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Cyperus difformis L. (Smallflower umbrella sedge) is one of the important weed
species in the rice production areas worldwide. To investigate the effect of
the morphological and genetic diversity to the existing herbicide resistance in
Turkey, it was studied with 50 populations to represent the rice growing areas.
To determine the morphological diversity, 13 different characteristics were
recorded. The results of the analysis showed a morphologically significant
difference between the populations. The genetic variation among populations
was determined by Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) analysis
using 17 oligonucleotide primers. According to the dendrogram information
generated using Average Linkage, populations were classified into two main
groups at 0.25 genetic distance. The morphological and molecular analyses
revealed differences in terms of several quantitative characteristics among
the populations examined. Similarities were also found among different
C. difformis population grown in different regions in terms of their morphological
characteristics, the genetic diversity was found to be higher. This indicates a
high potential at the point of gene transfer. We have concluded that the transfer
of seeds between regions and the resistance developed by weed against
herbicides and adaptation of species to the geographical area may be cause
to these results. In this situation, it is necessary to focus on the control of
C. difformis seed movement, rice seed trafficking and the use of herbicide uses
as well as in the field management practices such as or cultural methods. It
should not be forgotten that the measures to be taken at this point are important
at the point of integrated management strategies.

GIRIS

Cyperus difformis L. (Kiz otu) yiiksek oranda kendine Ozer et al. 1999, Swain et al. 1975). Tek yillik olusu, hizl
dollenen, tek yillik, C3 tipinde (Barrett and Seaman 1980, biiyiime, kisa generasyon zamani, yiiksek {ireme yetenegi,
Tyndall 1983) hem sucul hem de karasal hayata adaptasyonu gliclii kok sistemi ve topraktaki yiiksek tohum rezervi bu
nedeniyle diinya genelinde geltik iiretim alanlarinda sorun tiiriin popiilasyon sayisinin fazla olusunu ve ayni zamanda
olan 6nemli yabanci ot tiirlerinden biridir (Holm et al. 1977, yiiksek dagilim oranini agiklamaktadir (Holm et al. 1977).
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Tirtin genis morfolojik ve genetik gesitlilik gostermesi
kontroliinii  giiglestirmekte, ayni zamanda herbisitlere
dayanikli  biyotip olusumunu da
(Michishita and Yamaguchi 2003, Yabuno 2001, Yamaguchi
et al. 1996 ). Genetik cesitliligi ytiksek olan tiirler, zamana

hizlandirmaktadir

ve yere gore degisen gevre kosullarina daha basarili uyum
saglama, ¢ogalma ve rekabet yetenegine sahiptir (Istk 1997,
Pala ve Mennan 2016). Bu baglamda degerlendirildiginde
genetik ¢esitliligin  yiiksekligi herbisitlere ~dayaniklilik
olgusu i¢in tetikleyici bir rol oynamanin yani sira, dayanikl
popiilasyonlarin adaptasyon yeteneklerinin artigin1 da
desteklemektedir. Bu dogrultuda yapilan bazi ¢aligmalarda
Cyperaceae familyasina ait tiirlerde kendiliginden hibrit
titrlerin olugabilecegi, bu durumun ise polyploidi ve aseksiiel
¢ogalmayla iligkili oldugu ve bu durumun agiklanabilmesi
farklibklarin  birlikte
degerlendirilmesinin  zorunluluguna vurgu yapilmistir
(Arriola and Ellstrand 1996).

gesitliligi konusunda sadece morfolojik ¢alismalarla yeterli

igin morfolojik ve molekiiler

Son yillarda tiirlerin

bilgiye ulagilamayacagindan dolay:r bazi tiirlerin genetik
cesitliligi tizerinde caligmalara baslanmis ve popiilasyon
genetik striiktiiriiniin anlagilmasma ¢alistlmistir (Ye et al.
2004). Genetik markérler bitki popiilasyonlarinin genetik
striktiiriiniin aydinlatilmasi yoniinde 151k tutmakta 6nemli
ipuglar1  vermektedir. Genetik markérlerin  kullanimi
yoniinde gesitli gortsler ve amaca uygun farkli bir¢ok teknik
mevcuttur. Bunlar icerisinde dominant markor olmast
nedeniyle ilk uygulamalardan olan Rasgele Cogaltilmig
Polimorfik DNA (Random Amplified Polymorphic DNA,
RAPD) 6nemli yer tutmaktadir (Fritsch and Rieseberg 1992,
Gaiotto et al. 1997, Gjuric and Smith 1996). RAPD analizi,
tirlerin - dayaniklilik = orijjininin  saptanmasinda duyarl
ve dayanikli populasyonlarin genetik varyasyonlarinin
belirlenmesinde kullanilmistir (Rutledge et al. 2000). Bu
yontemle Cyperus cinsine ait tirlerin genetik farkliliklarina
yonelik veri elde etmek adina oldukga timit verici sonuglara
ulagildig1 gorilmistir (Abad et al. 1998, Okoli et al. 1997,
Tayyar et al. 2003). Ancak C. difformise ait kisith sayida

genetik cesitlilik calismasina rastlanilmigtir.

Genetik ¢esitlilik  ¢aligmalar1  biyolojik  miicadelede
biyokontrol ajanlarinin se¢ilmesini miimkiin kilabilmektedir
(Nissen et al. 1995). Dayaniklilik gelistirmis tiirlere kars:
uygulanacak biyolojik miicadele ajanlarinin belirlenmesi i¢in
de genetik varyasyonun saptanmasi gerekmektedir. Okoli et
al. (1997) tarafindan RAPD-PCR yo6ntemiyle gergeklestirilen
calismada biyolojik miicadele ajanlarinin se¢iminde genetik
gesitliligin etkin bir rol oynadigi vurgulanmigtir. Caligmada
biyoherbisit olarak ruhsatlandirilmis bir pas fungusu olan
Puccinia canaliculata’ya karsi farkli cografik alanlardan
toplanmis Cyperus rotundus ve Cyperus esculentus tiirlerinin

gostermis olduklar1 farkli hassasiyet dereceleri genetik
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gesitlilikler saptanarak ortaya konmustur. Bu durum yabanci
otlara kars1 biyolojik miicadele uygulamalarina 1§51k tutarak
ayni zamanda herbisit kullaniminin azaltilmasina imkan
vermesi nedeniyle de onemlidir. Genetik gesitlilik gosteren
populasyonlar kontrol ajanlarina kars1 daha yiiksek oranda
dayaniklilik gelistirebilmekte ve miicadele olanaklarini
2001). RAPD-PCR

yontemi kiiltiire alinmig ve yabani formdaki yabanci otlarin

zorlagtirmaktadir (Meekins et al.

tanimlanmasinda da basariyla kullanilabilmistir (Abad et al.
1998).

Genetik cesitlilik ¢alismalar1 herbisitlerin  ve c¢evresel
etkilerin tiirlerin degisimini nasil etkiledigini belirlemek,
6nemli yabanci ot tiirleri ile miicadelede bilgi sahibi
olabilmek ve tiirlerin herbisitlere gosterebilecegi farkliliklarin
nedenlerinin ortaya konulabilmesi agisindan da temel
bir misyon istlenmis durumdadir (Sterling et al. 2004).
Herbisitlere dayanikli Cyperus tiirlerinin genetik ¢esitliliginin
belirlenmesine yonelik yapilan ¢alismalarda genetik cesitlilik
oranlari yitksek bulunmus ve genetik farklilik taramalarinda
RAPD analizinin etkin olarak giivenle uygulanabilecegine
isaret edilmistir (Tayyar et al. 2003). Merotto et al. (2009)
tarafindan C. difformis’in acetolaktat sentez inhibitori
herbisitlere dayanikli ve hassas popiilasyonlarinin genetik
cesitliligi tizerinde yapilan ¢aliyma bulgulari, farkli geltik
tarlalarinda yiiksek herbisit dayanikliligina sebep olan
birincil faktoriin, dayaniklilik genlerini tasiyan C. difformis
tohumlar1 oldugunu ortaya koymustur. Bu baglamda
degerlendirildiginde dayanikli biyotiplerde tohum tretimi
ve yayiliminin 6nlenmesi yabanci ot miicadele stratejilerinde

temel hedefi olugturmaktadir.

Cyperus tiirlerinde oldugu gibi bir¢ok yabanci tiirde de
genetik varyasyonun saptanmasma yonelik ¢aligmalar
diinya genelinde hizla siirdiiriilmektedir. Ancak mevcut
literatiir tarama ve bilgilerimize gore diinyada C. difformis’in
morfolojik ve genetik ¢esitliligi tzerine olduk¢a kisith
calismalar yapildigi ve tlkemizde mevcut herhangi bir
galismanin olmadif1 gorilmiis, bu nedenle yapilacak
olan bu ¢aligma ile elde edilen verilerin evrensel bilime ve
literatiire katki saglayacagi disiintilmiistiir. Bahsedilen
bilgiler 151¢1nda bu ¢aligmanin amaci, iilkemiz geltik ekim
alanlarinda sorun olan C. difformisde morfolojik ve genetik
cesitliligin saptanmasiyla tilkemizdeki mevcut dayaniklilik
olgusuna etkisinin arastirilmasi ve bu tiire karg1 gelistirilecek
entegre miicadele stratejilerinin belirlenmesinde saglikli
yorumlamaya gidilebilmesi agisindan

yol  gosterici

olunabilmesidir.
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MATERYAL VE METOT

Bitki materyali

C. difformisin gerek morfolojik ve gerekse de genetik
gesitliliginin belirlenmesi amaciyla toplamda 50 popiilasyon

ile caligilmigtir. Popiilasyonlara ait tohum 6rnekleri

TUBITAK TOVAG-1080371

Marmara ve Karadeniz Bolgelerinin Samsun, Balikesir,

nolu proje kapsaminda
Bursa, Edirne, Kastamonu, Kirklareli, Sinop, Tekirdag
ve Corum illerine ait geltik ekim alanlarindan 2009 yili

vejetasyon doneminde toplanan materyallerdir (Cizelge 1).

Cizelge 1. Morfolojik ve genetik gesitliliklerin belirlenmesinde kullanilan popiilasyonlara ait cografik bilgiler

NO iL ILCE POPULASYON  KOORDINAT KOORDINAT
1 HAVSA EDI-C-25 41°25. 479' 26° 49. 169’
2 EDI-C-40 41°02. 854' 26°23. 046’
3 . EDI-C-79 40° 53. 470' 26°21.735'

IPSALA ,
4 EDI-C-12 40° 51. 748' 26° 20. 546'
5 . EDI-C-52 40° 55. 950' 26°24. 533'
EDIRNE .
6 EDI-C-13 40° 56. 004' 26°24. 869'
7 _ EDI-C-110 41°10.519' 26° 20. 443'
MERIC .
8 EDi-C-153 41°04.272' 26°21.018'
9 EDI-C-126 41° 06. 378' 26°20. 378’
10 MERKEZ EDI-C-142 41° 34, 334’ 26°37.277'
11 ALACAM SAM-C-2 41°37. 816' 35°43. 863'
12 SAM-C-12 41° 39. 096' 35°50. 722'
BAFRA
13 SAM-C-25 41° 42, 043' 35°55.014'
14 GCARSAMBA SAM-C-37 41° 16. 568' 36° 44. 104’
SAMSUN
15 ONDOKUZ MAYIS SAM-C-50 41°32.075' 36° 03. 828'
16 SAM-C-62 41°10. 418’ 36° 55. 134’
17 TERME SAM-C-68 41°05. 252" 37°07. 384’
18 SAM-C-71 41°13. 500' 36° 58. 096'
19 KIR-C-1 41°20. 942' 27°07. 347'
20 BABAESKI KIR-C-4 41°21.282' 27°04. 041'
21 KIRKLARELI KIR-C-8 41°21.490' 27° 04. 095'
22 , . KIR-C-13 41°22. 264' 26°25.754'
PEHLIVANKOY
23 KIR-C-15 41°20. 273' 26° 58. 059'
24 KAS-C-2 40° 56. 401" 33°52.519'
25 KAS-C-3 40° 56. 401" 33°52.519'
KASTAMONU TOSYA
26 KAS-C-7 41°03. 730’ 34°12. 300’
27 KAS-C-12 40° 56. 423' 33°52.527'
28 TEK-C-1 41°03. 295' 27°03. 606'
29 , 5 HAYRABOLU TEK-C-3 41°03. 220' 27°03. 696'
TEKIRDAG
30 TEK-C-7 41°03. 307" 27°03.591'
31 MALKARA TEK-C-12 40° 56. 979' 27°01. 026'
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Cizelge 1. Morfolojik ve genetik cesitliliklerin belirlenmesinde kullanilan popiilasyonlara ait cografik bilgiler (devams)

NO ir ILCE POPULASYON  KOORDINAT KOORDINAT
32 BUR-C-1 40° 10. 356' 28°11. 256'
33 BUR-C-6 40°11. 873' 28°11. 337'
BURSA MERKEZ
34 BUR-C-7 40° 11. 868' 28°11. 364’
35 BUR-C-4 40° 10. 728' 28°10. 611
36 SARAYDUZU SIN-C-1 41°23.532' 34° 56. 981'
37 SINOP BOYABAT SIN-C-10 41°32.027' 34°44.784'
38 DURAGAN SIN-C-11 41°26. 780’ 34°55. 352
39 ) BAL-C-7 40°07. 170' 27°43.225'
GONEN
40 ) BAL-C-18 40° 07. 458' 27°42.493'
BALIKESIR
41 MANYAS BAL-C-39 40°07. 391" 28°03. 484’
42 MERKEZ BAL-C-58 40° 06. 150' 28°08.227'
43 GOR-C-23 41° 04. 986' 34°26. 134’
44 KARGI GOR-C-35 41°06. 716' 34° 29. 605'
45 COR-C-62 41° 04. 986' 34°26.134'
46 COR-C-53 40°57. 726' 34°50.011'
GORUM OSMANCIK
47 COR-C-49 40° 57.726' 34°50.011'
48 BAYAT GOR-C-9 40° 29. 494' 34° 14. 502'
49 o GOR-C-14 40° 36. 049' 34°28. 558'
ISKILiP
50 GOR-C-18 40° 29. 076' 34°28.592'
Morfolojik ¢alismalar Genetik ¢alismalar

Caligma kapsaminda her popiilasyondaki C. difformis
tohumlar plastik saksilara ekilmis (¢ap, 20 cm; yiikseklik,
25 cm) ve screen house (kafesev)de yetistirilmistir. Saksilar
geltik toprag: ile doldurulmus ve denemeler tesadiif bloklar:
deneme desenine gore 5 tekerriirlii olarak kurulmustur.
Saksilara boélgelerde kullanilan giibre ve vyeterince su
verilmigtir. Saks1 bagina en erken ¢imlenme gosteren 5 bitki
etiketlenip, digerlerinin seyreltilmesiseklinde gerceklestirilen
yetistirme isleminde, bitkilerin tohumdan tohuma biyolojik
evreleri giinlik gozlemlerle takip edilmis ve morfolojik
parametre verileri alinmistir. Incelenen parametreleri; bitki
boyu (cm), kotiledon yaprak alanlar1 (cm?), yaprak sayisi
(adet), bagaktaki 151n sayis1 (adet), basak uzunlugu (cm),
basak¢ik uzunlugu (cm), basaktaki 1smn uzunlugu (cm),
noddaki ¢igek sayis1 (adet), toplam ¢igek sayisi (adet) ve
toprak iistii yag/kuru biomas (g) olusturmustur (Brown and
Marshall 1981, Tayyar et al. 2003, Thullen and Keeley 1979).
Bitkiler hasat edildikten sonra kuru biomas 6l¢iimii i¢cin 70

°Cde 3 giin kurutulmugtur.
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DNA ekstraksiyonu

C. difformise ait 50 popilasyonun tohumlar1 petri
kaplarinda g¢imlendirildikten sonra saksilara aktarilarak
12/12 aydinlatma periyodunda 30 °C'de kontrollii serada 4-6
yaprakli asamaya kadar yetistirilmistir. Yaprak 6rneklerinden
genomik DNAlar DNeasy ekstraksiyon kiti (Qiagen, Qiagen
GmbH, Hilden, Almanya) kullanilarak, kit protokoliine gore
ekstrakte edildi. Izole edilmis DNA konsantrasyonu ve nispi
saflik, Nanodrop ND-1000 (Thermo Scientific) kullanilarak

kontrol edilmis ve 25 pl'! ‘e ayarlanmigtir (Danquah et al.
2002, Kaya-Altop and Mennan 2011, Santaella et al. 2006).

RAPD-PCR analizi

Caligma kapsaminda 10 baz dizilimli 19 primer denenmis
olup, 17’si C. difformis 6rneklerinde bagariyla kullanilmigtir
(Gizelge 2). Primerlerin sentezi lontek (Istanbul) firmasina
yaptirilmustir. PCR reaksiyonu 50 ng genomik DNA, 0.2 mM
oligoniikleotid primeri,1.5 mM MgClL, 0.4 mM dNTP, 0.2
Unite Tag DNA Polimeraz, 1XPCR buffer ve 11 pl sdH,0
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karisim bilesenleriyle toplam hacim 25 ul olacak sekilde
hazirlanip PCR cihazina (Rotor-Gene Q 5plex HRM,
Qiagen) yerlestirilmistir. Reaksiyon kosullar1 ise; 95 °Cde
1 dk. baslangi¢ denaturasyonu, 45 dongii olacak sekilde 95
°Cde 1 dk, 72 °Cde 2 dk. ve 72 °Cde 5 dk. olacak sekilde

ayarlanmigtir.

PCR sonrasi olusan DNA pargalari agaroz jel elektroforezine
(Biorad) tabi tutulmus ve bu amagla %2’lik agaroz jel
kullanilmigtir. 1 Kblik DNA markér (Ambresco®, USA)
referans alinarak, jelde olusan DNA bantlarinin fotograflar:

jel goriintiileme cihazi (Syngene) yardimiyla gekilmistir.

Cizelge 2. PCR uygulamasinda kullanilan primerlere ait bilgiler (Abad et al. 1998, Okoli et al. 1997, Tayyar et al. 2003)

No Primer Baz dizisi 5> 3’ A260 O0.D M.A pmol/ul
1 A07 GAAACGGGTG 0.11 5.00 3117 52.70
2 A20 CCGAGCAATC 0.13 7.50 2997 82.60
3 OPAO1 CAGGCCCTTC 0.07 4.30 2963 45.40
4 OPAO03 AGTCAGCCAC 0.07 4.00 2997 36.80
5 OPA08 GTGACGTAGG 0.10 6.20 3108 53.80
6 OPA20 GTTGCGATCC 0.12 7.30 3019 79.40
7 OPAE12 GTTGGGATCC 0.13 7.50 3019 82.00
8 OPEO1 CCCAAGGTCC 0.07 4.00 2972 39.60
9 OPF3 CCTGATCAGG 0.11 6.40 3028 59.90
10 OPFO4 GGTGATCAGC 0.11 6.60 3068 59.50
11 OPF13 GGCTGCAGAA 0.11 6.80 3077 58.00
12 OPG 06 GTGCCTAACC 0.13 7.90 2988 86.80
13 OPNO5 AGTGAACGCC 0.07 4.00 3037 35.40
14 OPNO6 GAGACGCACA 0.14 8.60 3046 93.00
15 OPNO9 TGCCGGCTTG 0.08 4.70 3035 50.90
16 OPN10 ACAACTGGGG 0.03 4.50 3077 38.40
17 OPN12 CACAGACACC 0.07 4.00 2965 36.10
Bantlarin degerlendirilmesi neticesinde elde edilen veriler IBM SPSS Statistics 20 (for
Bantlarin degerlendirilmesi elektroforez sonrasl Windows) istatistiksel - paket programinda - Hiyerarsik

incelenen jelde bandin goriilmesi ya da goriilmemesi
esasina dayanmaktadir. Bu ¢alismada optimal PCR
sartlari, amplifikasyonlarin birkag¢ kez tekrar edilmesi ile
olusturulmus ve her bir primere ait stabil bant profili veren
kosullar se¢ilmistir. Fenogramin elde edilmesi i¢in jellerdeki

monomorfik ve polimorfik bantlar tespit edilmistir.

Istatistiksel analizler

Morfolojik ve molekiiler bulgularin istatistiksel analizinde

farkli metodlar kullanidmigtir. Morfolojik ¢aligmalar
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Kiimeleme Analizi (Hierarchical Cluster Analysis)ne tabi
tutularak parametre degerlerine Duncan ¢oklu karsilagtirma
testi uygulanmis, dendogramlar1 olusturulmus ve Temel
Bilesen Analizi (Principal Component Analysis, PCA)
(Backhaus et al. 1989) yapilmustir.

Molekiiler
(Claerhout et al. 2015, Juraimi et al. 2005, Karn and Jasieniuk
2017, Lee et al. 2014, Santaella et al. 2006, Vilatersana et al.
2005) bantlarin biyiikliikleri bilgisayara var (1) ya da yok

¢alismalar i¢in aym1 paket programinda

(0) seklinde girilmistir. Boylece daha sonraki asamalarda


http://dergipark.gov.tr/bitkorb

Bitki Koruma Biilteni / Plant Protection Bulletin, 2018, 58 (4) : 231-246

kullanilacak olan bant matrisleri olusturulmustur. En son
agamada ise SAHN (Sequential, Agglomeritive, Hierarchical,
and Nested Clustering) kiimeleme alt programi ve bu
program i¢inde benzerlik matrislerini temel alan UPGMA
(Jaccarda gore) algoritmasi kullanilarak gesitlere ait
dendogramlar ¢izilmistir (Jaccard 1908, Nei 1972, Nei and
Li 1979).

SONUCLAR

Morfolojik ¢alismalar

Farkli cografik lokasyonlardan toplanan 50 C. difformis
popiilasyonunda en yiiksek bitki boyu Samsun-Carsamba
(SAM-C-37) (121.10 cm) popiilasyonunda goriiliirken,
en kisa bitki boyuna ise Kastamonu-Tosya (KAS-C-12)
(60.01 c¢cm) popiilasyonunun sahip oldugu saptanmuistir.
Popiilasyonlarin ortalama bitki boy uzunlugu ise 80.02 cm
olarak belirlenmistir. Bitki boyu ortalamaya yakin bir deger
(83.08 cm) olan Bursa-Merkez (BUR-C-4) popiilasyonu en
yiitksek govde cap1 degerine (7.00 mm) sahip bulunurken,
Kirklareli-Babaeski (KIR-C-4) popiilasyonu ise 1.52 mm
ile en distik degeri almigtir. Yaprak uzunlugu genel olarak
6.09 cm [(Kirklareli-Babaeski (KIR-C-4)] ve 28.08 cm
[Bursa-Merkez (BUR-C-4)] degerleri arasinda degiskenlik
gosterirken, Kastamonu-Tosya (KAS-C-2) 45.00 adetle
en fazla, Samsun-Bafra (SAM-C-12) ise 17.06 ile en az
yaprak sayisina sahip popiilasyonlar olarak saptanmuistir.
Tekirdag-Hayrabolu (TEK-C-3) 16.29 cm ve Kastamonu-
Tosya (KAS-C-12) 11.14 cm sirastyla en yiiksek ve en diisitk
basak uzunluguna sahip bulunmustur. Kastamonu-Tosya
55.06 adet ile en dusiik, Tekirdag-Hayrabolu ise 83.09
adet ile en fazla bagak sayisina ait poptilasyonlar olarak
belirlenmistir. Ortalama degerin 2.40 mm oldugu bagak
uzunluklar1 incelendiginde, Kirklareli-Pehlivankoy (1.10
mm) ve Bursa-Merkez (4.00 mm) ¢aligilan popiilasyonlar
arasindaki veri degiskenligini temsil etmislerdir. Basaktaki
1510 sayis1 bakimindan popiilasyonlarda mevcut bir farklilik
gozlenmezken, BUR-C-4 (30.01 mm) popiilasyonu disindaki
diger tium poptilasyonlar basaktaki1sin uzunlugu bakimimdan
ayn1 grupta yer almig, aralarinda istatistiki olarak farklilik
bulunmamustir. Kastamonu-Tosya basakcik bagina noddaki
¢igek say1s1 bakimindan en diisiik (5.09 adet), Bursa-Merkez
(32.00 adet) en ytiksek veriyi olusturmustur. Cigek yaprak
uzunlugu incelendiginde, Corum-Osmancik (0.44 mm) ve
Kastamonu-Tosya (1.80 mm) mevcut parametreye ait veri

degiskenligini saglamigtir (veri gosterilmemistir).

Popiilasyonlarin morfolojik parametrelerine ait korelasyon
analizine gore, incelenen morfolojik parametrelerden
yaprak uzunlugu ile govde ¢ap1 (0.93 mm), basak uzunlugu
(0.87 cm), basaktaki 1s1n uzunlugu (0.84 mm), basakcik

basina noddaki ¢igek sayis1 (0.71 adet) ve toprak stii kuru
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biomas arasinda istatistiki olarak ¢ok onemli ve olumlu
iligkiler tespit edilmistir. Ayni sekilde gévde ¢apr ile bagak
uzunlugu (0.86 c¢m), basaktaki 151 uzunlugu (0.83 mm),
bagakcik bagina noddaki ¢igek sayist (0.70 adet) ve toprak
iistii kuru biomass (0.82 g) arasinda da olumlu ve ¢ok 6nemli
iligkiler saptanmigtir. Basaktaki 151n sayist ile bagakcik sayisi
arasindaki iligki 0.99 ile korelasyon igerisindeki en 6nemli
degeri bulmustur. Cicek yaprak uzunlugu ile bagakcik
uzunlugu arasindaki iligki (-0.04) olumsuz ve 6nemsiz olarak
kaydedilmistir. Pozitif dogrultuda ¢ok 6nemli iliskilerden
baglicalar1 sirasiyla bagak uzunlugu ile basaktaki 15mn
uzunlugu (0.91 mm), basakcik basina noddaki ¢igek sayisi
(0.75 adet) ve toprak tstii kuru biomass (0.95 g) arasinda
gortlmiistiir. Bunlari bagaktaki 131n uzunlugunun bagakcik
basina noddaki ¢igek sayisi (0.76 adet) ve toprak sti kuru
biomass arasindaki (0.90 g) iliski takip etmistir. Bagakcik
basina noddaki ¢icek sayisi ile toprak iistii kuru biomass
(0.76 g) arasinda onemli iliskiler tespit edilmis olup, benzer
6nem toprak ustil yas ve kuru biomass (0.75 g) arasinda

tespit edilmistir (Cizelge 3).

C. difformis popiilasyonlarinin morfolojik 6zelliklerine
gore yapilan temel bilesen analiz sonucunda elde edilen PC
bilesenleri ve bu bilesenlere karsilik gelen faktor gruplari
Gizelge 4'de verilmistir. Incelenen toplam 13 zellik arasinda
toplam varyasyonun %80.07’sini temsil eden 3 PC bileseni
elde edilmistir. Morfolojik 6zellikler arasinda toplam
varyasyonun %50.83’intin elde edildigi birinci PC bilesenin
izahina en fazla katki saglayan 6zellik bagak uzunlugu (0.97
cm) olurken, en az katkiyr saglayan deger ise bitki boyu
(-0.01 cm) olmustur. Yaprak uzunlugu (0.91 cm), gévde ¢ap1
(0.91 mm), bagaktaki 1510 uzunlugu (0.92 adet) ve toprak
tistii kuru biomas parametreleri yaklasik %90’lik varyasyon
oranlariyla 6nem arz etmislerdir. Birinci PC ekseninde
bitki boyu gibi ¢i¢ek yaprak uzunlugunun (-0.06 cm) en
diigiik olumsuz etkisi olugturduklar1 varyasyon bakimindan
onemsiz bulunmustur. Ikinci PC ekseninde %17.31’lik
varyasyonun olusumunu basaktaki 151 sayis1 (0.96 adet)
ve bagakcik sayisinin (0.95 adet) oldukea yiiksek pozitif
iligkisi temsil ederken, yaprak sayis1 (0.73 adet), ¢i¢ek yaprak
uzunlugu (0.89 mm) ve toprak iistii yas biomass (0.72 g) ise

PC3 ekseninde saptanan %11.93’litkk varyasyonu agiklamistur.

Popiilasyonlarin morfolojik parametre verilerinin tamaminin
Hiyerarsik Kiimeleme Analizine tabi tutuldugunda benzerlik
diizeylerine gore olusan dendogram Sekil 1’ de verilmistir.
Buna gore %25’lik taksonomik uzaklikta 2 farkli ana grubun
olustugu goriilmektedir. Birinci grup 2 alt gruptan (1.1
ve 1.2) olusurken, ikinci ana grubun ise alt grup agilimi

sergilemedigi belirlenmistir.
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Cizelge 3. Morfolojik parametrelere ait korelasyon matrisi

Parametre BB YU GC YS BIS BSS BSU BU BIU BNCS CYU TUYB TUKB
(cm) (cm) (mm) (adet) (adet) (adet) (cm) (cm) (mm) (adet) (mm) (g) (g)

BB (cm) 1.00

YU (cm) 011  1.00

GC (mm) 008 093  1.00

YS (adet) 0.09 0.44 0.48 1.00

BIS (adet) 0.46 0.17 0.16 0.13 1.00

BSS (adet) 0.44 0.18 0.17 0.12 0.99 1.00

BSU (cm) 0.13 0.58 0.59 0.28 0.40 0.40 1.00

BU (cm) 0.01 0.87 0.86 0.44 0.07 0.07 0.59 1.00

BIU (mm) 0.14 0.84 0.83 0.46 0.33 0.33 0.66 0.91 1.00

BNCS (adet) 0.09 0.71 0.70 0.39 0.23 0.22 0.50 0.75 0.76 1.00

CYU (mm) 0.14 0.11 0.13 0.47 0.14 0.13 -0.04  0.01 0.11 0.32 1.00
TUYB (g) 0.16 0.53 0.55 0.68 0.24 0.24 0.34 0.56 0.60 0.52 0.52 1.00
TUKB (g) 0.06 0.83 0.82 0.59 0.14 0.14 0.59 0.95 0.90 0.76 0.22 0.75 1.00

*BB: Bitki boyu, YU: Yaprak uzunlugu, GC: Gévde ¢api, YS: Yaprak sayisi, BIS: Basaktaki isin sayisi, BSS: Basakcik sayisi,
BSU: Basakcik uzunlugu, BU: Basak uzunlugu, BIU: Basaktaki 151n uzunlugu, BNCS: Basakcik basina noddaki ¢igek sayusi,
CYU: Cigek yaprak uzunlugu, TUYB: Toprak iistii yas biomass, TUKB: Toprak iistii kuru biomass

Cizelge 4. Morfolojik parametrelerin ait olduklar: faktor gruplar: ve bunlara karsilik gelen PC eksenleri

PC EKSENLERI
1 2 3
Ozdegerler 6.61 2.25 1.55
Varyasyon (%) 50.83 17.31 11.93
Kiimiilatif varyasyon (%) 50.83 68.14 80.07
Faktor katsayilar1
Parametreler PC1 PC2 PC3
Bitki boyu (cm) -0.01 0.65 0.14
Yaprak uzunlugu (cm) 0.91 0.05 0.14
Govde ¢ap1 (mm) 0.91 0.04 0.17
Yaprak sayis1 (adet) 0.40 0.03 0.73
Bagaktaki 151n say1st 0.13 0.96 0.04
Bagakcik sayisi (adet) 0.14 0.95 0.03
Bagakcik uzunlugu (cm) 0.71 0.36 -0.12
Basak uzunlugu (cm) 0.97 -0.07 0.10
Basaktaki 1s1n uzunlugu (mm) 0.92 0.20 0.15
Bagakcik basina noddaki ¢igek sayis1 (adet) 0.76 0.11 0.29
Cicek yaprak uzunlugu (mm) -0.06 0.12 0.89
Toprak iistii yas biomass (g) 0.51 0.14 0.72
Toprak iistii kuru biomass(g) 0.91 0.00 0.34
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Sekil 1. Hiyerarsik kiimeleme analiz metoduyla olusturulan morfolojik iliski dendogrami
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Genetik ¢calismalar

C. difformisin toplam 50 popiilasyonu igin kullanilan 17
primerden OPF3 primeri hari¢ digerleri polimorfik RAPD-
PCR iriinleri vermistir. Polimorfik RAPD primerleri ile
uzunluklar1 100 bp (OPE01, OPF13) ve 1400 bp (A20, OPA01)
arasinda degisen toplam 210 adet bant elde edilmistir (Cizelge
5). Elde edilen bu amplifikasyon iiriinlerinin 202 tanesinin
(%92.00) polimorfik oldugu saptanmistir. Polimorfik primer
basina elde edilen ortalama bant sayis1 13.12 (210/16) ve
polimorfik primer basina elde edilen ortalama polimorfik
bant sayis1 12.63 (202/16) olarak tespit edilmistir. En fazla
polimorfik RAPD markérii olusturan primerler A20 (26) ve
OPNO06 (22) olarak bulunmustur. En yiiksek polimorfizm
yiizdesi %100°liik degerlerle A07, OPA08, OPA20, OPAEI12,
OPF13, OPG06 ve OPNO5 primerleriyle elde edilirken,
OPF3 primerinde polimorfizm saptanmamistir (%0). OPF3
haricindeki tim primerlerde %90 ve {izerinde polimorfizm

orani belirlenmistir (Cizelge 6).

RAPD-PCR analizi sonucunda C. difformis popiilasyonlar1
i¢in elde edilen molekiiler verilerin Temel Bilesen Analiz
sonuglari, varyasyonlarin %78.59’unu agiklayan 5 PC ekseni
ve bunlara karsilik gelen faktor gruplarini isaret etmektedir.
Sonuglara gore toplam varyasyon sirasiyla yaklasik %42.7,
%25.79, %4.45, %3.43 ve %2.18 bulunmustur. Bu varyasyonlar1
olusturan birinci-besinci temel koordinatlar (PCoA1- PCoA5)
belirlenip oranlarin ise birbirleriyle yakin iliski i¢inde oldugu
saptanmustir. Birinci temel koordinattaki %42.7’lik varyasyon
olusumunda bilyitk etki EDI-C-110 popiilasyonundan
saglanirken, %25.79’luk varyasyon oranina sahip 2. koordinat
ekseninde pozitif ve negatif birgok etki i¢erisinde en fazla katk1
SIN-C-1 popiilasyonundan kaynaklanmistir. Varyasyonlara
saglanan katkilar altinda PCoA3e COR-C-53’iin, PCoA4e
EDI-C-12 ve son olarak PCoA5e BAL-C-39 popiilasyonu
varyasyonlarda etkin rol oynamigstir (veri gosterilmemistir).

Hiyerarsik Kiimeleme Analizinde polimorfik primerlerden
olusan bant indekslerinin var ya da yok seklinde veri
bilgisi esas alinmak suretiyle Average Linkage kullanilarak
olusturulan dendogram bilgilerine gore 0.25lik genetik
uzaklikta galisilan popiilasyonlarin iki ana gruba ayrildig:
goriilmektedir (Sekil 2). Incelenen popiilasyonlar esas
almarak soy agact 2 ana gruba ayrilmaktadir. UPGMA
analizine gore olusturulan soy agacinda KIR-C-8/Kirklareli-
Babaeski ile KIR-C-15/Kirklareli-Pehlivankdy ve EDI-C-13-
EDI-C-110/Edirne-Merig, , popiilasyonlar1 arasinda yiiksek
benzerlik belirlenmistir. Birbirine en uzak genetik benzerlik
BUR-C-4/Bursa-Merkez ile diger popiilasyonlar: igeren
gruplar arasinda saptanmistir. Jaccard genetik benzerlik
katsayist 0.001 ile 0.965 arasinda degismistir. Benzerlik
indeksleri matrisi incelendiginde sonuglar dendogrami
dogrular nitelikte bulunmustur. Buna gére BUR-C-4 Bursa-
Merkez popiilasyonuyla diger popiilasyonlarin benzerlik
oraninin azhigr diger bir ifadeyle genetik uzakligi dikkat
¢ekmistir. Erisimi ayni illerden saglanan KIR-C-8 ve
KIR-C-15 popiilasyonlart ile (%97), EDI-C-13 ve EDI-C-110
popiilasyonlari arasinda da (%95) en yiiksek benzerlik oranlar1

belirlenmistir.

TARTISMA VE KANI

C. difformis popiilasyonlarinin morfolojik 6zelliklerine gore
yapilan istatistiksel degerlendirmeler sonucunda elde edilen
PC eksenleri ve bu eksenlere kargilik gelen faktor gruplar
degerlendirildiginde elde edilen bulgularin taksonomik
siniflandirmanin 6 grup olarak yapildigi ve taksonomik
mesafenin 0.016 olarak bulundugu Juraimi et al. (2005)1n
caligmasiyla desteklendigi goralmiistiir.

C. difformis popiilasyonlar1 iin elde edilen molekiiler verilerde
toplam 5 temel koordinat belirlenmis ve bu koordinatlarin
genetik varyasyonu agiklamadaki oranlar1 %2.18 ile %42.7

Cizelge 5. Cyperus difformis poptilasyonlarindan elde edilen RAPD markorleri

Caligilan primer sayist 17
Polimorfik primer sayis 16
Elde edilen toplam bant sayist 210
Elde edilen polimorfik fragmentlerin bant bitytikliikleri 100-1400 bp
Polimorfik primer bagina elde edilen ortalama bant sayis1 13.12
Polimorfik bant sayis1 202
Polimorfik primer bagina elde edilen ortalama polimorfik bant sayisi 12.63
Polimorfik primerlerden elde edilen polimorfizm yiizdesi 92.00
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Cizelge 6. RAPD-PCR reaksiyonlarindan elde edilen bant karakteristikleri

Sira  Primer Bant Biiyiikligi Toplam  Monomorfik  Polimorfik  Polimorfizim
Bant Sayis1  Bant Sayisi Bant Sayisi (%)
1 A07 400, 450, 500, 550, 600, 650, 700, 750, 15 0 15 100

800, 850, 900, 950, 1000, 1050, 1100

2 A20 450%, 480, 500, 540, 550, 600, 620, 650, 26 1 25 96
700, 750, 800, 850, 900, 950, 1000,
1020, 1040, 1050, 1100, 1150, 1200,
1210, 1250, 1300, 1350, 1400

3 OPAO1 650%, 700, 750, 800, 850, 900, 950, 1000, 14 1 13 93
1050, 1100, 1120, 1270, 1300, 1400

4 OPAO03 450%, 570, 600, 620, 680, 800, 900, 950, 10 1 9 90
1050, 1120

5 OPA08 400, 450, 470, 520, 580, 600, 605, 610, 10 0 10 100
700

6 OPA20 550, 580, 610, 680, 780, 1000 6 0 6 100

7 OPAE12 320, 380, 410, 430, 510, 530, 550, 560, 17 0 17 100
720, 740, 810, 830, 840, 850, 950, 1200,
1300

8 OPEO1 100, 120, 130, 150, 180, 200, 240, 280, 12 0 12 100

300, 380, 420, 580

9 OPF3 420%, 510%, 680* 3 3 0 0

10 OPFO4 120%, 180, 200, 280, 310, 350, 400, 510, 14 1 13 93
520, 530, 800, 850, 1000, 1120

11 OPF13 100, 210, 280, 310, 400, 580, 680, 700, 9 0 9 100
900

12 OPG 06 400, 410, 500, 550, 680, 700, 850, 1200 8 0 8 100

13 OPNO5 200, 240, 370, 390, 450, 500, 510, 600, 14 0 14 100

650, 710, 750, 850, 950, 1000

14 OPNO6 300, 380, 390, 400, 500, 550, 580, 620, 22 1 21 95
810, 820, 830, 840, 850, 860, 890, 910,
920, 930, 1000, 1080, 1100%, 1200

15 OPNO9 600, 650, 680, 700, 750, 800, 850, 900 8 0 8 100
16 OPN10 300, 350, 420, 500, 510, 600, 610 7 0 7 100
17 OPN12 110, 250, 300, 350, 450, 500, 900, 600, 15 0 15 100

650, 680, 700, 750, 800, 850, 900

TOPLAM 210 8 202 92
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arasinda degisim gostererek Danquah et al. (2002) tarafindan
yapilan c¢alismadaki komponent ve varyasyon bulgular

agisindan benzerlik gostermistir.

Morfolojik elde edilen
kargilastirildiginda, molekiiler ¢alismalardan daha detayh
veriler elde edilmigtir. RAPD c¢aligmalarinda 17 farkli 10

mer’lik primer kullanilmistir. Cok sayida primer kullanilmasi

¢aligmalardan sonuglarla

genetik haritalamanin yapilmasinda etkili olmaktadir (Vellend
2005). Ancak Millan et al. (1996) giilde 10 primerin, Demeke
et al. (1996) soyada 12 primerin, Rajaseger et al. (1997) ve
Abad et al. (1998) Cyperus esculentus L. i¢in 27 primerin,
Ixora gesitlerinde 6 primerin, Schontz and Rether (1999)
ftalyan ¢iminde 4 primerin, Tasrif et al. (2004), Juraimi et al.
(2005) E. crus-galli var. crus-gallide 4 primerin, Tayyar et al.
(2003) 35 populasyon igin 16 primerin, Merotto et al. (2010)
75 SRAP markériiniin C. difformis igin Danquah et al. (2002)
6 AFLP primeri ve 5 mikrosatellit primerinin E. crus-gallide
polimorfizmi belirlemede yeterli olabilecegini belirtmislerdir.
Ren et al. (2005), gesitler arasindaki varyasyon, yiiksek
diizeyde bulunmus ise az sayida primerin kullanilmasinin
yeterli olabilecegini ifade etmislerdir. Ulkemizde ise 14 SSR ve
23 RAPD primeri kullanilmak suretiyle Polygonum cognatum
Meissn. genotiplerinin molekiiler ¢aligmalar1 yiiriitilmiis
(Onen et al. 2010) ayrica Oxytona seksiyonuna giren
yabani haghas tiirlerinde de 12 SSR ve 22 RAPD primerleri
kullanilmak suretiyle teknikler bagar1 ile uygulanmistir
(Parmaksiz et al. 2009).

Caligmada kullanilan 17 primerin 16’indan polimorfik bant
olusumu saglanmustir. Farkli aragtiricilar tarafindan Cyperus
tiirlerinde (Abad et al. 1998, Okoli et al. 1997, Tayyar et
al. 2003) aymi primerlerin kullanilarak benzer sonuglarin
elde edilmesinin dogru primer segimi ile iligkili olabilecegi

yargisina varilmustir.

RAPD yontemi ile kodlayict ve kodlayici olmayan DNA
dizilerinin rastgele primerlerle taranabilmesi, daha yiiksek
diizeyde genetik varyasyonun saptanmasina olanak tanidigi,
genetik gesitlilik ¢aligmalarinda RAPD markér sisteminin
olduk¢a kullanishi oldugu ve giivenilir sonuglar verdigi
bilinmektedir (Pujar et al. 1999). Caliyjmada RAPD-PCR
amplifikasyonu sonucu olugan bant profilleri ve Jaccard
benzerlik orani, Tayyar et al. (2003) tarafindan C. rotundus
ve C. esculentus tirleri tizerinde yapilan ¢aliymadaki 185-
1500 bp arasinda degisen bant biytkliikleri, 0,003 ile1,000
arasinda degisen benzerlik oranlariyla paralellik arz etmistir.
Arkansasdaki (Hill et al. 1994, Rutledge et al. 2000) ve
Ispanyadaki (Lopez-Martinez et al. 1999) E. crus-galli
popiilasyonlar1 arasindaki genetik polimorfizm oranlariyla
da benzerlik arz eden bu deger, incelenen popiilasyonlardaki
genetik cesitliligin bir gostergesi olarak ifade edilebilmektedir.

Genetik benzerlik orani %1 ile %96.5 arasinda degisiklik arz
etmekle beraber, bu bulgular Vicia pisiformis poptilasyonlar:
arasindaki varyasyonun morfolojik analizler ve RAPD
markor sistemiyle incelenmesi neticesinde Samuelsson
et al. (1997)nin elde ettikleri sonuglar ile ve Cyperus
titrleri tizerinde ¢aligan Tayyar et al. (2003)'in sonuglariyla
benzerlik gostermistir. Ayrica Budak et al. (2004) RAPD
yontemi ile yaptiklari aragtirma sonucunda, elde edilen
%57’lik bir genetik ortalamanin sonuglar1 degerlendirmede
giivenle kullanilabilecegini ifade etmiglerdir. Caliymada
kullanilan primerler yiiksek diizeyde polimorfizm gostermis
ve sonuglarin isabetli degerlendirilmesi agisindan olumlu

sonuglar vermistir.

Molekiiler dendogramda, morfolojik dendograma kiyasla
cografi izolasyonlar daha net sekilde goriilebilmektedir.
Popiilasyonlarin morfolojik olarak ayni grup igerisinde
yer almalarina ragmen cografi olarak genis bir yayilima
sahip olma nedenleri arasinda orneklerin toplandig: geltik
alanlarindaki toprak isleme ve hasat makineleriyle taginma
gosterilebilmektedir. Yitksek fenotipik benzerlik gosteren
ekotipler genetik benzerlik gostermeyebilir (Vellend 2005).
Bunun nedeni ise farkli gen havuzlarinin olusabilecegi
gercegidir. Filogenetik veriler incelenerek poptilasyonlardaki
zaman igerisinde degisen oranlarda meydana gelen gen
akiginin  ve ifadelemeyi saglayacak varyasyonla iligkili
genlerin dogru sekilde degerlendirilerek, genetik ve
morfolojik benzerliklerin izahinin birlikte yapilmasiyla dogru
yorumlamaya gidilebilecegi diisiiniilmektedir. Benzer goriisler
Bromham et al. (2002) tarafindan da ifade edilmektedir.

Genetik ¢esitlilik gen taginma oraniyla ters orantilidir. Yani
popiilasyonlar arasinda genetik cesitlilik ne kadar yiiksekse
gen taginmasi o kadar az, ya da bunun tam tersidir denilebilir
(Merotto et al. 2010). Bazi ¢alismalarda gen tasmmasi
popiilasyonlar arasi mesafeye, yetistirme sistemlerine,
tozlagma oOzelligine, bitkiye, ¢evresel kosullara ve vektorlere
bagli bulunurken (Levin and Kerster 1974) bunun tam aksi
popiilasyonlar arasindaki genetik iliskilerin cografi uzaklikla
baglantili bulunmadig1 aragtirmalar da mevcuttur (Merotto
et al. 2009). Calismamizda ise hem UPGMA dendogram
bilgilerinin hem de ¢apraz dayanikliik oranlarinin
yorumlanmasineticesinde genetik iliskilerin her zaman cografi
uzaklikla iligkili olmadig, ancak cografi izolasyonun ¢ok net
olarak goriildigii popiilasyonlarin da var oldugu saptanmustir.
Bazi Orneklerle durum su sekilde agiklanabilmektedir.
Genetik iliski dendograminda ayni genetik mesafede bulunan
SIN-C-11 (Sinop-Duragan) ile BAL-C-18 (Balikesir-Gonen)
popiilasyonlar1 arasinda cografi uzaklik (yaklasik 778 km)
olduk¢a fazla olmasina kargin, ikisi de uygulanan tim
herbisitlere karsi dayaniklilik gosterirken yine ayni grupta yer

alan ve SIN-C-11 (Sinop-Duragan) ile yakin cografi mesafeye
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(yaklagik 26 km) sahip olan SIN-C-1 (Sinop-Saraydiizii) ise
herbisitlere duyarli olarak belirlenmistir. EDI-C-13 (Edirne-
Merig) ve EDI-C-12 (Edirne-Ipsala) popiilasyonlar1 genetik
olarak da (yaklasik 42 km) cografi olarak da yakin mesafede
olmasinaragmen EDI-C-13 tiim herbisitlere duyarly, EDI-C-12
ise tim herbisitlere dayanikli olarak saptanmugstir. Her ikisi
de Corum-Kargidan toplanmis olan COR-C-62 ve COR-C-
23'de yine hem genetik hem de cografi olarak yakin mesafede
bulunmus fakat her ikisi de aktif maddelere kars1 dayaniklilik
sergilemiglerdir. TEK-C-12 (Tekirdag-Malkara) ve BUR-C-6
(Bursa-Merkez) popiilasyonlar1 genetik olarak yakin, cografi
olarak uzak mesafede (yaklagik 445 km) bulunmakta olup
her iki popiilasyon da herbisitlere duyarlihk gostermistir.
Ancak TEK-C-12 popiilasyonuna hem genetik olarak hem
de cografi olarak (yaklagitk 45 km) yakin olan TEK-C-1
(Tekirdag-Hayrabolu) popiilasyonunun dayanikliligi énemli
bir unsur olarak karsimiza ¢ikmigtir. Biitiin bu durumlara
iliskin ulagilan sonug verilerin genetik iligki, cografi konum
ve herbisit aktivitesi tiggeninde degerlendirildiginde bu iig
kavramin birbirleriyle dogrudan iliskilendirilemeyecegidir.
Ancak bu durum dayanikli popiilasyonlarin hizli bir sekilde
de yayilma asamasinda oldugunu da ifade eder. Daha
onceki ¢esitli ¢aligmalarda yiiksek genetik benzerlige sahip
popiilasyonlar arasinda herbisitlere dayanikliigin = gen
taginmasi ile yayilabildigi (Merotto et al. 2010, Rutledge et
al. 2000, Stankiewicz et al. 2001, Tsuji et al. 2003) ayrica C.
difformis gibi yiiksek oranda kendine tozlasma 6zelligi goz
6niinde tutulursa gen tasinmasmin polenle taginmadan
daha ziyade tohumla yayillmayla gergeklestigi vurgulanmistir
(Baker et al. 2007). Roy et al. (2000) tarafindan da belirtildigi
tzere sertifikali olmayan tohumlarin bir bolgeden diger
bolgelere taginarak kullanilmalar1 ve yiiksek adaptasyon
yetenegine sahip olan bu yabanci ot tiiriiniin ekildigi bolgeye
uyum siirecinin kisa olmasi nedeniyle genetik olarak farkli
olsa da morfolojik olarak yakin gruplari olusturmalari
miimkiin olabilmektedir. Capraz tozlagsma, kuvvetli klonal
biiylime, eseyli tireme ve insanlar vasitasiyla yayilma faktorleri
yine varyasyon olusumunda etkin bir durum sergilemektedir.
Bu yarg: farkli aragtirmacilar tarafindan da desteklenmistir
(Dodet et al. 1982, Gugerli et al. 1999, Ren et al. 2005, Tayyar
et al. 2003).

Yapilan morfolojik ve molekiiler analizlerde incelenen
popiilasyonlar arasinda bazi kantitatif karakterler noktasinda
farkliliklar tespit edilmistir. Farkli bolgelerde yetisen C.
difformis popiilasyonlar: arasinda morfolojik bakimdan goz
ard1 edilmeyecek diizeylerde benzerlikler saptanirken genetik
olarak ¢esitlilik daha yiiksek bulunmustur. Bu durum gen
tasinmasi noktasinda yiiksek bir potansiyeli isaret etmektedir.

Sonug olarak morfolojik ve molekiiler ¢alismalarin birlikte

degerlendirilmesi  sonucunda  popiilasyonlar  arasinda

varyasyonun, morfolojik olarak diisiik, genetik olarak yiiksek

olmasi oncelikli olarak cografi alanlara adaptasyon, insanlar
ve aletler tarafindan tohumlarin bolgeler arasi taginmasi
ve yabanci ot micadele yontemleri igerisinde 6zellikle
kullanilan herbisitlere karst yabanci ot tarafindan gelistirilen
dayanikliliktan kaynaklanabilecegi kanisina varilmistir. Bu
baglamda C. difformis tohumlarinin hem kisa hem de uzak
mesafelere yayillim durumunun o6nlenmesi igin tohumluk
sektoriinde  yetkilendirme, pazarlama ve denetlenme
hizmetlerinin standartlara uygun yapilmasinin, adaptasyon
stireglerinin devamli olarak izlenmesinin ve bu noktada
alinacak onlemlerin yabanci ot miicadele stratejileriyle

entegre edilmesinin 6nem arz ettigi unutulmamalidir.

TESEKKUR

Bu c¢alisma doktora tezinden {iretilmis olup, TUBITAK
TOVAG-1080371 ve Ondokuz Mayis Universitesi PYO.
ZRT.1905.10.002 nolu projeler

caligmalarin bir kismini icermektedir.

kapsaminda  yriitiilen

OZET

Cyperus difformis L. (Kiz otu) diinya genelinde ¢eltik tiretim
alanlarinda sorun olan 6nemli yabanci ot tiirlerinden biridir.
Tirtin morfolojik ve genetik cesitliliginin saptanmasiyla,
dayaniklilik
hedeflenen

etkisinin
geltik
ekim alanlarimi temsil edecek sekilde 50 popiilasyon ile

tilkemizdeki mevcut olgusuna

belirlenmesi calisma  kapsaminda,
caligtlmistir. Morfolojik farkliligi saptamak i¢in 13 farkh
parametre incelenmistir. Analiz sonuglar1 popiilasyonlar
arasinda morfolojik olarak belirgin farkliligi gostermistir.
Popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyon 17 oligoniikleotid
primeri kullanilarak Rasgele Cogaltilmis Polimorfik DNA
(RAPD) analiziyle belirlenmistir. Average Linkage kullanilarak
olusturulan dendogram bilgilerine gére 0.25°lik genetik
uzaklikta calisilan popiilasyonlarin iki ana gruba ayrildig
gortlmugtiir. Yapilan morfolojik ve molekiiler analizlerde
incelenen popiilasyonlar arasinda bazi kantitatif karakterler
noktasinda farkliliklar tespit edilmistir. Farkli bolgelerde
yetisen popiilasyonlar arasinda morfolojik bakimdan goz ard
edilmeyecek diizeylerde benzerlikler saptanirken, genetik
olarak ¢esitlilik daha yiiksek bulunmugtur. Bu durum gen
taginmasi noktasinda yiiksek bir potansiyeli isaret etmektedir.
Saptanan olgunun cografi alanlara adaptasyon, insanlar
ve aletler tarafindan tohumlarin bolgeler arasi taginmasi
ve yabanci ot micadele yontemleri igerisinde Ozellikle
kullanilan herbisitlere kars1 yabanci ot tarafindan gelistirilen
dayanikliliktan ~ kaynaklanabilecegi kanisina  varidlmigtir.
Bu baglamda C. difformis tohum hareketinin azaltilmasi,
geltik tohumluk trafiginin ve herbisit kullaniminm iyi
denetlenmesinin yanisira, kiiltiirel yontemler gibi alan

yonetimi uygulamalarina odaklanilmas: gerekmektedir. Bu
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noktada alnacak Onlemlerin entegre miicadele stratejileri

agisindan 6nem arz ettigi unutulmamalidir.
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