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OZET

YENI NESIL DiZILEME VERILERI KULLANILARAK BiBER
KOLEKSIYONUNDA GENETIK CESITLILIGIN BELIRLENMESI

Tugba Pelin TOKER
Yiiksek Lisans Tezi, Bitki Islah1 ve Genetigi Anabilim Dal
Danisman: Do¢. Dr. Engin YOL
Temmuz 2024; 43 sayfa

Biber bitkisi (Capsicum annuum L.), diinya genelinde yaygin olarak
yetistirilen ve tiiketilen bir sebze olup yiiksek verim, hastaliklara dayaniklilik ve iklim
kosullarina adaptasyon gibi 6zelliklerin iyilestirilmesi amaciyla biber 1slah ¢aligmalari
biiyiik 6nem tagimaktadir. Genis bir cografyada iiretimi yapilan ve talep goren biber
bitkisinde 1slah calismalarinin daha etkin olabilmesi adina genetik cesitliligin
belirlenmesi ve giincel yenilikgi bilgiler 15181nda karakterizasyonu olduk¢a 6nemlidir.
Bu kapsamda ele alinan bu tez ¢alismasinda Akdeniz iklim kusaginda yetistirilen biber
koleksiyonunda yeni nesil dizileme verilerini kullanarak genetik cesitliligin ve
poplilasyon yapisinin belirlenmesi amaglanmistir. Toplam 99 biber hattinin yer aldig1
koleksiyonda 21 adet Dolma tip, 19 adet Carliston tip, 13 adet Kapya tip, 11 adet Kil
tip, 4 adet Ugburun tip, 5 adet Sili tip, 24 adet Sivri tip, 2 adet Jalapeno tipi biber
bulunmaktadir. ddRADSeq yontemi kullanilarak SNP seviyesinde karakterize edilen
koleksiyonda toplam 318.76 milyon okuma ve ortalama %37.66 GC igerigi elde
edilmigtir. Yiriitilen biyoinformatik analizler sonrasinda 8475 SNP popiilasyon
yapisint belirlemede kullanilmistir. Hatlar arasinda genetik c¢esitliligi belirleme
amaciyla filogenetik aga¢ olusturulmus ve ticari tiplerine gore hatlarin kiimelendigi
belirlenmistir. Yapilan STRUCTURE analizi ile koleksiyonda iki (K=2) belirgin alt
grup tanimlarken, PCoA analizi sonrasi ise biber hatlarinin bes gruba ayrildigi
belirlenmistir. Popiilasyonda gozlenen homozigotluk (Ho) ve beklenen heterezigotluk
(He) degerleri sirasiyla 0.493 ve 0.313 olarak kaydedilmistir. Genetik olarak uzak olan
hatlarin melezleme sonras1 potansiyel heterosis etkisine sahip oldugu dikkate alinarak
potansiyel ana-baba hatlar ortaya konulmustur. Elde edilen bulgularin Akdeniz
iklimine uygun biber ¢esitlerinin gelistirilmesine yOnelik yeni 1slah stratejilerinin
gelistirilmesine 151k tutmasi beklenmektedir.

ANAHTAR KELIMELER: Capsicum, Biber, Genetik Cesitlilik, SNP, Yeni
Nesil Dizileme
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ABSTRACT

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY IN PEPPER
COLLECTION BY NEXT-GENERATION SEQUENCING DATA
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Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Engin YOL
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The pepper plant (Capsicum annuum L.) is a widely cultivated and consumed
vegetable, worldwide. Therefore, pepper breeding studies aimed at improving traits
such as high yield, disease resistance, and climate adaptation. Determining the genetic
diversity and characterizing is crucial for more effective breeding studies in the pepper
plant. In this context, the aim was to determine the genetic diversity and population
structure using next-generation sequencing data in a pepper collection adapted to
Mediterranean climate zone. The collection includes 99 pepper lines consisting of 21
Dolma types, 19 Charleston types, 13 Kapya types, 11 Chili types, 4 Mazamort types,
5 Chili types, 24 Sivri types, and 2 Jalapeno types. Using the ddRADSeq method, this
collection characterized at the SNP level resulted in a total of 318.76 million reads and
an average of %37.66 GC content. After bioinformatics analyses, 8475 SNPs were
used to determine the population structure. A phylogenetic tree was created to
determine genetic diversity among the lines, and it was observed that the lines
clustered according to their commercial types. The STRUCTURE analysis identified
two (K=2) distinct subgroups within the collection, while the PCoA analysis divided
the pepper lines into five groups. The observed homozygosity (Ho) and expected
heterozygosity (He) values in the population were recorded as 0.493 and 0.313,
respectively. Potential parent lines were identified considering the potential heterosis
effect after hybridization of genetically distant lines. The findings are expected to shed
light on the development of new breeding strategies aimed at developing pepper
varieties suitable for the Mediterranean climate.

KEYWORDS: Capsicum, Genetic Diversity, Next Generation Sequencing,
Pepper, SNP
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ONSOZ

Yeni nesil dizileme verileri kullanilarak biber koleksiyonunda genetik ¢esitliligin
belirlenmesi, modern tarim ve 1slah ¢aligmalari i¢in biiyiik bir 6nem tagimaktadir. Bu
caligmalar, biber ¢esitlerinin genetik yapisini ve popiilasyon dinamiklerini derinlemesine
anlamamiz1 saglayacaktir. Ayn1 zamanda hastalik ve zararlilara daha dayanikli, yliksek
verimli ve c¢evresel streslere karsit toleransli biber cesitleri gelistirme siirecini
kisaltacaktir. Genetik ¢esitlilik, canli ve cansiz streslere karsi biber bitkisinin dayaniklilik
kazanmasi ve iklim degisikliklerine uyum saglamasi i¢in kritik bir faktordiir. Ayrica,
biberin genetik kaynaklarinin korunmasi ve siirdiiriilebilir tarim uygulamalarinin
desteklenmesi acisindan da biiyiik bir 6neme sahiptir. Yeni nesil dizileme teknolojileri,
genetik materyalin daha hizli ve dogru bir sekilde analiz edilmesine olanak taniyarak,
islah calismalarinin etkinligini artirir. Bu nedenle, bu tiir genetik ¢alismalar, biber
yetistiriciliginde yenilik¢i ¢oziimler sunarak tarimsal iiretimin siirdiiriilebilirligine ve gida
giivenligine katk: saglar.

Bu tez calismasinda, 99 biber hattinin genetik cesitliginin belirlenmesi
amaclanmistir. Biberin genetik ¢esitliliginin belirlenmesi, bitki genetigi ve 1slah alanina
onemli katkilar sunmaktadir. Bu tez konusunu bana veren ve yiiksek lisans tezi
calisgmamin planlanmasinda ve her asamasinda her tiirlii bilgi ve tecriibesiyle bana yol
gosteren ve sabirla destegini hicbir zaman esirgemeyen danismanim Dog. Dr. Engin
YOL a tesekkiirlerimi ve siikranlarimi sunarim. Tez kapsaminda kullanilan biber hatlarini
saglayan Anamas Tohum sirketine siikranlarimi arz ederim.

Akdeniz Universitesi Bitki Islah1 Genetigi Anabilim Dali Baskanhigina ve
akademik kadroda yer alan biitiin saygi deger hocalarima, teorik ve pratik bilgilerini
benimle paylasan 6zellikle Prof. Dr. Cengiz TOKER’e ve boliimdeki diger ¢aligma
arkadaslarima tesekkiir ederim. Tez ¢alismam sirasinda degerli bilgi ve tecriibelerini
benimle paylasan ve laboratuvar imkanlarindan faydalanmami saglayan saym Dog. Dr.
Cengiz IKTEN hocama, yapilan c¢alismalarda bana yardimci olan Dr. Hilal Sule
TOSUN’a ve Dr. Payman EHSAS’a degerli katkilarindan o6tiirii tesekkiir ederim. Ayrica,
tezimin yazimi agamasinda deneyimlerini benimle paylasan, manevi ablam Dr. Hatice
SARI’ya (Washington State University, Pullmann, ABD), ve yiiksek lisans egitimimde
her zaman yamimda olan ¢ocukluk arkadasim Dyt. Irem Serra PEKSEN’e tesekkiir
ederim.

Bugiine kadar edindigim egitim ve dgretim hayatim boyunca her konuda maddi ve
manevi destek saglayan, beni cesaretlendiren, beni bugiinlere getiren, sevgisini hi¢bir
zaman esirgemeyen canim annem Sibel TOKER’e ve kardesim Karahan TOKER’e
sonsuz tesekkiirler.
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Yiiksek Lisans Tezi olarak sundugum “Yeni Nesil Dizileme Verileri Kullanilarak
Biber Koleksiyonunda Genetik Cesitliligin Belirlenmesi” adl1 bu ¢aligmanin, akademik
kurallar ve etik degerlere uygun olarak yazildigin1 belirtir, bu tez ¢alismasinda bana ait
olmayan tiim bilgilerin kaynagini gosterdigimi beyan ederim.
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SIMGELER VE KISALTMALAR

Simgeler

cm : Santimetre

°C : Santigrat derece
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ha : Hektar

HCI : Hidroklorik asit
K : Popiilasyon sayis1
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Kg: Kilogram

M : Molar

Mb : Megabaz

ml : Mililitre

mM : Milimolar

NaCl : Sodyum Klortir
rpm : Dakikadaki devir sayisi
ul : Mikrolitre

t: ton

Tezin tiim boliimlerinde gegen ondalik rakamlarinda ayrag olarak “.” kullanilmistir.
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1.GIRIS

Biber (Capsicum annuum L.) Solanaceae familyasindaki Capsicum L. cinsine aittir
(Greenleaf 1986). Biber cinsi i¢inde yaygin olarak tarimi yapilan tiirler: C. annuum L., C.
chinense Jacq., C. frutescens L. ve C. baccatum L. ve C. pubescens Ruiz & Pav. olarak
belirlenmistir (Walsh ve Hoot 2001). Tarimi yapilan biberlerin Orta Amerika yerlileri
tarafindan yaklasik 6000 y1l 6nce yabani biber popiilasyonlarindan kiiltiire aldig1 tahmin
edilmektedir (Garcia-Gaytan vd. 2017). Biber kendine ddllenen bir bitkidir (Lange 1949)
ve 2n = 24 kromozom sayisina sahiptir. Biberin tahmini genom boyutu 3.5 Gb olarak
bildirilmigtir (Shirasawa vd. 2023).

FAO 2022 verilerine gore diinyada Capsicum cinsindeki biberler (tatli ve yesil
tiirleri dahil olmak iizere) yaklasik 2 milyon ha alanda yetistirilmekte olup yaklagik 37
milyon tonluk bir iiretim séz konusudur (FAOSTAT 2024). TUIK (2024) verilerine gore
Tiirkiye’de biber yaklasik 76 bin ha alanda ekilmekte ve 3 milyon tonun iizerinde
iiretilmektedir. Sivri biber liretimi yaklagik 939 bin ton {izerindeyken, salcalik ve kapya
biber iiretimi 1.6 milyon ton ile en yliksek olmustur, bunu yaklasik 395 bin ton ile
dolmalik biber takip etmistir. En diisiik tiretim ise 143 bin ton ile carliston biberde
gerceklesmistir (TUIK, 2024). Ulkemizde biberden elde edilen verim yaklasik dekara 4
ton olarak agiklanmistir (FAOSTAT 2024). Diinyada biber iiretim trendleri izlendiginde,
1961 yilinda yaklagik 6 milyon ton iiretimi yapilirken, giiniimiizde bu rakam yaklasik 37
milyon ton olarak kaydedilmistir (FAOSTAT 2024). Global biber iiretiminin yaklasik
yarim asirda alt1 kattan fazla artmasi biber bitkisine olan talebin her gecen yil giderek
arttigin1 yansitmaktadir.

Uretilen biberler, ézellikle C ve A vitaminlerinin yani sira karotenoidler ve
kapsaisinoidler de dahil olmak iizere yiliksek besin degeri nedeniyle insan beslenmesi
dahil bir¢ok alanda kullanilmaktadir (Villa ve Ochoa 2020). Biber bitkisinin agr1 giderici,
kanser Onleyici ve kilo verdirici olarak da potansiyel degere sahip olabilecegi rapor
edilmigtir (Srinivasan 2016). Biber, C ve E vitaminleri, provitamin A, karotenoidler ve
fenolik bilesikler bakimindan zengin olmasi yani sira antioksidan aktiviteye sahip
metabolitlerle beslenme agisindan faydali pek cok biyoaktif bilesiklere (polifenoller,
flavonoidler ve tanenler) de sahiptir (Materska ve Perucka 2005; Sun vd. 2007; Bae vd.
2016). C. annuum, diinyada yetistirilen bes biber arasinda en yaygini olup, tatli ve aci
biberlerden olugur. Tatli biber olarak tiiketilen Dolma biberi, Akdeniz mutfaginda yaygin
olarak piring/bulgur vb ve etle doldurularak tiiketilmektedir (Demirkaya ve Giines 2022).
Sivri tip biberler uzun ve Sivri uglu olup, Dolma tipi biberler Sivri bibere gore daha
yiiksek C vitamini igerigine sahiptir (Frary vd. 2008). Kil biberler Sivri biberlere
benzerler ama Kil biberler Sivri biberlerden oldukg¢a incedir. Carliston biberleri daha ¢ok
cig tiiketilir ve tathdir (Frary vd. 2008). Taze tiikketime veya salca tiretimine uygun tath
biber cesidine Kapya tipi biberler denir (Tomlekova vd. 2021). Ugburun biberinin ii¢ ucu
vardir, olgunlagmadan 6nce (taze iken) yesildir ve tathidir. Genellikle aci tat veren ve taze
veya salamurayla yenen biberler ac1 ve Jalapeno tipi biberlerdir.

Biberin anavatan1 Kuzey Amerika'nin giineyi, Karayipler, Orta Amerika ve Giliney
Amerika'nin kuzeyi (Richard vd. 1964; Mangelsdorf vd. 1964) olarak kabul edilse de
diinya capinda hem act hem de tatli olarak ¢ok sayida kiiltiir biberi ¢esidi liretilmektedir.
Ozellikle ac1 biberler, beslenmede acilik (kapsaisin) ve renk (kapsantin) katmasi igin
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kullanilmaktadir. Kapsaisin maddesinin, 6zellikle tibbi amagclarla, antiinflamatuar
formiilasyonlarda kullanimi mevcuttur (Papoiu, ve Yosipovitch, 2010). Kapsaisin
maddesi ayni1 zamanda, eski kiiltiirlerde mide iilseri, hazimsizlik, istah kaybi1 ve
gastroozofageal reflii hastaliklar1 dahil olmak tlizere gesitli gastrointestinal sorunlar
tedavi etmek i¢in kullanilmistir (Maji ve Banerji 2016). Ayrica, allopatik ve ayurvedik
olarak tipta (Sumathy ve Mathew 1984) da kullanilmaktadir. Bununla birlikte, biberin
birden fazla sekilde kullanilmasi, bir¢ok yeni ¢esidin olusmasina ve dolayisiyla 6nemli
bir ¢esitlenmeye (genetik varyasyona) yol agmistir (Bosland 1995).

Yeni cesitlerin  gelistirilmesine yonelik ¢aligmalarda genetik cesitliligin
kesfedilmesi ve biber genetigi ve 1slah ¢aligmalarinda kullanilmasi son derece dnemlidir
(Taranto vd. 2016). Biber 1slahinda c¢esitli boyut, sekil ve renklerde dolmalik biber, aci
biber ve tatl biber tiretmek i¢in 6nemli sayida genetik kaynak kullanilmistir (Babu vd.
2011). Mevcut caligma c¢abalari ile elde edilmis genis ¢esitlilige ragmen, diinya ¢apinda
cesitli iklim kosullarina, tiiketici tercihlerine ve kalite standartlarina uygun, canli ve
cansiz (biotik ve abiotik) streslere dayanikli yeni biber hatlarina gereksinim
bulunmaktadir (Babu vd. 2011). Biber yetistiriciliginde popiilasyon yapisin1 ve genetik
cesitliligi belirlemek amaciyla tarimsal-morfolojik ozellikler (Golkar ve Nourbakhsh
2019), kalite 6zellikleri ve molekiiler markerler gibi bir¢ok ara¢ kullanilmaktadir. Bunlar
arasinda molekiiler markerler, geleneksel yontemlere kiyasla se¢im (seleksiyon)
basarisin1 6nemli Ol¢lide artirabilmektedirler. Ayn1 zamanda bunlar 1slah siirelerini de
kisaltabilmektedirler (Lee 2019). Bitki 1slah1 ¢aligmalarinda, kiiltiirii yapilan ve yabani
tip tiirlerdeki iligkiler ve genetik ¢esitlilik diizeyleri, RFLP (restriction fragment length
polymorphism) (Botstein vd. 1980; Livneh vd. 1992) RAPD (random-amplified
polymorphic DNA) (Hadrys vd. 1992), AFLP (amplified fragment length polymorphism)
(Caetano-Anolles, vd. 1993) ve SSR (simple sequence repeat, microsatellite) (Akkaya vd.
1992) gibi bazi DNA markerleri kullanilarak belirlenmistir. Bununla birlikte, bu
markerlerin ¢ogu, spesifik olmama, diisiik yogunluk ve eksik kapsam nedeniyle
simirlamalara sahiptir ve Ozellikle biberin biiyiik genomu nedeniyle modern genetik
caligmalarinda kullanimlarin1 zorlastirmaktadir (Qin 2014; Kim 2014). Ancak, tek
niikleotid polimorfizmi SNP (single nucleotid polymorphism) markerleri, bi-alelik
yapilar1 nedeniyle g¢esitli avantajlara sahiptir. SNP markerler sadece biiyiik
poplilasyonlarin daha hizli analizine olanak saglamaz, ayni zamanda cesitli tiirde
genotipleme sistemlerine, basit allel belirleme ve veri taban1 depolamasina olanak tanirlar
(Manivannan vd. 2018; Thomson 2014). Son yillarda, Capsicum spp.'de g¢esit
tanimlamasi igin SNP markerleri iretilmis ve kullanilmistir (Jung vd. 2010; Jeong vd.
2010).

ddRADSeq (double-digest restriction site associated DNA), genomun biiyiik
bolgelerinde uygun bir sekilde kullanilabilen, daha az maliyetli olmasinin yaninda,
farklilik analizine imkén saglayan bir genom dizileme yontemidir (Peterson vd. 2012).
Kisaca, bu yontem su adimlardan olusur: (/) DNA’nin iki enzim tarafindan kesilmesi, (i)
ortak bir adaptoriin ve barkodlu adaptdrlerin ligasyonu, (iii) bir araya getirme, (iv)
sekanslama i¢in boyut seleksiyonu, (v) kiitiiphane zenginlestirme (vi) ve dizileme
yapilmasidir (Peterson vd. 2012). ddRAD kiitliphane hazirlama asamasinda iki
restriksiyon enzimi kullanilir, bylece verimli bir sekilde daha fazla veri elde etme sansi
ortaya ¢ikmaktadir (Schweyen vd. 2014). Son yillarda ddRADSeq yontemi kullanilarak
susam (Basak vd. 2019), domates (Esposito vd. 2020), hardal bitkisi (Sudan vd. 2019),
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anason (Mehravi vd. 2021) ve tatl biber (Tripodi vd. 2022) gibi farkli bitkilerdeki genetik
cesitlilikler SNP ile tanimlanmustir.

Genetik ¢esitlilik, yeni iklim kosullarina ve farkl stres faktorlerine dayanikli yeni
ve fonksiyonel alelleri kullanma agisindan son derece Onemlidir. Ayrica tiiketiciler,
biberlerin lezzeti, rengi ve ac1 yogunlugu konusunda farkli tercihlere sahiptirler. Farkli
biber hatlarinin gelistirilmesi ile iireticiler ve ziraat miithendisleri, bu tercih yelpazesine
uygun biberlerin piyasaya sunulmasini ancak sahip olduklar1 genetik farklilik ile
saglayabilirler. Bu agidan mevcut calisma, SNP diizeyinde 99 biber hattindan olusan bir
biber koleksiyonunun genetik ¢esitliliginin ddRADSeq metoduyla belirlenmeyi
amaclamaktadir. Bu genetik verilerin gelecek 1slah caligmalarinda ve yeni melez
kombinasyonlarinda kullanilmas1 projenin temel hedefidir.
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2. KAYNAK TARAMASI

2.1. Biberde Yapilan Genetik Cesitlilik Calismalar:

Insan beslenmesinin énemli bir pargasi olan biber bitkisinin 1slahinda, 6zellikle
molekiiler markerler (Tsaballa vd. 2015) ve yeni nesil dizileme teknolojileri kullanilarak
(Ashrafi vd. 2012), biberin genetik yapisi ve gesitleri hakkinda ayrintili bilgiler elde
edilmektedir (Hill vd. 2017). Bu g¢aligmalar genellikle ¢esitli molekiiler markerlerin
ornegin SSR'ler (basit dizi tekrarlar1) (Minamiyama vd. 2006), SNP'ler (tek niikleotid
polimorfizmleri) (Lu vd. 2012; Nicolai vd. 2012) ve RAPD'ler (rasgele amplifiye
polimorfik DNA) (Patel vd. 2009) analizi ile yapilmaktadir. Daha gii¢lii bir heterotik
etkiye sahip tistiin tiirler ve hibrit kombinasyonlar olusturmak icin biber genotipleri
arasindaki genetik cesitlilik ¢ok dnemlidir (Santos Pessoa, vd. 2018). Genetik ¢esitliligi
degerlendirerek, aragtirmacilar genotipleri tanimlayabilir, germplazm koleksiyonlarini
karakterize edebilir (Swarup vd. 2021) ve hastalik dayanikliligi (Khan ve Korban 2022),
meyve kalitesi (Naegele vd. 2016) ve verim potansiyeli gibi 6nemli 6zelliklerin genetik
temelini aciklayabilmektedirler. Bu tiir caligmalar, arzu edilen tarimsal 6zelliklere sahip
gelistirilmis biber cesitleri gelistirmeyi hedefleyen 1slah programlart igin degerli
ongoriiler saglamaktadir.

Kochieva ve Ryzhova (2003) yilinda 14 Capsicum annuum g¢esidinde AFLP
markerleri  kullanarak genetik  ¢esitliligi ele almugslardir...incelenen  gesitlerin
tanimlanmasini saglamak i¢in dokuz primer ¢ifti secilip, bu primerlerle tespit edilebilen
cesitler arast polimorfizmin %16,5 oldugu belirlenmistir. Her ¢esit i¢in karakteristik bir
AFLP modeli elde edilmis ve yedi gesit icin farkli ¢esitlere 6zgli markerler ortaya
cikartlmistir. AFLP verilerine dayanarak ¢esitler arasindaki genetik mesafeler belirlenmis
ve hiyerarsik kiime analizi (UPGMA) kullanilarak bir filognetik agac olusturulmustur.
Bu bilginin, incelenen gesitleri igeren 1slah programlarinda faydali olacagi belirtilmistir.

Oyama vd. (2006) RAPD markerleri ile Capsicum annuum'un 15 yabani
popiilasyonunun ve kiiltiire alinmig ii¢ poptilasyonun genetik varyasyon diizeylerini ve
genetik yapisint incelemislerdir. Toplamda, sirasiyla yabani ve kiiltiire alinmig
poptlilasyonlarda 166 bant (hepsi polimorfik) ve 126 bant (bunlarin 125'i polimorfik)
amplifiye edilmistir. Ortalama polimorfizm yiizdesi, yabani popiilasyonlarda %34.2 ve
kiiltiire alinmis popiilasyonlarda %34.7 olarak belirlenmistir. Ortalama ve toplam genetik
cesitlilik, yabani popiilasyonlar icin sirasiyla 0.069 ve 0.165, kiiltire alinmisg
poptilasyonlar i¢in ise 0.081 ve 0.131 olarak bulunmustur. Yabani ve kiiltiire alinmis
poptilasyonlar, Jaccard mesafelerinden olusturulan UPGMA dendrograminda (ortalama
GD = 0.197), AMOVA (popiilasyon tiirleri arasinda varyansin %17.2'si, p = 0.001) ve
cok boyutlu 6l¢ekleme analizi ile belirgin bir bicimde ayrilmistir. Bu farklilasmanin,
orneklerin gen havuzlarinin farkli kdkenleri ile iligkilendirilebilecegi belirtilmistir.

De Masi vd. (2007) Giiney Italya'dan sekiz yerel biber (Capsicum annuum spp.)
cesidinin morfolojik, verim, baslica kalite parametreleri ve genetik farkliliklar1 {izerine
bir ¢aligma ele almiglardir. Meyve morfolojik karakterleri ve verim degerleri tarimsal
analizlerle degerlendirilmistir. Kimyasal ve genetik aragtirmalar yiiksek performansli sivi
kromatografisi (HPLC) ve rastgele amplifiye edilmis polimorfik DNA (RAPD)-PCR
yontemleriyle gerceklestirilmistir. Ozellikle, karotenoid ve kapsaisinoid (acilik)
icerikleri, ac1 biberin baglica kalite parametreleri olarak kabul edilmistir. Segilen sekiz
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ornek icin, olusturulan RAPD markerlerinden tiiretilen genetik benzerlik degerleri
hesaplanmis ve genetik benzerlik dendrogrami olusturulmustur. Tiim sekiz yerel ¢esit,
karakteristik RAPD morifleri géstermis ve bunlarin karakterize edilmesini saglamistir.
Bu ¢alismanin sonuglari, 1slaha uygun ii¢ degerli popiilasyonu anlagilir kilmistir ve bunlar
dendrogram sonuglar1 ile uyumlu bulunmustur.

Aktas vd. (2009) tarafindan yapilan bir arastirmada, 6's1 kendilenmis hat olmak
izere lilkemizde yetistirilen 14 biber genotipi arasindaki genetik iliski molekiiler marker
ile belirlenmistir. Bu genotipler arasindaki taksonomik iliskiler ve genetik cesitlilik 5
yabanci biber genotipi ile birlikte aragtirilmistir. Biber genotipleri arasindaki genetik
benzerligi dendrogramlarla veya iki ve ii¢ boyutlu dl¢eklendirmeyle tanimlamak i¢in 4
primer ¢iftinden toplam 215 DNA fragmanindan 56 (%26) polimorfik AFLP markeri
kullanilmistir. Sonug olarak Alata Tarimsal Arastirma Enstitlisii'nilin kendilenmis hatlari
benzer gruplara ayrilmis ve diisiik genetik cesitlilik gostermistir. Yerel diger hatlarin ise
nispeten daha yliksek genetik cesitlilige sahip oldugu bildirilmistir.

Bozokalfa vd. (2009) Tiirkiye'nin farkli bolgelerinden toplanan biber
koleksiyonunda fenotipik ¢esitlilik, niceliksel ve niteliksel oOzellikler agisindan
degerlendirilmistir. Germplazm hatlar1 ve ticari ¢esitler de dahil olmak {izere toplam 48
genotip Izmir'de tarla kosullarinda birbirini takip eden iki yaz déneminde (2004 ve 2005)
incelenmistir. Tiim aksesyonlar, fidelerin ortaya ¢ikmasindan bitkilerin olgunluguna
kadar 67 tarimsal-morfolojik 6zellik agisindan karakterize edilmistir. Morfolojik veriler
temel bilesenler analizine ve ardindan hiyerarsik kiimelemeye tabi tutulmustur. Bu,
morfolojik ve tarimsal 6zelliklere dayali olarak yedi grup oldugunu géstermistir. i1k altt
temel bilesen ekseni, 48 aksesyon ve bunlarin satirlar1 arasindaki varyansin %54.29'unu
aciklamaktadir. Varyansin biiylik bir kism1 meyve ¢api, meyve agirligi, hacmi, meyve
duvar kalinligi, meyve verimliligi ve meyvede ¢0zilinebilir kat1 ve kuru madde igerigi gibi
ozelliklerden kaynaklanmaktadir. Koleksiyonda bulunan yiiksek ¢esitlilik, biberin
tarimsal Ozelliklerin gelistirilmesinde biiylik potansiyele sahip oldugunu gosterdigi
belirtilmektedir.

Monteiro vd. (2010) Capsicum cinsine ait 23 aksesyonun genetik farklilifina
bakmiglardir. Varyans analizleri, biber aksesyonlar1 arasinda (P < 0.05) gibi 6nemli
farklar gostermistir. Varyasyon katsayisi, %8.97 (LF) ile %30.91 (NFA) arasinda
degismistir. Tocher optimizasyon yontemi ile kantitatif tanimlayicilar i¢in sekiz kiime ve
ayn1 zamanda kalitatif ¢ok kategorili tanimlayicilar icin de sekiz kiime tespit etmistir.
UPGMA yoéntemi, kantitatif tanimlayicilar i¢in {i¢ kiime ve ¢ok kategorili tanimlayicilar
icin dort kiime belirlemistir. Bu sonuglara gore, kullanilan Capsicum gen bankasinda
tirler aras1 ve tiir i¢i genetik cesitlilik belirlenmistir ve tekrarlanan aksesyonlarin
olmadigina isaret etmistir. Sonug¢ olarak, genetik kaynaklarin korunmasi ve islah
programlarina dahil edilmesi bakimindan gen bankalarindaki aksesyonlar arasindaki
genetik ¢esitliligin belirlenmesi 6nem arz etmektedir.

Tripodi vd. (2022), italya menseili yerel bir tatl biber tipi olan 'Peperone Cornetto
di Pontecorvo' iizerinde genetik ¢esitlilik belirleme ¢aligmalar1 yapmiglardir. Bu ¢esitle
ayni isme sahip olarak iddia edilen farkli aksesyonlar bulunmakta ve bu genotipin saf
cesit 0zelliklerinin ortaya konmasi hedeflenmistir. Bu ¢alismada, 14 'Peperone Cornetto
di Pontecorvo' aksesyonu ve 7 benzer boynuz tipi biber, agro-morfolojik performanslar
ve kimyasal bilesimleri acisindan incelenmistir. Dijital meyve goriintiileme, meyvelerin
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morfometrik parametrelerini yiiksek dogrulukla belirlemek icin bir ara¢ olarak
kullanilmistir. Toplamda 52 6zellik degerlendirilmistir. Cok degiskenli analiz, 'Peperone
Cornetto di Pontecorvo'yu benzer tiplerden ayiran farkli kiimeleri ortaya koymustur.
Meyvelerin agirligi ve boyutu ile ¢oziiniir kati igerigi, incelenen ¢esitler arasindaki en
ayirt edici faktorler olarak belirlenmistir. ddRAD dizileme kullanilarak gerceklestirilmig
ve analizlerde toplamda 120 milyon ham veri ve 2196 yiiksek kaliteli SNP elde edilmistir.
Hem Bayesian hem de hiyerarsik kiimelenme analizleri, 'Peperone Cornetto di
Pontecorvo' aksesyonlarini benzer tiplerden ayiran iki farkli (K = 2) alt popiilasyonun
varligint dogrulamistir. Ayrica, cesitlerin genetik cesitliligi ile cografi kdkenleri arasinda
dogrudan bir iliski bulunmus ve farkli kirsal alanlardaki yerel ¢esitlerin 1slah tarihleri
hakkinda ipuglar1 saglanmistir. Genomik markerler, bu yerel ¢esidin farkliligim
belirlemek i¢in degerli bir arag olarak kullanilmistir.

Zhao vd. (2014) 13 Xianlajiao' ve Capsicum cinsinden yedi aksesyon ile toplam 20
Capsicum gen plazmasinin genetik cesitliligi RAPD ve SSR markorleri kullanilarak
analiz etmislerdir. Xianlajiao', Cin'de uzun yillardir yetistirilen Capsicum annuum tiiriine
ait bir biber ¢esididir ancak, Cin'deki 'Xianlajiao' gen plazmasinda ¢ok benzer fenotipik
cesitlilik bulunmaktadir. Bahsedilen ¢alismada, molekiiler markor analizleri, morfolojik
karakterlere dayali bir analizle karsilastirilmistir. Sonuglar, her iki tiir molekiiler
markdriin de 20 Capsicum aksesyonu ic¢inde genetik cesitliligi belirleyebildigini ve
SSR'ler ile elde edilen genetik cesitlilik tahminlerinin RAPD'lere gore daha yiiksek
oldugunu gostermistir. RAPD'lerde her bir primer ile i¢ ila on fragment amplifiye
edilmistir, ortalama olarak primer bagina 5.7 fragment. 38 rastgele primer kullanilarak,
20 aksesyonda 218 bant amplifiye edilmis ve bunlarin 168'i polimorfik ¢ikmistir
(polimorfizm oran1 %77.1 bulunmustur). 20 Capsicum aksesyonunun genetik benzerligi
(GC) 0.615 ile 0.905 arasinda degismistir. SSR'lerde, primer ¢ifti basina iki ila sekiz
fragment amplifiye edilmistir (ortalama 4.4). 33 cift SSR primeri kullanilarak, 20
aksesyonda 153 fragment amplifiye edilmis ve bunlarin 128'i polimorfizm gostermistir
(polimorfizm oranit %82.3). 20 Capsicum aksesyonu GC=0.632 ile 0.886 arasinda
degismistir. Korelasyon analizi, RAPD markérleri ile morfolojik 6zellikler arasindaki
korelasyon katsayisinin 0.743, SSR markorleri ile morfolojik 6zellikler arasindaki
korelasyon katsayisinin 0.710 ve kombine RAPD+SSR verileri ile morfolojik 6zellikler
arasindaki korelasyon katsayisinin 0.65 oldugunu gdstermistir; bu korelasyon
katsayilarinin tiimii istatistiksel olarak mantikli bulunmustur. Kiimeleme analizi, yiiksek
GC ve benzer morfolojik 6zelliklere sahip aksesyonlarin birlikte kiimelenme egiliminde
oldugunu gostermistir. Molekiiler markorler ve morfolojik karakterler kullanilarak elde
edilen sonuclar arasinda iyi bir uyum bulunmustur.

Rivera vd. (2016) biberde kaliteli ¢esitlerin diinya genelinde ¢esitlilik gosteren ve
heterojen olan yerel ¢esitlerin yerini giderek daha fazla almis olmasindan dolay1 genetik
erozyonu incelemiglerdir. Bahsedilen calismada, yirmi yedi morfolojik tanimlayici ve
yirmi SSR marker kullanilarak Kuzey-Bati Ispanya'dan yirmi alt1 yerel ¢esit kaynakl saf
hat ve ii¢ yerel ¢esidin tarimsal performanslar1 ve genetik cesitliliklerine bakilmistir. Bu
koleksiyonda, tiim incelenen Ozellikler i¢in fenotipik degiskenlik sergilenmistir ve bu
ozellikler, verim haricinde, lokasyondan etkilenmistir. Temel komponent analizi, yerel
cesitleri tanimlayip gruplara ayirmis, yalnizca Arnoia, Punxin ve Blanco Rosal ¢esitleri
birtakim benzerlikler gostermistir. Varyansin biiyiik kismi, meyve agirhigi, perikarp
kalinlig1 ve meyve sekli ve rengi gibi 6zelliklerden kaynaklanmistir. Molekiiler analizler,
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koleksiyon iginde yiiksek diizeyde genetik cesitlilik sergilemis ve diger Ispanyol biber
yerel ¢esitlerinde daha once tespit edilmemis belirli allellerin var olabilecegini
gostermistir. Cok degiskenli ve Bayesian kiimeleme analizleri, yerel ¢esitlerin oncelikle
cografi kokenlerine, ikincil olarak da meyve ozelliklerine gore gruplanmis oldugunu
gosterdi. Bunun sonucunda, genetik olarak birbirinden farkli alt1 yerel ¢esit grubu belirgin
bir sekilde tamimlanmistir. Ayrica, Mougan ve Arnoia yerel ¢esitleri acilik karakteri ile
iligkili bir allel barindirdig: belirtilmistir.

Solomon vd. (2019) yaptiklar1 bir aragtirmayla Etiyopya'min farkli cografi
bolgelerinden 142 Capsicum genotipinden olusan bir koleksiyonun genetik cesitliligini
belirlemeyi amaglamislardir. Bitki biiyiime parametrelerinin 6l¢timdi, bitki yiiksekligi, sap
kalinlig1, internod uzunlugu, yan dallarin sayisi, meyve genisligi ve meyve uzunlugu gibi
parametrelerde germplazmlar arasinda farklilik gosterdigini ortaya koymustur. 142
Capsicum germplazm panelinde tek niikleotid polimorfizmlerini (SNP'ler) belirlemek
icin GBS yontemi kullanilmis ve genom genelinde 2.831.791 SNP markeri goriilmistiir.
Bunlardan 53.284 yiiksek kaliteli SNP se¢ilmis ve genetik cesitlilik, populasyon yapisi
ve filogenetik iligkilerin seviyesinin tahmin edilmesinde kullanilmistir. Model tabanl
genetik analizi, filogenetik agaci ve temel-koordinat analizi (PCoA) ile iki ayr1 genetik
poptilasyon belirlenmis olup biri 132 C. annuum aksesyonu igerirken digeri ise dokuz C.
frutescens aksesyonundan olugsmustur. GWAS analizi sonucunda; meyve, sap ve yaprakla
ilgili 6zelliklerle biiytik 6l¢iide iliskilendirilen 509 SNP markeri tespit edilmistir.

Loépez Castilla vd. (2019) yabani tiirlerin stirdiiriilebilir kullanimina, yonetimine ve
korunmasima yonelik faydali bilgiler iiretmek icin 42 ISSR lokusu kullanilarak bati
Yucatan Yarimadasi'nda yetistirilen biiylik 6nem tasiyan dokuz Capsicum spp. tlirliniin
genetik yapisini, cesitliligini ve aralarindaki genetik iliskileri degerlendirmislerdir.
Sonuglar, her bir aksesyonun, ilgili tlirii tarafindan tanimlanan ii¢ genetik gruptan
olustugunu gostermistir. Genetik c¢esitlilik diizeyi orta diizeyde olmakla birlikte
aksesyonlar arasinda dagilmigtir. ISSR markerleri ile yiiksek diizeyde polimorfizm tespit
edilmig ve tiirlerin markerler ile ayirt edilebilirligi gergeklestirilmistir. Sonuglar, Bati
Yucatan Yarimadasi'nda toplanan aksesyonlarin, 1slah programlarinda ve koruma
programlarinda kullanilabilecek degerli genetik kaynaklar oldugunu gostermistir.

Du vd. (2019) biber ¢esitlerini meyve sekline dayali olarak bloklu, uzun boynuzlu,
kisa boynuzlu ve lineer meyveler olmak {izere morfolojik olarak kategorize etmistir. SNP
temelli analizlerde ise ortalama polimorfizm bilgi icerigi, gozlenen heterozigotluk,
beklenen heterozigotluk ve minor alel frekansi degerlerinin sirasiyla 0.31, 0.28, 0.4 ve
0.31 oldugu arastirmacilar tarafindan bulunmustur. Uzun boynuzlu meyve popiilasyonu
en yiksek genetik cesitliligi gosterirken, onu kisa boynuzlu, lineer ve bloklu meyve
poptilasyonlar1 takip etmistir. Ardindan, 35 SNP, cesit tanimlamasi i¢in bagka bir
genotipleme teknigi olan kompetitif alel spesifik PCR (KASP) markerine
doniistlrilmistiir. Yapilan PCA ve filogenetik aga¢ dort meyve sekli popiilasyonunun
birtakim benzerlikler gdstermistir. STRUCTURE analizinde ¢esitlerin meyve sekline
uygun olarak bes alt popiilasyona ayrilmasi miimkiin olmustur. Bu ¢aligmada gelistirilen
SNP’lerin biberde genetik cesitliligi, popiilasyon iliskilerini ve molekiiler 1slah1 yapmak
amaciyla 6nemli araglar oldugu ifade edilmistir. Ayrica, bu calisma, Cin biber ¢esitlerinin
genetik yapisinin meyve sekline odaklanan 1slah programlari tarafindan 6nemli 6l¢iide
etkilendigini gostermistir.
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Gurung vd. (2020) Bhutan'da yetistirilen Sili biber aksesyonlarinin genetik
varyasyonunu morfolojik karakterizasyon kullanarak belirlemeyi amaclamislardir.
Bunun i¢in, farkli lokasyonlardan 27 aksesyon, 50 morfolojik tanimlayiciya gore
degerlendirilmistir. Sonuglar, bu ¢aligmada degerlendirilen ve Capsicum frutescens L.,
iceren aksesyonlar harig, tiim aksesyonlarin Capsicum annuum L. oldugunu gostermistir.
C. annuum aksesyonlar1 arasinda kalitatif ve kantitatif karakterlerde yliksek varyasyonlar
gozlemlenmistir. Meyve bilesenleri, 6zellikle meyve genisligi (%54.99), meyve uzunlugu
(%50.87) ve meyve duvar kalinlig1 (%148) yliksek varyasyon katsayilari sergilemistir.
Hiyerarsik kiimeleme analizi, aksesyonlar1 5 Euclidian (6klid) mesafede 10 kiimeye
bélmiistiir. Ince uzun meyveler ve yar1 burusuk meyveler ile karakterize edilen on bir
aksesyon bir kiimeye yerlestirilmis ve temel komponent analizinde, degerleri 1'den biiyiik
olan on dort bilesen goriilmiistiir. Bu bilesenler varyasyonun %83'"linii izah etmistir. Bu
sonuglar ile, Bhutan'da yetistirilen C. annuum aksesyonlar1 genis bir varyasyon
gostermistir. Bu varyasyon, g¢esitli ekolojik bolgeler ve mikro iklimler ile
aciklanabilmektedir. Ancak, aksesyonlarin g¢esitliligini ispat etmek icin molekiiler
diizeyde calismalar yapilmasi 6nerilmektedir.

Shiragaki vd. (2020) ele aldiklar1 caligmalarinda besi kiiltiir formu, ikisi yabani tiir
olmak tizere 28 Capsicum genotipinde rDNA-ITS kullanarak koleksiyondaki genetik
cesitliligi analiz etmigslerdir. C. annuum, C. baccatum ve C. pubescens'te spesifik
morfolojik ozellikler bulunmusturC. annuum’un bu ¢alismada tiim tiirler arasinda en
diisiik genetik gesitlilige sahip oldugu ifade edilmistir. Filogenetik agacta, C. annuum, C.
baccatum ve C. pubescens i¢in tiirlerinin ayrildigi goriilmiistiir. Bu ¢alisma, rDNA-ITS
bolgelerinin  kiiltire alinmig Capsicum  tiirlerinin ~ basit tanimlanmast i¢in
kullanilabilecegini gostermektedir.

Rabuma vd. (2020), Etiyopya ve Hindistan'dan toplam 233 biber aksesyonunun P.
capsici enfeksiyonuna maruz kalmasinin iizerine bir arastirma yiirlitmislerdir.
Arastirmada 22 yiiksek dayanikli ve 17 orta derecede dayanikli genotip belirlenmistir.
Arastirmacilar ayn1 zamanda koleksiyonda yer alan 32 biber aksesyonunda genetik
cesitlilik analizi yapmislardir. Degerlendirilen toplam 19 SSR markerden, yalnizca 14
SSR marker polimorfik yap1 gostermistir. Sonugclar, segilen genotipler arasinda ortalama
2.214 allel olmak {iizere toplam 31 allelin amplifiye edildigini gdstermistir. Yalnizca 3
SSR markerde maksimum 3 allel gézlemlenmistir. 14 SSR dikkate alindiginda, 0.12 ile
0.98 arasinda degisen ortalama 0.64 PIC degerleri, %11.45 ila %96.87 arasinda degisen
ortalama %57.69 polimorfik lokus oranlart ve 1.058 ila 2.174 arasinda degisen ortalama
2.213 etkili allel sayis1 (Ne) elde edilmistir. Genetik farklilik indeksi (GDI) degeri, en
yiksek GDI (0.51) degeriyle Gutowayu 80039 ve IC 537646 genotiplerinde
gozlenmistir. AMOVA analizine gore, C. annuum'un dokuz popiilasyonunda toplamda
poplilasyonlar arasinda %42 ve popiilasyonlar icinde %58 varyasyon tespit edilmistir.

Yildiz vd. (2020) yiirittiikkleri calismada, 94 biber genotipinden olusan
koleksiyonlarinda genetik ¢esitliligi ve popiilasyon yapisin1 iPBS markerleri kullanarak
karakterize etmislerdir. Toplam 20 iPBS primerinin kullanildig1 ¢alismada polimorfik
olan 172 bant elde edilmis (ortalama = 8.6 bant/primer), C. annuum, C. chinense ve C.
frutescens alt klimelerinde sirasiyla %83, %69 ve %80 oraninda polimorfizm
kaydedilmistir. Analiz edilen tiim taksonlar iPBS markerleri tarafindan net bir sekilde
farklilagtirillmigtir. Markerlerin  polimorfizm bilgi igerigi 0.15 ile 0.99 arasinda
degismekte olup ortalama 0.66 olarak bulunmugstur. Farkli yontemlerle yapilan kiime
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analizleri (UPGMA, YAPI, ve temel koordinat analizi), tim C. annuum aksesyonlarini
diger biber tiirlerinden net bir sekilde ayrildigin1 gostermistir.. Tiirler aras1 diizeyde, 3
kiimeleme yontemide C. annuum'u C. frutescens ve C. chinense'ten net bir sekilde
ayirmistir. Ancak, iPBS tabanli kiimeleme ile aksesyonlarin cografi kokeni veya meyve
ozellikleri arasinda net bir iligki bulunamamustir.

Christov vd. (2021) yaptiklar1 bir arastirmada, Balkan Yarimadasi'ndaki farkli
yerlerden toplanan 179 C. annuum genotipini, 21 SSR; mikrosatellit ile karakterize
etmislerdir. Toplamda, ¢ogunlugu diisiik frekanslarda (<5%) olan 146 allel amplifiye
edilmigtir. 21 SSR lokusu i¢in ortalama He, Ho ve PIC sirasiyla 0.531, 0.249 ve 0.483
bulunmustur. Model tabanli STRUCTURE analizi, koleksiyonu 3 ana kiimeye (K = 3)
bolmiis ve genotipleri sekil, boyut, acilik gibi farklt meyve o6zelliklerine sahip olan
kiimelere gruplamistir. Calismada ayrica Balkan C. annuum mini kor koleksiyonu
olusturulmus olup bu genetik kaynagin biber islah¢ilari agisindan oldukg¢a kiymetli
oldugu ifade edilmistir.

Mougiou vd. (2021) 'Florinis', 'Florinis' tipi ve 'Karatzova' tip biberlerinin genetik
profillerini ISSR markerleri kullanarak ortaya koymuslardir. Morfolojik degerlendirme
meyve organoleptik ve besinsel ozelliklerini etkileyen toplam diyet lifi, toplam fenolik
ve likopen igerikleri ile seker profili gibi biyokimyasal parametreler ile
degerlendirilmistir. Bu ¢alisma sirasinda kurulan molekiiler protokol, orijinal 'Florinis'
cesidini 'Florinis' tipi biberlerden basarili bir sekilde ayirt edilebilmesine olanak
saglamistir. 'Karatzova' ¢esidi de 'Florinis' meyvelerine benzer meyve profili gdstermistir.
Biyokimyasal degerlendirme, 'Florinis' biberlerinin en yiiksek tatlilik indeksine ve toplam
fenolik igerige sahip oldugunu ortaya koymustur. Bu tiir bir analizin, ortak morfolojik
ozelliklere sahip biber cesitlerinin ayirt edilmesi i¢in kullanilabilecegi arastirmacilar
tarafindan belirtilmistir.

Ahmed vd. (2022) biberdeki genetik cesitlilikle ilgili yaptiklar1 bir ¢aligma, yerli
olarak gelistirilen hibritlerle birlikte elit hatlar ve ticari hibritler de dahil olmak iizere
yirmi farkli aci1 biber (Capsicum annuum L.) genotipinin performansi incelemislerdir.
Dikkate deger bir sekilde, tiim parametreler i¢in onemli istatistiksel farkliliklar bulunmusg
ve genis varyasyon oldugu ortaya konmustur. Yerel olarak gelistirilen biber hibriti CH-
15140'in taze meyve verimi en yiiksek olarak belirlenmistir. En yiiksek taze meyve verimi
genellikle erken olgunlasan genotipler tarafindan elde edilmistir. Cesitlilik analizinde
sekiz genotipin diger yirmi iki genotipten farkli oldugu belirlenmistir.

Guo vd. (2023) 22 kalitatif 6zellik, 13 kantitatif 6zellik ve 27 molekiiler marker ile
(26 SSR ve 1 InDel) Cin'deki 94 yerel biber ¢esidi ve 85 mevcut 1slah hattinin ¢esitliligini
ve poplilasyon yapisini gdzlemlemislerdir. Sonuglar, mevcut 1slah hatlarindaki 9 kalitatif
ozellik ve 8 kantitatif 6zelligin Shannon Cesitlilik indekslerinin, 11'i meyveyle ilgili
ozellikler olan yerel ¢esitlerden daha biiylik olduguna isaret etmektedir. Mevcut 1slah
hatlariyla karsilagtirildiginda, yerel ¢esitlerin Gen Cesitlilik indeksi ve Polimorfizm Bilgi
iceriginin ortalama degerleri sirastyla 0.08 ve 0.09 daha yiiksek bulunmustur. Popiilasyon
yapist ve filogenetik agac analizi, 179 gen plazma kaynaginin, sirasiyla yerel ¢esitler ve
islah edilebilecek Ozelliklerin 6n planda oldugu iki taksona ayirmustir. Yukaridaki
sonuclar, mevcut 1slah hatlarinin kantitatif 6zellik c¢esitliliginin, O6zellikle meyve
organlartyla ilgili 6zelliklerin, yerel ¢esitlerden daha yiiksek oldugunu, ancak molekiiler
markorlere dayali genetik cesitliligin - yerel c¢esitlerden daha diisiik oldugunu
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gostermektedir. Bu calismada, gelecekteki islah siirecinde, sadece hedef 6zelliklerin
secimine odaklanmakla kalmay1p, ayn1 zamanda molekiiler markerlere dayali laboratuvar
ekipmani secimlerini de giliglendirmemiz gerektigi belirtilmistir. Ayrica, diger kiiltiire
alinmus tiirlerin ve yabani tiirlerin genetik bilgileri, tiirler aras1 melezlemeler yoluyla 1slah
hatlarina aktarilabilecegi ve 1slah materyalinin genetik arka plani genisletilebilecegi
aciklanmistir.

Sood vd. (2023) Dolma biber (Capsicum annuum L. var. grossum Sendt.) ile ilgili
yaptiklar1 caligmada bu tipteki genetik cesitliligi ele almislardir. Calismada, 25 agro-
morfolojik [9 ayirt edicilik, homojenlik ve kararlilik (DUS) tanimlayicilart; 13 nicel
ozellik ve 3 kalite 6zelligi] ve 82 mikrosatelit veya basit dizi tekrar1 (SSR) markeri
kullanilarak 24 Dolma biber genotipinin genetik c¢esitliligi ve popiilasyon yapisi
degerlendirilmeye ¢alisilmistir. Sekiz DUS tanimlayicisi, uzunlamasina kesitte meyve
sekli icin maksimum morfolojik varyasyon (H = 1.29) ile polimorfizm gdstermistir.
Yapilan ¢ok degiskenli analiz, genotipleri 11 kiimeye ayirmistir. Lokus basina ortalama
4.08 allel ile toplamda 37 polimorfik SSR primerinden 151 allel iiretilmistir. Polimorfik
bilgi icerigi (PIC), 0.14 (CAMS 451) ile 0.76 (CA 525390) arasinda degismekte olup
ortalama 0.54 bulunmustur. Kiimelenme analizine dayali olarak genotipler iki ana
kiimeye ayrilmistir. Popiilasyon, yap1 analizine dayali olarak {i¢ gruba ayrilmigtir. Agro-
morfolojik ve molekiiler kiimeleri karsilastirildiginda, BWT-39, BWT-39-BR, BWT-39-
DR, BWT-29, BWT-3Y, BWT-3Y-4L, Kandaghat Se¢imi, BWT-48-AC, BWT-49-AC,
EC-464107 ve EC-464115 olmak iizere 11 genotipin ortak oldugu belirlenmistir. Bu
genotipler ayrica bakteriyel yaniklik hastaligina karsi onemli oSlgiide dayaniklilik
gostermistir. Mantel testi, agro-morfolojik (DUS tanimlayicilart) ve molekiiler veriler
arasinda orta derecede pozitif bir korelasyon oldugunu gdstermistir.

2.2. ddRADSeq Kullanilarak Yiiriitillen Genetik Calismalar

Erol vd. (2021) findik ¢esitleri arasindaki genetik varyasyonu agiklamak ve hastalik
dayanimiyla iliskilendirilen alellerin tanimlamak i¢in bir c¢aligma yiirtitmislerdir.
Kiilleme hastaligina dayanikli secilen hatlar ddRADSeq ile dizilemeye tabi tutulmustur.
Dokuz findik ¢esidinden 101 spesifik ve alt1 ortak allel, dayanikli olanlardan dort spesifik
ve hassas olanlardan ise yalnizca bir tanesi, belirli bir findik ¢esidinin veya kiilleme
hastaligina kars1 dayaniklilik teshis edilmesi icin belirlenmistir. Filogenetik analiz ve
populasyon yapisi hesaplamalari, 'Mincane', 'Sarifindik', 'Tombul', 'CaKildak' ve 'Palaz'
cesitlerinin genetik olarak birbirine yakin oldugunu gostermistir; ancak, her gesit
grubundaki bireyler farkli alt-popiilasyonlarda bulunmustur. Bulgular, bazi tercih edilen
findik ¢esitlerin Karadeniz Bdlgesi'nde yillar boyunca klonal ¢ogaltmasinin genetik
cesitlilikle sonuglandigini géstermektedir.

Guo vd. (2018) DNA degredasyonunu, ddRADSeq {izerindeki etkilerini
arastirmiglardir. Bu c¢alismada, molekiiler materyalleri iki farkli DNA ekstraksiyon
yontemiyle muhafaza etmeye yonelik uygun metodlar1 arastirmak i¢in ilk olarak alti
bambu tiirii (Bambusoideae, Poaceae) secilmistir. Daha sonra yirmi bir bambu
sekanslamig ve ddRADSeq teknigini (MiddRAD-seq) kullanarak DNA kalitesinin veri
iretimi {izerindeki etkilerini incelenmiglerdir. Son olarak yirmi bambu tiirliniin
filogenisini yeniden olusturulmustur. ddRADSeq verileri, DNA'nin ciddi sekilde
degredasyona ugradigi durumlar disinda saglam oldugu goézlemlenmistir. Ayrica
orneklenen Phyllostachys spp.'nin filogenisi de ¢ozlimlenmistir. Sonuglar, kuru ve toz
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haline getirilmis DNA'nin bitki molekiiler materyalleri i¢in en uygun koruma yontemi
oldugunu gostermektedir. Ayrica, orta diizeyde bir DNA degredasyonunun, ddRADSeq
tarafindan sekanslama teknikleri iizerinde ¢ok az etkisi olacagini agiklamislardir.

Laila vd. (2019) Cin lahanasinda ddRADSeq kullanilarak yeni bir lahana kdk uru
dayanimi QTL'inin haritalanmasi lizerine calismislardir. Plasmodiophora brassicae,
kiiltiire alinan Brassica tiirlerinde mahsul verimi kaybina yol acan lahana kok uru
hastaligina neden olan, toprak kaynakli bir bitki patojenidir. Dayaniklilik ve hassas
ebeveyn soylarin1 gecilmis ve 348 hattan olusan bir F2 popiilasyonundaki segregasyon
modeli analiz edilmistir. Bu hastalik bakimindan hassas Cin lahanasi ve dayanikli turp
hatlarinin bulundugu aymi haritalama popiilasyonunu kullanarak yeni bir kdk uru
dayaniminin oldugu QTL'i belirlenilip ve haritas1 ¢ikarilmistir. Kirk bes dayanikli ve 45
hassas F2 hatlari, ebeveyn cizgileriyle birlikte, ddRAD-seq i¢in kullanilmistir. Yeni
lokusu dogrulamak icin SNP pozisyonlarinin HRM bazli dogrulamasi yapilmistir.
Mendel agilimina uygun olarak hassas genotipler i¢in 3:1 oran1 gézlenmis, ddRAD-seq,
A08 kromozomu lizerinde kok uruna karsi dayaniklilik (CR) lokusu Crrl'den farkli olan
yeni bir CR lokusunu belirlemistir. Bu sonuglarin, Seosan'a dayanikli genotipleri tespit
etmek ve daha dayanikli Cin lahanasi gesitleri gelistirmek i¢in molekiiler markerler
gelistirmek amaciyla kullanilabilecegi belirtilmistir.

Yol vd (2021) yaptiklar1 bir ¢alismada, susam kapsiillerinin agilma 6zelligini
incelemek icin, bu 6zelligi gosteren bir ¢esidin (Muganli-57) ve ¢atlamayan kapsiile sahip
bir mutantin (PI 599446) melezlenmesiyle elde edilen bir susam F2 popiilasyonu
olusturmuslar ve bu popiilasyonu ddRAD'a dayali bir genetik harita olusturmak igin
kullanmiglardir. Ortaya ¢ikan genetik harita, 782 tek niikleotid polimorfizmi (SNP) ve
697.3 ¢cM uzunlugunda olup, ortalama marker araligi 0.89 ¢cM bulunmustur. Referans
genomuna dayanarak, kapsiil catlama 6zelligi, LG8'in (kromozom 8) distal ucuna yakin
olan S8 5062843 (78.9 cM) SNP markerinde konumlanmistir. Catlama 6zelligini
potansiyel olarak kontrol eden genleri ortaya ¢ikarmak i¢in S8 5062843 marker bolgesi
incelendi ve altt1 CDS igeren bir gen belirlendi. Genomik verilerin kullanimiyla, MAS
caligmalarinda catlayan ve g¢atlamayan kapsiil genotiplerini ayirt etmek icin InDel ve
CAPS markorleri gelistirilmistir Bu calismadan elde edilen sonuglarin, g¢atlamay1
onlemek ve susam verimini artirmak i¢in 1slah programlarinda faaliyete gegirilebilecegi
belirtilmistir.

Giiden vd. (2024) sorgum 1slahinda yeni nesil dizileme teknolojisini (ddRADSeq
verilerini) kullanarak InDel markorlerini gelistirmeyi hedeflemislerdir. Sorgum
genomundaki 10 kromozoma dagilmis bulunan toplam 19.226 InDel tanimlanmistir.
Bunlarin  %65.7'si  delesyon, geri kalam1 ise insersiyon olarak belirlenmistir.
Kromozomlarin kapsamli bu analizi, minimum uzunlugu 10 bp olan toplam 80 InDel
bolgesini gostermistir. InDel bolgelerinin molekiiler markorlere dontistiiriilmesi icin, 47
InDel boélgesinin amplifikasyonu i¢in 6zel primerler tasarlanmistir. Gelistirilen InDel
markorlerinin kontrol edilmesi i¢cin 16 aksesyondan olusan gesitli bir sorgum paneli
kullanilmistir. 16 markoriin polimorfik bilgi icerigi (PIC) degerleri 0.11 ile 0.38 arasinda
degismis ve ortalama 0.28 olmustur.

11



MATERYAL ve METOT T.P. TOKER

3. MATERYAL VE METOT

3.1. Materyal
3.1.1. Genetik Materyal

Bu ¢aligmada genetik materyal olarak toplam 99 biber hatt1 kullanilmistir (Cizelge
3.1). Bu biber koleksiyonunda 25 sivri, 21 dolma, 12 kil, 19 carliston, 12 kapya, 4
ticburun, 4 sili ve 2 jalapeno biber tipi bulunmaktadir. Sivri tip, kalem seklinde yesil
renkli, hafif ila asir1 ac1 veya tath olabilir. Carliston biberleri, yumusak ve etli, minik
cekirdekli ve meyvemsi bir tada sahip olan boynuz bi¢imli biberler olarak bilinir.
Dolmalik bibere en yakin olan kapya, genellikle ruj kirmizisi rengine sahip, kiiciik, sivri
uclu bir biberdir. Hafiftir, 10-12 cm boyutundadir ve ¢ogunlukla tathidir. Kil biberleri,
olgunlagsmadan soluk yesil goriiniir, sonra olgunlasip kirmiz1 bir renge doniisiir ve uzun,
ince, tatli veya aci olabilen biberlerdir. Jalapeno biberlerinin aciligr hafif ila yogun
arasinda degisir. Yaklasik 4 cm uzunlugunda olup koyu yesil veya kirmizi olgun meyvesi
olur. Ugburun tiirii biberler gevrek, tatl, diizgiin sekilli, koyu yesil renkli, ii¢ ugludur. 10
ila 12 cm uzunlugundadirlar. Genellikle Sili tipi biberler ¢ok ac1 biberler olurlar. Dolma
tipi biber, yaklagik 6 X 6,5 cm boyutlarinda yuvarlaga yakin bir goriiniime sahiptirler. Bu
biber, acik yesilden kirmizimsi kahverengiye dogru olgunlagtiginda Akdeniz mutfaginda
Dolma olarak kullanilir. Tez caligmast kapsaminda kullanilan biber bitkileri, biber
hatlarinin tatlar1 ve renkleri de Cizelge 3.1.’de gosterilmistir.

Cizelge 3.1. Calisma kapsaminda kullanilan biber genotipleri

SIRA GENOTIP TiP TAT RENK
1 ANSI1 DOLMA TATLI YESIL
2 ANS2 DOLMA TATLI YESIL
3 ANS3 DOLMA TATLI YESIL
4 ANS4 DOLMA TATLI YESIL
5 ANSS5 DOLMA TATLI YESIL
6 ANS6 DOLMA TATLI YESIL
7 ANS7 DOLMA TATLI YESIL
8 ANSS8 DOLMA TATLI YESIL
9 ANS9 DOLMA TATLI YESIL
10 ANSI10 DOLMA TATLI YESIL
11 ANSI12 DOLMA TATLI YESIL
12 ANSI13 DOLMA TATLI YESIL
13 ANS14 DOLMA TATLI YESIL
14 ANSI15 DOLMA TATLI YESIL
15 ANSI16 DOLMA TATLI YESIL
16 ANS17 DOLMA ACI YESIL
17 ANSI18 DOLMA ACI YESIL
18 ANS19 DOLMA ACI YESIL
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Cizelge 3.1.”in devami
19 ANS23 DOLMA TATLI KIRMIZI
20 ANS24 DOLMA TATLI YESIL
21 ANS25 DOLMA TATLI YESIL
22 ANS28 CARLISTON TATLI YESIL
23 ANS29 CARLISTON TATLI YESIL
24 ANS30 CARLISTON TATLI YESIL
25 ANS31 CARLISTON TATLI YESIL
26 ANS32 CARLISTON TATLI YESIL
27 ANS33 CARLISTON TATLI YESIL
28 ANS34 CARLISTON TATLI YESIL
29 ANS35 CARLISTON TATLI YESIL
30 ANS36 CARLISTON TATLI YESIL
31 ANS37 CARLISTON TATLI YESIL
32 ANS38 CARLISTON TATLI YESIL
33 ANS39 CARLISTON ACI YESIL
34 ANS40 CARLISTON ACI YESIL
35 ANS42 CARLISTON TATLI KIRMIZI
36 ANS43 CARLISTON TATLI KIRMIZI
37 ANS45 CARLISTON TATLI KIRMIZI
38 ANS46 CARLISTON TATLI KIRMIZI
39 ANS47 CARLISTON TATLI KIRMIZI
40 ANS48 CARLISTON TATLI KIRMIZI
41 ANS52 KAPYA TATLI YESIL
42 ANS54 KAPYA TATLI YESIL
43 ANSS55 KAPYA TATLI YESIL
44 ANS56 KAPYA TATLI YESIL
45 ANS57 KAPYA ACI YESIL
46 ANSS58 KAPYA ACI YESIL
47 ANS59 KAPYA ACI YESIL
48 ANS60 KAPYA TATLI YESIL
49 ANS61 KAPYA TATLI YESIL
50 ANS62 KAPYA TATLI YESIL
51 ANS63 KAPYA TATLI YESIL
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Cizelge 3.1.”in devami
52 ANS121 KAPYA TATLI KIRMIZI
53 ANS122 KAPYA TATLI KIRMIZI
54 ANS64 KIL ACI KIRMIZI
55 ANS65 KIL ACI KIRMIZI
56 ANS66 KIL ACI KIRMIZI
57 ANS67 KIL ACI KIRMIZI
58 ANS68 KIL ACI KIRMIZI
59 ANS69 KIL ACI KIRMIZI
60 ANS70 KIL TATLI YESIL
61 ANS71 KIL TATLI YESIL
62 ANS72 KIL TATLI YESIL
63 ANS73 KIL TATLI YESIL
64 ANS74 KIL TATLI YESIL
65 ANS75 UCBURUN TATLI YESIL
66 ANS77 UCBURUN TATLI YESIL
67 ANS78 UCBURUN TATLI YESIL
68 ANSS80 UCBURUN TATLI YESIL
69 ANSS81 SILi TATLI YESIL
70 ANSS82 SILi TATLI YESIL
71 ANSS3 SILi TATLI YESIL
72 ANSS84 SILi TATLI YESIL
73 ANSS85 SILi TATLI YESIL
74 ANSS87 SIVRI TATLI YESIL
75 ANSS88 SIVRI TATLI YESIL
76 ANSS89 SIVRI TATLI YESIL
77 ANS90 SIVRI TATLI YESIL
78 ANS92 SIVRI TATLI YESIL
79 ANS93 SIVRI TATLI YESIL
80 ANS94 SIVRI TATLI YESIL
81 ANS95 SIVRI TATLI YESIL
82 ANS96 SIVRI TATLI YESIL
83 ANS97 SIVRI TATLI YESIL
84 ANS99 SIVRI TATLI YESIL
85 ANS100 SIVRI TATLI YESIL
86 ANS103 SIVRI TATLI YESIL
87 ANS105 SIVRI TATLI YESIL
88 ANS106 SIVRI TATLI YESIL
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Cizelge 3.1.in devami
89 ANS107 SIVRI TATLI YESIL
90 ANSI108 SIVRI TATLI YESIL
91 ANSI109 SIVRI TATLI YESIL
92 ANSI10 SIVRI TATLI YESIL
93 ANSI112 SIVRI TATLI YESIL
94 ANSI114 SIVRI TATLI YESIL
95 ANSI115 SIVRI TATLI YESIL
96 ANSI116 SIVRI TATLI YESIL
97 ANSI118 SIVRI TATLI YESIL
98 ANSI119 JALAPENO ACI YESIL
99 ANSI120 JALAPENO ACI YESIL

3.2. Metot

3.2.1. DNA izolasyonu

Tez ¢aligmasi kapsaminda viyollerde yetistirilen biberlerden 3 haftalik olgunluga
ulastiklarinda her genotipe ait 2 bitkiden 6rnek alnmug (Sekil 3.1) DNA izolasyonu
yapilmistir. Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Molekiiler Bitki Islah1 Laboratuvarinda

Doyle ve Doyle (1990)

tarafindan gelistirilen CTAB yontemi

kullanilarak

gergeklestirilmistir. DNA izolasyonuna ait fotograflar Sekil 3.2°de, DNA izolasyonu
sonuclar1 Sekil 3.3°te gosterilmistir.
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DNA izolasyon protokolii (Doyle ve Doyle 1990) su adimlar igerir:

10.

11.

Biber bitkilerinin geng yapraklari (bir bitki i¢in yapragin ortalama agirligi 0.1 gr)
1.5 ml'lik ependorf tiiplere konulup iizerine %0.5 merkaptoetanol iceren CTAB
(100 mM Tris-HCI, 1.4 M NaCl, 20 mM EDTA, %2 CTAB) ¢ozeltisinden 500 ml
eklenmistir.

Ependorf tiip icerisindeki yapraklar1 rahatca hareket ettirebilen plastik ezme
cubuklar (pestil) yardimiyla her bir ependorf i¢in baska bir ¢ubuk kullanarak
yapraklar tamamen ezilmistir.

Ezme islemi tamamlandiktan sonra bitki DNA'sinin tiip i¢indeki siviya gegmesi
icin sicakligi dnceden 65 °C'ye ayarlanmis olan su banyosu igerisine drnekler 15
dakika araliklarla hafifce calkalanmak iizere 3 saat boyunca inkiibasyona
konulmustur.

Inkiibasyon asamasindan sonra dérneklerden protein uzaklastirilabilmek igin tiip
basma 600 pul kloroform izoamil alkol (24:1) ¢ozeltisi eklenerek tiip icerisindeki
sivi ile tamamen karigana kadar ¢alkalanmistir.

Calkalanma isleminin ardindan tiipler 20 dakika boyunca 14000 rpm hizinda
santrifiij edilmistir.

Santrifiij sonras1 ependorf tiiplerde alt kisimda kloroform, orta kisimda protein,
iist kistmda DNA'nin bulundugu sivi olarak ii¢ ayr faz gézlemlenmistir. Ependorf
tiipiiniin siipernatant (iist faz) adi1 verilen DNA'nin bulundugu sivi kismi 1.5 ml'lik
yeni ependorf tiipe aktarilmistir (ortalama 300 pl). Bu asama daha temiz DNA
izolasyonu i¢in tekrar edilmis ve ikinci tekrar sonrasi yeni ependorflara ortalama
150 pl siipernatant kisim (iist faz) aktarilmistir.

Aktarilan s1vi igerisindeki DNA'nin tiipiin dibine ¢okmesi i¢in tiipiin igerisine 500
ul -20 °C'de muhafaza edilen soguk izopropanol eklenir; ekleme sonrasi tiip ters
diiz edilerek 10 saniye boyunca hafifce karigtirilir. DNA tamamen dibe ¢okmesi
icin bir gece -20 °C'de bekletilmistir.

Bir gece -20 °C'de bekletilen ornekler aliip 14000 rpm'de 10 dakika santrifiij
yapilmustir.

Santrifiij islemi sonrasi ependorf tiiplerinin dibinde pelet olusumu gozlenmistir.
Tiipiin igerisindeki peletler hareket ettirilmeden tiip i¢indeki s1vi dokiilmistiir.
Bu asamadan sonra -20 °C'de muhafaza edilen %70'lik etil alkol (etanol) tiip
basina 300 pl konulup 14000 rpm'de 5 dakika santrifiij yapilmistir. Ayni islem bir
defa daha tekrar edilmistir.

Bu asamadan sonra dipteki pelete zarar vermeden igindeki etanol dikkatlice
bosaltilmis ve tiipler ters sekilde agzi agik olarak kurutulmaya birakilmistir
(yaklasik 30-40 dakika).
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Sekil 3.3. DNA izolasyonu sonuglar1
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3.2.2. Kiitiiphane kurulmasi

Sahip oldugumuz biber genetik materyalleri tez ¢alismasi kapsaminda Peterson vd.
(2012) tarafindan gelistirilen ddRAD dizileme yontemi temel alinarak dizileme islemine
tabi tutulmus ve analizlerde kullanilmak iizere SNP’ler elde edilmistir. Dizileme 6ncesi
kiitiiphaneler olusturulmustur. Temel olarak kiitiiphane hazirlik asamasinda genomik
DNA'lar iki farkli kesim enzimi (Vspl ve Mspl) ile kesilmis ve ayr1 ayri
barkodlandirilmistir. Tiim biber genotipleri Illumina Hiseq 4000 cihazinda dizilemeye
tabi tutulmus ve 150 bp uzunlugunda okumalar yapilmigtir. Elde edilen ham data
barkodlarindan ¢ikarilarak her genotipin ham FASTQ dosyasina ulagilmistir. Bu veriler
fastp programi ile temizlenerek analizlere hazir hale getirilmistir. Laboratuvarda
kiitiiphane hazirlik asamalarini igeren fotograflar Sekil 3.4°te yer almaktadir.

Peterson vd. (2012) tarafindan gelistirilen ddRAD ydnteminde kiitiiphane hazirlik
asamalar1 agagidaki adimlar1 kapsamaktadir:

1. Biber genotipleri 120 ependorf tiiplerine dagitilmis, nazikge ¢alkalanmistir.

2. 1 dakika 1400 rpm’de santrifiij edilmistir.

3. Ependorf tiipleri elde 1sitilmis ve nazikc¢e calkalanmis, tekrar 1 dakika 1400
rpm’de santrifiij edilmistir.

4. Birinci mix; Tango buffer , Vspl, Mspl, sudan olusmaktadir ve 9 pl ¢ekilip 1’den
16’ya kadar tiiplere birakilmistir. 37°C’de 2 saat inkiibe edilmistir.

5. Tango bufferlar eritilmeye birakilmis, Vspl ve Mspl enzimleri buza batirilmistir.

6. Birinci mix vorteks edilmistir.

7. 1kinci mix, Ligaz buffer, T4 DNA Ligaz, su ve adaptdr P2’den olusmustur.
Adaptorler 1:9 oraninda seyreltilmistir.

8. Adaptorler bir saatligine 37°C’de kesim bdlgelerine baglanmasi i¢in eklenmistir.
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Sekil 3.4. Calisma kapsaminda kiitiiphane kurulmast

3.2.3. Biyoinformatik analizler

Je (v1.2) (Girardot vd. 2016) programi kullanilarak ham veriler ¢ikarilmistir.
Daha sonra her bir genotipe ait fastq dosyalar kalite kontrolii i¢in fastp (Chen vd. 2018)
programinda analiz edilmistir. Filtreleme isleminden sonra her bir fastq dosyasi,
varsayilan parametrelerle Bowtie2 yazilimi1 (Langmead ve Salzberg, 2012) kullanilarak
C. annuum referans genomu “UCD10Xv1.1” (Hulse-Kemp vd. 2018) ile hizalanmustir.
Elde edilen her bir genotipe 6zgii bireysel BAM (ikili dizi hizalama dosyasi formati)
dosyasi, freebayes (Galaxy Versiyon 1.1.0.46-0) (Garrison ve Marth 2012) ile analiz
edilmig ve varyantlar tanimlanmistir. Burada parametre olarak basit diploid arama
coverage degeri 20X olarak belirlenmistir. Caligmamizda genetik c¢esitliligi belirlemek
amaciyla sadece SNP’ler kullanilmistir. Dolayisiyla VCFfilter (Galaxy Siiriim 1.0.0) ile
InDel bolgeleri elemime edilmistir. Filtreleme adimini takiben, her bir genotipe 6zgii
VCF dosyast, tek bir veri dosyasi olusturmak iizere BCFtools Merge ile birlestirilmistir.
Olusturulan varyant dosyasinda ise site minimum say1s1=50, Minor Alel Frekans1 (MAF)
>0.05 parametreleri kullanilarak Tassel V5.2.52 (Glaubitz vd. 2014) ile filtreleme islemi
yapilmig ve ardindan genetik ¢esitlilik calismalari bu dosya ile yiiriitiilmiistiir.
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3.2.4. Genetik cesitlilik analizleri

Popiilasyon genetigine iligkin istatistikler GenAlex V6.5 programi kullanilarak
yapilmistir (Peakall ve Smouse 2012). Popiilasyon yapisi, alel frekanslarina dayali bir
model kullanilarak STRUCTURE V2.3.4'te (Pritchard vd. 2000) uygulanan Bayes
kiimeleme metodu kullanilarak belirlenmigtir. Toplam 99 biber genotipi iginde mevcut
olan optimal popiilasyon sayisini (K) belirlemek i¢in 10.000 Markov Zinciri Monte Carlo
simiilasyon metodu ve 100.000 c¢alisma uzunlugu ile bir hazirlik asamasi kurulmustur.
Her bir K degeri icin 2 ile 10 arasinda degisen on bagimsiz calisma gergeklestirilmistir.
En uygun K, Structure Harvester (Earl ve vonHoldt  2012)
(http://taylor(0.biology.ucla.edu/structureHarvester/) kullanilarak belirlenmistir. Daha
sonra her bir biber genotipi olasiliga dayali olarak bir kiimeyle (Q) gosterilmistir.
Populasyon yapisi grafigi, Q degerine gore siralanan STRUCTUREPLOT V2.0
(http://omicsspeaks.com/strplot2/) web tabanli ara¢ (Ramasamy vd. 2014) ile
olusturulmustur.

Temel koordinat analizi PAST 3.23V (Hammer ve Harper 2001) ile yapilmistir.
Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA) [Sokal ve Michener
1958] yonteme dayali filogenetik agag, Tassel v5.2.52 ile olusturulmus ve FigTree
v1.4.4'te degistirilmistir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

4.1. Genotipleme

Yiiriitiilen bu tez calismasinda 99 biber hatti Peterson vd. (2012) tarafindan
gelisgtirilen ddRAD yontemi temel alinarak olusturulan kiitiiphane sonrasi dizileme
islemine tabi tutulmus ve analizlerde kullanilmak iizere SNP’ler elde edilmistir. Yiiksek
kaliteli filtrelemenin ardindan Illumina HiSeq'te 150 bp PE diziliminden toplamda 318,76
M okuma elde edilmistir. Popiilasyondaki ortalama okuma say1s1 ve guanin-sitozin (GC)
icerigi sirastyla 3.21 M ve %37.66 olarak bulunmustur. Kapya tipi olan ANS121 genotipi
filtreleme sonrasinda 5.21 M degeri ile en yiiksek okuma degerine sahip olmustur
(Cizelge 4.1). Okuma sayisindaki bu genis aralik, kisa okuma uzunlugundan, PCR’deki
sorunlardan veya dizileme hatalarindan kaynaklanmis olabilir (Bailey vd. 2013).

Cizelge 4.1. Tez kapsaminda kullanilan biber hatlarinin filtreleme Oncesi ve sonrasi
okuma degerleri

FILTRELEME
. . Okumalar (Milyon | GC (%)

SIRA | GENOTIP TiP baz)

ONCE | SONRA | ONCE | SONRA
1 ANS1 DOLMA 2.68 2.58 40.21 38.35
2 ANS2 DOLMA 3.34 32 40.1 38.09
3 ANS3 DOLMA 3.58 3.43 40.4 38.05
4 ANS4 DOLMA 3.23 3.08 39.53 37.52
5 ANS5 DOLMA 3.05 2.9 39.06 36.94
6 ANS6 DOLMA 3.48 3.24 40.23 37.47
7 ANS7 DOLMA 3.09 2.93 39.78 37.36
8 ANSS DOLMA 3.22 3.07 39.62 37.29
9 ANS9 DOLMA 3.36 3.22 39.76 37.54
10 ANSI10 DOLMA 3.2 3.05 39.7 37.69
11 ANSI12 DOLMA 3.68 3.53 40.29 38.14
12 ANS13 DOLMA 3.43 3.29 39.49 37.33
13 ANS14 DOLMA 3.93 3.79 39.72 37.7
14 ANSI5 DOLMA 3.51 3.38 39.77 37.59
15 ANS16 DOLMA 3.6 3.47 39.83 37.56
16 ANS17 DOLMA 2.47 2.38 40.23 38.37
17 ANSI8 DOLMA 2.96 2.85 40.03 38.04
18 ANS19 DOLMA 3.34 3.19 40.23 38.25
19 ANS23 DOLMA 3.05 2.9 40.14 37.71
20 ANS24 DOLMA 3.16 3.02 40.04 37.64
21 ANS25 DOLMA 2.32 2.31 39.5 37.35
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Cizelge 4.1’in devami

22 ANS28 CARL@STON 3.29 3.16 40.25 38.23
23 ANS29 CARLISTON | 3.07 2.94 39.6 37.55
24 ANS30 CARLISTON | 0.82 0.76 39.16 37.42
25 ANS31 CARLISTON | 3.23 3.11 39.86 37.63
26 ANS32 CARLISTON 3.1 2.98 39.59 37.53
27 ANS33 CARLISTON | 3.54 3.41 40.06 38.19
28 ANS34 CARLISTON | 3.99 3.82 39.84 37.86
29 ANS35 CARLISTON | 4.05 3.87 40.02 37.94
30 ANS36 CARLISTON | 3.88 3.71 39.99 38.15
31 ANS37 CARLISTON | 3.37 3.19 39.17 37.12
32 ANS38 CARLISTON | 3.58 3.32 40.55 37.83
33 ANS39 CARLISTON | 3.51 3.34 40.01 37.53
34 ANS40 CARLISTON 3.8 3.63 39.68 37.34
35 ANS42 CARLISTON | 2.83 2.68 39.87 37.98
36 ANS43 CARLISTON | 3.74 3.58 40.15 38.02
37 ANS45 CARLISTON | 4.03 3.86 39.57 37.5
38 ANS46 CARLISTON | 3.75 3.61 39.75 37.75
39 ANS47 CARLISTON 4.2 4.04 39.74 37.6
40 ANS48 CARLISTON | 3.74 3.59 39.46 37.38
41 ANS52 KAPYA 3.26 3.13 39.68 37.59
42 ANS54 KAPYA 3.38 3.13 40.42 37.7
43 ANSSS5 KAPYA 3.8 3.61 39.67 37.31
44 ANS56 KAPYA 3.12 297 39.81 37.46
45 ANS57 KAPYA 3.63 3.47 39.48 37.39
46 ANSS58 KAPYA 3.28 3.12 39.45 37.53
47 ANS59 KAPYA 3.66 3.51 39.88 37.77
48 ANS60 KAPYA 3.44 3.29 39.95 37.92
49 ANS61 KAPYA 3.28 3.14 39.33 37.25
50 ANS62 KAPYA 3.56 3.43 39.59 37.57
51 ANS63 KAPYA 3.43 3.29 40.08 38.06
52 ANSI21 KAPYA 5.49 5.21 38.8 36.9
53 ANSI122 KAPYA 5.29 4.99 38.71 37

54 ANS64 KIL 3.25 3.11 39.62 37.57
55 ANS65 KIL 2 1.91 40.33 38.72
56 ANS66 KIL 2.92 2.8 40.04 38.27
57 ANS67 KIL 3.24 3.1 39.8 37.8
58 ANS68 KIL 2.47 2.35 39.81 38.03
59 ANS69 KIL 2 1.88 39.47 37.58
60 ANS70 KIL 2.96 2.76 40.09 37.58
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Cizelge 4.1’in devami
61 ANS71 KIL 2.79 2.64 39.94 37.74
62 ANS72 KIL 1.7 1.6 39.76 37.58
63 ANS73 KIL 2.6 2.49 39.31 37.33
64 ANS74 KIL 2.22 2.12 39.51 37.69
65 ANS75 UCBURUN 2.3 2.2 40.35 38.4
66 ANS77 UCBURUN 2.74 2.63 39.35 37.42
67 ANS78 UCBURUN 2.82 2.72 39.56 37.64
68 ANS80 UCBURUN 2.72 2.61 39.3 37.32
69 ANSS81 SILi 2.42 2.33 39.81 37.97
70 ANSS2 SILI 2.53 2.42 39.89 38.04
71 ANSS3 SILi 2.7 2.58 40.13 38.24
72 ANS84 SILI 2.74 2.62 39.43 37.57
73 ANSS85 SILI 2.27 2.15 39.36 37.53
74 ANSS87 SIVRi 2.64 2.51 39.67 37.4
75 ANSS88 SiVRi 2.53 2.4 39.5 37.36
76 ANS89 SIVRI 2.11 2.01 39.63 37.75
77 ANS90 SIVRI 2.47 2.33 39.49 37.8
78 ANS92 SIVRI 2.66 2.54 40.09 38.23
79 ANS93 SIVRI 2.6 2.48 39.23 37.31
80 ANS94 SIVRI 2.95 2.82 39.26 37.44
81 ANSO95 SIVRi 3.06 2.93 39.84 37.95
82 ANS96 SIVRI 3.43 3.28 39.3 37.4
83 ANS97 SIVRI 4.12 3.94 39.83 38.17
84 ANS99 SIVRI 5.46 5.19 40.02 38.08
85 ANSI100 SIVRi 4.89 4.65 39.59 37.78
86 ANS103 SIVRI 5.33 5.02 39.78 37.66
87 ANS105 SIVRI 5.14 4.89 39.24 37.33
88 ANS106 SIVRI 5.43 5.13 38.94 37.16
89 ANS107 SIVRI 5.23 4.99 40.03 38.11
90 ANS108 SIVRI 478 4.56 40.0 38.11
91 ANS109 SIVRi 3.96 3.77 39.57 37.76
92 ANSI10 SWRi 4.66 4.46 39.1 37.32
93 ANS112 SIVRI 4.54 431 39.27 37.56
94 ANS114 SIVRI 4.41 4.19 39.03 37.16
95 ANSI115 SIVRI 3.77 3.57 39.38 37.37
96 ANSI116 SIVRI 3.85 3.65 38.91 37.09
97 ANS118 SIVRI 3.94 3.53 39.91 36.9
98 ANS119 JALAPENO 3.79 3.56 39.35 37.15
99 ANS120 JALAPENO 3.54 3.33 39.12 37
Toplam 334.5 318.76
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Biyoinformatik analizler sonrasinda genomda 4120941 ham SNP verisi
belirlenmis, filtrelemenin ardindan 8475 polimorfik SNP markeri analizlerde
kullanilmistir (Cizelge 4.2). Tiim genomda filtrelenen SNP basina ortalama harita
uzunlugu 315 kb olarak bulunmustur (Cizelge 4.2). En fazla sayida SNP Scaffold’da 3495
SNP olarak belirlenmistir. Kromozom seviyesinde, filtreleme adimlar1 sonrasinda en az
sayida SNP kromozom ya da linkage grup (LG) 8'de 317 SNP olarak saptanmuistir.
Ortalama SNP yogunlugu 526.69 kb olup, biber referans genomuna gore en yiiksek ve en
diisitk SNP yogunluklari sirasiyla LG 5 (621 SNP/kb) ve LG 2 (412 SNP/kb) iizerinde
bulunmustur. Tripodi vd. (2022) tarafindan karakterize edilen biber koleksiyonunda elde
edilen SNP'lerin diizensiz dagilimi da gézlemlenmistir. Bu durumun, biber genomunun
tekrarlayan yapisidan, rekombinasyon oranlarindaki farkliliklardan (Nachman 2001) ve
mutasyonlardan (Rogozin ve Pavlov 2003) kaynaklanmis olabilir. Taranto vd. (2016)
108.591 SNP markeri belirlenmis, 105.184'iin C. annuum aksesyonlarindan geldigi
belirlenmistir. C. annuum'un genetik ¢esitliligini belirlemek i¢in, 222 C. annuum
aksesyonunu 32.950 SNP ile tanimlanmistir (Taranto vd. 2016). Bahsedilen ¢alismanin
SNP degerleri bulgularimiza yakindir. Bir baska ¢alismada, Illumina Infinium dizisi
19.000 SNP markeri ile analizlerde kullanilmistir.

Cizelge 4.2. SNP’lerin kromozomlara dagilimi

Kromozom Baslangictaki | Filtrelenen | Filtrelenen SNP

SNP sayis1 SNP sayis1 | basina ortalama

harita uzunlugu
(kb)
Tim genom 4120941 8475 315
NC 061111.1 374481 490 522
NC 061112.1 273688 375 412
NC 061113.1 418134 645 420
NC 061114.1 306678 374 619
NC 061115.1 258345 356 621
NC 061116.1 312253 425 537
NC 061117.1 276882 388 586
NC 061118.1 267237 317 548
NC 061119.1 257904 415 528
NC 061120.1 273478 359 618
NC 061121.1 289064 421 560
NC 061122.1 289356 415 561

Scaffold 523441 3495 -

Filtreleme adimlarinin ardindan, bu verilerdeki allel sayis1 ve allel olusum orani
da belirlenmistir. Buna gore, en yiiksek sayida allel tipi 1401 ile C/T (C:T) oraninda ve
en az 214 allel ile G/C oraninda bulunmustur (Cizelge 4.3).
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Cizelge 4.3. Filtrelenmis verilerdeki alel sayisini ve alel olusum sikligini gosteren SNP
istatistikleri

Allel* Allel sayisi Alel olusum orani
CT 1401 16.53
G:A 1339 15.80
A:G 1231 14.53
T:C 1201 14.17
T:A 498 5.88
A:T 491 5.79
A:C 486 5.73
C:A 471 5.56
G:T 460 543
T:G 438 5.17
C.G 245 2.89
G:C 214 2.53

*Birinci ve ikinci harfler referans ve alternatif alellerdir

Sunulan bu tez kapsaminda gdzlenen homozigotluk (Ho) ve beklenen
heterezigotluk (He) degerleri, sirastyla 0.493 ve 0.313 olarak belirlenmistir (Cizelge 4.4).
Baska bir ¢alismada, 271 biber ¢esidinde SNP markerleri kullanilarak Ho ve He ortalama
degeri 0.28 ve 0.4 olarak bulunmustur (Du vd. 2019). Calismamiza kiyasla, bu iki degerin
birbirlerinden nispeten daha uzak oldugu goriilmiistiir. Ho ve He degerleri arasindaki
farkin ¢ok olmasi daha fazla genetik cesitlilikle iliskilendirilmektedir (Nybom, 2004;
Pandey vd. 2018). Bahsedilen ¢aligmadaki mevcut durum popiilasyon igindeki genetik
cesitliligin korundugunu ve popiilasyonun beklenen genetik desenlerden 6nemli sapmalar
yasamadigini gostermektedir. Bu, allel frekanslarinin muhtemelen nesiller boyunca stabil
oldugunu, rastgele eslesmeden, mutasyon, se¢ilim veya genetik yiik ve siiriikklenmeden
onemli sapmalar olmadigin1 gostermektedir. Sunulan tez kapsaminda, 0.493 olan Ho
degeri kiiglik bir standart hatas1 ile beklenen heterozigozite (He =0.313) degerine yakin
bulunmugtur. Birbirine yakin beklenen ve bulunan heterozigote popiilasyonun Hardy-
Weinberg dengesine kismen yakin olduguna isaret etmektedir. Wang vd. (2024) Cin'de
bes biber tiiriiniin 496 biber hatt1 arasindaki genetik benzerligini test etmek i¢in 425 SNP
kullanmiglardir. G6zlemlenen heterozigotluk Ho = 0.449 olarak bulunmustur (Wang vd.
2024). Gozlenen heterozigotlugun bizim bulgularimiza kiyasla daha diisiik ¢cikmasinin
sebebi, bahsedilen calismadaki biberlerin birbirine genetik olarak yakin olmasindan
kaynaklanabilir. Bu tez ¢alismasindaki gozlenen heterezigotluk degerinin (Ho = 0.493)
dort biber tiirli ve 496 biber genotipi ile yapilan ¢alismaya (Wang vd. 2024) gore daha
yiiksek olmasi bu biber hatlarmin genetik olarak birbirlerinden daha uzak oldugunu
yansitmaktadir.

Pacheco-Olvera vd. (2012) Meksika'nin kuzeybatisindan 12 yabani biber
poplilasyonu, 3 yerel popiilasyon ve 7 hibrit popiilasyonu SSR markerleri ile
incelemislerdir. Yabani akrabalarda lokus basina ortalama 3.62, yerel ¢esitlerde 3.37 ve
hibritlerde 3.08 allel tespit edilmistir. Beklenen heterozigotluk (He) ortalama degerlerine
gore yabani akrabalarda He = 0.466 olarak bulunurken, hibritlerde He = 0.440 ve yerel
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cesitlerde He = 0.422 olarak bulunmustur (Pacheco-Olvera vd. 2012). Bu derin genetik
cesitlilik, biberdeki yabani ve yerel popiilasyonlarin Kochieva ve Ryzhova (2003)
tarafindan, C. annuum cesitlerinde AFLP markerlari igin ortalama beklenen
heterozigozite 0.74-0.75 iken ortalama gozlenen heterozigozite 0.02-0.03 olarak
bulunmugtur. Ayni ¢calismada, UPGMA, AFLP verilerine dayanarak 14 biber ¢esidinden
olusan bir aga¢ olusturulmus ve bunlar iki ana gruba ayrilmistir (Kochieva ve Ryzhova,
2003). Sunulan tez kapsaminda biber ¢esitlerinde, ortalama Shannon indeksi (I) 0.591
olarak bulunurken, Jung vd. (2010) tarafindan SNP markerleri iizerinde Capsicum cinsini
inceledigi bulgularda bu deger I = 0.487 olarak bulunmustur. Jung vd. (2010) bulgular
tez kapsamindaki bulgulardan kiiclik olmasina karsin yakin degerdir. Ancak, Akyavuz
vd. (2018) tarafindan yapilan calismada Shannon c¢esitlilik indeksi I = 0.29 olarak
bulunmustur. Bu sonu¢ bizim bulgularimiz ile karsilastirilinca, g¢alistigimiz biber
cesitlerinde daha genis bir ¢esitlilik oldugu anlasilmaktadir. Bu durum g¢alismamizda
kullanilan biber ¢esitlerinin nispeten daha farkli ¢esitlere sahip olmasiyla da agiklanabilir.
Genetik varyasyon bitki 1slahinda basarinin ilk anahtar1 olarak bilinmektedir. Genetik
cesitliligin biiylik olmasi hatlar arast melezlemeden {istiin dollerin ¢ikma olasiligin
artiracaktir.

Cizelge 4.4. Tez kapsaminda kullanilan 99 biber genotipinden olusan ¢esitlilik
panelinde biber popiilasyonunun genetik varyasyonu

Degerler Na" Ne I Ho He FIS

Biber
populasyonu

Ortalama (X) | 2.281 | 1.755 |0.591 |0.493 |0.313 |-0.345

SH () 0.081 |[0.066 |0.034 |0.005 |0.008 |0.025

(Na, farkl: alellerin sayisi; Ne, etkili alellerin sayisi; I, Shannon ¢esitlilik indeksi; Ho, gézlenen heterozigotluk, He, beklenen

heterozigotluk ve FIS, bir bireyin (I) alt popiilasyona gore akrabali yetistirme katsayisini temsil etmektedir.)

4.2. Popiilasyon Yapisinin Belirlenmesi

Calisilan 99 biber hatt1 arasindaki genetik mesafe TASSEL V5.2.52'nin mesafe
matrisi secene8i kullanilarak hesaplanmig ve 0.314 ile 0.414 arasinda degistigi
gbzlemlenmigtir. ANS 2 (dolma)-ANS 30 (carliston) ve ANS 94 (sivri)~ANS 92 (sivri)
hatlar1 sirasiyla en yiiksek ve en kiiciik genetik mesafelere sahip genotipler olarak
bulunmustur. Geleta vd. (2008) biber bitkisinde heterosis ile genetik uzaklik arasinda

onemli iliskiler saptamistir.

Tez caligmas1 kapsaminda, 8475 yiiksek kaliteli SNP kullanilarak UPGMA
kiimeleme yontemiyle 99 biber hattindan olusan bir filogenetik aga¢ olusturulmustur
(Sekil 4.1). Bu sekil, biber hatlarinin genetik mesafesini ve iligkisini temsil etmektedir.
Sili biberler ve jalapenolarin nispeten yakin genetik bir iliskiye sahip oldugunu, ote
yandan dolma ve carliston tipi biberlerin birbirlerinden farkli oldugu goriilmektedir.
Ozellikle kil biberler iki sivri tip biber hatt1 arasinda konumlanmustir. K1l tipi biberler her
iki biber tipine de 6nemli benzerlik gostermistir. Kapya biberler dolma ve iigcburun biber
tiplerinin arasina yerlesmistir. Sili ve jalapeno biberler birbirlerine genetik olarak yakin
bulunmuglardir (Sekil 4.1). Karakurt vd. (2019) yaptiklar1t SSR markerleri ve UPGMA
dendogrami neticesinde biber (C. annuum) varyetelerini 2 ana gruba ayrilmistir. Birinci
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ana grupta iki alt grup goriilmiistiir. Ilkinde Vezir (sivri bibere benzer), Ugburun,
Aciburun, Yiikselince (act ince sivri bibere benzer), Anadol (dolma bibere benzer),
Serenad (kapya bibere benzer), Hayfa sili (sili bibere benzer) yer almaktadir. Jalomex
(jalapeno bibere benzer) ise ikinci alt gruptadir. Ergenekon ve Kanyon biberler ikinci ana
grupta goriilmiistiir. Vezir- Ugburun ve Yiikselince- Anadol varyeteleri birbirine benzer
yani lizerinde durulan SSR bolgeleri agisindan benzer Ozellik gostererek birlikte
goriilmiistiir. Kendi aralarinda benzerlik gosteren tek grup Ergenekon- Kanyon, Serenad-
Hayfa sili'dir. Birbirine en uzak genetik benzerlik Jalomex ve Ergenekon cesitleri
arasindadir. Tkinci uzak benzerlik Jalomex- Kanyon arasinda goriilmiistiir (Karakurt vd.
2019). Bu bulgular, dolma ve jalapenoya benzer tiplerin birbirine uzaklig1 ve kapya-
dolmaya benzer tipte biberlerin yakinligi bakimindan bizim c¢alismamizla tutarlidir.
Rosado vd. (2021) UPGMA dendogramini 9 genotipten biberler (C. annuuum) ile yapmis,
iki ana kiime gozlemlemislerdir. Buna gore, aci biberler, tatli biberlerden belirgin bir
sekilde ayrilmistir (Rosado vd. 2021).
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Sekil 4.1. UPGMA kiimeleme yontemi ile biber hatlar1 arasindaki genetik iliski

PCoA (Sekil 4.2) grafigi bireyler arasindaki genetik mesafeleri veya farkliliklar:
5 kiime ile biber tiplerinin basarili bir sekilde karakterize edildigini ve gruplandigini
gostermigtir. Kiime I'de, sivri ve kil tipi biberler bu kiime i¢inde en belirgin genetik
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akrabalig1 sergilemistir. Carliston tipi biberler, genetik olarak diger ¢esitlerden farkli
oldugunu gosteren kiime II'de belirgin bir sekilde ayrilmistir. Benzer sekilde, dolma tipi
biberler, diger biber tipleriyle genetik benzerligi olmayan kiime IIl'te yer almaktadir.
Kapya, ticburun ve jalapeno tipi biberler, kiime IV'te bir araya gelmistir. Bir sivri tip,
ANS 108, Kiime V'te sili biberleriyle gruplanmistir. Yakin zamanda yapilan bir
caligmada, Du vd. (2019)’a gore, morfolojik olarak, diiz (Carlistona benzer) ve kisa
(Dolma bibere benzer) biberler benzer meyve tipine sahiptir. Calismamizda oldugu gibi,
ilgili makalede de jalapeno veya sili biberlerine benzeyen kisa biberler tanimlanmis ve
bu biberlerin sivri veya kil tipi biberlerle genetik benzerligi oldugu belirtilmistir. Ilgili
caligmaya gdre, Dolma tipi biberlere benzer meyve boyutlarina sahip biberler daha genis
dagilima sahip olup, kil veya sivri tipi biberlerle karsilagtirildiginda daha az genetik
benzerlik gostermektedir (Du vd. 2019). Bu sonugclar, dolma tipi biberler ile sivri veya kil
tipi biberler arasinda bir genetik yakinlik olmadigi i¢in bulgularimizla tutarlidir. Bu iki
biber hatt1 arasinda 6nemli bir fark oldugunu gostermektedir. Bu kapsamli kiimelenme
analizi, ¢esitli biber tipleri arasindaki genetik iliskileri aydinlatarak, bunlarin benzerlikleri
ve farkliliklar1 hakkinda degerli bilgiler sunmaktadir.
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Sekil 4.2. Toplam 99 biber hattinin temel koordinat analizi (PCoA) sonuglar1

Cizelge 4.5’e gore biber hatlarinin 0.50 esiginin altinda ve {istiinde oldugu
durumlarda bir grup olarak kabul edildiginde, Q1 ve Q2 sirasiyla 46 ve 53 hat
icermektedir (Cizelge 4.5. ve Sekil 4.3). STRUCTURE Plot V2.0'den elde edilen grafik,
iicburun, jalapeno ve dolma tipi biberlerin yalnizca Ql'e (<0.5) ait oldugunu
gostermektedir. Kapya ve Carliston tipi biberler (bir istisnasi disinda) Q1 grubunda
goriilmiistiir. Ug sili biber tipi Q2'de (>0.5) goriiliirken, iki sili biber tipi Q1'e aittir. Q2,
kil ve sivri tipi biberlerin hepsini icermektedir. Daha 6nceki ¢aligmalarda, bu iki sonucun,
Yildiz vd. (2020) tarafindan yapilan ¢aligma bulgulariyla uyumlu oldugu bulunmustur.
Bahsedilen ¢aligmaya gore, Tiirk biber germplazminda STRUCTURE analizi ile, {i¢ ana
kiimenin varlig1 ortaya konulmustur. En biiytlik kiime, >0.5 degerine sahiptir ve her biri
bizdeki tiim C. annuum hatlarin1 igermektedir. Bahsedilen ¢alismada (Yildiz vd. 2020),
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sili-kapya tipi biberler arasindaki yakinlik ve bazi sivri biberlerin de sili tipi cesitlere
benzerlik gostermesi bakimindan bizim bulgularimizla tutarhidir. Ancak, buradaki
bulgular, kapya biberlerinin sivri tipi biberlere yakin gdzlemlenmesi bakimindan,
arastirmamizin bulgulariyla ¢elismektedir. Taranto vd. (2016) calismasinda, Bayesian ve
Hiyerarsik kiimelemeye dayanarak koleksiyonlarini ii¢ kiimeye bolmiiglerdir. Bunlardan,
kiime I, agirlikli olarak Giiney ve Kuzey italya'dan ve Dogu Avrupa'dan gelen gesitler ve
yerel cesitleri igerirken, kiime II ve III ise farkli cografi kdkenlere sahip aksesyonlardan
olusmustur. Kiime I'e dahil edilen aksesyonlar arasindaki genom ¢apindaki genetik
varyasyonu dikkate alarak, Bayesian (K = 3) ve Hiyerarsik (K = 2) olarak bulunmustur.
Grup 1; italyan, Dogu Avrupa ve Tiirk biber genotiplerinden olusurken, diinyanin diger
yerlerinden aksesyonlar grup II'ye aittir. Farkli kokenlere sahip aci biberler grup 3’te
goriilmistiir (Taranto vd. 2016). Bu ¢alisma, kdkenlerine gore biberleri ayirmakta ve K
degerinin 2 bulunmasi bakimindan bu ¢alismayla paralellik gostermektedir ve daha ¢ok
SNP markeriyle ¢alisilmis, bunlardan ¢ogu C. annuum’a ait bulunmustur. Zhang vd.
(2016) STRUCTURE ile popiilasyon yapisini analiz ettiklerinde, 3 biber (C. annumm L.)
grubu siniflandirmiglardir. Grup 1'in {iyeleri, daha kisa meyve uzunlugu ve meyvelerin
biiylik bir kismi tiggen, yar1 uzun dortgen veya kare (bloklu) tipte tatli biber cesitleriydi.
Grup 3 ise uzun ve kiiclik meyve yapili ¢esitlerden olusmustur. Grup 2'de ise kiiciik, uzun
meyveleri ile grup 3'e daha yakin goriilmiistiir (Zhang vd. 2016). Buna gore, grup 1°deki
biber tipleri dolma bibere, grup 3’teki biberler ise jalapeno veya sili biberlere benzemesi
bakimindan bizim bulgularimizla tutarlidir. Ronald vd. (2023) yirmi iki biber (C. annuum
L.) germplazm hattin1 {i¢ kiime olarak siniflandirmistir. Birinci kiimede on alt1 genotip,
3. kiimede bir genotip goriilmiistiir. Genetik farklilagsmaya en 6nemli katkiy1 saglayan,
biberlerdeki toplam kapsaisinoid igerigi, sonrasinda meyve uzunlugu, meyve genisligi,
plasenta genisligi ve tohum sayisi olmustur. Bahsedilen ¢alismada, 1. kiime ve 2. kiime
arasinda en yiiksek kiimeler aras1 mesafe goriilmiistiir; bu durumda i¢indeki genotiplerin
genetik olarak yakindan iligkili oldugunu ve aralarindaki farkliligin fazla olduguna isaret
etmektedir. Buna gore, 1. kiime ile 2. kiime arasindaki genotipler aras1 melezlemelerin
umut vadet edecegi diisiiniilmistiir (Ronald vd. 2023). Genetik mesafe olarak birbirine
uzak genotiplerin melezlemelerinden daha iyi sonuglar alinabilecegi agiktir. Genetik
olarak uzak genotiplerin (hatlarin) melezlenmesinden daha yiiksek heterosis elde
edilecegi pek ¢ok bitki tiiriinde ispatlanmistir (Geleta vd. 2004; Napolitano vd. 2020;
Berilli vd. 2011; Jiang vd. 2023). Eger bu genotipler dogrudan ¢esit gelistirmede degil de
hat gelistirmede kullanilacaksa, genetik olarak uzak genotiplerin melezlenmesinden de F»
ve F3 generasyonlarinda transgressif agilmalar (melezlemede kullanilan ana ve baba bitki
degerinden art1 ve eksi yonde degerlere sahip ddller) ve ileri generasyonlarda da iistiin
hatlarin (superior lines) elde edilecegi kanitlanmistir (Sar1 vd. 2022; Yamazaki vd. 2020).
Bitki 1slahinda genel ilke genetik olarak uzak bireylerin melezlenmesinden F;
generasyonunda heterobeltiosis elde edilmektedir. Eger heterobeltiosis elde edilmis ise
bu melez popiilasyon F»;3 generasyonunda transgresif doller ve ileri generasyonlarda da
iistlin saf hatlar meydana getirecegi diigiiniilmektedir.
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Cizelge 4.5. Tez kapsaminda kullanilan 99 biber hattinin ait oldugu gruplar

SIRA TiP GENOTIP GRUP
1 DOLMA ANS1 Q1
2 DOLMA ANS2 Q1
3 DOLMA ANS3 Q1
4 DOLMA ANS4 Q1
5 DOLMA ANSS5 Q1
6 DOLMA ANS6 Q1
7 DOLMA ANS7 Q1
8 DOLMA ANSS Q1
9 DOLMA ANS9 Q1
10 DOLMA ANS10 Ql
11 DOLMA ANSI12 Q1
12 DOLMA ANSI13 Ql
13 DOLMA ANS14 Q1
14 DOLMA ANSI15 Ql
15 DOLMA ANS16 Ql
16 DOLMA ANS17 Ql
17 DOLMA ANSI18 Ql
18 DOLMA ANS19 Ql
19 DOLMA ANS23 Ql
20 DOLMA ANS24 Q1
21 DOLMA ANS25 Ql
22 CARLISTON ANS33 Ql
23 CARLISTON ANS45 Ql
24 CARLISTON ANS46 Ql
25 CARLISTON ANS47 Ql
26 CARLISTON ANS48 Ql
27 KAPYA ANSS52 Q1
28 KAPYA ANS54 Q1
29 KAPYA ANSS55 Ql
30 KAPYA ANSS56 Ql
31 KAPYA ANS57 Ql
32 KAPYA ANSS5S8 Ql
33 KAPYA ANS59 Ql
34 KAPYA ANS60 Ql
35 KAPYA ANS61 Q1
36 KAPYA ANS62 Q1
37 UCBURUN ANS75 Q1
38 UCBURUN ANS77 Q1
39 UCBURUN ANS78 Q1
40 UCBURUN ANSS0 Q1
41 SILI ANSS2 Ql
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Cizelge 4.5.”in devami

42 SILI ANSS3 Ql
43 JALAPENO ANSI119 Ql
44 JALAPENO ANS120 Ql
45 KAPYA ANS121 Ql
46 KAPYA ANS122 Ql
47 SIVRI ANSS89 Q2
48 SIVRI ANS90 Q2
49 SIVRI ANS92 Q2
50 SIVRI ANS93 Q2
51 SIVRI ANS94 Q2
52 SIVRI ANS95 Q2
53 SIVRI ANS96 Q2
54 SIVRI ANS97 Q2
55 SIVRI ANS99 Q2
56 SIVRI ANS100 Q2
57 SIVRI ANS103 Q2
58 SIVRI ANS105 Q2
59 SIVRI ANS106 Q2
60 SIVRI ANS107 Q2
61 SIVRI ANS108 Q2
62 SIVRI ANS109 Q2
63 SIVRI ANSI110 Q2
64 SIVRI ANSI112 Q2
65 SIVRI ANSI114 Q2
66 SIVRI ANSI15 Q2
67 SIVRI ANSI116 Q2
68 SIVRI ANS118 Q2
69 CARLISTON ANS28 Q2
70 CARLISTON ANS29 Q2
71 CARLISTON ANS30 Q2
72 CARLISTON ANS31 Q2
73 CARLISTON ANS32 Q2
74 CARLISTON ANS34 Q2
75 CARLISTON ANS35 Q2
76 CARLISTON ANS36 Q2
77 CARLISTON ANS37 Q2
78 CARLISTON ANS38 Q2
79 CARLISTON ANS39 Q2
80 CARLISTON ANS40 Q2
81 CARLISTON ANS42 Q2
82 CARLISTON ANS43 Q2
83 KAPYA ANS63 Q2
84 KIL ANS64 Q2
85 KIL ANS65 Q2
86 KIL ANS66 Q2
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Cizelge 4.5.’in devami

87 KIL ANS67 Q2
88 KIL ANS68 Q2
89 KIL ANS69 Q2
90 KIL ANS70 Q2
91 KIL ANS71 Q2
92 KIL ANS72 Q2
93 KIL ANS73 Q2
94 KIL ANS74 Q2
95 SILI ANSS1 Q2
96 SILI ANSS84 Q2
97 SILI ANSS85 Q2
98 SIVRI ANS87 Q2
99 SIVRI ANSSS Q2
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Sekil 4.4. STRUCTURE V2.3.4 programi ile elde edilen verilere sonuglarin dagilimlari
(1. grup; yesil, 2. grup; kirmizi ile temsil edilmektedir).
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5. SONUCLAR

Yeni nesil dizileme verileri kullanilarak biber koleksiyonundaki genetik
cesitliligin belirlenmesi konulu bu tez ¢alismasi, bitki genetigi ve 1slah1 alanina 6nemli
katkilar sunmaktadir. Oncelikle, bu calisma biber cesitlerinin genetik yapisim
derinlemesine analiz ederek, ¢evresel kosullara nasil uyum sagladiklarini anlamamizi
saglamaktadir. Bu bilgiler, 6zellikle Akdeniz bolgelerinde yetisen biberlerin 1slah
programlarinda kullanilabilecek genetik kaynaklar1 tanimlamak i¢in O6nemlidir. Bu
genetik cesitlilik, yeni ve daha dayanikli biber ¢esitlerinin gelistirilmesinde temel teskil
edecektir.

Genetik ¢esitliligin kapsamli bir sekilde belirlenmesi, 1slah ¢aligmalarinda genetik
varyasyonun korunmasina ve artirilmasina yonelik stratejilerin olusturulmasina olanak
tanir (Govindaraj ve Vetriventhan, 2015). Bu, 6zellikle hastalik dayanikliligi, stres
tolerans1 ve verimlilik gibi 6zelliklerin iyilestirilmesinde kritik bir rol oynar. Ayrica,
poplilasyon yapisinin belirlenmesi, biber ¢esitlerinin genetik akrabaliklarini ve evrimsel
gecmislerini anlamamiza yardimci olur, bu da hedefe yonelik 1slah ¢alismalarinin daha
etkili bir sekilde yapilmasini saglar.

Calisma, ddRADSeq gibi ileri teknoloji dizileme yontemleri kullanarak genis bir
veri seti sunmakta ve bu sayede biber ¢esitleri arasindaki genetik iliskileri ve farkliliklar
yiiksek dogrulukla ortaya koymaktadir. STRUCTURE ve PCoA analizleri, biber
poplilasyonunun genetik yapisini ve alt gruplarmi belirleyerek, bu ¢esitlerin evrimsel
gecmisi hakkinda degerli bilgiler saglamaktadir. Bu tiir bilgiler, 1slahg¢ilara hangi
cesitlerin melezlenmesinin genetik cesitliligi artiracagini, en iyi potansiyel ana baba
hatlarinin ~ segilmesini ve hangi genetik hatlarin  dayaniklilik — 6zellikleri
kazandirabilecegini gostermektedir.

Bu ¢alisma ayrica, genetik kaynaklarin korunmasi agisindan da énemli ¢ikarimlar
sunmaktadir.  Genetik ¢esitliligin ~ korunmasi, tarimsal biyolojik  ¢esitliligin
stirdiiriilebilirligi ve gelecekteki 1slah programlar i¢in saglam bir temel olusturur (Smith
vd. 2015). Bu sayede, genetik erozyonun oniine gecilerek, biber cesitlerinin adaptasyon
potansiyeli ve uzun vadeli tarimsal liretim kapasitesi artirilabilir.

Sonug olarak, bu tez ¢aligmasi bitki genetigi ve 1slah1 alaninda hem teorik hem de
pratik acidan Onemli katkilar sunmakta, biber genetik kaynaklarinin korunmasi ve
gelistirilmesi i¢in yeni ufuklar agmaktadir. Bu sayede, gelecekte daha verimli, dayanikli
ve cevresel kosullara uyum saglayabilen biber ¢esitlerinin gelistirilmesine yonelik
bilimsel ve uygulamali calismalar desteklenmis olacaktir.
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