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TORiTAN
Onsoz

Pamuk tetraploid yapida olmasi nedeniyle molekiler genetik analizler icin zor bir bitki
tardddr. Ancak, son zamanlarda, pamukta cok sayida molekiler markér gelistirilmis,
turlerarasi ve tirlerici melezlemeler sonucu gelistirilen degisik populasyonlar igin genom
haritalar olugturulmus ve biyotik/abiyotik streslere dayanikhhk, bitki yapisi, lif verimi ve
kalitesi gibi cok sayida agronomik ve teknolojik karakter igin kantitatif karakter lokuslari
(QTL) belirlenmigtir. Dinya genelinde yapilan bu c¢alismalar sonucunda, pamuk bitkisinde
molekiler markdr teknolojilerin kullanimi rutin 1slah uygulamalari haline gelmistir.

Yurutilen bu proje kapsaminda molekiler markér teknolojilerinin klasik pamuk 1slah
calismalarina entegre edilmesi esas olarak hedeflenmistir. Molekller markér teknolojileri
uygulanarak pamuk genotipleri arasindaki genetik ¢esitlilik dizeyi ve populasyon yapisi
belirlenmis ve ylksek dizeyde genetik cesitlilige sahip olan bireyler melezleme
programlarina ebeveyn olarak secilmistir. Fenotipik ve genotipik olarak karakterize edilen
populasyonda iliskilendirme analizlerinin yapilmasiyla lif verimi ve kalitesi karakterleriyle
iliskili genom bélgeleri (QTL) ve karakterlerle iliskili SSR markdrleri tespit edilmistir. ilikili
bulunan genom bdlgelerinin intronik veya ekzonik bolgeler oldugu belirlenmistir ve muhtemel
gen fonsiyonu annotasyonlari gergeklestiriimistir.

Bu proje TUBITAK tarafindan Prof. Dr. Sami DOGANLAR’a 1002 Hizli Destek Programi
kapsaminda saglanan destekle yurGtaimustar.
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Ozet

Pamuk islahi ¢alismalarinda rutin olarak pedigrisi belli ebevenylerin melezlenmesi, agilim
populasyonlarinin olusturulmasi ve fenotipe dayali seleksiyon islemleri ile yuratulen
calismalar pamuk gen havuzunu fark edilir bir sekilde daraltmis ve bunun neticesinde,
gunumuzdeki pamuk cesitleri arasindaki genetik gesitliligin ¢ok dislk dizeylerde kalmasina
neden olmustur. Pamuk 1slah ¢alismalarinda yillardir ayni islah metodunun kullaniimasi, ayni
ebevenylerin sdrekli olarak islah c¢alismalarinda donor anag¢ olarak kullanimi ve pamuk
islahgilarinin adapte olmamis germplazmlari kullanmak istememeleri yillar sitren klasik
Islahin sonucu olarak pamuk genomunda cesitligin azalmasina neden olmustur. Bu
durumda, yapilan melezlemelerde rekombinantlarin ortaya cikarilma sansini azaltmistir.
Dolayisiyla, pamuk islah c¢alismalarinda fenotipik ve genotipik olarak karakterize edilmis
germplazmlarin olusturulmasi; hem lif verimi ve kalitesi bakimindan 6nemli karakterlerin
genetik kontrollerinin anlasiimasi ve markdre dayali seleksiyon ¢alismalarinin baglatiimasi ve
hemde olusturulacak kombinasyon islahi calismalarinda kullanilacak anaglarin secilmesi
acisinda 6nemlidir. Onerilen projede lif karakterleri bakimindan iki yil sireyle incelenmig
degisik kademelerdeki RIL populasyonlarinda molekller markdr analizleri yapilmistir.
Bdylece, fenotipik ve genotipik olarak yiksek dizeyde cesitlilige sahip olan pamuk
genotipleri belirlenmis ve ayrica iliskilendirme analizleri ile agronomik karakterler bakimindan

iliskili genom bolgeleri (markdrler) tespit edilmigtir.

vi
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Abstract

Cotton breeding routinely uses methods, such as hybridization of pedigreed parents to
develop segregating populations and phenotype-based selection, which have significantly
narrowed the cotton gene pool, resulting in very low levels of genetic diversity among today's
cotton varieties. Years of using the same breeding method and the same parents as donors
combined with breeders' unwillingness to use un-adapted germplasm have further reduced
genetic diversity in cotton. As a result, the chance of producing novel recombinants from
hybridization has diminished. Selection of new parents for pedigree breeding can be
improved by phenotypic and genotypic characterization of germplasm. This, combined with
marker-based selection studies will provide a greater understanding of the genetic control of
important characters such as fiber yield and quality. In the proposed project, molecular
marker analyses was performed in RIL populations at various stages of breeding. The
population was also examined for fiber quality over two years. In this way, cotton genotypes
that are most genetically and phenotypically varied were determined and the genomic
regions (markers) asscoiated with agronomic characters were identified.

Vii
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1. Giris

Dinya, toplam pamuk Uretiminin tamamina yakin kismini allotetraploid iki yakin akraba
tirden (Gossypium hirsutum ve G. barbadense) saglamaktadir. Uretilen pamuklarin %90 ise
Gossypium hirsutum tird upland pamuklarindan olusmaktadir. Gegmisten bu zamana kadar
yapilan yogun seleksiyon ¢alismalari pamuk gen havuzunda farkedilir derecede daraltmigtir.
Bu durum ginimiz pamuk cesitleri arasindaki genetik varyasyonun cok disik dizeylerde
kalmasina sebep olmustur (Wendel 1989; Brubacker ve Wendel 1994; Multani ve Lyon
1995; Tatineni vd.,. 1996). Genetik varyasyon duzeyinin az olmasi da bitki islah¢isinin
Ozellikle pamuk Ureticisinin, tekstil ve konfeksiyon sanayicisinin ortaya ¢ikan ihtiyaclarina ve
taleplerine cevap verebilecek 6zgun allel kombinasyonlarinin olusturulmasinda ve dolayisiyla
yeni pamuk c¢esitleri gelistirmesinde zorluklara neden olmaktadir.

Gunumuzde, genetik varyasyonun farkh tlr/cesitler icerisinde ve arasinda belirlenmesi,
ayrica bilingli bir sekilde artirilmasi sdrddrilebilir pamuk islah ¢alismalarinin esasini
olusturmaktadir. Son vyillarda, molekiler biyoloji alanindaki gelismeler hizla artmis ve bu
yontemlerin (molekuiler markdr teknolojisi, DNA analizleri ve MAS yontemi) farkli bitki
tur/gesitleri icerisinde ve arasindaki genetik varyasyon seviyesinin belirlenmesi, islah igin
uygun ve avantajli genotiplerin belirlenmesi, gen havuzu yuksek cesitlilige sahip cekirdek
populasyonlarin tespit edilmesi; ve tUm bu avantajlarin bitki islahinda yaygin olarak
kullaniilmasina imkan saglamistir.

Onerilen bu proje kapsaminda klasik pamuk i1slahina molekiler markor tekniklerinin entegre
edilmesi hedeflenmigtir. Bu amacla, molekuler markér teknolojisi (SSR) pamuk materyalleri
arasindaki genetik gesitlilik dizeyi ve populasyon yapisinin arastiriimasinda ve iligkilendirme
analizlerinde kullaniimistir. Bu g¢alismalar sonucunda, genetik cesitlilige sahip genotipler
belirlenmis ve iligkilendirme analizleri ile agronomik karakterler bakimindan iligkili genom
bolgeleri (QTL) ve molekller islah calismalarinda kullanilacak SSR markoérleri tespit
edilmigtir.

YurUtllen projede, degisik kademelerde (F6-F8) 157 rekombinant safhattan olusan (RIL)
populasyonu (RIL-Paneli), 2012 ve 2013 yillarinda iki sezon tarla denemelerine tabi tutulmus
ve lif verimi ve kalite 6zellikleri bakimindan analiz edilmistir. Paralel yratilen bir calismayda,
RIL-Paneli’nde genom analizlerine baglanmis ve toplamda hedeflenen 105 SSR markérin
52 tanesi tim popllasyona uygulanmistir. Tamamlanan SSR markoérleri icin  polimorfik
genotip datasi elde edilmistir. Yarutilen bu proje kapsaminda ise, geri kalan 52 SSR
markdrin RIL-Paneline uygulanma islemi gerceklestiriimistir. Bu c¢alisma sonucunda, lif
Ozellikleri ve 120 adet SSR analizinden elde edilen genotip verisinin iligkilendirillmesiyle lif
karakterleri Uzerinde etkili olan DNA bdlgeleri (QTL) tespit edilmis ve bu QTL bdlgelerinin in

silico analizleri yapilarak olasi fonksiyonlari incelenmisgtir.
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2, Literatir o6zeti

Pamuk, tdlkemiz ekonomisinin lokomotif sektérii olan tekstil basta olmak Uzere birgok farkh
sanayii kolunun en énemli hammaddesidir. Ulkemizde, yaklagik 100 bin giftci ailesi pamuk
uretimi gerceklestirmekte, 500 bin daimi is¢i, 1,5 milyon gecici iscinin istihdami pamuktan
saglanmaktadir. Gayri safi milli hasila (GSMH)'nin yaklasik %5-6’sin1 olusturmaktadir.
Sanayi Uretiminin %40’ini, GSMH’nin %14’Gn0, genel ihracat gelirlerinin %33’Unl olugturan
tekstil ve konfeksiyon sanayinin temel hammaddesidir. Dunya tekstil piyasasinda Turkiye’'nin
rekabet guiclnin arttinimasi icin ilk hedef; kaliteli ham madde Uretiminin yurticinden
saglanmasidir. Kaliteli hammadde kaliteli trlne, kaliteli Griin de markaya doénustirilmesi
durumunda, Glkemiz dunya tekstil sektorinde rekabetci Ulkeler arasinda Ust siralardaki yerini
alacaktir. Pamuk lifi degigik kullanim alanlariyla, hem ekonomik hem de sosyal agidan buyuk
dnem arz eden bir kiltir bitkisidir. Oncelikle lifi icin Gretilen pamugun, cirgirlanma sonrasi
tohumunun bitkisel yag, ¢igit ununun insan igin protein ve ¢igit kiispesinin de hayvan yemi
olarak degerlendiriimesi mumkuandur. Tohumunun Ustinde kalan ve linter olarak adlandirilan
kisa elyaflar da ekonomik olarak dnem arz etmekte ve kagit para, barut ve mobilya yapimi
gibi bir ¢cok alanda kullaniimaktadir. Artan niifus, dodal elyafa olan ilginin giderek artmasi ve
yasam standardinin ylikselmesi, pamuk lifine olan talebi de artirmaktadir.

Tarimin kiresel ekonomiye entegrasyonu ile birlikte, diinya tarim piyasalarinda surdurulebilir
rekabet guiclne sahip olmak buyidk énem kazanmistir. Birgok Ulke kendi pamuk islah
programlarini olusturarak yeni pamuk c¢esgitlerinin gelistiriimesini stratejik bir gelisme olarak
ortaya cikarmistir. Pamuk Tark ekonomisi igin stratejik éneme sahip olan bir Grindur.
Ulkemizde ve diinyada pamuk tarimindaki rekabet giicimiziin artirilabilmesi ve endustrinin
taleplerinin karsilanabilmesi icin ilk olarak Ulkemizde gugcli bir yerli pamuk islahi sektorine
ve bunun sonucunda olusacak rekabet gucu yuksek, Ustin ozellikler iceren yerli pamuk
cesitlerine ihtiyag vardir.

Pamuk tarimina, sinirh sayida udlkenin ekolojisi imkan saglamaktadir. Dinya pamuk
dretiminin  yaklasik %86’s1, Turkiye’nin de iginde oldugu sekiz dlke tarafindan
gerceklestiriimektedir. 1990l yillara kadar yerli pamuk g¢esitlerimizin ekim orani %98
olmasina karsin, 2002 yili ve sonrasinda 6zel firmalarin yurtdisindan introdiiksiyon yoluyla
ulkemize getirdikleri yabanci pamuk c¢esitlerinin ekim oranlari hizli bir sekilde artmistir. Bu
durum Ulkemizdeki yerli pamuk ¢esidi Uretim oranini hizla diusdrmustir. Pamuk ekim
bdlgelerinde yerli pamuk cesitlerinin ekim alani oraninin artiriimasi ve uzun dénemde pamuk
tohumculugunda disariya bagimhhdim asgari diizeye indiriimesi beklenmektedir.

Gunumuz kosullarinda klasik bitki 1slahi ile yeni gesit gelistirmek oldukga uzun zaman,
maliyet ve yogun isglici ve g¢aba gerektirmektedir. Islah siresini kisaltmak, verimli, kaliteli,
besin icerigi ve kullanihghhgdr yiksek, biyotik ve abiyotik stres kosullarina, hastalik ve

zararlilara dayanikli cesit gelistirmek, mevcut ticari gesitlerin safligini, Uretim ve satis
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potansiyelini  korumak klasik bitki islahinda yeni teknolojilerden yararlanmayi
gerektirmektedir. Bu amagcla son yillarda molekuler teknikler ya da teknolojiler denilen; bitki
biyoteknoloji, genetik muhendisligi, markorlere dayali seleksiyon, DNA analizi gibi teknolojiler
yaygin bir sekilde klasik bitki islahi ile entegre edilerek énemli avantajlar ve yenilikler elde
edilmistir.

Dinyada buyuk boyutta pamuk tohumculugu yapan firmalar incelendiginde bu firmalarin
sayisinin fazla olmadigi ve her gegcen gun klguk firmalarin dinya devi bu buyuk firmalar
tarafindan satin alindiklari ve giderek artan ve kaygi veren olclide bir tekellesmeye dogru
gidildigi gozlenmektedir. Bu tur firmalar Uran gelistirme sureclerinde her tarlu ileri teknolojileri
kullanabilme yetenegine sahip olup bu teknolojiler sayesinde ¢ok kisa slrede, fazla sayida
ve siklikta ve degisik taleplere yonelik ylksek kalitede Urlnler gelistirebilmektedirler. Diger
ulkelerde oldugu gibi Ulkemizde de pamuk tohumculugu ile ilgilenen firmalarin ve
Universiteler ve Arastirma Enstiti’leri gibi kamu islah programlarinin benzer teknolojileri Grtin
gelistirme sureglerinde kullanabilmeleri gereklidir. Aksi takdirde uluslararasi buylk firmalarla
rekabet edemeyecekleri ve erime silrecine girecekleri bilinen bir gergektir. Piyasa
ihtiyaclarini karsilamakta zorlanan kamu islah ¢alismalari (Universiteler ve arastirma
enstitlleri) mevcut durumda rekabet etme glcind kaybetmistir. Bu durumun baslica sebebi
kamu slah calismalarinda molekller teknolojilerinde etkin olarak kullanildigi AR-GE
¢alismalarina gerekli yatinmlarin yeterince yapllmamasidir. Dolayisiyla, kamu islah
programlarinin bir an 6nce molekuler teknolojileri pamuk islah programlarinda etkin bir
sekilde kullanmasi gerekmektedir. Klasik yontemlerle yapilan islah ¢alismalarindan sinirh
duzeylerde basarilar elde edilebilmektedir.

Dinya (zerinde yapilan pamuk Uretiminin tamamina yakini allotetraploid olan iki tlrden
saglanmaktadir. Uretilen pamuklarin yaklasik %90 ise upland tirli (Gossypium hirsutum)
pamuklardan olugsmaktadir (USDA, 2020). Yogun seleksiyon c¢alismalari pamuk gen
havuzunu farkedilir bir sekilde daraltmis ve bu durum ginimuz pamuk cesitleri arasindaki
genetik varyasyonun cok dusik dizeylerde kalmasina sebep olmustur (Wendel 1989;
Brubacker ve Wendel 1994; Multani ve Lyon 1995; Tatineni ve ark. 1996). Genetik
varyasyon duzeyinin az olmasi da bitki islahgisinin 6zellikle pamuk Ureticisinin ve tekstil
sanayicisinin ortaya ¢ikan ihtiyaclarina ve taleplerine cevap verebilecek 0Ozgin allel
kombinasyonlarinin olusturulmasinda ve dolayisiyla yeni pamuk c¢esitlerinin gelistirmesinde
zorluklara neden olmaktadir.

Genetik cesitlilik biyolojik gesitliligin esasini olusturmaktadir ve biyolojik polimorfizm ve tir
cesitliliginin ise tabanini olusturmaktadir (Guang ve Ming 2006) ve genetik cesitlilik
seviyesinin artirilmasi strdurdlebilir 1slah ¢alismalari igin gereklidir (Meredith 1991). Genetik
cesitlilik ve germplazmlar pamuk 1slah calismalarinda 6nemli rol oynamaktadir. Kaliteli

germplazmlarin igerisindeki genetik c¢esitliligin dogru tespit edilmesi, i1slah amaclarinn
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gerceklestirimesinde gerekli olan kombinasyon melezleme calismalarinda ebevenylerin
secilmesi, kalitim derecesi ve varyasyonun derecesinin dogru tahmini ve heterozis
seviyesinin tespit edilmesinde yardimci olacaktir (Guang ve Ming 2006). Pamukta genetik
varyasyonun alarm verecek dizeyde giderek azaldigi degdisik ¢calismalarda gdsterilmistir (van
Esbroeck vd., 1998, Wendel vd., 1992). Genetik varyasyondaki azalmanin; pamuk islah
calismalarinda yillardir ayni islah metodunun ve donor anaglarin kullanimi (Bowman vd.,
1996), pamuk islahgilarinin adapte olmamis germplazmlari kullanmak istememeleri (van
Esbroeck vd., 1997) gibi bir cok sebebi bulunmaktadir.

Gunumuzde, genetik varyasyonun (DNA polimorfizmi) degisik tur/cesitler igerisinde ve
arasinda belirlenmesi ve bilingli bir sekilde artirilmasi surdurulebilir pamuk 1slah
calismalarinin esasini olugturmaktadir. Son vyillardaki bitki molekuler genetigi alanindaki
gelismeler bu yontemlerin (molekiler markérler, DNA analizleri ve MAS seleksiyonlar)
degisik bitki tir ve cesitleri igerisinde ve arasindaki genetik varyasyonun seviyesinin
belirlenmesi ve bitki 1slahinda yaygin olarak kullanilmasina imkan saglamistir.

Hemen hemen buatun bitki tlrlerinde molekuiler markaérler kullanilarak genom haritalari
¢lkariimis ve molekdler islah calismalari bagslatiimis olmasina ragmen, pamuk bitkisinde
genom haritalama ve molekiler i1slah ¢alismalari bitkinin genomunun nisbi olarak kompleks
yapida olmasi, arun igin gelistiriien DNA isaretleyicileri sayisinin yeterli olmamasi ve Uretilen
pamuklarin tetraploid yapida olmasi gibi nedenlerle sinirli dizeyde kalmistir. Ancak son
zamanlarda, pamuk igin bir cok molekuler markor sistemleri gelistiriimigtir ve basta genetik
cesitlilik analizleri olmak Uzere allotetraploid ve diploid pamuklar i¢in genetik baglanti
haritalarinin olusturulmasi gibi bir gok molekuler ¢alismada kullaniimistir. Olusturulan bu
haritalar agronomik karakterleri kontrol eden ¢ok sayida kantitatif karakter lokusunun (QTL)
pamuk genomunda haritalanmasinda uygulanmistir (Ljaz vd., 2019; Diouf vd., 2018; Tan vd.,
2018; Wang vd., 2016; Wang vd., 2015; Tang vd., 2015).

Bu klasik QTL haritalama tekniklerinin yanisira son zamanlarda bir ¢ok bitki tiriinde populer
olan ve rutin halde kullanilmaya baslanan iliskilendirme haritalama teknigi pamuk bitkisinde
de kantitatif karakter lokuslarinin haritalanmasi iglemlerinde uygulanmaya baglanmigtir. Bu
¢alismalarin ¢ogunda, yurutilen bu projede de oldugu gibi SSR markdrleri kullaniimistir.
Pamukta SSR markdrleri uygulanarak yapilan bir ¢ok c¢alismada lif verim ve kalite
karakterleri (Shermotov vd., 2010; Baytar vd., 2018; Zeng vd., 2009; Li vd., 2017; Baytar vd.,
2018a; Jia vd., 2014, Mei vd., 2013; Abdurakhmonov vd., 2008; 2009; 2010; Cai vd., 2014;
Nie vd., 2016; Ademe vd., 2017; Igbal ve Rahman, 2017; Dong vd., 2018) Uzerinde
yogunlagiimistir.

Pamuk bitkisinin molekller genetik haritasini yuksek ¢ézinudrlige getirmek ve ekonomik
onemi olan bazi karakterlerle harita Uzerine yerlestirilen isaretleyiciler arasindaki baglantilari

ortaya c¢ikarmak ve bu bilgilerin pamuk genom arastirmalarinda ve islah calismalarinda
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kullanilabilirligini saglamak halen bir ¢ok Ulkede yapilan calismalarin en buytk hedefidir
(Jiang vd., 1998; Yu vd., 2012; Kohel vd., 2001).

Yuruttlen bu projede de pamuk islah galismalarinda molekiler markér tekniklerinin entegre
edilmesi hedeflenmistir. Bu hedefe ulasmak icin; (1) ¢coklu ebevenyler arasinda melezlemeler
sonucu geligtirilen ve lif karakterleri bakimindan F6-F8 generasyonlarina kadar seleksiyona
tabi tutulan 157 adet RIL poulasyonu, markoér — karakter iligklerini ortaya ¢ikarmak igin,
pamuk genomunu kapsayacak sekilde segilen toplam 102 SSR markdrt ile taranmistir. (2)
islah calismalarinda kullaniimak Gzere genetik olarak Ustln nitelikli bireyleri saptamak igin
RIL populasyonunu olusturan bireyler arasindaki genetic cesitlilik dizeyi, atasal gegmisi ve
populasyon yapisi incelenmistir. (3) pamuk islah ¢alismalarinda ihtiya¢ duyulan maksimum
dizeyde lif verim ve kalite karakterlerinin kazanimini saglayacak allellerin seg¢imi icin dnemli

ve stabil molekuler markor gruplari belirlenmigtir.

3. Gereg ve yontem

3.1. Bitkisel materyal

Bu projede Aydin, Kogarl'da kurulu bulunan Ozaltin Tarim isletmeleri San. ve Tic. A.S.
Firmasi tarafindan yuratilmekte olan 13 yillik i1slah ¢alismalari sonucu gelistirilen ve F6-F8
gibi degisik kademelerdeki 157 adet rekombinant safhattan (RIL) olusan bir panel (RIL-
Panel) kullaniimistir. RIL-Panelinin gelistiriimesi icin Ege Bolgesinde yogun bir sekilde tarimi
yapilan 3 adet gesit (Candia, Carmen, Nazilli 84S) ana ({) ebeveyn olarak segilmigstir.
Candia Avusturalya’da melezleme ve seleksiyon yontemi ile gelistiriimistir. Candia, 29.8
g/teks lif dayaniklihgi, 27.9 mm lif uzunlugu, 4.5 mic lif inceligi ve 43.9% randiman ile iyi lif
kalite ozelliklerine sahiptir (Harem, 2014). Carmen, diger bir Avustralya ¢esidi olup
Candia’dan daha iyi lif kalite 6zelliklerine sahip oldugu rapor edilmistir: 30.9-36.6 g/teks lif
dayanikliligi, 30.3-32.0 mm lif uzunlugu, 4.4-5.1 micronaire lif inceligi ve 41.8% randiman.
N84-S (Nazilli 84-S) Turkiye’de Nazilli Pamuk Arastirma Enstitisu tarafindan geligtirilen bir
cesit olup iyi lif kalite 6zelliklerine sahiptir: 78-84 (1000 Lb/inch2) dayanikhlik, 28.5-29.5 mm
uzunluk, 4.3-4.8 mic ve yuksek randiman o6zelligi 44-45% (Harem, 2014). Bu ebeveyn
cesitler USDA Gen Bankasindan temin edilen yaklasik 200 civarinda donor (4') pamuk gesiti
ile melezlenmigtir. ileri hatlar her generasyonda lif verim ve Kkalite karakterleri igin
incelenmistir. Calisma sonucunda, ¢ok ebevenyli F6-F8 kademlerine ilerletilerek rekombinant
safhatlar geligtiriimis ve bu calismada materyal olarak kullaniimistir. Calismada kullanilan
RIL-Paneli'ni olusturan genotiplerin listesi Tablo 1’de verilmigtir. Tablo 1’de listelenen RIL-
Paneli molekuler markér teknolojileri ile genom seviyesinde incelenerek genetik cesitlilik
dizeyi belirlenmis ve polimorfik bdlgelerin belirlenmesinin ardindan genom duzeyinde
yuksek cgesitlilige sahip olan pamuk genotipleri, islah ¢alismalarinda anag olarak kullaniimak

Uzere, tespit edilmistir.
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Tablo 1. Calismada kullanilan RIL-Panelini olusturan pamuk genotiplerin listesi

Pedigri no Ebeveyn Pedigri no Ebeveyn
1307142 N84-S X 0607662 1302050 N84-S X 0607704
1302137 CARMEN X 0607731 1307119 CARMEN X 0607682
1302095 CARMEN X 0602653 1307143 CARMEN X 0602653
1307111 CANDIA X 060Z770-4 1307130 N84-S X 0607601
1302078 CARMEN X 0602731 1307116 CANDIA X 060Z770-4
1307055 CANDIA X 0602720 1302005 CANDIA X 060Z770-3
1307118 CARMEN X 0602569 1302017 N84-S X 0602577
1302101 N84-S X 0607601 1307091 N84-S X 0607753
1302033 N84-S X 0607753 1302009 CARMEN X 0602662
1307049 N84-S X 0607630 1307092 N84-S X 0607630
1302072 CANDIA X 0602602 1302037 CANDIA X 0602686
1307082 N84-S X 0607704 1302028 CANDIA X 0602654
1307103 CANDIA X 0602602 1302045 CARMEN X 0602686
1302020 CANDIA X 0602654 1307043 CARMEN X 0607686
1302098 CANDIA X 060Z770-5 1307108 CANDIA X 060Z770-4
1307026 N84-S X 0607577 1307109 CANDIA X 060Z770-4
1307117 CANDIA X 0602653 1302083 N84-S X 0607704
1302124 CARMEN X 0607662 1302036 CARMEN X 0607662
1302006 CANDIA X 0602581 1302040 CANDIA X 0602720
1307133 N84-S X 0607601 1302122 CARMEN X 0607653
1307126 CANDIA X 0602704 1302001 N84-S X 0607654
1302129 CARMEN X 0607653 1302018 CANDIA X 0602654
1307148 N84-S X 0607704 1307131 N84-S X 0607601
1302141 CARMEN X 0607731 1302132 N84-S X 0607601
1307151 CANDIA X 0602653 1307135 CARMEN X 0602731
1307061 N84-S X 0602713 1302137 CARMEN X 0607731
1302070 CARMEN X 0602693 1302007 CANDIA X 0602630
1307066 CANDIA X 0602630 1302077 CARMEN X 0607731
1307024 N84-S X 0607577 1302069 CANDIA X 0602731
1307106 N84-S X 0607720 13072035 CARMEN X 0607662
1302079 CARMEN X 0602731 1307120 CARMEN X 0602569
1302071 CARMEN X 0602693 1307114 CANDIA X 0602653
1302089 CANDIA X 060Z770-3 1307128 CARMEN X 0602653
1302044 CARMEN X 0607686 1307138 N84-S X 0607662
1307121 CANDIA X 0602704 1307155 N84-S X 0607753
1302047 N84-S X 0607630 1302086 CANDIA X 0602720
13027147 N84-S X 0607704 1307104 CANDIA X 0602653
1302144 CARMEN X 0607653 1302023 N84-S X 0607577
1307142 N84-S X 0607662 1302015 N84-S X 060Z706-2
1302137 CARMEN X 0607731 1302123 CANDIA X 0602654
1307153 N84-S X 0607704 1307113 CARMEN X 0602653
1302112 CANDIA X 0602713 1302096 CANDIA X 060Z770-5
1302080 N84-S X 0607662 1307146 CARMEN X 0602653
1302085 CANDIA X 0602720 1302125 CARMEN X 0607662
1302025 N84-S X 0607577 1307136 N84-S X 0607662
1302086 CANDIA X 0602720 1302094 CARMEN X 0607653
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1307081 CANDIA X 0607728 1307029 CANDIA X 0602654
1307051 N84-S X 0602704 1307046 CARMEN X 0607686
1307021 CANDIA X 0607654 1307073 CANDIA X 0602578
1307054 CANDIA X 0607720 1307090 CANDIA X 0607686
1307110 CANDIA X 060Z770-4 1307014 CARMEN X 0602686
1307097 CANDIA X 060Z2770-5 1307059 CANDIA X 060Z770-2
1307064 CANDIA X 0602630 1302058 CANDIA X 0607585
1307068 CANDIA X 0607630 1307116 CANDIA X 060Z770-4
1307053 CANDIA X 0602720 1307005 CANDIA X 060Z2770-3
1307034 CARMEN X 0607686 1307011 CARMEN X 0607662
1302030 CARMEN X 0607682 1307152 CANDIA X 0602653
1307157 CARMEN X 0607686 1307145 CARMEN X 0607653
1307127 CANDIA X 0602704 1307154 N84-S X 06072704
1307149 CANDIA X 0607653 1307033 N84-S X 0607753
1302063 CANDIA X 0602630 1302062 N84-S X 0607753
1307067 CANDIA X 0607630 1307060 CANDIA X 0607720
1302076 N84-S X 0602671 1307027 CANDIA X 0602654
1307099 CANDIA X 060Z770-5 1307115 CANDIA X 060Z770-4
1302016 N84-S X 060Z706-2 1307107 CANDIA X 060Z770-4
1307105 CANDIA X 0607686 1307102 CANDIA X 0607602
1307084 CANDIA X 0602720 1307088 CANDIA X 060Z2770-3
1307019 CANDIA X 0607654 1307134 N84-S X 0607601
1302075 N84-S X 0602671 1302150 CANDIA X 0607653
13072065 CANDIA X 0607630 1307063 CANDIA X 0607630
1307032 CARMEN X 0607682 1302013 N84-S X 0607685
1307094 CARMEN X 0607653 1307093 CARMEN X 0607653
1307029 CANDIA X 0607654 1302001 N84-S X 0607654
1307046 CARMEN X 0607686 1307008 CANDIA X 0607728
1307004 CANDIA X 060Z2770-2 1302002 N84-S X 0607603
1307039 CANDIA X 0607720 1307010 CARMEN X 0607697
1307139 CARMEN X 0602731 1307038 CANDIA X 060Z770-3
1307014 CARMEN X 0607686 1307041 CARMEN X 0607686
1307102 CANDIA X 06072602 13072140 N84-S X 0602662
1307055 CANDIA X 0607720 1307115 CANDIA X 060Z770-4
1307031 CARMEN X 0607682 1307107 CANDIA X 060Z770-4
1307056 N84-S X 0607169 1307012 CARMEN X 0607787
1302087 N84-S X 0602720 1307003 CANDIA X 0602728
1307012 CARMEN X 0607787 1307063 CANDIA X 0607630
1307042 CARMEN X 0607686 13072013 N84-S X 0607685
1307057 N84-S X 0607169 1307093 CARMEN X 0607653
1307022 CANDIA X 0607654 1307112 CANDIA X 0602713
1307100 CANDIA X 060Z770-5 1307074 CARMEN X 0607581
1307052 N84-S X 0602704 1307156 N84-S X 0607753
1307048 N84-S X 0607630 1307014 CARMEN X 0607686
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3.2. Tarla Denemeleri ve Fenotipik Veri Toplanmasi

RIL-Paneli iki yetistirme sezonu boyunca lif karakterleri bakimindan incelenmistir. Tarla
denemeleri, Aydin, Kogarlrda kurulu bulunan Ozaltin Tarim isletmeleri San. ve Tic. A.S.
Firmasi tarafindan saglanan deneme arazilerinde 2012 ve 2013 yetistirme sezonlarinda
yuratalmastar. Bitkiler 2012, 2013 yillan Eylul aylarinda elle hasat edilmigtir. Denemelerin
kuruldugu araziler %13-14 su kapasitesi ve %4-6 solma noktasi olan kumlu-tinli topragda
sahiptir. Tarla denemelerinde 12 m uzunlugunda, 70 cm sira araliginda ekim
yapan pamuk deneme ekim mibzeri kullaniimigtir. Ekimlerin ardindan c¢ikis
g6zlemleri yapilmis ve eksik parseller tekrar ekilerek, her bireye ait parselin
eksiksiz olarak cikisi saglanmigtir. Cikis safhasinin ardindan her bireye ait
parsellerde Once seyreltme c¢apasi yapilmig ve sira Uzeri 1-3 cm'ye
dusuridlmustar. Seyreltme capasini takip eden 15. gin tekleme c¢apasi yapilmis
ve sira Uzeri mesafe 20 cm olacak sekilde teklenmistir. Bdylece her bireye ait
deneme parsellerinin ekim normu 70 cm x 20 cm olacak sekilde dizayn edilmigtir.
Pamuk bireylerine ait 12 m uzunlugundaki parsellerde (-1,+1 ) 60 adet bitki
yetistirilmigtir. Parsellerin basindaki ve sonundaki kenar tesiri etkilerini azaltmak
icin 1’er m kenar tesiri bitkileri kabul edilerek, degerlendiriimeye alinmamig ve her
parselde 2 m degerlendiriimeye alinmamistir. Boylece 10 m parselde 50 adet bitki
ile cahisilmistir. Arazi kosullarinda alinan lif verimi ve kalitesine ait fenotipik veriler
parsel icerisindeki 10 bitki Gzerinden gergeklestiriimistir. Calismada her bireye ait
parselin 50 adet bitkisi igerisinden ardigik 10 adet bitki belirlenerek tum gozlemler
bu bitkiler incelenerek elde edilmistir. TUm pamuk bitkileri; sira Uzeri ve sira arasi
bakimindan ayni kosullar altinda incelenmistir. Tarla denemeleri (g tekerrirli (blok)
augmented deneme desenine goére kurulmustur. Denemelerde 3’G kontrol (Nazilli 84S,
Candia, Carmen) olmak Uzere toplam 157 birey kullaniimigtir. Her bir tekertirde 51 genotip +
3 kontrol olmak tzere toplam 54 birey yer almigtir.

Pamuk tohum verimi girgirlama oncesi 1 hektar araziden elde edilen 1 kg. tohumun agirhgi
olarak kg/ha cinsinden hesaplanmistir. Tohumlardan lifleri ¢ikarmak igin silindir c¢ircir
makinesi kullaniimistir. Lif orani = gr lif / (gr. lif t gr. tohum) * 100 formdlu ile hesaplanmigtir.
Lif karakterlerinin belirlenmesi igin lifler 21 °C’de %65 bagil nemde 48 saat boyunca imkibe
edilmigtir. Lif uzunlugu, lif mukavemeti ve lif inceligi HVI pamuk standartlarina dayal bir
USTER-HVI cihazi ile élgtlmugtir.

En iyi dogrusal tarafsiz tahminleri (BLUPs) Wen vd., (2014) tarafindan tanitilan yonteme
dayali olarak iki yilik morfolojik verileri modellemek icin JMP yazilimi uygulanarak
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hesaplanmigtir. BLUP’lar kalittm derecesi analizlerinde, iki degiskenli korelasyonlarin
belirlenmesinde ve iligkilendirme analizlerinde kullaniimistir.

Genis anlamda kaltim derecesi: H2 = Vg/Vp *100, Vg = MS(G) — MS(E) / r formulu ile
tahmin edilmistir. Burada; Vg (029 ) = genotipik varyans; Ve (c2e) = hata varyansi, yani MS
(E); ve Vp (02p) = fenotipik varyans = ¢2g + o2e (r = tekrar sayisi) ifade etmektedir
(Bhagasara vd., 2017; Kruijer vd., 2014). MS(G) ve MS(E), ANOVA analizi ile hesaplanan
genotip ve artik kalan hata icin ortalama karelerdir. iki degiskenli korelasyon katsayilari, iki
kuyruklu yontem olan Pearson Korelasyonu ile tahmin edilmistir. Tim istatistiksel analizler
PAWS istatistik yazilimi (SPSS Inc. Yayinlanan 2009) kullanilarak yapilmistir.

3.3. DNA izolasyonu ve SSR Analizleri

Molekuler markdr galismalari icin kullanilacak bitki materyallerinden Doyle ve Doyle (1987)
tarafindan tanitilan yonteme goére DNA izolasyonu gerceklestiriimistir. DNA 6rneklerinin
kantitatif ve Kkalitatif analizi Nanodrop ND-1000 spektrometre ile o6lgUlmuastir. Mevcut
durumda, 157 RIL paneline ait bireylerin genomik DNA izolasyonu gergeklestiriimis ve stok
DNA'lar ve seyreltilerek DNA’lar (50 ng/ul) -80 °C’de muhafaza edilmigtir.

Molekuler haritalama g¢alismalarinda pamuk genomuna spesifik SSR (basit dizi tekrarlari)
markdrleri kullaniimistir. SSR analizleri i¢in pamuk genomunu kapsayacak sekilde 105 adet
markaor belirlenmistir (Yu vd., 2012). Yu vd. (2012) tarafindan yapilan ¢alismada Gossypium
(upland pamugu) genomunun karakterize edilmesinde kullaniimak Uzere butin pamuk
genomunu kapsayacak sekilde 105 adet SSR markoérinden olusan gekirdek/temel (core set)
bir markor seti tanimlanmistir. Bu markdrler 26 tetraploid pamuk kromozomu icin kromozom
basina esit sekilde dagitiimis ve her bir kromozom en az 4 adet markdr gelecek sekilde
secilmigtir. Cekirdek SSR markérleri koleksiyonu olusturulurken dinyada pamukta markor
gelistirme calismasi yapan 12 adet grubun calismalari ve verileri dikkate alinmistir. Yapilan
bu calisma sonucunda, olusturulan ¢ekirdek SSR markor seti pamukta tirlerarasi ve tirlerigi
DNA polimorfiziminin ortaya ¢ikariimasinda, genetik cesitliligin karakterizasyonunda ve
karakter haritalama ¢alismalarinda ¢ok gugclu bir imkan saglamistir. YurGtllen bu projede de
ilgili pamuk SSR c¢ekirdek seti igerisinde yeralan 52 adet SSR markdru kullaniimigtir. SSR
primerlerine ait bilgiler Cotton Database Resources (www.cottongen.org) adresinde mevcut
bulunmaktadir.

SSR analizleri Lacape vd., (2003) tarafindan tanitilan ve Baytar vd., (2017) tarafindan
degistirilerek uygulanan yonteme goére yapiimistir. SSR PCR amplifikasyonu icin hazirlanan
PCR karisimi igerisinde: 0.5 pl ileri (0.8 uM stok soltsyonu) ile 0.5 ul geri (3.2 uM stok
solusyonu) primerleri ile birlikte 2.5 yl 10X PCR tampon ¢ozeltisi, 0.5 yl dNTP (10mM), 0.25
pl Tag DNA polimeraz enzimi, 18.75 yl ddH20 ve yaklasik olarak 50 ile 100 ng hk 2 pl kahp
DNA yer almistir. PCR amplifikasyon protokoll: 94 °C de 5 dakika 6n denatiirasyon, 94 °C
de 30 saniye denatirasyon, tavlama (annealing) 50 °C de 1 dakika ve uzama 72 °C de 1
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dakika (35 dongu), son uzama 72 °C de 5 dakika olarak ve 4 °C’ de tutmayi igermistir. Bu
proje kapsaminda kullanilan pamuk SSR primerleri polimorfiz testlemeleri igin dncelikle PCR
sonras| agaroz jelde testlenmigtir. Bu islem igin, elde edilen PCR Urinleri 2 pyl mavi boya ile
karistirildiktan sonra her bir drnek TAE tampon ¢ozeltisi ile hazirlanmis %3 agaroz jelde 100
mA de en az 5 saat sureyle yurutulmastir. Ethidium bromide eklenen jeller elektroforez
isleminde sonra jel dokiimantasyon sisteminde gorintilenmistir. Bu metodla ayristirilamayan
primerler daha sonra kapillar elektroforez sistemi ile yuksek ¢oézindrlikte ayristiriimistir. Bu
sekilde taranan bdlgelerde var olan polimorfizmler daha hassas ve dogru bir sekilde
belirlenmigtir. Bu galismalar icin Fragment Analyzer™ Automated CE Sistemi kullaniimigtir.
Kapiller fragment analizleri sonucu elde edilen markor verileri PROSize 2.0 analitik yazilimi
ile DNF-900-55-DNA-35-500 bp ayirma metodu kullanilarak islenmistir. Elde edilen
fragmentler £2 bp mesafesinde skorlanmistir ve polimorfik SSR markarleri belirlenmistir. Bu
sekilde 52 adet SSR markéru belirlenmistir. Tablo 2’de RIL-Panelinin markdr analizlerinde
kullanilan SSR markérlerinin listesi verilmistir.

Tablo 2. RIL populasyonunu genotiplemede kullanilan 52 SSR markoérin listesi

No Markdor Kromozom Kggg;:;gr?"n No Markdér | Kromozom Kr;grzril;);gr:n
1 BNL0530 chr.04 61.95 25 DOWO061 chr.20 66.19
2 BNL1151 chr.11 51.22 26 DOWO069 chr.04 51.01
3 BNL1495 chr.13 53.37 27 DOWO070 chr.22 61.81
4 BNL1531a chr.07 96.41 28 DOWO071 chr.04 35.48

BNL1531b chr.16 87.4 29 DOWO074 chr.14 48.12
5 BNL2443 chr.17 0.0 30 DOWO076 chr.09 39.86
6 BNL2495 chr.26 73.26 31 DOWO77 chr.16 69.78
7 BNL2496 chr.17 91.76 32 DOWO080 chr.11 45.83
8 BNL2570 chr.20 82.9 33 DOWO084 chr.05 150.21
9 BNL2572 chr.04 83.69 34 DPL159 bilinmiyor | bilinmiyor
10 BNL3594a chr.06 12.27 35 DPL181 chr.21 58.39

BNL3594b chr.25 8.91 36 DPL196 chr.22 56.1
11 CIR165a chr.05 180.62 37 DPL220 chr.08 62.37

CIR165b chr.19 160.44 38 DPL223 chr.16 45.32

12 CIR218 chr.22 106.92 39 DPL228 chr.24 29.42
13 CIR286 chr.23 5.32 40 DPL231 chr.24 27.24
14 CIR320 chr.07 117.08 41 DPL241 chr.05 152.22
15 CIR347a chr.03 20.87 42 DPL247 chr.19 174.42

CIR347b chr.17 84.82 43 DPL249 chr.18 33.57

16 DOWO024 bilinmiyor bilinmiyor 44 DPL264 chr.15 59.29
17 DOWO038 chr.04 42.53 45 DPL299 chr.04 44.3
18 DOWO043 chr.11 96.68 46 DPL307 chr.23 95.03
19 DOWO050 bilinmiyor bilinmiyor 47 DPL322 chr.15 51.39
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20 DOWO051 chr.21 61.26 48 DPL338 chr.11 115.44
21 DOWO056 bilinmiyor bilinmiyor 49 DPL354 chr.14 80.4
22 DOWO057 chr.08 91.66 50 DPL457 chr.08 67.25
23 DOWO058 chr.01 85.94 51 DPL541 chr.09 127.55
24 DOWO059 chr.20 124.83 52 DPL717 chr.21 9.92

Daha sonra bu markérlerin batin populasyonda PCR’lari yapiimis ve kapiller jel
elektroforezde ylksek ¢ozinurlikte ayristiriimasi tamamlamistir. Kullanilan 52 markoérin de

12 bp mesafesinde populasyon iginde polimorfik oldugu gézlenmistir.

3.4. Genetik ¢esitlilik ve populasyon yapisi

SSR markoérleri kullanilarak elde edilen genotipik veriler Matsuoka vd., (2002) tarafindan
tanitilan metoda gore farkli allelleri temsil eden “bin”lere bolinmustir. Her bir markor igin
polimorfizm bilgi igerigi (PIC-Polymorphism information content) degeri Saal ve Wricke,

(1999) tarafindan tanitilan formule gére hesaplanmistir.

k
PIC=1-)p;

i=1

pi i‘inci allelin sikhgini (frequency) ve k ise her lokus igin farkli allellerin toplam sayisini
vermektedir. SSR markoérleri dominant olarak skorlanmigtir. Batin genotiplerin 6zgun bir
lokus icin markdr deg@erleri: var igin “1”, yok igin “0” ve heterozigot bireyler i¢in “0.5” ve kayip
veri icin “9” gibi degerlerle skorlanmigtir. Bu veriler Nei’nin genetik benzerlik indeksinin (The
Nei index of genetic similarity) hesaplanmasinda kullaniimigtir (Nei ve Li 1979). DARwin6
(Dissimilarity Analysis and Representation for Windows) yazilimi kullanilarak Dice katsayisi
ve agirliksiz komsu birlestirme algoritmasi olan c¢esitler arasindaki ikili mesafeleri
hesaplanmistir (Perrier ve Jacquemoud-Collet, 2006). Fst'ye benzer ikili PhiPT degerleri,
genAlEx 6.503 uygulanarak molekuler varyans analizi ile populasyondaki kimeler arasinda
hesaplanmistir (Peakall ve Smouse, 2006; 2012). STRUCTURE yazilimi bir Bayesyen iteratif
algoritmasi uygulayarak populasyondaki genetik yapiyr degerlendirmek icin kullanilimistir
(Pritchard vd., 2000). Tum populasyonun alt kiimeleri, verilerdeki farkh allel frekanslarina
dayall olarak tahmin edilmistir. Bireylerin alt kimelere atanmasi olasiliklarin analizi ile
yapiimigtir. 2'den 10'a kadar olan alt kime numaralari (K) her biri 20 yineleme ile test
edilmistir. Karisim modeli, dogru tahmin igin 50.000 iterasyon ve 300.000 MCMC (Markov
Zinciri Monte Carlo) replikasyonunun yanmasiyla kullaniimigtir. En iyi temsilci K'ye Evanno
yontemini uygulayarak (Evanno vd., 2005) Structure Harvester web tabanl programdan (Earl
ve vonHoldt, 2012) elde edilen verilerle en yliksek AK'ye gbére karar verilmistir. Bireyler,

atalara ait benzerlik modeline gore alt kimelere %60 kesme degeri ile atanmigtir.
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3.5. iligkilendirme analizleri

illiskilendirme haritalamasi (Ersoz vd., 2008) icin elde edilen fenotipik ve genotipik veriler
Tassel v. 2.0.1 (Bradbury vd., 2007) ve STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard vd., 2000) bilgisayar
programlari ile analiz edilmistir. iliskilendirme analizlerinin yapilmasi icin gerekli is akisl

ayrintili bir sekilde asagida verilmistir:

(1) Olusturulan panel igerisinde yeralan pamuk genotipleri arasindaki ailesel iligkiler 26 (2n =
52) pamuk kromozomuna yayillan 105 SSR markérh kullanilarak hesaplanmigtir ve LD

(Linkage Disequilibrium) degeri belirlenmistir.

(2) LD bir cift lokus arasindaki tesaduft olmayan iligkilerin derecesini veya iki lokustaki
allellerin birlikte bulunma seviyelerini agiklayan R? istatistigi kullanilarak hesaplanmistir (Hill
ve Robertson, 1968).

(3) SSR markorleri kullanilarak elde edilen genotipik veriler, akrabalik (kinship) katsayisi (K

matriks) degerleri TASSEL programi ile elde edilmigtir.

(4) Analiz edilen bireylerin ve tanimlanan populasyonlarin sayilari dikkate alinarak Q matriksi
STRUCTURE programi (Pritchard vd., 2000) ile elde edilmistir. STRUCTURE programi ile
elde edilen verilerin TASSEL programi tarafindan okunmasi icin text dosyasi olarak

olusturulmustur.

(5) lligki matriksi (K matriks) TASSEL programindaki “kinship” katsayisi kullanilarak elde
edilmistir.

(6) lliskilendirme analizleri igin en uygun modeli belirlemek igin 7 farkli model test edilmistir.
Bu modeller: GLM (Q), GLM (PC), GLM (Q+PC), MLM (K), MLM (K+Q), MLM (K+PC), MLM
(K+Q + PC)’dir. Bunlardan en uygun olan GLM (Q+PC) modeli secilmistir (Tablo 19). Model
analizleri TASSEL programindaki “MLM (mixed linear model)” ve General Linear Model
(GLM) komutu ile yapilmistir (Yu vd., 2006). Q matriks yapi analizlerinden elde edilirerek
STRUCTURE programi ile hesap edilir. K matriksi bir gift birey arasindaki genetik
kovaryansin derecesini tanimlamaktadir. Ayrica TASSEL ile hesaplanan Principal
Component (PC) analizi sonucundaki Eigen degerleri ile de GLM ve MLM duzeltilerek, ilgili
model test edilmistir. En sonunda batun veriler TASSEL programindaki GLM (Q+PC) modeli
calistinlarak analiz edilmigtir (Yu vd., 2006).

(7) P degerleri False discovery rate (FDR) kontrolu QVALUE programi ile p <0.005 ve g-
value <0.1 seviyesinde gerceklestrilmistir (Weller vd., 1998; Benjamini ve Yekutieli, 2005).

(8) Analiz sonucunda ilgili karakterler bakimindan iligkili markér bolgeleri belirlenmistir.
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3.6. Biyoinformatik Analizleri

Pamuk (Gossypium hirsutum) genomunun sekanslanmasi tamamlanmistir (Li vd., 2015;
https://www.cottongen.org/organism/Gossypium/hirsutum). Markorlerin sekans bilgileri ve
genom pozisyonlari https://www.cottongen.org‘un veritabaninda mevcuttur. lliskilendirme
analizlerinin sonuglarinda elde edilen iligkili markdrlerin pamuk genomununda karsilik gelen
genom bdlgeleri belirlenmistir. Bunun icin, Gossypium hirsutum genomuna karsilik gelen
markorlerin - sekans Dbilgilerinin  tim Gossypium hirsutum genomuna Blastlanmasiyla
https://www.cottongen.org/blast velveya https://blast.ncbi.nim.gov/Blast.cgi ile
gerceklestiriimistir. Bu sekilde SSR markoérlerin intronik ya da ekzonik bdlgelerde bulundugu
belirlenmigstir. Annotasyon ve homoloiji bilgilerinin belirlenmesinin ardindan iligkili markorlerin

olasi hangi gen fonsiyonlarinda gérev aldigi saptanmistir.
4. Bulgular ve Tartigsma

4.1. Fenotipik Karakterizasyon

157 adet pamuk genotipinden olusan RIL-paneli iki yetistirme sezonu boyunca bes lif
karakteri (katla verimi, lif randimani, lif uzunlugu, lif mukavemeti, lif inceligi) bakimindan
incelenmistir. Tablo 3'te cok ebeveynli rekombinant safhatlar icin lif 6zellikleri, ortalama, CV
ve aralik degerleri her sezon igin ayri ayri verilmigtir.

Tablo 3. Rekombinant safhatlarin lif 6zellikleri ortalamalari

2012 2013
Ortalama Ortalama Kalitim
Karakter + SP Aralik CV% + SP Aralik CV% (%)
Katlu verimi
(kg/ha) 4815+ 11.14 | 58.8-922.9 | 29.0 - - - -
Lif randimani
(%) 41.6+0.14 36.5-45.6 42 | 40.7+0.12 | 38.0-47.4 | 3.7 44.51
Lif uzunlugu
(mm) 29.9+0.10 26.1-338 | 43 | 30.2+0.08 | 27.4-336 | 35 27.04
Lif mukavemeti
(g/teks) 31.3+£0.17 25.0-37.6 70 | 36.1+0.20 | 29.4-476 | 6.9 26.35
Lif inceligi
(mic) 4.65+0.03 3.58-563 | 7.7 46+0.03 |3.05-552| 8.1 33.17

Lif karakterleri arasindaki ikili korelasyonlar Tablo 4’te verilmigtir.
Tablo 4. Lif karakterleri arasindaki ikili iligkiler

Tohum verimi Lif randimani Lif uzunlugu Lif Lif inceligi
Karakter (kg/ha) (%) (mm) mukavemeti (mic)
(g/teks)
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Katlu verimi (kg/ha) 1
Lif randimani (%) -0.045 1
Lif uzunlugu (mm) 0.117 -0.334™ 1
Lif mukavemeti 0.229" -0.212" 0.279" 1
(g/teks)
Lif incelidi (mic) -0.040 0.256™ -0.194" 0.124 1

4.1.1. Kutli verimi

157 adet genotipten olusan RIL-panelinin kitli verimi 58,8 kg ha'-922,9 kg ha? arasinda
degisiklik gostermigstir. Ortalama kitli verimi 482 kg ha?! olarak hesaplanmistir (Tablo 3).
Katli verim karakteri, populasyon icerisinde diger lif karakterlerine kiyasla daha fazla
cesitlilik gdstermistir (CV %29). RIL-paneli populasyonun ¢odunlugu (59%) populasyonun
katli verim ortalamasindan %1-92 arasinda degisen oranlarda daha fazla kit verimi
vermigtir (Tablo 5, 6). Melez kombinasyonlari arasinda kutli verim bakimindan 0.05
guvenirlilik derecesinde istatistiki olarak anlaml bir farkllik belilenmemistir. Bu nedenle, Ug¢
ana ebeveyn den tlretilen melez kombinasyonlari benzer miktarlarda kutli Gretmis olup

donor ebeveynlerden kaynaklanan farkhlik gézlenmemistir (Tablo 7 ve Tablo 8).

En fazla katli verimine sahip dort RIL genotipi; 1302034, 1302077, 1302104 ve 1302090
pedigri nolu bireyler olup ebeveynleri Carmen ve Candia’dan %42-92 arasinda degisen
oranlarda daha fazla kutld verimi vermigtir (Tablo 5, 6). Bu veriler ile RIL'lerin, islah
programlarinda ylksek kutli verimi icin materyal olarak kullanilabilecegi sonucuna

variimistir.

Katld pamuk verimi, lif dayaniklihidi ile istatistiki 6nemli dlglide pozitif korelasyon (r = 0.23,
p<0.01) gdstermigtir (Tablo 4). Bu durum, mukavemeti ylksek life sahip cesitlerin zayif life
sahip cesitlere gore daha ylksek kutli verimine sahip olduklarini goéstermektedir. Bu
nedenle, lif mukavemeti, kGtli verimini etkileyen dnemli bir 6zelliktir ve diger parametrelerle
birlikte bir seleksiyon kriteri olarak kullanilabilir. istatistiksel olarak anlamli pozitif
korelasyonlar diger ¢calismalar tarafindan da rapor edilimistir (r = 0.63; Yaqoob vd., 2016), (r
= 0.28; Azhar vd., 2004). Ancak, 6nceki ¢alismalarda bu 6zellikler igin negatif korelasyonlar
da tespit edildiginden, yurutilen projede ortaya c¢ikan bu durum literatir ile tutarli degildir
(Karademir vd., 2010; Mendez-Natera vd., 2012; Bing vd., 1996). Kutli pamuk verimi;
genotip, sicaklik ve blylime kosullarindan blyiik 6lglide etkilenmektedir. Ornegin, Baytar
vd., (2018a), kisintili toprak sulama rejiminin, kitli pamuk veriminde énemli dlglide dislse
neden oldugunu rapor etmistir (27%, p<0.001). Bu gibi faktorler, pamuk kalitesindeki
farkliliklarin sebebini olugturabilmektedir.

14



TORiTAN

4.1.2. Randiman

Randiman, kitli pamuktan c¢irgirlama sonrasinda elde edilen lif ylzdesidir ve bu degerin elit
cesitler icin mimkin olan en ylksek seviyede olmasi beklenmektedir. 157 adet genotipten
olusan RIL-panelinin randiman degeri %37-47 arasinda degisiklik gostermistir ve ortalama
randiman degeri %41 olarak belirlenmigtir (Tablo 3). Projede randiman bakimindan
incelenen genotipler populasyon ortalamasindan %1-10 oraninda daha fazla randiman
go6stermistir (Tablo 5, 6). Carmen ve Candia kombinasyonlarindan turetilen bireyler arasinda
randiman bakimindan istatiski olarak anlaml farkhliklar belirlenmistir (p<0.0001). Carmen ve
N84-S kombinasyonlarindan tlretilen populasyonlar arasinda da istatiski olarak anlamli
farkhliklar belirlenmistir (p<0.03) (Tablo 7, Tablo 8 ve Tablo 9). Bazi RIL hatlan yuksek
randiman verimleri ile 6ne ¢cikmistir. Bu hatlar arasinda; 1302111, 1302118, 1302110 ve
1302109 pedigri nolu hatlar yer almistir (Tablo 5, 6). Bu ¢ RIL hattida Candia x 060Z70-4
melez kombinasyonundan gelistiriimistir. Bu durum, lif verimine ydnelik yapilacak islah
calismalarinda bu kombinasyonun faydali olabilecegini gostermektedir. Ancak, bu lg¢ bireyin
diger lif karakterlerine bakildiginda lif o6zelliklerinin ortalamadan daha dusuk oldugu
gorilmektedir. Bu verilerin 111 altinda, lif randimani ve lif uzunlugu (r = -0.33, p<0.01) ve lif
mukavemeti (r = -0.21, p<0.01) arasinda negatif korelasyonlar belirlenmigtir (Tablo 4). Bu
bulgular, uzun liflerin daha disik randimana sahip olduguna isaret etmektedir. Benzer
sekilde, ilgili karakterler igin sirekli olarak negatif korelasyonlar diger ¢calismalarda da rapor
edilmistir (Karademir vd., 2010; Ulloa ve Meredith, 2000; Rakshit vd., 2010; Stroman, 1949).
Bir istisna olarak Khalid vd., (2018) tarafindan yapilan ¢alismada, lif randimani ile Iif
uzunlugu arasinda pozitif koralasyon belirlenmistir. Batin bu veriler géz 6nine alindiginda,
yuksek randimana (cir¢irlama verimi) yonelik yapilan islah ¢alismalari, siklikla istenmeyen
kalitesiz lif karekterlerininde kalitimina neden olacagi sonucuna variimistir. Bu durumun
yanisira, projede randiman igin ortalama derecede genis anlamda kalitim belirlenmistir
(%44) (Tablo 3) ve ayrica, karakter Uzerine istatistiksel olarak énemli yil etkisi de tespit
edilmistir (p = 0.00) (Tablo 10). Dusik yada orta derecede kahtim diger calismalarca da
rapor edilmistir (30%, Jarward vd., 2018; 32%, Dhivya vd., 2013). Bu butun sonuglar dikkate
alindiginda, yapilacak islah g¢alismalarinda tek basina randiman karakterine dayali fenotipik
seleksiyonun, verimligin 1slahi yeterli ve etkili olamayabilecegi sonucuna variimigtir. Bu
durum, Kearney'in (1912) circirlama verimliliginin, ¢codu zaman istenmeyen sonuglara yol
acabileceginden, verimliligi degerlendirmek i¢in dogrudan kullanilmamasi gerektigi ifadesi ile

tutarli bulunmustur.

4.1.3. Lif uzunlugu
157 adet genotipten olusan RIL-paneline ait bireylerin lif uzunlugu 26,1-33,8 mm arasinda

degisen uzun veya orta uzunlukta liflere sahip olduklari gdzlenmistir ve iki yillik ortalama lif
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uzunlugu yaklagik 30 mm olarak belirlenmistir (Tablo 3). RIL’lerin gogunlugu (%87) uzun lifli
bireylerden olusmustur (=29 mm) (Tablo 5, 6). U¢ donor ebeveyn kombinasyonlarinin lif
uzunlugu ortalamalari arasinda istatistiksel olarak énemli farkliliklar bulunmustur (p = 0.001)
(Tablo 7, Tablo 8 ve Tablo 9). Carmen ile yapilan melezleme kombinasyonlarindan tiretilen
RIL hatlarinin Candia ile yapilan melez kombinasyonlarindan turetilen RIL hatlarina kiyasla
daha uzun liflere sahip olma egiliminde olduklari gézlenmistir. Bu durum, Carmen'in
Candia'dan ¢ok daha uzun liflere sahip olmasindan dolayi beklenilen bir durumdur. En uzun
liflere sahip genotipler, Carmen'e benzer sekilde ortalama 32 mm lif uzunluguna sahip olan
1307043, 1307132, 1307145 genotipleri olarak belirlenmistir (Tablo 5, 6). Oyleki, bu
RIL'lerden ikisi Carmen den kan almistir. Uzun lifli olmasinin yaninda, RIL 130Z043 nolu
hattin gugla liflere de sahip oldugu goézlenmigtir. Ayrica, 1302132 nolu RIL’de, populasyon
ortalamasindan %11 daha ince liflere (4.1 mic) sahip oldugu bulunmustur (Tablo 5, 6). Bu
bulgularla tutarli olarak, bu galismada, lif uzunlugu lif dayanikliligi ile pozitif (r = 0.28, p<0.01)
olarak ve lif inceligi ile de negatif (r = -0.19, p<0.01) olarak iligkili oldugu belirlenmistir (Tablo
4). Bu durum, genel olarak uzun liflerin daha ince yarigapina sahip olma egiliminde olduklari
icin kisa liflere kiyasla mukavemetlerinin daha fazla olmasindan kaynaklandigi
dusundlmektedir. Benzer gekilde, diger bazi ¢calismalarda, lif uzunlugunun lif dayanikliligi ile
pozitif (r = 0.22-0.77, p<0.01) korelasyon (Baytar vd., 2018b; Khalid vd., 2018; Karademir
vd., 2010; Wan vd., 2007; Zhang vd., 2005; Asif vd., 2008) ve lif inceligi ile de negatif
korelasyon (-0.26--0.85, p<0.01) (Baytar vd., 2018b; Karademir vd., 2010; Khalid vd., 2018;
Azhar vd., 2004; Asif vd., 2008) gosterdigi bulunmusgtur. Lif dzelliklerinin eszamanli olarak
islahi, pamuk islahgilari icin oldukca arzu edilen bir hedeftir. Bu Ug¢ 6zellik arasinda belirlenen
korelasyonlar, lif 6zellikleri igin istenmeyen baglanti siriklenmesine (linkage drag) neden
olmadan birlikte gelistirilebileceginin mimkun olabilecegini géstermektedir. Daha guglu ve
daha uzun lifler, isleme sirasinda daha ylksek verimlilikle birbirleri etrafinda bikulebildikleri
icin iplik olabilirlikte egirme tutarliigini olumlu yénde etkiler (Chee ve digerleri, 2005; Moore,
1996). Lif buyumesinin ilk agsamalari, sicaklik, blyume bdlgesi ve 6zellikle sulama rejimindeki
farkliliklara karsi oldukga hassastir (Reynolds ve Killough, 1933; Gibson ve Joham 1969;
Hanson ve digerleri, 1956). Ornegin, Baytar vd., (2018b) tarafindan yapilan bir ¢alismada,
yari sulama rejiminin daha kisa lif olusumuna (%5, p<0001) neden oldugunu bildirilmigtir.
Ayrica, bu calismada, lif uzunlugu Gzerinde yil etkisi oldugu gbézlenmistir (p = 0,02) (Tablo
10) ve ayrica disuk kalitim seviyesi (%27) belirlenmistir (Tablo 3). Onceki galigmalarla
kiyaslandiginda, belirlenen kalitim seviyesinin daha disik dizeyde oldugu gorilmustir
(%42, Balci vd., 2020); %51, Azhar vd., 2008; %64, Khokhar vd., 2017). Bu sonuglar, lif
uzunlugu icin dogrudan yapilacak fenotipik seleksiyonun Ilif uzunlugu islahi icin etkili

olamayabilecegdini gdstermektedir.
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4.1.4. Lif mukavemeti

157 adet genotipten olusan RIL-paneline ait bireylerin lif mukavemetleri 25.0-47.6 gr/teks
arasinda degisiklik gdstermistir. RIL populasyonunun lif mukavemeti iki yil ortalamasi
yaklasik 33 gr/teks olarak belirlenmistir (Tablo 3). Lif mukavemeti bakimindan genotipler
arasinda onemli farkhliklar gozlenmistir (p<0.05) (Tablo 10). Bununla birlikte, ¢ ana
ebeveyn ile yapilan melezlemelerden tiretilen populasyonlar arasinda 6nemli bir farkhhk
belirlenmemigstir (Tablo 7). Yil etkisi, ikinci yilda mukavemette ortalama %15'lik bir artigla,
diger lif 6zelliklerine kiyasla lif mukavemeti icin en yiiksektir (p = 0.001) (Tablo 3, 5, 6). ilk yil,
populasyonun %4,5'i orta ve %95,5' ise kuvvetli liflere sahip bulunmustur (25,0-28,0
gr/teks). Bununla birlikte, ikinci yilda tim genotipler guicli veya cok gugclu lif (29.4-47.6
gr/teks) Uretmistir (Tablo 5, 6). 1302142, 1302065, 1302043 ve 1302122 pedigri nolu RIL
hatlari en gugclu liflere sahip genotipler olarak belirlenmistir (Tablo 5, 6). Bu hatlarin lif
mukavemetleri populasyon ortalamasinda %14 daha gugli liflere sahip olduklari
bulunmustur. Bu bireylerden ikisi Carmen kombinasyonu aittir. Bununla birlikte, daha dnce
belirtildigi gibi, U¢c kombinasyondan gelen bireyler igin lif mukavemeti bakimindan ortalamalar
arasinda istatistiksel olarak dnemli bir farklilik olmamistir (Tablo 7).

Lif mukavemeti olduk¢ca kompleks bir dzelliktir ve gevresel faktdrlerden lif inceligine ve lif
uzunluguna nazaran daha cok etkilendigi bildiriimistir (Pope ve Ware, 1945; Hanson vd.,
1956). Bu durum ile benzer sekilde, yurutilen bu ¢alismada da lif dayanikliigi igin anlaml bir
yil etkisi ve disuk kalitim seviyesi (%26) tespit edilmistir (Tablo 3, 10). Sicaklik farkliliklari,
toprak nem seviyesi ve Ozellikle gunes 15131 yogunlugunun lif dayanikliligi Gzerinde buyuk
etkileri vardir (Hanson vd., 1956). Bu g¢evre kosullarinin olumsuz etkilerini destekler nitelikte,
daha 6nce vyuratulen bir calismada Baytar vd., (2018b) yetersiz toprak neminin lif
mukavemetini dnemli dlgide azalttigini rapor etmiglerdir. Yurutilen bu calismada ise, ikinci
sezonda (2013 yili), Aydin igin yetistirme dénemi olan Nisan-EylUl aylarinda ortalama yagista
%13,5 azalma olmustur (Tablo 11). Ayrica, ortalama sicakhdin her iki yihin bdyime dénemleri
icin benzer kalmasina ragmen, bu yilin ilkbahar-yaz aylarinda ortalama gunesli guin sayisi bir
onceki yila goére %17 daha fazla olmustur (WWO, 2013). Hanson vd., (1956) gunes 1s13inin
diger iklim faktorlerine kiyasla lif mukavemetine en buyuk katkiyi yapabilecegini bildirmigtir.
Bu nedenle, ikinci yildaki yuksek lif mukavemeti, o yil boyunca daha fazla sayida gunesli giin
ve bir onceki buyume mevsimi boyunca beklenmeyen yagislarla iligkili olabilecegdi

dusunulmektedir.

4.1.5. Lif inceligi
157 adet genotipten olusan RIL-paneline ait bireylerin lif incelikleri 3.05-5.63 mic arasinda
degisiklik gostermistir. RIL populasyonunun lif inceligi iki yil ortalamasi yaklasik 4.6 mic

olarak belirlenmistir (Tablo 3). Lif inceligi karakteri bakimindan genotipler arasinda énemli
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Olgude farkhhklar bulunmustur (p<0.05) (Tablo 10). RIL'lerin toplam %211,5'i premium
incelikte liflere (3,7-4,2 mic, USDA) sahip bulunmustur ve bu degerler daha ylksek bir
piyasa degeri ve daha fazla iplik olabilirlikte verimliligi saglayan énemli bir 1slah hedefi olarak
kabul edilmektedir. RIL’lerin %8,3 ise iplik icin islenebilirlik bakimindan kabul edilebilir
nitelikte liflere (4,3-4,9) sahip bulunmustur. Bununla birlikte, RIL’lerin %10,2'si ise elyaf
kalitesi icin kabul edilebilir araligin (>5.0 mic) olduk¢a disinda olan kaba elyaflara sahip
olduklari bulunmuslardir. Birinci (premium) sinif incelikte life sahip olan RIL'ler, 1302086,
1302087, 1302146 ve 1302028 pedigri nolu genotipler olup bu genatiplerin lif incelikleri
bakiminda populasyonun ortalamasindan %14,8 daha iyi bir performans gostermiglerdir. Bu
RIL’lerden ikisi Candia melezleme kombinasyonundan tiretilmistir. Ancak ¢ melez
kombinasyonu arasinda lif inceli§i bakiminda istatistiksel olarak o6nemli farklihk
belirlenmemistir (p> 0.05) (Tablo 7).

iplik endistrisinde, birinci sinif lifler tercih edilir ¢ciinkii daha ince lifler, kesit basina daha fazla
lif bulundurmasi nedeniyle daha gugli iplik Gretirler. Dahasi, daha ince lifler daha yumusak
ve parlaktir ve daha degerli ve zarif son urlnler meydana getirirler. Ancak, lif kaybini
azaltmak icin daha ince liflerin daha yavas islenmesi gerekir. Daha kalin lifler ise, lif hasari
azaldigindan cirgirlama verimini hafifce artinr (Dever, 1986). Bu durum, hem mevcut
calismada (0.26, p<0.01) hem de diger galismalarda (0.53, Yaqoob vd., 2016; %0.32,
Karademir vd., 2010, p<0.01) lif inceligi ve randiman arasindaki pozitif korelasyon ile tutarli
bulunmustur. Buna karsilik, Khalid vd., (2018), incelik ve gir¢ir verimliligi arasinda zayif bir
negatif korelasyon bulmustur (-0.19, p<0.05). Lif inceligi, ¢cevresel kosullardan blyUk oélglide
etkilenen diger lif karakterlerinden daha fazla genotip gesitliligine bagl oldugu genel kabul
gbrmektedir (Dever, 1986). Bu durumla uyumlu olarak, ydrtttlen bu ¢alismada da lif inceligi
uzerinde yil etkisi tespit edilmemistir (p = 0.12) (Tablo 10). Lif inceligi, yurutilen ¢alismada
orta derecede kalitim sergilemistir (%33) ve bu durum, o6nceki calismalarla tutarhhk
gOstermektedir (%41, Azhar vd., 2004; %42, Balci vd., 2020; %69, Ali vd., 2008). Buna
karsilik, lif inceliginin oldukg¢a kalitsal bir 6zellik oldugunu rapor eden ¢alismalarda mevcuttur
(%90, Percy, 2006; %96, Farooq vd., 2014). incelik, genotipe gére farkliik gdstermesine ve
dominant gen etkisiyle kontrol edilmesine ragmen; nem seviyesi, sicaklik, gines 1s131 ve
ddllenme yonetimi gibi cevresel faktorlerden etkilendigi bildirilmistir (Shakeel vd., 2012;
Hanson vd., 1956). ilging bir sekilde, Baytar vd., (2018b) tarafindan yiiriitilen bir calismada
su stresi ile daha yuksek lif capi gelistigi gézlenmistir. Bu nedenle, farkli galismalarda, ortaya
¢cikan fenotipik dizeydeki énemli farkliliklarin temel neden c¢alismalarda kullanilan farkh
genetik materyallerden ve iklim kosullarindan kaynaklandigi disunulmektedir.

Tablo 5. 2012 yilinda RIL-Paneli kullanilarak yapilan tarla denemeleri sonucu elde edilen Iif
karakterleri sonuglari
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Pedigri Ebeveynler Randiman Lif Lif Lif inceligi
Uzunlugu | Mukavemeti
1307095 | CARMEN X DELTAPINE 90 39.61 30.43 36.50 4.38
130Z111 | CANDIA X PIMA S4 45.45 27.44 29.40 4.86
1307078 | CARMEN X DELTAPINE 41 40.83 31.34 39.20 5.04
1302055 | CANDIA X STONEVILLE 112 42.11 30.10 36.50 5.37
1307118 | CARMEN X STONEVILLE 20 47.40 29.65 36.00 4.67
1307101 | N84-S X DELCOT 2775 40.63 31.10 34.90 4.48
1302033 | N84-S X GIZA 31 40.00 29.01 34.50 4.91
1307049 | N84-S X DELTAPINE 20 41.67 30.38 33.70 4.23
130Z072 | CANDIA X DELTAPINE 45 40.79 30.90 34.10 4.47
1307082 | N84-S X STONEVILLE 508 39.80 28.59 34.30 4.63
1302103 | CANDIA X DELTAPINE 45 40.67 32.07 37.90 5.04
1302020 | CANDIA X DELTAPINE 80 39.77 28.80 34.20 3.67
130Z098 | CANDIA X PIMA S4 42.71 29.92 36.10 5.03
1302026 | N84-S X DELTAPINE 15 41.28 30.68 38.40 4.68
130Z117 | CANDIA X DELTAPINE 90 41.18 30.42 36.60 4.69
1307124 | CARMEN X DELTAPINE 980 39.68 29.34 36.40 491
1302006 | CANDIA X DELTAPINE 12 40.45 29.67 38.80 4.83
1307133 | N84-S X DELCOT 2775 42.08 30.04 34.20 4.28
1307126 | CANDIA X STONEVILLE 508 40.78 30.35 33.00 4.20
1307129 | CARMEN X DELTAPINE 90 39.57 30.10 35.50 4.73
13027148 | N84-S X STONEVILLE 508 41.00 32.40 33.10 4.45
1307141 | CARMEN X DELTAPINE 41 43.00 30.58 37.00 4.98
130Z151 | CANDIA X DELTAPINE 90 39.31 31.33 40.00 4.72
1307061 | N84-S X DELTAPINE SR2 41.32 28.77 35.50 4.10
1302070 | CARMEN X DELTAPINE 45A 39.66 29.86 34.90 452
1302066 | CANDIA X DELTAPINE 20 40.23 30.21 39.10 4.83
1302024 | N84-S X DELTAPINE 15 39.33 31.09 42.10 4.71
1307106 | N84-S X STONEVILLE 112 39.69 29.88 36.60 4.36
1302079 | CARMEN X DELTAPINE 41 39.39 30.66 38.30 4.38
1302071 | CARMEN X DELTAPINE 45A 39.68 30.58 34.80 4.76
130Z089 | CANDIA X PIMA S-4-3 40.22 28.64 32.50 4.49
1302044 | CARMEN X STONEVILLE 603 39.60 30.68 35.60 4.42
130Z121 | CANDIA X STONEVILLE 508 41.09 31.03 34.50 4.57
1302047 | N84-S X DELTAPINE 20 40.78 30.35 33.00 4.20
13027147 | N84-S X STONEVILLE 508 41.86 30.11 34.50 4.29
1307144 | CARMEN X DELTAPINE 90 39.88 31.04 38.00 4.78
1307142 | N84-S X DELTAPINE 980 39.87 31.09 40.40 4.65
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1302137 | CARMEN X DELTAPINE 41 39.55 30.98 35.60 4.56
1302153 | N84-S X STONEVILLE 508 39.09 31.25 39.40 4.39
1302080 | N84-S X DELTAPINE 980 39.33 29.96 38.50 4.62
1302085 | CANDIA X STONEVILLE 112 40.68 30.19 34.20 4.67
1302025 | N84-S X DELTAPINE 15 40.85 29.13 34.50 4.57
1302086 | CANDIA X STONEVILLE 112 39.24 29.96 33.10 3.61
1302081 | CANDIA X DELTAPINE 915 42.56 30.85 32.00 4.86
1302051 | N84-S X STONEVILLE 508 40.98 29.51 35.50 4.48
1302021 | CANDIA X DELTAPINE 80 38.96 29.17 38.50 3.05
1302054 | CANDIA X STONEVILLE 112 40.54 29.15 35.10 4.92
1307110 | CANDIA X PIMA S4 46.34 28.82 31.70 5.21
1302097 | CANDIA X PIMA S4 41.94 30.05 36.70 4.80
1302064 | CANDIA X DELTAPINE 20 39.02 28.98 36.20 4.98
1302068 | CANDIA X DELTAPINE 20 42.17 29.38 34.50 4.81
1302053 | CANDIA X STONEVILLE 112 42.22 28.98 35.70 4.90
1302034 | CARMEN X STONEVILLE 603 38.18 31.83 39.20 4.74
1302030 | CARMEN X STONEVILLE 506 40.23 29.88 33.40 4.62
1302157 | CARMEN X STONEVILLE 603 39.32 30.33 33.50 3.77
1302127 | CANDIA X STONEVILLE 508 41.88 28.30 33.50 4.61
1302149 | CANDIA X DELTAPINE 90 40.59 30.54 35.00 4.74
1302067 | CANDIA X DELTAPINE 20 43.24 30.53 34.80 4.46
1302076 | N84-S X STONEVILLE 83612 42.66 29.17 33.60 4.80
1302099 | CANDIA X PIMA S-4-5 42.16 28.32 36.60 4.75
1302016 | N84-S X DELTAPINE 25 40.11 31.86 36.20 4.23
1302105 | CANDIA X STONEVILLE 603 39.06 29.07 34.10 4.65
1302084 | CANDIA X STONEVILLE 112 40.00 30.14 36.10 5.36
1302019 | CANDIA X DELTAPINE 80 40.85 29.35 35.50 3.90
1302075 | N84-S X STONEVILLE 83612 42.34 29.25 38.50 4.69
1302065 | CANDIA X DELTAPINE 20 39.06 30.48 42.20 4.67
1302032 | CARMEN X STONEVILLE 506 39.02 29.20 33.10 4.53
1302094 | CARMEN X DELTAPINE 90 41.18 31.61 37.30 4.79
1302029 | CANDIA X DELTAPINE 80 40.38 30.29 33.30 4.12
1302046 | CARMEN X STONEVILLE 603 41.38 31.41 40.10 5.03
1302004 | CANDIA X PIMA S4 41.90 30.15 42.30 4.13
1302039 | CANDIA X STONEVILLE 112 41.63 30.67 37.50 5.04
1307139 | CARMEN X DELTAPINE 41 38.69 33.59 39.00 4.05
1302031 | CARMEN X STONEVILLE 506 39.36 30.14 33.50 4.85
1302056 | N84-S X STONEVILLE 112 41.56 29.06 35.90 4.29
1302087 | N84-S X STONEVILLE 112 38.49 32.37 41.40 3.96
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1307012 | CARMEN X 060Z787 40.73 30.75 38.30 4.54
1302042 | CARMEN X STONEVILLE 603 40.63 29.16 36.00 4.77
1302057 | N84-S X STONEVILLE 112 40.66 29.20 37.40 3.98
130Z022 | CANDIA X DELTAPINE 80 39.37 29.74 35.50 4.55
1307100 | CANDIA X PIMA S4 41.67 30.66 38.10 4.34
1302052 | N84-S X STONEVILLE 508 40.38 29.43 33.60 4.18
1302048 | N84-S X DELTAPINE 20 40.79 30.61 35.80 4.07
1307050 | N84-S X STONEVILLE 508 40.40 29.43 33.90 4.92
1307119 | CARMEN X STONEVILLE 506 39.06 30.06 34.50 4.29
1307143 | CARMEN X DELTAPINE 90 38.05 31.18 37.90 4.63
1307130 | N84-S X DELCOT 2775 40.77 32.02 34.00 4.72
1307017 | N84-S X DELTAPINE 15 40.49 29.01 34.70 4.32
1307091 | N84-S X GIZA 31 41.62 30.99 38.00 4.92
1302009 | CARMEN X DELTAPINE 980 39.81 29.50 38.80 4.76
1302092 | N84-S X DELTAPINE 20 39.36 30.12 35.30 4.10
130Z037 | CANDIA X STONEVILLE 603 40.03 29.68 33.50 4.87
130z028 | CANDIA X DELTAPINE 80 38.30 32.02 33.30 3.94
1302045 | CARMEN X STONEVILLE 603 40.48 29.65 35.90 4.90
1302043 | CARMEN X STONEVILLE 603 38.61 31.95 41.00 4.57
1302108 | CANDIA X PIMA S4 40.00 28.26 31.00 3.93
1302109 | CANDIA X PIMA S4 45.45 28.17 30.50 491
1307083 | N84-S X STONEVILLE 508 40.40 30.15 33.40 4.44
1302036 | CARMEN X DELTAPINE 980 38.57 29.51 35.00 4.46
1302040 | CANDIA X STONEVILLE 112 40.35 32.07 36.80 4.96
1307122 | CARMEN X DELTAPINE 90 39.91 30.85 47.60 5.25
1307001 | N84-S X DELTAPINE 80 41.23 28.66 35.10 4.45
130Z018 | CANDIA X DELTAPINE 80 39.11 28.57 37.30 451
1307131 | N84-S X DELCOT 2775 42.07 31.17 35.00 4.84
1307132 | N84-S X DELCOT 2775 38.75 32.54 35.00 4.24
1307135 | CARMEN X DELTAPINE 41 39.83 30.09 36.00 4.22
130Z007 | CANDIA X DELTAPINE 20 40.25 29.30 34.30 4.93
1302077 | CARMEN X DELTAPINE 41 41.15 31.20 36.00 4.89
1302069 | CANDIA X DELTAPINE 41 40.60 30.12 34.40 4.57
1302035 | CARMEN X DELTAPINE 980 39.92 29.07 35.00 4.92
1307120 | CARMEN X STONEVILLE 20 39.34 30.57 36.80 4.73
130Z114 | CANDIA X DELTAPINE 90 42.88 30.26 36.80 4.20
1307128 | CARMEN X DELTAPINE 90 42.62 28.50 35.00 5.42
1307138 | N84-S X DELTAPINE 980 39.19 30.33 35.50 441
1307155 | N84-S X GIZA 31 41.35 29.57 35.80 4.46
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1307104 | CANDIA X DELTAPINE 90 41.76 31.13 39.20 4.74
1302023 | N84-S X DELTAPINE 15 43.13 29.30 36.30 4.96
1307015 | N84-S X DELTAPINE 25 39.96 30.42 35.70 4.72
130z123 | CANDIA X DELTAPINE 80 40.88 29.54 37.50 4.77
1307113 | CARMEN X DELTAPINE 90 39.29 29.39 37.50 4.55
1302096 | CANDIA X PIMA S4 43.30 29.27 36.60 4.84
1307146 | CARMEN X DELTAPINE 90 39.88 30.67 36.80 3.94
1307125 | CARMEN X DELTAPINE 980 41.60 29.68 35.30 4.66
1307136 | N84-S X DELTAPINE 980 40.82 31.23 39.90 4.15
130z073 | CANDIA X FIJI SEA ISLAND 39.25 32.44 34.50 4.63
1302090 | CANDIA X STONEVILLE 603 39.16 31.53 36.80 4.24
1307014 | CARMEN X STONEVILLE 603 40.64 30.34 37.00 4.47
1302059 | CANDIA X PIMA S4 41.39 29.16 33.40 4.62
130Z058 | CANDIA X GIZA 59 39.20 31.10 37.00 4.39
1307116 | CANDIA X PIMA sS4 41.56 29.45 35.90 4.27
130Z005 | CANDIA X PIMA S4 41.58 30.48 39.50 4.67
1307011 | CARMEN X DELTAPINE 980 40.22 29.46 40.00 4.56
130z152 | CANDIA X DELTAPINE 90 39.37 31.18 35.90 4.71
1307145 | CARMEN X DELTAPINE 90 39.07 31.61 34.30 4.60
1307154 | N84-S X STONEVILLE 508 40.43 32.03 36.60 451
1302062 | N84-S X GIZA 31 43.23 30.98 40.50 5.46
1302060 | CANDIA X STONEVILLE 112 43.09 29.98 34.00 5.05
130z027 | CANDIA X DELTAPINE 80 39.12 29.24 41.50 4.04
130z115 | CANDIA X PIMA S4 42.21 29.15 33.00 4.53
1302107 | CANDIA X PIMA S4 42.76 28.44 34.40 4.29
130z102 | CANDIA X DELTAPINE 45 41.65 30.92 35.00 461
130z088 | CANDIA X PIMA S4 40.96 29.51 36.00 4.87
1307134 | N84-S X DELCOT 2775 39.00 32.07 36.00 3.86
1302150 | CANDIA X DELTAPINE 90 39.52 31.00 36.80 4.67
130Z008 | CANDIA X DELTAPINE 915 42.20 30.90 35.70 4.50
1302002 | N84-S X JPM-788-1134-1 42.47 31.32 35.40 4.89
1302010 | CARMEN X DELTAPINE 120 39.22 29.95 38.70 5.04
1302038 | CANDIA X PIMA S4 41.61 29.35 36.80 4.75
1302041 | CARMEN X STONEVILLE 603 41.60 29.68 35.30 4.66
1307140 | N84-S X DELTAPINE 980 40.24 29.93 37.60 4.90
130Z003 | CANDIA X DELTAPINE 915 39.14 32.07 35.80 5.09
130Z063 | CANDIA X DELTAPINE 20 39.78 28.83 37.80 4.67
1307013 | N84-S X DELTAPINE 15A 41.88 30.23 36.30 5.52
1302093 | CARMEN X DELTAPINE 90 40.02 30.48 34.90 4.83
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130z112 | CANDIA X DELTAPINE SR2 41.02 30.35 35.50 4.94
1302074 | CARMEN X DELTAPINE 12 39.84 29.86 36.40 4.76
1307156 | N84-S X GIZA 31 40.18 30.91 33.20 4.51

Tablo 6. 2013 yilinda 180 RIL populasyonu kullanilarak yapilan tarla denemeleri sonucu elde
edilen lif karakterleri sonuglari

Pedigri no Ebeveynler Verim Randiman Lif Lif ~ Lif
Uzunlugu | Mukavemeti | Inceligi
1302095 | CARMEN X 0607653 371.90 39.72 27.96 29.70 5.14
130Z111 | CANDIA X 060Z770-4 389.10 44.67 29.49 29.61 4.75
1302078 | CARMEN X 0607731 453.81 41.71 30.27 33.94 4.86
1302055 CANDIA X 0602720 405.83 39.28 27.36 31.24 5.45
1307118 | CARMEN X 0607569 499.88 41.58 29.93 31.33 4.65
1307101 N84-S X 0602601 648.93 40.77 31.41 31.89 4.72
1302033 N84-S X 0602753 489.76 39.26 29.43 31.32 4.77
1302049 N84-S X 0602630 239.29 40.78 29.95 30.10 471
1302072 CANDIA X 0602602 272.98 39.69 28.84 27.89 4.98
1302082 N84-S X 0602704 417.26 41.88 27.89 28.09 4.88
1302103 CANDIA X 0602602 375.00 43.08 30.98 34.36 4.98
1302020 CANDIA X 0602654 410.60 40.01 29.48 32.65 5.46
130Z098 | CANDIA X 060Z770-5 204.88 43.52 27.99 33.20 5.03
1302026 N84-S X 0602577 572.86 42.75 29.01 31.08 4.86
1302117 CANDIA X 0602653 579.99 43.24 30.30 31.61 4.87
13072124 | CARMEN X 0607662 295.64 42.40 29.93 34.49 4.49
1302006 CANDIA X 0602581 488.30 41.31 29.34 36.91 5.34
1302133 N84-S X 0602601 100.90 41.58 29.93 31.33 4.65
1302126 CANDIA X 0602704 499.91 41.58 29.93 31.33 4.65
1307129 | CARMEN X 0607653 555.09 41.58 29.93 31.33 4.65
1302148 N84-S X 0602704 307.78 38.74 29.14 30.31 4.73
1307141 | CARMEN X 0607731 500.09 41.58 29.93 31.33 4.65
1307151 CANDIA X 0602653 477.90 41.22 29.24 30.13 4.63
1302061 N84-S X 0602713 397.26 41.97 28.19 24.99 4.87
1302070 CARMEN X 397.62 41.53 26.15 30.98 491
DELTAPINE 45A
1302066 CANDIA X 0602630 425.36 38.74 28.65 29.71 4.36
1302024 N84-S X 0602577 475.24 42.14 29.27 30.10 3.95
1307106 N84-S X 0602720 616.63 40.61 31.17 32.81 3.99
1302079 | CARMEN X 0607731 256.55 39.86 29.05 29.53 4.17
1302071 CARMEN X 442.78 38.89 30.42 26.47 5.06
DELTAPINE 45A
130Z089 | CANDIA X 060Z770-3 446.79 42.65 29.33 33.12 4.19
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1302044 CARMEN X 578.57 41.58 29.93 31.33 4.65
STONEVILLE 603
1307121 CANDIA X 060Z704 523.30 40.74 31.05 30.11 4.27
1302047 N84-S X 0602630 564.45 41.48 31.37 30.47 4.45
1307147 N84-S X 0602704 623.04 41.43 32.36 29.18 4.15
1307144 | CARMEN X 0607653 494.72 40.48 32.53 37.26 4.51
1307142 N84-S X 0602662 547.86 41.16 30.50 36.86 4.56
1307137 CARMEN X 0607731 548.47 40.64 31.19 32.21 4.03
1307153 N84-S X 0602704 500.90 40.77 27.04 27.39 4.39
1302080 N84-S X 0602662 399.88 41.14 29.06 28.72 5.13
1302085 CANDIA X 0602720 600.83 40.12 29.81 29.79 4.58
1302025 N84-S X 0602577 400.71 41.13 29.83 32.37 4.19
1302086 CANDIA X 0602720 550.89 40.96 28.45 30.73 4.11
130z081 | CANDIA X DELTAPINE | 526.59 41.58 29.93 31.33 4.65
915
1307051 N84-S X 0602704 320.44 44.44 29.90 29.26 4.79
1302021 CANDIA X 0602654 289.88 41.01 29.65 31.69 4.19
1302054 CANDIA X 0602720 464.40 45.14 28.55 31.42 5.42
130Z110 | CANDIA X 060Z770-4 120.83 43.37 27.84 29.69 5.00
130z097 | CANDIA X 060Z770-5 601.79 42.54 29.42 31.12 4.16
1302064 CANDIA X 0602630 628.57 38.52 27.50 3151 4.78
1307068 CANDIA X 0602630 504.64 41.54 29.82 29.33 4.40
1302053 CANDIA X 0602720 300.12 43.17 28.92 35.29 5.35
1302034 CARMEN X 922.92 40.67 29.89 32.21 4.02
STONEVILLE 603
1302030 CARMEN X 563.76 38.56 30.81 27.02 4.47
STONEVILLE 506
1307157 CARMEN X 556.08 42.64 30.75 28.74 4.72
STONEVILLE 603
1307127 CANDIA X 060Z704 552.44 43.58 32.34 28.33 3.93
1307149 CANDIA X 0602653 540.68 42.27 30.26 33.05 4.56
1302067 CANDIA X 060Z630 389.89 42.33 29.73 29.80 4.65
1302076 | N84-S X STONEVILLE 498.21 44.12 29.07 32.14 4.72
83612
130Z099 | CANDIA X 060Z770-5 619.52 42.55 28.73 30.90 4.50
1307016 N84-S X DELTAPINE 479.88 39.61 29.99 29.47 441
25-2
1307105 CANDIA X 507.26 36.53 30.82 29.31 4.68
STONEVILLE 603
1302084 CANDIA X 060Z720 282.50 43.60 30.64 35.45 5.00
1302019 CANDIA X 0602654 379.05 39.62 29.23 37.59 481
1302075 | N84-S X STONEVILLE 528.33 44.77 29.38 29.56 4.74

24




TORiTAN

83612

1302065 CANDIA X 0602630 437.02 38.35 28.72 34.85 4.94

1302032 CARMEN X 282.26 40.42 29.06 28.03 4.58
STONEVILLE 506

1302094 | CARMEN X 0607653 479.05 39.76 29.43 30.45 5.09

1302029 CANDIA X 0602654 271.19 42.99 30.96 32.36 4.14

1302046 CARMEN X 447.26 39.14 32.24 32.30 4.71
STONEVILLE 603

130Z004 | CANDIA X 060Z770-2 597.68 43.59 28.98 28.60 4.65

1302039 CANDIA X 0602720 534.84 41.91 31.66 30.92 4.67

1307139 CARMEN X 0607731 557.38 42.13 28.53 32.23 4.00

1307031 CARMEN X 462.62 40.03 30.22 33.96 4.64
STONEVILLE 506

1302056 | N84-S X STONEVILLE 443.93 43.72 27.88 30.82 5.02

112

1302087 N84-S X 0602720 598.33 41.32 31.53 32.88 3.95

1302012 CARMEN X 0607787 603.42 40.39 32.44 31.20 4.23

1302042 CARMEN X 572.94 40.90 32.00 32.73 3.88
STONEVILLE 603

1302057 | N84-S X STONEVILLE 340.48 44.07 27.30 29.89 4.94

112

1302022 CANDIA X 0602654 489.88 39.93 28.62 34.45 5.25

130Z100 | CANDIA X 060Z770-5 637.14 44.44 27.90 30.40 4.59

1302052 N84-S X 0602704 372.14 42.55 29.38 31.01 5.08

1302048 N84-S X 0602630 400.12 42.99 28.86 29.55 4.87

1307050 N84-S X 0602704 502.74 43.18 30.97 29.47 5.01

1307119 CARMEN X 561.83 38.30 30.07 29.38 4.40
STONEVILLE 506

1307143 CARMEN X 0607653 399.98 38.90 30.38 34.97 4.50

1307130 N84-S X 0602601 165.68 43.58 30.85 27.16 4.74

1302017 N84-S X 0602577 535.12 41.00 27.77 20.87 4.28

1302091 N84-S X 0602753 541.07 41.96 29.05 29.76 4.72

1302009 CARMEN X 0607662 605.62 42.18 31.46 30.47 4.90

1302092 N84-S X 0602630 559.81 42.60 29.54 28.93 4.50

1302037 CANDIA X 322.83 42.34 30.10 30.07 3.58
STONEVILLE 603

1302028 CANDIA X 060Z654 291.07 42.66 30.28 31.10 4.04

1302045 CARMEN X 172.50 43.15 30.99 32.53 4.68
STONEVILLE 603

1302043 CARMEN X 511.31 40.08 32.19 35.74 4.60
STONEVILLE 603

130Z108 | CANDIA X 060Z770-4 202.86 44.19 28.15 25.98 4.79
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130z109 | CANDIA X 060Z770-4 347.26 45.07 28.54 32.00 4.83
1302083 N84-S X 0602704 486.90 40.96 30.24 30.75 4.60
1302036 CARMEN X 0602662 381.55 41.14 29.23 30.56 4.59
1302040 CANDIA X 0602720 328.10 44.10 30.53 32.05 5.19
1307122 CARMEN X 0607653 643.24 41.23 31.02 30.07 4.74
1302001 N84-S X 0602654 622.47 42.54 30.74 29.79 4.39
1302018 CANDIA X 0602654 397.49 40.90 29.72 35.02 4.90
1307131 N84-S X 0602601 89.20 41.58 29.93 31.33 4.65
1307132 N84-S X 0602601 94.61 40.42 32.40 29.26 3.94
1307135 CARMEN X 0607731 573.17 40.56 30.62 33.33 4.41
1302007 CANDIA X 0602630 481.55 41.18 28.67 30.81 4.85
1302077 CARMEN X 0607731 857.98 39.75 31.32 30.33 4.65
1302069 CANDIA X 0602731 574.32 40.00 28.42 29.63 4.51
1302035 CARMEN X 0607662 567.92 41.52 30.81 34.71 4.42
1307120 CARMEN X 0607569 610.63 39.47 32.88 35.43 4.39
1307114 CANDIA X 0602653 628.54 41.57 29.39 31.19 4.40
1307128 CARMEN X 0607653 500.99 39.36 31.22 31.93 4.47
1307138 N84-S X 0602662 547.47 42.04 31.17 32.81 3.99
1307155 N84-S X 0602753 610.03 41.58 29.93 31.33 4.65
1307104 CANDIA X 0602653 708.45 42.68 32.03 35.01 4.48
1302023 N84-S X 0602577 611.67 42.43 29.13 32.47 4.67
1302015 N84-S X DELTAPINE 581.76 39.90 30.01 30.37 4.49
25-2
1307123 CANDIA X 0602654 564.32 42.47 29.93 30.54 5.07
1307113 CARMEN X 0607653 642.14 40.40 28.48 29.48 4.54
1302096 | CANDIA X 060Z770-5 571.82 44.06 29.32 31.30 4.53
1307146 CARMEN X 0607653 490.93 40.13 32.57 34.92 3.95
1307125 CARMEN X 0607662 590.16 42.92 31.22 30.85 4.38
1307136 N84-S X 0602662 465.63 42.66 29.62 32.46 4.36
1302073 CANDIA X FIJI SEA 333.99 38.32 29.88 32.74 4.94
ISLAND
1302090 CANDIA X 685.30 41.48 30.33 35.17 4.62
STONEVILLE 603
1302014 CARMEN X 597.65 41.07 31.18 29.62 4.57
STONEVILLE 603
130Z059 | CANDIA X 060Z770-2 536.70 39.94 31.44 30.85 4.37
1302058 CANDIA X GIZA 59 474.05 38.89 30.37 30.53 4.70
1307116 | CANDIA X 060Z770-4 626.40 41.96 30.10 32.11 4.59
130Z005 | CANDIA X 060Z770-3 558.78 43.50 29.65 31.30 4.62
1307011 CARMEN X 0607662 611.61 40.82 31.20 33.39 4.62
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1307152 CANDIA X 0602653 563.98 41.32 30.20 31.98 4.74
1307145 CARMEN X 0602653 524.61 38.49 33.83 32.09 4.38
1307154 N84-S X 0602704 501.23 40.71 31.70 28.42 4.38
1302062 N84-S X 0602753 442.32 40.93 29.43 32.96 5.30
1302060 CANDIA X 0602720 543.99 43.72 29.30 31.59 5.12
1302027 CANDIA X 0602654 548.93 43.54 29.23 32.79 5.10
1307115 | CANDIA X 060Z770-4 569.97 45.62 30.51 31.12 458
1302107 | CANDIA X 060Z770-4 596.96 45.40 28.30 29.90 4.99
1307102 CANDIA X 0602602 615.27 43.20 30.87 30.49 4.64
1302088 | CANDIA X 060Z770-3 575.86 45.43 29.73 32.28 4.70
1307134 N84-S X 0607601 58.78 41.58 29.93 31.33 4.65
1307150 CANDIA X 0602653 517.25 41.35 30.64 32.95 453
1307008 | CANDIA X DELTAPINE 476.49 43.60 28.68 28.84 4.87
915
1302002 N84-S X JPM-788- 561.16 44.78 29.90 28.85 5.18
1134-1
1302010 CARMEN X 550.63 39.68 29.19 34.46 4.86
DELTAPINE 120
130z038 | CANDIA X 060Z770-3 602.86 43.80 31.26 31.49 5.35
1302041 CARMEN X 464.76 41.58 29.93 31.33 4.65
STONEVILLE 603
1307140 N84-S X 0602662 299.90 37.52 33.20 31.48 4.71
1307003 | CANDIA X DELTAPINE 436.88 41.53 30.00 29.97 5.08
915
1302063 CANDIA X 0602630 502.10 41.58 29.93 31.33 4.65
1302013 N84-S X DELTAPINE 567.38 42.27 29.22 33.52 5.63
15A
1302093 | CARMEN X 0602653 571.43 41.58 29.93 31.33 4.65
1307112 CANDIA X 0602713 532.98 43.11 29.27 32.87 5.10
1302074 CARMEN X 0602581 547.62 41.10 29.06 32.27 4.60
1307156 N84-S X 0602753 599.24 40.59 29.44 32.71 4.65
Tablo 7 Melez kombinasyonlari arasinda ANOVA analiz sonuglari
Karakter Kareler toplami Kareler ortalamasi o
(SS) (MS) p degeri
Katlu verim Gruplar arasi 105300.91 52650.45 0.066
(kg/ha) Gruplar igi 2934197.37 19053.23
Toplam 3039498.27
Randiman (%)* Gruplar arasi 70.26 35.13 0.000
Gruplar igi 825.19 2.65
Toplam 895.45
Lif uzunlugu Gruplar arasi 21.14 10.57 0.001
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(mm)* Gruplar igi 422.26 1.36
Toplam 443.40
Lif mukavemeti Gruplar arasi 41.56 20.78 0.156
(glteks) Gruplar igi 3461.50 11.13
Toplam 3503.07
Lif incelidi (mic) Gruplar arasi .52 .26 0.145
Gruplar igi 41.59 13
Toplam 42.105
*0.05 glivenirlilik derecesinde anlamli

Tablo 8 Melez kombinasyon gruplarinin ortalama, standart hata (SH) ve aralik degerleri

Karakter Melez grubu Ortalama + SH Minimum Maksimum
Carmen 518.7 £ 20.13 172.5 922.9
Kitli verim Candia 478.3+15.48 120.8 708.5
(kg/ha) N84-S 450.6 + 23.14 58.8 648.9
Toplam 481.5+11.14 58.8 922.9
Randiman (%) Carmen 40.4 £ 0.15 38.0 47.4
Candia 415%0.16 36.5 46.3
N84-S 41.2+£0.15 37.5 44.8
Toplam 41.1+0.1 36.5 47.4
Lif uzunlugu (mm) Carmen 30.4+0.13 26.1 33.8
Candia 29.8 £ 0.09 27.4 324
N84-S 30.1+£0.13 27.0 33.2
Toplam 30.1 £ 0.07 26.1 33.8
Lif dayanikhhgi Carmen 34.3+0.37 26.5 47.6
(gfteks) Candia 33.6 + 0.27 26.0 42.3
N84-S 33.3+0.36 25.0 42.1
Toplam 33.7+0.19 25.0 47.6
Lif inceligi (mic) Carmen 4.6 +0.03 3.77 5.42
Candia 4.66 £ 0.03 3.05 5.46
N84-S 4.57 £ 0.04 3.86 5.63
Toplam 4.62 +0.02 3.05 5.63

Tablo 9 Melez kombinasyonlari arasinda istatiktiksel olarak ¢oklu kiyaslama (Post-hoc test)

Karakter . Ortalama
Post-hoc testi 0 V) farklilik (I-J) SH o degeri
Randiman Scheffe Carmen Candia* -1.138 .224 .000
(%)
N84-S* -.837 .243 .003
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Candia Carmen* 1.138 224 .000
N84-s 301 221 .396
N84-s Carmen* .837 243 .003
Candia -.301 221 .396
Lif Scheffe Carmen Candia* .628 .160 .001
uzunlugu
(mm)
N84-S .324 174 178
Candia Carmen* -.628 .160 .001
N84-s -.304 .158 157
N84-s Carmen -.324 174 .178
Candia .304 .158 157
* 0.05 giivenirlilik derecesinde anlamli
Tablo 10 Populasyonun ANOVA analiz sonuglari
- Genotip
Karakter Genotip varyans Fenotip varyans K?(I,}(t) |)m (;”dgtcjkeliil) 0 %tggseiri)
Randiman (%) 1.19 2.67 4451 8.4E-10* 0.000*
Lif uzunlugu (mm) 0.38 1.40 27.04 0.02* 0.000*
Lif uzunlugu (g/teks) 1.46 5.52 26.35 4.0E-47* 0.000*
Lif inceligi (mic) 0.04 0.13 33.17 0.12 0.000*
*0.05 gdvenirlilik derecesinde anlamili
Tablo 11. 2012 ve 2013 yillari yetistirme sezonunda Aydin’da iklim sartlari
2012 2013
Faktor N M H T A E | Ort. N M H T A E Ort.
G_l'_.'lnesli 14 5 26 | 26 | 27 | 26 | 20,7 | 20 20 24 26 | 28 27 24,2
gun (d)
Yagis
miktart 14321524 (34 | 1,5 | 3,1 |2,8|17,72|42,2|30,01 |13,44| 3,16 [1,03| 2,06 | 15,32
(mm)
S(;:lle'k 9- | 13- | 19- | 21- | 19- | 16- 8- | 15- | 17- | 19- | 20- | |
ortalam,a 20, | 23, | 32, | 34, | 33, |31, | 21,2 | 20, | 27, 30, | 33, | 34, 28 21
°C) 14 | 18 | 25 | 28 | 26 | 16 14 20 23 26 | 27 ' 21.8

Butln bu fenotipik analizler sonucunda, birden fazla iyi dizeyde lif 6zelligine sahip bireyleri

belirlemek miUmkin olmustur ve

iIslah galismalarinda ana¢ olarak kullanilabilecek

genotiplerin seleksiyonunda faydali olmustur. Bu tur bireyler, lif 6zelliklerinin ayni anda

iyilestirilmesinden yararlanmak igin iyi birer aday olacaktir. Ornegin, 1302120 (CARMEN X
0607569) ve 1307104 (CANDIA X 060z653) nolu genotipler katli pamuk verimi, lif

uzunlugu ve lif mukavemeti bakimindan iyi degerler gostermistir; diger yandan 1302146
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(CARMEN X 060z653) ve 1307087 (N84-S X 060Z720) nolu genotipler ise popilasyon
ortalamasindan daha uzun, daha gli¢li ve daha ince liflere sahip olmuslardir.

4.2. SSR analizleri

Pamuk genomunu kapsayacak sekilde secilerek olusturulan (Yu vd., 2012) ve toplamda 105
adet SSR markoérdrinden olusan “pamuk igin temel SSR markdr seti” 157 genotipten olusan
RIL-paneline uygulanmistir. Bu calismada temel SSR setinden segilen 52 adet markor
(Tablo 2) calsiimistir. 52 adet SSR markdriiniin PCR analizlerin sonucu 379 allelik lokus
uretilmistir SSR analizleri sonucunda, markér basina ortalama 3.7 allel elde edilmistir. En
dusuk genetik cesitlilige sahip SSR markdrt 0.0065 ile DPL717, en yiksek gesitlilige sahip
markor ise 0.49 ile DPL080 olarak belirlenmistir. Markorlerin ortalama cgesitlilik seviyesi 0.16
olarak bulunmustur. PCR drinleri (amplikon) kapillar elektroforez sistemi (Fragment
Analyzer) ile ayristirlmistir. Bu teknoloji klasik ayristirma yontemlerinden olan agaroz jel
elektroforez sistemine gdre ¢ok daha glvenilir ve yiksek ¢dzinUrlikte sonug¢ verdigi igin
tercih edilmistir. Amplikonlarin ayristiriimasi sonucunda elde edilen pargaciklar, PROSize 2.0
software analizinde band uzunlugu (bp) ve jel gérintlist asagidaki 6rnek bazi sekillerde
(Sekil 1, 2, 3 ve 4) verilmistir.

¥

Sample

Sekil 1. DPL571 markdrin bireyler arasinda band profili. Kapiller elektroforez gorintusu.
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Sekil 2. DPL571 markérin érnek gérintiisi. iki band riinii vermektedir: bu érnekte 201 bp
ve 239 bp uzunluklarindadir.
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Sekil 3. DPLO71 markérinin bir érnek Uzerinde profil sonucu. Bu markér populasyon iginde

4 ana band vermektedir. Ornek igin: 120 bp, 132 bp, 156 bp ve 180 bp olarak belirlenmistir.
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Sekil 4. DPL570 markdriine 6rnek sonucu. Bu markdr tek band profiline sahip bu érnek igin
150 bp lik ana fragment vermektedir.

4.3. Populasyon yapi ve genetik ¢esitlilik analizleri

4.3.1. Populasyon analizi

Toplam 105 SSR primer cifti ile gerceklestirilen analizler sonucunda (52 adet SSR markaori
yuritilen bu proje kapsaminda calisiimistir) 379 SSR lokusu elde edilmistir. Genetik verinin
Prosize yazilimi araciligiyla islenmesi ardindan, allelik data skorlanarak, popllasyonun
yapisini en iyi yansitan grup sayisini saptamak amaciyla STRUCTURE 2.2.3 (Pritchard vd.,
2000) programi ile analiz edilmistir. Calismada kullanilan pamuk populasyonunu en iyi
yansitan grup sayisini belirlemek i¢in Evanno vd., (2005) tarafindan tanitilan hoc istatistigi
kullaniimistir. Bunun i¢in RIL populasyonu 2 den 10’a kadar gruplar igin ayri ayri 20 tekerrtr
ile degerlendiriimis ve her bir grubun (K) olasilik degisimi AK olarak hesaplanmigtir.
Gruplandirma igin parametreler burn-in periyodu 50,000 ve MCMC (Markov Chain Monte
Carlo) 300,000 olacak sekilde kurulmustur. Her bir grup icin logaritmik degeri L(K)
hesaplanmistir. Bu degerler kullanilarak asagidaki formdl ile Delta K hesaplanmistir. En
yuksek AK deg@eri populasyonun yapisini en iyi yansitan grup sayisini gostermektedir.

L’(K) = L(K)n — L(K)n-1

L”(K) = L’'(K)n — L’(K)n-1

Delta K = [L”(K)]/Stdev

En yuksek AK degeri K=3 olarak bulunmustur (Tablo 12). Bu durum Sekil 5, Sekil 6 ve Sekil
7’de gosterilmistir. En ylksek pik K=3 de bulundugu icin iliskilendirme analizlerinde
populasyon yapisini yansitan grup sayisi 3 olarak alinmigtir. K = 6'da, populasyonun ¢ ana
kimesinin alti kiguk alt gruba ayrilabilecegini gosteren anlamli bir pik belirlenmigtir (Sekil 6).
Bu durum NJ agacinda da ayirt edilebilen alti alt kimeye ayirilarak desteklenmistir (Sekil 8).

Daha o6nceki calismalarda, diger kimeleme analizlerinde de benzer ince alt yapilar

32



&

TORiTAN

g06zlenmistir (Zhao vd., 2014; Ersoz vd., 2007; Kuzay vd., 2020). Bununla birlikte, minimum
K'nin mimkun oldugu kadar ¢ok lokus icermesi genel olarak dnerildiginden, K3 icin Q matrisi
iliskilendirme analizi igin kullaniimigtir. Bireyler,%60 ve Uzeri olasiiga goére U¢ alt gruba
atanmistir (Q1, Q2 ve Q3) (Tablo 13). Alt gruplar 1, 2 ve 3 sirasiyla 23 (%14,6), 31 (%19,8)
ve 39 (%24,8) bireyden olusmustur. Altmis doért (%40,8) birey, %60'In altinda olasilik
degerleriyle “karisik” (admixed) olarak nitelendiriimistir. “Karisik” bireyler, diger soylardan
genetik olarak daha degisken olduklarini gosteren birkag atasal kaynaga sahip olduklari igin
bir gruba acikca atanamamiglardir. Bunun en iyi 6rnegi, “admixed” olan ve cesitlilik
analizinde en uzak degere sahip olan 1302103 (Candia x 06 OZ 602)‘dir (Tablo 14).

1.00
080
0.&0
0.40

020

0.a0

Sekil 5: Populasyon yapisinin ¢ kimeye ayrildigini gésteren diyagram (K=3).

Deltak = mean(|L"(K}|) / sd(L{K))

100

33 1 3 \
\
\
1
« \
=z
T @0 \
[a] \
1
\
40! '|\
20 N\
\/\_<
0
2 3 £ 5 [ 7 8 )

Sekil 6: Populasyon yapisini gosteren farklh kiime sayilarinin Delta K de@erleri. En ylksek
pik degeri K=3'de mevcuttur. Populasyonun kiime sayisini en iyi yansitan grup numarasi 3

olarak belirlenmisgtir.
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Sekil 7: Ln ve Standart sapma L(K)dederilerini gdstermektedir.

Sekil 6’da gorilen degerlere gére analizlerde kullaniimak lGzere K=3, pamuk populasyonun
kime sayisi olarak alinmistir. Standart sapma L(K) ve AK degerleri Tablo 12’ de verilmistir.
Tablo 12. Her bir grup icin standart sapma ve AK degerleri.

Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) ILn"(K)| Delta K
1 -17431.355 0.252305 - - -
2 -16658.38 1.789031 772.975 199.935 111.756035
3 -16085.34 2.267946 573.04 262.015 115.529648
4 -15774.315 6.196542 311.025 5.405 0.872261
5 -15457.885 5.190911 316.43 104.4 20.112078
6 -15245.855 8.676494 212.03 295.18 34.020653
7 -15329.005 1077.43141 -83.15 205.87 0.191075
8 -15206.285 1005.47174 122.72 1065.015 1.059219
9 -16148.58 4650.96184 -942.295 1041.8 0.223997
10 -16049.075 2669.82424 99.505

Tablo 13 Populasyondaki bireylerin NJ analizine gére gruplara ayrilmasi (kime) ve yapi

analizi sonuclarina goére gruplara ayrilmasi (alt-grup)

Pedigri Numarasi Ebeveyn Alt-grup Kime
1302095 CARMEN X 0607653 Q2 Cc2
1307111 CANDIA X 060Z770-4 Q2 Cc2
1302078 CARMEN X 0602731 Q2 Cc2
1302055 CANDIA X 0602720 Karisik C1
1307118 CARMEN X 06027569 Q2 C2
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1302101 N84-S X 0602601 Q1 Katilmadi
1302033 N84-S X 0602753 Q2 c2
1302049 N84-S X 0602630 Q1 c1
1302072 CANDIA X 0602602 Q1 c1
1302082 N84-S X 0602704 Q1 c1
1302103 CANDIA X 0602602 Karisik c1
1302020 CANDIA X 0602654 Karisik c2
1302098 CANDIA X 060Z770-5 Q2 c2
1302026 N84-S X 0602577 Q2 c2
1302117 CANDIA X 0602653 Q2 C2
1307124 CARMEN X 0602662 Q2 C2
1302006 CANDIA X 0602581 Karisik c2
1302133 N84-S X 0602601 Karisik c2
1307126 CANDIA X 0602704 Karisik c2
1302129 CARMEN X 0602653 Q1 c1
1307148 N84-S X 0602704 Karisik c2
1307141 CARMEN X 0602731 Q1 c1
13027151 CANDIA X 0602653 Q1 c1
1302061 N84-S X 0602713 Q1

1302070 CARMEN X 0602693 Karisik C3
1307066 CANDIA X 0602630 Karisik C1
1302024 N84-S X 0602577 Q2 c2
1302106 N84-S X 0602720 Q2 c1
1302079 CARMEN X 0602731 Q2 c2
1302071 CARMEN X 0607693 Q2 C2
1302089 CANDIA X 060Z2770-3 Q2 c2
1302044 CARMEN X 0602686 Karigik Katiimadi
1307121 CANDIA X 0602704 Karisik c2
1302047 N84-S X 0602630 Karisik c1
1307147 N84-S X 0602704 Q1 c1
1307144 CARMEN X 0607653 Karisik c1
1307142 N84-S X 0607662 Karisik c1
1307137 CARMEN X 06072731 Karisik c1
1307153 N84-S X 0602704 Karisik c1
1302080 N84-S X 0602662 Q1 c1
1302085 CANDIA X 0602720 Karisik c1
1302025 N84-S X 0602577 Q2 c2
1302086 CANDIA X 0602720 Karisik c1
1307081 CANDIA X 0602728 Karisik c3
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1302051 N84-S X 0602704 Q1 C1l
1302021 CANDIA X 0602654 Q2 Cc2
1307054 CANDIA X 0602720 Karigik Cc1
1307110 CANDIA X 060Z770-4 Q2 C2
1302097 CANDIA X 060Z770-5 Q2 Cc2
1302064 CANDIA X 0602630 Karisik C1
1302068 CANDIA X 0602630 Karisik C2
1302053 CANDIA X 0602720 Karigik Cc1
1302034 CARMEN X 0607686 Karisik C2
1302030 CARMEN X 0602682 Q2 C2
1307157 CARMEN X 0607686 Karisik C1l
130z127 CANDIA X 0602704 Karisik Cc2
1307149 CANDIA X 0602653 Q1 C1
1307067 CANDIA X 0602630 Q2 Cc2
1302076 N84-S X 0602671 Karisik Katilmadi
1302099 CANDIA X 060Z770-5 Q2 Cc2
1302016 N84-S X 060Z706-2 Karisik C3
1302105 CANDIA X 0602686 Karisik Cc2
1307084 CANDIA X 0602720 Karigik Cc1
1302019 CANDIA X 0602654 Q2 Cc2
1302075 N84-S X 0602671 Q1 C1l
1302065 CANDIA X 0602630 Karisik Cc1
1302032 CARMEN X 0602682 Q2 C2
1302094 CARMEN X 0602653 Q2 C2
1302029 CANDIA X 0602654 Q1 C1l
1302046 CARMEN X 0602686 Q2 C2
1302004 CANDIA X 060Z770-2 Q2 C2
1307039 CANDIA X 0602720 Karisik c1
1307139 CARMEN X 06027731 Karigik Katiimadi
1302031 CARMEN X 0602682 Q2 C2
1302056 N84-S X 0607169 Q1 C1
130z 087 N84-S X 0602720 Q1 C1l
1302012 CARMEN X 0602787 Karisik C1l
1302042 CARMEN X 0602686 Karisik Katiimadi
1302057 N84-S X 0602169 Q1 C1l
1302022 CANDIA X 0602654 Karisik C2
1307100 CANDIA X 060Z770-5 Q2 C2
1302052 N84-S X 0602704 Q1 C1l
1302048 N84-S X 0602630 Q1 C1
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1302050 N84-S X 0602704 Q1 c1
1302119 CARMEN X 0602682 Karisik C3
1302143 CARMEN X 0602653 Q2 C3
1302130 N84-S X 0602601 Q2 Katilmadi
1302017 N84-S X 0602577 Karisik C3
1302091 N84-S X 0602753 Q3 c1
1302009 CARMEN X 0602662 Q3 c1
130Z 092 N84-S X 0602630 Karigik C3
1302037 CANDIA X 0602686 Karigik c2
1302028 CANDIA X 0602654 Q3 c1
1302045 CARMEN X 0602686 Karisik (o7
1302043 CARMEN X 0602686 Q3 c2
1302108 CANDIA X 060Z770-4 Q3 c2
1302109 CANDIA X 060Z770-4 Q3 (o7
1302083 N84-S X 0602704 Karisik c1
1302036 CARMEN X 0602662 Q3 C3
1302040 CANDIA X 0602720 Q3 c1
1307122 CARMEN X 0602653 Karisik c1
1302001 N84-S X 0602654 Karisik (o7
1302018 CANDIA X 0602654 Q1 c1
1307131 N84-S X 0602601 Q1 c1
1307132 N84-S X 0602601 Q3 c1
1307135 CARMEN X 0602731 Q3 c1
1302007 CANDIA X 0602630 Q3 Cc2
1302077 CARMEN X 0602731 Karisik c2
1302069 CANDIA X 0602731 Q3 c1
1302035 CARMEN X 0602662 Karigik Katiimadi
1302120 CARMEN X 0602569 Karisik c2
1307114 CANDIA X 0602653 Karisik Cc1
1307128 CARMEN X 0602653 Karisik c1
1302138 N84-S X 0602662 Karisik c1
1302155 N84-S X 0602753 Q3 c1
1307104 CANDIA X 0602653 Q3 c2
1302023 N84-S X 0602577 Q3 c1
1302015 N84-S X 060Z706-2 Q3 c1
1307123 CANDIA X 0602654 Q3 Katilmadi
1307113 CARMEN X 0602653 Q3 c1
1302096 CANDIA X 060Z770-5 Karisik (o7
1307146 CARMEN X 0602653 Karisik C3
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1302125 CARMEN X 0602662 Q3 c1
1302136 N84-S X 0602662 Karisik c1
1302073 CANDIA X 0602578 Karisik c1
1302090 CANDIA X 0602686 Q3 c2
1302014 CARMEN X 0602686 Q3 c2
1302059 CANDIA X 060Z770-2 Karisik c1
1302058 CANDIA X 0602585 Q3 c1
1307116 CANDIA X 060Z770-4 Q3 c1
1302005 CANDIA X 060Z2770-3 Karisik c2
1302011 CARMEN X 0602662 Q2 c1
1307152 CANDIA X 0602653 Q3 c2
1307145 CARMEN X 0602653 Q1 c1
1307154 N84-S X 0602704 Karisik c2
1302062 N84-S X 0602753 Q3 c1
1307060 CANDIA X 0602720 Q3 C1
1302027 CANDIA X 0602654 Karisik c1
1307115 CANDIA X 060Z770-4 Q3 Cc1
1302107 CANDIA X 060Z2770-4 Q3 c2
1302102 CANDIA X 0602602 Karisik c1
1302088 CANDIA X 060Z2770-3 Karisik c2
1302134 N84-S X 0602601 Karisik c1
1307150 CANDIA X 0602653 Q3 c1
1302008 CANDIA X 0602728 Q3 c1
1302002 N84-S X 0602603 Q3 c2
1302010 CARMEN X 0602697 Q3 c2
1302038 CANDIA X 060Z770-3 Q3 c1
1302041 CARMEN X 0602686 Q3 c1
1302140 N84-S X 0602662 Karisik c1
1302003 CANDIA X 0602728 Q3 c2
1302063 CANDIA X 0602630 Q3 c1
1302013 N84-S X 0602685 Q3 c2
1302093 CARMEN X 060Z653 Q3 c2
1307112 CANDIA X 0602713 Karisik c2
1302074 CARMEN X 0607581 Q3 c1
1302156 N84-S X 0602753 Karisik c1

4.3.2. Genetik gesitlilik analizleri
Populasyonun genetik cesitlilik analizi DARwin6 (Dissimilarity Analysis and Representation

for Windows) programi ile gergeklestiriimistir. Dice katsayisi ve UnWeigted Neigbor Joining
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algoritmasi kullanilarak bireyler arsindaki ¢esitlilik analiz edilmistir. Yetersiz veri oraninin
yuksek olmasi nedeniyle (>%50) sekiz birey (130Z035, 1302042, 1302044, 1302076,
1307101, 1307123, 13027130 ve 130Z139) genetik analizden gikariimigtir (Tablo 13):
Unweighted neighbor-joining (NJ) dendrogram analizi ¢ ana alt kime ortaya c¢ikarmistir:
Kime1 (C1) 78 (%52,3), Kime2 (C2) 62 (%41,6) ve Kume3 (C3) 9 (%6) bireyden
olusmaktadir (Sekil 8). Mantel testine gére Dice katsayisi genetik uzaklk matrisi ile
dendrogramla gosterilen iligkiler arasinda gugcli bir korelasyon tespit edilmigtir (r = 0.89).
Donor ebeveyn kombinasyonlarindan olusan bireyler, donor ebeveyne dayali grup olusturma
egilimi olmaksizin ¢ ana kimeye dagiimistir (Tablo 15), bu da G¢ ana ebeveynin RIL'lerin
genetik farkhlasmasina bulyuk 6lgtde katkida bulundugunu géstermektedir.

YirGtilen bu calismada, tlrler igci cok ebeveynli (3 @ x 200 &) melezleme (600 adet)
kombinasyonundan tiretiimis ve F6-8 kademelerinde rekombinant kendi igcinde melezlenmis
(RIL) hatlar kullaniimigtir. TUrler arasi melezlemelerle gelistirilen populasyonlar kullanilarak
elde edilen QTL analizinin sonuglari genellikle Upland pamugunun islahi igin etkili olmadigi
icin (Fang vd., 2014) bu ¢alismada tarler i¢in populasyonlarin olusturulmasi tercih edilmistir.
Ornegin, elverisli aleller genellikle diger tiiriin genomundan gelir ve G. hirsutum genomuna
entegre edilmesi gerekir. Bu sireg, islah surecine birka¢ nesil suresi ekler. Dahasi, tirler
aras! popllasyonlarda saptanan polimorfik markdrler ¢ogunlukla G. hirsutum'da polimorfik
olmaa ve bu da Upland pamugunun seg¢iminde kullanilamayan markdrlerin tespit edilmesine
neden olur (Fang vd., 2014). Ote yandan, tir igi poptlasyonlar, populasyon iginde genellikle
disuk varyasyona sahiptir. Bu ¢alismada, poptllasyonda daha ylksek genetik vasyasyon
elde etmek amaciyla U¢ ebeveyn temelli RIL popllasyonu kullaniimigtir. Ancak, olusturulan
RIL populasyonunda, yalnizca %14'luk bir ortalama farklilikla diglk genetik cesitlilik ortaya
cikanlmigtir. Bu durum, turler i¢ci melezlemelerle turetilen populasyonlar igin yaygin ve
beklenen bir durumdur. Binlerce yillik seleksiyon ve sinirli genetik materyalin agiri kultave
edilmesi (yetistiriimesi) nedeniyle mevcut pamuk genotiplerindeki genetik darbogazin
olustugu rapor edilmistir (Noumkina vd., 2019; Chaundry vd., 2010; May OlI, 1999). Bu
durumun aksine, (Baytar vd., (2017) tarafindan yuratilen diger bir calismada ise iki
ebeveynli bir popllasyon yerine genetik paneller kullanildiginda, daha fazla genetik cesitlilik
(%38) gozlemlenmistir. Ancak, popllasyon modeline bakilmaksizin diger birgok ¢alismada
da Upland pamugu igin dislk ve orta seviyelerde genetik cesitlilik bildirilmistir (Tyagi vd.,
2014; Abdurahkmanaov vd., 2008; Lacepe vd., 2007; Fang vd., 2013; Fang vd., 2014; Hinze
vd, 2012). Bu nedenle, pamuktaki genetik darbogaz, lif kalitesi ézelliklerinin iyilestirilmesinin
onundeki ana engellerden birisidir. Ticari olarak yetigtirilen pamuk gesitlerindeki varyasyonu
artirmak kacinilmaz bir hale gelmistir. Bu nedenle, daha yuksek genetik gesitlilige sahip
genotiplerin tanimlanmasi ve islah programlarinda dondr olarak kullaniimasi gereklidir.

Molekuler genetik analizler, bireyler arasindaki mevcut cesitliligi ve populasyonun atalarinin
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gecmisini ortaya cikarir. Bu tur bilgiler, 6zellikle soy bilgisi eksik oldugunda, istenen
genotiplerin secimine rehberlik etmede 6zellikle yararhdir. YUratilen bu ¢alismada, Candia x
060Z770-4 ve Candia x 060Z602'den (%27-29) gelen hatlarin en ylksek duzeyde genetik
cesitlilige sahip olduklari belirlenmistir (Tablo 14). Ayrica, Candia x 060Z770-4'ten gelen
bireylerde en ylksek cir¢irlama verimliligine sahip oldugu goézlenmistir, bu durumda bu
hatlarin 1slah icin yararl potansiyele sahip oldugunu gdstermektedir. En az cesitlilik %95
benzerlikle 130013 ile 130Z010 arasinda belirlenmigtir. Donor ebeveyn kombinasyon
gruplari icinde genel olarak genetik varyasyon dislk diizeyde oldugu gézlenmistir. Candia
kombinasyonlari i¢in ortalama %14, Carmen ve N84-S kombinasyonlari igin ise ortalama
%13 benzerlik belirlenmistir. AMOVA analizi, RIL'lerdeki neredeyse tim varyasyonlarin
(%98) gruplar arasi ve (%2) (PhiPT = 0.019, p = 0.001) gruplar iginde bulundugunu ortaya
cikarmistir (Tablo 16).

Hem populasyon yapisi ve hem de genetik ¢esitlilik analizlerinin sonuglarinin tutarliliklarini
degerlendirmek icin karsilastinimistir (Sekil 9). Bu karsilastirmalar sonucunda, populasyonun
%31,8'inin her iki kimeleme ydnteminde de benzer sekilde gruplandigi gdsterilmistir (Tablo
13). Bu deger dislk olsa da, iki ydontemin genetik iligkileri belirlemek icin farkli yaklasimlar
kullandig1 gercedi g6z onune alindidinda beklenmedik bir durum degildir: dendrogram,
mesafeye dayali bir ydntem kullanilarak ¢izilirken, popullasyon yapisi Bayesian bir yaklagimla
belirlenmektedir.
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Sekil 8. RIL populasyonun ¢ ana gruba ayrildigini gesitlilik analizi sonucuda elde edilen

dendrogram. Kime 1(C1): kirmizi, Kime 2 (C2): yesil ve Kime 3 (C3): mavi halkalar ile

isaretlenmigtir.
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Tablo 14. Cesitlilik analizine gére RIL populasyonunda birbirine en iraksak belirlenen on

genotip cifti ve aralarindaki genetik farklilik degerleri

Gegr;fotitlp Ebeveynl Genotip 1 | Genotip 2 Ebeveyn2 Farkhhk degeri

154-13 CANDIA X 154 13 CANDIA X 0602602 0.29
0602630

144-13 CANDIA X 144 13 CANDIA X 0602602 0.29
060Z770-4

106-13 CANDIA X 106 13 CANDIA X 0602602 0.27
060Z770-4

108-13 CARMEN X 108 13 CANDIA X 0602602 0.27
0602662

128-13 N84-S X 0602577 128 13 CANDIA X 0602602 0.27

138-12 CARMEN X 138 12 N84-S X 0602704 0.25
0602686

167-13 CANDIA X 167 13 CANDIA X 0602602 0.25
060Z770-3

107-13 N84-S X 0602704 107 13 CANDIA X 0602602 0.25

144-11 CANDIA X 144 11 CANDIA X 0602602 0.25
060Z770-4

111-13 N84-S X 0602654 111 13 CANDIA X 0602602 0.25

Tablo 15 Herbir melez kombinasyon grubunun bireylerinin Darwin6 ile yapilan gesitlilik analizi

sonucuna gore belirlenen kimeler (C1, C2 ve C3) uzerine dagihmlari

#1%
Melez kombinasyon grubu C1 C2 C3 Toplam #
Candia 32 (48.5%) 33 (50.0%) 1 (1.5%) 66
Carmen 16 (40.0%) 19 (47.5%) 5 (12.5%) 40
N84-S 30 (69.8%) 10 (23.3%) 3 (7.0%) 43

Tablo 16 AMOVA analizi sonuglarina gére melez gruplar arasinda ve igindeki varyasyon

degerleri
Kare Kare
Serbestlik derecesi toplami ortalamasi Hesaplanan varyans %
Grup arasi 2 246.241 123.121 1.193 2.00
Gruplar igi 154 9533.899 61.908 61.908 98.00
Toplam 156 9780.140 - 63.102 100.00
PhiPT* 0.019 p =0.001
*PhiPT = AP/ (WP + AP) = AP/
TOT

AP = melez gruplari arasinda hesaplanan varyans, WP = gruplar

arasinda hesaplanan varyans
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Sekil 9. Yapi analizi ve c¢esitlilik analizi sonuglarinin birlestiriimesi ile elde edilen renkli
dendrogram. Fugya: “karisik (admixed)” bireyleri, kirmizi: Q1 bireyleri, yesil: Q2 bireyleri ve

mavi: Q3 bireyleri temsil etmektedir.

4.4. iligkilendirme analizleri ve baglanti dengesizligi

4.4.1. lligskilendirme haritalamasi Yontemi kullanilarak pamuk bireylerinin lif-kalite
karakterlerinin SSR markaoarleri ile iligkilendirme analizleri

Pamukta lif karakterleri ile iliskili SSR lokuslari Tassel 2.1 programi kullanilarak belirlenmistir.
Bu analizler icin; pamuk genotiplerinin tarla denemesi fenotip sonuglari, STRUCTURE 2.2.3
programindan elde edilen populasyon yapisi (Q matriksi) sonuglar (Tablo 17), gesitlerin

akrabalik iligkilerini gosteren K matriksi (TASSEL ile hesaplanmistir) ve polimorfik SSR
lokuslari kullaniimistir.

Tablo 17. STRUCTURE analizi ile hesaplanan Q matriks degerleri

Genotip Grupl Grup2 Grup3 Genotip Grupl Grup2 Grup3
1 0.019 0.85 0.132 91 0.871 0.102 0.027
2 0.02 0.914 0.067 92 0.332 0.463 0.206
3 0.031 0.942 0.027 93 0.093 0.814 0.093
4 0.121 0.726 0.153 94 0.174 0.772 0.055
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5 0.065 0.914 0.021 95 0.069 0.773 0.158
6 0.348 0.399 0.254 96 0.092 0.753 0.154
7 0.016 0.962 0.022 97 0.278 0.209 0.512
8 0.752 0.189 0.059 98 0.289 0.087 0.624
9 0.29 0.631 0.079 99 0.022 0.334 0.644
10 0.759 0.07 0.172 100 0.288 0.342 0.37
11 0.802 0.143 0.055 101 0.02 0.378 0.602
12 0.959 0.02 0.021 102 0.295 0.013 0.692
13 0.544 0.435 0.021 103 0.012 0.404 0.584
14 0.047 0.496 0.458 104 0.016 0.339 0.646
15 0.025 0.935 0.041 105 0.02 0.028 0.952
16 0.162 0.799 0.038 106 0.025 0.055 0.921
17 0.037 0.934 0.028 107 0.503 0.02 0.477
18 0.011 0.913 0.075 108 0.024 0.273 0.703
19 0.247 0.548 0.205 109 0.069 0.255 0.677
20 0.44 0.305 0.255 110 0.032 0.433 0.536
21 0.346 0.159 0.495 111 0.268 0.26 0.473
22 0.792 0.181 0.027 112 0.686 0.029 0.286
23 0.46 0.252 0.288 113 0.622 0.03 0.348
24 0.874 0.104 0.023 114 0.377 0.02 0.603
25 0.829 0.118 0.053 115 0.238 0.038 0.725
26 0.96 0.028 0.012 116 0.013 0.216 0.772
27 0.133 0.456 0.411 117 0.02 0.074 0.906
28 0.471 0.017 0.512 118 0.034 0.534 0.431
29 0.197 0.712 0.091 119 0.154 0.036 0.81
30 0.378 0.594 0.028 120 0.086 0.379 0.535
31 0.097 0.878 0.025 121 0.018 0.522 0.46
32 0.23 0.736 0.034 122 0.364 0.485 0.151
33 0.089 0.801 0.11 123 0.168 0.256 0.576
34 0.073 0.351 0.577 124 0.474 0.025 0.501
35 0.042 0.57 0.388 125 0.1 0.014 0.886
36 0.461 0.022 0.517 126 0.084 0.362 0.554
37 0.633 0.07 0.298 127 0.017 0.132 0.85
38 0.359 0.33 0.311 128 0.085 0.046 0.87
39 0.549 0.147 0.305 129 0.091 0.031 0.878
40 0.65 0.15 0.2 130 0.024 0.293 0.684
41 0.373 0.544 0.083 131 0.269 0.023 0.709
42 0.052 0.634 0.315 132 0.015 0.368 0.617
43 0.703 0.192 0.105 133 0.453 0.221 0.325
44 0.429 0.187 0.384 134 0.161 0.03 0.809
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45 0.162 0.811 0.026 135 0.471 0.022 0.508
46 0.391 0.319 0.289 136 0.02 0.152 0.828
47 0.052 0.48 0.468 137 0.037 0.063 0.9

48 0.967 0.016 0.018 138 0.03 0.261 0.709
49 0.278 0.661 0.061 139 0.184 0.355 0.462
50 0.264 0.294 0.442 140 0.018 0.037 0.945
51 0.076 0.814 0.11 141 0.016 0.1 0.884
52 0.121 0.76 0.119 142 0.091 0.399 0.51
53 0.431 0.071 0.498 143 0.056 0.063 0.881
54 0.196 0.326 0.478 144 0.028 0.088 0.885
55 0.477 0.156 0.367 145 0.054 0.447 0.499
56 0.171 0.575 0.254 146 0.049 0.815 0.136
57 0.1 0.818 0.082 147 0.119 0.157 0.724
58 0.465 0.444 0.09 148 0.671 0.021 0.308
59 0.558 0.319 0.123 149 0.131 0.379 0.49
60 0.903 0.068 0.029 150 0.036 0.292 0.672
61 0.176 0.713 0.111 151 0.073 0.086 0.841
62 0.143 0.638 0.219 152 0.348 0.032 0.62
63 0.413 0.529 0.058 153 0.047 0.431 0.523
64 0.02 0.915 0.065 154 0.115 0.074 0.811
65 0.49 0.372 0.138 155 0.078 0.203 0.719
66 0.035 0.613 0.352 156 0.464 0.202 0.334
67 0.293 0.155 0.552 157 0.022 0.449 0.529
68 0.194 0.627 0.180 158 0.593 0.079 0.328
69 0.873 0.026 0.101 159 0.322 0.039 0.639
70 0.512 0.033 0.456 160 0.084 0.297 0.619
71 0.021 0.831 0.148 161 0.466 0.034 0.5

72 0.082 0.882 0.037 162 0.02 0.146 0.833
73 0.912 0.046 0.042 163 0.016 0.077 0.907
74 0.04 0.883 0.077 164 0.205 0.034 0.761
75 0.012 0.971 0.017 165 0.011 0.053 0.936
76 0.083 0.526 0.391 166 0.021 0.277 0.702
77 0.48 0.448 0.072 167 0.02 0.046 0.935
78 0.019 0.851 0.13 168 0.054 0.027 0.919
79 0.032 0.854 0.114 169 0.305 0.105 0.59
80 0.113 0.18 0.708 170 0.035 0.199 0.766
81 0.101 0.838 0.061 171 0.176 0.15 0.674
82 0.9 0.067 0.033 172 0.038 0.25 0.712
83 0.869 0.058 0.073 173 0.032 0.191 0.776
84 0.423 0.219 0.358 174 0.03 0.022 0.948
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85 0.068 0.495 0.437 175 0.018 0.039 0.944
86 0.814 0.148 0.038 176 0.032 0.27 0.698
87 0.128 0.591 0.281 177 0.017 0.419 0.564
88 0.02 0.88 0.1 178 0.042 0.295 0.663
89 0.932 0.051 0.016 180 0.61 0.017 0.373
90 0.871 0.086 0.043 180 0.143 0.08 0.777

iliskilendirme analizlerinde kullanilan karakterlerin normal dagilim histogramlari Sekil 10 ve

11 de verilmisgtir.
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Sekil 10. 2012 yili randiman, lif uzunlugu lif mukavemeti lif inceligi karakterleri i¢in histogram

verima2013 FanAImandol

/P\

& 1
ronmmand0t
verimzo1a b

[ e Mineslig?n s
NhssUNIUgURO 1S

i_
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iki yillik fenotip verinin hesaplamalari JMP® (Version 14. SAS Institute Inc., Cary, NC, 1989-
2019) ile yapilmistir. iliskilendirme analizlerinde, BLUP (Best Linear Unbiased Predictions)
(Wen vd., 2014) degerleri kullanilmistir (Tablo 18). Histogramlardan da goruldugu uzere lif
karakterleri icin Olcllen fenotip veriler normal dagihm gdstermektedir. Bu dagilim sekli, elde

edilen fenotipik verilerin iligkilendirme analizleri igin uygun oldugunu gdstermektedir.

Tablo 18. iliskilendirme analizinde kullanilan fenotip dlgtimlerinin BLUP degerleri

Genotip Randiman Lif uzunlugu Lif mukavameti Lif inceligi
3 40.228166 29.695498 33.458509 4.6902385
4 43.551917 29.384561 31.95964 4.710651
5 41.216405 30.381623 34.904725 4.7831169
6 40.859107 29.497744 33.778735 5.0131751
7 43.199101 29.94987 33.694825 4.6385444
8 40.863194 30.573349 33.581238 4.6094278
9 40.203864 29.706441 33.378534 4.7290544
10 41.185198 30.10842 32.958266 45447711
11 40.579395 29.9829 32.580618 46717774
12 40.950057 29.288799 32.664313 4.6881056
13 41.58671 30.688335 34.721375 4.8131688
14 40.366524 29.672751 33.594192 45911
15 42.351619 29.593851 34.105729 4.8231052
16 41.674695 29.972831 34.1429 4.6933989
17 41.794201 30.192374 33.877599 4.6988119
18 41.075005 29.883007 34.436277 4.6592059
19 40.977253 29.828152 35.441133 4.8523123
20 41.558979 30.032881 33.319459 4.5414054
21 41.157829 30.098865 33.069215 45214795
22 40.786683 30.045653 33.590557 4.6534888
23 40.353838 30.366857 32.875764 4.6043602
24 41.841823 30.147821 33.903362 4.7157574
25 40.597539 30.160352 34.277174 4.6469513
26 41.446632 29.391921 32.268233 4.5512707
27 40.797995 29.187974 33.391576 4.6661531
28 40.116745 29.795074 34.001727 4.6079981
29 40.883971 30.115536 34.709694 4.4764005
30 40.523164 30.262125 34.127791 4.397392
31 40.203211 29.975778 33.799024 4.4480865
32 39.992958 30.250149 32.429659 4.7631959
33 41.317334 29.606943 33.337132 4.4796374
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34 40.794421 30.169106 33.61141 4.5762758
35 40.996373 30.482063 33.126838 4.5194399
36 41.129605 30.405196 32.889691 4.4730211
37 41.44828 30.563104 32.932585 4.4194353
38 40.542858 30.79839 35.348335 4.6329661
39 40.750602 30.375811 35.765351 4.6126153
40 40.489403 30.501033 33.795116 4.457250
41 40.390966 29.673767 33.582429 4.5045274
43 40.577308 29.829513 33.670255 4.7459583
44 40.678647 30.037736 32.996743 4.6230582
45 41.03989 29.816176 33.598936 4.5001081
46 40.495894 29.699791 32.964048 4.2407219
47 41.708022 30.205291 32.860678 4.6858685
48 42.104764 29.913271 33.157749 4.6269287
49 40.425209 29.787477 34.290545 4.1215124
50 42.181355 29.548903 33.525962 4.8930709
51 43.42511 29.326963 32.45561 4.8620024
52 41.81055 29.92455 33.797051 4.5493272
53 39.678049 29.289933 33.773846 4.7501297
54 41.574731 29.868083 32.964678 4.6119288
55 42.092333 29.591531 34.456849 4.8709828
56 40.077931 30.40462 34.545049 4.5010859
57 40.061398 30.184511 32.252700 4.5834195
58 41.034631 30.267468 32.631702 44316771
59 42.114468 30.174134 32.547818 4.4464235
60 41.313665 30.207779 33.844203 4.634632
62 42.150744 30.092869 33.123678 4.5879448
63 42.521482 29.664020 33.363129 4.6893033
64 41.884676 29.410709 33.729362 4.6222744
65 40.346014 30.431377 33.348511 4.4690785
66 39.073918 30.014227 32.877269 4.6415357
67 41.541307 30.204064 34.57331 4.898319
68 40.576216 29.736806 34.894626 4.4868493
69 42.621874 29.746257 33.845316 4.6669359
70 39.635424 29.868068 35.72180 47118127
71 40.260967 29.668346 32.400572 4.587096
72 40.720388 30.260709 33.78172 47778628
73 41.472517 30.304933 33.344726 4.3753539
74 40.591703 30.816066 34.750653 4.7437292
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75 42.124107 29.852327 34.437983 4.5059233
76 41.523999 30.534566 33.922314 4.7372777
77 40.686985 30.490464 34.507725 4.3235521
81 40.244605 30.114656 33.720438 4.681194
82 42.059052 29.387141 33.566544 4.6361365
83 40.374901 30.868465 35.142517 4.2881274
84 40.776975 30.716952 34.147073 4.503765
85 40.905717 30.285368 33.986531 4.4736225
86 41.888886 29.294027 33.684748 4.5407009
87 40.218505 29.689584 34.240452 4.7599992
88 42.315143 29.731217 33.93737 4.5432226
89 41.337781 29.784721 33.126837 4.624822
90 41.597212 29.925213 33.281567 4.544527
91 41.537378 30.122549 32.869051 4.7927026
92 39.61782 30.066538 32.975235 4.4820812
93 39.492449 30.3693 34.848321 4.5911831
94 41.772556 30.649799 32.40789 4.6737857
97 40.890855 29.352085 33.117833 4.4590442
98 41.537159 30.046542 33.783481 4.7195807
99 41.046366 30.242667 34.099292 4.7246753
100 41.038223 29.966505 33.048041 4.4613817
101 41.162525 29.991754 32.910291 4.4229243
102 40.727505 30.528181 33.082656 4.306617
103 41.549679 30.173992 33.923991 4.7039487
104 40.032019 30.91896 35.655503 4.6011396
105 41.722233 29.274122 31.535523 4.4902253
106 43.674589 29.338557 32.686789 4.7452075
107 40.852282 30.121393 33.031602 4.5699473
108 40.344953 29.770902 33.325861 4.5712193
109 41.803608 30.591164 34.010272 4.8458454
110 40.784689 30.435809 35.850005 4.8054872
111 41.59394 29.910976 33.184734 4.5190373
112 40.437453 29.675167 34.733949 4.6609875
113 41.555677 30.273403 33.486288 4.680887
114 40.176889 31.090251 33.054267 4.3554242
115 40.551365 30.190467 34.11093 4.4689461
117 40.871978 29.6071 33.231888 4.7549655
118 40.708541 30.575489 33.485506 46932311
119 40.618544 29.727548 33.005012 4.5799263
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120 40.876873 30.01301 34.191356 4.6437425
121 40.068546 30.773385 34.71524 4.590058
122 41.806 29.963806 33.831477 4.4608236
123 41.042188 29.978192 33.609734 4.7823439
124 40.81209 30.357908 33.8984 4.4098457
125 41.33418 29.932841 33.653118 4.5862388
127 41.8028 30.711356 35.129013 4.6152826
128 42.14554 29.705139 33.99509 47173762
129 40.387993 30.129658 33.430566 4.6113775
130 41.46573 29.925278 33.842322 4.7701123
131 40.338361 29.58435 33.621663 4.5827859
132 42.699645 29.737468 33.81309 4.6514288
133 40.437989 30.728464 34.610279 4.2830049
134 41.8259 30.229399 33.446885 4.5700441
135 41.50329 30.220277 34.742925 4.4368381
139 39.684325 30.531047 33.675292 4.7007625
140 40.631602 30.434134 34.662341 4.5249455
141 40.957377 30.361212 33.546176 4.5693643
142 40.842142 30.166342 33.051036 4.5565667
143 39.843701 30.352045 33.736723 4.5822279
144 41.515348 29.942721 33.836656 4.524777
145 41.996793 30.066607 34.418076 4.6328193
146 40.754322 30.177828 34.957297 4.6048185
147 40.646852 30.332872 33.8083 4.6715957
148 39.681319 31.195828 33.497301 4.5543578
149 40.785301 30.831826 33.212557 4.5328063
151 41.715974 30.125595 34.972737 4.9977076
152 42.528983 29.88574 33.330725 4.8521202
153 41.252033 29.712563 35.144764 4.5945944
154 42.845771 29.966266 33.024348 4.5866513
155 42.945119 29.344518 33.061699 4.629998
156 41.92573 30.420361 33.311301 4.6216733
157 42.40268 29.876487 33.892945 4.7016051
158 40.610866 30.464969 33.694825 4.4367943
159 40.700864 30.38774 34.199649 4.6103373
164 42.21893 29.94906 33.112649 4.652204
165 42.666304 30.298085 33.051005 4.8257269
166 40.095744 29.856033 34.909422 4.7829898
167 42.099177 30.168017 33.894022 4.833707
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168 41.412049 29.956255 33.548849 4.6360536
169 39.743829 30.70402 34.059094 4.7125465
173 40.638957 30.478229 33.368851 4.8524645
174 40.85221 29.775332 34.070191 4.6385444
175 41.712008 29.921396 34.213084 5.0947752
176 40.925939 30.126536 33.465434 4.6783962
177 41.706449 29.957712 33.909856 4.8184336
178 40.722393 29.809374 33.972676 4.6493629
180 40.671137 30.112479 33.398513 4.6003777

Test edilen yedi model arasinda en ylksek anlamli p degeri (111) oranini Q ve PC tarafindan
dizeltiimis GLM uretmistir (Tablo 19).

Tablo 19. iligkilendirme analizlerinde kullanilacak en uygun modeli belirlemek igin test edilen

yedi modelin Pi0 ve Pi1 dederleri. En yuksek pi1 dederi en uygun modeli isaret etmektedir.

Model 10 degeri m1* degeri
GLM Q 0.88 0.12
GLM PC 0.80 0.20
GLMQ +PC 0.68 0.32
MLM K 0.90 0.10
MLM K + Q 0.86 0.14
MLM K + PC 0.82 0.18
MLM K+ Q + PC 0.77 0.23
*m=1-m0

Bu nedenle, QTL'leri p<0.005-0.1 anlamhlik diizeyinde tespit etmek igcin GLM (Q+PC)
yontemi uygulanmistir. Sonug¢ olarak, iliskilendirme analizleri sonucunda, bes karakterle
(kOtlG pamuk verimi, tiftik yizdesi (randiman), lif uzunlugu, lif mukavemeti ve lif inceligi)
onemli dlgude iligkili 13 SSR lokusu belirlenmistir (Tablo 20). Elde edilen bu bilgi ile, ilgili
karakterlerden sorumlu genom bdlgeleri (QTL, kantitatif karakter lokuslarini) gdsterilmistir.
Bireysel SSR lokuslarinin PVE degerleri, 0.07-0.12 arasinda degisikli géstermistir ve bu
degerlerin nispeten dusuk oldugu goézlenmistir. Bu durum, fenotip Gzerinde kugik etkileri
olan ve cevresel faktoérlere oldukga duyarli olan ¢oklu genlerin kontroll altindaki nicel
Ozelliklerin karmagik dogasi nedeniyle beklenilen bir durumdur (Mackay, 2009). BNL2495-
215 lokusu, kutli pamuk verimi ile dnemli dl¢lde iligkili olan tek SSR lokusudur (p = 1.8 x
10%). Bu QTL lokusu kitli verimi Gzerine olumlu bir etkiye sahip olup kutli verimini yaklasik
51 kg/ha oraninda arttirdigi belirlenmistir (Tablo 20). Bes SSR markér alleli ile belirlenen
QTL bolgeleri, %8-11 arasinda degisen PVE degerleri ile randiman ile iligkilendirilmigtir.
BNL1495-236 lokusu istatistiksel olarak en anlaml lokus olarak tespit edilmistir (p = 6,3 x
10°) ve en yuksek fenotipik varyansla pozitif allelik etkiye sahip oldugu bulunmustur. DPL322
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markoranun iki alleli, DPL322-227 ve DPL322-218, sirasiyla randiman Uzerinde pozitif ve
negatif etkilere sahip oldugu belirlenmisytir. Bu markér icin yapilacak seleksiyonlarda
randiman karakterininh iyilestiriimesi icin negatif etkilere sahip olan allelin de dikkate
alinmasi (yani karsl secilmesi) gerektigini gdstermektedir (Tablo 20). U¢ SSR markori
tarafindan belirlenen QTL lokuslari, lif uzunlugu ile anlamli sekilde iligkili bulunmustur. Bu
markorlerden BNL3545-181, diger lokuslardan daha yiiksek anlamlilik (p = 3.3 x 10°) ve
PVE degeri (%12) ile lif uzunlugu ile iligkilendirilmistir. BNL3545'in allelik lokuslari, Iif
uzunlugu Uzerinde zit ek etkilere sahiptir: BNL3545-181, artan uzunluk ile iliskilendirilirken,
BNL3545-170, azalan uzunluk ile iligkilendirilmistir (Tablo 20). iki QTL lokusuda, karakter
Uzerinde olumlu etkilerle birlikte lif mukavemeti ile de 6nemli Olclide iligkilendirilmistir.
BNL1495-242 ve BNL3545-120’nin PVE degerleri sirasiyla %8 ve %7 olarak belirlenmistir
(Tablo 20). Lif inceligi, iki allelik markér lokusuyla iliskilendirilmistir: JESPR274-144 ve
JESPR274-120. Her iki allel de goreceli olarak yiksek dneme sahiptir ve JESPR274-144 bu
calismada en o6nemli markor lokusu olarak bulunmustur (3.15 x 10%). Her iki allel de
ortalama miktarlarda fenotipik varyasyondan sorumlu bulunmustur (%9). JESPR274-144,
incelik igin artan bir degerle iliskilendirilirken, JESPR274-120 nin ise tam tersi bir etkiye sahip
oldugu goérdimustir. Bu karakter igin, pamuk endustrisinde daha disik mic degerleri arzu
edildiginden, lif inceliginin iyilestirimesinde olumsuz etkiye sahip markér lokuslari dikkate
alinmahdir (Tablo 20).

Tablo 20. incelenen karakterler ile iligkili bulunan SSR lokuslari (p< 0.005).

Karakter Lokus PVE* p — value g — value Markor
) < 0.005 <01 etkisi*
Kutli verim
(kg ha) BNL2495;15 0.09 1.80E-04 0.02 50.69
Randiman (%) BNL1495236 0.11 6.30E-05 0.01 0.31
DOWO050205 0.10 1.31E-04 0.01 -0.36
JESPR274161 0.09 5.52E-04 0.03 -0.27
DPL322218 0.08 8.58E-04 0.04 -0.40
DPL322227 0.09 2.60E-03 0.10 0.30
Lif uzunlugu (mm) BNL35451z:1 0.12 3.29E-05 0.01 0.16
BNL3545170 0.07 1.10E-03 0.08 -0.13
BNL1495231 0.07 1.40E-03 0.08 -0.11
Lif mukavemeti
(kg teks-) BNL149524> 0.08 6.46E-04 0.09 0.39
BNL3545120 0.07 1.20E-03 0.09 0.24
Lif inceligi (mic) JESPR274144 0.10 3.15E-05 0.01 0.08
JESPR274120 0.09 1.56E-04 0.01 -0.07
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*PVE bireysel markérlerin karakter Gzerindeki fenotip etkisi.

**Markor etkisi ilgili markor lokusunun allel varliginda fenotip tGzerinde birim etkisi.

4.4.2. Baglanti dengesizligi (Linkage disequilibrium, LD) analizleri

Baglanti dengesizligi (LD), genom icindeki iki lokus arasinda istatistiksel olarak rastgele
olmayan bir iligkiyi ifade eder. Genom c¢apinda LD, iligkilendirme analizlerinin kalitesini
gugclendirir. LD seviyesi bilgisi basarili bir iliskilendirme analizi icin kullaniglidir ve genetik
bilesenlerin (rekombinasyon, genetik go¢, dogal seleksiyon vb.) evrimsel ge¢cmis boyunca
populasyondaki etkilerini ortaya ¢ikarir. Bu galismada SSR lokuslarinin yaklagik%8.4- 3.1,
p<0.05 ve p<0.01 glvenirlilik derscesinde sirasiyla ortalama r2 = 0.13 ve r? = 0.18 ile anlamli
LD igindedir. SSR lokuslarinin yaklasik% 6.4-2.5'i, ortalama sirasiyla, r> = 0.16 ve r> = 0.30
ile r2 2 0.05 ve r? 2 0.1 anlamlilik seviyesinde 6nemli bir baglantida kalmistir. Bu galismada
LD degerleri genel olarak disutk oldugu saptanmistir. LD seviyesinin disik dizeyde
gergeklesmesi ise genel olarak bilinen bir bulgudur. Bu durum pamuk genomu igin, pamuk
allopoliploid olmasindan dolayl yiksek rekombinasyon oranindan kaynaklanmaktadir
(Abdurakhmonov vd., 2008).

Lokuslar arasinda onemli derecede disik dizeyde LD oldugunda, ayni kromozomda
muhtemelen fiziksel olarak bitisik yada ¢ok yakin olmalari nedeniyle aralarinda daha az
rekombinasyon orani beklenir. Bununla birlikte, anlamh LD (p < 0.05)'de baglantisiz
lokuslarin %6.6'sin1, r¥nin baglantili lokuslarin ortalama LD'sinden (0.30) daha yiiksek olan
ortalama 0.35 ile tespit edilmigtir. Belirli 6zelliklerin surekli olarak seleksiyonu ve dolayisiyla
pamuk slahinda nesiller boyunca dolayli seleksiyom iglemleri, populasyonlarin
olusturuimasinda genel olarak ortak ebeveynlerin kullanimi ve zaten varolan genetik
darbogaz, baglantisiz genomik bdlgeler arasindaki énemli LD'nin nedenleri olabilir. Ayrica,
protein komplekslerinin alt birimleri farkli genler tarafindan kodlanabilir ve hicrede iglevsel
olabilmek icin nesiller boyunca birlikte kahtiimahdir. Dahasi, farkh lokuslarin ayni
mekanizmaya katkida bulundugu cok asamali yollar, genomdaki baglantisiz lokuslar

arasinda dogrudan LD uretirler (Miglani, 2002).

LD bozunmasi, iliskilendirme analizleri igin yapilmasi gereken yararli bir parametredir. LD'nin
acikca bozuldugu mesafe, LD ile SSR lokusunun ne kadar korundugu hakkinda bilgi verir.
LD bozunmasi ayrica, arastirmalarda kullanilan QTL saptama ydnteminin marker
yogunlugunu ve uygunlugunu teorik olarak c¢ikarmak igin de uygulanir. YurGtilen bu
calismada, LD bozulmasi, p<0.05 ve r? > 0.03 anlamlilik diizeyinde genetik mesafeye gore
cgizilmistir. r> = 0.1'de 60 cM civarinda bozulmustur (Sekil 12). Tetraploid pamuk genomu
5200 cM'dir (Paterson ve Smith, 1999) ve bu caligmada olusturulan LD bozunmasina bagl
olarak, populasyonda iliskilendirme haritalamasi icin 90-100 markoér yeterli oldugu
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belirlenmigtir. Bu sonugclarla tutarl olarak, yiratilen bu ¢alismada anlamli QTL bulmak igin
toplam olarak 105 markdér kullaniimistir.

LD

200

Genetic distance ¢M

Sekil 12. LD nin bozunma grafidi (p<0.05 ve r2 > 0.03).

4.5. Literaturde QTL Karsilagtirmalan

Popllasyon modeli, deneysel ortamlar, anlamlilik dizeyleri igin esik degeri, p degeri
dizeltme ydntemleri ve ortak markérlerin bulunmamasi gibi faktorler nedeniyle farkh
calismalarda QTL sayisini ve etkisini karsilastirmak kolay degildir (Fang vd., 2013). Bu
faktérler, QTL galigmalarinin sonuglarini  etkileyebilmektedir. Ornegin, yuritilen bu
¢alismada, tim karakterler icin p < 0,05'te 100 anlamli QTL elde edilmigtir. Ancak, FDR igin
kontrol edildikten sonra bu sayi, p < 0.001'de 13 QTL'e dusmustur. Yiksek sayida markor-
karakter iligkisi molekuler islahta kullanim icin ¢ok etkili ve pratiktir degdildir. Ydnetilebilir
sayida markor, her karakter i¢in glvenilir ve gucli QTL'ler kadar 6nemlidir.

Farkh QTL c¢alismalarinda kisith sayida ortak markér kullanildigindan, elde edilen sonuglari
karsilastirmak zordur. Yurutilen bu calismada elde edilen sonuglar referans bir genetik
harita (Fang ve Yu, 2012) ile karsilastinimistir. Bu ¢alismada kullanilan benzer markoérlerle
degisik lif Ozellikleri icin yaklasik 10 cM'den daha az yakin mesafede 6nemli QTL'ler
bulunmustur (Tablo 21 ve 22). Bu tip QTL sonuglarinin derlenmesi ydnelik bilgiler, i1slahgilar
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tarafindan eszamanl olarak gelistiriimesi istenen ¢ok sayida pamuk karakteri igin igin

faydalidir

Tablo 21. QTL lokuslarinin literatur ile kiyaslanmasi

Markor Kromozom ve pozisyon*

Bu ¢alismada iligkilendirilen
Karakterler

Diger calismalarda
iliskilendirilen

karakterler

BNL2495 chr26, 73.26 cM

SCY

SCY, Yuvd., 2013

FU, Liang vd., 2013

FS, Wang vd.,2015

MIC, Zhang et al., 2012

BNL1495 chrl3, 53.37 cM

LP, FL, FS

2.5SL, Lang vd., 2013

FL, Abdullaev et al., 2017

FE, Park vd., 2005;
Frelichowski vd., 2006

FL, FS, Frelichowski vd.,2006

LP, Wu vd., 2009; Ma vd.,
2019

JESPR274 chr09, 26.91 cM

LP, FF

FM, Qin vd., 2015

LI, Wang vd., 2007

1st PBR, TBN, PH, Baytar
vd., 2018b

LY, SCY, YI, STI, WUE, HM,

GMP, Baytar vd.,2018a

DPL322 chrl5, 51.39 cM

LP

LP, LY, Baytar vd., 2018a

BNL3545 chr02, 119 cM

chrl4, 7.55 cM

FL, FS

SCW, Liu vd., 2018

1st PBR: 1. Pozisyon koza tutma, 2.5 SL: 2.5 Span length, FF: lif inceligi, FM: lif olgunlugu, FS: lif
mukavemeti, FU: lif yeknesaklig, GMP: geometrik verim ortalamasi, HM: harmonik ortalama, InL:
internod uzunlugu, LI: lif indeksi, LP: randiman, LY: lif verimi, MIC: mikroneir, PH: bitki boyu,
SCW:kiitlii pamuk agirhgi, SCY: kiitlii pamuk verimi, SFC: kisa lif igerigi, SI: tohum indeksi, STI: stress
tolerans indeksi, TBN: Toplam koza sayisi, WUE: sulama suyu kullanim etkinligi, YI: verim indeksi

Tablo 22. iliskilendirme analizlerinde anlamli bulunan QTL lokuslarina bagdli markérlerin ve

ilgili QTL’lerin belirlenmesi
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Kromozom ve Komsu Komsu markoérlerle Kromozom ve
Markor pozisyon* markdrler iligkili karakterler pozisyon*
BNL2495 chr26, 73.26 cM DPLO70 FU, Liang vd., 2013 chr26, 73.83 cM
2.5 SL, FS, Liang
BNL1495 | chrl3, 53.37 cM DPL687 vd., 2013 chrl3, 56.65 cM
GH678 FS, Yuvd., 2013 chrl3, 59.18 cM
DPL783 LP, Zhang vd., 2016 chr09, 26.02 cM
JESPR274 chr09, 26.91 cM
MUSB958 LP, InL, Yu vd., 2014 chr09, 31.75 cM
SCW, Zhang vd.,
DPL322 | chrl5, 51.39 cM DPLOO3 2016 chr15, 50.29 cM
FF, SFC, Yuvd,,
MUSB1267 2014 chrlb, 52.94 cM
FF, SFC, Yu vd.,
TMB931 2014 chrl5, 53.16 cM
SCW, SI, Zhang vd.,
BNL2496 2016 chr15, 54.49 cM
FU, Wang vd., 2017
BNL3545 chr02, 119 cM BNL1434 FE, Wang vd., 2016 chr02, 96.43 cM
BNL3972 FE, Wang vd., 2016 chr02, 106.52 cM
S|, MIC, Shang vd.,
chr1d, 7.55 cM TMBO71 2016 chrl4, 6.29 cM
SI, MIC, 2.5 SL,
TMB1931 Shang vd., 2016 chrl4, 14.49 cM
FL, MIC, Huang vd.,
€2-00118 2018 chrl4, 16.40 cM

1st PBR: 1. Pozisyon koza tutma, 2.5 SL: 2.5 Span uzunlugu, FF: lif inceligi, FM: lif olgunlugu, FS: lif
mukavemeti, FU: lif yeknesakligi, GMP: geometrik verim ortalamasi, HM: harmonik ortalama, InL:
internod uzunlugu, LI: lif indeksi, LP: randiman, LY: lif verimi, MIC: mikroneir, PH: bitki boyu,
SCW:kiitlii pamuk agirhigi, SCY: kiitlii pamuk verimi, SFC: kisa lif icerigi, SI: tohum indeksi, STI: stress
tolerans indeksi, TBN: Toplam koza sayisi, WUE: sulama suyu kullanim etkinligi, YI: verim indeksi

Yuratalen bu ¢alismada katli pamuk verimi ile iligkili bulunan BNL2495 markéra (kromozom
26 Uzerinde 73.26 cM) Yu ve ark. (2013) tarafindan da kutli pamuk verimi igin iligkili
bulunmustur. Bu durumda, bu markdrin, elyaf verimi igin guvenilir bir QTL oldugunu
gb6stermektedir. ilging bir sekilde, bu QTL bélgesi, lif mukavemeti (Wang vd., 2015) ve incelik
(Zhang vd., 2012) giib diger lif karakterleri ile de iligkili bulunmustur. Liang vd., (2013) hem
BNL2495'te hem de yakindaki DPLO70 markora ile (0.57 cM uzakta) lif yeknesakhgi igin bir
QTL belirlemistir (Tablo 21, 22).

Yurutilen bu ¢alismada randiman, lif uzunlugu ve mukavemeti ile baglantil olan BNL1495
markorl, benzer sekilde, lif verimi ve yizdesi (Wu vd., 2009; Ma vd., 2019), lif uzunlugu ve
mukavemeti (Frelichowski vd., 2006; Liang vd., 2013; Abdullaev vd., 2017) ve ayrica lif
uzunlugu (Park vd., 2005; Frelichowski vd., 2006) ile baglantil bulunmustur. Bu nedenle, bu

genomik bolge, lif kalitesi icin ortak, kararli (stabil) bir QTL kimesine ev sahipligi
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yapmaktadir. Bu tip QTL lokuslarinin yogunlagtigi bolgeler QTL sicak noktalari olarakta
bilinmektedir. BNL1495 markéri, kromozom 13 (53.7 cM) Uzerinde haritalanmistir ve 5.8 cM
araliginda Ilif dayaniklihgi ve uzunlugu icin bir bagska QTL bulunmaktadir: Yine ayni bolge
icerisinde, lif dayanikhligi ve uzunlugu ile iligkili (DPL0O687 (55.6 cM), Liang vd., 2013) ve lif
dayanikhhig ile iligkili (GH678 (59.2 cM), Yu vd., 2013) QTL’ler bulunmustur (Tablo 21, 22).
Kromozom 9 (zerinde lokalize olan JESPR274 markoért, bu calismada, randiman ve lif
inceligi ile iligkilendirilmistir. Baytar vd., (2018a) tarafindan yuratulen daha onceki bir
calismada ise, JESPR274 markdru bitki yapisal 6zellikleri yanisira lif ve kitli pamuk verimi
ile iligkili olarak tanimlamistir. Ayni markér, baska arastiricilar tarafindan da randiman (Wang
vd., 2007) ve elyaf olgunlugu (Qin vd., 2015) karakterleriyle de ile baglantil bulunmustur. iki
bitisik markor, DPL783 (Zhang vd., 2016) ve MUSB958 (Yu vd., 2014) ile birlikte, JESPR274
markoérininde yer aldigi QTL bdlgesi 5,7 cM araliginda randiman igin bilgilendirici bir QTL
olarak bulunmustur (Tablo 21, 22). YurGtilen bu c¢alismada, randiman ile iligkilendirilen
DPL322 markéri, Baytar vd., (2018a) tarafindan yuritilen diger bir calismada randiman ve
lif verimi ile iligkilendirilmis ve ayrica lif 6zelliklerinin iyilestirilmesi igin yararli bir markdr olarak
Onerilmistir (Saeed ve Elgi, 2017). DPL322 markéri, 3.1 cM icinde kimelenmis marker-lif
karakter iligkilerinin bulundugu kromozom 15 (51.4 cM) (zerinde lokalize olmustur. Diger
calismalarda; DPL003, pamuk tohum agirligi ile (Zhang vd., 2016), MUSB1267 ve TMB2931,
markorleri lif inceligi ve kisa lif icerigi ile iliskili bulunmustur (Yu vd., 2014). ilaveten,
BNL2496 markortu, pamuk tohum agirhdi, tohum indeksi (Zhang vd., 2016) ve Iif
yeknesakligi (Wang vd., 2017) ile iligkilendirilmistir (Tablo 21, 22).

Yuratalen bu galismada, lif uzunlugu ve mukavemeti icin tanimlanan BNL3545 (kromozom
2'de 119 cM) markérl, ayni zamanda, tohum pamuk agirhigi ile de baglantili bulunmustur
(Liu vd., 2018). Ayrica, bu bdlgede lif kalitesi igin belirlenen bir QTL, lif uzamasiyla iliskili olan
BNL3972 (106.5 cM'de) ve BNL1434 (96.4 cM'de) ile nispeten yakin bir gsekilde
haritalanmigtir (Wang vd., 2016). Bu, kromozom 2 bdlgesinin yetersiz doygunlugundan
dolayl BNL3545 ve onun komsu markdrleri arasindaki lif dzellikleri ile ilgili araliklar 10 cM'den
fazladir. Ancak, bu mesafe bu calisma ile belirlenen anlamli LD seviyesi arali§i icinde yer
almaktadir. Ayrica, BNL3545 markoérl, kromozom 2'ye homeolog olan kromozom 14 (7.6
cM) uzerinde de haritalanmigtir. Bu markoér, lif uzunlugu ve inceligi ile baglantili bulunan C2-
00118 (16.4 cM) (Huang vd., 2018) markérine yakin bulunmustur. Ayrica, lif inceligi ile iligkili
bulunan TMB1931 (11.49 cM) markérine de yakin bdlgede haritalanmistir. Ayrica, BNL3545
markdrd, lif inceligi ve randiman ile baglantili olan TMB0071'e (6,3 cM) yakindir (Shang vd.,
2016). Batun bu QTL lokuslari, lif kalite 6zellikleri igin 9 cM araliginda haritalanmis ve stabil
ve guvenilir bir QTL’i isaret etmektedir (Tablo 21, 22). Ortak ve stabil QTL'lerin belirlenmesi,

Islahta markor destekli seleksiyon islemleri igin dnemlidir. Bu agidan bakildiginda, bu
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calismada, ilgili lif karakterleri igin gercek markoérleri belileme ve dogrulama calismalari
basarili dizayn edilmis ve uygulanmistir.

4.6. QTL’lerin dogrulanmasi

Calismada kullanilan RIL populasyonu, her bir 6zellik igin iligkili bulundugu SSR markor
allellerinin farkl kombinasyonlarini iceren alt gruplara bélunmasgstir. Bu alt kimelerin karakter
ortalamalari, QTL allellerinin, molekdiler islahi ¢alismalari igin uygulanacak pozitif ve hem de
negatif seleksiyon iglemlerinde etkili bir sekilde kullaniimasi ydénidnde fikir edinmek igin
karsilastiriimistir. Kitli pamuk verimi icin, paneli olusturan genotipler SSR lokusu BNL2495-
215'in varligina veya yokluguna gore iki gruba ayriimigtir. ANOVA analizi ile, bu alleli tagiyan
bireylerin kitli pamuk verimlerinin diger bireylere gére daha yuksek miktarda oldugu
gOsterilmistir (p = 0.021) (Tablo 23A). Randiman igin, bireyler 6nce pozitif allellerin varligina
gore Ug gruba ayrilmistir (BNL1495-236 ve DPL322-227): sirasiyla, bir ve iki pozitif alleli olan
1. ve 2. gruplar ve pozitif allel icermeyen tglnci grup (0) olarak tanimlanmistir. ANOVA
analiz ile, pozitif allel sayisi arttikca randiman anlamh bir artis oldugunu gdsterilmistir (p =
0.000) (Tablo 23B). ikinci olarak, bireyler negatif allellerin yokluguna gére dért gruba
ayrilmistir (negatif alleler: DOWO050205, JESPR274161 ve DPL322218): grup 1 ve 2,
siraslyla, bir ve iki negatif allelden yoksun bireyler grubunu olustururken; grup 3, U¢ negatif
allelin hepsinden yoksun olan grubu olusturmaktadir. Sonug¢ olarak, negatif allel sayisi
arttikga (p = 0.0001) (Tablo 23C) randimanda istatistiksel olarak anlamli bir azalma olmustur.
Bu durumda, herhangi bir negatif allel Gzerinden seleksiyonun yapilmasi randiman Uzerinde
olumlu bir etkiye sahip olacaktir ve tim olumsuz alellerin ortadan kaldiriimasi ile de daha
yuksek verimle sonuglanacagi beklenmektedir.

Lif uzunlugu igin populasyon iki gruba ayrilmigtir. Olumlu allele (BNL3545-181) sahip olan ve
iki negatif allelden (BNL3545170 ve BNL1495231) yoksun olan bireyler ayni grupta
toplanirken diger tim allelik kombinasyonlar ikinci grupta toplanmistir. Sonug olarak, birinci
grup diger gruptan énemli dl¢gide daha uzun liflere sahip oldugu goézlenmistir (p = 0.029)
(Tablo 23D). Pozitif allel varligi veya herhangi bir negatif allel yoklugu olan bireyler istenen
grup olarak kimelenmigtir. Benzer sekilde, birinci grup, diger gruptan 6nemli dlgide daha
uzun liflere sahip oldugunu goéstermistir (p = 0.000) (Tablo 23E). BNL3545-1702 markdrine
gore veya BNL1495-231 markorine gore seleksiyon arasinda istatistiksel olarak anlaml bir
farklilk belirlenmemistir (p> 0.05), bu iki negatif allelden herhangi biri Uzerindeki yapilacak
seleksiyonun daha uzun lif uzunlugu ile sonuglanacagi beklenmektedir. Ayrica, lif uzunlugu
karakterlerini tagiyan grup, diger gruptan istatistiksel olarak anlamli derecede daha ince
liflere de sahip oldugu goéralmustur (p = 0.01) (Tablo 23F), bu durum, markdr lokuslarinin, lif
uzunlugu ve inceliginin birlikte secilmesinde etkili olabilecegini géstermektedir.

Ydiritilen bu galismada, lif mukavemeti icin iki positif allel belirlenmistir (BNL1495-242 ve
BNL3545-120). Bu nedenle, her iki allele sahip olan bireyler bir gruba ve geri kalan bireyler
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ise ikinci gruba ayrilmistir. Beklendigi gibi, birinci grup ikinci gruba gore istatistiksel olarak
daha anlamli derecede daha glgclu liflere sahip oldugu gorilmusttr (p = 0,004) (Tablo 23G).
Ek olarak, herhangi bir pozitif alleli (BNL1495-242 veya BNL3545-120) olan bireyler
gruplanmis ve geri kalan biryeler ise diger gruba atanmistir. Benzer sekilde, birinci grupta (p
= 0.003) (Tablo 23H) 6nemli dlglide daha ylksek dizeyde lif mukavemeti gézlenmistir. Bu
durumda, en az bir pozitif allelin varhiginin daha guglu liflere katkida bulunmak igin yeterli
olacagini géstermistir.

Tablo 23 QTL-karakter iligkilerinin dogrulanmasi icin yapilan istatistiksel analiz sonuglari.

(A) Kiitlii pamuk verimi
Grup* Ortalama SH Minimum Maksimum
Grup O 462.5 14.38 58.8 708.5
Grup 1 515.8 16.60 204.9 922.9
Toplam 481.5 11.14 58.8 922.9
p value = 0.021
*Grup 0, pozitif allel, BNL2495,15,tagimayan bireyler grubu
Grup , pozitif allel BNL2495,1s, tasiyanlar grubu
(B) Randiman
Grup* Ortalama SH Minimum Maksimum
Grup O 40.4 0.17 375 43.7
Grup 1 41.2 0.12 36.5 47.4
Grup 2 42.1 0.27 38.3 46.3
Toplam 41.1 0.10 36.5 47.4
p value = 5.8E-7

*Grup O, herhangi bir pozitif allel tagimayanlar grubu
Grup 1 iki pozitif allelden herhangi birini, BNL1495,36 or DPL322227, tasiyanlar grubu
Grup 2 her iki pozitif alleli birden, BNL1495,3s and DPL32257, tastyanlar grubu

(C) Randiman
Grup* Ortalama SH Minimum Maksimum
Grup 0 40.26 0.15 36.53 43.58
Grup 1 41.02 0.17 38.05 47.40
Grup 2 41.47 0.15 37.52 45.62
Grup 3 42.16 0.37 38.96 46.34
Toplam 41.13 0.10 36.53 47.40
p value = 1.17E-7

*Grup 0, d¢ negatif alleli birden (DOWQ05020s, JESPR2744161 and DPL322;15 ) tasiyanlar grubu

Grup 1, herhangi bir negatif alleli icermeyenler grubu (DOW050,05 veya JESPR274161 veya DPL32251g)
Grup 2, herhangi iki negatif alleli icermeyenler grubu (DOWO050,05 ve JESPR274161 ya da DOWO05020s
ve DPL322213 ya da JESPR274161 ve DPL322218).
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Grup 3, li¢ negatif alleli de icermeyenler grubu

(D) Lif uzunlugu
Grup* Ortalama SH Minimum Maksimum
Grup 0 30.0 0.07 26.1 33.8
Grup 1 30.6 0.31 27.0 33.2
Toplam 30.1 0.07 26.1 33.8
p =0.029

*Grup 0, arzu edilen herhangi bir allel kombinasyonu icermeyenler grubu.
Grup 1, bir pozitif alleli iceren (BNL3545:s1) ve ayni zamanda iki negatif alleli (BNL3545170 ve
BNL1495,31) de icermeyenler grubu.

(E) Lif uzunlugu
Grup* Ortalama SH Minimum Maksimum
Group 0 29.7 0.09 26.1 33.6
Group 1 30.3 0.09 27.0 33.8
Toplam 30.1 0.07 26.1 33.8
p value = 3.5E-6

*Grup 0 arzu edilen herhangi bir allel kombinasyonu icermeyenler grubu.
Grup 1, iki negatif allelden (BNL3545,70 and BNL1495,31) herhangi birini icermeyen veya bir pozitif alelli
(BNL3545151) iceren bireyler grubu

(F) Lif inceligi (Lif uzunluguna ait pozitif alleler bazinda)
Grup* Ortalama SH Minimum Maksimum
Grup 0 4.68 0.03 3.1 5.6
Grup 1 457 0.03 3.6 54
Toplam 4.62 0.02 31 5.6
p value = 0.01

*Grup 0, lif uzunlugu igin arzu edilen herhangi bir allel kombinasyonu igcermeyenler grubu.
*Grup 1, lif uzunlugu icin arzu edilen herhangi bir allel kombinasyonu icerenler grubu. Bu bireyler ayni
zaman daha ince liflere sahip olmasi istatistiksel olarak anlamli bulundu.

4.7. Biyoinformatik Analizleri
SSR markdrlerin sekans bilgisi “ CMD - Cotton Marker Database” http://cottonmarker.org/
sitesinden indirilmistir. Tablo 24’de ilgili karakterlerle iligkili bulunan SSR markérlerinin DNA

sekans bilgileri NCBI veritabaninda bulunan Gossypium hirsutum‘a ait referans genom

sekans assembly) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome?term=Gossypium+
hirsutum%5Borgn%5D&cmd=DetailsSearch) (G. hirsutum (assembly ASM98774v1) bilgisine

kargi “BLAST” edilmigtir. Bu analizler sonucunda, ilgili markér pozisyonlarinin 100-200 kb

(genome

arasindaki genlerin mevcudiyetine bakilmigtir. Analiz sonucunda BNL3545 karakterize
edilmemis bir genin igerisinde oldugu bulunmustur. Bu markdr cgevresinde sayica fazla

karakterize edilmemis genin de mevcut oldugu gorilmustar.
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Table 24 iliskilendirme analizi sonucunda énemli bulunan markérlerin cevresindeki genler

Markor
Lokus
Adi chr | Baslangi¢ Bitis Gen ID Gen Lokasyon Araligi
BNL14 85,886,66 | 85,886,75 | LOC10789 Karakterize
95 15 8 7 4187 edilmemis
dehydrodolichyl
diphosphate syntase
LOC10789 complex subunit 85849206..858529
15 4190 nusl-like 47
LOC10789 deSl-like protein 85855966..858582
15 4191 At4g17486 57
BURP domain-
LOC10789 containing protein 85834537..858356
15 4188 13-like 78
dolichyl-
diphosphooligosacch
aride--protein
LOC10789 | glycosyltransferase | 85859833..858635
15 4192 48 kDa subunit-like 12
LOC10789 | putative lipid-transfer
15 4952 protein DIR1
DPL32 18,824,62 | 18,825,20 | LOC10792 18848733..188505
2 25 8 0 1588 lipase-like 42
DEAD-box ATP-
LOC10792 dependent RNA 18719278..187235
25 1002 helicase 56-like 24
LOC10792 F-box protein 19000419..190021
25 1108 At1g70590-like 93
52,198,24 | 52,229,31 | LOC10791 52198249..522293
23 9 2 7465 coilin-like 12
protein-tyrosine-
LOC10791 | phosphatase MKP1- | 52193628..521979
23 6597 like 40
JESPR 24,191,73 | 24,191,87 | LOC10788 cyclin-dependent 24181059..241864
274 13 8 6 8795 kinase D-3-like 92
histidine
biosynthesis
bifunctional protein
LOC10788 | hislE, chloroplastic- | 24261203..242642
8797 like 13
peroxisome
LOC10788 | biogenesis protein 3- | 24272202..242809
8798 2-like 63
BNL24 45,762,60 | 45,763,14 | LOC10794 | phosphoenolpyruvat | 45737220..457491
95 5 7 6 6467 e carboxylase 4-like 44
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G-type lectin S-
receptor-like
LOC10994 serine/threonine- 40167935..401722
6468 protein kinase SD2-5 43
LOC10794 protein MIZU- 45718066..457191
6464 KUSSEI 1-like 60

BNL35 105,960,9 | 105,961,2 | LOC10790 Karakterize 105938144..10596

45 17 76 2825 edilmemig 1767
LOC10790 Karakterize 105963993..10596

2872 edilmemis 6370
LOC10790 Karakterize 105969376..10597

2881 edilmemis 1559

NAC domain-

LOC10790 containing protein 105953963..10595

2856 86-like 6098
LOC10790 Karakterize 105949026..10595

2846 edilmemis 1335
LOC10790 105932784..10593

2802 protein NLP9-like 8042
LOC10790 Karakterize 105979196..10598

6109 edilmemis 0112

5. Sonug¢

Ydurutilen bu calismada pamuk genomu igin tanimlanmis olan 105 adet SSR markoériinden
olusan temel SSR markdr seti kullaniimistir. Bu c¢alismada temel markér seti igerisinden
segilen 52 adet SSR markértu 157 adet RIL bireyinden olugan populasyona uygulanmistir.
Toplamda 105 SSR markdért 379 lokus Uretmistir. Pamuk, 6zellikle Upland pamugu, binlerce
yildir arzu edilen karakterler bakimindan dogrudan seleksiyon ile i1slaha tabi tutulmaktadir.
Uzun sdredir uygulanan tarim ve islah, pamuk genomunda dramatik bir sekilde genetik
daralmaya yol agmigtir. Bu genel bilgiye uygun olarak, yuratilen bu ¢alismada da yapilan
genetik analizler sonucunda, RIL populasyonun, ortalama %214 orani gibi olduk¢a disuk
dizeyde genetik cesitlilige sahip oldugu gdsterilmistir. Bu durumda, pamukta genetik
darbodazin varligina diger bir kanit olusturmustur. Bu sonucglara ragmen, bu c¢alisma
sonucunda hangi bireylerin daha fazla/az duzeyde genetik cesitlilige sahip olduklari ortaya
cikarilmistir. Bu bilgilerin, ileriki 1slah g¢alismalarinda RIL populasyonu igerisinde secilen
bireyler ile, modern pamuk cesitlerinin gelistirimesinde kullanilacak gen havuzundaki genetik
cesitlilik dizeyinin artinlmasinda faydali olacagi beklenmektedir. Genetik dizeyde birbirine
yakin ve uzak bireylerin kimliklerinin belirlenmis olmasi islah programlari igin materyal
seciminde dogru ve etkili kararlar verilmesine yardimci olacaktir.

iligkilendirme analizleri sonucunda lif kalite karakterleri ile p<0.005 givenirlilik derecesinde
anlaml olarak iligkili bulunan 13 kantitatif karakter lokusu (QTL) tanimlanmigtir. Anlamli

olarak tanimlanan lokuslar, modern pamuk cesitlerinin lif kalite karakterleri bakimindan
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Islahinda yardimci olacagi beklenmektedir. Klasik 1slaha molekiler markér yéntemlerinin
entegre edilmesi ile 1slah calismalari daha etkin ve nispeten daha hizli olarak
gerceklestirilebilmektedir. Islah programlarina ilgili karakterler ile iligkili olarak belirlenen SSR
lokuslarini hedef alan ¢alismalar dahil edildiginde faydali sonuglar alinabilmektedir.

Klasik 1slah c¢alismalarinda, yakin akrabaliktan kaynakli genetik cesitlilik depresyonu,
genotipin cevre ile 6ngoérilemez etkilesimi ve Mendel genetiginin kanunlarina uymayan
niceliksel 6zelliklerin karmasik dogasi gibi nedenlerle seckin g¢esitlerin gelistirimesinde birgok
zorlukla karsilasiimistir. Geleneksel islah, zaman alici ve zahmetli bir istir. Molekuler
genetikteki gelismeler, geleneksel i1slah yontemleriyle birlikte kullanilabilecek olasi araglari
vaat etmektedir. Molekuler markor tabanh stratejiler, 1slahta basariya ulasmak igin zamandan
ve ig yukinden tasarruf saglar.

Yuaratalen bu galisma sonuunda asagida listelenen sonuglara ulagiimistir:

e modern pamuk genotiplerinin kendi aralarinda melezlenmesinden kaynaklanan
genetik cesitlilik depresyonu net bir sekilde tespit edilmistir. Bu durum, genetik
cesitliligin acilen genigletilmesi gerektigini gostermistir.

e calismada kullanilan RIL popilasyonunun pamuk islahinda olumlu sonug¢ vaadinde
bulunabilecek potensiyele sahip bireyleri icerdigi tespit edilmistir.

e bununla birlikte, lif kalitesi 6zellikleriyle dnemli élgtde iligkili olan DNA markdrleri
belirlenmigtir.

e ayrica, pozitif ve negatif markoér allelik etkileri olan 6zellikler icin QTL kimeleri (sicak
QTL noktalarr) belirlenmigtir.

e bu calisma sonuglariyla birlite anlamli LD olusturmada roli olan fiziksel baglanti
disindaki faktérlerin varhgini gésteren baglantisiz LD'nin 6nemi vurgulanmustir.

e tUm bu sonuglan dikkate alindiginda, lif kalitesi karakterlerinin; genetik bilesenler
arasindaki dolayli etkilesim kiUmelerinden, 6zelliklerin arkasindaki pleiotropik
etkilesimlerden ve ¢evrenin genotipe kargi etkilerinden yola ¢ikarak olduk¢a karmasik
Ozellikler oldugu sonucuna variimistir.

o lif Ozellikleri icin tim kiglk etki genlerini ayri ayri ortaya c¢ikarmak mumkdn
olmamistir.

Bu nedenle bu ¢alisma sonuglarina gore:

o |if kalitesi 6zellikleri, negatif baglanti direnci (linkage drag) dikkate alinarak ayni
anda geligtirilmelidir.

e molekuler markorler, ozelliklerin iyilestiriimesine gu¢ saglamak igin klasik 1slah
programlarina entegre edilmelidir.

e negatif alellere karsi secim, markor aracilikli seleksiyonda pozitif alleller kadar

dikkate alinmalidir.
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populasyonlarinin olusturulmasi ve fenotipe dayal seleksiyon islemleri ile yUrGtilen
galismalar pamuk gen havuzunu fark edilir bir sekilde daraltmis ve bunun neticesinde,
glnumuzdeki pamuk cesitleri arasindaki genetik gesitliligin cok dusuk dizeylerde kalmasina
neden olmustur. Pamuk i1slah ¢alismalarinda yillardir ayni islah metodunun kullaniimasi, ayni
ebevenylerin surekli olarak islah ¢alismalarinda donor anag olarak kullanimi ve pamuk
1slahgilarinin adapte olmamis germplazmlari kullanmak istememeleri yillar suren klasik
1slahin sonucu olarak pamuk genomunda gesitligin azalmasina neden olmustur. Bu durumda,
yapilan melezlemelerde rekombinantlarin ortaya ¢ikarilma sansini azaltmistir. Dolayisiyla,
pamuk islah ¢aligmalarinda fenotipik ve genotipik olarak karakterize edilmis germplazmlarin
olusturulmasi; hem lif verimi ve kalitesi bakimindan énemli karakterlerin genetik kontrollerinin
anlasiimasi ve markoére dayali seleksiyon ¢alismalarinin baglatiimasi ve hemde olusturulacak
kombinasyon islahi ¢calismalarinda kullanilacak anaclarin segilmesi agisinda dnemlidir.
Onerilen projede lif karakterleri bakimindan iki yil siireyle incelenmis degisik kademelerdeki
RIL populasyonlarinda molekiler markér analizleri yapiimistir. Béylece, fenotipik ve genotipik
olarak yuksek duzeyde gesitlilige sahip olan pamuk genotipleri belirlenmis ve ayrica
iliskilendirme analizleri ile agronomik karakterler bakimindan iligkili genom bdlgeleri
(markarler) tespit edilmistir.
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