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TESEKKUR

fliski Haritalamasiyla Karpuzda Bazi Onemli Morfolojik Karakterlere Yonelik
Markirlarin Gelistirilmesi adl projemizi asagida adin1 verecigimiz kurumlarin katkisiyla
tamamlamis bulunuyoruz. Calismamiz Erciyes Universitesi Bilimsel Arastirmalar Biriminin
maddi katkilariyla FOA-11-3671 kodlu projeyle desteklenmistir.
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ve diger gorevlilere organizasyonda yardimlarindan dolay: tesekkiirlerimizi sunariz.
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OZET:

Bu calismanin amaci iligki haritalamasi yontemiyle karpuz hatlarinda asagida listesi velirlen
Oonemli bitki karakterleri agisindan molekiiler markirlar gelistirmek tizere ¢aligmalara
baglamaktir. Calisilan bitkisel karakterler sunlardir: cinsiyet, meyve agirligi, meyve sekli,
meyve kabugu zemin rengi, meyve kabugunda cizgilerin varligi ve genisligi, meyve et rengi,
meyve eti sertligi, tohum biyiikligl, tohum kabugu zemin rengi ve yan dal sayisidir.
Cukurova Universitesi Bahge Bitkileri Boliimii karpuz genetik kaynaklarinda bulunan 259 hat
bitkisel materyal olarak kullanilmistir. Bu hatlardan SRAP markirlari tiretilerek birbirine
benzer bireyler elimine edilmis ve 6rnek sayis1 96’ya diisiiriilmiistiir. Bu 96 birey iizerinde
SSR, SRAP, RAPD ve POGP markirlar1 yukarida belirtilen karakterlerle iliskili markirlar:
belirlemek amaciyla iiretilmis ve analizlerde kullanilmistir. Ayrica yukarida belirtilen bitkisel
ozellikler Adana ekolojik kosullarinda tekerriirli denemelerle belirlenmistir. STRUCTURE
programiyla iiretilen populasyon yapist dosyasi, fenotipik karakterizasyon dosyasi ile markir
dosyast TASSEL programina yiiklenerek iliskili markirlar belirlenmistir. Elde edilen
markirlar SAS programi kullanilarak geriye regresyon analizine alinmig ve her karakter i¢in
96 hat igerisinde goriilen fenotipik varyasyon hem modelle hem de markirla agiklanmustir.
Calisilan biitiin karakterlerin kantitatif (¢ok gen tarafindan kontrol edilen) oldugu tespit
edilmistir. Bu karakterlerle ilgili markir ortalamalari ve regresyon modelleri elde edilmistir.
Bu regresyon modellerini kullanarak markirlar yardimiyla fenotipleri tahmin etmek miimkiin
olabilir. Ancak bu calisma bir baslangi¢ niteliginde kabul edilmelidir ve ¢oziintirligi

arttirmay1 hedefleyen yeni projelerle desteklenmelidir.

Anahtar kalimeler: iliski haritalamasi, karpuz, SSR, SRAP, TASSEL, STRUCTURE



ABSTRACT:

The objective of this study was to develop markers associating with some important
watermelon’s traits such as sex expression, fruit weight, fruit shape, rind color, appearance,
flesh color and softness, seed size, flowering time and branch number. 259 watermelon
lineswere obtained from Cukurova University Department of Horticulture. Firstly highly
similar lines were eliminated by using NTSYS program and SRAP markers, and 96 distinct
ones were selected for further analysis. Then more SRAP markers and RAPD markers were
produced and trait data were produced in Adana-Turkey in the field of Cukurova University.
In addition POGP markers produced in our previous studies were used for association
analyses. Later, population structure data produced by STRUCTURE, SSR, SRAP, RAPD
and POGP marker data and fenotype data were loaded onto TASSEL program and analyzed
for marker-trait associations for each character. Finally associating markers were used for
regression analyses by using SAS program based on backward regression. This provided two
things: a regression model explaining variation for the trait and marker means for each trait.
It was detected that all traits studied were quantitative. Marker means and regression models
were given and estimation of phenotypic performances will be possible by using this models.
This study was the first in studying association mapping in watermelon and should be

accepted as preliminary in this field of watermelon.

Key words: association mapping, watermelon, SSR, SRAP, TASSEL, STRUCTURE



1. GIRIS
1.1. Karpuz Hakkinda Genel Bilgi

Karpuz Cucurbitaceae ailesinin énemli bir tiirtidiir. Citrullus cinsi igerisinde diploid
(2n = 2x = 22) olan ve Afrika, Orta Asya ve Akdenizde bulunan 4 tiir yer alir (Levi ve ark.,
2001). Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum. and Nakai tiirii, kiiltiir (C. lanatus var. lanatus) ve
citron olarak da bilinen yabani formlarim1 [C. lanatus var. citroides (L. H. Bailey) Mansf.]
icermektedir. Ancak, kiiltiir formlarmin citronlar1 da icerir (Laghetti ve Hammer, 2007).
Diger li¢ yabani tiir ise C. colocynthis (L.) Schrad., C. eccirrhosus Cogn. ve son agiklanan C.
rehmii De Winter’dir (De Winter, 1990). Cok yillik olan ve ‘colocynth’ iiretiminde de
kullanilan C. colocynthis Kuzey Afrika, giiney bati Asya ve Akdeniz bolgesinde
yetismektedir (Robinson ve Decker-Walters, 1997). Cok yillik C. eccirrhosus (Meeuse, 1962)
ve tek yillik C. rehmii (De Winter, 1990) Namibya ¢ollerinde endemik olarak bulunmaktadir.
Afrika Citrullus cinsinin orijinidir (Robinson ve Decker-Walters, 1997), Kalahari Colii ise C.

lanatus tiiriiniin orijinidir (Esquinaz-Alcazar ve Gulick, 1983).

Bugiin yaygin olarak tiiketilen karpuz [C.lanatus (Thunb.) Matsum. and Nakai]
tilkemizde ekonomik degeri olduk¢a fazla olan bir sebzedir. Tiirkiye, 139.000 ha alanda
yaklasik 4 milyon tonluk karpuz iiretim miktariyla Diinya’da Cin’den sonra ikinci sirada yer
almaktadir (Anonymous, 2012). Ulkemiz, Vavilov tarafindan belirtilen 6nemli bitkisel
cesitlilik merkezlerinden birisidir ve Yakin Dogu ve Akdeniz gen merkezi igerisinde yer alir
(Kiigiik ve ark., 2002). Karpuz Tirkiye’de sevilen bir sebze tiiriidiir ve uzun yillardir biitiin
bolgelerimizde yetistirilmektedir. Tiirkiye karpuz tiirlerinin orijin merkezinde yer almamasina
ragmen Ozellikle Gilineydogu, Ege, Marmara, Orta ve Akdeniz bolgelerinde meyve
biiyiikliigi, sekli ve kabuk rengi agisindan 6nemli bir ¢esitlilik olusmustur. Bu nedenle ikincil
gen merkezi tanimma uymaktadir. Oldukca fazla sayida yoresel tip bulunmaktadir. Ornek
olarak Tat, Siirme Hirsizi, Beyaz Kislik, Siyah Kislik, Gelin, Komando, Halep Karas1 gibi
karpuzlar yoresel olarak Diyarbakir, Sanlurfa, Mardin, Adiyaman, Adana, Hatay ve
Canakkale illerinde yetistirilmektedir (Sar1 ve ark., 2007). Giiniimiizde kullanilan 1slah
yontemleri arasinda, Ozellikle sebze islahinda en ¢ok uygulananlardan birisi heterozis
1slahidir. F1 hibrit giicii veya heterozis; birinci melez doélkusagi bitkilerinin, kendilerini
meydana getiren ebeveynlerinin ortalamalarindan ve ebeveynler arasinda iistiin olanindan
biiyilikliik ve giic bakimindan yiiksek 6zellik gostermesi olarak tanimlanmaktadir (Macit,

1972). F1 hibrit ¢esitler kendilenmis hat, cesit, klon veya F1 melez gibi materyallerin kendi
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aralarinda melezlenmelerinden meydana gelmektedir. Bu yontemde farkli lokuslar i¢in
miimkiin olan en yliksek heterozigotlugun tek bir bireyde toplanmaya calisilir. Ancak hiyarda,
kabak sar1 mozaik virilisiine (ZYMV) dayaniklilikta oldugu gibi bazi lokuslarda c¢ekinik
allellerin yanyana gelmesi istenen bir Ozelliktir (Wai ve Grumet, 1995). Buradan tiim
lokuslarda heterozigotlugun istenen bir durum olmadig1 ve seleksiyon ¢aligmalarinin hala bir
zorunluluk olmasma neden olmaktadir. Bir ¢ok sebzede F1 melez cesitlerin iiretimi ve
yetistiriciligi giderek genislemektedir. Sebzeler igerisinde F1 cesitlerin en ¢ok kullanildig:

familyalardan birisi kabakgiller, tiir ise karpuzdur.

Karpuzda tohum, meyve ve biitiin bitki 6zellikleri tiiketiciler, tireticiler ve diger iligkili
sektorler icin ¢ok Onemlidir. Tohum biiyiikliigii ve rengi karpuz meyvesinde tiiketicilerin
egilimini etkileyen Ozelliklerdendir. Aym1 zamanda, c¢ekirdeksiz karpuzlarda gelismemis
tohumlarin bilylkligi de miisterinin egilimini etkilemektedir. Ayni sekilde siyah veya
kahverengi tohumlarda miisteriler tarafindan aranan o6zelliktir. Cilinkii tohumda agik renklilik
meyvenin yeterince olgunlagsmadigina isaret eden bir 6zelliktir. Ancak eger tohumlarin
yenmesiyle ilgileniliyorsa bu durumda farkli renkte tohumlar iizerinde durulabilir. Ozellikle
tohumu yenecek karpuz acisindan kirmizi renkli tohumlar {lizerinde durulmaktadir (Zhang,
1996a). Karpuz tohumu, Tiirkiye’de ¢ok yaygin olmamasina ragmen (Adana, Hatay, Sanliurfa
ve Mardin illeri hari¢) baz1 iilkelerde 6dnemli bir besin kaynagidir. Karpuz tohumu basta
protein olmak iizere; Ca, P, Mg, K, Zn ve Fe mineralleri ile diger baz1 besinler acisindan
zengindir (Oyolu, 1977). Cin’de kavurulmus biiyik karpuz tohumu c¢erezlik olarak
kullanilmaktadir. Diger bir 6rnek ise egusi tohumlaridir ve meyvesi yenmemesine ragmen

tohumu baz1 Afrika ulkelerinde tiiketilmektedir.

1.2. Morfolojik karakterlerle ilgili daha 6nce yapilan genetik calismalarindan bazilari
1.2.1. Tohum Biiyiikliigii

Kapuzda biiyiik ¢esitliligin goriildiigli 6zelliklerden birisi tohum biiyiikligiidiir. Cok
kiigiikten ¢ok biiylige kadar tohum bulunabilmektedir. Karpuzda tohum biiytikliigii ile yiiksek
oranda korelasyon gosteren tohum uzunlugu 4.4 mm ile 16.5 mm arasinda degisebilir (Tanaka
ve ark., 1995). Tohum uzunlugu genellikle tohum biiylikliigli olarak Ol¢iilmiistiir, ¢linkii
uzunluk ve genislik arasinda yiiksek korelasyon bulunmustur (Hawkins ve Dane, 2001).

Karpuz tohumlar1 uzunluklarma gore: uzun tohumlar (11.5-16.5 veya 13 mm), orta biiyiik



(7.5-11.5 veya 10 mm) ve kisa tohumlar (4.5-7.5 veya 6 mm) seklinde siniflanabilmektedir.
Bu smiflama ¢ok kesin degildir. Bu nedenle 7.4 mm uzunluk orta gruba girebilir. Hatta
domates tohumundan bile kiiclik (4.5 mm den daha kiigiik) tohumlar goriilebilir (Zhang,
1996D).

Daha once yapilan bir arastirmada Weetman, (1937) tohum agirlig1 agisindan kalitim
mekanizmasini incelemistir ve bulgular 3:1 segregasyonuna tam uymasa da sonuglarin kiigiik
tohumlulugun monogenik olarak dominant duruma yakin oldugunu bildirmistir. Ancak tohum
agirhigr ve tohum biiylikligi arasindaki korelasyon onemli bulunmamistir (Weetman, 1937).
Poole ve ark. (1941), hafif ve agir tohumlarin orta ve biiylik tohum grubuna girdigini
bildirmistir. Ciinkii tohum biiyiikliigli genellikle tohum uzunlugu ile korelasyon gdstermistir
(Hawkins ve Dane, 2001). Poole ve ark. (1941), yaptiklar1 kontrollii melezlemelerde tohum
uzunlugu ve genisligi arasinda yiiksek korelasyon bulmuslardir (r = 0.913). Bu korelasyon,

diger arastiricilar tarafindan da dogrulanmistir (Hawkins ve Dane, 2001).

Poole ve ark. (1941) kisa-uzun, kisa-orta, orta-uzun tohumlar1 arastirmislardir.
Sonuglar tohum biiyiikliigiiniin digenik oldugunu ve orta dl¢iilii tohumlarin hem kisa, hem de
uzun tohumlara dominant oldugunu ortaya koymustur. ki ¢ekinik genin ( 1 ve s) uzun ve kisa
fenotipleri belirledigini ortaya koymustur. Arastiricilar s ile 1 geninin epistatik oldugunu da
ortaya koymuslardir. Bu nedenle asagidaki harflendirmeler farkli tohum biiytikliikleri i¢in
yapilmustir: LL SS orta, 11 SS uzun ve LL ss ile 1l ss ise kisa tohumlar. Konsler ve Barham
bliylik tohumlu bir ¢esit (12.7 mm) ile orta tohumlu bir hat (7.4 mm) melezlemis ve sonuglar
orta boylu tohumun uzun boylu tohuma kars1 dominant oldugunu gostermistir ki bu Poole’un
calismasi (1941) ile uyum igerisindedir (Konsler ve Barham, 1958). Shimotsuma (1963) de
orta ve uzun boylu gesitleri melezledigi ¢aligmasinda orta boylu karakterin uzun boylu tizerine

dominant ve tek genle idare edildigini rapor etmistir.

Bunlara karsin Tanaka ve ark. (1995), Poole (1941) tarafindan agiklanan sonuglarin
yaptiklar1 ¢alismayr agiklayamadigini ortaya koymustur. Orta boylu genotipleri baska orta
boylu genotiplerle melezledikleri calismada kendi sonuglarini agiklayamadiklarini kisa
boylulugun, orta boyluluk iizerine dominant oldugunu ifade etmistir ki bu sonug, onceki
bulgulara zittir. Tanaka ve ark.(1995) ilave olarak dominant yapida kisa boylulugu kontrol
eden Ti genini ileri siirmiislerdir. Zhang ve ark. (1995) kiigiik domates tohumu tipi karakteri

tizerine c¢alismislardir (ortalama 4.4 mm). Biiylik boylu ile domates tipi bireyleri



melezledikleri ¢alismasinda domates tipliligin uzun boyluluk {izerine kismi dominant

oldugunu belirtmistir. Daha sonra ts sembolii verilmistir (Giiner ve Wehner, 2004).

1.2.2. Tohum kabuk rengi

Karpuz tohumlari gesitli kabuk renklerine sahiptirler. Ornegin beyaz, kizil, siyah,
kahverengi, yesil ve kirmizi renkli tohum kabuklar1 olabilmektedir. Bazi tohumlar ise karisik
renklere sahiptir. Ornegin kizil yamig1 ve beyaz tohumlar siyah ve pembe c¢izgiler
icermektedir. Baz1 tohumlar ise bir ana renge sahip olurken, baska renkleri de tasiyabilmekte
ve smiflamay1 giiclestirmektedir. Bu nedenle aragtirmacilar arasinda yanlis isimlendirmenin
yaygin olmasi beklenebilir. Bu ¢eliski nedeniyle yayinlar arasinda da celiskiler olmasi
dogaldir. Ilk ¢alismalar 1930’larda baslanmistir. Kanda (1931), 13 farkli melezlemeden elde
edilen populasyonda tohum 6zelliklerini incelemis ve 13 farkli renk sinifi ortaya koymustur. 6
temel renk acgiklamistir (beyaz, sarimsi beyaz, kirmizimsi kahverengi, kirmizimsi turuncu,
siyah ve sarimsi yesil). Ayrica 5 farkli patern ortaya koymustur ( siyah, tohum ucunda siyah
nokta, siyah benekli, siyah ¢izgiler, her iki ylizde kenar taraflarda sar1 sonlar ve saf renkler.
Ayrica bu karakterleri agiklayan 7 cift gen oldugunu ileri siirmistiir. Kanda (1931)’nin

sonuglart karmasik oldugundan ¢ok fazla kabul gérmemistir.

McKay (1936) regellik ve anaglik citronlarda, kizil, yesil ve kirmizi tohum kabuk
renklerinin kalitimini ¢aligmistir. Bu ¢aligmada hem bronz hem de yesil rengin kirmiziya
baskin oldugunu ortaya koymustur. Ayrica bronz ve yesil rengin bagimsiz karakterler
olabilecegini belirtmistir. Poole ve ark. (1941) tarafindan bronz i¢in RR tt WW, kirmiz1 i¢in rr
tt WW kodlamasi yapilmustir. rr TT WW ise yesil renk i¢in Onerilmistir (Poole, 1944). Porter
(1937), siyah, bronz ve beyaz tohum kabuklu karpuzlar1 melezlemis ve ¢ok sayida faktoriiniin
tohum kabugunun rengini belirledigini ortaya koymustur. Sonuglar siyah rengin, kizil, beyaz
ve alacal lizerine baskin oldugunu ortaya koymustur. 'Pride of Muscatine' ¢esidindeki beyaz
tohum ucunda bronz rengi bulunmasina ragmen beyaz tohum olarak smiflandirilmigtir
(Wehner, 2008). Ozetlenen caligsmalar tohum kabugunun karmasik bir karakter oldugunu

ortaya koymustur. Cesitlerin bir kismi1 kayboldugundan bunlar1 ¢aligmak miimkiin degildir.

Poole ve ark. (1941) sistematik olarak siyah, bronz, bronz uglu beyaz, kirmizi, alacali,
pembe uglu beyaz tohumlu bireyleri analiz etmis ve bu tiplerin 3 gen tarafindan kontrol

edildigini ileri siirmiistiir. Buna gore renkleri t ve w genleri birlikte belirlemektedir. Siyah



tohum i¢in RR TT WW, bronz i¢in RR tt WW, alacali kabuk i¢in RR TT ww, beyaz bronz uglu
icin RR tt ww, kirmizi i¢in rr tt WW ve pembe uclu beyaz i¢in rr tt ww kodlamasini
yapmiglardir. TT WW kodu ise yesil tohum kabugu igin tasarlanmistir (Poole, 1944).
Dordiincii bir genin de (d) siyah benekli karakteri kontrol ettgi ileri siiriilmiistiir. Buna gore d
geni modifiye edici gen niteligindedir ve sadece RR TT WW genotipinde ortaya ¢ikmaktadir.
Bu nedenle RR TT WW DD siyahtir ve RR TT WW dd ise siyah beneklidir (Poole ve ark.,
1941).

1.2.3. Tohum kabugu sekli

Tohum biiyiikliigli ve kabuk renginden farkli olarak benekler, catlama ve desenler gibi
farkli kabuk yapis1 ve dekorasyonlarina sahip olabilir. Baz1 6zel tohum tipleri 6zel tohum
karakterlerine sahip olabilir. Catlamis tohum kabugunun ¢ekinik bir allel tarafindan kontrol
edildigi rapor edilmis ve cr olarak kodlanmistir. Bu allel normal diizgiin tohum kabuguna
(Cr) ¢ekinik durumdadir (El-Hafez ve ark., 1981). Gusmini ve ark. (2004) egusi tohum tipini
kontrol eden yeni bir gen oldugunu sdylemistir. Bu tipte, perikarp tabakasi tohumu
kaplamakta ve ancak yikanip kurutulduktan sonra normal tohum goriiniimii almaktadir. ilave
olarak eg geni iki bitkide bulunmustur (P1490383w ve PI 560006), ki bu gen normal gesitlerin
tohumlarina ('Charleston Gray' ve 'Calhoun Gray' (Eg)’ kars1 ¢ekiniktir.

1.2.4. Meyve sekli

Karpuzda meyve sekilleri yuvarlak, basik ve uzun olabilir. Weetman (1937) 'Long lowa Belle'
(uzun meyve) % 'Round Iowa Belle' ve 'China 23' (herikisi de yuvarlak), ve 'Long Iowa Belle'
x 'Japan 6' ve 'Japan 4' (her ikiside yuvarlaga yakin renk) melezlelemerinden elde edilen
populasyonlarda meyve sekillerini calismistir. Bu calismada, uzun meyve seklinin (OO)
yuvarlak meyve sekline (oo) kismi baskin (incomplete) oldugunu ortaya c¢ikmastir.
Heterozigotlar (Oo) basik ve uzun karpuzlarin arasinda yer almistir (semi-long) (Weetman,
1937). Poole ve Grimball (1945) LY, Peerless' x 'Baby Delight', ve Northern Sweet' x 'Dove’'
cesitleri arasinda yaptiklart melezleme caligmalarindan elde edilen populasyonda da bu
sonuglart dogrulamistir. Bugiline kadar meyve sekline iliskin molekiiler markir rapor

edilmemistir.



1.2.5. Meyve eti rengi

Karpuz meyvesi, meyve et rengi bakimindan biiyiikk varyasyon gostermektedir.
Kirmizi, turuncu, sari, yesil ve beyaz renkler goriilmektedir. Kirmizi, turuncu ve sar1 renkli
meyve eti insan sagligi lizerine 6nemli etkileri olan pigmentlerden olusmakta ve karotenoidler
ile tetraterpenleri igermektedir (Tadmor ve ark., 2004a). Kirmizi etli meyveler yiiksek
konsanrasyonda likopen igermektedir (kirmizi renkli karaotenoid) ve disiik diizeyde beta
karoten igermektedir. Somon renkli karpuzlar diisiik diizeyde likopen Onciilleri ve kanarya
sarist karpuzlar ise ¢ok az diizeyde lutein ve beta-karoten igcermektedir. Beyaz etli karpuzlar
ise hi¢ karotenoid igermezler (Tadmor ve ark., 2004b). Meyve etiyle ilgili yogun calismalar
yapilmis ve bazi 6nemli genler bulunmustur. Bunlar skarlet kirmzisi, mercan kirmizi, turuncu,
somon, kanarya saris1 ve beyaz renkliligi kontrol eden genlerdir (Gusmini ve Wehner, 2006a,
2006b). Meyve et renginin kalitimimin anlasilmasi ¢ok dnemlidir. Ornegin karpuzda meyve et
rengi karoten icerigi ve tetraterpenler ile yiiksek korelasyon gostermeketedir. Likopen ise ana
renk maddesidir ki bu insan saglhigina ¢ok yararhidir. Yapilan son g¢aligmalarda likopenin
antikansorejen etkileri rapor edilmistir (Oms-Oliu ve ark., 2009). Meyve eti renginin kalitim
mekanizmasinin anlasilmasi tiiketiciler tarafindan talep edilen yiiksek diizeyli likopen igeren

cesitlerin gelistirilmesine yardim edecektir.

Meyve et rengi 1930’lardan beri calisilmistir. y adi verilen tek bir lokustaki 3 allel
karpuz et renginden sorumludur, mercan kirmizisi (Y), turuncu (yo) ve somon (y) et renkleri.
Y alleli, y ve yo iizerine baskin bir alleldir (Henderson ve ark., 1989, 1998). Scr ise koyu
kirmizi renkli skarlet kirmizisini kontrol eden gen i¢in kullanilmistir. Skarlet kirmizis1 mercan
kirmizisi iizerine baskindir. Bu nedenle, Gusmini ve Wehner (2006a), skarlet kirmizi gesit
'Dixielee’ ve 'Red-N-Sweet'in genotipinin ScrScrYY oldugu, mercan kirmzi gesit 'Angeleno
Black Seeded' in ise scrscrYY genotipinde oldugu sonucuna varmislardir. Ancak Scr’nin Y
lokusunun diger bir alleli oldugu ihtimali ortadan kalkmamistir ve bu konuda daha fazla

calisma gereklidir.

Kanarya sarist meyve et renginde ise C lokusu (6rnegin 'Honey Cream' ve NC-517, c alleli ise
'Dove' ¢esidinde) nun rol oynadig1 belirtilmistir (Henderson ve ark., 1998). Iliskili gen i-C’in
ise kanarya sarisinin inhibitorii oldugu belirtilmistir (Rhodes ve Dane, 1999).

Lou (2009), meyve et renginin kalittimini1 ¢caligmak amaciyla g¢esitli melezlemelerden
elde ettikleri populasyonlart kullanmiglardir. Ancak calisilan populasyonlardan ikisinden

yararlt sonuglar alamamislardir. Bu karakter agisindan ¢aligmada en biiyiik problemlerden
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birisi hasat doneminin tespitindeki glicliiklerdir. '"Tendersweet Orange Flesh' (turuncu) ve
'Red-N-Sweet' (skarlet kirmizisi) melezlemesinden elde edilen farkili populasyonlarda (F1,
BC1Pa, BCIPDb ve F2) detaylara bakilmaksizin iki farkli ana meyve et rengi saptanmistir (sar1
veya turuncu ve skarlet veya kirmizi). Biitiin F1 bitkileri kirmizi bulunmustur ki bu sonug
kirmizi rengin turuncu lizerine baskin oldugunu gostermistir. F2 melezlerinde ise 3 skarlet
kirmizi:1 turuncu dagilimi goriilmiistiir. Bununla birlikte caligmalarda farkli ara renklerin de
gozlemlenmesi ¢evresel etkilerle uyarilan modifiye edici genlerinde bulundugunu

gostermektedir.

Ik ¢aligmalar 3 alleli bulunan tek bir lokusun sar1 et rengini kontrol ettigini
gostermistir. Y (mercan kirmizi), yO (turuncu), y (somon). Y alleli, yO ve y allelleri tizerine
baskindir (Henderson ve ark., 1998). Skarlet ise mercan kirmizi iizerine baskin olan, ancak
yiiksek ihtimalle farkli bir lokusta bulunan bir gendir. ScrScrYY ise skarlet i¢in verilen koddur
ve scrscrYY ise mercan kimizist i¢in verilen koddur (Gusmini ve Wehner, 2006a). Ancak
Scr’nin Y lokusunun dordiincii alleli olma ihtimali de mevcuttur. Bu ihtimal Lou (2009)’nun
caligmasinda ortaya ¢ikmustir (3 skarlet : 1 turuncu). Scr ise YScr, Y ise yCrl olarak revize
edilmistir. Diger bir genin (C) ise (C alleli 'Honey Cream' ve NC-517, c alleli ise 'Dove'de),
kanarya saris1 meyve et rengini kontrol ettigi belirtilmis ve kod olarak CC YY I-CI-C
verilmistir. Bu gen, i-C allelinin yoklugunda mercan kirmizist (cc YY i-Ci-C) ile epistatik
interaksiyon gostermektedir (Henderson ve ark., 1998). Bir ilgili genin (i-C) ise kanarya
sarisinin inhibitorii oldugu belirtilmistir (Rhodes ve Dane, 1999). Sonug¢ olarak meyve et
rengini kontrol eden 4 allel sunlardir: YScr (skarlet kirmizi), yCrl (mercan kirmizi), yO
(turuncu), y (somon), C (kanarya saris1). Bu allelerin tamami i¢in projemiz kapsaminda
kullanilacak populasyonumuzda yeteri siklikta bulunmasi halinde molekiiler markir

bulunabilir.

1.2.6. Kabuk desenleri

Karpuz kabugu ¢izgili veya diiz renkli olabilmektedir. Ornegin, 'Black Diamond' diiz koyu
yesil, 'Peacock Shipper' diiz normal yesil, 'King&Queen' diiz agik yesil, 'Charleston Gray' gri
ve 'Royal Golden' altin renkli meyvelere 6rnek olarak verilebilir (Giiner ve Wehner, 2004;
Gusmini ve Wehner, 2006a, 2006b). Cizgiler dar, orta ve genis olabilmektedir ve ¢izgi
renkleri ise koyu yesil, orta ve acik yesil olabilmektedir. Cok dar cizgiler de olabilmektedir.

Bantlar renk farklilihigmna gore belirlendigi i¢in bazi durumlarda g¢izgiler karistirilabilir.
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Burada koyu renkli olanlar1 ¢izgi olarak isimlendirilmektedir ki bu kabuk altindaki iletim
demetlerinin smirlarin1 da kapsadigi gozlemlerle uyum icerisindedir (Korn, 2007). 1ilk
caligmalarda Porter (1937) ve Weetman (1937) g lokusunda 3 allelin varhiginmi rapor
etmislerdir: diiz koyu yesil renk i¢in G, bantli gs ve gri i¢in g olarak belirlenmistir. Diiz koyu
yesil renk (G) cizgili (gs) tipe ve gri (g) tipe baskindir. Cizgili tip diiz koyu yesil renge karsi
cekinik olmasina karsin gri (g) tipe baskindir. G genotipi i¢in 'California Klondike', g icin
'Thurmond Gray' ve gs i¢in ise 'Golden Honey' ¢esitleri 6rnek olarak verilebilir. Bununla
birlikte ¢izgi genislikleri, ¢izgi renkleri ve ¢izgi altyapit rengi icin bir ¢aligma
bulunmamaktadir. Yukarida O6zetlenen morfolojik karakterlerle ilgili karakter ve cevre

arasindaki interaksiyonlar ise incelenmemistir.
1.2.7. Fenotip ve Molekiiler isaretleyiciler

Morfolojik ve molekiiler calismalar ile genotiplerin tanimlanmasi ve siiflandiriimasi
yaninda 6nemli agronomik 6zellikler i¢in markirlarin belirlenmesi 1slah ¢aligmalarinda zaman
kazanmak acisindan ¢ok biiyilk 6nem tasimaktadir. Molekiiler markirlar temelde farkl
uzunluktaki DNA parcalaridir ve birbirine bagh iki lokusun ne kadar yakinlikta olduklari
molekiiler markirlarin kalitimlarinin gézlenmesiyle 6l¢iilebilir (Skot, 2003). DNA markirlari,
markir destekli seleksiyon ¢aligmalarinda her sorunun ¢oziimii olmasa da 1slah programlarina
kattig1 giic biiyiiktiir. 1990°’lh yillarin baslarindan beri DNA teknolojisi klasik 1slah
programlarinda kullanilmaktadir. Domateste bir ¢ok dayaniklilik geni (cf-2, cf-4, cf-5, cf-9,
Sw-5) tespit edilmistir. Bu konuda sebze ve tahillarda c¢ok sayida c¢alisma yapilmistir.
Domateste meyve agirligi i¢in F2 haritalama populasyonu kullanilmasiyla domatesin 2.
kromozomunun bir bélgesinde bir adet QTL belirlenmistir (Albert ve Tanksley, 1996).
Kavunda Fusarium oxysporum f. sp. melonis’e dayaniklilik geni olan Fom-1’e ve papaya ring

spot viriisiine dayanikilik genine bagli markir elde edilmistir (Brotman ve ark., 2005).

Karpuzda markir bulmaya yonelik ¢ok az sayida ¢aligma yliriitilmiistiir. Hashizume
ve ark. (2003) RAPD, RFLP ve ISSR markirlarin1 kullanarak 120 bireyden olusan bir F2
populasyonunda baglant1 haritast olusturmustur. Bu harita 11 kromozoma isaret ettigi
diistiniilen baglant1 gurubu icermektedir ve 2384 cM’lik bir baglanti uzunluguna sahip 554
markirdan olusturulmustur. Ayni ¢alismada 60 bireyden olusan BC1 populasyonunda ise ayni
markirlar kullanilarak 1729 ¢cM uzunlugunda bir baska harita olusturulmustur. Interval
haritalama yontemini kullanarak meyve kabugu sertligi, meyve suyu kuru madde orani,

meyve eti rengi ve kabuk rengi i¢in markirlar bulunmaya calisilmis ve her iki populasyonda
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da markirlar ayni sirada yer almiglardir. Calisilan bes karakterden 4’1 kantitatif (cok gen)
olarak kontrol edilirken bir adedi ise tek gen tarafindan kontrol edildigi tespit edilmistir.
Kabuk sertligi i¢in 4. kromozomda, kuru madde orani i¢in 8. kromozom, meyve eti rengi igin
ise 2 ve 8. kromzomlarda lokuslar bulundugu tespit edilmistir. Kabuk rengi i¢in ise 3.
kromozomda lokus bulunmustur. Hashizume ve ark. (2003) tarafindan yiiriitiilen ¢alismada
kabuk sertligi acisindan toplam varyasyonun sadece %28, kuru madde i¢in %18, kabuk rengi
acisindan toplam varyasyonun %32°ni aciklayan ve meyve eti rengi i¢in ise toplam
varyasyonun %55 ve 35’ini agiklayan markirlar bulunmustur. Hashizume ve ark. bu
caligmayla ilgili markir primer ve sekans bilgilerini ise yaymlarinda agiklamamiglardir. Bu
calismada 554 markir iiretilmesine ragmen ¢ok az oranda iligkili markir bulunabilmesinin
Oonemli sebebi calismada kullanilan ana-babanin ilgili biitiin lokuslar i¢in polimorfizm tespit
edilememesi olabilir. Cin’de Fan ve ark. (2000) tarafindan yiiriitiilen bir bagka ¢alismada ise 3
karakter i¢cin markir bulundugu belirtilmesine ragmen detaylar1 belirtilmemistir. Sonug olarak

onemli karpuz karakterleriyle yapilan markir gelistirme ¢alismalar: yetersizdir.

SSR (simple sequence repeat) primerleri, genomda tekrarlanan bdlgelere 6zgii spesifik primer
sentezlenmesi ile olusturulurlar ve PCR’a dayali ¢aligirlar. Metod boliimiinde agiklandigi gibi
karpuz ve yakin akraba kabakgillerde kaydadeger sayida SSR primeri gelistirilmistir. Sunulan
proje cergevesinde bu primerler degerlendirilmistir. SRAP (sequence related amplified
polymorhism), Li ve Quiros (2001) tarafindan gelistirilmis bir molekiiler markir sistemidir.
PCR temelli bir sistem olan SRAP, iki primer kombinasyonu (forward ve reverse) seklinde
calisir. Primerler, 17-18 niikleotitden meydana gelmekte ve bunlardan bir tanesi forward
digeri ise reverse olarak adlandirilmaktadir. Bu primerlerde 13-14 niikleotitten olusan bir
cekirdek sekans kismi ve bunu takip eden 3 secici niikleotitden olusan boliim bulunmaktadir.
SRAP primerleri genomun fonksiyonel kisimlarimi hedef aldigindan teorik olarak, RAPD ve
AFLP gibi sistemlerden daha tstiindiir (Li ve Quiros, 2001). Kabaklarda genetik ¢esitliligin
belirlenmesinde kullanilan SRAP primerleri AFLP primerlerinden daha etkili bulunmustur
(Ferriol ve ark., 2003). Sicak iklim ¢im bitkisi olan Buffalograss i¢in yapilan ¢alismada farkl
bolgelerden secilen buffolograss populasyonlari arasindaki farklilik, SRAP primerleri
kullanilarak tesbit edilmistir (Budak ve ark., 2004). Heniiz bitirip yaymladigimiz bir genetik
haritalama ¢aligmasi ile, SRAP ve SSR markirlarinin genoma dengeli bir sekilde dagitildigini

ortaya koyulmustur (Giilsen ve ark., 2010).
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Molekiiler markirlar, fenotipteki bir 6zelligin genetik analizi ve genomda molekiiler
haritasin1 olusturmak i¢in kullanilir. Insan zekasi, meyve agirligi, verim gibi morfolojik
Ozelliklerin altinda yatan genetik varyasyonlar bir ¢ok kantitatif 6zelligin dagilimi sonucu
olusur. Her biri toplam varyasyonun bir boliimiinii agiklayan QTL’lerin expresyonu, diger
genlerle interaksiyonlar1 ve c¢evre etkisiyle olur (Paran ve Zamir, 2003). Genetik
haritalamanin amac1 da kantitatif 6zelliklerin altinda yatan gene fiziksel olarak yakin, biiyiik
oranda genle birlikte hareket eden ve kalitimi basit olan markirlar tespit etmektir. Herhangi
bir 6zelligin olugmasinda rol oynayan geni ya da ona yakin markirin tesbit edilmesi ve
klonlanmasinda QTL haritalamasi ¢ok kullanilan bir yontemdir (Ross- Ibarra ve ark., 2007).
QTL haritalamas1 ile bir¢ok basarili calisma yapilmistir. Bu caligmalar haritalama
populasyonlarinda yapilan baglanti analizlerine baglidir ve ebeveynlerin performanslariyla
sinirlandirildigindan  bircok  bitkide yapilan genetik analiz ¢alismalarima sinirlama
getirmektedir (Gupta ve ark., 2005). Islah ¢aligmalarinda haritalama populasyonlari
morfolojik 06zelligi kontrol eden genlerin belirlenmesinde kullanilan araclardir. F2
populasyonlar1 ve inbred rekombinant hatlar (RIL), F1 populasyonlari, geriye melezleme
populasyonlart ve katlanmig haploid hatlar haritalama ¢alismalarinda kullanilan
populasyonlardir (Erséz ve ark., 2009). Bitkilerde 10-30 cM bdlgesindeki QTL’lerin
haritalanmasinda saf hatlar basariyla kullanilmaktadir (Albert ve Tanksley 1996). Bu

calismada da belirlenen morfolojik karakterler icin QTL’ler belirlenmeye caligilmistir.

Ancak ozellikle genglik kisirligr siiresi uzun olan c¢ok yillik bitkilerle kendine doéllenen
bitkilerde ve sadece vegetatif iiretim metoduyla iiretilen bitkilerde haritalama populasyonu
olusturmanin zorluklar1 nedeniyle QTL haritalamasinin uygulanmasinda zorluklarla
karsilagilmaktadir. QTL analiz yonteminin bazi sinirlamalarini asabilmek i¢in bu ¢alismalara
alternatif yaklasimlar arastirilmaktadir. Bunlardan bir tanesi de fenotipten sorumlu olan
genetik bolgenin tesbitinde linkage disequlibrium (LD) kullanma temeline dayali iligki
analizleridir (Gupta ve ark., 2005) ve bir bitkinin gen havuzunu herhangi bir melezleme
yapmadan direkt olarak QTL haritalamasinda kullanabilmenin tek yolu iliski haritalamasidir

(IH: association mapping) (Iwata ve ark., 2007).

1.3. liski Haritalamas1 (IH) ve bitkilerde uygulamalari

[H veya baglanti esitsizligi (linkage disequilibrium mapping veya association
mapping) yaklasimi kompleks veya basit mekanizmali karakterleri aydinlatmada yeni
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yaklagimlardan birisidir (Ersdéz ve ark., 2009). Iliski haritalamasi populasyon seviyesinde
tarihsel siire¢ igcerisinde yasanan rekombinasyon (kros-over) olaylarina dayali olarak yiiksek
¢Oziinlirlik sunan bir yaklasimdir. Cok yogun calisilmayan organizmalarda da basar ile
kullanilan bir yéntemdir (Nordborg ve Tavare, 2002). iH, nemli karakterlerin mekanizmasini
ve yakin markirlar1 bulmak amaciyla ebeveynlerde goriilen rekombinasyon olaylarini ve
dogal genetik cesitlligi kullanir ve iki lokus arasindaki baglant1 esitsizligini temel alir. IH, iki
bagimsiz lokustaki allelelerin rasgele olmayan bigcimde birlikte hareketi olarak tanimlanir.
Molekiiler markir polimorfizmleriyle karakter farkliliklarinin korelasyonunu populasyon
bazinda degerlendirir (Oraquzie ve ark., 2007). Baglant1 tabanli genetik haritalamalarin
(linkage mapping) aksine, kiigiik etkileri olan genleri haritalamada da son derece etkili bir
yontemdir (Hirschhorn ve Daly, 2005). Baglant1 haritalamasi kontrollii melezlemelerden elde
edilmis ya da pedigrisi bilinen populasyonlarda kullanilirken iliski haritalamasinda akraba

olmayan bireyler kullanilir.

Herhangi bir morfolojik 6zelligin haritalanmasinda, haritalama populasyonlar1 (geriye
melezleme populasyonlari, F1 populasyonlari, katlanmis haploid populasyonlar) yerine dogal
populasyonlarin kullanilmasi temeline dayanan IH, daha onceki yillarda insanlarda Alzheimer
ve kistik fibrosis hastaliklarnin haritalanmasinda (Goldstein, 2003) uygulanmustir. IH, son
yillarda bazi bitkilerde de kullanilmaya baslamistir. Misir bitkisinde (Zea mays) yapilan bir
calismada, dwarf8 geni ile ciceklenme zamanmi ve bitki boyu arasinda bir iliski olup
olmadigini belirlemek amaciyla SSR primerleri ile 92 misir hatt1 analiz edilmis ve sonugta
dwarf8 geni ile ¢iceklenme zamani arasinda bir iligki oldugu ancak bitki boyu ile dwarf8 geni
polimorfizmi arasinda bir iliski olmadig belirtilmistir (Thornsberry ve ark, 2001). Palaisa ve
ark. (2004) ise misirlarda karoten igerikleri ile ilgili ¢aligma yapmistir. Bu g¢aligmalarin
tamaminda ¢ok cesitli misir hatlar1 materyal olarak kullanilmistir. Bugdayda ise tane iriligi ve
un kalitesi ile ilgili yapilan bir ¢alismada 149 ¢esit kislik bugday, SSR primerleri ile analiz
edilmis ve tane iriligi ile SSR markirlar1 arasinda 6nemli bir iligkinin oldugu tesbit edilmistir
(Breseghello ve Sorrels, 2006). Bu calismada gen havuzlarinda bulunan ve en az akrabalik
derecesine sahip 95 bugday ¢esidi kullanilmistir. Populasyon yapisi ise 36 baglantili olmayan
SSR markirin STRUCTURE programiyla analizi sonucunda ortaya konmustur. Bugday
hekzaploid yapida olmasina ragmen 95 bugday cesidi kullanilmistir. Arpada yapilan bir
calismada ise, 146 arpa gesiti ve 236 AFLP markir1 ile yapilan ¢alismada 18-20 markirin
arpada verim ile iligkili oldugu tespit edilmistir (Kraakman ve ark., 2004). Arpada yapilan bir
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baska IH calismasinda ise su stresi ve kiillemeye dayaniklilik ile molekiiler markirlar arasinda
iliski bulunmustur (Ivandic ve ark., 2003). Arpada RFLP markirlar1 ile yapilan iH’da
basaklanma zamani ile bazi RFLP markirlar1 arasinda da O6nemli bir iliski bulunmustur
(Igartua ve ark., 1999). Patateste, Simko ve ark. (2004) yaptigi IH’da Verticillum
solgunluguna (Verticillum dahliae) dayaniklilik ile bir molekiiler markir arasinda iliski
bulunmustur. Heniiz bitirdigimiz bir ¢alismada (Mutlu ve ark. 2008) Tiirk Incir Genetik
Kaynaklarinda bulunan dogal incir populasyonlarinda cinsiyet, meyve rengi, erkencilik ve
meyve eni-boyu ile ilgili markirlart bulmak icin kullanilmustir. Calismada Erbeyli Incir
Arastirma Enstitlisii (Aydin)’nde bulunan 47 erkek ve 49 disi birey (erkek/disi karakter
haritalamasi icin) ve 96 adet disi birey partenokarpi, meyve rengi ve erkencilik/geggilik,
meyve agirligl, meyve eni/boyu karakterlerinin haritalamasi i¢in bitki materyali olarak
kullanilmistir. Birbirine zit fenotiplerdeki incir genotipleri bulked segregant analizine (BSA)
benzer bir uygulama ile SRAP, ISSR, SSR ve RAPD molekiiler markirlar1 taranmistir.
Karakterlerle iliskili markirlarin bulunabilmesi igin erkek/disi populasyonu i¢in 150 ve meyve
rengi populasyonu i¢in 157 olmak {iizere toplam 307 molekiiler markir olusturulmustur.
lliskilendirme analizi populasyon yapisii dikkate alan General Linear Model (TASSEL
GLM-Q) ile yapilmustir. ilk populasyonda bes markir erkek/disi fenotipi acisindan toplam
varyasyonun %77 sini agiklamustir. ikinci populasyonda ise iki markir partenokarpi dzelligi
acisindan gozlenen varyasyonun %25, ve yaklasik bes markir meyve dis ve i¢ rengini %40-48
oraninda agiklayabilmistir. Kisaca IH yaklasimi daha once karpuz hari¢ bazi tiirlerde

kullanilmistir.

Bitkilerde, IH kullanilarak gen aday1 calismasi ve biitiin genom calismasi olarak iki
sekilde yapilabilir. Birinci yaklasimda aday genler ya da yakin markirlar mevcutsa bu gen ile
morfolojik 6zellik arasindaki iligki arastirilir. Biitiin genom taramasinda ise biitiin genomdan
orneklenen markirlar ile fenotip arasinda iliski aramilir. Yukarida oOzetledigimiz incir
caligmasi, blitlin genom taramasina Ornektir. Aday gen yaklasimi ise daha onceki bazi
calismalarda kullanilmistir (Szalma ve ark., 2005). Ikinci yaklasimi kullanan calismalar
yiritilmiistir. Skot (2005) bir ¢im bitkisi olan ingiliz ¢imi (Lolium perennne (L.)’de de
ciceklenmeyi kontrol eden genomik bdlgeyi bulmak ve yakin markirlart gelistirmek amaciyla
23 populasyon kullanilmig ve bu bitkilerden 598 polimorfik bant kullanilmistir. Tek bir
markir ¢igeklenme donemindeki varyasyonun %70’ini agiklayabilmistir. IH nin karpuzda da

basarili olmasi beklenebilir.
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2. GEREC VE YONTEM
2.1. Bitkisel Materyaller

Bu calisma kapsaminda Cukurova Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bahge Bitkileri
Boliimiince Tiirkiyenin degisik bdlgelerinden toplanmis ve 4-6 defa kendilenerek
saflagtirllmis genotipler icerisinden, nitelikli 6zelliklere sahip olan 250 adet karpuz hatti
arasindan daha Once yiiriittiiglimiiz bir proje cercevesinde segilen 96 hat kullanilmistir. Bu

hatlar genetik olarak birbirinden en farkli bulunan hatlar olarak se¢ilmistir.

2.2. Morfolojik Karakterizasyon

Bu amagla morfolojik 6l¢iim ve gdzlemler Adana’da bulunan Cukurova Universitesi
Arastirma ve Uygulama alanlarinda gergeklestirilmistir. Tohumlar 2:1 torf perlit ortamina
ekilmis, fideler 2 ger¢ek yaprakli asamaya geldiginde algak tiinel altina 2 m x 0.5 m
araliklarla her tekerriirde 7 bitki olacak sekilde 3 yinelemeli olarak dikilmistir. Bitkiler damla
sulama yontemi ile toprak ve bitki gdzlemlerine gore sulanmistir. Yetistiricilik doneminde 18
kg/da azot, 20 kg/da fosfor ve 18 kg/da potasyum verilmistir. Giibreleme fertigasyon seklinde
yapilmigtir. Glibreler esit parcalara bolinmiis ve meyveler 8-10 ¢cm ¢ap biiyiikligiine
eristiginde tamami verilmistir. Hastalik ve zararlilarin (6zellikle yaprak biti ve kirmizi

ortimcek) ¢ikma durumuna gore kimyasal yolla miicadele yapilmustir.

2.2.1. Bitkide Yapilacak Gozlemler
Dikimden bir ay sonra bitkilerde asagidaki gézlemler yapilmistir:
Erselik ¢igekler (var, yok)

Disi cicek agma zamani (tohum ekiminden itibaren bitkilerin %50’sinde en az bir disi ¢igcek

oldugu zaman gegen giin sayisi olarak yapilmistir).
Yumurtaligin iriligi (¢ap ve yiiksekligi) dijital kumpas ile dl¢tilmiistiir.
Yumurtaligin tiiyliiliigi (seyrek, orta, yogun)

Yan Dal Sayis1 (adet): Agik tarla kosullarinda dikimden bir ay sonra bitkilerdeki yan dal

sayilarak yapilmistir.
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Bitki basina verim: Her parseldeki toplam verim bitki sayisina boliinerek elde edilmistir.

2.2.2. Meyvede Yapilacak Gozlemler
Bu 6zellikler olgun meyvede gozlemlenmistir.

Meyve agirligi (g): Her genotipte en az 3 meyve tartilacak ve ortalama deger meyve agirlig

olarak alinmustir.
Meyve Cap1 (cm): Her genotipte en az 3 meyvenin ekvator kisminda olgiilerek belirlenmistir.

Meyve Yiiksekligi (cm): Her genotipte en az 3 meyvede sap c¢ukuru ile ¢icek burnu arasi

oOlgiilerek tespit edilmistir.
Meyve Indeksi: Meyve yiiksekligi meyve ¢apina oranlanarak hesaplanmistir.

Kabuk Kalinligt (mm): Boyuna kesilen meyvelerin 3 farkli noktasindan Olgiilerek

belirlenmistir.

Kabuk zemin rengi (beyaz, sar1, yesil)

Cizgiler (yok, var)

Cizgilerin genisligi (cm): Meyvenin ekvator kisminda 6lgiilerek belirlenmistir

Meyve Eti Sertligi (Nt): Her genotipten 3 meyvede, meyvenin orta kisminda iki farkl noktada

penetrometre ile belirlenmistir.

Suda Coziinebilir Kuru Madde Miktar1 (%): Her genotipten 3’er adet meyvenin her birinden
I’er dilim meyve etinin suyu sikilip siiziildiikten sonra, 3-5 damlas:1 el refraktometresinde

okunmus ve S.C.K.M degeri (%) olarak belirlenmistir.

2.2.3. Tohumda Yapilacak Gozlemler
Tohum biiyiikliigii uzunlamasina dijital kumpas ile Sl¢iilmiistiir.

Kabukta zemin rengi (beyaz, krem, yesil, kirmizi, kizil kahve, kahverengi, siyah)

2.3. Molekiiler Karakterizasyon

2.3.1. DNA izolasyonu:

16



Molekiiler karakterizasyon calismalarinda DNA izolasyonu igin bitkilerin siirglin uglari
kullanilmistir. Bunun i¢in her genotipten 5’er bitki ekilmis ve hasat doneminde o hatt1 temsil
eden bir tek bitkiden DNA izolasyonu i¢in 6rnek alinmistir. Toplanan 6rnekler izolasyon
yapilincaya kadar -20°C’de saklanmustir. Tarafimizca modifiye edilmis Doyle ve Doyle
(1987) CTAB toplam DNA extraksiyon protokolii kullanilmistir. 30 mg geng bitki dokusu
kullanilmustir. Iki kez kloroform:octanol arindirma islemine tabi tutulmustur. Elde edilen
DNA ¢okeltisi 300 ul TE (10 mM Tris, 0.1 mM EDTA, pH 7.4) ilave edilmistir. Cokelti
tamamen ¢oziinene kadar oda sicakliginda gece boyunca veya 65 °C’de 60 dk boyunca
bekletilmistir. Orneklerden RNA’lar armdirildiktan sonra elde edilen DNA ¢okelegine 200 pl
TE (10 mM Tris, 0.1 mM EDTA, pH 7.4) ilave edilmistir. DNA konsantrasyonu
spektrofotometre ve agaroz jel ile Olgiilerek 10 ng/ul olacak sekilde ¢ift destile suyla

ayarlanmustir.

2.3.2. Molekiiler karakterizasyon:

Secilecek populasyonda SSR markirlar1 kullanilarak genotipleme calismalart yapilmastir.
Ayrica daha Once yiiriitiilen bir ¢alisma gergevesinde elde edilen SRAP markir verileri

analizlerde kullanilmistir.

2.3.3. SSR Isaretleyicileri ile genotipleme ¢alismasi

Primers (Katzir ve ark., 1996)

Ileri primer Ters primer
CMTCI13(TC)  12(CG)5(AG)3 TGGATGGATAAGGTGGTAAG  TTCCCCTAGTCGCTCTCT
CMCTS58 (CT)2CC(CT)s C(CT)T(CT) CTTCAGCCTTAGCCCCTACT TTCATTCTCCCACGTAGCT
CMAG59 (GA)2A(AG)8 TTGGGTGGCAATGAGGAA ATATGATCTTCCATTTCCA
CMGA127 (GA)I 3A(GA)2 GAACTAAGACTCTCCAATTAA ATGTCCCTAACTGCCAAACATA
CMGA128 (GA) l0AA(GA)2 ATGAAGAAGGGATATTCAAAG ACTCCATTGTTGCTAACCTTT
CSLHCPA (GA) 8 TTCTCCATGTTTGGATTCTTT ~ ACCACAAATAATAATTCAACA
CSHPRAG (AT) 7(N) 37(AT) 13 GTTTAACTCAATCCAACTCAA CGAAACATTCATAACTCTACTTACT
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Ayrica Watcharawongpaiboon ve Chunwongse (2008) ve Danin-Poleg ve ark. (2001)
tarafindan gelistirilen ve karpuzlarda basarili bulunan 72 adet SSR primeri kullanilmistir.
Boylece toplamda 79 SSR primer kombinasyonu kullanilmistir. Sekans bilgileri ilgili
yayinlarda mevcuttur. SSR ¢aligmasinda PCR iiriinlerinin fragmantasyon iglemi ise proje

cercevesinde satin alinan LICOR elektroforez sistemiyle yapilmistir.

2.4. Verilerin STRUCTURE ve TASSEL programlari ile analizi
2.4.1. Populasyon yapisinin belirlenmesi

Olusturulacak markirlarla herbir karakter (¢igek yapisi, tohum kabugu rengi, meyve
sekli gibi) agisindan TASSEL programini kullanarak iligski analizini yapabilmek ic¢in once
populasyon yapisinin ortaya konulmasi gereklidir. Bunun i¢in SAS 8.2 programi kullanilarak
markirlar korelasyon analizine tabi tutulmustur. Korelasyon analizi sonucunda biribiriyle
korelasyon gostermeyen markir Q matrix olusturmak igin Structure programi (Pritchard ve
ark., 2000) kullanilarak analiz edilmistir. Structure programi, populasyonun yapisini analiz
ederek populasyonun olusturan bireyleri alt populasyonlara ayirarak Q matrix olusturur.
Structure programi ile yapilan analiz sonucunda her populasyon i¢in karpuz hatlarinin tiyelik

katsayilar1 ortaya ¢ikar. Bu populasyon dosyalar1 TASSEL programinda kullanilmistir.

2.4.2. Molekiiler markir-karakter iliski analizi (iH)

Calisilan karakterlerle polimorfik bantlarin iligkisini hesaplamak i¢in structure
programinda olusturulan Q matrix kullanilarak, TASSEL programindaki “fixed effect general
linear model” kullamlmustir. Isaretleyici-karakter iliskisinin kabul edilebilir olabilmesi igin
onem degerinin 0.05 veya altinda olmas1 aranmistir (p<<0.05). Her markir ile karakter arasinda
ti¢ farkli istatistiksel analiz yapilmistir: Single Factor Anova p-degeri, permutation based P
degeri ve populasyon yapist (Q matrix) dikkate alinarak bulunan P degeri hesaplanmustir.
Kiimiilatif R® degerini hesaplamak i¢in TASSEL GLM- Q analizinde 6nemli bulunan

markirlar SAS programiyla ileri ve geri stepwise regresyon analizine tabi tutulmustur.

18



3. BULGULAR
3.1. Morfolojik karakterizasyon

Morfolojik &lgiim ve gdzlemler Adana’da bulunan Cukurova Universitesi Arastirma
ve Uygulama alanlarinda gerceklestirilmistir. Tohumlar 2:1 torf perlit ortamina ekilmis,
fideler 2 gercek yaprakli asamaya geldiginde algak tiinel altina 2 m x 0.5 m araliklarla her
tekerriirde 7 bitki olacak sekilde 3 yinelemeli olarak dikilmistir. Bitkiler damla sulama
yontemi ile toprak ve bitki gozlemlerine gore sulanmustir. Yetistiricilik doneminde
fertigasyon seklinde 18 kg/da azot, 20 kg/da fosfor ve 18 kg/da potasyum verilmistir.
Giibreler esit parcalara boliinmiis ve meyveler 8-10 cm ¢ap biiyiikliigiine eristiginde tamami
verilmigtir. Hastalik ve zararlilarin (6zellikle yaprak biti ve kirmizi Oriimcek) c¢ikma
durumuna gore kimyasal yolla miicadele yapilmistir. Yabanci ot kontrolii dikimden once
herbisit kullanilarak yapilmis, fakat yine ¢ikan yabanci otlar ile mekanik yolla miicadele

edilmistir.

Bitki de bulunan yan dal sayisi bitkinin giiciinii gosterdigi ic¢in belirlenen
karakterlerden birisi olmustur. En yiiksek yan dal sayis1 20.11 adet/bitki olarak sayilirken, en
diisiik yandal sayis1 9.56 adet/bitki olmustur. Biitiin genotiplerin ortalamasi ise 13.66
adet/bitki olarak hesaplanmistir. Yumurtaligin biytikligii meyve biiyiikligii ile korelatif
oldugu icin yumurtalik boyu ve ¢ap1 belirlenmistir. En uzun yumurtalik 19.91 mm olarak
oOl¢iiliirken, en kisa yumurtalik uzunlugu 10.57 mm olarak belirlenmistir. Ortalama yumurtalik
uzunlugu ise 13.31 mm olmustur. Benzer sekilde yumurtalik cap1 da dl¢lilmiistiir. Yumurtalik
c¢ap1t 6.36 mm ile 12.0lmm arasinda degismistir. Ortalama yumurtalik ¢agi ise 9.49 mm
olmustur. Yumurtaligr tiiylillik durumu belirlenmistir. Biitiin genotiplerin yumurtaliklar
yogun bir sekilde tiiy olusturmustur (Sekil 3.1). Karpuz genotiplerinin 73 tanesinde erselik
cicek tespit edilirken, 18 tanesinde erselik cicek tespit edilmemistir. Bitki basina verim 1 kg
ile 4.5 kg arasinda degismistir. Ortalama bitki basina verim 2.64 kg olarak belirlenmistir
(Cizelge 3.1).

Cizelge 3.1. Bitki basina yan dal sayisi ve bazi ¢igek ozellikleri

Yan dal sayist ) Yuml}gallk Yumurtalik ¢ap1 Tiiyliliik Erselik gigek Bitki ba$11_1a _verim
Genotip no (adet/bitki) yiiksekligi (mm) (mm) varlig (kg/bitki)
2 13.67 13.61 9.4 3 0 2.38
3 13.44 12.86 9.00 3 0 4.05
5 10.67 13.23 9.74 3 1 2.00
6 10.00 11.85 7.82 3 1 2.29
9 15.17 13.14 8.77 3 1 1.76
11 10.83 11.88 9.65 3 1 2.93
12 16.00 11.73 9.66 3 1 2.29
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15 13.00 12.69 8.82 3 1 3.25
16 12.44 14.51 10.15 3 1 2.43
18 9.78 12.63 9.12 3 1 3.80
19 12.00 13.20 9.80 2 1 1.50
21 12.11 12.36 9.14 3 1 1.81
27 15.78 11.92 10.06 3 1 2.21
28 12.00 13.52 10.16 3 1 2.31
29 13.56 13.23 8.81 3 1 2.71
35 12.56 13.39 9.14 3 0 2.81
36 18.44 13.09 8.97 3 0 1.67
38 14.78 12.69 9.23 3 1 2.33
39 --- === === === - -

40 13.33 12.89 8.93 3 1 3.14
41 15.89 11.98 8.40 3 1 3.24
42 16.33 12.13 8.87 3 1 2.05
44 13.22 12.37 9.67 3 1 2.86
46 12.33 11.10 8.34 3 1 2.50
47 15.89 12.56 9.27 3 1 2.52
48 13.67 12.49 9.79 3 1 3.52
49 11.44 13.65 10.26 3 1 2.33
52 11.22 13.33 9.64 3 1 421
53 12.89 12.67 8.73 3 1 2.19
56 16.56 13.68 10.22 3 1 4.52
58 20.11 13.31 9.79 3 1 271
59 13.44 13.23 9.24 3 1 2.90
63 12.44 12.89 9.41 3 1 2.52
66 13.11 11.80 8.44 3 1 2.64
68 ok - - - - -

69 15.83 12.70 9.32 3 1 3.32
71 14.00 13.31 9.38 3 1 2.79
78 15.67 11.31 9.17 3 1 3.55
79 10.89 12.05 9.00 3 1 1.95
80 17.00 15.42 10.70 3 1 2.50
82 15.00 11.67 9.72 3 1 2.52
84 11.22 13.50 9.64 3 1 2.95
87 14.33 13.63 10.23 3 1 3.19
89 11.67 12.07 8.38 3 0 2.76
90 13.11 14.25 9.83 3 0 3.19
91 15.78 11.98 9.08 3 1 3.29
93 10.67 14.38 9.63 3 0 2.33
97 16.67 14.56 9.49 3 0 3.69
102 9.56 17.34 9.05 3 0 3.52
109 10.00 12.01 8.18 3 0 2.57
111 17.44 14.55 11.33 3 1 3.00
112 13.22 10.57 8.58 3 1 2.67
114 13.00 14.33 9.78 3 1 3.86
116 14.33 13.28 9.06 3 0 1.95
119 17.44 12.77 9.93 3 1 2.00
120 13.00 12.11 9.23 3 1 0.83
122 12.44 12.05 9.40 3 1 2.18
136 12.67 12.58 9.87 3 1 2.62
137 15.67 16.08 8.67 3 1 2.19
138 12.50 13.53 9.59 3 1 1.75
140 12.78 13.17 9.64 3 1 3.39
147 15.33 14.54 10.16 3 0 1.90
152 12.33 13.37 9.85 3 1 3.02
159 20.00 14.04 8.86 3 0 4.05
163 13.22 11.89 6.36 3 1 1.00
165 == == == === - -

167 13.78 15.73 9.45 3 0 2.48
168 11.56 15.61 9.31 3 1 0.71
171 13.44 13.38 10.45 3 1 2.40
175 12.56 11.74 8.58 3 1 1.40
178 14.11 13.58 9.99 3 1 2.93
182 13.44 13.03 10.41 3 1 3.00
184 13.00 12.86 9.46 3 1 4.19
186 10.33 13.27 10.76 3 1 3.62
190 11.22 12.80 8.81 3 1 2.19
193 13.56 11.85 9.28 3 1 3.29
194 15.67 12.28 9.97 3 1 3.07
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196 11.33 12.08 8.77 3 1 2.67
198 14.44 12.75 991 3 1 1.86
208 14.00 13.62 11.29 3 1 2.29
209 13.11 16.48 9.12 3 1 2.64
212 10.11 13.47 10.73 3 1 2.76
217 14.33 13.39 9.98 3 1 2.64
224 11.44 12.87 10.50 3 1 2.81
235 13.67 19.91 8.89 3 0 2.67
238 13.78 15.10 10.41 3 0 2.25
275 15.56 12.76 10.01 3 1 2.14
276 14.22 12.87 8.99 3 1 2.62
308 16.83 13.39 7.92 3 1 2.21
313 13.67 19.15 9.42 3 0 2.38
341 16.11 13.61 10.44 3 1 2.50
348 13.67 12.71 12.01 3 1 3.38
358 - - - -

365 14.67 15.60 10.71 3 0 2.81
G11 - - - -

G12 14.33 14.51 10.85 3 1 3.18

*Veri alinamamastir.

Sekil 3.1. Agmamuis bir karpuz disi ¢igegi

Incelenen genotiplerin meyvelerinin dis 6zellikleri Cizelge 2°de verilmistir. Meyve
agirhgr 895 g ile 5869 g arasinda degismistir. En hafif meyve 308 nolu genotipte tespit
edilirken, en agir meyve 5869 g ile 184 nolu genotipte tespit edilmistir. Ortalama meyve
agirhg 2808 g olarak gergeklesmistir. Meyve agirligina paralel olarak meyve yiiksekligi de
en diislik 308 nolu genotipte (12.02 cm) tespit edilmistir. En uzun meyve ise 26.87 cm ile 235
nolu genotipten hasat edilirken, ortalama meyve yiiksekligi 16.25 cm olarak hesaplanmistir.
Meyve capt 11.87 cm (308 nolu genotip) ile 21.85 cm (184 nolu genotip) arasinda
degismistir. Ortalama meyve ¢ap1 ise 15.11 cm olmustur. Meyve kabuk kalinligi genotiplere
bagl olarak farklilik géstermistir. En ince kabuk 10.08 mm ile 63 nolu genotipte dlgiiliirken,
en kalin kabuk 17.47 mm ile 209 nolu genotipte dl¢iilmiistiir. Ortalama kabuk kalinlig1 ise
11.51 mm olmustur. Ug farkli meyve kabuk zemin rengi tespit edilmistir. Bunlar; agik yesil,
yesil ve koyu yesildir. Yogun olarak goriilen meyve kabuk zemin rengi koyu yesil (83 adet)

olurken, alt1 adet genotipte agik yesil, iki adet genotipte ise yesil kabuk zemin rengi
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gozlemlenmistir. Kabukta ¢izgi varlig1 a¢isindan karpuz genotipleri iki gruba ayrilmistir. Kirk
yedi adet genotipte serit olmadig1 tespit edilirken, 44 genotipte ise serit varligi tespit
edilmistir. Kabukta serit olan genotiplerde serit genisligi 2.97 cm ile 19.67 cm arasinda

degismistir. Ortalama serit kalinlig1 ise 4.33 c¢m olarak 6l¢iilmiistiir.

Cizelge 3.2. Karpuz meyvelerinin dis 6zellikleri

Genotip no Meyve agirligi | Meyve yiiksekligi | Meyve ¢ap1 | Kabuk kalinlig: | Kabuk zgmin Cizgi varh Cizgi genisligi
() (cm) (cm) (mm) rengi (cm)
2 2753.6 18.09 17.26 12.57 2 1 6.88
3 4764.8 21.17 20.59 15.79 2 1 11.84
5 2759.8 16.42 17.27 11.26 2 1 11.3
6 2014.6 15.76 14.92 12.16 2 0 0
9 2041.50 16.77 15.19 11.83 2 0 0
11 1793.1 14.83 15.23 11.03 2 1 6.05
12 1769.7 14.42 14.54 11.89 2 0 0
15 2249.8 15.53 16.33 12.47 2 0 0
16 3665.8 19.98 18.44 12.22 2 0 0
18 2808.0 17.70 17.54 13.81 2 1 8.97
19 2325.4 16.37 16.47 12.61 2 1 8.63
21 1765.7 15.09 15.54 11.34 2 1 6.13
27 3385.4 19.02 18.57 15.14 2 1 9.01
28 3157.9 17.67 17.71 12.81 1 0 0
29 4000.0 19.53 19.40 13.83 2 0 0.00
35 3672.9 19.07 18.82 11.76 2 1 5.30
36 2822.9 17.83 17.47 10.89 2 0 0.00
38 2492.8 17.06 16.87 12.47 2 0 0.00
39 - - - — - - —
40 3001.2 18.29 17.79 12.48 2 1 11.45
41 1868.4 15.82 15.00 11.90 2 0 0.00
42 2248.2 17.67 15.66 11.43 3 0 0.00
44 3128.6 18.31 18.48 12.42 2 0 0.00
46 2230.2 15.58 15.78 11.79 2 0 0.00
47 2405.2 17.03 16.41 11.30 2 0 0.00
48 31024 17.33 17.33 11.86 2 0 0.00
49 2374.2 16.22 16.78 11.80 2 0 0.00
52 3215.1 18.15 18.13 11.87 2 0 0.00
53 2692.7 16.99 16.88 1151 2 1 14.53
56 3301.0 18.18 17.92 13.34 2 1 14.34
58 2090.9 16.31 15.86 10.49 2 1 10.45
59 2812.0 18.17 17.10 12.08 2 1 9.20
63 2530.2 17.20 17.32 10.08 1 0 0.00
66 3114.2 17.06 18.34 16.85 2 1 9.22
68 — — - — - - —
69 2382.0 16.83 14.98 12.76 2 1 4.49
71 2443.8 18.60 15.93 14.74 1 0 0.00
78 2853.8 17.42 17.48 13.04 2 1 3.97
79 2681.2 17.24 16.80 12.52 2 0 0.00
80 2565.0 17.59 16.87 14.63 2 0 0.00
82 2821.8 16.88 17.03 12.50 2 0 0.00
84 2806.7 17.37 16.93 11.39 2 0 0.00
87 2827.3 17.53 17.26 10.26 2 0 0.00
89 3409.6 19.12 18.43 13.44 2 0 0.00
90 3305.2 17.50 17.89 11.81 3 0 0.00
91 2934.6 17.45 17.20 12.57 2 0 0.00
93 4131.5 20.73 19.02 12.94 2 1 7.33
97 4388.7 22.26 19.44 12.85 2 0 0.00
102 3532.6 22.22 16.67 12.40 1 0 0.00
109 32478 17.49 17.90 14.08 2 1 10.09
111 2718.3 16.24 17.67 14.47 2 1 12.33
112 2216.3 15.52 15.96 13.09 2 1 9.73
114 2431.1 15.46 16.33 11.76 2 0 0.00
116 3390.1 21.69 17.16 14.07 2 1 12.17
119 2420.6 17.02 16.60 14.08 2 0 0.00
120 2047.2 15.11 15.59 11.19 2 0 0.00
122 1626.8 14.41 14.84 11.35 2 0 0.00
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136 2967.1 16.82 17.76 12.10 2 1 10.52
137 2379.3 19.33 14.79 13.50 2 0 0.00
138 3366.8 19.18 17.04 12.19 2 1 13.47
140 3658.7 19.72 15.47 13.65 2 1 10.17
147 2534.7 18.59 17.18 13.45 2 0 0.00
152 3653.9 18.97 19.67 15.06 2 0 0.00
159 2862.4 17.98 17.32 12.97 2 0 0.00
163 2589.0 21.10 15.53 12.08 2 0 0.00
165 === == ==

167 2829.1 18.96 16.64 11.69 2 1 9.22
168 1547.3 16.52 13.63 12.30 1 0 0.00
171 2386.6 16.51 16.59 14.38 2 1 6.85
175 2017.8 15.16 15.46 10.91 2 1 3.38
178 2146.0 15.62 15.87 13.28 2 1 9.75
182 3048.2 17.08 18.55 16.19 2 1 6.83
184 5869.3 23.06 21.85 12.89 2 1 13.70
186 2735.2 16.09 17.39 14.36 2 1 7.10
190 1996.3 15.86 15.31 16.15 2 0 0.00
193 3021.5 17.83 17.82 15.01 2 1 8.22
194 3159.9 19.28 17.83 14.60 2 1 19.67
196 2603.2 17.03 16.61 13.62 2 1 7.95
198 2663.3 16.60 16.96 11.84 2 0 0.00
208 2171.4 15.75 15.58 11.63 2 1 8.86
209 3256.8 22.40 16.56 17.47 2 0 0.00
212 35024 17.83 19.64 15.47 2 1 8.66
217 2888.9 17.06 17.41 14.23 2 2 10.54
224 2262.4 16.14 16.30 11.64 1 0 0.00
235 3655.7 26.87 15.84 10.98 2 1 3.34
238 4072.3 18.78 18.57 14.48 2 1 3.34
275 2351.0 15.84 16.61 11.40 2 0 0.00
276 2283.2 15.64 16.51 13.02 2 1 10.83
308 895.5 12.02 11.87 11.57 2 0 0.00
313 3820.7 24.24 17.44 13.31 2 1 8.44
341 2701.1 18.20 17.14 13.28 2 1 2.97
348 2532.9 16.78 16.28 11.87 2 0 0.00
358 - - -

365 2102.6 16.05 16.04 10.62 2 1 7.00
G11 - - -

G12 3445.8 18.27 18.40 11.43 2 0 0.00

Arazi ¢alismalarindan bazi resimler asagida verilmistir.

7
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Sekil 3.2. 162 nolu genotipe ait meyveler.

Sekil 3.3. 163 nolu genotipe ait meyveler.
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Incelenen karpuz genotiplerinde sekiz farkli meyve et rengi gdzlemlenmistir. Alt1 adet
genotipte beyaz, 3 adet genotipte agik pembe, 46 adet genotipte pembe, 2 adet genotipte koyu
pembe, 4 adet genotipte agik kirmizi, 27 adet genotipte kirmizi, 2 adet genotipte sar1 ve 1 adet
genotipte turuncu meyve eti gézlemlenmistir. Pembe ve kirmizi meyve etinin {ilkemiz
karpuzlarinda yaygin oldugu goriilmektedir. Meyve et sertligi 0.90 nt ile 2.64 nt arasinda
degismistir. En yumusak meyve eti G12 nolu genotipte Ol¢iiliirken, en sert meyve eti 365
nolu genotipte tespit edilmistir. Ortalama meyve eti sertligi 1.47 nt olarak hesaplanmustir.
Suda Coziinebilir Kuru Madde (SCKM) igerikleri 2.52 ile 10.42 arasinda degisirken ortalama
SCKM 5.86 olmustur. Tohum kabuk zemin rengi olarak siyah islemeli (1), siyah (31), krem
(32), krem hlium siyah (3), kahve rengi (7), siitlii kahve (10), krem pembe (1), krem kenardan
siyah (2), alacali krem (1), kizil kahve (1), ve koyu kahve (2) goézlemlenmistir. En uzun
tohum 15.11 mm ile 275 nolu genotipte tespit edilirken, en kisa tohum 8.20 mm ile 36 nolu
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genotipte Olclilmiistiir. Ortalama meyve uzunlugu ise 12.63 mm olarak hesaplanmistir

(Cizelge 3.3)

Cizelge 3.3. Meyve i¢ 6zellikleri

Genotip no Meyve et rengi Meyve(re];)senhgl SCKM T;er:]:m lr(ear:)guik Tohum uzunlugu (mm)
2 9 1.13 4.76 2 13.22
3 2 1.78 437 3 14.87
5 1 1.37 4.87 2 12.82
6 2 1.34 474 2 11.84
9 2 1.38 4.73 2 13.96
11 9 1.02 5.09 7 12.42
12 2 1.17 453 8 11.56
15 2 1.65 5.40 3 14.46
16 2 2.07 437 10 13.75
18 6 1.69 5.23 7 11.62
19 2 1.32 5.55 3 14.57
21 2 2.07 4.90 2 10.48
27 2 2.58 451 3 12.04
28 2 1.04 6.67 6 12.44
29 5 131 5.96 2 8.67

35 8 1.64 6.99 2 9.60
36 9 1.20 8.48 7 8.20
38 9 1.36 6.23 2 13.40
40 2 1.54 6.00 1 12.97
41 2 1.12 6.07 2 12.89
42 8 1.28 6.11 2 12.60
44 2 1.80 5.59 3 12.03
46 2 1.18 5.88 3 13.11
47 2 131 4.88 2 12.09
48 2 1.48 6.03 3 13.86
49 2 1.52 6.80 3 12.61
52 2 1.66 5.81 3 12.58
53 9 1.75 6.42 2 13.25
56 2 1.80 6.17 2 12.14
58 9 1.36 5.65 8 11.27
59 2 1.42 4.64 2 11.99
63 8 1.23 4.40 2 12.85
66 6 2.20 5.82 3 14.16
69 9 2.00 6.18 7 12.24
71 2 1.32 432 8 13.14
78 9 1.14 571 2 1241
79 9 1.41 5.66 2 12.27
80 2 1.36 7.47 3 10.33
82 2 1.26 6.70 3 12.42
84 3 1.34 6.84 2 12.77
87 9 1.49 5.74 2 13.22
89 2 1.19 6.94 12 12.52
90 1 1.67 4.92 6 12.70
91 9 1.03 7.17 2 13.12
93 9 1.10 9.48 8 9.14
97 9 1.13 7.56 16 12.14
102 2 1.58 6.03 2 12.42
109 1 2.29 5.16 3 14.56
111 2 1.68 3.94 3 13.00
112 2 1.56 4.78 12 12.75
114 9 1.38 5.08 3 13.90
116 3 1.36 6.92 8 13.11
119 2 1.16 4.99 2 12.77
120 2 2.09 5.07 3 11.86
122 2 1.62 5.40 3 13.74
136 6 1.68 3.52 3 13.49
137 2 1.32 4.96 8 13.59
138 2 1.34 4.95 3 13.77
140 2 1.54 4.07 3 13.86
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147 9 1.36 5.93 2 9.96
152 2 1.18 5.29 2 13.52
159 2 2.53 3.52 3 14.28
163 2 1.28 5.60 3 14.76
165 - - -

167 2 1.39 5.78 3 12.31
168 2 1.58 4.67 8 12.23
171 9 1.34 4.95 2 13.84
175 9 1.28 7.46 2 13.51
178 8 1.10 6.67 2 14.37
182 9 157 6.87 14 13.31
184 9 1.23 10.42 2 8.91
186 5 1.87 4.47 3 14.67
190 2 141 5.04 3 13.60
193 2 1.22 7.58 8 10.64
194 6 1.93 6.93 16 12.87
196 9 1.38 7.71 3 13.05
198 2 1.29 6.61 3 11.98
208 9 1.22 6.51 6 11.09
209 2 112 5.38 3 14.74
212 9 1.17 5.84 2 13.71
217 9 1.36 7.60 2 13.27
224 2 1.53 5.59 8 13.94
235 9 1.37 7.56 7 12.23
238 9 1.62 6.73 7 13.05
275 2 1.29 4.40 8 15.11
276 2 0.99 4.88 3 14.07
308 6 217 4.35 18 8.83
313 9 1.12 10.01 7 9.52
341 9 1.27 8.50 3 13.35
348 2 1.24 5.80 2 13.07
358 - - -

365 6 2.64 2.52 3 15.01
Gl1 - - -

G12 10 0.90 9.02 3 9.19

Meyvelerin et rengi ile ilgili bazi1 resimler asagida verilmistir.

Sekil 3.5. 77B nolu genotipe ait meyve resmi.
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Sekil 3.6. 3 nolu genotipe ait meyve resmi

Sekil 3.8. 169 nolu genotipe ait meyve resmi
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Genotiplere ait tohumlarin kabuk rengi ve tohum biiylikliiglinde belirleyici faktor olan
uzunlukta belirlenmistir. Genotiplere ait tohumlarin biiyiikliik ve sekil farkliligin1 gosteren

resimler agagida verilmistir.

Sekil 3.9. incelenen karpuz genotiplerinin tohumlarindaki cesitlilik

3.2. 96 Karpuz Hattinin SSR, SRAP, RAPD ve ISSR Primerleri ile Karakterizasyonu ve
3.2.1. DNA izolasyonu

[k alt: aylik dénemde Cukurova Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bahge Bitkileri Boliimii’nden
temin edilen 269 adet karpuz genotipi DNA ekstraksiyonu amaci ile Kayseri’de yar1 kontrollii
sera kosullarinda ekilmistir (Sekil 3.10).

Sekil 3.10. DNA ekstraksiyonu i¢in uygun biiyiikliigii gelmis karpuz fideleri

Ekilen bu karpuz genotiplerinden 259 adedinden DNA c¢ikartilabilecek bitkisel materyal
alimmig ve DNA ekstraksiyonu yapilmistir (Sekil 3.10-13). DNA’larin kaliteleri 6l¢iilmiis ve
DNA’larin proje ¢alismasinda kullanilabilecek 6zelliklere sahip oldugu tespit edilmistir.
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Sekil 3.11. Bitki dokularmin DNA ekstraksiyonu i¢in s1vi azot ile havanlarda 6giitiilmesi

Sekil 3.12. Ogiitiilen bitki dokularmin ekstraksiyon ¢dzeltisi i¢inde sicak su banyosunda
bekletilmesi
|

Sekil 3.13. Cozelti igerisinde yogunlasmis DNA

Polimorfizmin Degerlendirilmesi
3.2.2. SSR, SRAP, RAPD ve ISSR isaretleyicileri ile genotipleme calismasi

Karakterizasyon ic¢in Oncelikle asagidaki literatlirlerde belirtilen primer siparis
edilmistir: Katzir ve ark., 1996; Watcharawongpaiboon ve Chunwongse (2008) ve Danin-
Poleg ve ark. (2001) tarafindan gelistirilen ve karpuzlarda basarili bulunan 72 adet SSR
primeri toplamda 79 SSR primer kombinasyonu proje kapsaminda temin edilerek ¢alismalar
yapilmigtir. Belirtilen primerler 10 uM konsantrasyonda hazirlanarak on testler yapilmstir.
DNA ornekleri 5 adet rastgele secilen karpuz genotiplerinden esit oranda alinarak
hazirlanmistir. Bu testlemenin amaci sentezi yaptirilan isaretlenmis primerlerin calisip

calismadigini anlamaktir. Sonug olarak test edilen 79 primerden 40 adedi net sonug¢ vermis ve
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biitiin 96 karpuz genotipine uygulanabilir bulunmustur. Ornegin 33 nolu primer ¢ok sayida
bant vermistir ki bu istenmeyen bir durumdur. Ayrica 41 nolu primerde ¢ok sayida bant
vermistir. Resimlerde ve ¢izelgede de goriildiigii gibi optimizasyonlar gerekmektedir.
Molekiiler ¢aligmalar devam etmektedir (Sekil 14, 15 ve 16; Cizelge 3.4).

Sekil 14. 79 SSR primerinin kullanimryla yapilan 6n ¢aligmalardan goriintiiler

Sekil 15. 33 nolu primere ait aplikasyon fotografi

Sekil 16. 41 nolu primere ait aplikasyon fotografi

Cizelge 3.4. Calismada kullanilan 79 SSR primeri, sekans bilgileri, referanslari, referanslarda
tespit edilen bant biiyiikliikleri, bu ¢aligmada tespit edilen bant biiyiikliikleri. Ik rakamlar
tespit edilen bant biiyiikliiklerini (baz ¢ifti) ifade etmektedir.

Sekans adi Sekans Referans %ﬁ:ﬁtrg;s B“";Z:‘kl"al;ﬁ:lt;;c ve
1 CMGAISF CGGCAAGACGATTGGCAGC danin- poleg 2001 150 }’;‘5 ifti Reaksiyon yok (R.Y)
2 CMTCA4TF GCATAAAAGAATTTGCAGAC danin- poleg 2001 168 be RY
3 CMTC123F CGGATTGTACTTATTGCCAAG danin- poleg 2001 106 bg RY
4 CMTAALG6F GGAACAGACACCTCTTCTGAG danin- poleg 2001 167 bg RY
5 CMCT134bF GCTCCTCCTTAACTCTATAC danin- poleg 2001 123 bg RY
6 CSGTT15bF ACCTTGTTGATTCGGTTCTCC danin- poleg 2001 161 bg RY
7 CSAT214F TTGAGTACCATTGTCATAGAT danin- poleg 2001 111 be RY
8 CMCTS8F CTTCAGCCTTAGCCCCTACT Katzir ve ark 96 144 bg RY
9 CSHPRAGF GTTTAACTCAATCCAACTCAA katzir ve ark 96 106 bg RY
10 CSICT 97F TGGAGAGATGTTGAAGAGAGGAAG Wa‘ﬁﬁj;éﬁ%?,%@g'%gg ve 126- 140 be RY
11 CMCT44F TCAACTGTCCATTTCTCGCTG danin- poleg 2001 104 bg 150
12 CMATI41F AAGCACACCACCACCCGTAA danin- poleg 2001 176 bg 11%(;"3; ,f/ilgiii'gczef
13 CMCT126F CTTTAGGTGTGAGATTGGTGG danin- poleg 2001 192 bg 80
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14 CMTAL70aF TTAAATCCCAAAGACATGGCG danin- poleg 2001 125 be 100 250 SIC 2°C ARTIR
0,
15 | CMCT160aF GTCTCTCTCCCTTATCTTCCA danin- poleg 2001 88 be 100 30&3 'ffcikART'R
16 CSTCC813F GTTGTGCTCCCCAATAGTTG danin- poleg 2001 144 bg 180,220 SIC.2°C ARTIR
17 CSAT425F TAGGGCAGGTATTATTTCAG danin- poleg 2001 93 bg 70
18 CMAGS59F TTGGGTGGCAATGAGGAA Katzir ve ark 96 124 bg
19 CSICTL4F TTCCACGTTACATTGGACGA watcharawongpoiboon ve 168-202 bg 300 SIC 2°C ARTIR
chungwongse 2008
A 0
20 | CSICT117NF TCCTACATCACTTGGTCTGGTATG watcharawongpoiboon ve 196-200b; | 20120 SIC 2IC ARTIR Mg
chungwongse 2008 1.4 cek
21 CMGAL04F TTACTGGGTTTTGCCGATTT danin- poleg 2001 125 be B.D.
22 CMCCAL45F GAGGGAAGGCAGAAACCAAAG danin- poleg 2001 142bg | 50300 450 SIC 2°C ARTIR
23 CMTC158F CCCCCATATTCATCAAAACT danin- poleg 2001 174 bg 180 250 SIC 2°C ARTIR
24 | cMCTL70bF ATTGCCCAACTAAACTAAACC danin- poleg 2001 160bg | 70 1502507001000 Mg2
artir sicak 2° C artir
25 | CMTC160a+bF GTCTCTCTCCCTTATCTTCCA danin- poleg 2001 215 be 300 SIC 2°C ARTIR
26 CSCT335F CCTTCACTTCCATCTTCATC danin- poleg 2001 120 bg 250 SIC 2°C ARTIR
27 CSCCTS71F CCTTTCTGCTGTTTCTTCTTC danin- poleg 2001 209 be 70
) 200 400 700 SIC 2°C
28 CMGAIL27F GAACTAAGACTCTCCAATTAA Katzir ve ark 96 138 be ARTIR Mg 1.4 ook
29 CSICT35F TCCGCAGTTCACAACTTGAC watcharawongpoiboon ve 117-135 be 200 Mg u 1.4 ¢ gikart
chungwongse 2008
30 CSICT 191F ACAATGGCAGGTCAATTAGC watcharawangpoiboon ve 194-204 bg 200
chungwongse 2008
31 CMACC146F CAACCACCGACTACTAAGTC danin- poleg 2001 152 be 140
32 CMTC168F ATCATTGGATGTGGGATTCTC danin- poleg 2001 200 be 140
33 CMGT108F CTCCTTCAAACATTGTGTGTG danin- poleg 2001 187 be 200,400,600
34 CMGAL65F CTTGTTTCGAGACTATGGTG danin- poleg 2001 97 be B.D.
35 CMCT505F GACAGTAATCACCTCATCAAC danin- poleg 2001 219 bg sicak. 2°C + mg 1.4 cikart
36 CMAT3SF GTGGGTCATCATTATTGTTA danin- poleg 2001 110 bg sicak. 2°C + mg 1.4 ¢ikart
37 CSTAO50F GAATTATGCAGATGGGTCTT danin- poleg 2001 163 be SICAK.2°C DUSUR
38 CMGAL28F ATGAAGAAGGGATATTCAAAG katzir ve ark 96 119 be B.D.
39 CSICT 42F GAGAGCCCCACCACCAGTCT watcharawongpoiboon ve 148-150 b | sicak. 2°C + mg 1.4 gikart
chungwongse 2008
40 CSICT 216F CAGTAGGAGGAAGTGGGTTC watcharawongpoiboon ve 312-326 bg B.D.
chungwongse 2008
41 CMCTT144F CAAAAGGTTTCGATTGGTGGG danin- poleg 2001 192 be sicak 2°C artrr.
42 CMGALT2F CAATCGCAGATACTTCCACG danin- poleg 2001 114 bg 100, 300
43 CMTC163F CTAAAACCTAACTCTTTTCC danin- poleg 2001 86 be sicak. 2°C + mg 1.4 ¢ikart
44 CMTA134aF ACGTGCTTCAGTAAACATG danin- poleg 2001 159 be sicak. 2°C + mg 1.4 ¢ikart
45 | CSCTTT15aF GTTTGATAATGGCGGATTGT danin- poleg 2001 198 be 80
46 CMTC51F ATTGGGGTTTCTTTGAGGTGA danin- poleg 2001 160 bg 300
47 CMTCI3F TGGATGGATAAGGTGGTAAG Katzir ve ark 96 92 be 70
48 CSLHCPAF TTCTCCATGTTTGGATTCTTT Katzir ve ark 96 205 bg 200
49 CSICT 71F AATTCCATGGACATCCAGCCGAAG watcharawangpoiboon ve 260-296 bg 900
chungwongse 2008
watcharawongpoiboon ve
50 CSICT 252F GATGGTGGAGATGGAATTGGGACT chungwongee 2008 290-332 bg 80, 150
51 | CSICT 266NF CTGTGGTTGGGTTGGAAATCTC watcharawongpoiboon ve 255-264 bg 80
chungwongse 2008
52 CSICT 632F GCCCATATGAGATTTTAGAGAGAGA watcharawongpoiboon ve 128-138 bg 80
chungwongse 2008
53 CSICT 674F TAGAAAGGAAGGGATGTGATTAGG watcharawongpoiboon ve 246-288 bg 250
chungwongse 2008
54 CSICT 799F TCGTCTGTTTTTCGATCTTGTAGA watcharawangpoiboon ve 282-318 bg 75
chungwongse 2008
55 Cgb4767F GAGAGGGAAAGAAAAGAGGAGAG levi ve ark. 2006 169-179 be 160
56 C1.1-06F CACCCTCCTCCAGTTGTCATTCG jarret ve ark. 1997 Yok 150
57 CSICT 315F CCACGAAATACAGATCAGCAAC watcharawongpoiboon ve | 195 o4 e 90
chungwongse 2008
58 CSICT 641F GAACAACCCTCCAATTTTGCTC watcharawongpoiboon ve 232-246 b 200
chungwongse 2008
59 CSICT 720F CCAACGGAGGTCTGAACG watcharawongpoiboon ve 220-278bg | 80 120 220 Mg 1.4 ¢ cek
chungwongse 2008
60 CSICT 904F GATAGGCCTAGAATTTAGGCATAGAGA watcharawangpoiboon ve 200-222 bg 200
chungwongse 2008
61 ASUW2F GCTTCGTTGTTGCTGCCGTTG levi ve ark. 2006 165-192 be 180
62 Cl.1-120F CGCGCGTGAGGACCCTATA jarret ve ark. 1997 Yok 180
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watcharawongpoiboon ve

63 CSICT 323F TCGATCTTGTAGAAAGCAAGGA 204-224 bg 400 SIC 2°C ARTIR
chungwongse 2008
64 CSICT 656F TCCTACAACTCAAAGGGCCAAC watcharawongpoiboon ve 210-224 bg B.D.
chungwongse 2008
watcharawongpoiboon ve
65 CSICT 746F GCTGGTTGACCAAAGTGGACTTC Chungwongse 2008 248-322 bg B.D.
watcharawongpoiboon ve
66 CSICT 950F GGGAGATCAAGGGAAGGATAATAG Chungwongse 2008 104-126 bg B.D.
67 ASUW13F CTAGAGAAACCCCATC levi ve ark. 2006 105-128 bg 100
68 C1.2-23F GAGGCGGAGGAGTTGAGAG jarret ve ark. 1997 Yok 200 SIC 2°C ARTIR
69 CSICT 435F TCAACTGGTAGTTGGGAAACCT watcharawongpoiboon ve 400-435 be 350
chungwongse 2008
70 CSICT 662F ACGTCGTAAAACCATCGGAGTC watcharawongpoiboon ve 186-234 be 180
chungwongse 2008
watcharawongpoiboon ve
71 CSICT 775F TAGGCCTAGAATTTAGGCATAGAGAGA Chungwongse 2008 180-198 bg 180
72 Cgb4765F TTCTCTTCATTCCCCCAAAATC levi ve ark. 2006 186 bg 180 SIC. 2°C ARTIR
73 ASUW19F GTGTGTTTTTGCGTGTG levi ve ark. 2006 121-136 bg 170
74 C.1.2-140F CTTTTTCTTCTGATTTGACTGG jarret ve ark. 1997 Yok 200
watcharawongpoiboon ve
75 CSICT 602F GAGCTGAGCCAAGTTATCGTTTTG chungwongee 2008 158-160 bg
76 CSICT 664F AAGTGGGCTCGATTGGAAGA watcharawongpoiboon ve 208-238 bg 220
chungwongse 2008
77 CSICT 781F AAAGAAGATAGGCCTAGAATTTAG watcharawongpoiboon ve 356-372 bg 80
chungwongse 2008
78 CLG7992F CTAACGCAATTTGAATCACTCAAA levi ve ark. 2006 112 bg 120
79 Cgb5009F CAGTGGCACCGTCATCTAAAG levi ve ark. 2006 216 bg 216 SIC 2°C ARTIR

Calismada yer alan 96 adet karpuz genotipi arasindaki genetik cesitlilik SRAP, RAPD
ve ISSR primerleri kullanilarak arastirilmistir. Calismada, 40 SRAP, primer kombinasyonu ile
11 RAPD ve 4 ISSR primeri kullanilarak veri iiretilmistir. Skorlama sonucunda primer ¢ifti
veya primerler i¢in bant uzunluk araliklar1 (bg), polimorfik allel sayis1 (adet) ve polimorfizm
orant (%) Cizelge 3.1°de sunulmustur. Calismada polimorfizm gosteren 40 SRAP primer
kombinasyonu, 11 RAPD primeri ve 4 ISSR primeri kullanilarak 158 markir tretilmistir.
Primer bagina diisen toplam polimorfik allel sayis1 6-18 arasinda (ortalama 2.49) degismistir.
Polimorfik olmayan bantlar analiz dis1 birakildig: i¢in bu allellerin polimorfizm orani %100
olarak hesaplanmistir. Elde edilen toplam allel sayis1 bakimindan EM3-ME4 lokusu en fazla
alleli (7 adet) tiretirken, en az sayida alleli VHVG(TG);, (GACA),, OPA02, OPE14, OPP141,
OPS09, EM12-ME1, EM14-ME12, EM11-ME6, EM6-ME9, EM5-ME13, EM3-ME2, EM1-
MES8, EM10-ME10, EM11-ME7, EM13-ME7, EM15-ME7 ve EM14-MES5 lokuslar1 (1 adet)

tretmistir.

Cizelge 3.5. SRAP, RAPD ve ISSR primerleri kullanilarak elde edilen bant profilleri.

No Primer Adi P °l‘m°r‘z: d‘e‘tl)lel SayIst | A llel Biiyiikliikleri (bg) | Polimorfizm Orani (%)
1 | EM14-ME13 4 1500-280 100
2 | EM5-ME2 4 1300-250 100
3 | EM11-ME5 6 1300-270 100
4 | EM3-ME4 7 1800-280 100
5 | EM4-ME5 3 1750-550 100
6 | EM1-MEL0 5 1800-180 100
7 | EM12-ME13 3 710-300 100
8 | EM7-ME2 3 410-150 100
9 | EM8-ME9 2 920-520 100
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10 | EM14-ME5 1 1300 100
11 | EM1-ME4 2 500-290 100
12 | EM9-ME11 2 380-120 100
13 | EM16-ME8 2 700-580 100
14 | EM15-ME13 2 810-280 100
15 | EM15-ME7 1 920 100
16 | EM14-ME11 2 930-800 100
17 | EM13-ME7 1 410 100
18 | EM11-ME7 1 320 100
19 | EM10-ME10 1 410 100
20 | EM11-MEL0 2 700-350 100
21 | EM1-ME3 3 2000-450 100
22 | EM1-ME6 2 1600-320 100
23 | EM1-MES 1 810 100
24 | EM1-ME9 4 1300-290 100
25 | EM3-MEL 3 1300-850 100
26 | EM3-ME2 1 600 100
27 | EM3-ME6 2 600-400 100
28 | EM5-MEL3 1 410 100
29 | EMB-ME9 1 600 100
30 | EM7-MEL 2 510-410 100
31 | EM7-ME9 2 700-310 100
32 | EM9-ME9 2 1500-790 100
33 | EM9-ME12 3 1300-120 100
34 | EM1L-ME2 3 1300-500 100
35 | EM9-MEL 4 720-180 100
36 | EM11-MEG6 1 1200 100
37 | EM11-ME11 4 1200-100 100
38 | EM12-Mell 2 500-380 100
39 | EM14-ME12 1 510 100
40 | EMI12-MEL 1 1500 100
41 | OPS09 1 1800 100
42 | OPNO6 5 900-290 100
43 | OPP141 1 750 100
44 | OPEL4 1 1200 100
45 | OPA02 1 800 100
46 | OPH15 4 1000-590 100
47 | OPN14 3 1500-500 100
48 | OPEO7 2 900-850 100
49 | OPN18 3 910-400 100
50 | OPA09 2 550-500 100
51 | OPN16 2 1200-1000 100
52 HVH(CA),T 3 900-470 100
53 | (GA)YG 2 1700-1000 100
54 | VHVG(TG), 1 900 100
55 | (GACA), 1 1050 100

SRAP EM3-MEI primerleri kullanilarak 96 6rnekte yapilan ¢alisma sonucunda 850-
1300 bg araliginda toplam 3 bant elde edilmistir. Bu primerle Cizelge 3.3’de gosterildigi gibi
%100 oraninda polimorfizm elde edilmistir. ISSR (GA)sYG primeri kullanilarak 96 6rnekte
yapilan caligma sonucunda 1000-1700 bg¢ araliginda toplam 2 bant elde edilmistir. Bu
primerle Cizelge 3,3’de gosterildigi gibi %100 oraninda polimorfizm elde edilmistir.
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3.3. 96 Hattin Benzerlik Yoniinden UPGMA Yontemiyle Analizi

Dendrogram iki ana gruba (A ve B) ayrilmis olup 96 genotipin tamami C. lanatus var.
lanatus tiirline aittir. Birinci grup (A) sadece 217 numarali genotipten olusmaktadir 0.63
benzerlik diizeyi ile diger genotiplere en uzak genotiptir. Ikinci grup (B) 95 genotipten
olusmaktadir. Ikinci ana grup (B) kendi arasinda 0.68 benzerlik diizeyi ile ii¢ alt gruba (B.1,
B.2 ve B.3) ayrilmistir. ikinci ana grubun birinci alt grubu (B.1) 0.75 benzerlik diizeyi ile iki
alt gruba (B.1.1 ve B.1.2) ayrilmistir. B.1.1 alt grubunda sadece 102 numarali genotip
bulunmaktadir. B.1.2 alt grubunda 55 (5, 6, 9, 11, 16, 18, 21, 28, 29, 40, 41, 42, 44, 46, 47,
56, 58, 59, 63, 69, 71, 78, 80, 82, 84, 89, 90, 93, 109, 111, 112, 114, 116, 122, 136, 152, 159,
163, 165, 167, 171, 178, 182, 186, 190, 193, 208, 209, 212, 275, 276, 308, 313, 348 ve G12)
adet genotip bulunmaktadir. Ikinci ana grubun iigiincii alt grubu (B.3) 0.72 benzerlik diizeyi
ile ayrilmakta ve 27 ve 119 numarali genotiplerden olusmaktadir. ikinci ana grubun ikinci alt
grubu (B.2) 0.71 benzerlik diizeyi ile iki alt gruba (B.2.1 ve B.2.2) ayrilmaktadir. B.2.1 alt
grubu 52, 194 ve 196 numarali genotiplerden olugsmaktadir. B.2.2 alt grubu ise 34 (2, 3, 12,
15, 19, 35, 36, 38, 39, 48, 49, 53, 66, 68, 79, 87, 91, 97, 120, 137, 138, 140, 147, 168, 175,
184, 198, 224, 235, 238, 341, 358, 365 ve G11) adet genotipten olugsmaktadir.
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Sekil 17. 96 Karpuz Hattinda DICE Benzerlik Indeksinden Yararlanilarak Olusturulan
UPGMA Dendrogrami.

35



2.an
agru

1.an

i 4 (1K 075 1]

Creft
Sekil 18. 96 Karpuz Cesidinde Yapilan Korelasyona Dayali Markir Dendograma.

3.4. 96 Genotip i¢in Yapilan Temel Bilesenler Analizinin Degerlendirilmesi
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Temel bilesenler analizini (PCA) yaparken kiimeleme analizlerinde kullanilan
benzerlik matriksinden yararlaniimistir. Iki boyutlu ve ii¢c boyutlu grafik NTSYS programinin
kullanilmasiyla olusturulmustur (Sekil 3.16 ve 3.17). 259 ornekte ii¢ gruba ayrilan iki ve {i¢
boyutlu grafikte birbirine yakin olan genotipler elenince gruplar dagilmis ve bireyler
birbirinden ayrilmistir. Bu sonug bize secilen hatlarin IH ¢alismasinda kullanilabilecegini,
benzer bireyler ve ¢ok farkli bireylerin ayrildigini géstermektedir.
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Sekil 19. 96 karpuz cesidinde SRAP, RAPD ve ISSR analizlerinde elde edilmis verilerle

yapilan temel bilesenler analizi sonucu elde edilen iki boyutlu grafik.

3.5. TH Amaciyla STRUCTURE, TASSEL ve SAS Programlar fle Yapilan Analizler
96 Karpuz Genotiplerinin Populasyonlara Olan Uyelik Katsayilar

Uyelik katsayis1 0.80 ve iistii olan bireyler saf bireylerdir. 0.79 ve alt1 bireyler hibrid olarak
degerlendirilmektedir. 68 adet birey 0.80 ve istii iiyelik katsayisina sahip ve saf bireylerdir.
Kalan 28 adet birey hibrit olarak degerlendirilir. Saf olan bireyler; 2, 3, 9, 12, 15, 19, 21, 28,
29, 36, 38, 39, 40, 41, 42, 46, 47, 48, 49, 52, 53, 56, 59, 66, 68, 78, 79, 80, 82, 84, 87, 89, 90,
91, 97, 109, 114, 116, 120, 136, 147, 159, 163, 167, 168, 171, 175, 182, 184, 190, 193, 196,
198, 208, 209, 212, 217, 224, 235, 238, 275, 276, 308, 341, 348, 358, 365 ve G11°dir.
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3.6. Molekiiler markir-karakter iliski analizi (IH)

Calisilan karakterlerle polimorfik bantlarin iligkisini hesaplamak i¢in STRUCTURE
programinda olusturulan Q matrix, morfolojik veri ve molekiiler markir verisi kullanilarak,
TASSEL programindaki ‘fixed effect general linear model’ yardimiyla analiz yapilmistir.
Markir-karakter iligkisinin kabul edilebilir olabilmesi i¢in 6nem degerinin 0.05 veya altinda
olmast aranmustir (P<0.05). Ancak ¢ok az sayida markir i¢in yeterli markir bulunamadigi
durumlarda bu deger 0.15°e kadar yiikseltilmistir. Her markir ile karakter arasinda ti¢ farkli p
degeri hesaplanmistir. Kiimiilatif R? degerini hesaplamak i¢in TASSEL GLM- Q analizinde
onemli bulunan markirlar SAS programinda ileri ve geri Stepwise Regresyon analizine tabi

tutulmustur.
3.6.1. Yandal Sayis1 Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Yandal sayisi agisindan 6-10 adet araliginda yer alan birey sayis1 6, 11-15 adet
araliginda yer alan birey sayist 64 ve 16-20 adet araliginda yer alan birey sayist 21 olarak
tespit edilmistir. Yandal sayis1 verileri can egrisi seklinde dagilim gdstermistir. Yandal
sayisinin kantitatif yani ¢ok gen tarafindan kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM
secenegi kullanarak populasyon yapisi dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 5
adet isaretleyici yandal sayisi agisindan %35 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde 6nemli
bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine
alinmis ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya daha diisiik) 4 lokus yandal sayisi

acisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.6. Yandal sayis1 a¢isindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vaxgll;g:)rlglugu Gozlem sayisi1 | Ortalama+SH
Intercept 18.00 1.31 - - -
EM3-MEA4.700 -0.85 0.52 0 23 15.6+2.33
- 1 63 14.1+3.11
OPNO06.780 -2.66 1.18 0 3 18+2.64
- 1 88 14.3+2.98
OPNO06.630 1.16 0.57 0 74 14.2+2.79
- 1 17 15.7£3.75
POGP10.920 -1.72 0.57 0 15 15.9+3.49
- 1 75 14.7+2.88
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Modelimizin intercept degeri 18.00 olarak hesaplanmistir. EM3-ME4.700 markir1 23
kez yok olarak gézlemlenirken, 63 kez var olarak gozlemlenmistir. OPN06.780 markir1 3 kez
yok olarak gozlemlenirken, 88 kez var olarak gézlemlenmistir. OPN06.630 markir1 74 kez
yok olarak gozlemlenirken, 17 kez var olarak gézlemlenmistir. POGP10.920 markir1 15 kez
yok olarak gozlemlenirken, 75 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda

yandal sayis1 agisindan varyasyonun %10’unu agiklamistir.

3.6.2. Bitkideki Toplam Meyve Adedi Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Bitkideki toplam meyve adedi sayisi agisindan 2 adet araliginda yer alan birey sayisi
1, 3 adet araliginda yer alan birey sayis1 1, 4 adet araliginda yer alan birey sayist 7, 5 adet
araliginda yer alan birey sayis1 10, 6 adet araliginda yer alan birey sayist 15, 7 adet aralifinda
yer alan birey sayis1 20, 8 adet araliginda yer alan birey sayist 16, 9 adet araliginda yer alan
birey sayist 10, 10 adet araliginda yer alan birey sayis1 8, 11 adet araliginda yer alan birey
sayist 2 ve 12 adet araliginda yer alan birey sayisi 1 olarak tespit edilmistir. Bitkideki toplam
meyve adedi sayisi acisindan veriler ¢an egrisi seklinde dagilim gostermistir. TASSEL
programinda GLM secenegi kullanarak populasyon yapisi dikkate alinarak yapilan varyans
analizi sonucunda 10 adet isaretleyici bitkideki toplam meyve adedi sayisi agisindan %5 veya
daha diisiik alfa degeri diizeyinde 6nemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS
programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya

daha diisiik) 3 lokus toplam meyve adedi agisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.7. Toplam meyve adedi agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall'\l/fg:;)lf:;glugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 5.28 0.64

EM3-ME4-700 1.01 0.52 0 23 6.56+2.38
- 1 63 7.53+1.96
OPNO06.630 1.03 0.59 0 74 7.08+2.05
- 1 17 8.17+2.06
HVH(CA),T.470 1.31 0.62 0 17 6.11+2.02
- 1 69 7.62+2.03

Modelimizin intercept degeri 5.28 olarak hesaplanmistir. EM3-ME4.700 markir1 23
kez yok olarak gozlemlenirken, 63 kez var olarak gozlemlenmistir. OPN06.630 markir1 74
kez yok olarak gozlemlenirken, 17 kez var olarak gozlemlenmistir. HVH(CA)7T.470 markir1
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17 kez yok olarak gozlemlenirken, 69 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik

populasyonda meyve adedi agisindan varyasyonun %15’ini agiklamistir.

3.6.3. Bitkideki Toplam Meyve Agirhg1 Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon
Analizi

Bitkideki toplam meyve agirligr acisindan 4-8 kg aralifinda yer alan birey sayisi 2,
8.01-12 kg araliginda yer alan birey sayist 4, 12.01-16 kg araliginda yer alan birey sayis1 24,
16.01-20 kg araliginda yer alan birey sayis1 30, 20.01-24 kg aralifinda yer alan birey sayisi
18, 24.01-28 kg araliginda yer alan birey sayis1 8 ve 28.01-32 kg araliginda yer alan birey
sayist 5 olarak tespit edilmistir. Bitkideki toplam meyve agirlig1 verileri ¢an egrisi seklinde
dagilim gostermistir. TASSEL programinda GLM secenegi kullanarak populasyon yapisi
dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 5 adet isaretleyici bitkideki toplam meyve
agirhign agisindan %35 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde énemli bulunmustur. Onemli
olan bu isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon
sonucu alfa degerinde (%5 veya daha diisikk) 6 lokus bitkideki toplam meyve agirligi

acisindan modelimizde yer almigtir.

Cizelge 3.8. Toplam meyve agirligi agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.
Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall“\l/fgll;l;::iglugu Gozlem sayis1 | Ortalama+SH
Intercept 13.39 3.67
EM5-ME2.1300 2.89 1.11 0 59 18+4.74
- 1 31 21.48+4.82
EM14-ME11.800 6.44 3.31 0 2 11.5£7.77
- 1 89 19.44+4 .84
EM1-ME9.390 -2.06 1.10 0 60 19.7+£5.37
- 1 28 18.14+3.95
EM9-ME1.720 -2.27 1.28 0 19 21.47+4.55
- 1 70 18.52+4.95
HVH(CA),T.470 3.97 1.31 0 17 17+6.82
- 1 69 19.59+4.41
POGP10.920 -3.10 1.43 0 15 22.06+4.36
- 1 75 18.73+4.94

Modelimizin intercept degeri 13.39 olarak hesaplanmistir. EM5-ME2.1300 markir1 59
kez yok olarak gozlemlenirken, 31 kez var olarak gézlemlenmistir. EM14-ME11.800 markir1
2 kez yok olarak gozlemlenirken, 89 kez var olarak gozlemlenmistir. EM1-ME9.390 markir1
60 kez yok olarak gozlemlenirken, 28 kez var olarak gézlemlenmistir. EM9-ME1.720 markir
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19 kez yok olarak goézlemlenirken, 70 kez var olarak gozlemlenmistir. HVH(CA);T.470
markir1 17 kez yok olarak gozlemlenirken, 69 kez var olarak gozlemlenmistir. POGP10.920
markir1 15 kez yok olarak gozlemlenirken, 75 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik

populasyonda adet acisindan varyasyonun %32’sini agiklamistir.

3.6.4. Ortalama Meyve Agirhgi A¢isindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Ortalama meyve agirhigi agisindan 1-2 kg araliginda yer alan birey sayis1 8, 2.01-3 kg
araliginda yer alan birey sayist 57, 3.01-4 kg araliginda yer alan birey sayist 20, 4.01-5 kg
araliginda yer alan birey sayist 5 ve 5.01-6 kg araliginda yer alan birey sayisi 1 olarak tespit
edilmistir. Ortalama meyve agirlig1 verileri ¢an egrisi seklinde dagilim gdstermistir. TASSEL
programinda GLM secenegi kullanarak populasyon yapisi dikkate alinarak yapilan varyans
analizi sonucunda 9 adet isaretleyici ortalama meyve agirlig1 agisindan %5 veya daha diisiik
alfa degeri diizeyinde énemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS programinda
geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya daha diigiik)

5 lokus ortalama meyve agirlig1 acisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.9. Ortalama meyve agirli1 agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall'\l/fgll}l;::iglugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 2.77 0.34
EM12-ME13.500 -0.46 0.18 0 23 3.21+0.99
- 1 68 2.64+0.66
EM7-ME2.410 -0.92 0.36 0 87 2.82+0.79
- 1 4 240
OPN14.750 -0.34 0.16 0 50 2.94+0.89
- 1 41 2.6+0.62
OPEQ7.850 0.61 0.32 0 6 2.16+0.4
- 1 82 2.8442.84
POGP5.560 2.08 0.70 0 86 2.81+0.8
- 1 2 340

Modelimizin intercept degeri 2.77 olarak hesaplanmistir. EM12-ME13.500 markir1 23
kez yok olarak gozlemlenirken, 68 kez var olarak gézlemlenmistir. EM7-ME2.410 markir1 87
kez yok olarak gézlemlenirken, 4 kez var olarak gozlemlenmistir. OPN14.750 markir1 50 kez

yok olarak gozlemlenirken, 41 kez var olarak gozlemlenmistir. OPE07.850 markir1 6 kez yok
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olarak gozlemlenirken, 82 kez var olarak gozlemlenmistir. POGP5.560 markirt 86 kez yok
olarak gozlemlenirken, 2 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda ortalama

meyve agirhigi agisindan varyasyonun %31’°ini agiklamistir.

3.6.5. Meyvede Cizgilerin Varhg@ Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Meyvede cizgilerin varlig1 agisindan var aralifinda yer alan birey sayisi 32 ve yok
araliginda yer alan birey sayisi 60 olarak tespit edilmistir. Cizgi varlig1 tek gen tarafindan
kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM segenegi kullanarak populasyon yapisi
dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 7 adet isaretleyici meyvede ¢izgi varligi
agisindan %5 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde énemli bulunmustur. Onemli olan bu
isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa
degerinde (%5 veya daha diisiik) 1 lokus meyvede ¢izgi varligi agisindan modelimizde yer

almistir.

Cizelge 3.10. Meyvede ¢izgilerin varlig1 a¢isindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall‘\l/fgll/.)lf:)ﬁlugu Gozlem sayis1 | Ortalama+SH
Intercept 0.33 0.05
EM4-ME5.1250 1.68 0.47 0 89 0.33+0.47
- 1 1 24-

Modelimizin intercept degeri 0.33 olarak hesaplanmigtir. EM4-MES5.1250 markir1 89
kez yok olarak gozlemlenirken, 1 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda

¢izgi durumu agisindan varyasyonun %14’linli agiklamistir.

3.6.6. Cizgi Genisligi Acisindan Karakterizasyon

Cizgi genisli agisindan 2-4 cm araliginda yer alan birey sayis1 5, 4.1-6 cm araliginda
yer alan birey sayist 2, 6.1-8 cm araliginda yer alan birey sayist 9, 8.1-10 cm araliginda yer
alan birey sayist 12, 10.1-12 cm araliginda yer alan birey sayis1 9, 12.1-14 cm araliginda yer
alan birey sayis1 4, 14.1-16 cm aralifinda yer alan birey sayis1 2, 16.1-18 cm aralifinda yer
alan birey sayis1 0 ve 18.1-20 cm araliginda yer alan birey sayist 1 olarak tespit edilmistir.
Cizgi genisligi verileri ¢an egrisi seklinde dagilim gostermistir. Cizgi genisligi kantitatif yani
cok gen tarafindan kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM secenegi kullanarak

populasyon yapist dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 8 adet isaretleyici
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meyvede c¢izgi genisligi acgisindan %5 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde Onemli
bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine
alinmis ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya daha diisiik) 5 lokus meyvede ¢izgi

genisligi agisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.11. Meyvede ¢izgilerin genisligi agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall'\l/fgll}l;:)rlglugu Gozlem sayis1 | Ortalama+SH
Intercept 0.55 251 - - -
EM3-ME4.1500 -2.56 0.84 0 20 11.31£3.38
- 1 18 7.42+£2.41
EM3-ME4.1000 2.45 111 0 5 6.98+2.87
- 1 29 9.97+3.44
OPNO06.780 8.02 2.35 0 2 6,78+5.39
- 1 36 9.62+3.44
EM14-ME12.510 -1.73 0.84 0 22 10.89+3.16
- 1 16 7.5243.1
POGP12.1600 8.98 2.35 0 35 9.15+3.17
- 1 1 19.67+-

Modelimizin intercept degeri 0.55 olarak hesaplanmistir. EM3-ME4.1500 markir1 20
kez yok olarak gozlemlenirken, 18 kez var olarak gézlemlenmistir. EM3-ME4.1000 markirt 5
kez yok olarak gézlemlenirken, 29 kez var olarak gozlemlenmistir. OPN06.780 markir1 2 kez
yok olarak gozlemlenirken, 36 kez var olarak gozlemlenmistir. EM14-ME12.510 markir1 22
kez yok olarak gozlemlenirken, 16 kez var olarak gézlemlenmistir. POGP12.1600 markir1 35
kez yok olarak gozlemlenirken, 1 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda

cizgi genisligi agisindan varyasyonun %68’°1ini agiklamistir.

3.6.7. Erselik Cicek Durumu Agisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Erselik ¢icek durumu agisindan var araliginda yer alan birey sayis1 18, yok aralifinda
yer alan birey sayis1 72 olarak tespit edilmistir. Erselik ¢icek durumu tek gen tarafindan
kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM segenegi kullanarak populasyon yapisi
dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 20 adet isaretleyici erselik ¢icek durumu
acisindan %35 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde énemli bulunmustur. Onemli olan bu

isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa

43




degerinde (%5 veya daha diisiik) 6 lokus erselik ¢igek durumu agisindan modelimizde yer

almstir.

Cizelge 3.12. Erselik ¢icek durumu agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall‘\l/fgll;l;:)rlglugu Gozlem sayis1 | Ortalama+SH
Intercept 0.56 0.20
EM14-ME13.1400 -0.36 0.10 0 75 0.86+0.34
- 1 15 0.46+0.51
EM4-ME5.1750 0.34 0.17 0 4 0.2540.5
- 1 84 0.82+0.38
0OPS09.1800 0.23 0.09 0 21 0.57+0.5
- 1 69 0.86+0.33
EM3-ME1.1300 -0.28 0.08 0 20 1+0
- 1 70 0.74+0.44
EM3-ME2.600 0.14 0.08 0 30 0.63+0.49
- 1 60 0.88+0.32
OPN18.910 -0.25 0.08 0 62 0.88+0.31
- 1 25 0.64+0.48

Modelimizin intercept degeri 0.56 olarak hesaplanmistir. EM14-ME13.1400 markir1
75 kez yok olarak gozlemlenirken, 15 kez var olarak gozlemlenmistir. EM4-MES5.1750
markirt 4 kez yok olarak gozlemlenirken, 84 kez var olarak gozlemlenmistir. OPS09.1800
markirt 21 kez yok olarak gozlemlenirken, 69 kez var olarak gozlemlenmistir. EM3-
ME1.1300 markir1 20 kez yok olarak gozlemlenirken, 70 kez var olarak goézlemlenmistir.
EM3-ME2.600 markir1 30 kez yok olarak gozlemlenirken, 60 kez var olarak gézlemlenmistir.
OPN18.910 markirt 62 kez yok olarak gozlemlenirken, 25 kez var olarak gézlemlenmistir. Bu

ozellik populasyonda erselik ¢icek durum agisindan varyasyonun %47’sini agiklamistir.

3.6.8. Meyvede Kabuk Kalinhig1 Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Meyvede kabuk kalinlig1 acisindan 10-12 mm araliginda yer alan birey sayis1 34, 12.1-
14 mm araliginda yer alan birey sayist 37, 14.1-16 mm araliginda yer alan birey sayis1 16 ve
16.1-18 mm araliginda yer alan birey sayisi 4 olarak tespit edilmistir. Meyvede kabuk
kalinlig1 verileri can egrisi seklinde dagilim gostermistir. Meyvede kabuk kalinligr kantitatif
yani ¢ok gen tarafindan kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM sec¢enegi
kullanarak populasyon yapisi dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 8 adet
isaretleyici meyvede kabuk kalinlig1 agisindan %35 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde

onemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon
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analizine alinmig ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya daha diisiik) 3 lokus

meyvede kabuk kalinlig1 modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.13. Meyvede kabuk kalinlig1 agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall'\l/fgll})lf(l)ﬁlugu Gozlem sayis1 | Ortalama+SH
Intercept 13.69 0.45 - - -
EM13-ME7.410 1.06 0.30 0 54 12.68+1.51
- 1 34 13.32+£1.92
EM11-ME2.1250 -1.32 0.44 0 10 14.63£2.35
- 1 78 12.78+1.41
EM14-ME12.510 -0.55 0.30 0 48 13.23+1.84
- 1 43 12.65+1.57

Modelimizin intercept degeri 13.69 olarak hesaplanmistir. EM13-ME7.410 markir1 54

kez yok olarak gdézlemlenirken, 34 kez var olarak gézlemlenmistir. EM11-ME2.1250 markir1

10 kez yok olarak gozlemlenirken, 78 kez var olarak gozlemlenmistir. EM14-ME12.510

markirt 48 kez yok olarak gozlemlenirken, 43 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik

populasyonda kabuk kalinlig1 agisindan varyasyonun %26’sin1 agiklamistir.

3.6.9. Meyve Kabugu Zemin Rengi Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Meyve kabugu zemin rengi acisindan agik yesil renk arali§inda yer alan birey sayisi 6,

yesil renk araliginda yer alan birey sayisit 83 ve koyu yesil renk araliginda yer alan birey

sayist 2 olarak tespit edilmistir. Meyve kabugu zemin rengi verileri can egrisi seklinde

dagilim gostermistir.

Cizelge 3.14. Meyve kabuk zemin rengi agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall“\l/fgll;;:)l;?ugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 0.37 0.33 - - -
EM11-ME5.320 -0.45 0.13 0 84 1.97+0.26
- 1 3 1.66+0.57
EM1-ME4.290 1.00 0.22 0 2 1.5+0.7
- 1 89 1.96+0.27
EM15-ME13.280 1.00 0.22 0 1 1+-
- 1 90 1.96+0.27
EM11-ME2.500 -0.36 0.11 0 5 2.24+0.44
- 1 83 1.93+0.28
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Meyve kabugu zemin rengi kantitatif, yani ¢ok gen tarafindan kontrol edilmektedir.
TASSEL programinda GLM segenegi kullanarak populasyon yapist dikkate alinarak yapilan
varyans analizi sonucunda 4 adet isaretleyici meyve kabuk zemin rengi agisindan %5 veya
daha diisiik alfa degeri diizeyinde onemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS
programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya
daha diisiik) 4 lokus meyve kabuk zemin rengi agisindan modelimizde yer almistir.
Modelimizin intercept degeri 0.37 olarak hesaplanmistir. EM11-MES5.320 markir1 84 kez yok
olarak gbzlemlenirken, 3 kez var olarak gozlemlenmigtir. EM1-ME4.290 markir1 2 kez yok
olarak gozlemlenirken, 89 kez var olarak gozlemlenmistir. EM15-ME13.280 markirt 1 kez
yok olarak gézlemlenirken, 90 kez var olarak gézlemlenmistir. EM11-ME2.500 markir1 5 kez
yok olarak gozlemlenirken, 83 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda

kabuk zemin rengi agisindan varyasyonun %46’sin1 agiklamistir.

3.6.10. Meyve Agirhg1 Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Meyve agirligr acisindan 1500-2000 g araliginda yer alan birey sayis1 8, 2000.1-2500
g araliginda yer alan birey sayist 25, 2500.1-3000 g aralifinda yer alan birey sayisi 26,
3000.1-3500 g araliginda yer alan birey sayis1 18, 3500.1-4000 g araliginda yer alan birey
sayis1 9, 4000.1-4500 g araliginda yer alan birey sayis1 3, 4500.1-5000 g araliginda yer alan
birey sayist 1 ve 5500-5800 g aralifinda yer alan birey sayis1 1 olarak tespit edilmistir. Meyve
agirlig: verileri can egrisi seklinde dagilim gostermistir. Meyve agirligi kantitatif yani cok gen
tarafindan kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM seg¢enegi kullanarak populasyon
yapist dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 4 adet isaretleyici meyve agirligi
acisindan %5 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde énemli bulunmustur. Onemli olan bu
isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa

degerinde (%5 veya daha diisiik) 2 lokus meyve agirligi agisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.15. Meyve agirligi agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall‘\l/:gll}l;:)li:;lugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 3573.41 171.11
EM12-ME13.500 -677.90 171.55 0 22 3321.6+981.08
- 1 68 2760.83+£756.36
(GA)gYG.1000 -376.58 150.72 0 32 3150.5+882.2
- 1 57 2759.8+806.9
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Modelimizin intercept degeri 3573.42 olarak hesaplanmistir. EM12-ME13.500 markir1
22 kez yok olarak gbézlemlenirken, 68 kez var olarak gozlemlenmistir. (GA)gYG.1000 markirt
32 kez yok olarak gozlemlenirken, 57 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik

populasyonda meyve agirlig1 agisindan varyasyonun %22 ’sini agiklamistir.

3.6.11. Meyve Capi A¢isindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Meyve cap1 agisindan 10-12 cm aralifinda yer alan birey sayis1 1, 12.1-14 cm
araliginda yer alan birey sayist 1, 14.1-16 cm araliginda yer alan birey sayis1 22, 16.1-18 cm
araliginda yer alan birey sayis1 50, 18.1-20 cm aralifinda yer alan birey sayist 15 ve 20.1-22
cm araliginda yer alan birey sayis1 2 olarak tespit edilmistir. Meyve cap1 verileri ¢an egrisi
seklinde dagilim gostermistir. Meyve ¢ap1 kantitatif yani ¢ok gen tarafindan kontrol
edilmektedir. TASSEL programinda GLM segenegi kullanarak populasyon yapisi dikkate
aliarak yapilan varyans analizi sonucunda 5 adet isaretleyici meyve ¢api agisindan %5 veya
daha diisiik alfa degeri diizeyinde 6nemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS
programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya

daha diisiik) 5 lokus meyve ¢ap1 agisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.16. Meyve ¢api agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Val!\l/llgll;)lf:;glugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 17.69 1.03
EM11-ME5.730 0.64 0.35 0 17 16.9+1.67
1 70 17.3£1.5
EM12-ME13.500 -1.09 0.34 0 22 17.84+1.53
1 68 17+1.55
EM6-ME9.600 -1.57 0.76 0 4 18.34+0.95
1 86 17.15+1.58
OPE07.850 1.62 0.54 0 6 15.3£2.27
1 81 17.35+1.45
(GA)gYG.1000 -0.56 0.31 0 32 17.55+1.38
1 57 16.99+1.66

Modelimizin intercept degeri 17.69 olarak hesaplanmistir. EM11-MES5.730 markir1 17
kez yok olarak gozlemlenirken, 70 kez var olarak gozlemlenmistir. EM12-ME13.500 markir1
22 kez yok olarak gozlemlenirken, 68 kez var olarak gézlemlenmistir. EM6-ME9.600 markir1
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4 kez yok olarak gozlemlenirken, 86 kez var olarak gozlemlenmistir. OPE07.850 markir1 6
kez yok olarak gozlemlenirken, 81 kez var olarak gozlemlenmistir. (GA)sY G.1000 markir1 32
kez yok olarak gozlemlenirken, 57 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda

kabuk zemin rengi agisindan varyasyonun %32’sini agiklamistir.
3.6.12. Meyve Yiiksekligi Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Meyve yiiksekligi ag¢isindan 12-16 cm araliginda yer alan birey sayis1 18, 16.1-20 cm
araliginda yer alan birey sayis1 63, 20.1-24 cm araliginda yer alan birey sayis1 8 ve 24.1-28
cm araliginda yer alan birey sayist 1 olarak tespit edilmistir. Meyve yiiksekligi verileri ¢an
egrisi seklinde dagilim gostermistir. Meyve yiiksekligi kantitatif yani ¢ok gen tarafindan
kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM secenegi kullanarak populasyon yapisi
dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 4 adet isaretleyici meyve yiiksekligi
acisindan %S5 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde 6nemli bulunmustur. Onemli olan bu
isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa
degerinde (%5 veya daha diisiik) 2 lokus meyve yiiksekligi agisindan modelimizde yer

almstir.

Cizelge 3.17. Meyve yiiksekligi agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall’\l/fgll;l;::iglugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 18.66 0.46
EM12-ME13.500 -1.77 0.49 0 22 19.94+3.52
1 68 17.33+1.78
EM16-MES8.700 3.08 0.64 0 74 17.51+1.82
1 13 20.33+4.49

Modelimizin intercept degeri 18.66 olarak hesaplanmistir. EM12-ME13.500 markir
22 kez yok olarak gozlemlenirken, 68 kez var olarak gozlemlenmistir. EM16-ME8.700
markir1 74 kez yok olarak gozlemlenirken, 13 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik

populasyonda meyve yiiksekligi agisindan varyasyonun %44 iinii agiklamistir.

3.6.13. Meyve Et Rengi Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Meyve et rengi agisindan turuncu renk araliginda yer alan birey sayis1 1, koyu pembe
renk araliginda yer alan birey sayis1 2, sar1 renk araliginda yer alan birey sayisi 2, acik pembe

renk araliginda yer alan birey sayisi 3, pembe renk araliginda yer alan birey sayisi1 46, kirmizi
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renk araliginda yer alan birey sayisi 27, beyaz renk araliginda yer alan birey sayisi 6 ve agik
kirmizi renk araliginda yer alan birey sayis1 4 olarak tespit edilmistir. Veyve et rengi verileri
can egrisi seklinde dagilim gostermistir. Meyve et rengi kantitatif yani ¢cok gen tarafindan
kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM secenegi kullanarak populasyon yapisi
dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 12 adet isaretleyici meyve eti sertligi
acisindan %5 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde 6nemli bulunmustur. Onemli olan bu
isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa
degerinde (%5 veya daha diisiik) 6 lokus meyve eti sertligi acisindan modelimizde yer

almistir.

Cizelge 3.18. Meyve eti sertligi acisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall“\l/fgll})l:)liglugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 8.16 0.91 - - -
EM7-ME2.200 -1.83 0.71 0 30 6.03+3.46
- 1 60 4.1£3.02
EM15-ME7.920 1.86 0.80 0 63 4.9+3.28
- 1 28 4.3943.26
EM5-ME13.410 -1.86 0.86 0 72 5.2+3.36
- 1 19 3+2.16
EM9-ME1.720 -2.06 0.77 0 19 6.63+3.11
- 1 70 4.15+3.13
EM11-ME11.410 2.00 0.67 0 63 4.09+3.04
- 1 26 6.23+3.29
OPN18.610 -1.92 0.71 0 35 5.97+3.25
- 1 53 3.834+2.97

Modelimizin intercept degeri 8.16 olarak hesaplanmistir. EM7-ME2.200 markir1 30
kez yok olarak gozlemlenirken, 60 kez var olarak gézlemlenmistir. EM15-ME7.920 markir
63 kez yok olarak gozlemlenirken, 28 kez var olarak gozlemlenmistir. EM5-ME13.410
markir1 72 kez yok olarak gozlemlenirken, 19 kez var olarak gézlemlenmistir. EM9-ME1.720
markirt 19 kez yok olarak gozlemlenirken, 70 kez var olarak gozlemlenmistir. EM11-
ME11.410 markir1 63 kez yok olarak gozlemlenirken, 26 kez var olarak gozlemlenmistir.
OPN18.610 markir1 35 kez yok olarak gézlemlenirken, 53 kez var olarak gézlemlenmistir. Bu

0zellik populasyonda meyve et rengi agisindan varyasyonun %#41’sini agiklamistir.
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3.6.14. S.C.K.M Agisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

S.C.K.M acisindan %?2-3 araliginda yer alan birey sayis1 1, %3.01-4 araliginda yer
alan birey sayis1 3, %4.01-5 araliginda yer alan birey sayis1 25, %5.01-6 araliginda yer alan
birey sayist 27, % 6.01-7 araliginda yer alan birey sayisi 21, %7.01-8 araliginda yer alan birey
sayist 8, %8.01-9 aralifinda yer alan birey sayist 8, %9.01-10 aralifinda yer alan birey sayisi
8 ve %10.01-11 araliginda yer alan birey sayis1 8 olarak tespit edilmistir. SCKM verileri ¢an
egrisi seklinde dagilim gostermistir. SCKM kantitatif bir 6zellik, yani ¢ok gen tarafindan
kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM segenegi kullanarak populasyon yapisi
dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 21 adet isaretleyici SCKM agisindan %5
veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde énemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler
SAS programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5

veya daha diisiik) 5 lokus SCKM agisindan modelimizde yer almigtir.

Cizelge 3.19. SCKM acisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall'\l/fgll}l;::iglugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 5.57 0.44
EM3-ME4.1100 -0.60 0.27 0 54 6.2+1.61
- 1 21 5.6£1.12
OPS09.1800 -0.74 0.30 0 21 7.1£1.62
- 1 70 5.67+1.47
EM1-ME3.2000 0.92 0.34 0 18 5.03+0.98
- 1 72 6.27+1.65
OPE14.1200 0.84 0.26 0 55 5.33+0.94
- 1 36 7.03+1.88
POGP5.1200 2.40 0.99 0 87 5.99+1,6
- 1 1 9.48+-

Modelimizin intercept degeri 5.57 olarak hesaplanmistir. EM3-ME4.1100 markir1 54
kez yok olarak gozlemlenirken, 21 kez var olarak gézlemlenmistir. OPS09.1800 markir1 21
kez yok olarak gozlemlenirken, 70 kez var olarak gozlemlenmistir. EM1-ME3.2000 markir1
18 kez yok olarak gozlemlenirken, 72 kez var olarak gozlemlenmistir. POGP5.1200 markir1
87 kez yok olarak gozlemlenirken, 1 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda

SCKM agisindan varyasyonun %48’ini aciklamistir.
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3.6.15. Tohum Kabugu Zemin Rengi Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Tohum kabugu zemin rengi agisindan siyah islemeli renk aralifinda yer alan birey
sayisi 1, siyah renk araliginda yer alan birey sayis1 31, krem renk araliginda yer alan birey
sayist 32, krem hilum siyah renk araliginda yer alan birey sayis1 3, kahverengi renk araliinda
yer alan birey sayis1 7, siitlii kahve renk araliginda yer alan birey sayis1 10, krem pembe renk
araliginda yer alan birey sayis1 1, krem kenardan siyah renk araliginda yer alan birey sayisi 2,
alacali krem renk araliginda yer alan birey sayisi 1, kizil kahve renk araliginda yer alan birey
sayist 2 ve koyu kahve renk araliginda yer alan birey sayisi1 1 olarak tespit edilmistir. Tohum
kabugi zemin rengi kantitatif yani ¢ok gen tarafindan kontrol edilmektedir. TASSEL
programinda GLM secenegi kullanarak populasyon yapisi dikkate alinarak yapilan varyans
analizi sonucunda 7 adet isaretleyici tohum kabugu zemin rengi agisindan %5 veya daha
diisiik alfa degeri diizeyinde 6nemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS
programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya

daha diisiik) 6 lokus tohum kabugu zemin rengi a¢isindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.20. Tohum kabugu zemin rengi agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall’\l/{g:}l;:)rlglugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 11.59 1.73 - - -
EM3-ME4-700 -1.86 0.80 0 23 6.26+4.67
- 1 63 3.9+£2.95
EM12-ME13.500 -1.54 0.80 0 23 5.86+4.38
- 1 68 3.9543.1
EM5-ME13.410 2.58 0.86 0 72 3.94+2.98
- 1 19 6.31+4.78
EM12-ME1.1500 -1.63 0.69 0 45 5.6+4.3
- 1 44 3.31+2.13
VHVG(TG);.900 -4.54 1.57 0 4 10+6.48
- 1 87 4.1843.18
POGP12.1600 8.95 3.05 0 87 4.29+3.37
- 1 1 16+-

Modelimizin intercept degeri 11.59 olarak hesaplanmistir. EM3-ME4-700 markir1 23
kez yok olarak gozlemlenirken, 63 kez var olarak gozlemlenmistir. EM12-ME13.500 markir1
23 kez yok olarak gozlemlenirken, 68 kez var olarak gozlemlenmistir. EM5-ME13.410

markirt 72 kez yok olarak gozlemlenirken, 19 kez var olarak gozlemlenmistir. EM12-
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ME1.1500 markir1 45 kez yok olarak gozlemlenirken, 44 kez var olarak gozlemlenmistir.
VHVG(TG)7.900 markii 4 kez yok olarak go6zlemlenirken, 87 kez var olarak
gozlemlenmistir. POGP12.1600 markir1 87 kez yok olarak gézlemlenirken, 1 kez var olarak
gozlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda tohum kabugu zemin rengi agisindan varyasyonun

%45’1ni agiklamistir.

3.6.16. Tohum Uzunlugu Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Tohum uzunlugu agisindan 8-9 cm aralifinda yer alan birey sayist 4, 9.01-10 cm
araliginda yer alan birey sayis1 5, 10.01-11 cm araliginda yer alan birey sayist 3, 11.01-12 cm
araliginda yer alan birey sayist 8, 12.01-13 cm araliginda yer alan birey sayist 28, 13.01-14
cm aralifinda yer alan birey sayist 40, 14.01-15 cm araliginda yer alan birey sayist 11 ve
15.01-16 cm araliginda yer alan birey sayis1 2 olarak tespit edilmistir. Tohum uzunlugu
verileri ¢an egrisi seklinde dagilim gostermistir. Tohum uzunlugu kantitatif yani ¢ok gen
tarafindan kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM seg¢enegi kullanarak populasyon
yapisi dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 17 adet isaretleyici tohum uzunlugu
acisindan %S5 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde 6nemli bulunmustur. Onemli olan bu
isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa

degerinde (%5 veya daha diisiik) 6 lokus tohum uzunlugu acisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.21. Tohum uzunlugu acisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall'\l/fgll}l;::iglugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 12.44 0.37 - - -
EM16-ME8.700 -0.82 0.46 0 75 12.84+1.61
- 1 13 11.49+1.66
EM9-ME1.720 1.03 0.40 0 19 11.87£1.96
- 1 70 12.86+1.51
EM14-ME12.510 -0.79 0.29 0 48 12.99+1.77
- 1 43 12.28+1.43
POGP12.540 -3.68 0.90 0 86 12.68+1.57
- 1 2 9.14+1.34
POGP5.1200 -2.86 1.32 0 87 12.66+1.63
- 1 1 9.13+-
POGP4.750 -3.44 1.29 0 90 12.69+1.62
- 1 1 9.19+-
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Modelimizin intercept degeri 12.44 olarak hesaplanmistir. Em16-me8.700 markirt 75
kez yok olarak gozlemlenirken, 13 kez var olarak gozlemlenmistir. Em9-mel.720 markir1 19
kez yok olarak gozlemlenirken, 70 kez var olarak gézlemlenmistir. Em14-me12.510 markir1
48 kez yok olarak gozlemlenirken, 43 kez var olarak gozlemlenmistir. POGP12.540 markir1
86 kez yok olarak gozlemlenirken, 2 kez var olarak gozlemlenmistir. POGP5.1200 markir1 87
kez yok olarak gozlemlenirken, 1 kez var olarak gézlemlenmistir. POGP4.750 markir1 90 kez
yok olarak gozlemlenirken, 1 kez var olarak gézlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda tohum

uzunlugu agisindan varyasyonun %44’ tinii agiklamistir.

3.6.17. Yumurtahgn Tiiyliiliigii A¢isindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Yumurtaligin tiiyliiliigi agisindan seyrek araliginda yer alan birey sayist 1 ve orta
araliginda yer alan birey sayisi 90 olarak tespit edilmistir. TASSEL programinda GLM
secenegi kullanarak populasyon yapist dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 4
adet isaretleyici yumurtaligin tiiyliilligii agisindan %5 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde
onemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon
analizine alinmig ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya daha diisiik) 4 lokus

yumurtaligin tiiyliiliigii acisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.22. Yumurtaligin tiiyliliigi agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall’\l/fgll;l;:)ﬁlugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 2.83 0.04
EM7-ME9.310 0.04 0.04 0 20 2.95+0.22
- 1 71 3+0
EM9-ME1.720 0.05 0.03 0 19 2.94+0.22
- 1 70 3£0
HVH(CA),T.470 0.03 0.04 0 17 2.94+0.24
- 1 3 0+
POGP8.400 0.07 0.03 0 15 2.93+0.25
- 1 76 340

Modelimizin intercept degeri 2.83 olarak hesaplanmistir. EM7-ME9.310 markir1 20
kez yok olarak gézlemlenirken, 71 kez var olarak gozlemlenmistir. EM9-ME1.720 markir1 19
kez yok olarak gozlemlenirken, 70 kez var olarak gozlemlenmistir. HVH(CA);T.470 markir
17 kez yok olarak gozlemlenirken, 3 kez var olarak gozlemlenmistir. POGP8.400 markir1 15
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kez yok olarak gozlemlenirken, 76 kez var olarak gézlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda

tiiyliiliik durumu agisindan varyasyonun %16’s1in1 agiklamistir.

3.6.18. Yumurtalik Cap1 Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Yumurtalik ¢ap1 agisindan 6-8 mm araliginda yer alan birey sayis1 3, 8.1-10 mm
araliginda yer alan birey sayis1 67, 10.1-12 mm araliginda yer alan birey sayis1 20 ve 12.1-14
mm araliginda yer alan birey sayis1 1 olarak tespit edilmistir. Yumurtalik ¢ap1 verileri ¢an
egrisi seklinde dagilim gostermistir. Yumurtalik capr kantitatif yani ¢ok gen tarafindan
kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM secenegi kullanarak populasyon yapisi
dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 8 adet isaretleyici yumurtalik cap1
acisindan %S5 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde 6nemli bulunmustur. Onemli olan bu
isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa

degerinde (%5 veya daha diisiik) 5 lokus yumurtalik ¢ap1 agisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.23. Yumurtalik ¢ap1 agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall“\l/fgll;l;::iglugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 9.81 0.18 - - -
EM11-MES5.1300 2.08 0.77 0 85 9.51+1.01

- 1 1 12+-
EM15-ME13.810 -0.47 0.20 0 16 10.1+1.02
- 1 74 9.44+1
OPH15.810 -0.94 0.31 0 83 9.68+0.89
- 1 7 8.28+1.6
OPA09.500 0.58 0.29 0 83 9.46+0.99
- 1 8 10.5+1.06
POGP4.410 1.42 0.52 0 89 9.5+0.97
- 1 2 12+0

Modelimizin intercept degeri 9.81 olarak hesaplanmistir. EM11-MES5.1300 markir1 85
kez yok olarak gozlemlenirken, 1 kez var olarak gézlemlenmistir. EM15-ME13.810 markir1
16 kez yok olarak gozlemlenirken, 74 kez var olarak gozlemlenmistir. OPH15.810 markir1 83
kez yok olarak gozlemlenirken, 7 kez var olarak gozlemlenmistir. OPA09.500 markir1 83 kez
yok olarak gozlemlenirken, 8 kez var olarak gézlemlenmistir. POGP4.410 markir1 89 kez yok
olarak gozlemlenirken, 2 kez var olarak gézlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda yumurtalik

cap1 acisindan varyasyonun %36’sin1 agiklamistir.
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3.6.19. Yumurtalik Yiiksekligi Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Yumurtalik yiiksekligi agisindan 10-12 mm araliginda yer alan birey sayis1 14, 12.1-
14 mm araliginda yer alan birey sayist 58, 14.1-16 mmm araliginda yer alan birey sayis1 14,
16.1-18 mm araliginda yer alan birey sayis1 3 ve 18.1-20 mm araliginda yer alan birey sayis1 2
olarak tespit edilmistir. Yumurtalik ytliksekligi verileri c¢an egrisi seklinde dagilim
gostermistir. Yumurtalik ytliksekligi kantitatif yani ¢ok gen tarafindan kontrol edilmektedir.
TASSEL programinda GLM seg¢enegi kullanarak populasyon yapisi dikkate alinarak yapilan
varyans analizi sonucunda 10 adet isaretleyici yumurtalik yiiksekligi agisindan %5 veya daha
diisiik alfa degeri diizeyinde 6nemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS
programinda geri regresyon analizine alinmig ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya

daha diisiik) 5 lokus yumurtalik yiliksekligi agisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.24. Yumurtalik yiiksekligi acisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall“\l/fgll;l;:)ﬁlugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 19.11 1.36
EM11-MES5.730 -0.86 0.37 0 17 14.6+3.16
- 1 71 12.9+1.28
EM11-ME5.500 -4.25 1.34 0 1 17+-
- 1 84 13.2+1.89
EM12-ME13.500 -0.64 0.41 0 23 14.242.87
- 1 68 12.9+1.26
OPE14.1200 0.69 0.35 0 55 12.8+1.26
- 1 36 13.8+£2.43
POGP10.920 -0.81 0.39 0 15 14.6+3.11
- 1 75 13+1.41

Modelimizin intercept degeri 19.11 olarak hesaplanmistir. EM11-MES5.730 markir1 17
kez yok olarak gézlemlenirken, 71 kez var olarak gozlemlenmistir. EM11-MES5.500 markir1 1
kez yok olarak gozlemlenirken, 84 kez var olarak gézlemlenmistir. EM12-ME13.500 markir1
23 kez yok olarak gozlemlenirken, 68 kez var olarak gozlemlenmistir. OPE14.1200 markir
55 kez yok olarak gozlemlenirken, 36 kez var olarak gozlemlenmistir. POGP10.920 markir
15 kez yok olarak gozlemlenirken, 75 kez var olarak gdzlemlenmistir. Bu 6zellik

populasyonda yumurtalik yiiksekligi agisindan varyasyonun %38’ini agiklamistir.
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3.6.20. Meyve Eti Sertligi Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

Meyve eti sertligi agisindan 0.5-1 nt aralifinda yer alan birey sayis1 2, 1.01-1.5 nt
araliginda yer alan birey sayis1 56, 1.51-2 nt araliginda yer alan birey sayis1 24, 2.01-2.5 nt
araliginda yer alan birey sayist 6 ve 2.51-3 nt aralifinda yer alan birey sayis1 3 olarak tespit
edilmistir. Meyve eti sertli§i verileri ¢an egrisi seklinde dagilim gostermistir. Meyve eti
sertligi kantitatif yani ¢ok gen tarafindan kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM
secenegi kullanarak populasyon yapisi dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 12
adet isaretleyici meyve eti sertligi acgisindan %5 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde
onemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon
analizine alinmig ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya daha diisiik) 4 lokus meyve

eti sertligi agisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.25. Meyve eti sertligi acisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall'\l/fgll/.)lf:)liglugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 2.81 0.36 - - -
EM15-ME7.920 -0.33 0.11 0 63 1.51+0.34
- 1 28 1.29+0.25
EM6-ME9.600 -0.62 0.26 0 4 1.93+0.59
- 1 87 1.42+0.3
POGP12.300 1.56 0.47 0 87 1.4240.32
- 1 2.07+-
POGP3.3100 -0.75 0.36 0 2 2.17+0.57
- 1 86 1.42+0.31

Modelimizin intercept degeri 2.81 olarak hesaplanmistir. EM15-ME7.920 markir1 63
kez yok olarak gozlemlenirken, 28 kez var olarak gézlemlenmistir. EM6-ME9.600 markir 4
kez yok olarak gézlemlenirken, 87 kez var olarak gozlemlenmistir. POGP12.300 markir1 87
kez yok olarak gozlemlenirken, 1 kez var olarak gézlemlenmistir. POGP3.3100 markir1 2 kez
yok olarak gozlemlenirken, 86 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda

meyve eti sertligi acisindan varyasyonun %33 iinii agiklamistir.
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3.6.21. iIk Ciceklenme Zamam Acisindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

[k ¢igeklenme zamani agisindan 47-50 giin araliginda yer alan birey sayis1 8, 50.01-53
giin araliginda yer alan birey sayis1 52, 53.01-56 giin araliginda yer alan birey sayis1 30 ve
56.01-59 giin araliginda yer alan birey sayis1 1 olarak tespit edilmistir. Ilk ¢iceklenme zamani
verileri ¢an egrisi seklinde dagilim gostermistir. ilk ¢igeklenme zamani kantitatif yani ¢ok gen
tarafindan kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM segenegi kullanarak populasyon
yapist dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 13 adet isaretleyici ilk ¢igeklenme
zamani agisindan %35 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde énemli bulunmustur. Onemli
olan bu isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon analizine alinmis ve eliminasyon
sonucu alfa degerinde (%S5 veya daha diisiik) 3 lokus ilk ciceklenme zamani agisindan

modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.26. i1k ¢igeklenme zamani agisindan regresyon analiz gizelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall'\l/fgll/.)lf:)liglugu Gozlem sayisi | Ortalama+SH
Intercept 47.95 2.09
EM8-ME9.920 -16.91 3.00 0 86 52.76+1.94
1 5 53+1.78
EM11-ME7.320 -28.69 3.11 0 88 52.73+1.93
1 3 54 £1.73
EM7-ME9.310 6.57 2.24 0 20 52.60+2.13
1 71 52.83+1.88

Modelimizin intercept degeri 47.95 olarak hesaplanmistir. EM8-ME9.920 markir1 86
kez yok olarak gézlemlenirken, 5 kez var olarak gézlemlenmistir. EM11-ME7.320 markir1 88
kez yok olarak gézlemlenirken, 3 kez var olarak gozlemlenmistir. EM7-ME9.310 markir1 20
kez yok olarak gozlemlenirken, 71 kez var olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda

meyve eti sertligi agisindan varyasyonun %88’ini agiklamistir.

3.6.22. %50 Ciceklenme Zamani A¢isindan Karakterizasyon ve Regresyon Analizi

%350 g¢iceklenme zamani acisindan 51-54 gilin araliginda yer alan birey sayis1 12,
54.01-57 giin araliginda yer alan birey sayis1 47, 57.01-60 giin araliginda yer alan birey sayis1
28 ve 60.01-63 giin araliginda yer alan birey sayisi 3 olarak tespit edilmistir. %50 ¢igeklenme

zamani verileri ¢an egrisi seklinde dagilim gostermistir. %50 ¢igeklenme zamani kantitatif

57




yani c¢ok gen tarafindan kontrol edilmektedir. TASSEL programinda GLM secenegi
kullanarak populasyon yapisi dikkate alinarak yapilan varyans analizi sonucunda 13 adet
isaretleyici %50 c¢igeklenme zamani agisindan %5 veya daha diisiik alfa degeri diizeyinde
onemli bulunmustur. Onemli olan bu isaretleyiciler SAS programinda geri regresyon
analizine alinmis ve eliminasyon sonucu alfa degerinde (%5 veya daha diisiik) 6 lokus %50

ciceklenme zamani acgisindan modelimizde yer almistir.

Cizelge 3.27. %50 ciceklenme zamani agisindan regresyon analiz ¢izelgesi.

Degisken Tahmin edilen deger | Standart hata Vall'\l/:gll})l:)l;;lugu Gozlem sayis1 | Ortalama+SH
Intercept 13.95 6.81 - - -
EM14-ME13.280 18.98 4.36 0 4 55.75+2.98
- 1 79 56.53+1.97
EM5-ME2.250 12.47 4.68 0 1 56+-
- 1 89 56.52+2.20
EM1-ME10.250 -23.07 4.81 0 89 56.52+2.20
- 1 1 56+-
EM1-ME9.290 15.18 3.06 0 19 56.57£1.60
- 1 69 56.53+2.28
OPP141.750 -22.39 3.85 0 89 56.50+2.20
- 1 1 58+-
OPN16.1000 -6.61 2.67 0 65 56.52+2.10
- 1 25 56.52+2.45

Modelimizin intercept degeri 13.95 olarak hesaplanmistir. EM14-ME13.280 markir1 4
kez yok olarak gozlemlenirken, 79 kez var olarak goézlemlenmistir. EM5-ME2.250 markirt 1
kez yok olarak gozlemlenirken, 89 kez var olarak gozlemlenmistir. EM1-ME10.250 markir1
89 kez yok olarak gozlemlenirken, 1 kez var olarak gozlemlenmistir. EM1-ME9.290 markir1
19 kez yok olarak gozlemlenirken, 69 kez var olarak gozlemlenmistir. OPP141.750 markir
89 kez yok olarak gozlemlenirken, 1 kez var olarak gézlemlenmistir. OPN16.1000 markir1 65
kez yok olarak gozlemlenirken, 25 kez var olarak gézlemlenmistir. Bu 6zellik populasyonda

meyve eti sertligi agisindan varyasyonun %81 ini agiklamistir.

3.7. Regresyon Analizleri Ozeti

Calisma kapsaminda 22 karpuz karakteri yoniinden arazide bitkilerin performans: gézlenmis
ve aynit bitkilerin belirlenen DNA markirlar1 yoniinden profilleri de ortaya konmustur.

Yapilan karakter-markir regresyon analizleri sonucunda olusturulan 22 adet molekiiler markir
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modeli, sec¢ilen Oonemli karakterleri agisindan goriilen varyasyonun %10 ile 88 arasinda

degisen oranlarini agiklayabilmistir.

Cizelge 3.28. Belirlenen 22 karakter agisindan analiz edilen markir-karakter regresyon analiz
sonugclari.

No Ozellik LolfFlasSS(;ym Lokg;\ Ssay1s1 Var;(l)zsyon
1 [Yandal Sayisi 8 4 10%
2  |Toplam Meyve Adedi 7 3 15%
3 [Toplam Meyve Agirligi 7 6 32%
4 |Ortalama Meyve Agirligi 8 5 31%
5 |Meyvede Cizgilerin Varligi 1 1 14%
6 |Meyvede Cizgilerin Genisligi 7 5 68%
7  |Erselik Cigek Durumu 9 6 47%
8 |Meyvede Kabuk Kalinlig1 7 3 26%
9 |Meyve Kabugu Zemin Rengi 5 4 46%
10 Meyve Agirligi 5 2 22%
11 Meyve Cap1 6 5 32%
12 |Meyve Yiiksekligi 6 2 44%
13 [Meyve Et Rengi 13 6 41%
14 |[SCKM 16 5 48%
15 [Tohum Kabugu Zemin Rengi 10 6 45%
16 |Tohum Uzunlugu 10 6 44%
17 [Yumurtaligin Tiyliliigi 5 4 16%
18 [Yumurtalik Cap1 9 5 36%
19 [Yumurtalifin Yiiksekligi 6 5 38%
20 Meyve Eti Sertligi 6 4 33%
21 |ilk Cigeklenme Zamani 5 3 88%
22 %50 Cigeklenme Zamani 7 6 81%

3.8. Markirlarin Korelasyon Analizleri

Yukarida regresyon analizlerinde yer alan markirlarin tamami baglantt olup

olmadigin1 anlamak i¢in korelasyon analizine tabi tutulmustur. Sadece birkag tanesi %5 veya
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1 diizeyinde 6nemli p degeri vermis ancak bunlarin da r degerleri ¢ok diisiik ¢ikmistir. Bu
markirlarin birbirlerinden uzak kromozom bdélgelerinde bulundugu anlamaimna gelmektedir.
Herhangi bir karakter agisindan markirlar arasinda korelasyon olup olmadiginmi tespit
edebilmek amaciyla SAS programindan yararlanilmistir. Her karakter i¢in iliskili markirlar
arasinda korelasyon analizi yapilmistir. Bunlardan sadece asagidakilerden birisi 6rnek olarak

verilecektir.

Toplam meyve agirhigi acisindan birbiri arasinda iliskili markirlar bulunmustur. Ancak
r degeri diisiik oldugundan 6nemsizdir. EM5.ME2.1300 ile EM1.ME9.390 markirlar arasinda
negatif yonlii ve ¢ok onemli diizeyde bir iliski vardir. EM5.ME.2.1300 ile EM9.ME1.720
markirlar1 arasinda negatif yonlii ve onemli diizeyde bir iliski vardir. EM5.ME2.1300 ile
HVHCA7T.470 markirlar1 arasinda negatif yonli ve cok Onemli diizeyde bir iliski
bulunmusgtur. EM1.ME9.390 ile HVH(CA);T.470 markirlari arasinda negatif yonlii ve 6nemli
diizeyde bir iliski bulunmustur. EM9.ME1.720 ile HVH(CA);T.470 markirlari arasinda
pozitif yonlii ve onemli diizeyde bir iliski bulunmustur. EM5.ME2.1300 ile POGP10.920
markirlar1 arasinda pozitif yonlii ve 6nemli diizeyde bir iliski bulunmustur. HVH(CA);T.470

ile POGP10.920 markirlar1 arasinda pozitif yonlii ve dnemli diizeyde bir iliski bulunmustur.

Cizelge 3.28. Toplam meyve agirlig1 acisindan korelasyon analiz ¢izelgesi

EM5.ME2.1300 EM14.ME11.800 EM1.ME9.390 EM9.ME1.720 HVH(CA),;T.470 POGP10.920

EM5.ME2.1300 - 0.108 0.006** -0.014* -0.008** 0.019*
EM14.ME11.800 0.104 -0.076 0.107 -0.063
EM1.ME9.390 0.084 -0.0304* 0.055
EM9.ME1.720 0.027* 0.218
HVH(CA);T.470 0.037*

*%S5 diizeyinde dnemlidir.

**051 diizeyinde 6nemlidir.

4. TARTISMA VE SONUC

Bu calismada, iliski haritalamas1 (IH) yéntemini iilkemizin 6nemli gen havuzu olan
Cukurova Universitesi, Ziraat Fakiiltesi Bahge Bitkileri Boliimiinde bulunan Tiirkiye’nin
degisik bolgelerinden toplanmis ve yurt disindan introdiiksiyon ile getirilen toplam 259 adet
karpuz hatti arasindan segilen 96 hat igerisinde Adana’da morfolojik karakterizasyon ve

Erciyes Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bahge Bitkileri Boliimii laboratuarinda PCR metoduna
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dayali SSR, SRAP, RAPD ve ISSR gen polimorfizmi c¢alisilmistir. Biitiin veriler bir araya
getirirlerek belirlenen 6nemli bitki karakterleri agisindan molekiiler markirlar gelistirilmistir.

Arastirmadan elde edilen sonuglar asagida maddeler halinde 6zetlenmistir:

1. Segilen karpuz genotiplerinde Adana’da bulunan Cukurova Universitesi Ziraat Fakiiltesi
arazilerinde bolgeyi temsil eden bir ekolojide tesadiif bloklari deneme deseni kullanilarak
morfolojik karakterizasyon yapilmistir. Incelenen karakterlerin dagilimi su sekildedir: 6
adet genel bitki 6zelligi, 7 adet meyve dis 6zelligi ve 5 adet meyve i¢ 6zelligi olmak {izere
toplam 18’dir. Bunlar Cizelge olarak bulgular béliimiinde verilmistir. Incelenen biitiin
karakterler acgisindan varyasyon tespit edilmistir. Bu veriler markir-karakter iligki
analizinde kullanilmistir. Morfolojik karakterizasyon konusunda belirlenen hedeflere tam

olarak ulasilmistir.

2. Calismada yukarida belirtilen SSR, SRAP, RAPD ve ISSR primer kombinasyonlari ile
tarama yapilmis ve iyi sonu¢ verenler tim hatlara uygulanmistir. 259 genotip arasindaki
genetik cesitliligin belirlenmesinde 79 adet SSR, 40 adet SRAP, 11 adet RAPD ve 4 adet
ISSR primeri kullanilmistir. Skorlama sonucunda tiim genotiplerde %5-10"un polimorfizm
gosteren lokuslar nadir allel olarak degerlendirilmis ve bu allellerin tamami ¢ikarilmstir.
36 adet (%23) markir %5-10 diizeyinde polimorfizm géstermistir. Kullanilan 79 adet SSR
primeriyle ilgili caligmalarda ise su ana kadar yapilan g¢aligmalardan ¢ok az sayida
primerden polimorfizm elde edilmistir. Bu polimorfizm ise nadir allellerin ¢ok olmasindan
dolay1 iligki haritalamasi i¢in uygun degildir. Polimorfizmin diisiik olmasinin sebebi olarak
caligilan biitiin hatlarin C. lanatus tiirii i¢erisinde olan kiiltiirii yapilan alttiire ait olmasi
goriilebilir. Ulkemizin farkli bolgelerinden toplanmis olmasma ragmen, tiiketicilerin
istekleri (renk, tat vb.) ve yiiksek verim dogrultusunda seleksiyon yapildig1 i¢in genetik
cesitlilik daralmig durumdadir. Burada karsilastigimiz diger bir sorun da bir yiiksek lisans
ogrencisine 2011 yilinda tez ¢alismasi olarak verilmesine ragmen 6grencinin ¢aligsmalarini
bitirmeden yiiksek lisans egitimini birakmasi olmustur. Bu nedenle Yiiksek Lisans
egitimine yeni baglayan bir 6grenciye SSR Kkarakterizasyonu konusunun tez g¢alismasi

olarak verilmesi (daha fazla SSR primeri kullanilarak) planlanmustir.

3. Sonuglandirilan bu proje daha once sonuglandirilan FBY-12-3838 kodlu “Bazi Karpuz
Hatlarinda Onemli Morfolojik Karakterlerle Iliskili SRAP Markirlarin Gelistirilmesi” adli
projenin devami niteliginde oldugundan oOnceki projenin ¢iktilart bu proje c¢iktilariyla

beraber analiz edilmistir.
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4. Calisilan bitkisel karakterler karpuzda verim ve kaliteyi etkileyebilcek Onemli
karakterlerdir. Bu calisma daha oncede vurgulandigi gibi iliski haritalamasinin miimkiin
olup olmayacagini ortaya koymak amaciyla yapilmistir. Bu haliyle bir 6n ¢alisma
niteligindedir ve daha fazla polmorfizm belirleyecek primerler ile ¢alisilmasi
gerekmektedir. Daha sonra hazirlanacak projelerle ¢oziiniirlik diizeyi arttirilarak daha

fazla markir bulunmasina yonelik ¢alismalar yapilmalidir.
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