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Aims: The aim of this study is to characterize on the emergence and
seedling characteristics of the mung bean genotypes obtained from Turkey
and the registered cultivars obtained from abroad.

Methods and Results: In the research, 50 mung bean genotypes collected
from different provinces of Turkey and 4 mung bean varieties imported
from abroad were used. The study was conducted as a pot experiment in
2021 at Isparta University of Applied Sciences, Faculty of Agriculture. In the
study, emergence rate, length and width of cotyledon leaves, chlorophyll
content and anthocyanin status were determined. The emergence rate of
the genotypes was 45 - 100%, the cotyledon leaf lengths were 22.60 -
43.38 mm, the cotyledon leaf width was 7.42 - 4.92 mm, the chlorophyll
content varied between 26.70 - 37.70 and anthocyanin was detected in
the stems of 48 genotypes. As a result of the correlation analysis, the
highest positive and significant relationship was found between cotyledon
leaf length and cotyledon leaf width (r=0.82). As a result of principal
component analysis, 2 principal component axes were obtained, which
define 74.73% of the total variation of genotypes. As a result of the cluster
analysis, it was determined that mung bean genotypes were collected in 4
groups.

Conclusions: The phenotypical characterization of plant genetic resources
is very important for plant breeding and breeders. It was also determined
by multiple comparison tests that the emergence and seedling
characteristics of mung bean genotypes showed wide variation.
Significance and Impact of the Study: According to the results obtained
from the study, it was determined that there was a wide variation in the
emergence and seedling characteristics of the genotypes. By defining the
mung bean genotypes in Turkey in terms of seedling and emergence
characteristics, it contributed both the current variation situation was
revealed, and to the agronomic and morphological studies to be done in
the mung bean later on.
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GIRIS

Mas fasulyesi [Vigna radiata (L.) Wilczek] Dinya igin
onemli baklagil bitkisidir. Tohumlari (kuru veya taze)
bltin olarak veya islenerek ekmek, eriste, yulaf lapasi,
corba, atistirmaliklarda hatta dondurma yapiminda
kullanilabilmektedir (Mogotsi ve ark., 2006). Tahillardan
yaklasik Gg kat daha fazla protein (%25) icermekte olup,
ozellikle l6sin, fenilalanin, lizin, valin ve izol6sin
aminoasitleri bakimindan oldukga zengindir (Yimram ve
ark., 2009; Nasir ve ark.,, 2022). Mas fasulyesi
Bradyrhizobium japonicum bakterisi ile simbiyotik iligki
icerisinde olmasi nedeniyle topraga 58-109 kg ha’l
arasinda degisen miktarda azot fikse edebilmektedir
(Singh ve Singh, 2011). Diger taraftan, baklalar toplanip
harmanlandiktan sonra mas fasulyesinden kalan artiklar
yem olarak oldukga 6nemli olup, hayvan yemi igin tercih
edilebilmektedir (Baraki ve ark., 2020; Karaman ve ark.,
2020; Karaman ve ark., 2022).

Mas fasulyesinin kokeninin Hindistan oldugu ve
arkeolojik kalintilar ile kiltiire alinan mas fasulyesinin
varyasyonuna bakildiginda yaklasik 3500 yil 6ncesinde
kiltire alindig tahmin edilmektedir (Soehendi ve ark.,
2021). Mas fasulyesi 6zellikle Gliney Asya, Afrika, Avrupa
ve Amerika'ya kadar dinyanin bircok yerinde
yetistirilmektedir (Basnet ve ark., 2014). Diinya’da mas
fasulyesinin yaklasik 7.3 milyon ha alanda, 5.3 milyon ton
Uretimi vardir. Bu dretimin %30'unu Hindistan ve
Myanmar, %16’sini  Cin ve %5’ini Endonezya
olusturmaktadir (Nair ve Schreinemachers, 2020).
Ulkemizde mas fasulyesinin ekim alani ve iiretim miktari
ile ilgili istatistiksel kayitlar tespit edilememistir.
Tirkiye’de, mas fasulyesi iretimi genellikle yerel gesitler
kullanilarak, aile ihtiyaci ya da yoresel pazarlara yonelik
olarak yapilmaktadir. Ayrica, Tirkiye’'nin Akdeniz ve
Glneydogu kusaklarinda vyerel olarak yetistiriciligi
yapilmaktadir (Karaman, 2019). Canci ve Toker (2005)
Tirkiye’de mas fasulyesinin gecis bolgelerinde kiguk
alanlarda yetistirilmekte oldugunu bu nedenle hakkinda
istatistiki bir bilginin olmadigini bildirmislerdir. Ulkemizin
icinde bulundugu Yakin Asya ve Akdeniz gen merkezleri
bircok bitkinin gen merkezidir (Akgin, 1988). Nitekim,
tilkemizde Hakkari-Uziimcii kdyiinden toplanan ii¢ adet
materyalin mas fasulyesinin yabanisi oldugu USDA
(United States Department of Agriculture) tarafindan
bildirilmistir (Anonymous, 2020). Bu materyallerin ve
bitkisel varyasyonlarin glniimizden gelecege
aktarilmasi, bunlarin  korunmasi, saklanmasi ve
degerlendirilmesi tarimin stirdirilebilirligi icin 6nem arz
etmektedir.

Yetistikleri bolgelerin ekolojik kosullarina tam olarak
uyum saglayan genetik materyaller, tarimin dolayisiyla

435

insanligin geleceginin giivencesidir (Ozgen ve ark., 2000).
Genotiplerin veya yerel c¢esitlerin morfolojik (gicek,
meyve, yaprak, dal, tohum vb.), fenolojik (cikis,
ciceklenme ve olgunlasma siresi vb.) ve agronomik (bitki
boyu, dal sayisi, biyolojik verim, tane verimi, hasat
indeksi vb.) ozelliklerinin belirlemesi bitki i1slahcilarinin
cahisacaklari materyali tanimalari agisindan 6nem arz
etmektedir (Kantar ve ark., 2010; Madakbas ve Ergin,
2011; Soydas ve ark., 2021). Ginimuizde bircok bitki
tiriinde  genotipler toplanmakta, tanimlamalari
yapllmakta ve tanimlamalar sonucunda benzer olanlar
erken doneminde fark edilerek birlestirilmekte veya
elemine edilmekte; boylece islah programlarinda zaman
ve kaynak israfinin 6niine gecilebilmektedir (S6zen ve
ark., 2014; Soydas ve ark., 2021). Nitekim, genotipler
arasinda benzerlik ve farkhhklarin belirlenmesinde temel
bilesen ve cluster (kiimeleme) vb. analizler yaygin bir
sekilde kullanilmaktadir. Bu ¢alismada, Tirkiye’den
temin edilen mas fasulyesi genotipleri ile yurt disindan
temin edilen tescilli gesitlerin ¢ikis ve fide o6zellikleri
yonunden karakterizasyonu yapilarak, tescilli cesitler ile
benzerlik ve farklihklari kiyaslanmistir.  Ardindan
genotiplerin ¢ikis ve fide 6zellikleri Gzerinde korelasyon,
temel bilesen ve cluster analizleri yapilmis ve mas
fasulyesi 1slah  calismalarina  katki  saglanmasi
amaclanmistir.

MATERYAL ve YONTEM

Arastirmada, Tirkiye’de 13 farkh ilden toplanan, 50 adet
mas fasulyesi genotipi ile yurt disindan temin edilen 4
adet mas fasulyesi ¢esidi [Jade-AU (Avustralya), Partow
(iran), Vidiyala (lrak) ve Kalkinish (Tirkmenistan)]
¢alismada tohum materyalini (toplam 54 materyal)
olusturmustur. Mas fasulyesi genotiplerinin toplanildig
bolgeyi gostermesini kolaylastirmak amaciyla illerin
trafik plaka numaralarina gore kod ve numara verilmistir
(Cizelge 1). Calismada kullanilan tohum materyalleri
Isparta kosullarinda 2020 yilinda yiritilen ve geleneksel
bakim islemleri yapilan mas fasulyesi denemesinden
temin edilmistir.

Calisma, 2021 yihinda Isparta Uygulamali Bilimler
Universitesi Ziraat Fakiiltesinde saksi denemesi seklinde
yaratalmustar. Arastirma, Tesadif Parselleri deneme
desenine gére 25 + 0.5 "C’lik sabit ortam sicakligina ve 16
saat 151k/8 saat karanlk periyoda sahip bir kabin
icerisinde 3 tekerrirli olarak vyiratalmastir. Tarla
topragi (Cizelge 2) ve torf (2:1) homojen bir sekilde
karistirilmis, ardindan agiz capi 18 cm, dip (taban) capi 14
cm ve 15 cm boyundaki 3 It hacmindeki plastik saksilara
doldurulmustur. Her bir saksiya 25 tohum ekilmistir.
Ekimle beraber ilk sulama ve ardindan 4 gilinde bir
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sulama yapilmistir. Deneme 20 giin boyunca devam
etmis ve her 2 giinde bir kontroller gergeklestirilmistir.
Galismada saksilara ekilen tohumlardan ¢ikislar
tamamlandiktan sonra sayilan bitkilerin ekilen tohum
sayisina oranlanip, 100 ile carpilmasi ¢ikis orani
belirlenmis ve % olarak ifade edilmistir. Cikis oranlari
belirlenen genotiplerin saksida gelisimlerini rahatca

uzunlugu ve genisligi kumpas yardimiyla dl¢tlmis ve mm
olarak ifade edilmistir. Klorofil iceriginin
belirlenmesinde, her saksidan tesadifen secilen 3
kotiledon yapraginda spadmetre ile dlcimler yapilmis ve
ortalamasi alinarak birimi “SPAD” olarak kaydedilmistir
(Peryea ve Kammereck, 1997). Cikistan 10 giin sonra
hipokotillerindeki renk degisimine gore antosiyanin

tamamlayabilmeleri icin 10 bitki birakilmistir. Ekimden durumlari  belirlenmis ve var-yok seklinde ifade

20 giin sonra hipokotilin ucundaki kotiledon yapraklarin edilmistir.

Cizelge 1. Mas fasulyesi genotiplerinin ve toplandigi yerlerin adlari ile tohum renkleri

Table 1. Names of mung bean genotypes and where they were collected with seed colours
Genotip Toplanan Toplanan ilge Tohum Genotip Toplanan Toplananilge  Tohum rengi

Adi il rengi Adi il

02G01 Adiyaman Gerger KY-B 33A01 Mersin Anamur Y
02G 03 Adiyaman Gerger KY-B 33 MO01 Mersin Mut Y
02G 05 Adiyaman Gerger KY-B 33 M 02 Mersin Mut Y
02 G 06 Adiyaman Gerger KY-B 33 M 04 Mersin Mut Y
07A01 Antalya Alanya Y 33 M 05 Mersin Mut Y
07 A 02 Antalya Alanya Y 42 M 01 Konya Meram Y
07A03 Antalya Alanya Y 42 M 02 Konya Meram Y
07 A05 Antalya Alanya Y 46 G 01 K.maras GOksu Y
07 A06 Antalya Alanya Y 50 N 01 Nevsehir Merkez Y
07Go01 Antalya Gazipasa AY 50 N 02 Nevsehir Merkez Y
07 G 02 Antalya Gazipasa AY 60 M 01 Tokat Merkez Y
07G03 Antalya Gazipasa Y 65 M 01 Van Merkez Y
07 G 04 Antalya Gazipasa Y 70 B 01 Karaman Bagyayla Y
07 G 05 Antalya Gazipasa Y 70E 03 Karaman Ermenek Y
07 G 07 Antalya Gazipasa Y 70E04 Karaman Ermenek Y
07 G 08 Antalya Gazipasa Y 70 E 07 Karaman Ermenek Y
07 G 09 Antalya Gazipasa Y 70S01 Karaman Sariveliler Y
21BO1 Diyarbakir Bismil Y 70S 02 Karaman Sariveliler Y
27NO01 Gaziantep Nizip Y 70S 04 Karaman Sariveliler Y
27s01 Gaziantep Sahinbey Y 70S 05 Karaman Sariveliler Y
27502 Gaziantep Sahinbey Y 70S 06 Karaman Sariveliler Y
27503 Gaziantep Sahinbey Y 73A Sirnak - Y
27504 Gaziantep Sahinbey Y 73C Sirnak - Y
27508 Gaziantep Sahinbey AY 79 M 01 Kilis Merkez Y
30¢01 Hakkari Cukurca KY-B 79 M 02 Kilis Merkez Y

KY-B: Koyu yesil-benekli; AY: Acik yesil; Y: Yesil

Cizelge 2. Denemede kullanilan tarla topraginin analiz

sonuglari
Table 2. Analysis results of field soil used in the
experiment
Tarla topraginin analiz sonuglari
pH (1:1) 7.66 P(mg/kg) 23.5
EC (uS/cm) 322 K(mg/kg) 772.2
Organik Madde (%) 1.54 N (%) 0.09

Tekstiir sinifi Killi-tinh

Elde edilen veriler tesadif parselleri deneme desenine
gbre, Minitab 17 paket programi kullanilarak, varyans
analizine tabi tutulmustur. Ortalamalar arasindaki

farkhliklarin belirlenmesinde Tukey coklu karsilastirma
testi kullanilmistir. Korelasyon, temel bilesen analizi ve
cluster analizleri R programinda, corrplot, Factoextra,
pca3d, FactoMineR, gplots, ggplot2 paketleri kullanilarak
belirlenmistir. Temel bilesen analizinde degiskenlerin
faktor haritasindaki temsil kalitesini ve toplam katkisini
belirmek icin cos? (kosiniis kare, kare koordinatlar)
goruntilenmistir.
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BULGULAR ve TARTISMA

Cikis orani

Ulkemizin farkli bélgelerinden toplanan vyerel mas
fasulyesi genotipleri ile yurt disindan temin edilen
cesitlerin ¢ikis ve fide 6zelliklerine iliskin degerler Cizelge
3’te verilmistir. Cizelge 3 incelendiginde genotiplerin
cikis orani, kotiledon yapragi uzunlugu ve genisligi ile
klorofil icerigi istatistiki olarak o6nemli (P<0.01)
bulunmustur.

Genotiplerin ¢ikis orani % 45-100 arasinda degismis ve
cikis orani yoninden genotipler arasinda genis bir
varyasyon gorulmustir. Cikis orani %88.33 ile %100
arasinda degisim gosteren 26 adet genotip ve tescilli iki
cesit (Vidiyala ve Kalkinish) ilk sirada yer alirken, en
disuk cikis orani (% 45) 07 G 02 nolu genotipte
belirlenmistir (Cizelge 3). Bitki yetistiriciliginde ekilen
tohumun kisa siirede, yiksek oranda ve es zamanl ¢ikis
yapmasi arzu edilmektedir. Tohumlarin ¢ikis oraninin
yliksek olmasi, bitkilerin optimum biylime ve
gelismesinde, ylksek verim ve kalite yoniinden ustiin
Urin elde edilmesinde aranan temel parametredir
(Gokpinar ve ark., 2021). Cikis orani kullanilan tohumun
kalitesi ile yakindan iliskilidir (Mavi ve Mavi, 2015).
Nitekim, calismada da bu durumu en disiik seviyeye

indirmek icin ayni kosullarda dretilmis tohumlar
kullanilmistir.  Ayrica, c¢alismada c¢ikis oranindaki
farkhliklarin genetik yapidan kaynaklandigi

distnilmektedir.

Kotiledon yaprak uzunlugu ve genisligi

Ulkemizin farkl bélgelerinden toplanan vyerel mas
fasulyesi genotipleri ile gesitlerin kotiledon yaprak
uzunluklari 22.60 (02 G 01) — 43.38 mm (70 B 01)
arasinda degisim godstermis ve ortalamasi 33.31 mm
olarak belirlenmistir. Kotiledon yaprak genisligi ise 7.42
(02 G 05) - 14.92 mm (70 E 03) araliginda yer almis ve
ortalama 11.16 mm olarak tespit edilmistir.
Genotiplerden bes tanesi (46 G 01, 50 N 01, 70 E 04, 70
S 02, 79 M 02) 70 E 03 nolu genotip ile ayni istatistiki
grupta yer almislardir (Cizelge 3). Mas fasulyesinde
hipokotilin uzayip kotiledonlarin toprak yilizeyine ¢ikmasi
ile cimlenme tamamlanmaktadir. Daha sonra hipokotil
tamamen dik duruma geldiginde, kotiledonlar ayrilmaya
ve epikotil gelismeye baslamakta, laminalar ayrilmakta
ve acllmaktadir. Kotiledon yapraklar sap lzerinde ayni
noktada karsilikli olarak bulunmaktadir (Aytekin ve
Caliskan, 2015). Kotiledon yapraklar, bitkinin gercek
yapraklarinin (lc¢ yaprakeikll) olusma zamanina kadar
besin ihtiyacini karsilamaktadir. Dolayisiyla kotiledon
yapraklarin biylk olmasi, fotosentez alanindaki artisa
bagh olarak, fotosentezin daha fazla olmasini ve bitkinin
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glicli olmasini  saglayacagindan blylk ©onem arz
etmektedir. Bu nedenle kotiledon yapraklarin boyu ve
genigliginin fazla olmasi fotosenteze olumlu katki

saglayacagindan  dolayhh  olarak  verimi  olumlu
etkileyecektir. Calismada incelenen kotileden
yapraklarin  boyutlari  genotiplere goére farklilik

gostermekte olup, ileride olusacak genc bitki hakkinda
bilgi vermektedir.

Klorofil igerigi

Ulkemizin farkl bélgelerinden toplanan vyerel mas
fasulyesi genotipleri ile cesitlerinin klorofil icerigi (SPAD)
26.70- 37.70 arasinda degisim gostermistir. Genotip ve
cesitler icerisinde en yiksek klorofil icerigi 70 E 03
genotipinde tespit edilmistir. Ayrica 70 E 03 genotipi ile
33 M 05,70 E07,70S01, 70 SO5 ve 70 S 06 genotipleri
ayni istatistiki grupta yer almiglardir. En distk klorofil
icerigine ise 02 G 05 ve 02 G 06 genotiplerinde tespit
edilmistir (Cizelge 3). Fotosentezde gérev yapan en aktif
pigment klorofildir. Klorofil miktarindaki farklilasmalar
dogrudan bitkilerde Uretilen karbonhidrat miktari ve
fotosentez yogunluguna etki etmektedir (Kutbay ve
Kiling, 1992). Yapraklardaki klorofil miktari ile yaprakta
tutulan 1sik miktari arasinda yiksek bir iliski vardir. Bu
sebeple klorofil miktari dogrudan fotosentez yogunlugu
ve karbonhidrat Uretimine etki etmektedir (Kutbay ve
Kiling, 1992; Dogan ve ark., 2020). Fischer (1998),
yapraktaki klorofil iceriginin genotipin fotosentetik
kapasitesini yansittigini belirtmistir. Klorofil icerigi bitki
saghgini yansitan ana gostergelerden biri olup (Jiang ve
ark., 2017) klorofil igerigi ile bitki saghgi arasinda yliksek
bir korelasyon bulunmaktadir (Mufioz-Huerta ve ark.,
2013). Paramesh ve ark. (2016) mas fasulyesinde klorofil
icerigi ile verim arasinda yiliksek korelasyon
bulundugunu ifade etmistir.

Antosiyanin varligi

Ulkemizin farkh bélgelerinden temin edilen 50 farkl
yerel mas fasulyesi genotipi ile 4 cesitte incelenen
govdede antosiyanin varligi Cizelge 3’te verilmistir. Bes
genotip (07 A01,07 G08,33 M 05,42 M 01,42 M 02) ile
bir c¢esit (Jade-AU) hari¢ genotiplerin tamaminda
antosiyanin tespit edilmistir (Cizelge 3). Antosiyaninler,
shikimat asit yoluyla flavonoidlerden tiretilen suda
¢6zlinlr pigmentlerdir. Antosiyaninlerin kok, govde ve
ozellikle yaprak dokularinda miteakip Uretimi ve
lokalizasyonu, bitkinin bir dizi cevresel strese karsi direng
gelistirmesine izin verebilmektedir (Chalker-Scott ve
ark., 1999). Yapilan c¢alismadan elde edilen veriler
dogrultusunda Glkemizin farkl bolgelerinden temin
edilen mas fasulyesi genotipleri ile c¢esitlerinin
%88.9'unun goévdesinde antosiyanin tespit edilmistir.
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Cizelge 3. Mas fasulyesi genotiplerinde incelenen cikis ve fide 6zelliklerine ait degerler
Table 3. Values of emergence and seedling traits examined in mung bean genotypes

. Cikis Orani Kotiledon Yaprak Kotiledon Yaprak Klorofil igerigi Antosiyanin
Genotip . s ews
Uzunlugu Genigligi Durumu

02G01 90.00 a-c 22.60z 7.67 s-t 29.80 t-w Var
02G 03 80.00 c-e 26.52 wx 9.59 m-r 31.95 m-s Var
02G 05 70.00 ef 23.52yz 7.42t 26.70 x Var
02 G 06 85.00 b-d 23.73yz 8.31g-t 26.70 x Var
07A01 75.00 d-f 34.06 k-p 10.81 h-o 32.651-q Yok
07 A 02 80.00 c-e 30.78 s-v 8.97 o-t 28.65w Var
07 A03 95.00 ab 32.67 o-s 9.67 I-r 30.90 r-v Var
07 A 05 70.00 ef 31.65 g-t 8.96 o-t 29.40 vw Var
07 A 06 65.00 f 26.80 w 8.15r-t 29.40 vw Var
07 GO01 75.00 d-f 32.69 o-s 11.66 d-j 31.80 m-s Var
07 G02 45.00g 29.16 v 8.78 p-t 32.40 k-r Var
07G03 70.00 ef 34.63 k-n 11.11f-n 32.301-r Var
07 Go4 85.00 b-d 34.79 j-n 11.14 f-m 31.50 p-s Var
07 G 05 65.00 f 36.60 e-j 10.77 h-o 33.80 e-l Var
07 G 07 80.00 c-e 35.68 h-I 10.76 h-o 29.60 u-w Var
07 G 08 90.00 a-c 33.07 n-r 11.53 e-l 35.05 b-g Yok
07 G 09 90.00 a-c 34.76 j-n 11.01 g-n 34.05 e-k Var
21B01 80.00 c-e 34.44 k-o 11.20 f-m 32.651-q Var
27NO01 85.00 b-d 31.80 g-t 10.68 h-o 34,90 c-g Var
27s01 85.00 b-d 37.20d-1 10.411p 34.70 c-h Var
27502 90.00 a-c 37.82 c-f 11.57 d-k 33.40 g-n Var
27S03 80.00 c-e 31.23 r-u 10.74 h-o 30.90 r-v Var
27504 70.00 ef 31.06 s-v 11.19 f-m 30.60 s-v Var
27508 90.00 a-c 34.84 j-n 11.62 d-k 31.38g-t Var
30¢01 80.00 c-e 24.84 xy 9.39 m-s 32.55j-r Var
33A01 85.00 b-d 37.30 c-I 12.33 b-h 34.05 e-k Var
33 M01 85.00 b-d 30.40 t-v 9.55 m-s 32.55j-r Var
33M02 90.00 a-c 35.57 -l 12.73 b-g 30.60 s-v Var
33 M 04 100.00 a 35.80 h-I 12.79 b-g 34.40 e-h Var
33 M 05 100.00 a 35.08 j-m 11.83 ¢+ 36.20 a-d Yok
42 M 01 90.00 a-c 35.85 g-k 12.98 b-f 34.55 d-h Yok
42 M 02 100.00 a 32.45 p-s 12.21 b-i 33.10 h-p Yok
46 G 01 100.00 a 35.66 h-I 13.88 ab 32.58j-r Var
50 N 01 100.00 a 36.64 e-j 13.13 a-e 31.55 0-s Var
50 N 02 85.00 b-d 35.50 I- 12.22 b-i 33.85 e-l Var
60 M 01 100.00 a 33.45 m-q 12.49 b-h 31.25qg-u Var
65 M 01 100.00 a 3391 1l-p 12.74 b-g 31.75 n-s Var
70B 01 95.00 ab 43.38 a 12.17 b-i 34.30 e-I Var
70 EO03 100.00 a 40.18 b 1492 a 37.70 a Var
70E04 100.00 a 39.05 b-d 13.20 a-e 35.30 b-e Var
70E 07 100.00 a 37.26 c-I 12.76 b-g 37.35a Var
70S 01 100.00 a 37.52 c-h 12.47 b-h 36.70 ab Var
70S 02 100.00 a 37.77 c-g 13.46 a-d 35.17 b-f Var
70S 04 100.00 a 35.93 f-k 11.89 cj 34.45 e-h Var
70S 05 100.00 a 34.83 j-n 11.03 g-n 36.20 a-d Var
70S 06 95.00 ab 27.11w 9.45 m-s 36.30 a-c Var
73A 75.00 d-f 23.58 yz 9.23 n-t 34.20 e-j Var
73 C 100.00 a 25.21 w-y 9.76 k-r 33.20 h-o Var
79 M 01 100.00 a 33.47 m-q 11.22 f-m 33.10 h-p Var
79 M 02 100.00 a 38.46 b-e 13.64 a-c 34.00 e-k Var
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Cizelge 3 (devami). Mas fasulyesi genotiplerinde incelenen ¢ikis ve fide 6zelliklerine ait degerler
Table 3. (continued). Values of emergence and seedling traits examined in mung bean genotypes

Jade-AU 80.00 c-e 29.53 uv 10.12 jq 33.48 f-m Yok
Partow 81.67 c-e 39.16 bc 11.93 c-j 35.42 b-e Var
Vidiyala 88.33 a-c 37.21c- 11.91 c-j 31.93 m-s Var
Kalkinish 91.67 a-c 34.51 k-0 11.55 e-l 31.68 o-s Var
Ort. 87.25 33.31 11.16 32.87

F 29.15%* 203.11** 26.54%** 71.41%*

VK (%) 4.48 1.71 5.00 1.51

Nitekim bu genotip ve gesitlerin olumsuz ¢evre sartlarina
toleransli olacagi tahmin edilmektedir.

Calismada, incelenen oOzelliklerin birbirleriyle olan
iliskilerine ait korelasyon katsayilari Sekil 1’de verilmistir.
En yiksek ve pozitif korelasyon kotiledon yaprak
uzunlugu ile kotiledon vyaprak genisligi (0.82**%*)
arasinda belirlenmistir. Kotiledon yaprak uzunlugu ile
klorofil icerigi (0.52***), cikis orani (0.4**) pozitif ve
onemli, antosiyanin durumu ile de herhangi bir iliski
belirlenmemistir. Kotiledon yaprak genisligi ile klorofil
icerigi (0.57***) ve cikis orani (0.61***) arasinda pozitif
ve onemliiliski belirlenirken, antosiyanin durumu (-0.09)
ile de negatif ve 6nemsiz bir iliski tespit edilmistir.
Klorofil icerigi ile ¢ikis orani (0.44***) arasinda pozitif ve
onemli, antosiyanin durumu (-0.19) ile de negatif ve
onemsiz bir iliski belirlenmistir. Cikis orani ile antosiyanin
durumu (-0.06) arasinda negatif ve 6nemsiz bir iliski
tespit edilmistir.

Pearson's
Caorrelation KYE
1.0 05 0.0 05 1.0
0.57 0.52 Ki

0.44 0.61 0.4

o e o co
-0.06 -0.19 -0.09 0 AD
o &
G & &

*p=005* p=001and** p=0.001

AD: Antosiyanin Durumu; CO: Cimlenme orani; Ki: Klorofil icerigi;
KYE: Kotiledon yaprak eni; KYU: Kotiledon yaprak boyu

Sekil 1. Mas fasulyesi genotiplerinde incelenen 6zellikler
arasindaki korelasyon katsayilar
Figure 1. Correlation coefficients between investigated
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traits in mung bean genotypes

Ulkemizin farkli bélgelerinden temin edilen yerel mas
fasulyesi genotipi ile ¢esitlerinde incelenen ¢ikis ve fide
Ozellikler Gizerinde temel bilesenler analizi yapilmistir.
Temel bilesen analizi sonucunda, mas fasulyesi
genotipleri olusan toplam c¢oklu varyasyonun %
74.73’Un0 temsil ettigi saptanmistir. Temel bilesen
analizinde 6z degeri 1’den biyilk olmasi ele alinan temel
bilesen (TB) agirhk degerlerinin glvenilir oldugunu
gostermekte (Mohammadi ve Prasanna, 2003) olup,
1’den kiglk olan faktérler dikkate alinmamistir
(Dunteman, 1989). Nitekim 6z degeri, 1’den buyik olan
iki TB ekseni oldugu tespit edilmistir. Temel bilesen
analizinde, bilesenlerdeki agirlik degerleri 0.30 ve
Uzerinde olmasi istenmekte, 0.50 ve lizerindeki agirhklar
ise oldukca iyi olarak kabul edilmektedir (Brown, 1991;
Hair ve ark., 1998). Bu analiz sonucunda toplam
varyasyonun % 54.30’unu igeren birinci TB ekseninde
(TB1), ¢ikis orani, kotiledon yaprak uzunlugu, kotiledon
yaprak genisligi ve klorofil igerigi ylksek agirhk degerleri
ile genotipler arasindaki farkliligi ortaya koyan en 6nemli
kriterler olarak belirlenmistir. Mevcut varyasyonun %
20.50’sini temsil eden ikinci TB ekseninde (TB2) ise
antosiyanin durumu oOzelligi yer almaktadir. Temel
bilesen analizi sonucunda, birinci TB ekseninin, toplam
varyasyonun vyarisindan daha fazlasina sahip oldugu
belirlenmistir (Cizelge 4). Bu nedenle, birinci eksen de
yer alan ve yiliksek katsayilara sahip olan ¢ikis orani,
kotiledon yaprak uzunlugu, kotiledon yaprak genisligi ve
klorofil icerigi 6zelliklerinin diger 6zellige gore varyasyon
olusturmakta daha énemli oldugu bulunmustur. Ayrica
TB analizi sonucunda birinci TB ekseninin toplam
varyasyonun yaklasik 2/3’Gne sahip oldugu, dolayisiyla
da bu eksende yer alan 6zellikler lizerinden yapilan bir
siniflandirmanin seleksiyona 6nemli diizeyde yardimci
olabilecegi disliniilmektedir.
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Cizelge 4. Mas fasulyesi genotiplerinin temel bilesen
analizi sonucu
Table 4. Result of principal component analysis of mung
bean genotypes

Terimler TB1 TB2
Oz (Eigen) degeri 2.71 1.02
Varyans (%) 54.30 20.50
Kumilatif Varyans (%) 54.25 74.73
Ozellikler

Cikig orani 0.440 0.055
Kotiledon yaprak uzunlugu 0.513 0.194
Kotiledon yaprak genisligi 0.562 0.098
Klorofil igerigi 0.466 -0.183
Antosiyanin durumu -0.097 0.957

Temel bilesen analizi sonucunda incelenen 6zelliklerin
dagihmi Sekil 2’de verilmistir. Daha iyi gérinirliik igin,
incelenen ozelliklerin vektorleri ile genotip ve cesitler
ayri panellerde gosterilmistir. Cos?, belirli bir gézlem icin
bir bilesenin 6nemini gostermekte ve hangi bilesen
Uzerinde cikarim yapilacagini belirlemede 6nem arz
etmektedir (Abdi ve Williams, 2010; Adu ve ark., 2018).
Belirli bir dzellik icin, tim boyutlardaki cos*nin toplami
1'e esittir. Yiksek cos? degerine sahip olan degiskenler,
korelasyon c¢emberinin c¢evresine yakin olmakta ve
degiskenin TB'de iyi bir sekilde temsil edildigini
gostermektedir. Diger taraftan, degisken dairenin
merkezine yakin oldugunda disiik bir cos® degeri
gostermekte ve degiskenin TB'ler tarafindan miikemmel
bir sekilde temsil edilmedigini godstermektedir
(Kassambara, 2017; Adu ve ark., 2018). Nitekim,
incelenen 6zelliklerden en ylksek etkiyi kotiledon yaprak
genisligi ile antosiyanin durumu olusturmustur. En diisiik
etkiyi ise ¢ikis oraninda gorilmustir (Sekil 2). Ayrica
antasiyanin durumu ile ¢ikis orani, klorofil igerigi,
kotiledon yaprak uzunlugu ile genisligi aralarinda negatif
korelasyon oldugu korelasyon ve temel bilesen
analizinde de goriilmektedir (Sekil 1, Cizelge 4, Sekil 2).
Mas fasulyesi genotip ve gesitlerinin temel bilesen analizi
sonucunda dagilimlarini gosteren grafik Sekil 3’te
verilmistir. Sekil 3 incelendiginde en yiiksek cos? degeri
ve TB merkezine en uzak genotipler sirasiyla 07 G 08, 70
E 04, Jade-AU, 70 S 02, 07 A 06, 33 M 05 ve 02 G 05’dir.
En diisiik cos? degeri ile TB merkezine en yakin genotipler
ise sirasiyla27 N01,70S506,07G05,73C,27S01,07G
03 genotiplerinde tespit edilmistir.

Genotipler ve c¢esitlere etki eden o6zelliklerin ayirt
edilmesinde temel bilesen analizi bir ara¢ olarak
kullanilmaktadir (Sivakumar ve ark., 2020). Islah
programlarinda genotiplerin farkhliklarinin
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degerlendirilmesinde temel bilesen analizi
kullaniimaktadir (Igbal ve ark., 2014).

Variables - PCA

Kyu cos2

0.9
0.8
0.7

0.6

. . i . .
-1.0 -0.5 0.0 0.5 1.0
Dim‘ (54.3%)

Sekil 2. TB1 ve TB2 eksenlerine gore incelenen
ozelliklerin dagihmi
Figure 2. Distribution of the investigated features
according to the TB1 and TB2 axes

Canci ve Toker (2014), de belirttikleri tGzere Path ve
korelasyon analizleri ile birlikte faktor analizleri
sonucunda mas fasulyesinin  seleksiyon 1slah
programinda kullanilabilecegini bildirmislerdir. Yeken ve
ark. (2019) kuru fasulye genotipleri arasinda morfolojik
ozellikler yoninden genis varyasyonlarin oldugunu
belirlemisler ve temel bilesen analizi sonucunda 10 adet
temel bilesen ekseni elde etmislerdir. Ayrica bu
eksenlerin toplam varyasyonun %68.59’unu temsil ettigi
ifade etmislerdir. Oztirk (2018) fasulyede genetik
cesitliliginin belirlenmesi amaciyla yaptigi calismada tim
varyansin  %78.4’tinli aciklayan 5 bilesen tespit
etmislerdir. Calismalar arasindaki benzerlik ve farkliliklar,
kullanilan genotiplerden ve cografi farkliliklardan
kaynaklandigi  dastnilmektedir.  Nitekim, morfo-
agronomik  Ozelliklerine vyapilan temel bilesen
analizlerinde, cografi farkliliklar ve genetik cesitlilik
blyuk 6nem arz etmektedir (Dias ve ark., 2007; Sardana
ve ark., 2007; Oten ve Albayrak, 2018). Elde edilen
sonuglar literatlirler ile  uyumlu icerisindedir.
Oniimiizdeki yillarda, belirtilen dzelliklere sahip genetik
materyaller  islahgilara  pratik anlamda  fayda
saglayabilecegi diislinlilmektedir.
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Sekil 3. TB1 ve TB2 eksenlerine gore mas fasulyesi genotiplerinin dagilimi
Figure 3. Distribution of mung bean genotypes according to TB1 and TB2 axes

Ulkemizin farkli bélgelerinden temin edilen yerel mas
fasulyesi genotipi ile cesitlerinde incelenen cikis ve fide
ozelliklere ait degerler cluster analizine tabi tutulmustur.
Cluster analizi sonucunda 4 grup olusmustur. Bu gruplar
icinde 24 genotip ile en fazla genotipe sahip olan D
grubunu; 17 genotip ile B grubu ve 7 genotip ile A grubu
takip etmektedir. En az lyeye sahip C grubunda ise 6
genotip bulunmaktadir. Genotiplerin birbirleri ile
iliskileri ve genetik uzakliklari g6z 6niine alindiginda 27 S
08 (D) ile Kalkinish gesidi (D) en yakin oldugu tespit

Cluster Dendrogram
g-

edilmistir. 07 G 02 (A) ile 27 S 02 (D) genotipleri ise
birbirine en uzak genotipler oldugu tespit edilmistir. A
grubunda cikis orani ile klorofil icerigi en dusik,
kotiledon yaprak uzunlugu ve genisligi en kisa olan
genotipler yer almistir. B grubu ise cikis orani klorofil
icerigi, kotiledon yaprak uzunlugu ve genisligi en yiiksek
degerler alan genotiplerden olusmustur. C grubunda
antosiyanin icermeyen genotip ve gesitler, D grubunda
ise incelenen 6zellikler yoniinden orta diizeyde degerler
alan genotipler yer almaktadir. (Sekil 4).

Height

Kalkimsh
33A 01
50N 02
27502
Vidiyala

Sekil 4. Mas fasulyesi genotiplerinde cluster analizi sonucunda elde edilen dendrogram
Figure 4. Dendrogram obtained as a result of cluster analysis in mung bean genotypes
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Cluster analizi ile bir populasyon icerisindeki gruplar
arasinda benzerlik veya farkhhklar ortaya
¢ikarilabilmektedir. Ayrica, populasyonlarin birbiri ile
olan taksonomik iliskilerinin goOsterilmesinde de
kullanilmaktadir (Cartea ve ark., 2002). Cluster analizi
sonucunda genotipler arasinda genis bir varyasyonun
gorialdigu ve cesitlerinden farkh genotiplerin oldugu
belirlenmistir (Sekil 4). Bunlara ek olarak, ileride
yapilacak slah c¢alismalarina aktarilacak genetik
materyallerin seleksiyonunda bu gruplardan basariyla
faydalanilabilecegini gostermektedir. Nitekim, bircok
arastirict da genotiplerin siniflandirilmasinda cluster
analizinin etkin bir sekilde kullanilabilecegini ve
genotiplerin seciminde islahgilara pratik anlamda katki
saglayabilecegini ifade etmislerdir (Nadeem ve ark.,
2018; Canci ve ark., 2019; Yeken ve ark., 2019).

Sonug olarak, tlkemizin farkli iklim ve cografi 6zelliklere
sahip bolgelerinden temin edilen mas fasulyesi
genotipleri lzerinde yapilan fide ve c¢ikis 6zelliklerinde
genis bir varyasyon oldugu belirlenmistir. Ulkemizdeki
mas fasulyesi genotiplerinin fide ve ¢ikis o6zellikleri
yonlinden tanimlanmasi vyapilarak hem mevcut
varyasyon durumu ortaya ¢ikarilmis, hem de daha sonra
mas fasulyesinde yapilacak agronomik ve morfolojik
calismalara katki saglanmistir. Elde edilen veriler, ileride
yapilacak 1slah c¢alismalarina kaynak saglayacak ve
referans olacak niteliktedir.

OzZET

Amag: Bu calismada amacg tlkemizden temin edilen mas
fasulyesi genotipleri ve yurt disindan temin edilen
gesitlerinin ¢ikis ve fide ozelliklerinde karakterizasyon
yapilmasidir.

Yéontem ve Bulgular: Arastirmada Tirkiye'nin farkl
illerinden toplanan, 50 adet mas fasulyesi genotipi ile
yurt disindan temin edilen 4 adet mas fasulyesi ¢esidi
kullanilmistir. Calisma, 2021 yilinda Isparta Uygulamali
Bilimler Universitesi Ziraat Fakiiltesinde saksi denemesi
seklinde yulratulmustlr. Arastirma, Tesadif Parselleri
deneme desenine gore 3 tekerrirli olarak kurulmustur.
Cahsmada cikis orani, kotiledon yapraklarin uzunlugu ve
genisligi, klorofil icerigi ve antosiyanin durumlari
belirlenmistir. Genotiplerin ¢ikis orani % 45 - 100,
kotiledon vyaprak wuzunluklari 22.60 43.38 mm,
kotiledon yaprak genisligi 7.42 - 4.92 mm, klorofil icerigi
26.70 - 37.70 arasinda degisim gostermis ve 48 adet
genotipin govdesinde antosiyanin tespit edilmistir.
Korelasyon analizi sonucunda en yiksek pozitif ve dnemli
iliski kotiledon yaprak uzunlugu ile kotiledon yaprak
genisligi (r=0.82) arasinda saptanmistir. Temel bilesen
analizi sonucunda genotiplere ait toplam varyasyonun %
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74.73’inl tanimlayan 2 adet temel bilesen ekseni elde
edilmistir. Cluster analizi sonucunda mas fasulyesi
genotiplerinin 4 grupta toplandiklari belirlenmistir.
Genel Yorum: Bitki genetik kaynaklarinin fenotipik olarak
karakterizasyonu bitki 1slahi ve yetistiriciler icin oldukca
onemlidir. Mas fasulyesi genotiplerinde cikis ve fide
ozelliklerinin  genis  varyasyon  gosterdigi  coklu
karsilastirma testleri ile de belirlenmistir.

Calismanin Gnemi ve Etkisi: Arastirmadan elde edilen
sonuglara gore, genotiplerin ¢ikis ve fide 6zelliklerinde
genis bir varyasyon oldugu belirlenmistir. Ulkemizdeki
mas fasulyesi genotiplerinin fide ve c¢ikis 6zellikleri
yoninden tanimlanmasi vyapilarak hem mevcut
varyasyon durumu ortaya c¢ikarilmis, hem de daha sonra
mas fasulyesinde yapilacak agronomik ve morfolojik
¢ahsmalara katki saglanmistir.

Anahtar Kelimeler: Mas fasulyesi, karekterizasyon, ¢ikis
ve fide ozellikleri, klorofil, antosiyanin.

CIKAR CATISMA BEYANI
Yazarlar ¢alisma  konusunda
olmadigini beyan eder.

¢ikar  gatismasinin

ARASTIRMACILARIN KATKI ORANI BEYANI
Yazarlar ¢alismaya esit oranda katki saglamis olduklarini
beyan eder.
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