginde en fazla orta,
kavuzlardan 8’inin sari-kahverengi, 3 liniin mavi renkte oldugu, yatma i¢in en fazla yari
yatik genotipin bulundugu, 10 genotipin kil¢ik renginin beyaz, 1 tanesinin siyah oldugu,
basaklanma giin sayisinin 127.68-139.00 giin, bitki boyunun 80.33-99.93 c¢m, oldugunu
bildirmistir.

Karaman (2022), Mus ili kosullarinda 2019-2020 ve 2020-2021 yetistirme
sezonunda 4 adet alt1 siral1 ve 8 adet iki sirali olmak tlizere 12 adet arpa ¢esidi ile yaptig1
fizyoloji ¢alismasinda; gec siit olum donemi normalize edilmis vejatasyon indeksi
(NDVI) disindaki tiim fizyolojik 6zelliklerde ¢esitler arasinda %1 veya %5 diizeyinde
onemli farkliliklar oldugunu vurgulamistir. Bayrak yaprak klorofil igerigini belirlemek
icin SPAD cihaz ile yapilan Infrared Spektral okumalarin 1slah programlarina katki
saglayacagini SPAD ve NDVI cihazlarinin tahillarin farkli gelisim donemlerinde

kullanilmas1 gerektigini bildirmistir.



2.2. Molekiiler Cahismalar

Bernard ve ark. (1997) tarafindan yapilan bir arastirmada, Tiirkiye, iran ve
Israil'den temin edilen 20 yabani arpa (Hordeum spontaneum) popiilasyonunun genetik
cesitliligi RAPD molekiiler isaretleyicileri kullanilarak incelenmistir. Aragtirmada, 33
farkli RAPD primeri kullanilmis ve bunlardan 22 primerin iyi bant verdigi (1-11
polimorfik bant) belirlenmistir. Yapilan analiz sonucunda, 4 genotip disindaki
popiilasyonlarin DNA parmak izlerinin farkli oldugu tespit edilmistir. Toplam genetik
varyasyonun %75'nin popiilasyon ic¢inde, geri kalan %25'inin ise popiilasyonlar
arasinda oldugu belirlenmistir. Bu sonuglar, yabani arpa popiilasyonlart arasinda 6nemli
bir genetik ¢esitlilik oldugunu ve bu ¢esitliligin RAPD isaretleyicileri kullanilarak tespit
edilebilecegini gostermektedir.

Schut ve ark., (1997) tarafindan gerceklestirilen bir ¢alismada, 31 arpa genotipi
tizerinde AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) DNA molekiiler
markdrlerini  kullanarak genotipler arasindaki genetik benzerligi arastirmislardir.
Arastirmada elde edilen AFLP analizi sonuglarim ii¢ farkli yontem kullanarak genetik
akrabalig1 hesaplamis ve bu sonuglar1 pedigri (soy ge¢misi) ve morfolojik karakterlerle
karsilastirmislardir. Calismanin bulgularina gore, morfolojik ve pedigri 6zelliklerine
dayali olarak hesaplanan genetik benzerlik degerleri ile AFLP verilerine dayali olarak
hesaplanan genetik benzerlik degerleri arasinda korelasyon oldugu tespit edilmistir. Bu
durum, AFLP analizinin, morfolojik ve pedigri bilgilerine dayali olarak elde edilen
genetik benzerlik degerleriyle uyumlu sonuglar verdigini ve AFLP markorlerinin arpa
genotipleri arasindaki genetik benzerligin degerlendirilmesinde kullanisli bir arag
oldugunu ortaya koymaktadir.

Cao ve ark. (1998) tarafindan gergeklestirilen bir calismada, RAPD (Random
Amplified Polymorphic DNA) molekiiler markérler kullanilarak 69 Triticum spelta ve
32 Triticum macha primitif bugday tiiriinde genetik ¢esitliligi hesaplamak igin bir
arastirma yapilmistir. Calismada, 10 adet RAPD primeri kullanilmis ve elde edilen
veriler kullanilarak genotipler arasindaki genetik benzerlik Jaccard Genetik Benzerlik
Katsayis1 formiilii ile hesaplanmistir. Elde edilen sonuglara goére, Triticum spelta ve
Triticum macha genotiplerinin cografi konumlari ile uyumlu bir sekilde genetik
benzerlik gosterdigi tespit edilmistir. Triticum macha bugday germplazminin Triticum
spelta bugdayma gore daha yiiksek genetik cesitlilige sahip oldugu belirlenmistir.

Ayrica, baz1 genotiplerin duplike oldugu da rapor edilmistir. Bu ¢aligmanin sonuglari,



RAPD yoOnteminin bugday germplazm koleksiyonlarmin genetik ¢esitliligini
hesaplamak ve duplike Ornekleri tanimlamak i¢in kullanilabilecek bir ara¢ oldugunu
gostermektedir.

Strelchenco ve ark. (1999) tarafindan yapilan bir arastirmada, RAPD molekiiler
markdrleri kullanilarak Vavilov gen bankasindan elde edilen 33 farkli morfolojik
Ozellik gosteren yerel arpa cesidinde genetik varyasyon arastirmasi yapilmistir.
Aragtirmada, 33 yerel arpa ¢esidinin RAPD markérleri kullanilarak analiz edilmis ve
toplamda 93 polimorfik bant tespit edilmistir. Yapilan kiimeleme analizi sonucunda, ii¢
farkli grup olustugu belirlenmistir. Bu ¢alisma, yerel arpa gesitleri arasindaki genetik
varyasyonun belirlenmesinde RAPD markorlerinin etkili bir ara¢ oldugunu ve arpa
bitkisinin genetik ¢esitliligi hakkinda 6nemli bilgiler sagladigin1 géstermektedir.

Terzi ve ark., (2001) tarafindan yapilan bir arastirmada, farkli genomlara sahip
olan 15 farkli Hordeum tiirli ve alt tiirii iizerinde PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu)
temelli DNA molekiiler markorleri kullanilarak tiir ig¢indeki filogenetik iligkilerin
belirlenmesi amaglanmistir. Arastirmada, RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA) ve DNA markorleri kullanilarak genetik uzaklik ve filogenetik agaclarin
olusturulmasinda analizler yapilmistir. Elde edilen sonuglara gore, H.vulgare ssp.
Vulgare ve H. vulgare ssp. Spontaneum tiirleri birincil gen havuzunu temsil ederken, H.
bulbosum ise ikincil gen havuzunu temsil etmektedir. Amerikan yabani arpalar1 ve H.
bogdanii ise igiinciil gen havuzunu temsil etmektedir. Bu gen havuzlari arasinda
belirgin ayrimin oldugu ve birbirlerinden kolaylikla ayrildiklari belirlenmistir. Bu
calisma, farkli Hordeum tiirleri ve alt tlirleri arasindaki filogenetik iligskilerin PZR
temelli DNA molekiiler markdrleri kullanilarak belirlenebilecegini ve genetik uzaklik
analizleriyle tiirlerin genetik ¢esitliliklerinin anlasilabilecegini gostermektedir.

Fernandez ve ark. (2002) tarafindan gerceklestirilen bir arastirmada, RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA) ve ISSR (Inter Simple Sequence Repeat) DNA
markorlerini kullanarak farkli tilkelerden temin edilen 16 arpa cesidinin filogenetik
akrabalik iliskileri incelenmistir. Arastirmada, 10 RAPD ve 10 ISSR markorii
kullanilarak toplamda 353 bant elde edilmistir. Bu bantlar araciliiyla ¢esitler arasindaki
genetik cesitlilik ve filogenetik iliskiler belirlenmeye calisilmistir. Arastirmacilar,
RAPD markérlerinden biri olan S10 ve ISSR markoérlerinden dordii (811, 820, 835,
881) sayesinde tim ¢esitlerin ayristirilabildigini tespit etmislerdir. Dendogram
analizlerinde ise RAPD ve ISSR markorlerinin birlikte kullanilmasiyla elde edilen

sonuglarda, arpa c¢esitlerinin yazlik/kislik, alti sirali ve iki sirali olarak ayrildig



goriilmiistiir. Bu ayrigsma, molekiiler markdrlerin genetik farkliliklar: yansittigini ve arpa
cesitlerinin morfolojik o6zelliklerine dayali olarak yapilan siniflandirmanin genetik
temele dayandigini gostermektedir. Arastirmacilar RAPD ve ISSR markorlerinin
parmak izi ¢ikarmada hizli, giivenilir ve bilgilendiricic DNA markorleri oldugunu
belirtmislerdir. Bu markorler, genetik cesitlilik ¢aligmalarinda ve filogenetik iliskilerin
anlasilmasinda degerli araglar olarak kullanilabilmektedir.

Tanyolag (2003), tarafindan gergeklestirilen bir arastirmada, Tiirkiye'nin
batisindan toplanan 15 yabani arpa popiilasyonu arasindaki genetik uzakligi belirlemek
icin ISSR (Inter Simple Sequence Repeat) ve RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA) markérleri kullanilmistir.  Arastirmada, toplamda 65 primer kullanilmistir,
bunlardan 55'1 RAPD ve 10'u ISSR markoérlerine aittir. Bu primerlerin kullanilmasiyla
55 polimorfik bant elde edilmistir. Elde edilen verilere gore, popiilasyonlar arasinda iki
farkli kiime saptanmistir. Arastirmacilar, genetik uzaklik hesaplamalari sonucunda en
diisiik genetik varyasyonun Pinarbasi ve Bornova popiilasyonlar: arasinda (GU=0.192),
en yiiksek genetik varyasyonun ise Igmeler ve Aydin popiilasyonlar: arasinda
(GU=0.926) oldugunu tespit etmislerdir. Bu sonuglar, yabani arpa popiilasyonlari
arasinda farklilik ve cesitlilik oldugunu gostermektedir. Arastirmacilar ayrica RAPD ve
ISSR markorlerinin  genetik varyasyonun tespitinde etkili ve umut verici DNA
molekiiler markdrleri  oldugunu belirtmislerdir. Bu markdrler, yabani arpa
popiilasyonlar1 arasindaki genetik farkliliklar1 belirlemek ve genetik cesitlilik
caligmalarinda kullanilmak tizere degerli araglar olarak goriilmektedir.

Agnese ve ark. (2004), tarafindan, Nortik ve Baltik iilkelerinde ge¢mis yiizyilda
yapilan geleneksel 1slah galigsmalariin arpanin genetik ¢esitliligi ve akrabalik seviyesi
tizerindeki etkilerini degerlendirmek amaciyla bir arastirma yapilmigtir. Arastirmada,
227 arpa hatt1 analiz edilmistir. Bu analizde dort farkli ISSR primeri kullanilarak 47
polimorfik bant elde edilmistir. Her bir lokusun Shannon-Weaver degerinin 0.012 ile
0.693 arasinda degistigi belirlenmistir. Calismanin sonuglarina gore, Nortik ve Baltik
tilkelerinin giliney taraflarindan gelen arpa materyalinde genetik ¢esitlilikte 6nemli bir
azalma gozlemlenmistir. Ancak, Kuzey bolgelerinden gelen arpa materyalinde genetik
cesitlilikte bir azalma tespit edilmemistir. Ayrica, 20. ylizyilin ortalarinda 1slah edilen
alt1 sirali arpalarda genetik c¢esitliligin diisiik oldugu belirlenmistir. Kiimeleme analizi
sonuglarina gore, arpa materyalleri iki gruba ayrilmistir. Birinci grupta bulunan alti
sirali hatlar tamamimin %86.5'ini olusturdugu goriilmiistiir. Ikinci grupta ise iki sirali

arpalarin tamaminin %97'sini olusturdugu saptanmistir. Bu c¢alisma, Nortik ve Baltik



tilkelerinde yapilan 1slah c¢aligmalarinin arpa genetik cesitliligi iizerindeki etkilerini
ortaya koymaktadir. Ozellikle, alt1 sirali arpalarda genetik gesitlilikte bir azalma ve iki
siral1 arpalarin baskin hale gelmesi gézlemlenmistir. Bu bulgular, 1slah programlarinin
genetik cesitlilik {izerindeki etkilerini anlamamiza ve gelecekteki 1slah calismalarinin
genetik cesitliligi koruma amactyla yapilmasina katki saglamaktadir.

Hamza ve ark. (2004) tarafindan gerceklestirilen bir g¢alismada, Tunus'ta
yetistirilen 26 arpa genotipinde genetik cesitlilik arastirilmistir. Arastirmada 17 farklh
ISSR primeri kullanilmistir. Kullanilan 17 ISSR primerinden 15'inin polimorfik oldugu
ve ortalama olarak her bir primer i¢in 3.6 polimorfik bant elde edildigi belirlenmistir.
Polimorfizm indeksi ise 0.45 olarak saptanmistir. Morfolojik ve ISSR sonuglarina
dayal1 olarak yapilan kiimeleme analizi sonuclarina gore, arpa ¢esit ve hatlar1 kolaylikla
yerel cesitler, tescilli ¢esitler veya kullanim alanlarina gére yemlik veya maltlik olarak
ayrilabilmektedir. Kullanilan genetik cesitlilik analiz yontemleri birbirleriyle iligkili
bulunmus ve ayr1 ayr1 olusturulan kiimeleme gruplari, SSR ve morfolojik verilere gore
nispeten uyumlu sonuglar vermistir. Bu ¢alisma, Tunus'taki arpa ¢esitlerinde genis bir
genetik varyasyonun oldugunu ortaya koymaktadir. ISSR markérlerinin kullanimiyla
genetik ¢esitlilik belirlenmesi ve arpa g¢esitlerinin farkli 6zelliklere gore siniflandirilmasi
miimkiin olmustur. Bu bilgiler, arpa 1slah programlarinda genetik c¢esitliligi koruma ve
farkli 6zelliklere sahip ¢esitlerin se¢imi acisindan degerli olabilir.

Vanhala ve ark. (2004), Israil’de 21 yabani arpa popiilasyonundan segtikleri 72
yabani arpa genotipinde genotipik ve fenotipik cesitliligi belirlemek amaciyla yapmis
olduklart UPGMA analizleri neticesinde, genetik ¢esitliligin popiilasyonlar igerisinde
oldukea fazla oldugunu, fenotipik gesitliligin ise popiilasyon igerisinde oldukg¢a diigiik
oldugunu bildirmislerdir.

Hou ve ark. (2005) tarafindan gerceklestirilen bir calismada, Bat1 Cin kokenli
Hordeum wvulgare ssp. vulgare, H. vulgare ssp. spontaneum ve H. vulgare ssp.
agriocrithon olmak iizere toplamda 46 arpa popiilasyonunun genetik ¢esitliligi RAPD
ve ISSR molekiiler markor teknikleri kullanilarak incelenmistir. Calismanin sonuglarina
gore, her iki DNA markorii de yiiksek diizeyde polimorfizm gdstermistir. Ortalama
polimorfizm degeri RAPD i¢in 0.574, ISSR i¢in ise 0.631 olarak bulunmustur. RAPD
analizinde toplam 109 bandin 84'i (%77.06) polimorfik olarak belirlenmistir. Her bir
primer icin allel sayis1 2 ile 8 arasinda degigmistir. RAPD temelli genetik benzerlik
katsayist ortalama olarak 0.864 olup, 0.753 ile 0.980 arasinda degismektedir. ISSR

analizinde ise 107 allelin neredeyse tamami (105 allel) polimorfik olarak tespit



10

edilmistir. Her bir primer i¢in allel sayist 2 ile 10 arasinda degismektedir ve ortalama
allel sayis1 5.94 olarak belirlenmistir. ISSR temelli genetik benzerlik katsayisi ise
ortalama olarak 0.674 olup, 0.212 ile 0.931 arasinda degistigi bildirilmistir. Bu ¢alisma,
RAPD ve ISSR DNA markorlerinin arpada genetik c¢esitlilik calismalarinda
kullanilabilecegini gostermektedir. Her iki markoriin de yiiksek polimorfizm gosterdigi
ve genetik benzerlik degerlerini belirlemede etkili oldugu goriilmiistiir. Bu markorler,
arpa populasyonlar1 arasindaki genetik c¢esitliligi incelemek ve farkli genotipleri ayirt
etmek i¢in kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Altindal ve Akgiin (2017) tarafindan gerceklestirilen calismada, Tiirkiye'de
yaygin olarak iiretilen dort tritikale cesidi ve dort tritikale hatt1 arasindaki genetik
uzakligin belirlenmesi amaciyla 16 adet ISSR primeri kullanilmistir. Calismanin
sonuglarina goére, genotiplerdeki ortalama polimorfizm oran1 %42.27 olarak
belirlenmistir. 41’1 polimorfik bant olmak iizere toplamda 97 bant elde edilmistir. Bu
polimorfik bantlar, tritikale c¢esitleri ve hatlar1 arasindaki genetik farkliliklar
gostermektedir. Calismada elde edilen sonuglar, ISSR markoérlerinin genetik benzerlik
ve farkliliklarin tespitinde giivenilir ve faydali bir teknik oldugunu goéstermektedir.
ISSR markorlerinin - kullanimiyla, tritikale ¢esitleri ve hatlar1 arasindaki genetik
iliskilerin anlagilmas1 ve ¢esitler arasindaki farkliliklarin belirlenmesi miimkiin
olmustur.

Demirel (2018), tarafindan gergeklestirilen tez c¢aligmasinda, Kastamonu'dan
temin edilen diploid (Triticum monococcum) ve tetraploid (Triticum dicoccum) yerel
bugday cesitleri morfolojik ve 54 adet ISSR primeri kullanilarak molekiiler 6zellikler
acisindan incelenmigtir. Calismanin sonuglarina gore, kullanilan 54 ISSR primerinden
14" degerlendirilebilir bantlar iiretmistir. Bu 14 ISSR primeri ile ortalama olarak 10.21
polimorfik bant tespit edilmistir. Ayrica, ortalama polimorfizm orani %95.42 olarak
belirlenmistir. Bu bulgular, molekiiler diizeyde Triticum monococcum ve Triticum
dicoccum bugday tiirlerinin genetik c¢esitliligini gostermektedir. ISSR markorlerinin
kullanimiyla, bugday tiirlerinin genetik farkliliklarini belirlemek ve tiirler arasindaki
iligkileri anlamak i¢in degerli bilgiler elde edilmistir.

Demirel (2017), tarafindan gerceklestirilen calismada, 14 adet siyez bugdayt
(Triticum monococcum L.)’nda genetik iligkileri belirlemek amaciyla 7 adet ISSR
markorii kullanilmigtir. Caligmanin sonuglarina gore, kullanilan ISSR markorleriyle 68
polimorfik bant elde edilmistir. Polimorfizm orami ortalama olarak %97.5 olarak

belirlenmistir. Ayrica, polimorfizm bilgi igerigi 0.30-0.37 arasinda degismis ve ortalama
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deger ise 0.34 olarak saptanmistir. Aragtirmaci, ISSR markorlerinin kullanimiyla siyez
bugdaylar1 arasindaki genetik c¢esitliligin belirlenmesi ve filogenetik iligkilerin
karakterize edilmesinin miimkiin oldugunu belirtmistir. ISSR markorleri, siyez bugdayi
gibi bitki tiirlerinde genetik analizler i¢in faydali ve etkili bir ara¢ olarak
kullanilabilmektedir.

Cevik (2020), tarafindan gerceklestirilen tez ¢alismasinda, kurakliga toleransh
genotiplerin siiflandirilmasi i¢in 6 adet SSR ve 9 adet ISSR olmak {izere toplamda 15
molekiiler markoér kullanilmistir. Calisma kapsaminda, 27 adet ekmeklik bugday
genotipi, 9 adet ISSR markdri  kullanilarak  genetik  karakterizasyonu
gerceklestirilmistir. Bu analiz sonucunda %53.4 polimorfizm orani tespit edilmis ve
ortalama PIC (Polimorfizm Bilgi Icerigi) degeri 0.60 olarak hesaplanmistir. Ayrica, 6
adet SSR markdriiyle yapilan molekiiler taramalar sonucunda ortalama PIC degeri 0.77
olarak hesaplanmis ve heterozigotluk orani 0.79, ortalama allel sayisi ise 6.7 olarak
belirlenmistir. Calismanin sonucunda, kurakliga toleransli ve hassas genotiplerin
siiflandirilmasi basariyla gerceklestirilmis ve 6ne ¢ikan genotipler belirlenmistir. Bu
genotiplerin daha sonra yapilacak olan islah galismalari igin potansiyel bir kullanim

alanina sahip olabilecegi belirtilmistir.



3. MATERYAL ve YONTEM

3.1. Materyal

12

Calismada; verimli hilal bolgesinden toplanan 24 adet yerel ve 5 adet tescilli

arpa genotipi kullanilmistir. Genotiplerin temin edildikleri/toplanildig: yerler ve isimleri

Tablo 3.1 ‘de belirtilmistir.

Cizelge 3.1. Calismada kullanilan arpa genotipleri ve temin edildigi yerler

S.N  Cesit/Genotip

Kontrol/Yerel

Temin Edilen Yer / Toplanilan Yer

1 Larende

2 Hevsel

3 Barisg

4 Burakbey
5 Sahin-91

6 Genotip-44
7 Genotip-82
8 Genotip-83
9 Genotip-43
10  Genotip-45
11  Genotip-92
12 Genotip-72
13 Genotip-47
14  Genotip-40
15  Genotip-89
16  Genotip-50
17  Genotip-85
18  Genotip-73
19  Genotip-198
20  Genotip-169
21 Genotip-90
22 Genotip-76
23 Genotip-74
24 Genotip-41
25  Genotip-42
26 Genotip-75
27  Genotip-79
28  Genotip-63
29  Genotip-88

Kontrol
Kontrol
Kontrol
Kontrol
Kontrol
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel
Yerel

Bahri Dagdas Uluslararast Tarimsal Arastirma Enstitiisii
GAP Uluslararast Tarimsal Arastirma ve Egitim Merkezi
GAP Uluslararast Tarimsal Arastirma ve Egitim Merkezi
Tarla Bitkileri Merkez Arastirma Enstitiisii Miidiirligii
GAP Uluslararast Tarimsal Arastirma ve Egitim Merkezi
Diyarbakir-Ciingiis

Adiyaman- Kahta- Glimiis Koyt

Adiyaman- Kahta- Glimiis Koyt

Diyarbakir-Cermik

Diyarbakir-Ciingiis

Adiyaman-Gerger

Mardin-Savur

Diyarbakir-Ciingiis

Diyarbakir-Cermik

Adiyaman-Gerger

Adryaman-Kahta

Adiyaman-Gerger

Mardin-Savur

Diyarbakir- Cermik- Bademli Kdyii

Diyarbakir- Cermik- Bademli Kdyii

Diyarbakir- Silvan Merkez

Mardin-Savur

Mardin-Savur

Diyarbakir-Cermik

Diyarbakir-Cermik

Mardin-Savur

Mardin-Savur

Mardin-Midyat

Adryaman-Gerger

3.1.1 Sera alanina ait bilgiler

Calismanin morfolojik, fizyolojik ve fenolojik gozlem ve incelemeleri;

Diyarbakir Zirai Miicadele Arastirma Enstitiisi Mudirliigiinin bilgisayarla kontrol

edilen deneme serasinda yiiriitiilmiistiir.
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3.2. Yontem

Arastirmada, Giineydogu Anadolu Bolgesinden toplanmis olan yerel arpa
genotipleri igerisinden secilen, morfolojik ve fenotipik olarak birbirinden farkli 24 adet
yerel arpa genotipi ile beraber kontrol olarak kullanilan 5 adet modern arpa ¢esidi
deneme materyalini olusturmustur. Toplamda 29 adet arpa genotipinden olusan deneme
materyali, Diyarbakir Zirai Miicadele Arastirma Enstitiisii Midiirliigiiniin yar1 kontrollii
sera kosullarinda tesadiif parselleri deneme desenine gore 3 tekrarlamali olarak saksi
denemesi seklinde yetistirilmistir. Her saksida en az 5 bitki olacak sekilde ekim
yapilarak, saksiya ekilen bitkiler 3-5 kardes donemine geldikten sonra geng¢ yapraklar
alimmig DNA eldesi yapilarak sonrasinda DNA izolasyonu gergeklestirilmistir. DNA
kalite ve miktarinin belirlenmesinde Nanodrop ve Agaroz Jel Elektroforetik yontemler
kullanilmigs ve sonrasinda molekiiler veri analizleri gergeklestirilmistir. Son olarak
morfolojik, fizyolojik ve fenolojik 6zellikler yoniinden yerel genotipler, kontrol olarak
kullanilan 5 adet modern arpa ¢esidi ile karsilastirtlmistir.

3.2.1.Metaryallerin ekimi, bakimi ve hasadi

(Calismada kullanilan genotipler serada saksilara ekilmistir. Ekim islemi 3 Ekim
2022 tarihinde gergeklestirilmistir. Saksilar 1 kg agirliginda olup, igerisinde 1 kg toprak
torf karigimi bulunan saksilara her bir saksiya 5 adet tohum gelecek sekilde ekim

yapilmugtir.

Sekil 3.1. Saksilara arpa genotiplerinin ekimine iliskin gorsel

Ekimle beraber saf madde tizerinden dekara 6 kg fosfor (P,Os) ve 12 kg azot (N)
hesabi ile saksilarda giibreleme yapilmistir. Fosforun tamami ve azotun yarisi ekim ile

beraber, azotun kalan yarisi ise sapa kalkma donemi dncesinde uygulanmistir. Bitkilerin
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gelismesi sirasinda goriilen yaprak biti zararlisina karsi kimyasal miicadele yapilmistir.

Bitkilerin tam olum dénemleri dikkate alinarak hasat yapilmistir.

Sekil 3.2. Arpa bitkisine ait ilk ¢ikislar (8. giin bitki ¢ikist) .

3.2.2.incelenen ozellikler

Denemede incelenen 6zellikler igin her saksidan tesadiifi olarak 5 bitki alinmis

ve sonrasinda ilgili 6l¢timler ve degerlendirmeler yapilmistir.
3.2.2.1. Basak Mumsulugu

Zadoks 60-69 arasindaki donemde 1-9 skalasina gore basak mumsulugu
belirlenmistir (1-Yok veya ¢ok zayif, 3- Zayif, 5-Orta, 7-Kuvvetli, 9-Cok kuvvetli).

3.2.2.2. Sap Mumsulugu

Zadoks 60-69’da 1-9 skalasina gore sap mumsulugu belirlenmistir (1-Yok veya
¢ok zayif, 3- Zayif, 5-Orta, 7-Kuvvetli, 9-Cok kuvvetli).

3.2.2.3. Sapin Ortadan Enine Kesitinin Kalinhik Durumu (mm)

Zadoks 80-92 arasindaki donemde her saksi igin 5 adet bitki segilerek, birinci
bogum ile ikinci bogumun orta noktasindan bitki sap1 kesilerek enine kesitin kalinlik

durumu dijital kumpas cihazi kullanilarak belirlenmistir.
3.2.2.4. Bayrak Yaprak Kulak¢iklarinda Antosiyanin Yogunlugu

Gebecik donemi sonu ile Zadoks 49-51 arast donemde 1-9 skalasina gore
degerlendirilmistir (1-Yok veya c¢ok zayif, 3-Zayif, 5- Orta, 7-Kuvvetli, 9-Cok

kuvvetli).
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3.2.2.5. Fizyolojik Olum Siiresi (giin)

Ekim tarihi itibariyle her parseli temsil eden bitkilerin >%95°1 sarardig1 giine

kadar gecen toplam siire giin olarak kaydedilerek belirlenmistir.
3.2.2.6. Bayrak Yaprak Yesil Kalma Siiresi (giin)

Bayrak yapragin c¢ikisi itibariyle yiizde % 95 oraninda sarardigi doneme kadar

gegen toplam siire giin olarak hesaplanmustir.
3.2.2.7. Klorafil icerigi (SPAD)

SPAD 502 Chlorophyll-Meter (Minolta, Osaka, Japan) cihazi kullanilarak,
karinlanma, basaklanma ve siit olum donemi olmak tizere {i¢ farkli donemde olgiimler
yapilmustir.

Olgiim islemi i¢in her saksidaki 5 bitkinin bayrak yapraginin orta noktasindan

okuma yapilmig ve sonuglarin ortalamas: alinmistir (Adamsen ve ark. 1999).
3.2.2.8. Bitki Boyu (cm)

Her parselde, saksidaki toprak yiizeyi ile basagin en iist basak¢iginin ucu

(kilgiklar hari¢) arasindaki mesafenin dlgiilmesiyle bitki boyu belirlenmistir.
3.2.2.9. Basaklanma Siiresi

Ekim tarihini dikkate alarak, her parseldeki bitkilerin yarisindan fazlasinin

basaklandig1 doneme kadar gegen siire basaklanma siiresi olarak belirlenmistir.
3.2.3. Molekiiler Analizler

Calismaya ait yaprak ornekleri bitkiler 3-4’{incii ger¢ek yapraklarmi ¢ikardiktan
sonra her genotipten bulk olacak sekilde en gen¢ yapraklar toplanarak DNA

izolasyonunun gerceklestirilecegi zamana kadar -80 °C’de korunmaya alinmaistir.

3.2.3.1. DNA izolasyonu

DNA izolasyonu Karaca ve ark. (2005) ve Aydin ve ark. (2018)’na gore
modifiye edilerek ve arpa yapraklari kullanilarak izolasyon gerceklestirilmigtir. DNA
izolasyon protokolii;

1- Havan eli yardimi ile ezilmis arpa dokular1 2 mI’lik ependorf tiipe alinmis

0.2 gr ( yaklasik 200 uL) ezilmis doku iizerine 1000 uL Ekstraksiyon Buffer

(EB) ¢ozeltisi eklenerek 3-5 dk. vortekslendikten sonra 10000 gx’te 10 dk.

spinlenmistir.
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Spinden sonra iist faz dikkatlice dokiilerek kalan pellet iizerine 350 uL
Laysis Buffer (LB) ¢ozeltisi eklenerek iyice vortexlendikten sonra bunun
iizerine 350 uL (8.0 M) LiCI eklenip tekrar vortexlenerek iyice karistirilmasi
saglanmistir.

Iyice vortexlendikten sonra 40 uL %20 SLS ¢ozeltisi eklenip 65 °C’ deki su
banyosunda 40 dk. bekletilmistir.

Su banyosundan alinan 6rnekleri buz iizerinde sogutulduktan sonra {izerine
daha 6nce hazirlanmis CIS ( Cloroform:izomil alkol-24:1) 1:1 (yaklasik 740
ul) oraninda katilarak hafif¢e karigtirip 10000 gx’te 10 dk. spinlenmistir.
Alman siipernatant kadar tizerine tekrar CIS ekleyip 5000 gx’te 5 dk.
spinlenmistir. Spinden sonra iist faz dikkatlice alinarak, alinan hacim kadar
tizerine izoproponol ve final hacmin 1/20°si kadar 5M NaCl eklenip -20 °C’
de 18-20 saat bekletilmistir.

-20 °C’ den alinan o6rnekler 5000 gx’te 5 dk. spinlendikten sonra iist faz
dikkatlice dokiiliip pellet 390 uL TE (pH:7.5) ¢6ziiliip lizerine 10 uL RNase
eklenip 37 °C’de 30 dk. bekletilmistir.

Daha sonra 6rnekler 37 °C’den alinip iizerine 40 uL 3M lik NaAc (pH:5.2)
eklenip bunun ftizerine 3 kat % 100 ethanol ekleyerek 5000 gx’ te 5 dk.
spinlenmistir.

Spinden sonra st faz dikkatlice dokiildiikten sonra pellet 200 uL TE
(pH:8.0, 65 °C) eklenerek pellet iyice ¢oziildiikten sonra bunun iizerine 40
uL 2M’lik KAc (pH:5.5) eklenerek bunun iizerine 660 uL % 100 ethanol
ekleyip 10000 gx’te 5 dk. spinlenmistir.

Spinden sonra ethanol iyice uzaklastirtlip pellet 100 uL TE (pH:8.0)

¢oziilerek +4 veya -20 °C’de sonraki ¢aligmalar i¢in saklanmugtir.

{0.35 M sorbitol, 100 mM Tris-HCI (pH: 7.5), 5 mM EDTA (pH:7.5),

%2 Tween, %1 Triton-X, %1 BME}

LB:

{200 mM Tris-HCI (pH:8.0), 50 mM EDTA (pH:8.0), 2M NaCl, %2

PPVP, %2 CTAB, %2 Triton-X, %2 BME}
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3.2.4. DNA Kalite ve Miktarinin Belirlenmesi
3.2.4.1. Nanodrop Yontemi

DNA'min kalite ve miktarin1 belirlemek i¢in Nanodrop spektrofotometresi
kullanilmistir. Bu cihaz, DNA'nin saflik derecesini 260/280 nm'deki absorbe
degerleriyle, DNA-RNA saflik derecesini ise 260/230 nm'deki absorbe degerleriyle
belirlemektedir. Nanodrop spektrofotometresi kullanilarak DNA konsantrasyonu,
protein ve polisakkarit varligi, RNA kalintis1 ve kimyasal kalint1 gibi faktorlerin varlig

yada yoklugu tespit edilmistir (Aydin, 2018).
3.2.4.2. Agaroz Jel Elektroforez Yontemi

Agaroz jel elektroforez yontemi, izolasyonu tamamlanmis olan DNA'nin
kalitesini belirlemek icin kullanilan diger bir yontemdir. Agaroz jeli hazirlanirken, 10
mg/mL stoktan 0,5 pg/mL konsantrasyonda etidyum bromid ilave edilmistir. DNA
ornekleri, 500 ng miktarda hazirlanmis ve 6x DNA yiikleme c¢ozeltisiyle 1/6 hacminde
karistirtlmistir. Hazirlanan ornekler jel kuyucuklarina yliklenmis ve polimorfizimler
yakalanana kadar 5V/cm elektrik akimi kullanilarak 1X TBE ¢ozeltisinde jel iizerinde
hareket ettirilmistir.

Elektroforez islemi tamamlandiktan sonra, DNA-etidyum bromit kompleksi UV
araciligiyla goriintiilenmis ve jel goriintiisii, UVpro programi kullanilarak bilgisayar
ortaminda kaydedilmistir. Bu kaydedilen goriintiiler, skorlama ve fotograflama

asamalarinda kullanilmak tizere depolanmistir (Aydin, 2018).
3.2.5. Polimeraz Zincir Reaksiyonlar1 (PZR)
3.2.5.1. PZR Cahsmalari

Polimeraz zincir reaksiyonu islemleri sirasinda kullanilacak enzim ve
kimyasallar molekiiler biyoloji c¢aligmalarmma uygun olup Thermo Fisher, Bioshop,
Sigma Aldrich, Merck, Intron firmalarindan temin edilmistir. PZR islemlerinde
SimpliAmp marka Termal Dongii Cihaz1 ( Thermal Cycler ) kullanilmistir.

PZR analizinde toplam hacmi 25 pl’ye ayarlayarak icerisine; 85 nanogram
toplam gDNA, 0,5 uM kullanilan primer ¢ifti, 12 mM Tris-HCI (pH: 9.1), 60 mM KCl,
% 0.012 Triton X-100, 0.28 mM her bir dNTP, 2-3 mM M(CI, ve 1 iinite Taq DNA
polimeraz (Thermo Fisher) iceren soliisyonda gerceklestirilmistir. PZR calismalarinda

asagida Cizelge 3.2° de kullanilan kimyasal ve miktarlar1 verilmistir.



18

Cizelge 3.2. PZR ¢alismalarinda kullanilan kimyasal ve miktarlari

Kullamilan Kimyasallar Stok Miktar Final
Genomik DNA 8.5 ul 85ng
Steril-H,O 5.1
Primer 100 pM 0.5 ul 2.0 uM
Steril-H,O 6.0 ul
10X Reaksiyon TRIS-HCI (pH 9.1) 100 mM 2.5 ul 12 mM
Cozeltisi KCI 500 mM 60 mM
Triton X-100 %0.1 %0.012
MgCl, 50 mM 1.5 ul 3mM
dNTP 10 mM 0.7 ul 0.28 mM
Taq DNA Polimeraz 5 tlnite/ pl 0.2 ul 1 linite
Toplam Hacim 25 ul

3.25.2. PZR Profili

ISSR lokuslarinin ¢ogaltiminda kullanilmis olan PZR profili Cizelge 3.3°te

verilmis olup “Touch-Down” PZR yontemi kullanilmistir (Aydin, 2018).
Cizelge 3.3. Calismada kullanilan Polimeraz Zincir Reaksiyon (PZR) profili

PZR Profili Zaman Dongii Sayisi Asama

Hot Start 94°C 4 dakika 1 doéngi On-denatiirasyon

On PZR 94°C 30 saniye 10 dongl Denatiirasyon
56°C—51°C 45 saniye Renatiirasyon
72°C 2 dakika Sentez

PZR 94°C 30 saniye 30 déngl Denatiirasyon
51°C 45 saniye Renatirasyon
72°C 2 dakika Sentez

Final 72°C 10 dakika 1 doéngi Final Sentez
4°C 1 saat

Polimeraz zincir reaksiyon (PZR) profili i¢in sicaklik 56 °C olacak sekilde
renatlirasyon sicakligi uygulanarak her primer seti i¢in renatiirasyon sicakliklar
optimize edilmistir. ISSR lokuslarinin ¢ogaltimi i¢in PZR profilinde spesifik olmayan
amplifikasyonlarin olusumunu Onlemek amaci ile indirgemeli PZR (“touch-down
PCR”) profili kullanilmistir. Olusturulmus bu yontemle baglangigtaki 10 dongiide asil
reaksiyonun devam ettigi renatiirasyon sicakligindan en az 5°C yiiksek sicaklikla primer
ciftinin ¢ogaltilan DNA sarmallarina baglanmasi saglandiktan sonra her dongii i¢in
renatiirasyon sicaklig1 0.5°C diisiiriilmiistiir. Indirgemeli PZR profilleri uygulamalari ile
PZR islemlerinde spesifik olmayan bolgelerin amplifikasyonlar1 6nlenmeye ¢aligilmistir

(Aydin, 2018).
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Sekil 3.3. Termal Dongii Cihazi ( Thermal Cycler )
3.2.6. Kullanilan Markirlar
Calismada kullanilacak ISSR primerlerinin sekans dizileri Cizelge 3.4’ de

verilmistir.

Cizelge 3.4. Calismada Kullanilan Markirlar ve Sekans Dizileri

No Primer Sekans dizisi (5'—>3")

1 UBC-826 ACACACACACACACACC

2 UBC-810 GAGAGAGAGAGAGAGAT
3 UBC-808 AGAGAGAGAGAGAGAGC
4 UBC- 820 GTGTGTGTGTGTGTGTC

5 UBC-842 GAGAGAGAGAGAGAGAYG
6 UBC- 825 ACACACACACACACACT

3.2.7. Molekiiler Veri Analizleri
3.2.7.1. Jellerin Analiz Edilmesi ve Skorlamalar

PZR sonucunda, orneklerde belirtilen primerler tarafindan olusan amplikonlarin
varlik durumuna gore skorlamalar yapilmistir. Varlik durumunda bir (1) olarak
skorlanirken, yokluk durumunda (0) olarak skorlanmistir. Bu skorlamalar Jel

Elektroforez Yontemi kullanilarak elde edilmistir.
3.2.7.2. Polimorfizim Bilgi I¢ceriginin Belirlenmesi

Her bir markir genotipler arasinda olusturmus oldugu paterne gore Polimorfik
Bilgi Igerigi (“Polymorphic Information Content” (PIC)) Smith vd. (1997)’ye gore

asagidaki formiil ile hesaplanmistir.

PIC=1—Zfi2

fi = i markirinin frekansi.
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3.2.7.3. Verilerin Kiimeleme Analizleri

Elde edilen varlik (1), yokluk (0) skorlari, Jaccard’in genetik benzerlik
indeksleri ve kiimeleme c¢alismalarin hesaplamasinda kullanilmistir. Kiimeleme
analizleri MrBayes programi ile Bayes istatistigi kullanilarak genotiplerin diizlemsel

iligkileri ortaya konmustur.
3.2.7.4. Temel Konumlandirma Analizi (PC0A)

MVSP yazilim programi kullanilarak temel koordinat analizi (“Principal
coordinate analyses” (PCoA)) ile calismada kullanilan arpa genotipleri arasindaki
konumsal iliskileri ortaya konulmustur. PCoA analizinin sonuglandirilmasinda Jaccard
benzerlik indeksi kullanilarak gergeklestirilmistir. Jaccard benzerlik indeksinin formiilii
asagida gosterilmistir.

a
R CET R
i, j, farkli 6rnekler, 6rnegin iki arpa ¢esidi
a=1ve j 6rnegindeki varlik skorlarinin sayis1 (1)
b= 1 drnegindeki varlik skorlarmin sayist (1) j 6rnegindeki yokluk skorlarinin
sayist (0)
c= 1 Ornegindeki yokluk skorlarmin sayist (0) j 6rnegindeki varlik skorlarinin

sayist (1).
3.2.8. istatistiksel Degerlendirmeler

Caligmada kullanilan arpa genotipleri i¢in incelenen her ozellikte elde edilen
sonuclarin degerlendirilmesi i¢in, genotiplerin ortalamalar1 arasinda fark olup
olmadigin1 ortaya koyan bagimsiz Orneklemler i¢in varyans analizi yapilmistir. Bu
analiz icin J.M.P 5.0.1 paket programi kullanilmustir. incelenen &zellikler arasindaki
iligkiyi, 6zellik bazinda 6ne ¢ikan genotipleri ve ayni grupta yer alan 6zellik ve/veya
genotipleri gorsellestirmek amaciyla GenStat programi kullanilmistir. Kiimeleme
analizleri i¢in Bayes istatistigi MrBayes v.3.1.2 programi kullanilmistir. Ayrica, temel
konumlandirma analizi (PCoA) i¢in MVSP v.3.13 programi kullanilarak sonuglar elde

edilmistir.
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4. ARASTIRMA SONUCLARI ve TARTISMA

4.1. Morfolojik Gozlemler

Bu c¢alismada tescilli modern ve yerel arpa c¢esitleri morfolojik gozlem
materyalini olusturmustur. Calismada morfolojik 6zellik olarak; basak mumsulugu, sap
mumsulugu, sapin ortadan enine kesitinin kalinlik durumu (mm), bayrak yaprak

kulakgiklarinda antosiyanin yogunluguna ait verilerin varyans analizleri yapilmistir.

4.1.1. Basak Mumsulugu (1-9 skalasi)

Basak mumsulugu bakimindan genotipler arasinda p<0.01 diizeyinde 6nemli

farklilik oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.1.).

Cizelge 4.1. Basak mumsuluguna iligkin varyans analiz sonuglar1

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklar Derecesi Toplam Ortalamasi Degeri
Genotip 28 24.03 0.858187 11.2151**
Hata 58 4.44 0.076521

Genel Toplam 86 28.46

CV (%) 13.62

** %1 seviyesinde onemli.

Cizelge 4.2. Bagak mumsuluguna ait ortalama degerler ve olusan gruplar

Genotip Ortalama
Larende 1.90 e-g
Hevsel 2.07 d-f
Baris 2.07 d-f
Burakbey 1.90 e-g
Sahin-91 190 e-g
G84 1.00 1
G82 2.20 c-e
G83 224 c-e
G43 2.07 d-f
G45 1.73 fg
G92 1.24 hi
G72 2.37 b-d
G47 2.63 a-c
G40 2.37 b-d
G89 2.37 b-d
G50 1.00 1
G85 2.37 b-d
G73 2.76 ab
G198 2.88 a

G169 207 d-f
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G90 2.37 b-d
G76 190 e-g
G74 2.37 b-c
G41 124
G42 2.65 a-b
G75 2.07 d-f
G79 1.00 1
G63 1.49 gh
G88 2.63 a-c
Minimum deger 1.00
Maksimum deger 2.88
Genel Ortalama 2.03

LSD Degeri 0.45

Calismada, arpa genotiplerinin bagak mumsuluguna iliskin ortalama degeri 2.03
olup en diisiik deger 1.00 ile G44, G50, G79 genotiplerinde, en yiiksek deger ise 2.88 ile
G198 genotipinde belirlenmistir (Cizelge 4.2). Ayrica, G198 (2.88) genotipinin
mumsuluk degerinin deneme ortalamasinin (2.03) iizerinde oldugu tespit edilmistir.

Mumsuluk, bitkinin radyasyona maruz kalmasini1 dnleyerek buharlagma oraninm
diistirerek kurakligin zararlarini azaltir. Ancak, asir1 miktarda mumsuluk bulunmasi
durumunda, radyasyon aktivitesini diisiirerek verim kayiplarina neden olabilecegi ifade
edilmistir. Bu nedenle, bitkide mumsulugun dengeli bir sekilde bulunmasinin 6nemli

oldugu vurgulanmistir (Reynolds ve ark., 2000).
4.1.2. Sap Mumsulugu (1-9 skalasi)

Arpa genotipleri arasinda sap mumsulugu bakimindan p<0.01 diizeyinde 6nemli

farkliklar bulunmustur (Cizelge 4.3).

Cizelge 4.3. Sap mumsulugu 6l¢limlerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklar Derecesi Toplami Ortalamasi Degeri
Genotip 28 17.148 0.612 6.034**
Hata 58 5.886 0.101

Genel Toplam 86 23.034

C.V(%) 14.431

** 01 seviyesinde onemli.

Cizelge 4.4. Arpa genotiplerinin ortalama sap mumsulugu degerleri ve olusan gruplar

Genotip Ortalama
Larende 2.63 ad
Hevsel 2.63 ad

Baris 251 a-e
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Burakbey 2.07 ef
Sahin91 190 f
G44 207 ef
G82 190 f
G83 237 b
G43 190 f
G45 2.07 ef
G92 2.07 ef
G72 220 d-f
G47 288 ab
G40 224 d-f
G89 2.63 ad
G50 2.63 ad
G85 234 cf
G73 237 b-f
G198 3.00 a
G169 220 d-f
G90 224 d-f
G76 190 f
G74 276 a-<c
G41 124 ¢
G42 251 a-e
G75 190 f
G79 124 g
G63 124 g
G88 237 b-f
Minimum Deger 1.24
Maksimum Deger 3.00
Genel Ortalama 2.21

LSD Degeri 0.52

Arastirmada, genotipler sap mumsulugu bakimindan degerlendirildiginde; G198

(3.00) ve G47 (2.88) en yiiksek sap mumsulugunu veren genotipler olarak 6n sirada yer
alirken, G41 (1.24), G79 (1.24) ve G63 (1.24) en diisiik sap mumsulugu degerleri ile

son siralarda yer almistir (Cizelge 4.4).

Tahillarda mumsulugun bitkinin bazi bolgelerinde olusan bir tabaka oldugu

belirtilmistir. Bu mumsuluk tabakasi, g¢evre sartlarindan ve genotipler arasindaki

degisikliklerden etkilenebilmektedir. Yani, bitkide mumsuluk olusumu hem c¢evresel

faktorlerden kaynaklanan degisimlere hem de genetik farkliliklara bagli olarak

degisebilir. Bu durum, tahillarin biiyiime ve gelisme siire¢lerinde mumsulugun ¢esitlilik

gosterebilecegini ve farkll tahil tiirleri veya ¢esitler arasinda farklt mumsuluk diizeyleri

olabilecegini gostermektedir (Donmez ve ark., 2008).
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4.1.3. Sapin Ortadan Enine Kesitinin Kalinhk Durumu (mm)

Sapin ortadan enine kesitinin kalinlik durumu bakimindan genotipler arasindaki

farklilik p<0.01 diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.5).

Cizelge 4.5. Sapin ortadan enine kesitinin varyans analiz sonuglar1

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklari Derecesi Toplam Ortalamasi Degeri
Genotip 28 44.15 1.57664 124.4718**
Hata 58 0.73 0.01267

Genel Toplam 86 44.88

C.V (%) 3.81

** 051 seviyesinde onemli

Cizelge 4.6. Arpa genotiplerinin sapin ortadan enine kesitinin kalinlik durumuna ait ortalama degerler ve olusan

gruplar (mm)

Genotip Ortalama
Larende 2.67
Hevsel 315 g
Baris 3.49 ef
Burakbey 3.54 ef
Sahin91 296 h
G44 282 M
G82 246 k
G83 217 Im
G43 2.62 jk
G45 3.53 ef
G92 296 h
G72 203 m
G47 205 m
G40 225 |
G89 359 ef
G50 443 a
G85 261 jk
G73 248 k
G198 3.77 cd
G169 3.65 de
G90 149 n
G76 211 Im
G74 256 jk
G41 409 b
G42 389 ¢
G75 380 «cd
G79 341 f
G63 271 )
G88 244 k
Minimum Deger 1.49
Maksimum Deger 4.43
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Genel Ortalama 2.96

LSD Degeri 0.18

Calismada, en yiiksek sap kalinligi degerine sahip genotip G50 (4.43) olurken,
G90 (1.49) genotipinin en diisikk degere sahip oldugu tespit edilmistir (Cizelge 4.6).
Arpa genotiplerinde sap kalinligr ile ilgili pek fazla ¢alisma bulunmamakla birlikte
Karaman (2017) durum bugdayinda sap kalinhigi ile ilgili yaptigi c¢alismada sap

kalinliginin ortalama degerini 2.60 oldugunu bildirmistir.
4.1.4. Bayrak Yaprak Kulakc¢iklarinda Antosiyanin Yogunlugu (1-9 skalasi)

Bayrak yaprak kulakgiklarinda antosiyanin yogunlugu bakimindan genotipler
arasindaki farklilik p<0.01 diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.7).

Cizelge 4.7. Bayrak yaprak kulak¢iklarinda antosiyanin yogunluguna ait varyans analiz sonuglar1

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklan Derecesi Toplam Ortalamasi Degeri
Genotip 28 30.71 1.10 10.35**
Hata 58 6.15 0.11

Genel Toplam 86 36.86

C.V (%) 16.97

** 051 seviyesinde onemli

Cizelge 4.8. Bayrak yaprak kulak¢iklarinda antosiyanin yogunluguna ait ortalama degerler ve olusan gruplar

Genotip Ortalama
Larende 124 ¢
Hevsel 124 ¢
Baris 124 ¢
Burakbey 124 ¢
Sahin91 190 b
G44 124 ¢
G82 124 ¢
G83 237 ab
G43 190 b
G45 124 ¢
G92 276 a
G72 237 ab
G47 124 ¢
G40 190 b
G89 237 ab
G50 124 ¢
G85 190 b
G73 124 ¢
G198 237 ab

G169 190 b
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G90 124 ¢
G76 190 b
G74 237 ab
G41 2.88
G42 2.76
G75 2.76
G79 237 ab
G63 237 ab
G88 276 a
Minimum Deger 1.24
Maksimum Deger 2.88
Genel Ortalama 1.92
LSD Degeri 0.53

Calismada kullanilan genotipler, bayrak yaprak kulak¢iklarinda antosiyanin
yogunlugu bakimindan degerlendirildiginde; G41 genotipi en yiiksek deger ile 6n sirada
yer almigtir. Modern arpa genotiplerinin ortalama bayrak yaprak kulakgiklarinda
antosiyanin yogunlugu degerlerinin yerel genotiplerden daha diisiik oldugu
gozlemlenmistir (Cizelge 4.8.).

Antosiyanin yogunlugu, bitkilerin c¢esitli bolgelerinde meydana gelen renk
pigmentleri oldugu, genotipler arasi antosiyanin olusturabilme yeteneginin farklilik
gosterdigi tespit edilmistir. Bayrak yaprak kulak¢iklarinda antosiyanin yogunlugu
bitkilerin gruplandirmasinda kullanilarak g¢esit tanima testlerinde ayirt edici 6zellik
olarak kullanilmaktadir (Demir, 1983). Antosiyanin yogunlugu bitkinin sap, yaprak,
kulak¢ik gibi bolgelerinde olustugu bu 6zellik ile stres durumlarinda koruyucu rol
oynadigi bildirilmistir (Akgtin 2011; Karaman 2017).

4.1.5. Bitki Boyu (cm)

Calismada, bitki boyu bakimindan genotipler arasindaki farklilik p<0.01

diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.9).

Cizelge 4.9. Bitki boyuna ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklan Derecesi Toplanm Ortalamasi Degeri
Genotip 28 15239.26 544.26 309.48**
Hata 58 102.00 1.76

Genel Toplam 86 15341.26

C.V (%) 1.53

** 051 seviyesinde onemli
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Genotip Ortalama
Larende 62.00 p
Hevsel 74.33 Kkl
Barisg 82.00
Burakbey 86.00 g
Sahin91 90.00 f
G44 7733 ]
G82 90.00 f
G83 104.67 b
G43 81.67 1
G45 96.00 d
G92 110.33 a
G72 91.00 f
G47 80.33 1
G40 84.00 gh
G89 92.00 ef
G50 99.33 ¢
G85 7200 mn
G73 65.00 o
G198 104.00 b
G169 94.00 de
G90 73.33  Im
G76 70.00 n
G74 75.67  jk
G41 10133 ¢
G42 104.00 b
G75 100.67 c
G79 106.00 b
G63 81.00 1
G88 72.33  Im
Minimum Deger 62.00
Maksimum Deger 110.33
Genel Ortalama 86.91

LSD Degeri 2.16

Genotipler igerisinde G92 (110.33 c¢m) en uzun bitki boyu degerine, Larende

(62.00 cm) modern arpa cesidi ise en diisiik bitki boyuna sahip olmustur. Calismada

kullanilan yerel arpa genotiplerin ortalama boy uzunluklariin kontrol ¢esitlerine gore

daha fazla oldugu gézlemlenmistir (Cizelge 4.10.).

Arpa 1slah g¢alismalarinda bitki boyu, bitkinin morfolojik 6zelliklerinden biri

olup, verim iizerinde dolayl bir etkisi bulunmaktadir. Bu nedenle aragtirmacilar, cesitli

amaclar dogrultusunda bitki boyu {lizerine yapilan g¢alismalar gergeklestirmislerdir.

Yapilan caligmalarda, bitki boyunun cevre sartlarina ve arpa g¢esidine bagli olarak



28

degistigi  bildirilmistir. Farkli ekolojik bolgelerde gerceklestirilen arpa 1slah
calismalarinda, farkli arpa hat veya cesitlerinde bitki boyu degerlerinin 46.8 cm ile
128.1 cm arasinda degistigi belirtilmistir (Akdeniz ve ark., 2004; Kandemir, 2004;
Erkul ve Unay, 2007; Kendal ve ark., 2010). Bu ¢alismalar, arpa bitkisinin farkli
kosullarda biiylime potansiyelini ve bitki boyunun ¢esitlilik araligim1 gostermektedir.
Bitki boyu, arpa 1slah programlarinda verim ve adaptasyon gibi 6nemli o6zelliklerin

degerlendirilmesinde dikkate alinan bir parametre olarak kullanilmaktadir.
4.2. Fizyolojik Gozlemler
4.2.1. Bayrak Yaprak Yesil Kalma Siiresi (giin)

Bayrak yaprak yesil kalma siiresi bakimindan genotipler arasindaki farklilik

p<0.01 diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.11.)

Cizelge 4.11. Bayrak yaprak yesil kalma siiresine iligkin varyans analiz sonuglar1

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklan Derecesi Toplam Ortalamasi Degeri
Genotip 28 11090.62 396.09 984.58**
Hata 58 23.33 0.40

Genel Toplam 86 11113.95

C.V (%) 0.80

** %1 seviyesinde 6nemli

Cizelge 4.12. Bayrak yaprak yesil kalma siiresine ait ortalama degerler ve olusan gruplar

Genotip Ortalama
Larende 80.00 ]
Hevsel 11033 b
Baris 11433 a
Burakbey 68.33 0
Sahin91 76.33 |
G44 80.33
G82 84.33

G83 76.33 |
G43 7833 Kk
G45 83.33 fg
G92 68.33 ©
G72 82.33 gh
G47 7833 k
G40 83.33 fg
G89 86.00 e
G50 69.33 no
G85 68.33 ©
G73 76.33 |

G198 9433 ¢
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G169 81.33 I
G90 69.33 no
G76 7033 n
G74 8733 d
G41 7833 Kk
G42 75.33 |
G75 79.33  jk
G79 76.33 |
G63 60.00 p
G88 7333 m
Minimum Deger 60.00
Maksimum Deger 114.00
Genel Ortalama 79.64

LSD Degeri 1.04

Genotipler ortalama bayrak yaprak yesil kalma siiresi bakimindan
degerlendirildiginde (Cizelge 4.12.); Baris (114.00) modern arpa ¢esidinin en uzun siire
bayrak yaprag: yesil kalan genotip oldugu, G63 (60.00) genotipinin ise tiim genotipler
arasinda en kisa siire bayrak yapragi yesil kaldig1 belirlenmistir.

Sicaklik stresinin problem oldugu bdlgelerde fizyolojik olumunu erken
tamamlayip strese maruz kalmayan genotipler ¢ok Onemlidir. Bu baglamda bayrak
yaprak yesil kalma siiresi mevcut genotipler icerisinde en uzun fakat fizyolojik olum
siiresi en kisa olan Baris c¢esidi dikkate degerdir. Ciinkii tane dolum siiresinin diger

genotiplere gore daha uzun oldugu anlasilmaktadir (Cakmak 2010; Karaman 2017).
4.2.3. Klorofil icerigi (SPAD)
4.2.3.1. Karilanma Dénemi Klorofil Icerigi (SPAD)

Karinlanma donemi klorofil igerigi bakimindan genotipler arasindaki farklilik

p<0.01 diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.13).

Cizelge 4.13. Karinlanma donemi klorofil igerigine ait varyans analiz sonuglar1

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklar Derecesi Toplanm Ortalamasi Degeri
Genotip 28 884.51 31.59 12.16**
Hata 58 150.73 2.60

Genel Toplam 86 1035.24

C.V (%) 4.08

** 061 seviyesinde dnemli

Cizelge 4.14. Karinlanma dénemi SPAD verilerine ait ortalama degerler ve olusan gruplar

Genotip Ortalama




30

Larende 41.63 b-d
Hevsel 42.77 a-c
Barig 40.80 b-e
Burakbey 4480 a
Sahin91 40.20 c-f
G44 4043 c-e
G82 36.53 1-k
G83 3157 |
G43 35.67 jk
G45 40.67 c-e
G92 38.90 e-1
G72 3477 K
G47 39.67 d-h
G40 43.33 ab
G89 41.60 b-e
G50 40.60 c-e
G85 43.33 ab
G73 39.13  d-1
G198 4457 a
G169 40.13 c-g
G90 37.63 fj
G76 36.80 1-k
G74 37.23 h-k
G41 40.03 d-g
G42 36.90 1-k
G75 37.03 h-k
G79 3750 g
G63 4483 a
G88 35.60 jk
Minimum Deger 31.57
Maksimum Deger 44.83
Genel Ortalama 39.47

LSD Degeri 2.63

Ortalama degerler {izerinden karinlanma dénemi klorofil igerigi incelendiginde;
G63 (44.83) en yiiksek klorofil igerigine sahip iken, G83 (31.57) en diisiik degere sahip
olmustur (Cizelge 4.14.).

Bayrak yaprak klorofil igerigi; Yapraktaki fotosentez kapasitesi, kloroplast
gelisimi, azot igcerigi hakkinda bilgi verir. Ayrica bitki sagliginin bir gostergesi olarak
bitkinin genel durumu hakkinda bilgi verdigi icin yaygin olarak Olgiilen bir

parametredir. (Ling ve ark., 2011, Kizilgegti ve ark., 2018).
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4.2.3.2. Basaklanma Dénemi Klorofil i¢erigi (SPAD)

Bagaklanma donemi klorofil igerigi bakimidan genotipler arasindaki farklilik

p<0.01 diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.15.).

Cizelge 4.15. Bagaklanma donemi klorofil igerigine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklari Derecesi Toplam Ortalamasi Degeri
Genotip 28 1106.47 39.52 7.10**
Hata 58 322.70 5.56

Genel Toplam 86 1429.17

C.V (%) 5.14

** 051 seviyesinde onemli

Cizelge 4.16. Basaklanma donemi SPAD olgiimlerine ait ortalama degerler ve olusan gruplar

Genotip Ortalama
Larende 50.87 ab
Hevsel 42.00
Barig 4153 h
Burakbey 48.23 a-f
Sahin91 51.70 a
G44 49.83 a-d
G82 41.93 M
G83 44,10 gh
G43 46.00 d-g
G45 47.17 b-g
G92 49.60 a-d
G72 46.93 c-g
G47 46.17 d-g
G40 38.57 1
G89 50.20 a-c
G50 50.83 ab
G85 3943 1
G73 4357 gh
G198 43.97 gh
G169 48.43 a-f
G90 44,97 e-h
G76 49.63 a-d
G74 43.93 g-h
G41 46.60 c-g
G42 48.60 a-e
G75 48.17 a-f
G79 42.00 M
G63 44,70 f-h
G88 41.70 M
Minimum Deger 38.57

Maksimum Deger 51.70
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Genel Ortalama 4591

LSD Degeri 3.85

Ortalama  degerler 1iizerinden basaklanma donemi  klorofil igerigi
degerlendirildiginde; Sahin-91 (51.70) modern arpa ¢esidi en yiiksek klorofil igerigine
sahipken, en diisiik degere sahip genotip ise G40 (38.57) genotipi oldugu tespit
edilmistir (Cizelge 4.16.). Calismada kullanilan kontrol gesitlerinin, ortalama
karinlanma donemi klorofil icerigi degerlerinin yerel genotiplerden daha yiiksek oldugu
gbzlemlenmistir.

Yapraklardaki toplam klorofil miktarmni temsil eden klorofil igerigi bitki 1slah
programlarinda 6nemli bir hedef haline gelmistir. Klorofil icerigini arttirmaya yonelik
caligmalar, bitkilerin verim potansiyelini arttirmak ve daha iyi tarim sonuglar1 elde

etmek icin onemli bir adim olarak goriilmektedir (Yildirim ve ark., 2009).
4.2.3.3. Siit Olum Baslangic1 (ZGS 71) Klorofil I¢erigi (SPAD)

Siit olum baslangict klorofil icerigi bakimindan genotipler arasindaki farklilik

p<0.01 diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.17.).

Cizelge 4.17. Siit olum donemi klorofil i¢erigine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklan Derecesi Toplam Ortalamasi Degeri
Genotip 28 803.35 28.69 4.31**
Hata 58 386.10 6.66

Genel Toplam 86 1189.45

C.V (%) 8.14

** %1 seviyesinde dnemli

Cizelge 4.18. Siit olum donemine ait ortalama degerler ve olusan gruplar

Genotip Ortalama
Larende 37.13 a
Hevsel 24.13 1
Barisg 28.17 g1
Burakbey 30.00 e-g
Sahin91 3153 c-g
G44 28.67 f-h
G82 27.90 g1
G83 32.80 b-f
G43 3257 b-f
G45 3243 b-f
G92 33.87 a-e
G72 35.07 a-c

G47 33.67 a-e
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G40 3340 a-e
G89 30.43 d-g
G50 28.73 f-h
G85 3430 ad
G73 33.03 a-e
G198 3297 a-e
G169 36.13 ab
G90 31.17 c-g
G76 2577 h
G74 31.00 c-g
G41 30.57 d-g
G42 33.33 a-e
G75 3413 a-e
G79 3450 a-d
G63 27.83 g1
G88 3450 a-d
Minimum Deger 24.13
Maksimum Deger 37.13
Genel Ortalama 31.71

LSD Degeri 4.21

Calismada, kontrol olarak kullanilan Larende (37.13) modern arpa gesidi en
yiiksek klorofil icerigine sahip iken, en diisilk degere sahip genotip ise yine kontrol
olarak denemede yer alan Hevsel (24.13) modern arpa ¢esidi oldugu tespit edilmistir.
Yerel gesitler icerisinde ise G169 (36.13)’un ZGS71 donemi siit olum dénemi klorofil
icerigi bakimindan 6ne ¢iktig1 goriilmiistiir (Cizelge 4.18.).

Yapilan arastirmalar, SPAD metreyle yapilan okumalarin bayrak yapragin
klorofil igerigiyle dogru orantili oldugunu gostermistir. Bu nedenle, SPAD metreyle
yapilan klorofil 6l¢iimleri, bitkilerin fotosentez kapasitesi hakkinda bilgi edinmek ve
bitki saghgiyla ilgili degerlendirmeler yapmak i¢in yaygin olarak kullanilan bir
yontemdir. Yiiksek SPAD degerleri, genellikle yiiksek klorofil igerigi ve daha iyi
fotosentez kapasitesiyle iligskilendirilirken, diisiik SPAD degerleri diistik klorofil igerigi

ve olasi fotosentez sorunlarina isaret edebilir (Fischer, 2001).
4.3. Fenolojik Gozlemler
4.3.1. Fizyolojik Olum Siiresi (giin)

Fizyolojik olum siiresi bakimindan genotipler arasindaki farklilhik p<0.01

diizeyinde 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.19.).

Cizelge 4.19. Fizyolojik olum siiresine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
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Kaynaklan Derecesi Toplamm Ortalamasi Degeri
Genotip 28 21087.01 753.11 770.83**
Hata 58 56.67 0.98

Genel Toplam 86 21143.68

CV (%) 0.48

** 051 seviyesinde dnemli

Cizelge 4.20. Fizyolojik olum siiresine ait ortalama degerler ve olusan gruplar

Genotip Ortalama
Larende 228.00 a
Hevsel 168.00 r
Barisg 17333 ¢
Burakbey 225.00 b
Sahin91 22367 b
G44 204.67 1
G82 195.33 |
G83 19167 m
G43 203.00 j
G45 207.00 h
G92 209.33 g
G72 205.67 hi
G47 203.00 j
G40 202.33 jk
G89 201.00 k
G50 227.33 a
G85 21233 f
G73 203.00 j
G198 21167 f
G169 222.00 c
G90 19200 m
G76 189.33 n
G74 187.33 o
G41 220.00 d
G42 220.33 d
G75 220.33 d
G79 216.67 e
G63 220.00 d
G8s8 185.00 p
Minimum Deger 168.00
Maksimum Deger 228.00
Genel Ortalama 205.80
LSD Degeri 1.61

Denemede kullanilan arpa genotiplerinin fizyolojik olum siirelerinin incelenmesi

sonucunda; Larende (228.00 giin) kontrol ¢esidi en ge¢ fizyolojik olumunu tamamlayan

genotip olurken, en erken tamamlayan genotipin ise Hevsel (168.00) oldugu
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belirlenmistir. Calismada, deneme ortalamasi ise 205.80 giin olarak belirlenmistir
(Cizelge 4.20.). Yerel genotipler kendi igerisinde degerlendirildiginde; G88 (185.00) en
erken fizyolojik olumu tamamlayan, (227.33) G50 ise en ge¢ tamamlayan genotip
oldugu belirlenmistir.

Ergiin ve ark., (2017) tarafindan yapilan calismada, yerel arpa cesitlerinin
fizyolojik olgunluk siiresi lizerinde durulmustur. Caligmada yerel arpa cesitlerinin
fizyolojik olgunluk stiresi 216-240 giin arasinda degistigi belirlenmistir. Ortalama
olarak, bu yerel arpa cesitlerinin fizyolojik olgunluk siiresi 228 giin olarak

hesaplanmustir.
4.3.2. Basaklanma Siiresi (giin)

Bagaklanma siiresi bakimindan genotipler arasindaki farklilik p<0.01 diizeyinde

onemli bulunmustur (Cizelge 4.21.).

Cizelge 4.21. Bagaklanma siiresine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F
Kaynaklari Derecesi Toplam Ortalamasi Degeri
Genotip 28 47532.74 1697.60 5274.68**
Hata 58 18.67 0.32

Genel Toplam 86 47551.40

C.V (%) 0.36

** %1 seviyesinde dnemli

Cizelge 4.22. Bagaklanma siiresine ait ortalama degerler ve olusan gruplar (giin)

Genotip Ortalama
Larende 183.67 d
Hevsel 90.67 x
Barig 93.67 w
Burakbey 189.00 b
Sahin91 176.67 e
G44 151.00 o
G82 14767 q
G83 139.33 t
G43 151.33 no
G45 162.33
G92 169.00 ¢
G72 152.00 mn
G47 152.67 Im
G40 153.67 k
G89 146.67 r
G50 191.33

G85 170.67 f

G73 153.00 kI
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G198 150.00 p
G169 169.00 ¢
G90 151.33 no
G76 14533 s
G74 12733 v
G41 170.67 f
G42 167.00 1
G75 168.00 h
G79 170.00 f
G63 187.67 ¢
G88 136.67 u
Minimum Deger 90.67
Maksimum Deger 191.33
Genel Ortalama 155.77
LSD Degeri 0.92

Calismada, ortalama basaklanma siiresinin 155.77 giin oldugu, kontrol olarak
yer alan Hevsel modern arpa ¢esidinin 90.67 giin ile en erkenci, G50 (191.33 giin) yerel
arpa genotipinin ise en gegci oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.22.).

Bagaklanma siiresi, bitkinin ¢esidine, yetistirme teknigine ve iklim kosullarina
bagli olarak degisiklik gdsteren bir Ozelliktir. Bu nedenle yapilan ¢alismalarda farkli
basaklanma siirelerinin  gdzlemlendigi bildirilmektedir. Ornegin, Kiran (1997)
caligmasinda 123-141 giin, Kaydan ve Yagmur (2007) ¢alismasinda ise 179.3-189.7
giin, Karahan ve Sabanc1 (2010) ¢alismasinda 110-115 giin, Kendal (2012) ¢aligmasinda
102-118 giin, Oztiirk ve ark. (2014) galismasinda 109.3-120 giin, Ergiin ve ark. (2017)
tarafindan yapilan bir ¢calismada, arpa cesitlerinin basaklanma siiresinin 172-194 giin
arasinda degistigi belirtilmistir. Benzer sekilde, Oztiirk ve ark. (2017) ¢alismasinda
107.8-119.3 giin ve Yiiksel ve ark. (2017) calismasinda 104-111 giin, gibi farkli
basaklanma siireleri rapor edilmistir. Bu ¢alismalar, arpa ¢esitlerinin farkli basaklanma
siirelerine sahip olabilecegini ve bu siirenin c¢esitli faktorlere bagh olarak
degisebilecegini gostermektedir. Basaklanma siiresinin belirlenmesi, bitki yetistiriciligi

ve 1slah ¢aligmalar1 agisindan 6nemli bir bilgi saglamaktadir.
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incelenen  Ozelliklerin GGE  Biplotu Modeli ile  Yorumlanmas

Scatter plot (Total - 48.58%) . Scatter plot (Total - 45.58%)

PC2 - 16.20%
PC2 - 16.20%

Sekil 3.4.Genotip-ozellik iliskisine ait biplot grafigi ve olusan gruplara iliskin GGE biplot grafigi

GGE biplot analizinde vektorler arasindaki a¢i Ozellikler arasindaki iliskiyi
yorumlamada rehber olmaktadir. Ozellikleri temsil eden vektorler arasindaki ag1 90
°C’den 0 °C’ dogru azaldikga iligki diizeyi pozitif yonde artmakta, 90 °C’ de iliski yok,
90 °C’den 180’ °C’ye dogru arttikca iliski negatif yonde artar gseklinde
yorumlanmaktadir (Yan ve ark., 2005; Kendal ve ark., 2019). Bu baglamda, ¢esit
ozellik iliskisini gdsteren biplot grafigi incelendiginde; BYKAY, SDKI, BB, SOEK, FO
ozellikleri arasinda pozitif iligki oldugu ilaveten BM, SM ve BY YKS arasinda da pozitif
iliski oldugu belirlenmistir. BM, SM ve BYYKS’ nin KDKI, BDKI, BS, FO ve SOEK
ile negatif iliskili oldugu goriilmiistiir (Sekil 3.4.).

Incelenen o6zellikler yoniinden &ne ¢ikan genotipler degerlendirildiginde;
BYKAY, SDKI yéniinden G42, FO, BS ve BDKI bakimindan Sahin-91, KDKI
bakimindan ise G53, Burakbey, G50, G44 ve Larende genotipleri, BM’ de; G88, SM’
de; G74, BYYKS’ de; Baris ve Hevsel genotipleri 6n plana ¢ikmistir (Sekil 3.4).
Ayrica, vektoriin boyu (uzun vektor=varyasyon yiiksek, kisa vektor=varyasyon diisiik)
incelenen Ozellige iliskin genotipler arasindaki varyasyon hakkinda bilgi vermektedir
(Karaman ve ark., 2015). Bu dogrultuda Sekil 3.4. Incelendiginde BYKAY, FO ve BS’
de varyasyon en fazla, SOEK, KDKI ve SM’ de en diisiik varyasyon vardir yorumu
yapilabilir.

Ozelliklere iliskin olusan gruplar degerlendirildiginde 1. grupta; BYKAY, SDKI
ve BB, 2. Grupta; SOEK, FO, BS ve BDKI, 3. Grupta; FO, BS, BDKI ve KDKI, 4.
Grupta; SM ve BYYKS yer alirken BM’ nin tek basmna 5. Grupta yer aldigi
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goriilmiistiir. Ayn1 grupta yer alan Ozelliklerin birbiri ile iligkili oldugu sdylenebilir
(Kendal ve ark., 2016).
4.4, Molekiiler Bulgular

Calismada 24 adet yerel ve 5 adet modern arpa ¢esidi ile molekiiler analizler

yapilmustir.
4.5. DNA izolasyonu

DNA izolasyonu daha onceden toplanmis ve -80 derece saklanmis arpa
genotiplerinin yaprak dokular1 {izerinden gergeklestirilmistir. Yaprak dokular1 havanda

ezilerek izolasyon islemi yapilmistir (Sekil 4.6).

Sekil 4.6. DNA izolasyon islemlerinde doku pargalamasi ve DNA ¢okertme iglemleri

Calismada kullanilan DNA izolasyon yonteminde sivi azot kullanilmamistir (
Karaca ve ark., 2005). Sivi azot doku parcalamada kullanilirken 6rnekler arasinda
kontamine riskini arttirabilmekte ve c¢alisan kisilerde deformasyonlara sebep
olabilmektedir ( Aydin ve ark., 2018). Bu sebeple DNA izolasyonlarinda siv1 azotun
kullanilmamasi faydalidir.

Aydin ve ark., (2018) tarafindan gelistirilen DNA izolasyon protokolii, tohum ve
bitki doku pargasinda basarili bir sekilde kullanim olanagi sagladigindan dolay1 bu tez

calismasinda da kullanilmistir.
4.6. DNA Kalitesinin ve Miktarimin Belirlenmesi

DNA’nin kalite ve miktarin1 belirlemek amaciyla selektroforetik ydntemler

kullanilmistir. DNA’larin enzimlere uygunlugu PZR ¢alismasiyla dogrulanmistir.
4.6.1. Nanodrop ile DNA analizi

Izolasyonu tamamlanmis olan DNA’nimn kalite ve miktarmin belirlemek igin
Nanodrop spektrofotometre kullanilarak olgiilmiistiir. Bu cihazda 260/280 nm’ deki
absorbe degerleri DNA saflik derecesini, 260/230 nm’ deki absorbe degerleri ise DNA-

RNA saflik derecesini belirlemektedir. Bu nedenle DNA konsantrasyonu, protein ve



39

polisakkaritlerin varligi, RNA kalintis1 ve kimyasal kalint1 olup olmadig1 260/230 nm’
deki absorbasyon oranina gore belirlenmistir ( Aydin, 2018). Aggo/Azgo absorbanslarin
orant niikleikasitin proteince safligini ifade etmekte ve bu oranin 1.8-2.0 arasinda
olmasi istenmektedir (Karaca ve ark 2005).

Calismada Polimeraz Zincir Reaksiyonlart (PZR) isleminin yapilabilmesi ve
sonuglarin dogru alinabilmesi i¢in DNA miktarinin bilinmesi gerekmektedir. Bu
nedenle DNA izolasyonu yapilmis olan 6rneklerin tamaminda DNA konsantrasyonlarini
belirlemek i¢in farkli dalga boylarinda (Azeo280) okumalar yapilmistir (Aydin ve ark.,
2018). Calismada kullanilan 6rneklerin Aggo280 degerleri Cizelge 4.23” de verilmistir.

Cizelge 4.23. Nanodrop sonuglarma gore kalite ve miktarlarin belirlenmesi

Genotip Aoe0i280 Aoco230 Konsantrasyon (ng/ul)
Larende 1.79 1.87 750.0
Hevsel 1.84 1.94 803.5
Barig 1.83 1.79 550.8
Burakbey 1.86 1.91 672.3
Sahin91 1.81 1.78 630.4
G44 1.79 1.85 765.9
G82 1.80 1.89 489.7
G83 1.92 1.90 740.8
G43 1.85 1.95 489.5
G45 1.86 1.97 725.7
G92 1.81 1.89 865.7
G72 1.87 1.75 941.3
G47 1.88 1.79 346.1
G40 1.89 1.84 871.6
G89 1.75 1.90 482.9
G50 1.78 1.88 621.8
G85 1.90 1.79 389.4
G73 1.85 1.83 765.8
G198 1.83 1.84 602.7
G169 1.89 1.79 816.1
G90 1.80 1.86 761.8
G76 1.85 1.80 745.8
G74 1.87 1.79 406.9
G41 1.88 1.72 704.3
G42 1.91 191 652.1
G75 1.88 1.92 742.5
G79 1.79 1.70 641.8
G63 1.89 1.87 1002.5

G88 1.81 1.84 954.8




40

4.6.2. Agaroz jel elektroforez analizleri

Yapilan analizde genomik DNA Orneklerinin kalite ve miktari, agaroz jel
elektroforez yontemi kullanilarak belirlenmistir. %1’ lik agaroz jel hazirlanmis ve
icerisine 1x TBE c¢ozeltisi eklenmistir. Jel igerisine 0.5 pg/mL konsantrasyonunda
etidium bromit eklenerek DNA 6rneklerinin kalitesi ve miktart belirlenmistir. Etidium
bromit, DNA’ nin UV 15181 altinda fliloresan 6zelligi gostermesini saglar. Genomik
DNA ornekleri, 500 ng miktarinda hazirlanmis ve 1/6 hacminde 6x DNA yiikleme
cozeltisi ile karistirilmistir. Hazirlanan DNA 6rnekleri jel kuyucuklaria yiiklenmistir.
I1x TBE c¢ozeltisi kullanilarak 5V/cm akim uygulanmis ve polimorfizimler yakalanana
kadar 120 dakika boyunca elektroforez gerceklestirilmistir (Aydin, 2018). Bu
elektroforetik yontem sayesinde genomik DNA 0&rneklerinin molekiiler agirliklari,

parcalanma durumu ve RNA kalintis1 gibi 6zellikleri belirlenerek analiz edilmistir.

Sekil 4.7. gDNA orneklerinin agaroz jel elektroforez sisteminde jele yiikklenmesi

Calismada kullanilan genotiplere ait gDNA agaroz jel elektroforez goriintiisii
Sekil 4.8’ de verilmistir. Sekilde goriildiigii gibi Orneklere ait genomik DNA’nin
RNA’dan, proteinlerden, polisakkaritlerden ari oldugu ayn1 zamanda 6rneklerin yiiksek
molekiiler agirliga sahip oldugu saptanmistir (Aydin ve ark., 2018)

L2 8 diin 600 7 ax e 9 0w 2 13y Td ] Se el X 190200 211900 23 D DS D6 2P K2 [

o — T o — — e — T W W et b e

564 bp

125 bp

Sekil 4.8. zolasyonu gergeklestirilmis gDNA'nin agaroz jel elektroforez yontemiyle goriintiilenmesi
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4.7. PZR Profili

Bu ¢alismada Aydin (2018)’ in belirttigi ISSR protokoli kullanilmistir. Hacmi
25 pl’ ye ayarlanmis amplifikasyon reaksiyonlarda 0.5 uM her bir primer ¢ifti, 12 mM
Tris-HCI (pH: 9.1), 60 mM KCI, %0.012 Triton X-100, 0.28 mM her bir dNTP, 3 mM
MgCI2 ve 1 tinite Taqg DNA Polimeraz enzimi ve 8.5 pl genomik DNA kullanilmustir.
Sicaklik ve dongii kosullar1 olarak 6n denatiirasyon safthasi 94°C’ de 4 dk boyunca
stirdiiriilmiistiir. Denatiirasyon asamasi 94°C’ de 30 s’de 10 dongii halinde, primer
yapisma safhasi 56°C-51°C’de 45 s, DNA sentez asamasi ise 72°C’ de 2 dk.” da
tamamlanmistir. Denatiirasyon asamasit 94°C’de 30 s boyunca 30 dongiide
tamamlanmis ve primerlerin DNA’ya yapisma sathast 51°C’ de 45 s, uzama safhasi
72°C’de 2 dk ve son uzama safhast 72°C° 10 dk.’da tek dongii halinde
gerceklestirilmistir.

4.8. Cahsmada Kullanilan ISSR Primerleri ile Tlgili Bilgiler

Bu calismada toplam alti lokus kullanilmigtir. Bu lokuslarin hepsi genomik
primerlerden olugmaktadir. UBC-808 ve UBC-810 kuraklik toleransina dayanikliligi
veren primerler olarak daha onceki galismalarda kullanilmistir. Diger primerler tohum
sekli ve biiylkligi ile iliskilendirilen calismalarda kullanilmistir. PIC degeri
olusturdugu patern sayisi ve toplam allel biiyiikliikleri Cizelge 4.26’ de verilmistir.

4.9. Jel Analizleri, Skorlamalar ve PIC Degerleri

Calismada kullanilan 29 genotipin PZR analizleri yapilmis ve daha sonra biitiin
ornekler elektroforez yontemi ile belirlenmis olan lokuslarda amplikonlarin varlik (1) ve
yokluk (0) durumuna gore skorlamalar1 yapilmigtir. Calisma materyali her bir lokus igin
tek bir jelde goriintiilenmistir.

Lokus diizeyine gore skorlanan jel goriintiileri bilgisayarda yapilacak analizlere

uygun formatlar haline doniistliriilmiistiir.

Cizelge 4.24. Lokuslarin bilgi igerigi

Primer PIC Allel Patern Baz cifti araligi (bg)
UBC-808 0.94 14 22 ~300-1500
UBC-810 0.91 7 14 ~300-1100
UBC_820 0.92 11 19 ~470-1400
UBC_825 0.89 15 15 ~500-1400
UBC_826 0.85 15 11 ~500-1400

UBC_842 0.89 14 10 ~280-1150
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Cizelge 4.24.’de goriildiigii gibi lokuslara ait allel boylar1 280-1500 bg arasinda
degismektedir. En kiiciik allel boyu UBC-842 primerinde gozlenirken, en biiyiik allel
boyu UBC-825 ve UBC-826 lokuslarinda gozlenmistir.

Calismada kullanilan ISSR primerlerinin allel sayilarinin 7-15 arasinda degistigi
gozlenmektedir. Ortalama allel sayisi her bir lokus igin 12.6 olarak belirlenmistir. UBC-
825 ve UBC-826 lokuslarinda en yiiksek allel sayisi tespit edilirken UBC-810 en az
allel sayisinin tespit edildigi primer olmustur.

Cizelge 4.24’de goriildiigli gibi lokuslarin allel frekansi 10-22 arasinda
degismektedir. Calisma materyalinin poliploid olmasi ve kodominant skorlama ile allel
frekansinin  hesaplanamamasit nedeni ile allel frekansi patern sayisina gore
yorumlanmigtir. Buna gore allel frekanst en diigiik primer UBC-842 olarak bulunurken
en yliksek allel frekans1 UBC-808 olarak bulunmustur. Ortalama allel frekansi her bir
lokus i¢in 15.166 olarak hesaplanmuistir.

Her bir lokus igin ortalama heterezigotluk parametresi kullanilarak bir
popiilasyondaki genetik degisiklik hesaplanmaktadir (Nei ve Roychoudhury 1973).
Popiilasyondaki genetik ¢esitliligin hesaplanmasinda PIC degeri kullanilmaktadir. PIC
degeri ile markirlarin birbirlerinden farkliliklar1 belirlenmekte ve markirlarin frekans
dagilimina ve allel sayilarina bagl olarak PIC degeri degisiklik gostermektedir (Aydin
2017).

Calismada, primerler i¢in PIC degerleri Cizelge 4.24’de goriildiigii gibi 0.85-
0.94 arasinda degismektedir. En yiiksek PIC degeri UBC-808 primerinden elde
edilmistir. En diisiik PIC degeri ise UBC-826’da g6zlemlenmistir.

Sekil 4.9. UBC-808 Primeri kullanilarak yapilan PZR igleminden elde edilen amplikonlar, 4 saatlik jel elektroforez
gorlintiisti
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Sekil 4.10.UBC-810 Primeri kullanilarak yapilan PZR igleminden elde edilen amplikonlar, 4 saatlik jel elektroforez
gorilintiisti
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Sekil 4.11.UBC-820 Primeri kullanilarak yapilan PZR igleminden elde edilen amplikonlar, 4 saatlik jel elektroforez
goriintiisii
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Sekil 4.12.UBC-825 Primeri kullanilarak yapilan PZR isleminden elde edilen amplikonlar, 4 saatlik jel elektroforez
gorlintlisit
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Sekil 4.13. UBC-826 Primeri kullanilarak yapilan PZR isleminden elde edilen amplikonlar, 4 saatlik jel elektroforez
gorilintiisti

T IIRRIRIT
{Th lil.'lll‘llollllulllioll

Sekil 4.14. UBC-842 Primeri kullanilarak yapilan PZR isleminden elde edilen amplikonlar, 4 saatlik jel elektroforez
goriintiisti

4.10. Kiimeleme Analizleri

MrBayes, filogenetik ve evrimsel model alanlarinda 6rnekler ya da popiilasyon
arasindaki iliskiyi ortaya koyan bir programdir. Program, Bayes istatistigine Ardil
Olasilik (post probablity) tahminlerini dahil etmektedir. Kullanilan bu yontemde
analizler olasilig1 en yiiksek olan (a prior) topoloji ile baslar ve agag Markov Zinciri
Monte Carlo (MCMC) yontemi Ornek alinarak simiile edilerek en iyi topolojiler
yakalanarak olasiliklar1 yiiksek olan agaclar secilir (inal, 2011; Kocak, 2022).
Kullanilan bu istatistik programinda filogenetik agaclarin sonraki olasiligi analitik
olarak belirlemek zordur. Bunun yerine MCMC, “posterior” dagilimindan 6rnekler
cizilerek olusturulan agaclar ile elde olan veriler kullanilarak sonraki olasilik hesabi
yapilmaktadir (Aydin, 2021).

MrBayes programi kullanilarak yapilan analiz yaklasik olarak 2 saat 10 dakika
stirmistiir. Analiz sonucunda boliinmiis frekansin ortalama standart sapmasi 0.05128
olarak saptanmistir. Ortalama standart sapmanin diisiik degerli ¢ikmasi analizin

giivenilir oldugunu gostermektedir (Aydin, 2018). Yapilan analiz ile olusturulmus



45

kiimeleme analizi (filogenetik agag) 29 gesit/genotip arasinda Hordeum vulgare L. Cesit
ve genotiplerinin birbirinden olan farkliliklarint %100 ortaya koyarak filogenetik agaci
2 ana kiimeye ayirmustir. Ayrica, Kiime-2’ de kendi arasinda 3 alt kiime olusturmustur

(Sekil 4.15).
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Sekil 4.15. Caligmada kullanilan arpa cesit/genotiplerinin Bayes istatistigi kullanilarak olusturulan konsensus agaci,
polar formatta sunulmustur. Agagta bogumlar Ardil Olasilik degerlerini temsil etmekte olup, agacin altindaki bar ise
baz degisim skalasini gostermektedir.

Kullanilan genotipler sekilde goriilecegi iizere iki temel kiimeye ayrilmistir.
Kiime-1; Sahin-91, G85, G76 genotiplerinden olusmaktadir. G85 ve G76 genotiplerinde
ise %84 oraninda genetik benzerligin bulundugu gézlemlenmistir.

Kiime-2’ yi ise diger 26 ¢esit/genotip; Hevsel, Larende, G72, G92, Burakbey,
Baris, G88, G63, G79, G75, G42, G41, G169, G198, G50, G83, G74, G73, G89, G40,
G43, G90, G47, G45, G82, G44 olusturmustur. Ayrica, kiime-2 {i¢ alt kiimeye

ayrilmstir.
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Kiime-2.1; Hevsel, Larende, G72, G92, Burakbey ve Baris ¢esit/genotiplerden
olugmaktadir ve bu genotipler arasindaki benzerlik orani %55°tir. Bununla birlikte
Larende ve Hevsel cesitleri genetik olarak birbirine daha yakindir ve benzerlik orani
%56 olarak gozlemlenmistir.

Kiime-2.2* de; G63, G79, G75, G42, G41, G169, G198, G50, G83 genatipleri
bulunmaktadir ve bunlarin genetik benzerlik oraninin %65 oldugu tespit edilmistir.

Kiime-2.3’ de ise G74, G73, G89, G40, G43, G90, G47, G45, G82, G44
genotiplerinden olusmaktadir ve genetik benzerlik orani %98’dir. Bununla birlikte
G82, G45, G47 ve G90 genotipleri arasindaki benzerlik oran1 %63 olarak belirlenmis
olup bu genotiplerin genetik olarak birbirine daha benzer olabilecegi soylenebilir.

4.11. Jaccard Benzerlik Matrisinin Yorumlanmasi

Bu ¢alismada kullanilan 29 genotip arasindaki iliskiler Jaccard genetik benzerlik
indeksi kullanilarak hesaplanmistir. Kullanilmis olan biitiin genotiplerin benzerlik
matriksleri ekler boliimiinde Cizelge EK.2’de verilmistir.

Benzerlik matriksine gore kontrol olarak kullanilan 5 modern arpa ¢esidinin (
Larende, Hevsel, Barig, Burakbey ve Sahin-91) 24 genotipe olan yakinlik iligkisi %58.7
ile %89.5 arasinda degisim goOstermistir. Larende modern arpa c¢esidinin yerel
genotiplerle yakinlik iligkisi %58.9-%83.3 arasinda oldugu saptanmistir. G76 genotipi,
%58.7 benzerlik katsayisiyla Larende ile en uzak iliskiye sahipken; %83.3 benzerlik
katsayist ile G92 genotipi Larende ile en yakin iliskiye sahip genotip olarak
belirlenmistir. Hevsel modern arpa ¢esidi ile yerel genotipler arasindaki yakinlik iligkisi
%59 ile %86.2 arasinda degismektedir. G85 genotipi %59 oraninda Hevsel ile en uzak
iligkili genotip olarak tespit edilirken; G92, %86.2 benzerlik katsayisi ile Hevsel ile en
yakin iligkili genotip olarak bulunmustur. Baris modern arpa ¢esidinin yerel genotipler
ile olan yakinlik iligkisi ise %59 ile %89.5 arasinda degismektedir. Barig ¢esidiyle en
uzak iliskili genotip %59 benzerlik katsayisiyla G85 olarak belirlenirken, en yakin
iliskili genotip %89.5 ile G92 olarak tespit edilmistir. Burakbey modern arpa ¢esidi ile
yakinlik iligkilerine bakildig1 zaman diger genotipler ile arasindaki benzerlik matriksi
%58.9 ile %81.1 olarak saptanmistir. Burakbey ile en uzak iligkili olan genotip %58.9
ile G85 olurken, GA41 genotipi %81.1 oraniyla en yakin iligkili genotip olarak tespit
edilmistir. Sahin-91 modern arpa ¢esidiyle iliskili genotiplerin benzerlik katsayilarinin
%64.9 ile %79.2 arasinda degistigi saptanmistir. Bu baglamda, G44 genotipi Sahin-91
genotipiyle en uzak, G41 genotipi ise en yakin iliskili genotip olarak belirlenmistir.
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Genel bir degerlendirme yapildiginda, modern arpa gesitleriyle en uzak iligkili
yerel genotipin G76 oldugu belirlenirken, en yakin iligkili yerel genotipin ise G92
oldugu saptanmistir. Bu sonug, G92 yerel arpa genotipinin modern arpa gesitlerinin (
Larende, Hevsel, Baris, Burakbey, Sahin-91) elde edilmesinde kullanilan ebeveynlerle
genetik olarak baglantili olabilecegini gostermektedir. S6z konusu bilgileri teyit eden
benzerlik matrisleri ekler kismindaki tabloda verilmistir.

Yerel genotiplerin (G44, G82, G83, G43, G45, G92, G72, G47, G40, G89, G50,
G85, G73, G198, G169, G90, G76, G74, G41, G42, G75, G79, G63, G88) kendi
aralarindaki iliskisi degerlendirildiginde; %53.6 ile %88.0 arasinda farklilik gosterdigi
goriilmiistiir. En uzak iliski G44 ile G85 arasinda %53.6 oraninda saptanirken en yakin
iliski G42 ile G75 arasinda %88.0 olarak belirlenmistir. Ayrica, yerel genotiplerden
G43 ile G45 %85.2 arasinda yiiksek benzerlik iliskisi oldugu tespit edilmistir.
Calismada yer alan genotipler Tiirkiye orijinli genotipler oldugundan dolay: aralarinda
yakin benzerlik iliskisinin bulunmasi beklenen bir durumdur.

Modern arpa ¢esitlerinden Hevsel ve Baris’in benzerlik matriksinde (Cizelge ek
6.1) %90 benzerlik katsayisi ile en yakin iligskiyi gdstermis olmasi; bu iki genotipin

pedigrilerinde ayn1 ebeveynlerin yer alma ihtimalini gii¢lendirmektedir.
4.12. Temel Konumlandirma Analizi (PCoA)

Yapilan c¢alismada PCoA kullanilmasindaki amag¢ arpa genotiplerinin
aralarindaki mesafe iliskilerini koruyarak genotiplerin belirli bir koordinat diizleminde
konumlanmasini saglamak ve genotiplerin arasindaki benzerligi yorumlamaktir. Bu
calismada PCoA analizi, toplam 29 genotipe ait varlik (1) yokluk (0) skorlar1 Jaccard
benzerlik indeksi kullamilarak yapilmistir. Bu amagla MVSP Vv.3.13 programi
kullanilmistir.

PCoA analizi sonucunda ¢aligmada kullanilan modern arpa gesitleri ve yerel
genotipleri Bayes istatistiginin yapildig1 kiimeleme analizindeki sonuglara benzer
ciktilar vererek PCoA analizi Bayes istatistigini desteklemistir. Eksen 1 ve Eksen 2
sirastyla 14.382, 25.347 diizeyinde varyasyonu gostermektedir. Analiz sonucunda
olusan PCoA gorintiisii Sekil 4.16.” da verilmistir. Buna gore PCoA goriintiisiinde
toplamda 4 grup goriilmektedir.

Grup-1’de 9 genotip (Larende, Burakbey, Hevsel, Baris, G92, G88, G72, G41,
G79) bulunmaktadir. Bu grup igerisinde Hevsel, Barig, G92 daha fazla benzerlik

gostermektedir.
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Grup-2’de 8 genotip (G44, G89, G74, G73, G43, G40, G82, G90)
bulunmaktadir. Bu grup igerisinde G44 ile G89 ve G74 ile G73 arasindaki benzerlik
iliskisi, grup-2°’de bulunan diger genotiplere gore daha yiiksektir.

Grup-3’te toplam 4 genotip (G45, G47, G76 ve G85) bulunmaktadir. Bu
gruptaki genotipler arasinda diger gruplarda oldugu gibi yakin benzerlik iligkisi
goriilmemektedir.

Grup-4’te toplam 8 genotip (Sahin-91, G50, G63, G169, G198, G83, G42, G75)
bulunmaktadir. Bu grupta G42 ile G75 arasindaki benzerlik iliskisi Grup-4’te bulunan
diger genotiplere gore daha fazladir (Sekil 4.16.).
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Sekil 4.16. Jaccard benzerlik indeks degerleriyle olugturulmus PCoA grafigi
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5. SONUCLAR ve ONERILER

5.1 Sonuclar

Kiiresel 1sinma ve iklim degisikligi, gida giivenligini tehdit etmektedir.
Ozellikle, arpa gibi bitkiler iklim degisikliginden en cok etkilenmektedir. Bu nedenle,
arpa tariminda cevresel etkileri en aza indirmek igin adaptasyonu yiiksek, ¢evresel
streslere dayanikli ve stresi tolere edebilen genotiplerin gelistirilmesi 6nemlidir. Bu
hedefe ulasabilmek igin, yerel arpa popiilasyonlarin toplanmasi, genetik ¢esitliliklerinin
belirlenmesi ve bitkisel Ozelliklerinin agronomik ve molekiiler genetik yontemlerle
karakterize edilmesi gibi adimlar, gelecekte yapilacak arpa 1slah ¢aligmalarinin basarisi
i¢in kritik 6neme sahiptir.

Bu calismada daha 6nceden toplanmis olan yerel arpa genotipleri ile tescilli arpa
cesitlerinin  morfolojik, fizyolojik, fenolojik ve molekiiler karakterizasyonu
gerceklestirilmistir. 24 yerel arpa genotipi 5 kontrol ¢esidi ile kiyaslanmistir. Aragtirma
sonucunda elde edilen bulgular:

e Arpa genotiplerinde yapilan morfolojik, fizyolojik ve fenolojik analizler
sonucunda yerel arpa genotipleri; basak mumsulugu, sap mumsulugu,
sapin ortadan enine Kesitinin kalinlik durumu, bayrak yaprak
kulakgiklarinda antosiyanin yogunlugu, bitki boyu ve karinlanma dénemi
klorofil igerigi 6zellikleri yoniinden 6n plana ¢iktiklari gdzlemlenmistir.
Modern arpa g¢esitlerinin ise bu Ozelliklerde daha smirli genetik
varyasyona sahip oldugu belirlenmistir.

e Hevsel ve Baris kontrol cesitlerinin yerel arpa genotiplerine gore
fizyolojik olum siirelerinin kisa ve bayrak yaprak yesil kalma siirelerinin
uzun oldugu belirlenmistir. Bu durumun, uzun tane dolum siiresine vesile
olmasi sebebi ile yiiksek tane verimini destekledigi diistiniilmektedir.

e Elde edilen veriler dogrultusunda olusturulan GGE biplot grafiginde 5
farkli  grup olustugu Dbelirlenmistir.  1.grupta; bayrak yaprak
kulakgiklarinda antosiyanin yogunlugu, siit olum dénemi klorofil igerigi,
ve bitki boyu 2.grupta; sapin ortadan enine kesitinin kalinlik durumu,
fizyolojik olum, basaklanma siiresi ve basaklanma dénemi klorofil icerigi
3. Grupta; fizyolojik olum, basaklanma siiresi, basaklanma siiresi ve
basaklanma donemi klorofil icerigi ve karinlanma donemi klorofil icerigi

4.grupta; sap mumsulugu ve bayrak yaprak yesil kalma siiresi 5.grupta
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basak mumsulugu tek basina yer almistir. Aymi grupta yer alan
ozelliklerin  birbiriyle iliskili oldugu dikkate alindiginda 1slah
programlarinda is giicli ve zaman tasarrufu amaciyla ayni1 grupta yer alan
ozelliklerden sadece 1 veya 2’sini incelemenin yeterli olacagi
distiniilmektedir.

Ayrica, bu tez caligmasinda 29 genotip 6 ISSR markori (UBC-808,
UBC-810, UBC-820, UBC-825, UBC-826, UBC-842) ile taranarak
molekiiler karakterizasyon c¢alismalart yapilmistir. Genetik ¢esitliligin
hesaplanmasinda ise PIC degeri kullanilmistir. Primerler i¢in PIC
degerleri 0.85-0.94 arasinda degistigi tespit edilmistir. Calismada
kullanilan ISSR primerleri araciligiyla arpa genotiplerinde genetik
cesitlilik ve farklilik belirlenmistir. Allel boylari, allel sayilari, allel
frekanslar1 ve PIC degerleri gibi parametreler, arpa 1slah programlarinda
genetik kaynaklarin belirlenmesi ve genetik ¢esitlilik i¢in dnemli bilgiler
saglamaktadir. ISSR wverileri kullanilarak ¢izilen filogenetik agacta
Kiime-1 ve Kiime-2 olmak iizere iki ana grup olugmustur. Kiime-2 kendi
arasinda Kiime-2.1, Kiime-2.2 ve Kiime-2.3 olmak iizere 3 alt gruba
ayrilmistir. Kiime-2’de varyasyonun daha yiiksek oldugu tespit
edilmistir.

Jaccard Benzerlik Matriksine gore kontrol olarak kullanilan 5 modern
arpa ¢esidinin ( Larende, Hevsel, Baris, Burakbey ve Sahin-91) 24
genotipe olan yakimnlik iligkisi %58.7 ile %89.5 arasinda degisim
gostermistir. Bu baglamda; Larende kontrol ¢esidi, G76 genotipi ile en
uzak iligkiye sahipken, G92 genotipi ile en yakin iliskiye sahip oldugu
tespit edilmistir. Hevsel kontrol c¢esidi, G85 ile uzak iligkili G92
genotipiyle en yakin iliskiye sahip oldugu belirlenmistir. Baris kontrol
cesidi, G85 ile en uzak iligskiye sahipken G92 genotipi ile en yakin
iliskiye sahip oldugu goézlenmistir. Burakbey ile en uzak iligkili genotip
G85 olurken, G41 en yakin iligkili genotip olarak tespit edilmistir. Sahin-
91 kontrol cesidi, G44 ile en uzak, G41 ile en yakin iliskiye sahip
olmustur.

G76 ve G85 yerel arpa genotiplerinin genetik olarak kontrol ¢esitlerinden
en farkli genotipler oldugu ayn1 zamanda baz1 morfolojik, fizyolojik ve

fenolojik ozellikler yoniinden ©ne ¢iktigi belirlenmistir. Bu yerel



5.2 Oneriler

o1

genotiplerin genetik tabani genigletmeye katki saglamak amaciyla klasik
ve modern 1slah programlarinda ebeveyn olarak kullanilabilecegi
ongoriilmektedir.

Ayn1 zamanda, iistiin 6zelliklere sahip genotiplerin ortaya ¢ikma olasiligi
dikkate alindiginda, genetik olarak birbirine en uzak c¢esitlerin veya
genotiplerin kullanilmasi ve 1slah ¢aligmalarinda heterosisin belirlenmesi
icin bu genotiplerin genitor olarak gen havuzunda koruma altina alinmasi

Onem arz etmektedir.

Bu caligmanin sonuglarina gore:

Genetik kaynaklarin korunmasi ve cesitliligin siirdiiriilmesi i¢in yerel
arpa genotiplerine yonelik in-situ (yerinde) koruma ve iyilestirme
caligmalar1 yapilmalidir.

Calismada One ¢ikan yerel arpa genotipleri daralan genetik tabani
genisletmeye katki saglamak amaciyla klasik ve/veya modern islah
programlarinda evebeyn olarak kullanilmalidir.

Gelecekte yapilacak olan ¢alismalarda yerel arpa genotiplerinden daha
verimli ve daha fazla genetik bilgi elde etmek amaciyla gesitli sayida
markdr ve yiiksek bilgi igerigine sahip olan kapilari agaroz tekniginin
kullanilmasi tavsiye edilmektedir. Bu yontemin kullanilmasi, mevcut
yerel arpa genotiplerinin yorumlanmasma ilave katki saglayacagi
diistiniilmektedir.

Calismanin sonuglarindan elde edilen bilgiler, tarim sektoriine yonelik
politika ve stratejilerin  gelistirilmesinde kullanilmalidir.  Ozellikle
verimlilik, kalite, adaptasyon, biyotik ve abiyotik stres faktorleri goz

onilinde bulundurularak 1slah programlar1 olusturulmalidir.

Bu oOneriler, gelecekte yapilacak olan caligmalarda daha iyi sonuglar elde

edilmesini ve tarimsal gelisimi desteklemeyi amaglamaktadir.
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EK-1. Arpa Bitkisine Ait Sera Fotograflari
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EK-2 Jaccard Benzerlik Indeksi
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LARENDE HEVSEL BARIS  BURAKBY SAHIN91 44 82 83 43 45 92 72 47 40 89 50 85
LARENDE 1.000 0.129 0.129 0.258 0.217 0.306 0.302 0.302 0.281 0.286 0.167 0.210 0.349 0.371 0.267 0.333 0.403
HEVSEL 0.871 1.000 0.100 0.203 0.220 0.311 0.306 0.306 0.286 0.344 0.138 0.183 0.355 0.350 0.241 0.281 0.410
BARIS 0.871 0.900 1.000 0.172 0.250 0.254 0.306 0.279 0.258 0.317 0.105 0.183 0.381 0.350 0.271 0.310 0.410
BURAKBY 0.742 0.797 0.828 1.000 0.298 0.273 0.298 0.268 0.305 0.339 0.214 0.288 0.407 0.375 0.291 0.269 0.411
SAHIN91 0.783 0.780 0.750 0.702 1.000 0.351 0.255 0.316 0.322 0.298 0.263 0.246 0.309 0.333 0.278 0.288 0.340
44 0.694 0.689 0.746 0.727 0.649 1.000 0.226 0.351 0.298 0.304 0.328 0.339 0.375 0.308 0.283 0.294 0.464
82 0.698 0.694 0.694 0.702 0.745 0.774 1.000 0.373 0.232 0.204 0.350 0.333 0.212 0.302 0.278 0.321 0.400
83 0.698 0.694 0.721 0.732 0.684 0.649 0.627 1.000 0.350 0.356 0.322 0.333 0.424 0.393 0.368 0.321 0.429
43 0.719 0.714 0.742 0.695 0.678 0.702 0.768 0.650 1.000 0.148 0.300 0.254 0.222 0.212 0.255 0.327 0.404
45 0.714 0.656 0.683 0.661 0.702 0.696 0.796 0.644 0.852 1.000 0.361 0.317 0.226 0.250 0.259 0.302 0.321
92 0.833 0.862 0.895 0.786 0.737 0.672 0.650 0.678 0.700 0.639 1.000 0.224 0.373 0.339 0.189 0.327 0.345
72 0.790 0.817 0.817 0.712 0.754 0.661 0.667 0.667 0.746 0.683 0.776 1.000 0.268 0.291 0.236 0.309 0.414
47 0.651 0.645 0.619 0.593 0.691 0.625 0.788 0.576 0.778 0.774 0.627 0.732 1.000 0.294 0.302 0.314 0.365
40 0.629 0.650 0.650 0.625 0.667 0.692 0.698 0.607 0.788 0.750 0.661 0.709 0.706 1.000 0.187 0.340 0.453
89 0.733 0.759 0.729 0.709 0.722 0.717 0.722 0.632 0.745 0.741 0.811 0.764 0.698 0.813 1.000 0.314 0.396
50 0.667 0.719 0.690 0.731 0.712 0.706 0.679 0.679 0.673 0.698 0.673 0.691 0.686 0.660 0.686 1.000 0.312
85 0.597 0.590 0.590 0.589 0.660 0.536 0.600 0.571 0.596 0.679 0.655 0.586 0.635 0.547 0.604 0.688 1.000
73 0.800 0.767 0.738 0.661 0.764 0.727 0.764 0.702 0.818 0.782 0.754 0.741 0.808 0.750 0.808 0.667 0.618
198 0.783 0.780 0.780 0.672 0.778 0.649 0.627 0.745 0.768 0.732 0.800 0.754 0.691 0.667 0.722 0.745 0.692
169 0.726 0.750 0.780 0.732 0.778 0.621 0.655 0.714 0.737 0.764 0.737 0.724 0.691 0.636 0.661 0.712 0.660
90 0.698 0.667 0.694 0.617 0.778 0.709 0.811 0.627 0.768 0.830 0.678 0.695 0.788 0.765 0.722 0.618 0.600
76 0.587 0.581 0.607 0.579 0.712 0.554 0.618 0.618 0.614 0.667 0.586 0.661 0.686 0.596 0.593 0.673 0.688
74 0.738 0.705 0.763 0.745 0.727 0.788 0.759 0.667 0.815 0.811 0.719 0.707 0.704 0.745 0.769 0.692 0.554
41 0.738 0.793 0.825 0.811 0.792 0.722 0.667 0.759 0.750 0.684 0.849 0.737 0.614 0.745 0.769 0.760 0.642
42 0.710 0.763 0.825 0.684 0.727 0.691 0.638 0.667 0.690 0.684 0.782 0.737 0.614 0.712 0.673 0.725 0.673
75 0.738 0.733 0.793 0.655 0.759 0.661 0.638 0.696 0.690 0.684 0.750 0.800 0.643 0.679 0.673 0.725 0.611
79 0.810 0.778 0.806 0.733 0.746 0.656 0.661 0.717 0.710 0.705 0.767 0.783 0.667 0.617 0.667 0.684 0.583
63 0.733 0.645 0.672 0.621 0.691 0.655 0.603 0.661 0.655 0.679 0.655 0.672 0.607 0.673 0.667 0.755 0.604
88 0.767 0.733 0.793 0.714 0.696 0.691 0.667 0.727 0.750 0.745 0.815 0.737 0.643 0.712 0.769 0.660 0.673




EK-2.Devami

LARENDE HEVSEL BARIS  BURAKBY SAHIN9T 73 198 169 90 76 74 41 42 75 79 63 88
LARENDE 1.000 0.129 0.129 0.258 0.217 0.200 0.217 0.274 0.302 0.413 0.262 0.262 0.290 0.262 0.190 0.267 0.233
HEVSEL 0.871 1.000 0.100 0.203 0.220 0.233 0.220 0.250 0.333 0.419 0.295 0.207 0.237 0.267 0.222 0.355 0.267
BARIS 0.871 0.900 1.000 0.172 0.250 0.262 0.220 0.220 0.306 0.393 0.237 0.175 0.175 0.207 0.194 0.328 0.207
BURAKBY 0.742 0.797 0.828 1.000 0.298 0.339 0.328 0.268 0.383 0.421 0.255 0.189 0.316 0.345 0.267 0.379 0.286
SAHIN91 0.783 0.780 0.750 0.702 1.000 0.236 0.222 0.222 0.222 0.288 0.273 0.208 0.273 0.241 0.254 0.309 0.304
44 0.694 0.689 0.746 0.727 0.649 0.273 0.351 0.379 0.291 0.446 0.212 0.278 0.309 0.339 0.344 0.345 0.309
82 0.698 0.694 0.694 0.702 0.745 0.236 0.373 0.345 0.189 0.382 0.241 0.333 0.362 0.362 0.339 0.397 0.333
83 0.698 0.694 0.721 0.732 0.684 0.298 0.255 0.286 0.373 0.382 0.333 0.241 0.333 0.304 0.283 0.339 0.273
43 0.719 0.714 0.742 0.695 0.678 0.182 0.232 0.263 0.232 0.386 0.185 0.250 0.310 0.310 0.290 0.345 0.250
45 0.714 0.656 0.683 0.661 0.702 0.218 0.268 0.236 0.170 0.333 0.189 0.316 0.316 0.316 0.295 0.321 0.255
92 0.833 0.862 0.895 0.786 0.737 0.246 0.200 0.263 0.322 0.414 0.281 0.151 0.218 0.250 0.233 0.345 0.185
72 0.790 0.817 0.817 0.712 0.754 0.259 0.246 0.276 0.305 0.339 0.293 0.263 0.263 0.200 0.217 0.328 0.263
47 0.651 0.645 0.619 0.593 0.691 0.192 0.309 0.309 0.212 0.314 0.296 0.386 0.386 0.357 0.333 0.393 0.357
40 0.629 0.650 0.650 0.625 0.667 0.250 0.333 0.364 0.235 0.404 0.255 0.255 0.288 0.321 0.383 0.327 0.288
89 0.733 0.759 0.729 0.709 0.722 0.192 0.278 0.339 0.278 0.407 0.231 0.231 0.327 0.327 0.333 0.333 0.231
50 0.667 0.719 0.690 0.731 0.712 0.333 0.255 0.288 0.382 0.327 0.308 0.240 0.275 0.275 0.316 0.245 0.340
85 0.597 0.590 0.590 0.589 0.660 0.382 0.308 0.340 0.400 0.312 0.446 0.358 0.327 0.389 0.417 0.396 0.327
73 0.800 0.767 0.738 0.661 0.764 1.000 0.170 0.268 0.204 0.421 0.222 0.255 0.316 0.316 0.267 0.321 0.222
198 0.783 0.780 0.780 0.672 0.778 0.830 1.000 0.154 0.316 0.352 0.273 0.173 0.208 0.173 0.224 0.245 0.208
169 0.726 0.750 0.780 0.732 0.778 0.732 0.846 1.000 0.255 0.288 0.241 0.208 0.208 0.208 0.193 0.368 0.241
90 0.698 0.667 0.694 0.617 0.778 0.796 0.684 0.745 1.000 0.352 0.208 0.304 0.273 0.273 0.311 0.368 0.273
76 0.587 0.581 0.607 0.579 0.712 0.579 0.648 0.712 0.648 1.000 0.370 0.340 0.340 0.308 0.373 0.407 0.340
74 0.738 0.705 0.763 0.745 0.727 0.778 0.727 0.759 0.792 0.630 1.000 0.226 0.291 0.291 0.271 0.327 0.226
41 0.738 0.793 0.825 0.811 0.792 0.745 0.827 0.792 0.696 0.660 0.774 1.000 0.192 0.226 0.271 0.296 0.192
42 0.710 0.763 0.825 0.684 0.727 0.684 0.792 0.792 0.727 0.660 0.709 0.808 1.000 0.120 0.271 0.264 0.226
75 0.738 0.733 0.793 0.655 0.759 0.684 0.827 0.792 0.727 0.692 0.709 0.774 0.880 1.000 0.179 0.264 0.226
79 0.810 0.778 0.806 0.733 0.746 0.733 0.776 0.807 0.689 0.627 0.729 0.729 0.729 0.821 1.000 0.333 0.241
63 0.733 0.645 0.672 0.621 0.691 0.679 0.755 0.632 0.632 0.593 0.673 0.704 0.736 0.736 0.667 1.000 0.327
88 0.767 0.733 0.793 0.714 0.696 0.778 0.792 0.759 0.727 0.660 0.774 0.808 0.774 0.774 0.759 0.673 1.000
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