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ABSTRACT

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY AND PHILOLONETIC
RELATIONSHIPS IN Vigna radiata ECOTYPES

DEMRAL, Meral
M.Sc. in Biology
Supervisor: Prof. Dr. Canan CAN
January 2023
51 pages

Mung bean is an important legume plant grown in tropical and subtropic climatic
conditions in the world. The richness of this agricultural plant in terms of nutrient
content and its readiness to harvest in the short term makes it an important grain
legume in plant rotation systems. Agriculture of grain legumes such as lentils,
chickpeas and beans are widespread in Turkey. Therefore, genetic and molecular
studies are mainly carried out in these plants. Although mung beans lag behind other
legume plants in terms of research, they are cultivated in Southeastern and Eastern
Anatolia Regions. Studies of molecular characterization and genetic diversity of mung
beans in Turkey have not been found during the literature review. Mung bean studies
until this time focused on phenotypic and agricultural importance in general. This
situation severely limits the proper evaluation of genetic resources due to lack of
information to be able to be evaluated in terms of genetic diversity. The aim of this
study is to determine genetic diversity with the help of RAPD and ISSR marker
systems after phylogenetic analysis and diagnosis by DNA barcoding in mung bean
seeds from which morphologically similar ones are collected. In this study, genetic
diversity and phylogenetic analyzes of mung bean culti-genes collected from
agricultural seeds in Gaziantep, Kahramanmaras, Adiyaman, Ankara and Malatya will
be carried out using RAPD, ISSR and DNA barcode marker systems. Our study is the

first study of genetic characterization of mung bean population in Turkey.

Key Words: Mung Bean, Genetic Diversity, DNA Barcode Genes, RAPD, ISSR



OZET

Vigna radiata EKOTIPLERINDE GENETIK CESITLILIK VE
FILOGENETIK iLISKILERIN BELIRLENMESI

DEMRAL, Meral
Yuksek Lisans Tezi, Biyoloji
Damisman: Prof. Dr. Canan CAN
Ocak 2023
51 sayfa

Mas fasulyesi, diinyada tropik ve subtropik iklim kosullarinda yetistirilen 6nemli bir
baklagil bitkisidir. Bu tarim bitkisinin besin igerigi agisindan zenginligi ve kisa donem
icerisinde hasata hazir olmasi bitki rotasyon sistemlerinde 6nemli tane baklagil haline
gelmesini saglamaktadir. Turkiye’de mercimek, nohut ve fasulye gibi tane
baklagillerin tarimi1 yaygin olarak yapilmaktadir. Bundan dolay1 genetik ve molekiiler
caligmalar agirlikli bu bitkilerde yapilmaktadir. Mas fasulyesi diger baklagil
bitkilerinden aragtirma agisindan geride kalmasma ragmen Giineydogu ve Dogu
Anadolu Bolgeleri’nde tarimi yapilmaktadir. Tiirkiye’de mas fasulyesinin molekiiler
karakterizasyonu ve genetik cesitliligi caligmalarina literatiir taramasi sirasinda
rastlanmamistir. Mag fasulyesinde bu zamana kadar yapilan ¢alismalarda genel olarak
fenotipik ve zirai 6nemi lizerinde durulmustur. Bu durum genetik cesitlilik agisindan
degerlendirilme yapilabilmesi bilgi eksikliginden dolay1 genetik kaynaklarin dogru
degerlendirilmesini ciddi 6l¢iide sinirlamaktadir. Bu ¢alismanin amaci; morfolojik
olarak birbirine benzer olanlarin toplandigi mas fasulyesi tohumlarinda DNA
barkodlama yapilarak filogenetik analiz ile teshisler sonrasinda RAPD ve ISSR markir
sistemleri yardimiyla genetik c¢esitliligi belirlemektir. Calismamizda Gaziantep,
Kahramanmaras, Adiyaman, Ankara ve Malatya illerinde tarimi yapilan tohumlari
toplanan mas fasulyesi kiilti-genlerinin RAPD, ISSR ve DNA barkod markir sistemleri
kullanilarak genetik ¢esitlilik ve filogenetik analizler gerceklestirilmistir. Calismamiz
Tiirkiye’de tarim1 yapilan mas fasulyesi poptilasyonunun ilk genetik karakterizasyonu
caligsmasi olma 6zelligini tagimaktadir.

Anahtar Kelimeler: Mas Fasulyesi, Genetik Cesitlilik, DNA Barkod, RAPD, ISSR
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BOLUM 1
GIRIS

Dunya capinda ve {iilkemizde de tarim friinlerdeki cesitlilik glin gectikge artis
gostermektedir. Bu tarim Urunlerinden yemeklik tane baklagiller; yiiksek adaptasyon
yetenegi, tanelerin zengin protein, mineral, vitamin, nisasta icerikleri ve havadaki
serbest azotlar1 topraga baglayan yapilart nedeniyle Onemli bir yere sahiptir
(Lakhanpaul vd., 2000; Bozoglu ve Topal, 2005). Diger protein kaynaklarina gore
ucuz ve elde edilmesi kolay, ekonomik bir riin grubunda yer alan yemeklik tane
baklagiller, yliksek oranda (%18 - 31,6) protein igerdiginden beslenmedeki sorunlarin

¢ozlimiinde ve protein agigini kapatmasi ag¢isindan énemlidir (Adak vd., 2015).

Az gelismis ve gelismekte olan iilkelerde hayvansal kaynakli proteinlerin yiiksek
fiyatli olmasi, depolama kosullar1 ve tasima zorluklarinin yani sira bazi tilkelerde dini
kisitlamalar nedeniyle bitkisel kaynakli besinlere ihtiya¢ artmistir. Tiirkiye konumu
itibariyle ekolojik ve biyolojik cesitlilik bakimindan zengindir. Her iklim tipinin
gbzlemlendigi bu cografyada bir¢ok tarim iiriinii yetismektedir. Bu tarim {irlinlerinin
biri de iilkemizde mas fasulyesi olarak bilinen Vigna radiata (L.) Wilczek’tir (Dalkilig,
2010).

Mas fasulyesi’nin (Vigna radiata L.) anavatan1 Hindistan olarak belirtilmektedir.
Avustralya, Afrika, Amerika ve Asya kitalarinda tliketimi olan, genel olarak sar1 veya
yesil renkte olan, baklagiller sinifinda olup besin degeri oldukca yiiksek olan bir tarim
urinudur (Kittipongpatana vd., 2006).

Mas fasulyesi (V. radiata L.) 7 adet Asya Vigna turi (V. aconitifolia, V. angularis, V.
mungo, V. radiata, V. reflexo-pilosa, V. stipulacea, V. umbellata) arasinda en yaygin
olanidir. Kisa biiyiime mevsimine adaptasyonu, diisiik su istegi ve toprak verimliligi
gibi sartlardan dolay1 biiyiik 6nem tagimaktadir. Hindistan ve Cin basta olmak tzere

Giiney ve Giineydogu Asya’da yaygin olarak yetistirilmektedir (Bisht ve Singh, 2013).

Diinyadaki mas fasulyesi ekim alani1 yaklasik 7,3 milyon hektar olup, ortalama verim

721 kg/ha oldugu bildirilmektedir. Hindistan ve Myanmar, diinya ¢apindaki 5,3

1



milyon tonluk Gretimin %30’unu olusturmaktadir. Mas fasulyesi, toplam alani ve
uretim sirasiyla 0,24 milyon hektar ve 0,28 milyon ton iiretimi ve hektar basina 1160
kg ulusal ortalama iiretimi ile Banglades’teki en énemli ikinci bakliyat Griinadur. (Nair

ve Schreinemachers, 2020).

Mas fasulyesinin Tiirkiye’deki iiretimin bdlgeleri Akdeniz Bdlgesi, Giineydogu
Anadolu Bolgesi ve Dogu Anadolu Bélgesi olarak belirtilmektedir (Dalkilig ve Onder,
2011; Karaman ve Kaya, 2020). Bu bdlgeler icerisinde ise 6zellikle Gaziantep,
Diyarbakir, Adiyaman, Batman, Sirnak ve Malatya illerinde yerel olarak tariminin
yapildig1 bildirilmigtir. Yerel liretimden dolayr da mas fasulyesi yetistiriciligi
konusunda Tiirkiye’de istatistiksel veriler bulunmamaktadir (Dalkilic ve Onder,

2011).

Bu bitki ailesi en biiyiik ¢igekli bitkiler igerisinde ii¢lincii sirada yer almaktadir. Tiim
diinyada yayginlasan V. radiata, yaklasik 650 cins ve 20.000 tiire sahip Fabaceae
familyasina ait (Doyle, 1994) olup, fenolik asit, polifenol, organik asit, lipid, ylksek
dizeyde protein, amino asit, vitamin (B6, potasyum, magnezyum, bakir, demir,

manganez) bakimindan zengin bilesenleri icermektedir (Tang vd., 2014).

Gilinlimiizde gidanin yani sira ilag olarak da kullanilabilir olan mas fasulyesi, ayni
zamanda detoksifikasyon, anti-oksidatif, anti-diyabetik, anti-tumor ve anti-kanser gibi
Ozelliklere de sahiptir (Tian vd., 2017).

V. radiata birgok iilkede tahil kokenli diyetlerin temelini olusturmaktadir. Ulkemizde
ise heniiz yeni ve kiiciik alanlarda ekimi yapilan bir baklagildir. Ancak mas fasulyesi
yeni bir tarim iirlinii olarak goriilse de hem yetisme siiresi, hem c¢esitli iklim kosullarina
cabuk adaptasyonu hem de diisiik iiretim maaliyeti diisliniildiigiinde tarim i¢in biiyiik
bir potansiyele sahiptir. Tirkiye’de c¢iftgiler igin ¢ok iyi bir alternatif olmasinin
yanisira toprak verimliligi a¢isindan da oldukga avantajli bir Griindur. Bu sebeplerden
dolayr mas fasulyesinin ekim alanlarinin yaygilastirilmas1 konusu iizerine ciddi
caligmalarin yapilmasi gerekmektedir (Toker vd., 2002; Canci ve Toker, 2014; Peksen
vd., 2015).

Abiyotik faktorlerden 1s1 ve kurakliga karsi toleransli olan mas fasulyesi, demir ve

protein agisindan zengin bir igerige sahiptir. Bundan dolayr da giderek artan insan



niifusunun besin kaynagi olarak kullanmasi konusunda biiyiik bir potansiyele sahiptir

(AVRDC, 2022).

Karbonhidrat, protein ve diyet lifi mas fasulyesinin en 6nemli bilesenleri olmasinin
yaninda diisik yag orami ve sodyum icerigi bu baklagilin degerini daha ¢ok
arttirmaktadir (Tian vd., 2017). Protein (%14,6-32,6), karbonhidrat (%53,3-67,1) ve
enerji (338-347 kcal/100 g), yag (%0,71-1,85), diyet lifi (%3,80-6,15) ve kil (%0,17-
5,87) mas fasulyesinin temel yapisini olusturur (Dahiya vd., 2015).

Mas fasulyesi yapisinda tiamin, riboflavin, niasin, pantotenik asit, A vitamini
karotenoidleri ve yiksek oranda C vitamini barindirmaktadir (Herranz vd., 2016;
Boukid vd., 2019). Yag oraninin diisiik olmasina karsin biiylime ve gelisim
destekleyici olan linoleik asit, palmitik asit ve oleik asit gibi yag asitlerine de sahiptir
(Herranz vd., 2016). Ayrica anti-kanser 6zellik gosteren tokoferoller ve E vitamini de
icermektedir (Du vd., 2014; Seczyk vd., 2016; Yi-Shen vd., 2018).

Mas fasulyesinin beslenme agisindan sindirimi diger baklagillerle kiyaslandiginda
daha kolaydir (Sandhu ve Lim, 2008; Nair vd., 2013). Bunun yaninda besin
elementlerini baglayan antibesinsel madde (fitik asit, tripsin inhibitord, tanin vb)
icerigi olduk¢a az orandadir (Lee vd., 2011; Dahiya vd., 2015; Nair vd., 2015).

Bu bitki genomik caligmalar acisindan diger baklagillerin gerisinde kalmaktadir.
Vigna cinsine ait tiirler morfolojik olarak birbirine benzerlik gosterdiklerinden dolay1
teshis sirasinda sorun teskil etmektedir (Bisht ve Singh, 2013). Benzerliklerindeki bu

zorluklarin ayrimi i¢in DNA barkodlama ¢aligmalar1 yapilmaktadir.

Sahip oldugu igerikten dolayr mas fasulyesinin gen havuzu, iiriin cesitliligi ve
kalitesinin  gelistirilmesi agisindan genetik c¢esitliligin  tanimlanmasi1  6nem
tasimaktadir. Bu sebeple mas fasulyesinin gen havuzunu olusturan ¢esitli germplazm
varliklarinin  ve koleksiyonlarinin  detayli bir gsekilde karakterize edilmesi

gerekmektedir (Lavanya vd., 2008).

DNA barkodlar1 genom Uzerinde bulunan Onceden belirlenen ya da teshis edilen
bolgelerde, genelde kisa genomik bolgeler olup (600-1500 bg), DNA dizilerinin
taksonomik molekuler tirlerin teshis edilmesini saglayan tiir i¢i ve tiirler arasi

akrabalik iliskilerinin tanimlanmasinda giivenilir bir teknik olarak kullanilmaktadir



(Lahaye vd., 2008). Cekirdek (ITS= Transkripsiyonu Yapilan i¢ Ara Bélgeler) ve
plastid genomunda bulunan birkag bolge (rbcL, rpoC1, rpoB, ycf5, psbA-trnH, trnL,
atpF-atpH, psbK-psbl) bitkiler icin DNA barkod lokuslar1 olarak o6nerilmektedir.
CBOL (Consortium for Barcode of Life) bitki ¢alisma grubuna gore plastid
bolgelerinde 4 kodlanan (matK, rbcL, rpoB, rpoC) ve 3 kodlanmayan (atpF-atpH,
trnH-psbA, psbK-psbL) olmak tizere 7 bolge barkod 6zelligini tasimaktadir (CBOL,
2009). DNA barkodlamanin en biiyiik avantajlarindan birisi canli gruplar1 arasinda
evrensel olmasidir ve bu 6zelliginden dolay1 taksonomistler tarafindan yaygin olarak
kullanilmaktadir (Kress ve Erickson, 2007). Bu yaklagim, teshisi zor yapilan canli
gruplar arasindaki filogenetik iliskiyi de ortaya koyabilmektedir (Kress vd., 2005).

Cekirdek genomun, sistematik botanikte daha az kullanilmasinin nedenleri
tekrarlanabilirliginin sinirli ve kompleks olmasidir. Cekirdek genomunda tek kopya
genler kadar intronlarin fazla olmasi da bu genomun aday gen olmasin1 engellemistir
(Kress vd., 2005). Ribozomal RNA igerisinde tekrarlanan bir bolge olan ITS, turler
arasi farklilig1 ylksek seviyede gosteren, 6zellikle funguslarda tir diizeyinde guclu bir
filogenetik markirdir. (Alvarez ve Wendel, 2003). Bitki barkod calismalarinda,
Ozellikle kloroplast genomunda yer alan (kodlanan veya kodlanmayan) bdlgeler,
cekirdek ribozomal DNA bolgeleri de barkod caligmalarinda uygun seceneklerin
basinda aday olarak kullanilmaktadir (Chase vd., 2005).

DNA markirlari, bir tirdeki farkli bireylerde dizi polimorfizmi gésteren DNA
bolgeleri olarak bilinen ve varyasyonun belirlenmesinde en sik kullanilan yontemdir
(Liu, 2017). DNA teknolojisi ve molekiiler biyolojideki hizli gelismeye paralel olarak
daha ekonomik, kolay ve polimorfik 6zelliklerinden dolay1 PZR temelli DNA markir
sistemleri PCR-RFLP (Polymerase Chain Reaction - Restriction Fragment Length
Polymorphism), ISSR (Inter Simple Sequence Repeats), SSR (Simple Sequence
Repeats), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), SRAP (Sequence Related
Amplified Polymorphism), SCAR (Sequence Characterized Amplified Region), EST
(Expressed Sequence Tag), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism)
genetik caligmalarda daha yaygin olarak kullanilmaya baslanmistir (Weber ve May,
1989; Liu, 2017).

DNA markir sistemlerinden RAPD, oligonukleotidler yardimiyla rastgele baglanan
boélgelerde genomik DNA’nin PZR teknigi kullanilarak amplifikasyona dayanan bir



analizdir (Williams vd., 1990). RAPD rastgele nukleotid dizilimine sahip tek bir
primerin kullanilmasiyla DNA pargalarini amplifiye eden ve bunun sonucunda olusan
farkli bant profiline gore DNA polimorfizmi tespit edilebilmektedir. Bu markirlar
kullanilarak yapilan ¢alismalarda, ayn1 lokustaki iki farkli allel belirli biiytikliikteki
bantlarin varligiyla ya da yokluguyla ayirt edilebilmektedir (Liu, 2017). RAPD
markirlarinin avantajlari, DNA dizi bilgisine ihtiyacin olmamasi, diger markirlara gore
Ozellikle de RFLP’ye gore maliyetinin az olmasi, az miktarda DNA ile kisa siirede
sonuglar alinabilmesidir. Ayrica polimorfizm oraninin yiiksek olmasina ragmen en
onemli dezavantaji RFLP’ye gore giivenirliginin sinirh ve diisiik olmasidir (Thormann
vd., 1994). AFLP tek bir reaksiyonla ¢ok sayida bant (60-500 bg) verebilir ve
bitkilerde genetik harita olusturabilmek i¢in avantajlidir. RAPD markirina gore daha
uzun primer kullanildigindan tekrarlanabilirdir. Yine RAPD markirina kiyasla daha
yuksek maliyetlidir (Vuylsteke vd., 2007). SCAR’lar hizli ve kolay uygulanmasi
yoniiyle avantajlidir ve RAPD’lerde karsilasilan diisiik tekrarlanabilirlik problemiyle
karsilasmaz. En zayif yonii ise PZR primerlerini tasarlamak icin dizi verisine ihtiyac

vardir (Paran ve Michelmore, 1993).

ISSR analiz yontemi 2’li, 3’lu ve 4’lu tekrarlanan nikleotidlere sahip primer
kullanilan, tekrarlanan genomlarin tesadiifi dagildigi, tekrarlanan DNA zincirlerinin
primer olarak PZR reaksiyonunda kullanilmasini, PZR Urlnlerinin elektroforez ile
biylkliklerine gore ayrilmasini ve jel Uzerinde DNA’larin tespitini igeren bir
analizdir. ISSR markirinin kullanimi ¢abuk sonu¢ vermesi, kolay uygulanabilirligi ve
yiiksek tekrarlanabilirliginden dolayi giivenilirdir. Polimorfizm orani yiiksek, maliyeti
diisiik ve dominant bir markirdir. ISSR ve SSR markilarinin polimorfizmi yiiksek olsa
da karsilastirildiginda maliyeti yiiksek ve tekrarlanabilirligi diistiktiir (Zietkiewicz vd.,
1994).

Gliniimiizde tiiketicilerin saglikli ¢evre taleplerine karsilik organik gida alimlarinda ve
tiiketimlerindeki artis tarimsal anlamda temiz gidaya erismenin giigliigiiyle ve saglikli
beslenme bilinglerinin olusmasi birlestiginde anternatif anlamda yeni protein
kaynaklariin 6nemi her gegen giin artmaktadir (Demirel vd., 2022). Baklagillerin ve
ozellikle mas fasulyesinin detoksifikasyon, antioksidatif, anti-diyabetik, anti-timor ve

anti-kanser 0zelliklerinin bu segimde dnemi blyuktur.



Multidisipliner bir kavram olarak siirdiiriilebilirlik ve tarimsal amaglarin birlikteligi
yeterli ve dengeli beslenme, siirdiiriilebilir gida arzlarinin saglanmasi ve saglikli gida
gibi 6nemli se¢imlerin farkindaligini ortaya ¢ikartmistir. Bunun beraberinde getirdigi
sosyal ve ekonomik kalkinma planlarmma uygunluk ile yasanilan ekosistemin
korunmas1 amaglar1 yenilik¢i alternatif teknolojilerin gelistirilmesi gerekliliginin hem
gidalarin korunmasit hem de siirdiiriilebilirlik acgisindan 6nemini vurgulamaktadir

(Giines vd., 2022).

Tarimsal agidan sahip oldugu yiiksek besin degeri, sirali ekim i¢in uygunlugu ve
birgok iklim kosuluna adaptasyon yetenegi gibi dzellikleri, mas fasulyesiyle ilgili
caligmalarin arttirilmasi gerekliligini gozler oniline sermektedir. Bu kapsamda mas

fasulyesinin 1slah programlarina dahil edilmesi biliyiik 6nem arzetmektedir.

Bu sebeplerden dolay: ¢alismanin amaci, Tiirkiye’de morfolojik bakimdan birbirine
benzer mas fasulyesi tohumlarinda DNA barkodlama yapilarak filogenetik analiz ile
teshisler sonrasinda RAPD ve ISSR markir sistemleri yardimiyla genetik cesitliligini

ve popiilasyon farkliliginin olup olmadigini belirlemektir.



BOLUM 2
KAYNAK OZETLERI

Diinyada ve iilkemizde son yillarda nem kazanmaya baslayan ve popiileritesi giderek
artan Vigna radiata Uzerinde yapilmis bazi g¢alismalar; tarimsal uygulamalar,
molekiiler marker c¢alismalart ve DNA barkodlama c¢alismalarina yonelik olan

kaynaklar, kronolojik olarak bagliklar altinda 6zetlenmeye ¢alisiimistir.
2.1 Vigna radiata ile Tlgili Yapilan Genel Calismalar

Gebeloglu ve Yazgan (1992a), Tokat ilinin hava kosullarinda 22 mas fasulyesi
cesidinde en uygun ekim zamanini belirlemek amaciyla yaptiklar1 ¢alismada, ilkbahar,
yaz ve sonbaharda U¢ ayri mevsimde ekimini yapmislardir. Bu U¢ mevsimde
tohumlarin timadnun ¢imlendigini ancak sicakligin 0 °C’ye dusmesi ile ilkbahar ve
sonbaharda ekimi yapilan tohumlarin 8 - 10 cm’deki fidelerin tamaminin 6ldiginu
gozlemleyerek raporlamislardir. Bu durumun aksine yazin ekilen bitkilerin boylarinin
28,00 - 44,67 cm, bakla sayilarinin 11,93 - 35,20 adet ve bakladaki tohum sayisinin
9,13 - 13,53 adet arasinda degistigini raporlamislardir.

Gebeloglu ve Yazgan (1992b), Tokat ilinin ekolojik sartlarinda 22 adet mas fasulyesi
cesidinin en uygun ekim zamanimnin belirlenmesi i¢in ilkbahar ve sonbaharda disuk
sicakliklara maruz kalmasindan dolay1 olumsuz olarak etkilendigini, yazin yapilan
ekimdeyse; cesitlerin ortalama ¢iceklenme suresini 54,33 - 64,33 gun, ilk bakla
olgunlasma suresini 75,67 - 90,33 gin, bin tane agirligim 54,23 - 82,30 g ve tane
verimini 37,7 - 116,9 kg/da gozlemlemislerdir.

Kumbhar vd. (1995), mas fasulyesinde (V. radiata) glbreleme ¢alismasinda toprak
igeriginin mevcut azot, azot alimi ve verim arasinda 6nemli ve olumlu bir baglanti

oldugunu bildirmislerdir.

Turgut (1997), Tokat (Kazova)’'ta farkli ekim sikliklarimin mas fasulyesi (Vigna
radiata L. Wilczek) cesitlerinde verim ve bazi agronomik Ozelliklerine etkisini

belirlemek i¢in yapilan bu ¢alismada toplam vegetasyon siiresi 114 gin olup, VC 417



6 A cesidi 30 X 5 cm ekim sikliginda en yUlksek verim elde etmis olup populasyon
yogunlugunun artmasiyla verimin arttigin1 belirlerken bitki basina diisen verimin
azaldigim bildirmistir. Elde edilen verilere gore; 30 x 5, 30 x 10, 40 x 5 ve 50 x 5 cm
ekim sikliklar arasindaki farkin 6nemli olmadigini, bu nedenle mas fasulyesi icin bu

ekim sikliklarinin 6nemli olabilecegini raporlamistir.

Oad vd. (2003), Pakistan’da farkli seviyelerde fosfor ve potasyum gubresinin mas
fasulyesi cesitleri Uzerinde biyume etkisine ve verimine olumlu yonde etkisini tespit
ederek, 100 kg/ha P.Os ve 100 kg/ha K>O gibrelemenin mas fasulyesinde tane

verimini artirip gelisimine etkisini bildirmislerdir.

Tuz stresinin mas fasulyesi lizerindeki verimine ve bilesenine etkisini tespit etmek
amaciyla Ahmed vd. (2009), Pakistan’da yaptiklari arastirmada 5 mas fasulyesi
genotipi (245/7, 241/11, NM-51, NM-92, 6601) kullanmislardir. Arastirma mas
fasulyesinde hem normal hem de tuzlu kosullarda verim ve bilesen Ozellikleri
bakimindan farklilik gostermistir. Tuz stresine maruz kalan genotipler tohum
doldurma siiresinin uzamasi ve olgunlasan bitkileri artan sicaklik nedeniyle sicaklik
Ve su stresine siiriikleyerek hem tuzluluk hem de su stresi etkisiyle tohumlarin burusuk
olmasina neden olarak verim diisiisiine sebebiyet vermistir. Deney sonucunda; 5
genotipin hepsinde tohum gelisiminin yani sira gigeklenme ve tohum doldurma
asamalarinda tuz stresinin etkili oldugunu gézlemlemislerdir. NM-92 genotipi tuzlu su
kosullarindan daha az etkilenerek dayaniklilik gostermistir. BitKiyi tuz stresi nedeniyle
gecikmis olgunluga ve burusuk tohuma neden olan kuraklik stresine ittigi sonucunu

da bildirmislerdir.

Dulgerbaki (2011), mas fasulyesinde farkli miktarlardaki ¢inko uygulamalarinin
verime ve verim faktorlerine etkisinin belirlenmesi amaciyla yaptiklar1 ¢alismada
Gaziantep ilinde yetisen mas fasulyesi tohumlarini kullanilmistir. Calisma; tesaduf
bloklar1 deneme desenine gore 3 tekrarl olacak sekilde denemede 4 farkli tohum
prosediru (saf su, %0,04 Zn solusyonu, %0,05 Zn soltsyonu ve %0,06 Zn soltsyonu)
kullanilarak cinkonun etkilerini kiyaslamak i¢in hem tohuma hem de topraga Zn
gubrelemesi yapilarak varyans analizi gergeklestirilmistir. Bitkinin boyu, bitkideki dal
sayis1, bitkideki meyvenin sayisi, bitkinin agirligi, bitkide bulunan tane sayisi, bitkinin

tane verimi, yiiz tane agirligi, birim alana diisen tane verimi, hasat indeksi, ham protein



orani ve tane ¢inko icerigi uygulamalarin etkisinin dnemli oldugunu ve bakladaki ilk

yiiksekligin uygulamalarda etkisi olmadigi rapor edilmistir.

Baydemir (2013), farkli sira araligi ve fosfor dozlarinin mas fasulyesindeki [Vigna
radiata (L.) Wilczek] verim ve verim faktorlerine etkisini yorumlamak igin
calismasinda; Karaman ilinden topladigi mas fasulyesi tohumlarinin yerel ¢esidinin
farkl1 fosfor dozlari ve sira araliginda ekimini yapmistir. Mas fasulyesi genotipinin sira
mesafe ortalamasini en yuksek tane veriminin fosfor dozunun 6 kg/da uygulandigi
alandan, en yuksek protein miktarinin ise fosfor dozunun 8 kg/da uygulandig1 alandan
elde edildigi sonucuna varmistir. Fosfor dozu artisinin, tane verimine olumlu etkisinin
oldugunu ve ortalama fosfor dozunun sira mesafesi arttik¢a tane verimininde dogru

orantili olarak arttig1 sonucuna varmistir.

Bhardwaj ve Hamama (2015), yerli tretim kurmak ve Triticum aestivum L. ile 2012
ve 2013 yillarinda 2 cesit, 2 farkli ekim tarihi ve 2 sira aralig:r (37,5 ve 75 cm)
kullanarak denemeler kurmuslardir. Kiiltivar ve ekim tarihinin tohum verimi tizerine
etkisi bulunamamis ancak dar ve genis sira araliklar1 yiiksek tohum verimi ve protein
konsantrasyonu dnemli lciide etkili olmustur (1,76’ya karst 0,86 mg/ha’* verim ve
%24,9’a kars1 %23,7 protein). Yapilan bu c¢alismada erken ekimde, ge¢ ekime gore
daha diisiik seker ve yag konsantrasyon igerigi oldugu gbézlenmistir. Tohum verimi,
boyutu ve protein, yag, seker konsantrasyonlar1 i¢in ortalama mas fasulyesi degerini
1,31 mg/ha?t, 7,08 g/tohum'® oldugu sonucuna varmislardir. Diisiik hasat indeks
degerinin (%17 - %25) sira araliklarindan degil, gesitler ve ekim tarihlerinden dnemli
oOlgiide etkilendigini gormiis ve mas fasulyesi tohum veriminde gelisim potansiyeli
oldugunu gostermislerdir. 2 yillik bu galisma sonunda ABD’nin Orta Atlantik
Boélgesi’nde mas fasulyesi Temmuz ay1 sonunda ekim, Ekim ayinin sonunda hasat
edilerek Triticum aestivum L. ile donlisimli olarak {iretilebilecegi sonucuna

varmislardir.

Peksen vd. (2015), yaptiklar1 ¢alismada 20 mas fasulyesi genotipinin Samsun ilindeki
hava kosullarina adaptasyonunu ve yetistirilmesini degerlendirmek amaciyla
Tiirkiye’de lokal yetistirilen 3 ve yabanci 17 mas fasulyesi genotipi kullanarak tarla
denemesi yapmislardir. Genotip denemesini rastgele bloklar halinde dort tekerrurlii
gerceklestirmiglerdir. Mas fasulyesi genotiplerinin ilk ¢igeklenme ve ilk meyve

olusumundaki giin sayisi, bitkinin boyu, baklanin sayis1 ve boyutlari, baklada bulunan



tane sayisinin, 100 tane agirliginin hasat ve tohum verimine etkilerinde farklar
oldugunu bildirmislerdir. Yaptiklar: calismaya gore sonuglari iimit verici bulmus ve
mas fasulyesinin Turkiye’nin Orta Karadeniz Boélgesi’nin hem 1liman sahil kusagi hem
de kurakliga egilimli daha i¢ bolgelerindeki baklagil Uretimi yapan ciftciler icin bir

secenek olabilecegi konusunda 6nemini vurgulamiglardir.

Akgulindiz (2016), Samsun’da 20 mas fasulyesi genotipini iyi sulama ve dogal kosulda
yagislarin, ekim sonucunda verim ve kuraklik stresine direncini kiyaslamak amaciyla
yaptigi calismada dogal hava sartlarindaki yagislarla yetistirilen genotiplerin olumsuz

etkilendigini bildirmistir.

Golgil (2019), Kayseri Erciyes Universitesi Tarimsal Arastirma ve Uygulama
Merkezi’nde yaptigi ¢calismada farkli sulama suyunun mas fasulyesi izerindeki verime
etkisini raporlamak icin; damla sulama sistemi ve farkli sulama diizeyi uygulamistir.
Calisma sonucunda en ylksek verim en ¢ok sulanan genotiplerde olurken en diisiik

verim ise en diisiik seviyede sulanan genotiplerde oldugunu bildirmistir.

Karaman ve Kaya (2020), yaptiklar1 ¢alismada iilkemiz illerinden toplanan farkl
tohumlarin Isparta ili kosullarinda fenolojik ozelliklerini belirlemek igin (Isparta
Uygulamali Bilimler Universitesi Ziraat FakUltesi Tarla Bitkileri Bolimi’nde)
deneme kurmus ve arastirmay1 Augmented Deneme Deseni’ne gore 5 tekrarli olarak
uygulamiglardir. 2015 yilinda 6n galisma amaciyla 91 adet tohum toplanarak ayni
yilda tohum ¢ogaltilmasi yapilmistir. Bu 6n ¢alisma sonuglarina gore se¢mis olduklari
50 mas fasulyesi genotipinin yurtdisindan temin edilen 4 tescilli ¢esitle (Jade-AU
(Avustralya), Partow (iran), Vidiyala (Irak) ve Kalkmish (Tiirkmenistan)) 2017 ve
2018 yillarinda deneme alanlarina ekimini yapmiglardir. Deneme verilerine gore 2
yilin fenolojik ¢ikis siiresi, ¢igeklenme siiresi, vejetasyon siiresi Ve bakla baglanma
stresini gozlemlemislerdir. Bu iki yilin ortalamasi 10,5 - 17,4 giin arasinda degisim
gostermistir. En erkenci ¢esit olarak belirlenen Kalkinish ¢esidinden erken ¢ikan 13
genotip gozlemlemis ve 27 S 08 genotipi oldugunu testlemislerdir. Yine erken
cigeklenen cesit 27 S 08 genotipi olarak belirlenmis bakla baglanma siiresi 91 - 129
giin olup 27 S 08 en diisiik degere sahip oldugunu ortaya ¢ikarmislardir. Masg
fasulyesinin erkenci ve gegici genotiplerinin olmasi farkli bolgelerde uyumlu genetik

materyal oldugunu gozlemlemislerdir.
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Turkay ve Karaman (2021), bu arastirmayi Isparta Uygulamali Bilimler Universitesi
Ziraat Fakultesi uygulama alanlarinda 2020 yilinda mas fasulyesi genotiplerinde farkli
ekim derinliklerinin ¢imlenme ve bazi blyime unsurlari izerine etkisini belirlemek
amaciyla acik alanda saksi denemesi olarak yaz aylarinda uygulamiglardir. Bu
calismanin sonucu olarak farkli tane biyikligindeki mas fasulyesi tohumlarinin
cimlenme ve fide Ozelliklerinin ekimdeki derinlikten etkilendigini g6zlemleyerek
raporlamiglardir. Mas fasulyesinde farkli tohum biiyiikliigii belli derinlikte ekildiginde
cimlenme siresinin ve fidenin blylmesi Uzerinde olumlu etki gosterdigini

bildirmislerdir.
2.2 Vigna radiata Tle Tlgili Yapilan Molekiiler Calismalar

Santalla vd. (1998), RAPD markirlarin1 kullanarak mas fasulyesi germplazmindaki
genetik ¢esitliligi belirlemek adina yaptiklari arastirmada; ekili mas fasulyesi V.
radiata, V. mungo, V. radiata ve V. luteola dahil olmak tzere 19 yerel tir
kullanmislardir. Amplifikasyon reaksiyonlarinda totalde 60 RAPD primeri kullarak 28
primerin bilgilendirici oldugunu primer basina 8,2 fragment ve polimorfik 246
fragment olusturdugunu tespit etmislerdir. Cok boyutlu 6lgeklemede (MDS)
dengdrograma doniistiiriilmiis V. radiata yerel tirlerinin, V. mungo ve V. luteola iceren
3 ana grupta kiimelendigini goézlemlemislerdir. Testlenen germplazmlarin
siniflandirilmasi, yerel tiir tanimlamasi ve yetistiriciliginde molekiiler markirlarin

uygulanabilir oldugu sonucuna varmiglardir.

Lakhanpaul vd. (2000), Asya’da verimi diisiik mas fasulyesinde genetik degiskenlik
eksikliginin kisitlayici bir faktdr olup olmadigini belirlemek amaciyla 32 Hint ¢esidi,
21 RAPD primeri kullanarak analiz gerg¢eklestirmislerdir. Genel polimorfizm %64 ile
primer basina ortalama 12,71’de toplam 267 amplifikasyon iiriinii olusturmuslardir.
Polimorfizm derecesinin orta ila diisiik arasinda oldugunu belirtmislerdir. Jaccard
benzerlik katsayis1 degerleri 0,65 ile 0,92 arasinda degiskenlik gostermis ve kiime
analizi, ayn1 kaynaktaki cesitler arasinda daha fazla homoloji ortaya ¢ikaran 3 ana
grupta kiimelemistir. Gelistirilen ¢esitlerin ¢ogunun dar bir genetik tabana sahip
oldugu, bu nedenle siirli bir potansiyele ve degisen biiylime kosullarima uyum

saglama yeteneginin zay1f oldugunu gozlemlemislerdir.
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Afzal vd. (2004), 21 mas fasulyesi ¢esidinin genetik ¢esitliligini degerlendirmek igin
yaptiklar1 ¢alismada 34 RAPD primeri kullanilarak analizler gergeklestirmislerdir.
Tum primerler, varyasyon gostermis olup %75 polimorfizm sergilemistir. Jaccard
benzerlik katsayis1 0,54 ve 0,85 arasinda farklilik gostermistir. Bu arastirma
sonucunda; ¢esitlerin dar bir genetik tabana sahip oldugunu, genetik benzerlik
cesitlilik merkezlerinden ve diger kaynaklardan elde edilen ¢esitli germplazmalarin
toplanmasinin genetik tabani genisletebilecegini ifade etmislerdir. Bununla birlikte, bu
calismada gozlemlenen makul gesitliligin, verim iyilestirmesi i¢in daha fazla

kullanilabilir oldugunu bildirmislerdir.

Betal vd. (2004), ¢calismalarinda 14 farkli RAPD primeri kullanarak elde ettikleri bant
paterni temelinde dendrogram olusturmuslardir. Neighbour joining ile olusturulan
filogenetik agag, RAPD analizi sonucunda elde edilen bant patternlerinin gesitlerin

fenotipik karakterleri ile korelasyona sahip oldugunu ortaya koymuslardir.

Chattopadhyay vd. (2008), ¢calismalarinda biiyiik ve etkili gen havuzu olusturmay1
hedeflemislerdir. Kayitli yabani ve yerel gesitleri igeren gen kaynaklarinin genetik
cesitliligini incelemek igin RAPD ve ISSR gibi molekiiler markir sistemlerini
kullanmislardir. Cesitler arasindaki polimorfizmi orta oldugu halde polimorfizmin tiim
yiiksek gen kaynaklar dikkate alinmigtir. Coklu ileri polimorfik bantlar ve polimorfik
bilgi igerigi degerlerinin ISSR markirlarinin RAPD markirlarindan daha etkili

oldugunu gbzlemlemislerdir.

Lavanya vd. (2008), gelismis ve yerel kara irklarini igeren 54 mas fasulyesi arasindaki
varyasyonu belirlemek amaciyla yaptiklari aragtirmada, totalde 40 RAPD primerini
testlemis, 7 primerden ortalama 24,85 bant ile 174 amplikasyon iiriinii olusmus ve
molekiiler diizeyde genis bir varyasyonun varligin1 gosteren 0 ile 0,48 araliginda bir
Jaccard benzerlik katsayisi elde etmislerdir. Arastirmanin sonucu olarak, RAPD
profillerinin aralarindaki morfolojik 6zellik farkliliklarini yansitabilecek mas fasulyesi
katilimlarinin 6n genetik ¢esitlilik degerlendirmesi i¢in kolay ve basit bir teknik

sagladigini bildirmislerdir.

Tangphatsornruang vd. (2009), Shotgun sekanslama metodunu kullanarak V.
radiata’da SSR markerlerini arastirmislardir. 454 sekanslama teknolojisini kullanarak

100,5 MB’lik genom sekansini analiz ederek, 1493 potansiyel SSR motifi
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bulmuslardir. 17 farkli mas fasulyesi g¢esidinde 192 primer testleyerek ortalama
polimorfik bilgi igerigi 0,2594 olan 60 polimorfik loki kesfetmiglerdir. Ayni zamanda
16 SSR lokuslar1 Asya Vigna grubunda arastirarak onlarin arasindaki filogenetik
iliskiyi incelemislerdir. Filogenetik analiz sonucunda, 20 tiire ait 35 genotipin 2 farkli
grupta toplandigini rapor etmislerdir. Calismada kesfedilen mikrosatellit markirlarin
gelecekte gen kaynaklarinin analizinde, genetik gesitlilik arastirmalarinda ve linkaj

gruplarinin olusturulmasinda kullanilabilecegi sonucuna varmislardir.

Khajudparn ve Tantasawat (2011), hibridizasyon yoluyla mas fasulyesinin
lyilestirmesi, daha sonraki selfing/crossing ve se¢im nesillerinden once kontrollii
caprazlardan ger¢ek F1 hibritlerinin tanimlanmasi gerektigini belirtmiglerdir. Bu
amacla, morfolojik 6zellikleri kendi disi ebeveynlerininkine ¢ok benzeyen ve kendi
kendine tozlasan soydan gorsel olarak ayirt edilemeyen alt1 ¢apraz kombinasyondan
varsayllan F hibritlerini tanimlamak icin basit dizi tekrar1 (ISSR) belirteglerini
kullanmislardir. 10 ISSR primerine dayali olarak, alt1 capraz kombinasyonun hepsinin
disi ve erkek ebeveynleri arasinda polimorfizmler olusturdugunu belirlemis ve en
yiiksek genetik farklilasma degerinin (%21,4) SUT3 x M5-1 ¢aprazinin erkek ve disi
ebeveynleri arasinda oldugunu gozlemislerdir. Bu 10 ISSR primeriyle, erkek ve disi
ebeveynler arasinda ortalama %12,1 ile %2,8 - 25,0 polimorfizm ve F1 hibrit ve disi
ebeveynler arasinda ortalama %4,8 ile %0 - 13,0 polimorfizm meydana getirdigini ve
alt1 ¢apraz kombinasyonun tiimiiniin F1 hibritlerinin ISSR 835 primeri ile birlikte
sadece ISSR 841 veya 857 primerleri kullanilarak disi ebeveynlerinin kendi kendine
tozlanan soylarindan ayirt edilebilir oldugunu tespit etmislerdir. ISSR belirteglerinin
kontrollii melezlemelerde mas fasulyesi F hibritlerini tanimlamak i¢in yararli ve

verimli oldugu sonucuna varmislardir.

Sony vd. (2012), Banglades’ten temin edilen 13 mas fasulyesi ¢esidinin genetik
cesitliligini belirlemek amaciyla yaptiklar arastirma kapsaminda PZR tabanli RAPD
markir sistemini kullanarak 20 dekamer primeriyle analizler gergeklestirmislerdir.
Primerlerden yalnizca 10’unun primer basina 37,9 bant ile totalde 379 bant Urettigini
tespit etmislerdir. 0,7 - 1,08 arasinda degisen genectik mesafeler nedeni ile mas
fasulyesi g¢esitlerinin genetik cesitliliklerinin genis oldugunu bildirmislerdir. Bu
arastirma sonucunda, 13 mas fasulyesinden BARI ve BANI ¢esidinin her birinin
patentlendirilmesini  gergeklestirerek, BINA mung 2 - 7 ¢esidinin bitki

yetistirilmesinde potansiyel ebeveyn oldugunu tespit etmislerdir.
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Bhuyan vd. (2014), Asya Sebze Arastirma ve Gelistirme Merkezi’'nden (AVRDC) 7
germplazm, Banglades Niikleer Tarim Enstitiisii'nden (BINA) 3 germplazm mas
fasulyesi temin etmislerdir. Bu mas fasulyesi genotiplerinin genetik ¢esitliligini ve
filogenetik iligkilerin boyutunu degerlendirmek amaciyla, yapilan arastirmada 23
RAPD primeri kullanilmis ve bu primerlerden yalnizca 3’Gnun tekrarlabilir ve
maksimum bant iirettigini rapor etmislerdir. Polimorfik lokus oran1 bakimindan ele
alman mas fasulyesi genotipleri arasinda orta diizeyde varyasyon oldugunu
gbzlemlemislerdir. Bu ¢alismada hibridizasyon, gen transfer teknolojisi veya diger
molekiiler tekniklerin kullanilarak yiiksek verimli yeni gesitlerin gelistirilmesi i¢in
yiiksek verimli ebeveyn genotipi tanimlanmasinda etkili olabilecegini, bu nedenle
Ozellikle hibridizasyon icin hedeflenen genotipin, istenen genotiplerin evrimi igin

fayda saglayacak farkli kiimelerden se¢ilebilir oldugu segenegini bildirmislerdir.

Singh vd. (2014), 35 Vigna genotipi arasindaki genetik ¢esitliligi SSR, ISSR, RAPD
markirlarint kullanarak analiz etmislerdir. SSR i¢in 21, ISSR i¢in 17 ve RAPD igin 25
primer kullanarak totalde 63 primer testlenerek 319 polimorfik bant iiretmislerdir.
ISSR markir1 heterozigotluk agisindan kiyaslandiginda belirteg indeksinin daha
yiiksek oldugunu gézlemlemisglerdir. Calisma sonucunda, Vigna spp.’nin farkli kiltire
alimmig ve yabani genotipleri arasindaki, tiirler arasi ve intraspesifik g¢esitlilik ve tiir
iliskileri diizeyini belirlemede basarili bir degerlendirme gosterdigini belirtmislerdir.
Yabani ve kiiltiire alinan ¢esitlerin ayr1 kiimelerde farklilagsmasi, sadece salinan
cesitlerin dar genetik tabanimi degil, ayni zamanda hibridizasyon yoluyla yerli
cesitlerin dar genetik tabanini genisletmek icin yabani g¢esitlerin kullanilma

potansiyelini de vurgulamislardir.

Sao vd. (2015), belirlemis olduklar1 4 mas fasulyesi genotipini ISSR ve SSR
markirlarini kullanarak polimorfizm agisindan analiz etmislerdir. Genotip DNA’sinin
ISSR ve SSR primerleri ile amplifikasyonu, 56’s1 polimorfik olan primer bagina 8,0
polimorfik fragmanlarla skorlamis ve 162 bant elde etmislerdir. ISSR ve SSR
primerlerinin gii¢lendirilmis bant sayilarinin 7 ile 37 arasinda degiskenlik gosterdigini
tespit etmislerdir. Bu belirteglerin her ikisinin de tek tek genetik iliskilerinin
belirlenmesinde etkin bir sekilde kullanilabilecegini géstermis ve Vigna genotipleri
arasindaki genetik benzerlikler ve ¢esitlilik molekiiler teknikler kullanilarak kolayca

tanimlanabilecegi sonucuna varmislardir.
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Nath vd. (2018), birlestirilmis benzerlik matrisi elde etmek i¢in RAPD ve ISSR
verilerini degerlendirmis, benzerlik katsayilarinin 0,46 - 0,68 arasinda oldugu
sonucuna varmislardir. RAPD ve ISSR ¢aligsmasinin 1s1ginda, 8 genotipin 4 kiimeye
ayrilabilecegini gostermis, BM4 ve PDM 139 genotiplerini kimeler (zerinde
gruplandirmiglardir. BM4 x PDM 139 ¢aprazlarinin ebeveynlerini %53 farkliliga sahip
olan ve ayri kiimeler halinde gruplandirmis, genetik ¢esitliliklerinden fark edilerek

ayirt etmislerdir.

Breria vd. (2020), Diinya Sebze Merkezi’'nden saglanan mini mas fasulyesi
koleksiyonunun popiilasyon yapisini incelemek amaciyla SNP belirtecini kullanarak
analiz etmislerdir. Tohum kabuk parlakligiyla lokuslar arasinda baglantisinin varligini,
bu ozelligin genetik temelini anlamak ve fenotipik varyasyondan sorumlu genetik
varyantlar1 belirlemek icin GWAS yapmislardir. Yapilan arastirmanin sonucunda,
tohum kabuk parlaklig: ile alakali kromozom 5 iizerinde 2 lokus tanimlamislardir.
Tohum kabuk parlakligi nitel bir 6zellik olarak kabul edildiginden GWAS yapilan bu

0zelligin birden fazla lokusta varyasyon saglamakta oldugunu bildirmislerdir.

Mangave vd. (2020), calismada belirgin morfolojik farkliliklara sahip 52 V. radiata
icin 15 ISSR markeri kullanarak analiz gergeklestirmislerdir. 2721 bant amplifiye
olurken, 2671 bant %92,93 oraninda polimorfizm gosterdigini belirtmislerdir. Bu
caligmanin sonucunda ISSR markerlerinin germplazmlar arasindaki polimorfizmi
belirlemek igin biiyiikk bir potansiyel oldugunu ve istenilen genotiplerin

gelistirilmesinin genetik ¢esitlilik i¢in faydali olabilecegini bildirmislerdir.

Tabasum vd. (2020), Pakistan’da yaptiklar1 arastirmada 21 mas fasulyesi genotipini
karakterize etmek amaciyla RAPD, ISSR ve SSR markir sistemlerini kullanarak {i¢
markir sistemi i¢in toplamda 42 primeri analiz etmislerdir. Yaptiklar1 bu ¢alismanin
sonucu olarak, RAPD’e kiyasla hem ISSR hem de SSR markirlar1 polimorfizm
belirlenmesinde etkin olarak kullanilabilecegini saptamislardir. Caligmada tanimlanan
yuksek oranda polimorfik primerler, Pakistan’dan mas fasulyesi genotiplerinin DNA
profillendirilmesi i¢in faydali molekiiler tanimlayicilarin iiretilmesinde kullanilabilir

oldugunu bildirmislerdir.
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2.3 Vigna radiata Tle Tlgili DNA Barkodlama Calismalar

V. radiata genomik arastirmasi, Fabaceae familyasindaki diger tiirlerin gerisinde

kalmistir (Tangphatsornruang vd., 2010).

Goel vd. (2002), Vigna iiriin bitkisindeki taksonomik ¢eliskiyi ve bunun Phaseolus ile
iliskisini ¢oziimlemek igin ITS dizileri kullanarak filogenisini incelemislerdir.
Neotropik kokenli Plectotropis alt cinsinin Afrika (Vigna alt cinsi) ve Asya
(Ceratotropis) Vigna turleri arasinda baglanti olusmadigim1 ve Vigna alt cinsiyle
yakindan iliskili oldugunu belirlemislerdir. Phaseolus taksonunun kardes grubu
oldugunu raporlamislardir. Ayrica ITS bolgesinin V. mungo, V. radiata, V. umbellata,
V. unguicalata yabani progenitorlerini belirlemek ve taksonomideki sorunlar

aydinlatmak i¢in yararli oldugunu bildirmislerdir.

Saini ve Jawali (2009), 5S rRNA gen bolgesinin evrimi Vigna alt cinsi Ceratotropis’e
ait 10 tiir arasinda incelenmis, V. radiata disinda Vigna tlrleri arasinda karakterize
edilemedigini raporlamiglardir. 5S IGS, ITS ile karsilastirilabilir ve cpDNA’nin atpB-
rbcL’den daha iyi ayrim sagladigi sonucuna varmuslardir. 5S IGS Vigna tirlerini

degerlendirmek igin yeterince polimorfik bir bolge oldugunu bildirmislerdir.

Javadi vd. (2011), yaptiklar1 ¢calismada Vigna cinsi Ceratotropis alt tirl Gyelerinin
tiirler aras1 ve cografi iliskilerini aciklamak amaciyla, kloroplast DNA sekanslarini
(petA-pshd, psbD-trnT, trnT-trnE  ve trnT-trnL) kullanarak filogenisini  ve
biyocografyasini arastirmiglardir. Filogenetik epigeal c¢imlenmenin plesiomorfik
oldugunu ¢imlenme bigiminin, bu alt cinste bagimsiz olarak bir¢cok defa evrimlestigini
bildirmislerdir. Alt cinsinin tiirler arasi iliskilerinden ekolojik ve cografi filogenetik
yapilarinin anlasildigi sonucuna varmiglardir. Bu ¢alismanin Vigna tdrleri ile
taksonomik olarak iliskili gelecekteki c¢alismalar ig¢in bir yol gosterici nitelikte

oldugunu raporlamisglardir.

Takahashi vd. (2016), yabani Vigna koleksiyonunun genetik ¢esitliligini artirmak ve
cevresel stres taramasi amaciyla gesitli gen bankalarindan Vigna tohumlarini temin
etmiglerdir. Genomlardaki cevresel stres adaptasyonundan sorumlu genlerin
varliginin, tarimda yenilikler gosterebilir oldugunu bildirmislerdir. Bundan dolay1
Vigna olarak tanimlanmamis yeni genetik kaynaklarin morfolojik olarak

tanimlanmastyla birlikte DNA - ITS ve atpB - rbcL DNA dizilerine dayal1 caligsmalar
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yapmiglardir. Yapilan c¢aligma sonucunda Ceratotropis alt cinsinin, Vigna alt
tlrlerinden Plectotropis alt tiirii yoluyla ortaya ¢iktigini raporlamiglardir. Ayrica V.
marina, nispeten yakin filogenetik konumlarina dayali olarak, V. subterranea ile turler
aras1 melezler tiretmeye deger, V. luteola tuzluluga ve alkali topraga karsi oldukca
toleranshi ve V. subterranea ise kurak topraklara adapte edilmis bir mahsul oldugunu

bildirmislerdir.

Raveenadar vd. (2018), Vigna cinsi alt tiirler ve tiirler arasindaki filogenetik iliskiyi
belirlemek amaciyla; rbcL, psbA-trnH, matK ve ITS2 DNA barkodlar1 olarak bilinen
bolgeleri kullanmiglardir. ITS2 bolgesini tek bir barkod olarak en kullanishi bolge
oldugunu kanitlamislardir. ITS2 bolgesinin de dahil oldugu dort barkod bdlgesinin

kombinasyonu en iyi ayrimi saglamis oldugunu raporlamiglardir.

Mayada vd. (2022), rbcL gen bdlgesinin Phaseolus spp. tohumlarini kullanarak
aragtirmiglardir. Phaseolus vulgaris, V. radiata ve V. unguiculata ile iligkili oldugunu,
tir ve cins bazinda tanimlamada kismen basarili oldugunu raporlamiglardir. Son
derece benzer tiirler arasinda ayrim giicliniin zayif oldugu ve cins seviyesinde
tamimlayamadigini  buna ek olarak baska DNA barkod yaklasimlarinin

kullanilabilirligini bildirmislerdir.
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BOLUM 3
MATERYAL VE METOTLAR

3.1 Bitki Materyali

Ekotip, belirli iklim kosullarina adaptasyon saglayan popiilasyon olarak

tamimlanmaktadir. Bu kapsamda ¢alismada kullanilan Vigna radiata tohumlari

Gaziantep, Malatya, Adiyaman, Ankara, Kahramanmaras ve bu illere bagl ilgelerin

farkli lokasyonlarindan toplanarak Gaziantep Universitesi Biyoloji Boliimii’nde

muhafaza edilmistir (Tablo 3.1).

Tablo 3.1 Vigna radiata ekotipleri

. : . IZOLAT
IL ILCE KOY RENK KOD
ADI
Adiyaman Gerger - Siyah  02GGL1 (S) VR-1
Adiyaman Gerger - Siyah  02GG2 (S) VR-2
Adiyaman Golbast - Siyah 02 GLSI1 (S) VR-3
Adiyaman Golbast - Yesil 02 GLS1 (Y) VR-4
Adiyaman Golbast - Siyah 02 GLS2 (S) VR-5
Adiyaman Golbasi - Yesil 02 GLS2 (Y) VR-6
Adiyaman Golbast Karabagsili Siyah 02 GLS "KB" (S) VR-7
Adiyaman Golbast Karabagsili Yesil 02 GLS "KB" (Y) VR-8
Karabagsili - ) 02 GLS "KBC"
Adiyaman Golbast Siyah VR-9
Cayir S)
Karabagsili - 02 GLS "KBC"
Adiyaman Golbast Yesil VR-10
Cayr (Y)
Adiyaman Kahta - Siyah 02 KT (S) VR-11
Adiyaman Merkez Kustepe Siyah 02 MRK "KS" (S) VR-12
Adiyaman Tut Enigdene Siyah  02T"E"(S) VR-13
Ankara Merkez - Yesii 06 MRK (YY) VR-14
Gaziantep  Sehitkamil Battal Yesil 27 BTL (Y) VR-15
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Tablo 3.1 (devam)

. . ” IZOLAT
IL ILCE KOY RENK KOD
ADI
~ Orencik- _ )
Malatya Dogansehir Siyah 44 DOP1 (S) VR-16
Pancarli
Orencik - .
Malatya Dogansehir Yesil 44 DOP1 (Y) VR-17
Pancarli
_ Orencik - _ )
Malatya Dogansehir Siyah 44 DOP2 (S) VR-18
Pancarli
Orencik - .
Malatya Dogansehir Yesil 44 DOP2 (Y) VR-19
Pancarli
Orencik - : .
Malatya Dogansehir Kahverengi 44 DOP2 (K) VR-20
Pancarli
Malatya Potlrge - Siyah 44 PGL1 (S) VR-21
Malatya Pétlrge - Yesil 44 PGL1 (Y) VR-22
Malatya Potlrge - Siyah 44 PG2 (S) VR-23
Kahraman
Merkez - Yesil 46 MRK (Y) VR-24
maras
Kahraman
Pazarcik - Yesil 46 PZR (Y) VR-25
maras
Kahraman ]
Pazarcik - Kahverengi 46 PZR (K) VR-26
maras
Bilinmeyen - Yesil UNK (Y) VR-27

3.2 Tohum Ekimi

Steril torf, kum ve perlit 2:2:1 oranlarinda karistirilarak 8 x 4’lik viyollere 3’er tane
olacak sekilde tohum ekimi yapilmistir. Ekim sonrasi tohumlar 28+2 °C’de, %80 - 90
nem igeren ve 12 saat 151k, 12 saat karanlik olarak ayarlanan iklimlendirme odalarinda,

2 hafta siire ile gelistirilmistir (Sekil 3.1).
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Sekil 3.1 Vigna radiata tohumlarmin ekimi ve gelisim siireci
a) Vigna radiata tohumlari, b) Tohum ekimi, ¢) Vigna radiata tohum ekim sonrasi

iklimlendirme odasindaki gelisimleri
3.3 Total DNA izolasyonu

Bu calismada DNA ekstraksiyonu igin 2 farkli yontem uygulanmistir. Bu metotlarin
denenmesinde toplam 27 V. radiata ekotipi kullanilmistir. iklimlendirme odasinda
gelisen bitkilerin yapraklar: steril bistiiri yardimiyla kesilerek, aliminyum folyoya
sarilarak sivi azot igerisine birakilmistir (Sekil 3.2). Ardindan uzun siireli muhafaza

icin -80 °C’de (HS4486, -86 °C Ultra Freezer, Hettich, Almanya) saklanmustir.

Sekil 3.2 Vigna radiata’nin 6rneklenmesi ve muhafazasi

a) Steril bistiiri ile yapraklarin kesilmesi, b) Kesilen yapraklarin folyolanmasi, C)

Yapraklarin sivi azota birakilmast
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3.3.1 CTAB Protokoll

Stoklanmig bitki yaprak 6rneklerine asagida protokolii verilmis olan CTAB (N-Cetyl-

N,N,N Trimethyl Ammonium Bromid) metodu (Doyle&Doyle, 1990) uygulanmis ve

bitki total DNA izolasyonlar1 gerceklestirilmistir. Orneklerin DNA izolasyonuna

uygun hale gelebilmesi igin porselen havan icerisine sivi azot ile birlikte bitki

materyali konularak ezme iglemi gergeklestirilmistir.

1)

2)

3)

4)

5)

6)

7)

8)

9)

10)

Sivi azot ile ezilmis 200 mg bitki yapragi 2 mL’lik mikro santriftj tiplerine
(078.03.003, Isolab, Almanya) alinmustir.

900 puL CTAB solusyonu (%2 CTAB (102342, Merck, Almanya), 1,4 M
NaCl (106404, Merck, Almanya), 100 mM Trizma Hydrochloride (T5941,
Sigma Aldrich, Amerika Birlesik Devletleri), 20 MM EDTA (E5134, Sigma
Aldrich, Amerika Birlesik Devletleri), %1 PVP (81440, Sigma Aldrich,
Amerika Birlesik Devletleri) ve 0,2 pL mercaptoethanol (M6250, Sigma
Aldrich, Almanya)) eklenerek 65 °C’de 1 saat 1s1 blogunda (TS-100, Biosan,
Litvanya) bekletilmistir.

Is1 blogundan alinan tiiplere 900 pL kloroform (102445, Merck,
Almanya)/izoamil alkol (100978, Merck, Almanya) (24:1) eklenmistir.
Tupler 15 dk buz Uzerinde bekletildikten sonra 12.000 rpm’de 15 dk
santrifiij (Universal 320R, Hettich, Almanya) edilmistir.

Santrifiij sonucunda olusan siipernatant temiz bir mikro santrifiij tlpune
aktarilarak tizerine 900 pL kloroform/izoamil alkol (24:1) eklenerek 15 dk
buz ilizerinde bekletilmistir.

Buz Gzerinde 15 dk bekleyen tlpler 12.000 rpm’de 15 dk santrifiij edilmistir.
Santrifiij sonucu olusan siipernatant steril bir mikro santriflj tlpune
aktarilmis ve Uzerine 600 pL 2-Propanol (24137, Sigma Aldrich, Almanya)
eklenerek 15 dk buz Uzerinde bekletilmistir.

Buz (zerinde 15 dk bekleyen tiipler 12.000 rpm’de 10 dk santrifij
edilmistir.

Santrifiij islemi tamamlandiktan sonra tiipler dikkatli bir sekilde
stiziilmiistiir.

Stizme isleminden sonra tiiplere 500 puL %70’lik ethanol (920.026, Isolab
Chemicals, Almanya) eklenerek 12.000 rpm’de 5 dk santriifiij edilmistir.
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11) Santrifiij sonrast tiipler dikkatli bir sekilde siiziilerek kurumaya
brrakilmistir.

12) Kuruyan tuplere 100 pL Tris-EDTA (TE) tamponu eklenerek DNA
¢ozdiiriilmiis ve uzun siireli muhafaza amaciyla -20 °C’de (UDD 600 BK,

Derin Dondurucu, Ugur, Tiirkiye) bekletilmistir (Sekil 3.3).

Sekil 3.3 Vigna radiata 6rneklerinin DNA izolasyon agamalari
a) Folyolanan orneklerin sivi azotta bekletilmesi, b) Yaprak orneklerinin porselen
havanda ezilmesi, c) Ezilen orneklerin spatil yardimiyla mikro santriftj tuplerine
aktarilmasi, d) DNA eldesi icin kimyasallarin eklenmesi, e) Orneklerin

santrifijlenmesi, f) Faz ayriminin g6zlemlenmesi, g) DNA’nin elde edilmesi
3.3.2 Agaroz Jelin Hazirlanmasi ve Total DNA’larin Elektroforezi

Agaroz jel hazirlamak amaciyla 1 L’lik 50X TAE (Trizma Base 242 g (T1503, Sigma
Aldrich, Amerika Birlesik Devletleri), Acetic Acid 57,1 mL (27225, Sigma Aldrich,
Amerika Birlesik Devletleri), EDTA 7,43 g (E5134, Sigma Aldrich, Amerika Birlesik
Devletleri)) tampon ¢ozeltisi steril ultra saf su ile hazirlanmistir. 1X konsantrasyonda
olacak sekilde seyreltilerek agaroz jelin hazirlanmasinda ve elektroforez tankinin

doldurulmasinda kullanilmistir. %1,5°lik agaroz jelin hazirlanmasi igin agaroz
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(A9539, Sigma Aldrich, Amerika Birlesik Devletleri) miktar1 4,5 g tartilarak (AX224,
Ohaus, Isvigre) mikrodalga yardimi ile 300 mL 1X TAE tamponu igerisinde

¢cozdurulmustdr.

V. radiata ekotiplerinden elde edilen Total DNA’larin kalitelerini tespit etmek igin
%1,5’lik agoroz jelde 60 volt’ta 60 dakika boyunca elektroforez (CS-300V, Cleaver
Scientific, Birlesik Krallik) igslemi uygulanmistir. Total DNA drtinleri 1 kb’lik DNA
markirt (SM0314, GeneRuler 1 kb DNA Ladder, ready-to-use, Thermo Fisher,
Amerika Birlesik Devletleri) ile birlikte ylritulmastir. UV 1sik altinda bant

goriintiileri elde edilmistir (Sekil 3.4).

Sekil 3.4 Total DNA’larin agaroz gel elektroforezi goriintiisii
3.4 Polimeraz Zincir Reaksiyonlarinin Amplifikasyonu (PZR)

V. radiata ekotipleri arasindaki genetik iliskiyi belirlemek i¢in total DNA izolasyonu
sonucunda elde edilen DNA’larda DNA bazli olan RAPD ve ISSR molekiiler markir
sistemleri kullanilmistir. Elde edilen V. radiata ekotiplerinin DNA’sinin genoma
baglanan bolgeleri PZR teknigiyle (4484073, ProFlex™ 3 x 32-well PCR System,
Applied Biosystems™, Amerika Birlesik Devletleri) ¢ogaltilmistir.
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3.4.1 RAPD Analizi

Bu teknik igin 15 primer seti (University of British Columbia (UBC), Vancouver, BC,
Canada) kullanilmistir (Tablo 3.2).

Tablo 3.2 Calismalarda kullanilan RAPD primerleri (Chowdhury vd., 2002)

Primer Ad Primer Dizilimi
UBC701 5 -CCCACAACCC-3
UBC702 5 -GGG AGAAGG G -3
UBC703 5’ -CCAACCACCC-3
UBC706 5 -GGTGGTTGG G -3
UBC709 5-CCTCCTCCCT-3
UBC711 5'-CCCTCTCCCT-3
UBC717 5 -CCCACACCCA-3
uUBC729 5'-CCCAACCCAC-3
UBC751 5’-CCCACCACAC-3
UBC763 5 -CACACCACCC-3
UBC764 5’-CTCTCCTCCC-3
UBC771 5 -CCCTCCTCCC-3
UBC778 5’-CCACACCACA-3
UBC783 5 -GGTGGGTTGT-3
UBC790 5 -GGAAGTCGCC-3

PZR temelli molekiler analiz icin PZR amplifikasyonu (10342020, Taqg DNA
Polymerase, recombinant (5 U/uL), Thermo Fisher, Amerika Birlesik Devletleri) 25
pL volim olarak toplamda 27 orneklik karisim hazirlanmistir. 25 uL amplifikasyon
reaksiyonu; 0,7 U Taq DNA Polimeraz 0,2 uL, 2 mM dNTP 2,5 uL, 25 mM MgCl> 3
uL, 10X Taq Buffer 2,5 puL, 10 mM Primer 1 uL, 14,8 uL ddH20 icermektedir.

15 RAPD primeri igin 33, 34, 35 ve 36 °C’de sicaklik ve dongii kosullar1 denenmis
olup bunun sonucunda, 94 °C’de 5 dk denaturasyon asamasi, primer baglanma asamasi
35 dongu yapilarak 94 °C’de 1 dk, 35 °C’de 1 dk, 72 °C’de 3 dk, son asamada ise 72
°C’de 10 dk olarak ayarlanmistir (Tablo 3.3).
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Tablo 3.3 RAPD markiri igin PZR kosullar

RAPD
Asamalar Sicaklik (°C) Sare Dongu Sayisi
[k Denatiirasyon 94 5dk 1
Denatirasyon 94 1dk
Hibridizasyon 35 1dk 35
Uzama 72 3dk
Son Uzama 72 10 dk 1

3.4.2 ISSR Analizi

Bu teknik igin 11 primer seti (University of British Columbia (UBC), Vancouver, BC,
Canada) kullanilmistir (Tablo 3.4).

Tablo 3.4 Calismada kullanilan ISSR primerleri (Chowdhury vd., 2002)

Primer Ad Primer Dizilimi
UBC809 5 - AGAGAGAGAGAGAGAGG - 3’
UBC812 5’ - GAGAGAGAGAGAGAGAA - 3
UBC813 5’ -CTCTCTCTCTCTCTT -3
UBC817 5’ - CACACACACACACACAA -3
UBC818 5’ - CACACACACACACACAG -3
UBC826 5’ - ACACACACACACACACC -3
UBC828 5 -TGTGTGTGTGTGTGTGA -3’
UBC840 5" - GAGAGAGAGAGAGAGAYT -3’
UBC866 5 - CTCTCTCTCTCTCTCTC - 3’
UBC886 5’ - VDVCTCCTCCTCCTCTCT - 3’
uUBC887 5" -DVDTCTCTCTCTCTCTC - 3’

PZR temelli molekuler analiz i¢cin PZR amplifikasyonu 25 pL voliim olarak toplamda

27 6rneklik karisim hazirlanmistir. 25 pL. amplifikasyon reaksiyonu; 0,7 U Tag DNA
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Polimeraz 0,2 uL, 2 mM dNTP 2,5 pL, 25 mM MgCl; 2,5 uL, 10X Taq Buffer 2,5 pL,
10 mM Primer 1 pL, 14,8 uL ddH-0O icermektedir.

Sicaklik ve dongii kosullar1 olarak 51, 52, 53, 54, 55 °C denenmis ve bunun sonucunda,
94 °C’de 5 dk denatlrasyon asamasi, primer baglanma asamasi 35 donglyl takiben
94 °C’de 1 dk, 50 °C’de 1 dk, 72 °C’de 3 dk, son asama ise 72 °C’de 10 dk olarak
ayarlanmistir (Tablo 3.5).

Tablo 3.5 ISSR markir1 i¢in PZR kosullar

ISSR
Asamalar Sicaklik (°C) Sure Dongl Sayisi
[k Denatiirasyon 94 5 dk 1
Denatirasyon 94 1dk
Hibridizasyon 50 1dk 35
Uzama 72 3dk
Son Uzama 72 10 dk 1

3.4.3 DNA Barkodlama

V. radiata ekotipleri arasindaki var olan filogenetik iliskiyi de ortaya koymak, tiir i¢i
ve tiirler arasi teshisi i¢in DNA barkodlama yapilmistir. Bunun i¢in, rpcol (RNA
polymerase beta subunit 1), psbK - psbl (photosystem Il reaction center protein K -
photosystem 1l reaction center protein 1), IGS (Inter Genic Spacer), ITS (Internal
Transcribed Spacer) ve DNA barkod bélgeleri igin tasarlanan primerler kullanilmistir
(Tablo 3.6).

Tablo 3.6 DNA barkod bolge primerleri (Fazekas vd., 2008; Saini ve Jawali, 2009)

Barkod Primer
Bélgesi  Adi

Ileri Primer Geri Primer

(5'- GGC AAA GAG GGA (5'-CCATAAGCATAT

rpcol  2f/4r
AGATTT CG-3') CTTGAGTTGG-3)
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Tablo 3.6 (devam)

Barkod Primer
Bélgesi  Adi

Ileri Primer Geri Primer

VR5SL (5'-CCATCAGAACTC (5'- GGA TCC GGT GCA
VR5SR CGC AGT TA-3" TTAGTGCT - 3')

IGS

psbK - psbK - (5'-TTAGCCTTTGTTTGG (5 - AGA GTT TGA GAG
psbl  psbl CAAG-3) TAAGCAT-3)

Sicaklik ve dongii kosullar1 olarak, 94 °C’de 4 dk denatlirasyon asamasi, primer
baglanma asamasi 25 - 35 dongl arasini takiben 94 °C’de 30 sn, 50 - 58 °C araliginda
30 sn, 72 °C’de 2 dk, son asama ise 72 °C’de 10 dk olarak ayarlanarak optimize
edilmistir (Fazekas vd., 2008; Saini ve Jawali, 2009) (Tablo 3.7).

Tablo 3.7 DNA barkodlama i¢in PZR kosullari

DNA Barkot Bolgeleri

Asamalar Sicaklik (°C) Sure Dongl Sayis
[k Denatiirasyon 94 4 dk 1
Denatirasyon 94 30sn
Hibridizasyon 50 - 58 30 sn 25-35
Uzama 72 2 dk
Son Uzama 72 10 dk 1

3.5 PZR Uriinlerinin Elektroforez ile Ayrim

V. radiata ekotiplerine ait PZR drinleri %1,5’lik agoroz jelde 90 volt’ta 120 dakika
boyunca elektroforez islemi uygulanmistir. PZR Urlnleri 1 kb’lik DNA markirt ile

birlikte yurutilmustir (Fazekas vd., 2008; Saini ve Jawali, 2009).

Agaroz jellerde yiritilen PZR drunleri, Vilber Lourmat markali bilgisayarli jel
dokimantasyon ve goruntileme sistemi ile florasan lamba/UV 1sik altinda

goruntulenmistir (Sekil 3.5).
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Sekil 3.5 Agaroz jel elektroforezi uygulamasi

a) Elektroforez sistemi, b) PZR Urlnlerinin jele yiklenmesi
3.6 Sekans Verilerinin Incelenmesi ve Filogenetik Analiz

Ornekleme yapilan iller arasinda farkli popiilasyon gruplarimin olup olmadigini
belirlemek amaciyla farkli illerden 5 adet ekotip rastgele se¢ilmistir. Veri analizi igin
elde edilen PCR {drilnleri arasindan segilen 5 ekotip hizmet alimi yapilabilmesi igin
ticari firmaya gonderilmistir (Tablo 3.8). Analizler 3500 XL Genetic Analyzer
(Thermo Fisher, Amerika Birlesik Devletleri) cihazi ile gerceklestirilmistir.

psbK-psbl ve rpoC1l bélgelerine ait ham veriler FinchTV 1.4 genetik dizileme
goruntiileme programu ile kalite analizi yapilmis ve ileri - geri diziler BioEdit v7.2.5
programinda birlestirilmistir. Elde edilen sekanslar fasta formatina aktirilmis olup,

MEGAT7 programi ile hizalanarak dendrogram olusturulmustur (Mayada vd., 2022).

Tablo 3.8 Sekans hizmeti icin secilen ekotipler

. . . IZOLAT
IL ILCE KOY RENK KOD
ADI
Karabagsili - ]
Adiyaman  Golbasi Siyah 02 GLS "KBC" (S) VR-9
Cayir
Karabagsili - _
Adiyaman Golbast Yesil 02 GLS "KBC"(Y) VR-10
Cayir
Ankara Merkez - Yesil 06 MRK (Y) VR-14
Malatya Potlrge - Siyah 44 PG1 (S) VR-21
Malatya Potirge - Yesil 44 PGL (Y) VR-22
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BOLUM 4
BULGULAR

4.1 Molekiiler Markir Calismasina Ait Bulgular

Calismada kullanilan farkli lokasyonlardaki ekotiplerden rastgele segilen VR-9, VR-
10, VR-14, VR-21, VR-22; RAPD ve ISSR analizleri icin tim primerler ile

testlenmistir.

UBC 701, UBC 702 ve UBC 703 primerleri igin amplifikasyon ger¢eklesmemistir ve

bant profili elde edilememistir. PZR amplifikasyonu igin secilen RAPD markirinin
(UBC 701 ,UBC 702 ve UBC 703 primerleri) jel goriintiisti Sekil 4.1’de verilmistir.

Sekil 4.1 VR-9 ve VR-22 arasindaki Ornekler UBC 701 primeri, VR-9 ve VR-22
arasindaki UBC 702 primeri, VR-9 ve VR-22 arasindaki UBC 703 primeri

UBC 706 ve UBC 709 primeri icin amplifikasyon ger¢eklesmemistir ve bant profili
elde edilememistir. Bu iki primerin aksine UBC 711 primerinde VR10 ekotipinde
amplifikasyon elde edilememigsken VR-9, VR-14, VR-21 ve VR-22 ekotiplerinde
amplifikasyon gerceklesmis ve monomorfik bant profili olusmustur. UBC 706, UBC
709, UBC 711 primerlerinin jel goriintiisii Sekil 4.2°de verilmistir.
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Sekil 4.2 VR-9 ve VR-22 arasindaki 6rnekler UBC 706 primeri, VR-9 ve VR-22
arasindaki érnekler UBC 709 primeri, VR-9 ve VR-22 arasindaki drnekler
UBC 711 primeri

UBC 717 ve UBC 751 primerleri icin amplifikasyon gergeklesmistir. UBC 717 primeri
icin 250 bg biiyiikliigiinde monomorfik bant profili olusurken, UBC 751 pirmeri i¢in
500 b¢’nde monomorfik bant profili olustugu gozlemlenmistir. UBC 729 primeri igin
ise VR-9 bitki 6rneginde amplifiye olmamistir. VR-9 disindaki ekotipler igin UBC
717, UBC 729, UBC 751 primerlerinin jel goriintiisti Sekil 4.3’te verilmistir.

1KB

MARKER BEE i = e
i

PR Y

250 hg
—

Sekil 4.3 VR-9 ve VR-22 arasindaki Ornekler UBC 717 primeri, VR-9 ve VR-22
arasindaki ornekler UBC 729 primeri, VR-9 ve VR-22 arasindaki ornekler
UBC 751 primeri
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VR-9, VR-10, VR-14, VR-21 ve VR-22 ekotiplerinde kullanilan UBC 763, UBC 764
ve UBC 771 primerinin tamaminda VR-21 ve VR-22 ekotipleri i¢cin 500 bg¢
bliyiikliiglinde monomorfik bant profilleri elde edilmistir. Bunun yani sira, UBC 763,
UBC 764 primerlerinde VR-9 ve VR-10 ekotiplerinde istenilen amplifikasyon elde
edilememisken; UBC 771 primeri i¢cin VR-9 ve VR-10 ekotiplerinde 500 bg
biiyiikliigiinde monomorfik bant profili olusturdugu tespit edilmistir. UBC 763 ve
UBC 771 primeri icin VR-14 ekotipinde 500 bg’lik bir amplifikasyon gergeklestigi
g6zlemlenirken UBC 764 primerlerinde VR-14 ekotipinde istenilen amplifikasyon
elde edilememistir. UBC 763, UBC 764, UBC 771 primerlerinin jel goriintiisii Sekil

4.4’te verilmistir.

1 KB

MARKER -
oL

uBc Te3

Sekil 4.4 VR-9 ve VR-22 arasindaki Ornekler UBC 763 primeri, VR-9 ve VR-22
arasindaki drnekler UBC 764 primeri, VR-9 ve VR-22 arasindaki 6rnekler
UBC 771 primeri

UBC 778 primeri i¢in 250 bg¢ biiyiikliigiinde belirgin olmayan bant profili olusmustur.
UBC 783 primeri icin amplifikasyon gerceklesmemis ve bant profili olugsmamustir.
UBC 790 primerinde ise amplikasyon ger¢eklesmis olup, 250 b¢ biiyiikligiinde
monomorfik bant profili olusmustur. RAPD markir1 i¢in UBC 778, UBC 783, UBC

790 primerlerinin jel goriintlisii Sekil 4.5’te verilmistir.
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Sekil 4.5 VR-9 ve VR-22 arasindaki Ornekler UBC 778 primeri, VR-9 ve VR-22
arasindaki ornekler UBC 783 primeri, VR-9 ve VR-22 arasindaki drnekler
UBC 790 primeri

UBC 809 primeri icin 750 b¢ biyiikliiginde belirgin olmayan bant profili
gozlemlenmistir. UBC 812 primerinin  VR-9 haricindeki diger ekotiplerde
monomorfik bant profili olusturdugu tespit edilmistir. UBC 817 primeri icin ise tim
ekotiplerde 500 b¢’nde monomorfik bant profili olustugu belirlenmistir. ISSR markir
icin UBC 809, UBC 812, UBC 817 primerlerinin jel goriintiisii Sekil 4.6’da verilmistir.

usc a2 UBC 817

Sekil 4.6 VR-9 ve VR-22 arasindaki 6rnekler UBC 809 primeri, VR-9 ve VR-22
arasindaki 6rnekler UBC 812 primeri, VR-9 ve VR-22 arasindaki drnekler
UBC 817 primeri

UBC 813 ve UBC 818 primerleri i¢in amplifikasyon elde edilememistir. UBC 826
primeri icin 500 bg¢ biiyiikliigiinde monomorfik bant profili gozlemlenmistir. ISSR
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markirt i¢in UBC 813, UBC 818, UBC 826 primerlerinin jel goriintiisii Sekil 4.7’de

verilmigtir.

1KB 2
marken  E 3

UBC 213 UBC 18

Sekil 4.7 VR-9 ve VR-22 arasindaki 6rnekler UBC 813 primeri, VR-9 ve VR-22
arasindaki 6rnekler UBC 818 primeri, VR-9 ve VR-22 arasindaki 6rnekler
UBC 826 primeri

UBC 828 primerinde VR-14 ve VR-21 ekotiplerinin belirgin olmayan bant profili
vermesine karsin amplifikasyon gerceklesmemistir. UBC 866 primeri amplifiye
olmamig ve bant profili olugsmamistir. UBC 840 primeri i¢in ise 500 b¢ biiyiikliigiinde
monomorfik bant profili olugsmustur. ISSR markir1 i¢in UBC 828, UBC 840, UBC 866
primerlerinin jel goriintiisii Sekil 4.8’de verilmistir.

1KB 2
marker  § E

UBC g28 UBC 840

Sekil 4.8 VR-9 ve VR-22 arasindaki Ornekler UBC 828 primeri, VR-9 ve VR-22
arasindaki 6rnekler UBC 840 primeri, VR-9 ve VR-22 arasindaki drnekler
UBC 866 primeri
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UBC 886 primeri i¢in VR-9 ve VR-10 ekotiplerinde bant profili olusmamisken diger
ekotipler icin belirgin olmayan bant profili olusmustur. UBC 887 primerinde ise VR-
9, VR-10 ve VR-14 i¢in bant profili olusmamustir. Diger ekotipler icin 250 bg
bliyiikliiglinde bant profili olusmustur. ISSR markir1 i¢cin UBC 886, UBC 887,

primerlerinin jel goriintiisii Sekil 4.9’da verilmistir.

Sekil 4.9 VR-9 ve VR-22 arasindaki 6rnekler UBC 886 primeri, VR-9 ve VR-22

arasindaki 6rnekler UBC 887 primeri
4.2 DNA Barkodlama Calismalarina Ait Bulgular

rpoCl boélgesi icin tasarlanan primer VR-9, VR-10, VR-14, VR-21 ve VR-22
ekotipleri ile testlenmistir. PZR amplikasyonu sonucunda 500 bg biiyiikliigiinde bant
elde edilmistir. rpoC1 DNA barkod bdlgesinin jel gorintiisii Sekil 4.10°da verilmistir.
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Sekil 4.10 VR-9 VR- 22 aras1 6rnekler rpocl bolgesi

psbK-psbl boélgesi icin tasarlanan primerler VR-9, VR-10, VR-14, VR-21 ve VR-22
ekotipleri ile testlenmistir. PZR amplifikasyonu sonucunda 500 b¢ biiyiikliigiinde bant
elde edilmistir. psbK-psbl DNA barkod bdlgesinin jel gorintlisii Sekil 4.11°de

verilmistir.

G - e s e o

pabK- pabl

Sekil 4.11 VR-9 VR-22 arasi 6rnekler psbK-psbl bodlgesi
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IGS bolgesi ile gergeklestirilen PZR amplifikasyonu icin ekotipler amplifiye olmamis
ve bunun sonucunda bant profili olusmamigtir. IGS DNA barkot bolgesi jel gorunttsi
Sekil 4.12’de verilmistir.

Sekil 4.12 VR-9 VR-22 aras1 6rnekler IGS bolgesi

4.3 Sekans Verilerine Ait Bulgular

psbK-psbl bolgesinin sekanslar1 FinchTV programu ile kalite analizi yapilarak ileri -
geri diziler BioEdit programinda birlestirilmistir. Elde edilen sekanslar fasta formatina

aktarilarak, MEGA? ile hizalanarak dendrogram olusturulmustur (Sekil 4.13).

Vigna radiata (VR-9) (OK137180)
Vigna radiata (VR-10) (OK137181)
Vigna radiata (VR-14) (OK137182)

Vigna radiata (VR-15) (OK137183
10004 V19 (Y ) ( )

Vigna radiata (VR-21) (OK137184)

Vigna radiata (VR-22) (OK137185)

Vigna radiata (KU708027.1)

Vigna radiata var. (KU708021.1)

Phaseolus wilgaris (JN617149.1)

0.050

Sekil 4.13 psbK-psbl barkod bélgeleri icin taksonlarin evrimsel iliskileri
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rpoC1 bolgesinin sekanslar1 FinchTV genetik dizileme goriintileme programi ile
kalite analizi yapilmis ve ileri - geri diziler BioEdit programinda birlestirilmistir. Elde
edilen sekanslar fasta formatina aktirilarak MEGA7 ile hizalanarak dendrogram

olusturulmustur (Sekil 4.14).

Vigna radiata var. (AP014692.1)
Vigna radiata var. (AP014691.1)
Vigna radiata (VR-22) (OK137191)

Vigna radiata (VR-21) (OK137190
10004 V19 \% ) ( )

Vigna radiata (VR-15) (OK137189)

Vigna radiata (VR-14) (OK137188)

Vigna radiata (VR-9) (OK137186)

Vigna radiata (VR-10) (OK137187)

Phaseolus wlgaris (JN617149.1)

0.0010

Sekil 4.14 rpoCL1 barkod bolgeleri igin taksonlarin evrimsel iliskileri

Fasta formatina aktarilan sekanslar NCBI (National Center for Biotechnology

Information) veri tabaninda BLAST yapilarak erigim numaralari elde edilmistir (Tablo

4.1).

Tablo 4.1 NCBI erisim numaralari

NCBI Erisim Numarasi

Kod Tiir Ad1 psbK-psbl rpoC1
VR-9 Vigna radiata OK137180 OK137186
VR-10 Vigna radiata OK137181 OK137187
VR-14 Vigna radiata OK137182 OK137188
VR-15 Vigna radiata OK137183 OK137189
VR-21 Vigna radiata OK137184 OK137190
VR-22 Vigna radiata OK137185 OK137191
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VR-15 (Gaziantep) ekotipi 6n denemeler yapilirken kullanilmigtir. VR-9, VR-10,
VR-14, VR-21 ve VR-22 ekotipleriyle benzer sonuglar elde edilmesinden dolay1

NCBI veri tabanina kayd1 yapilarak erisim numarasi tahsis edilmistir.
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BOLUM 5
TARTISMA

Bu tez c¢aligmast kapsaminda RAPD ve ISSR markirlarinin  Gaziantep,
Kahramanmaras, Adiyaman, Malatya ve Ankara illerinden temin edilen Vigna radiata
tohumlarinin monomorfiklik gosterdigi tespit edilmistir. Bunun aksine Kar (2017),
gerceklestirdigi ¢alisma kapsaminda yabani Cicer spp. ve Cicer arietinum igin

kullanilan aynt markirlarin polimorfizm gosterdigini bildirmistir.

Gergeklestirlen bu ¢alisma molekiiler agidan Tiirkiye’de yapilan ilk ¢aligma olma

niteligi tasimaktadir.

Giiney ve Giineydogu Asya’da Mungbean - mas fasiilyesi (Vigna radiata), Vigna
grubunun, ekonomik olarak en 6nemli tarimsal triinlerinden birisidir (Mehandi vd.,
2019). Diger taraftan, Dogu Afrika, Bati Afrika, Orta Asya ve Giiney Amerika’da
tiretimi hizla artmaktadir (AVRDC, 2022). Mas fasulyesi, yaklasik %55 - 65 oraninda
karbonhidrat icerigi (630 g/kg kuru agirhiga esittir) ve protein, yag, vitamin ve
mineraller agisindan zengin, yiiksek besin degerlerine sahip bir baklagildir. Toplam
kuru agirligin yaklasik %20 - %50’si proteinden olusur ve aralarinda globulin (%60)
ve alblimin (%25) birincil depolama proteinleridir. Mas fasulyesi, 6nemli bir diyet
protein kaynagi olarak da kabul edilmektedir. Bu proteinlerin proteolitik bolunmesi ilk
cimlenme sirasinda daha da yiiksektir. Mas fasulyesi karbonhidratlarinin kolay
sindiriminden dolay1 insanlarda diger baklagil tiirlerine kiyasla daha az sindirim
sorunlarina neden olmaktadir. Ayrica, mas fasulyesinin hem tohumlar1 hem de filizleri
diger baklagillere gore daha diisiik kaloriye sahiptir, bu da onu obez ve diyabetik
bireyler i¢in daha gekici kilmakta ve onun diyet programlarina eklenmesinin 6niinii

acmaktadir (Khajudparn ve Tantasawat, 2011).

Ulkemizde mas fasulyesi iiretiminin Akdeniz, Giineydogu ve Dogu Anadolu
Bolgesi’nde yapildig1 (Dalkili¢ ve Onder, 2011; Karaman ve Kaya, 2020), ozellikle

Gaziantep, Diyarbakir, Adiyaman, Batman, Sirnak, Malatya illerinde yerel olarak
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tariminin yapildigr bildirilmistir. Dolayisiyla, mas fasulyesi {iiretimi konusunda

tilkemizde istatistiksel veriler bulunmamaktadir (Dalkilic ve Onder, 2011).

Mas fasulyesi, sicaklik ve kuraklik stresine toleransli oldugundan, ayrica insan
beslenmesi i¢in iyi bir protein ve demir kaynagi oldugundan dolayi, hizla artmakta
olan nufusun beslenmesinde buyuk bir potansiyele sahiptir (AVRDC, 2022). Bu
nedenle, Mas fasulyesi gen havuzunun gelecek vaat eden veya iistiin ¢esitlerin
gelistirilmesinde en 1yi sekilde kullanilmast ve yararli genetik c¢esitliligin
tanimlanmasi i¢in, Uriiniin gen havuzlarini olusturan ¢esitli germplazm varliklarinin
ve koleksiyonlarinin kapsamli olarak karakterize edilmesi gerekmektedir (Lavanya
vd., 2008). Bu kapsamda birgok arastirici tarafindan, yabani veya yerel ¢esitleri iceren
gen kaynaklarinin genetik ¢esitliligini incelemek ve etkili bir gen havuzu olusturmak
amaciyla RAPD ve ISSR gibi molekiiler markirlar kullanmislardir (Lavanya vd., 2008;
Khajudparn vd., 2011; Singh vd., 2014; Tabasum vd., 2020). Diger taraftan, V. radiata
ekotipleri arasindaki filogenetik iliskiyi ortaya koymak amaci ile, tiir i¢i ve tiirler arasi
teshis i¢cin DNA barkodlama ¢alismalar1 yapilmistir. psbD-trnT, petA-psbJ, , trnT-trn,
trnT-trn, EatpB-rbcL, matK psbA-trnH, DNA dizilerine dayali barkodlama ¢alismalari
literatiirde yer almaktadir (Saini ve Jawali, 2009; Javadi vd., 2011; Takahaski vd.,
2016; Mayada vd., 2022). Buradan yola ¢ikarak bu ¢alismada, V. radiata ekotipleri
arasindaki genetik iliskiyi belirlemek i¢cin DNA bazli olan RAPD ve ISSR molekiiler
markirlar1 kullanilmis ve V. radiata ekotiplerinin arasindaki var olan filogenetik
iliskiyi de ortaya koymak, tiir i¢i ve tiirler arasi teshisinde DNA barkodlama amaciyla,
psbK-psbl (photosystem Il reaction center protein K ve photosystem Il reaction center
protein 1), rpcol(RNA polymerase beta subunit 1), ITS (Internal Transcribed Spacer)
ve IGS (Inter Genic Spacer) DNA barkod bolgeleri icin tasarlanan primerler

kullanilmuistir.

Calisma kapsaminda rastgele segimden dolayr Gaziantep, Adiyaman, Malatya ve
Ankara olmak (zere 4 ilden V. radiata ekotiplerinin genetik ¢esitliligi tespit etmek
icin, 15 adet RAPD, 11 adet ISSR markiri test edilmistir. RAPD igin 4, ISSR i¢in 3
primer bant profili olusturmustur. Calisma hassasiyeti i¢in gerekli optimizasyonlarin
yapildig1 V. radiata ekotiplerinde monomorfik bant profili elde edilmis olup, ayrim
saglamada sinirlt oldugu tespit edilmistir. Diger taraftan ¢alismamizdan farkli olarak,
Lavanya vd. (2008), hem kiiltiirel hem de yerel 1rklar1 i¢eren 54 mas fasulyesi gesidi
arasindaki ¢esitliligi belirlemek adina RAPD profillerinden yararlanmiglardir. RAPD
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profilleri igin taranan 40 primerden 7 primerin bant profili olusturdugunu belirlemis
ve Jaccard’in benzerlik katsayilarinin O ila 0,48 arasinda bulunmast i¢in yapilan analiz
sonucunun, molekiiler diizeyde genis bir genetik ¢esitliligin varligina isaret ettigini
bildirmiglerdir. Dolayisiyla, RAPD profillerinin, mas fasulyesi ¢esitlerinin
aralarindaki morfolojik o6zellik farkliliklarin1 yansitabilecek 6n genetik cesitlilik
degerlendirmesi i¢in kolay ve basit bir teknik sagladigin1 da belirtmislerdir. Benzer
olarak, Sonia vd. (2012) tarafindan Banglades’te 13 mas fasulyesi g¢esidi arasinda
genetik ¢esitliligi belirlemek igin, 20 rastgele primerin kullanildigini ve 10 primerde
%100 polimorfik RAPD profillerinin elde edildigini belirtmislerdir. Singh vd. (2014),
35 Vigna genotipi arasindaki genetik ¢esitlilikte ISSR (17 adet) ve RAPD (25 adet)
markirlarin1 kullanarak analizler gerceklestirmiglerdir. Buna gore, ISSR markir
heterozigotluk agisindan kiyaslandiginda, belirte¢ indeksinin daha yiiksek oldugunu
gozlemlemislerdir. Calisma sonucunda Vigna spp.’nin farkl kiiltiirlenmis ve yabani
genotipler arasindaki tiirler arasi ve tlr igi cesitliliginin, tiir iligkileri diizeyini

belirlemede basarili bir degerlendirme oldugunu ortaya koymuslardir.

Gaziantep, Adiyaman, Malatya ve Ankara illerinden temin edilen ve morfolojik olarak
ayrimi1 saglanamayan Vigna ekotiplerinin tiir teshisi ve filogenetik analizleri i¢cin DNA
barkodlama bolgelerinden, amplifiye edilen psbK-psbl ve rpoC1 barkod bdélgeleri
kullanilmis ve 2 barkod bolgesi icin de ekotipler Vigna radiata L. olarak
tamimlanmustir. Filogenetik analiz sonucu elde edilen verilere goére, bu 2 barkod
bolgesi de V. radiata L. tiirii i¢in tiirler arasi net bir ayrim saglamada oldukga basarili
sonuglar vermistir. Ancak V. radiata ekotipleri arasinda net ayrim saglamada simirl
oldugu sonucuna varilmistir. Buna ragmen, Raveenadar vd. (2018) tarafindan, Vigna
cinsi alt tiirler ve tiirler arasindaki filogenetik iliskiyi belirlemek amaciyla matK, rbcL,
ITS2 ve psbA-trnH DNA barkod bélgeleri ile ¢alisilmis ve ITS2 bolgesinin tiir ayrimi
icin en ideal bolge oldugu bildirilmistir. Ayrica, Mayada vd. (2022), rbcL gen
bolgesinin V. radiata, Phaseolus vulgaris ve V. unguiculata ile iligkili oldugunu ve

benzer tiirler arasinda ayrim giiciiniin zay1f oldugunu bildirmislerdir.

Saini ve Jawali (2009), 5S rRNA gen bdlgesinin evrimini Vigna alt cinsi
Ceratotropis’e ait 10 tiir arasinda incelemis, V. radiata disinda Vigna tiirleri arasinda
karakterize edilemedigini raporlamiglardir. 5S IGS bolgesinin, Vigna trlerini

degerlendirmek igin yeterince polimorfik bir bélge oldugu bildirilirken bu tez
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calismasinda 5S IGS barkod bolgesi ile yapilan PZR ¢alismasi sonucunda
amplifikasyon ger¢eklesmedigi rapor edilmistir.
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BOLUM 6
SONUC VE ONERILER

Calisma kapsaminda Gaziantep, Adiyaman, Malatya, Ankara ve Kahramanmaras
olmak (zere 5 ilden ve bu illere bagl ilgelerden 27 Vigna radiata ekotipleri temin
edilmistir. Bu 27 ekotiplerin genomik DNA izolasyonlari yapildiktan sonra VR-9, VR-
10,VR-14,VR-21 ve VR-22 olmak Uzere her bélgeden birer adet olacak bigimde 5 adet
ekotip referans olarak secilerek primer testlemelerinde kullanilmigtir. Morfolojik
olarak ayrim1 yapilamayan ekotiplerin genetik gesitliligini tespit etmek amaci ile DNA
bazli molekiiler markir sistemlerinin kullanildigi ¢alisma kapsaminda, 15 adet RAPD,
11 adet ISSR markir testlenerek, RAPD igin UBC 717, UBC 751, UBC 771 ve UBC
790 olmak tizere toplamda 4 primerin bant profili olusturdugu, ISSR icin UBC 817,
UBC 826, UBC 840 olmak lizere toplamda 3 primerin bant profili olusturdugu tespit
edilmistir. Calisma hassasiyeti i¢in PZR optimizasyonu yapilan V. radiata ekotipleri
monomorfik bant profili vermis olup, Vigna tiirleri arasinda ayrim saglamada basarili
oldugu tespit edilmistir. Bunu yaninda ekotipler arasinda ise ayrim saglamada siirl

oldugu sonucuna varilmistir.

Gaziantep, Kahramanmaras, Adiyaman, Malatya ve Ankara illerinden temin edilen ve
morfolojik olarak ayrimi saglanamayan Vigna ekotiplerinde DNA barkodlama
yapilmasi amaciyla rpoC1l, psbK- psbl ve 1GS bdlgesi primerleri kullaniimistir.
Boylelikle elde edilecek bilgiler 1s181inda tlr teshisi yapilmis ve teshis sonuglarina bagh
olarak filogenetik agaclar olusturulmustur. Bu kapsamda ¢alismada kullanilan rpoC1,
psbK- psbl barkod bélgelerinin amplifiye olurken; 1GS bélgesinde herhangi bir

amplifikasyonun olmadig1 tespit edilmistir.

Sonug olarak; amplifiye olan 2 barkod bélgesi icin de ekotipler kendi icerisinde tek bir
tir olarak ayrilmig ve Vigna radiata L. olarak tanimlanmistir. Filogenetik agag
verilerine gore, bu iki barkod bélgesi V. radiata L. i¢in basarili bir ayrim saglarken

Vigna ekotipleri arasinda net bir ayrim saglamadigi sonucuna varilmistir.
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Ad - Soyad

Is Deneyimi

Haziran 2017 - Temmuz 2017
Subat 2018 - Mart 2018
Egitim Bilgileri

2014 - 2019

2019 - 2023

Seminerler ve Kurslar
2014

2017
2019

Yabanc Dil

Ingilizce

OZGECMIS

. Meral DEMRAL

: Medisec T1bbi Cihaz Kalite Kontrol Mithendisi

. Gaziantep Universitesi Biyoloji Bolumi Stajyer

: Giimiishane Universitesi, Miihendislik ve Doga
Bilimleri Fakultesi, Genetik ve Biyomuhendislik
Bolimu, Lisans

. Gaziantep Universitesi, Fen Bilimleri Ensitisi,
Molekiiler Biyoloji Ana Bilim Dali, Yiiksek Lisans

: 1SO 18001 OHSAS Is Saghg ve Giivenligi Sistemi
Egitimi, Takim Calismas1 ve Motivasyon Egitimi,
ISO 9001: 2008 Kalite Y6netim Sistemi, 1SO 14001
Cevre Yonetim Sistemi, I1ISO 22000 HACCP Gida
Giivenligi ve Yonetim Sistemi Egitimi, ISO 9001:
2008 I¢ Tetkit¢i Egitimi, Liderlik ve Girisimcilik
Egitimi, GMP (Good Manifacturing Pratices), GLP
(Good Laboratory Pratices), GHP (Good Hygiene
Pratices)

. Genel Is Saglhg1 ve Giivenligi Egitimi

. Yabanci Dil Egitimi

: Yazma - Okuma lyi, Konusma lyi.
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