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OZET

YAGLIDERE’DE (GiIRESUN) DOGAL POPULASYONDAKI KESTANE
GENOTIPLERININ (Castanea sativa Mill.) YAPRAK VE MEYVE
OZELLIKLERINE GORE FENOTIPIiK CESIiTLiLiGi VE POPULASYON
ILISKIiLERI
NESRIN PUL
ORDU UNIVERSITESI FEN BILIMLERI ENSTITUSU

BAHCE BITKILERI ANABILIM DALI
YUKSEK LiSANS TEZI, 92 SAYFA

(TEZ DANISMANI: PROF. DR. SAIM ZEKi BOSTAN)

Bu c¢alisma 2020 ve 2021 yillarinda Giresun ili Yaghdere ilgesi ekolojik
kosullarinda dogal populasyonda yetisen kestane genotiplerinin (Castanea sativa Mill.)
yaprak ve meyve Ozelliklerine gore fenotipik cesitliligi ve populasyon iligkilerini
belirlemek amaci ile yiiriitiilmiistiir. ilcenin mescere haritasina gére kestane agaclarmin
yogun oldugu 7 ayr1 populasyon ¢alisma alani olarak belirlenmis ve her populasyondan
saglikli durumda olan 15’er genotip belirlenmistir. Her genotipten 10 adet meyve ve 10
adet yaprak numunesi alinarak toplamda 105 genotip incelenmistir. Segilen genotiplerden
alman Ornekler 14 o6zellik yoniinden degerlendirilmis ve temel bilesen ve kiimeleme
analizi ile incelenmistir. Yapilan korelasyon analizi sonucunda, meyve orneklerinde en
yiiksek iliski i¢ agirhigr ile meyve agirligi arasinda, yaprak orneklerinde ise lamina
genisligi ile yaprak alani arasinda bulunmustur. Yapilan varyans analizi sonucunda meyve
ozellikleri i¢cin meyve yiiksekligi/meyve uzunlugu orani ve sap tabani uzunlugu, yaprak
Ozellikleri igin yaprak sapi uzunlugu ve yaprak dis genisliginin populasyonlara goére
onemli diizeyde degistigi belirlenmistir. Yapilan temel bilesenler analizi sonucunda,
meyvelerde ve yapraklarda incelenen 6zellikler bakimindan olusan toplam varyasyonun
2/3’tine ilk 3 bilesende ulasilmistir. Meyvelerde birinci temel bilesenle meyve eni, meyve
uzunlugu, meyve yiiksekligi, meyve tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe, meyve
agirhigr ve i¢ agirligr arasindaki iliskilerin yliksek ve pozitif yonde oldugu belirlenmistir.
Yapraklarda birinci temel bilesenle lamina genisligi, yaprak tabani ile en genis yeri
arasindaki mesafe/yaprak sap1 uzunlugu ve disler arasi mesafe arasindaki iliskilerin
yiiksek ve pozitif yonde oldugu belirlenmistir. Analizlerde kullanilan 14 meyve ve yaprak
Ozelliginin tamami genotipler arasindaki fenotipik varyasyonu %100 oraninda
aciklamistir. Yapilan kiimeleme analizi sonucunda genotip ve populasyon iligkileri
arasinda dallanmalarin meydana geldigi goriilmiistiir.

Anahtar Kelimeler: Castanea sativa, Cesitlilik, Fenotip, Korelasyon, Kiimeleme,
Populasyon, Temel bilesen, Varyans



ABSTRACT

PHENOTYPIC DIVERSITY AND POPULATION RELATIONSHIPS OF THE
CHESTNUT GENOTYPES (Castanea sativa Mill) BASED ON THE LEAF AND
NUT TRAITS IN NATURAL POPULATIONS OF YAGLIDERE (GIRESUN
PROVINCE OF TURKEY)

NESRIN PUL
UNIVERSITY OF ORDU
INSTITUTE OF NATURAL AND APPLIED SCIENCES

HORTICULTURE
MASTER THESIS, 92 PAGES

(SUPERVISOR: PROF. DR. SAIM ZEKI BOSTAN)

This study was carried out in order to determine the phenotypic diversity and
population relationships of chestnut genotypes (Castanea sativa Mill.) grown in the
natural population in the ecological conditions of Giresun province (Turkey) Yaglidere
district in 2020 and 2021, according to leaf and fruit characteristics. According to the stand
map of the district, 7 different populations with dense chestnut trees were determined as
the study area and 15 genotypes were determined from each population that were healthy.
A total of 105 genotypes were examined by taking 10 fruit and 10 leaf samples from each
genotype. The samples taken from the selected genotypes were evaluated in terms of 14
traits and analyzed by principal component (PCA) and cluster analysis. As a result of the
correlation analysis, the highest correlation was found between seed weight and fruit
weight in fruit samples, and between lamina width and leaf area in leaf samples. As a
result of the analysis of variance, it was determined that fruit height/fruit length ratio and
stalk base length for fruit characteristics, petiole length and leaf tooth width for leaf
characteristics changed significantly according to populations. As a result of the principal
components analysis, 2/3 of the total variation in the properties examined in fruits and
leaves was reached in the first 3 components. It was determined that the relations between
the first basic component in fruits and fruit width, fruit length, fruit height, distance from
the base to the largest section of the fruit, fruit weight and seed weight were high and
positive. It was determined that the relations between the first principal component and
the lamina width, distance from the base to the largest section of the leaf/petiole length
and the distance between the teeth in leaves were high and positive. All 14 fruit and leaf
characteristics used in the analyzes explained the phenotypic variation between genotypes
at 100%. As a result of the clustering analysis, it was seen that there were branches
between genotype and population relations.

Keywords: Castanea sativa, Clustering, Correlation, Phenotype, Population, Principal
component, Variance, Variation.
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1. GIRIS

Kestane findikla ayni takim (Fagales) ve orman agaci tiirlerinden mese ve kayinla
ayni familya (Fagaceae) icerisinde yer almakta olup Castanea cinsi igerisinde kiiltiir
bakimindan 6nemli olan bir kag tiir diinyanin farkli bolgelerinde ortaya ¢ikmistir. Yayilma
alani en genis olan ve Avrupa kestaneleri olarak bilinen Castanea sativa tiirii Akdeniz
ilkelerinin yerli bir tiirtidiir ve anavataninin neresi oldugu kesin olarak bilinmemekle
birlikte Anadolu oldugu kuvvetle muhtemeldir. Bazi yazarlara gore de bu tiir ismini ilk
yayilis merkezi olan Kastanis (Kastamonu) sehrinden aldigi belirtilmektedir. Kafkaslarda
1800 m’lere kadar olan ytikseltilerde bulunsa da Anadolu’da biitiin Karadeniz kiyilarindan

baslayip, Marmara ve Bati Anadolu’dan Akdeniz kiyilarina kadar olan bdlgede yer yer
1200 m’ye kadar gikabilmektedir (Soylu, 1984; Ozgagiran ve ark., 2014).

Kestane tek evcikli, bocek ve riizgarla tozlanan ve kisin yaprak doken bir agactir.
Bu tiir, dikdortgen-mizrak seklinde digli yaprakli ve genellikle ¢ekirdek olarak
adlandirilan yenilebilir kremsi beyaz tohumlar1 igeren bir ile ii¢ adet kirmizimsi-
kahverengi meyve iceren dikenli yumakl olarak karakterize edilir. Cok nemli ve soguk
olan ovalarda veya giinliik ve yillik sicakliklarda biyiik farkliliklarin oldugu yiiksek
daglik bolgelerde yetismez. Genel olarak asidik, derin ve 1yi drene edilmis topraklari

seven bir iliman iklim meyve tiirtidiir (Poljak ve ark., 2022).

Castanea sativa, kereste ve kabuklu meyve iretimi i¢in yaygmn olarak
yetistirildiginden ve bir¢ok alanda, 6zellikle kirsal bolgelerde ekonominin ayrilmaz bir
parcasini temsil ettiginden (Diamandis ve Perlerou, 1996) ¢cok amacli bir tiir olarak uzun

stiredir taninmaktadir (Aravanopoulos, 2005).

Tiirkiye 2020 yili verilerine gore diinya kestane iiretiminde 76045 ton iiretim ve
%3.28’lik payla, sirastyla Cin (%75.09), Ispanya (%8.3) ve Bolivya’dan (%3.48) sonra 4.
sirada gelmektedir (FAO, 2022). 2021 yilinda Tiirkiye’deki 77792 tonluk iiretimin ¢ok
onemli bir boliimii Aydim (%30.43) ve Izmir (%27.92) illerinden karsilanirken diger 27
ilin oran1 %0.01 ile %6.69 arasinda dagilim gostermistir. Karadeniz bolgesindeki illerden
Bartin %6.69, Sinop %4.85, Zonguldak %4.39, Kastamonu %4.03, Diizce %0.90, Rize



%0.76, Ordu %0.75, Giresun %0.30, Samsun %0.28, Artvin %0.27 ve Trabzon %0.12
oranina sahip olmustur (TUIK, 2022).

Avrupa kestanesi Anadolu'da ¢ok eski caglardan beri yetistirildigi i¢in farkli
meyve kalitesi ve agac Ozelliklerine sahip birgok kestane c¢esidi ortaya g¢ikmistir.
Anadolu'da 2.5 milyona yakin kestane agaci oldukca degiskendir. Bu zengin Avrupa
kestane populasyonlart igerisinde, parlak ve ¢arpici renklere sahip iri meyvelere sahip
tirler oldugu gibi, diisiik kaliteli ve kiigiik meyveli tiirleri de bulunmaktadir. Tirkiye'de
bitki 1slah¢ilar1 dogal populasyonlardan kestane seleksiyonlar1 yapmislarsa da Avrupa
kestane cesitleri hala ayr1 kestane bolgeleriyle simirli durumdadir. Tyi meyve Kalitesi,
erkencilik ve yiiksek verim kapasitesi gibi onemli 6zelliklere sahip olan genotipler yerel
yetistiriciler tarafindan segilerek asi ile ¢ogaltilmistir. Her bir bolgede bahsedilen
ozellikler bakimindan 6nemli farkliliklar bulunmaktadir (Ertan, 2007).

Castanea cinsi tiirlerine ait ¢esitler 1slah edilmesi istenilen birgok 6zellige sahiptir

(Huang ve digerleri, 1995; Huang 1998).

Castanea sativa’ya ait dogal populasyonlar1 kereste olarak kullanimi amaciyla
asir1 derecede tahrip olmayla kars1 karsiyadir. Bundan dolay1 bu dogal alanlarin korunmasi
ve yonetimi gerekli olmaktadir (Aravanopoulos ve ark, 2001). Dogal Kestane alanlarinin
genetik cesitliligi ve populasyon yapisinin degerlendirilmesi, bu dogal kaynagmn iyi
yonetim stratejileri ve koruma stratejisi ve siirdiiriilebilir kullanimi1 i¢in ¢ok onemlidir
(Lang ve Hang, 1999). Gen koruma stratejileri belirlenirken, dogal populasyonlardaki

genetik varyasyonun biiyiikliigii ve yapisi da bilinmelidir (Zarafshar ve ark., 2010).

Morfolojik 6zellikler, 6zellikle kullaniminin kolay olmasi ve net 6zellikler olmasi
(Cousen, 1963; Olsson, 1975; Kremer ve ark, 2002) nedeniyle genellikle genetik ¢esitliligi
incelemek i¢in araglar olarak hizmet etmistir (Neophytou ve ark., 2007). Genel olarak,
morfolojik o6zelliklerin incelenmesi populasyon iliskileri ve gesitlilikle tiirlerin
calisilmasinda Onemli bir bilesen olusturur (Aravanopoulos, 2005). Morfolojik ve
fenolojik ozellikler, genetik benzerliklerin ve iliskilerin nicel tahminlerini gelistirmek i¢in
kullanilir. MacKey (1988), kiiltiir bitkilerinin taksonomik calismalarinda morfolojik

ozelliklerin 6nemini vurgulamistir. Morfolojik karakterizasyon, yeni ¢esitlerin tescili ve
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korunmasi i¢in kabul edilen resmi bir yontemdir (Pereira-Lorenzo ve ark., 1996). Cesitler
geleneksel olarak morfolojik 6zelliklere gore tanimlanmakta olup bu 6zellikler de gelisme
durumu ile ¢evre ve kiiltiirel faktorlerin etkisinde kalmaktadir. Cevre faktorlerinin etkisini
azaltmak amaciyla da bu ¢alismalarin farkli yil ve bolgelerde tekrarlanmasi gerekmektedir

(Pereira-Lorenzo ve ark. 1996; Oraguzie ve ark. 1998).

Diger taraftan, ¢ok degiskenli analiz ve 6zellikle temel bilesen ve kiimeleme
analizi, c¢esitli oOzellikler ve ¢ok sayida genotip calisilirken germplazmanin
degerlendirilmesi i¢in kullanilmistir (Cruz ve Regazzi, 1994). Cok degiskenli yontemlerin
kullanilmasi, birkag¢ karakter i¢in ¢ok sayida genotipin degerlendirilecegi durumlarda,
bitki genetik kaynaklarinin karakterizasyonu, degerlendirilmesi ve siniflandirilmasi igin

onemli bir stratejidir (Peeters ve Martinelli, 1989).

Geleneksel olarak, yaprak morfolojik oOzellikleri bilim adamlar1 tarafindan
fenotipik ¢esitliligi incelemek igin kullanilmistir. Bu yaygin olarak kabul edilmis olup
yapraklar bitkilerde fotosentez ve terleme i¢in en Onemli organlardir ve yapraklarin
diizeni, boyutu, sekli ve anatomisi farkli ortamlarda biiyiik farkliliklar gostermektedir
(Bruschi ve ark., 2003) ve ayrica 6l¢iilmesi de kolaydir (Neophytou ve ark., 2007).

Bu ¢alismada Giresun ili Yaglidere ilgesinde yedi dogal kestane populasyonundaki
agaglarda yaprak ve meyve Ozelliklerine gore fenotipik c¢esitliligi ve populasyon
iliskilerini belirlemek amaciyla ¢ok degiskenli yontemlerle morfolojik ozellikler

kullanilarak istatistik analizler yapilmastir.



2. ONCEKI CALISMALAR

Bu boliimde Tiirkiye’de ve yurt disinda kestanede meyve ve yapraga ait
ozelliklerin genotiplere ve populasyonlara gore degisiminin morfolojik karakterizasyonla
belirlendigi c¢alismalar ile bu oOzellikler arasindaki iligkilerin incelendigi arastirma

sonuglarina yer verilmistir.

2.1 Tiirkiye’de Yapilan Calismalar

1988 yilinda Yalova Atatiirk Bahge Kiiltiirleri Aragtirma Enstitiisii'nde bulunan ve
seleksiyon caligsmalariyla elde edilmis olan 17 adet kestane tipinin yaprak morfolojilerini
saptamak amaciyla yapilan bir ¢aligmada, tiplere gore lamina uzunlugu 16.2-23.8 cm,
lamina genisligi 5.1-6.7 cm, lamina genislik/uzunluk orani 0.248 ile 0.333, disler arasi
mesafe 7.2 mm-9.8 mm, yaprak dis uzunlugu 1.8 mm-5.2 mm, yaprak dis genisligi 1.5
mm-3.4 mm ve dis genislik/uzunluk orani1 0.487-0.968 arasinda degisim gostermistir.
Calismada dis uzunlugu ile yaprak uzunlugu arasinda dikkate deger bir iligkinin
bulundugu (r=0.719**) ve yaprak uzunlugu arttik¢a dis uzunlugunun da arttigi; dis
genigligi ile yaprak uzunlugu arasinda da benzer ancak zayif bir iliskinin (r=0.320)
oldugu; dis uzunlugu ve genisligi ile lamina genisligi arasindaki korelasyonun pozitif
fakat 6nemsiz oldugu ve dis uzunlugu ile dis genisligi arasindaki korelasyon katsayisi

degerinin de r=0.437 oldugu belirlenmistir (Sahin, 1989).

2004 ve 2005 yillarinda yapilan bir galigmada, 18 kestane genotipinde yaprak
genisligi, uzunlugu ve yaprak alami Olgiilerek yaprak alanini tahmin etmek igin bir
denklem gelistirilmistir. Genotipler i¢in ¢oklu regresyon analizi ayri ayri yapilmstir.
Incelenen kestane genotiplerinde regresyon analizi, yaprak alam1 degerlerindeki
varyasyonun ¢ogunun uzunluk ve genislik ile agiklandigini gostermistir. Calismada dort
model gelistirilmis ve en i1yi model standart tahmin hatasit ve model uyumuna gore
belirlenmistir. Onerilen yaprak alan1 (LA) tahmin modelinin LA = 3.36 + 0.11L.2 0.26L.2
/ W2 + 1.1W2, R? = 0.988 (LA yaprak alan1, W yaprak genisligi ve L yaprak uzunlugu)
oldugu ve farkli iklim kosullarinda SE-21-2 genotipinin yaprak Ornekleri Olciilerek
dogrulandigi belirtilmistir. Genotiplerin higbirinde tahmin edilen ve dogal yaprak alanlar

arasinda onemli bir fark olmadigi goriilmistiir. Bu nedenle modelin, diinyanin farkl



bolgelerinde bulunan kestane agacinin ayni veya farkli genotiplerinin karsilastiriimasinda

kullanilabilecegi belirtilmistir (Serdar ve Demirsoy, 2006).

Nazilli'de (Aydin) yapilan bir seleksiyon ¢alismasi sonucunda 80 genotip
arasindan se¢ilen 10 adet Avrupa kestanesi (Castanea sativa Mill.) genotipini karakterize
etmek amaciyla 2001-2003 yillar1 arasinda yiiriitiilen bir ¢alismada 19 morfolojik,
pomolojik ve biyokimyasal karakter kullanilmistir. Calismada biri hari¢ tiim 6zellikler
icin genotip-yil etkilesimi 6nemli bulunmustur. Genotipleri karakterize etmek igin
kiimeleme ve temel bilesen analizleri yapilmustir. ilk bes temel bilesenin, tiim 6zelliklerin
toplam varyansinin %86.44'inii agikladigi, bu da analiz edilen 6zellikler arasinda yiiksek
derecede bir korelasyon oldugunu gostermistir. Pomolojik, morfolojik ve biyokimyasal
ozelliklere dayali olarak N-20-2 ve N-5-1 genotipleri arasinda yiiksek diizeyde fenotipik
yakinlik bulunmustur (Ertan, 2007).

Karadeniz bolgesinde 2004 ve 2005 yillarinda yapilan bir ¢alismada, 16 kestane
genotipi lizerinde, siirgiin boyutlari, tomurcuklar, yapraklar, erkek organlar, meyveler ve
stirglinlerdeki lentisel sayis1 gibi 20 morfolojik 6zellik incelenmistir. Bazi morfolojik
ozellikler arasinda istatistiksel olarak anlamli iliskiler bulunmustur. Ornegin; siirgiin
uzunlugu-godzenek sayisi, slirglin uzunlugu- tomurcuk uzunlugu, siirgiin kalinligi-yaprak
boyutu, dis uzunlugu-meyve uzunlugu, stamen uzunlugu-meyve agirligi, meyve agirligi-
meyve kabugu catlamasi birbirleri ile 6nemli 6l¢iide iligkili bulunmustur. Dis uzunlugu
ile meyve genisligi arasindaki korelasyon katsayilari, sirasiyla r=+0.784 (P<0.01) ve
r=10.649 (P<0.01) olarak ¢ikmistir. Bu bulgunun ¢6giir populasyonunda, meyve
biiytikligii hakkinda dis uzunlugu dikkate alinarak erken seleksiyon yapilabilmesinde
yararli olacagi belirtilmistir. Meyve agirhigi ise meyve uzunlugu, meyve genisligi ve

meyve yiiksekligi ile yiiksek oranda iligkili bulunmustur (Soylu ve Serdar 2009).

Orta Karadeniz Bolgesi'ndeki bazi kestane genotiplerinin yaprak ozelliklerini
belirlemek ve ayrica yaprak morfometrik 6zelliklerinin, genotiplerin farklilasmasinda
kullanilip kullanilamayacagini belirlemek amaciyla yapilan c¢alismada yedi kestane
(Castanea sativa Mill.) genotipi (SA5-1, SE 3-12, SE 21-2, SE 21-9, 552-8, 556-7 ve 556-

8) ve bir gesit (Sariaglama) kullanilmigtir. Lamina uzunlugu, lamina genisligi, yaprak



uzunlugu, yaprak alani, yaprak sapit uzunlugu, dis genisligi, dis uzunlugu, stoma
yogunlugu, stoma genisligi, stoma uzunlugu, lamina genisligi/lamina uzunlugu, lamina
genisligi/yaprak uzunlugu, yaprak sap1 uzunlugu/ lamina uzunlugu, stoma indeksi, digler
arasindaki mesafe ve dis genisligi/dis uzunlugu gibi bazi yaprak parametreleri
Ol¢iilmiistiir. Kestane genotiplerinin ¢ogu, yaprak morfometrik 6zellikleri kullanilarak
kolaylikla ayirt edilebilmistir. Lamina genigligi, lamina uzunlugu, yaprak uzunlugu, disler
aras1 mesafe, yaprak alani, stoma genisligi, stoma uzunlugu ve dis genisligi/dis uzunlugu,
lamina genisligi/lamina uzunlugu ve lamina genisligi/yaprak uzunlugu oranlar1 kestane

icin daha iyi ayirt edici bulunmustur (Serdar ve Kurt, 2011).

Bir kestane (Castanea sativa Mill.) ¢esidi olan 'Serdar' kestanesinin morfolojik ve
fenolojik 6zellikleri incelenmis ve bir Avrupa x Japon (C. sativa % C. crenata) melezi
olan 'Marigoule' tiirii ile karsilagtirllmistir. Agac canlilig1 ve biiyiime aliskanligi, siirgiin,
yaprak, ¢icek, yumak ve meyve 6zellikleri gibi morfolojik 6zellikler ile tomurcuk patlama
zamani, ciceklenme, meyve olgunlagmasi ve yaprak dokiimii gibi fenolojik dzellikler
incelenmistir. Her bir nicel 6zellik i¢in genotip basina ii¢ agac ve agag basina 10-50 drnek
incelenmistir. Cesit olan ‘Serdar’, ‘Marigoule’e benzer sekilde yar1 dik biiyiime
ozelliginde kuvvetli gelisme gostermistir. 'Serdar'in siirglinleri, 'Marigoule'den daha ince
ve siirgiin kabugu daha kahverengi bulunmustur. 'Serdar’in, 'Marigoule'den daha ytiksek
bir lentisel yogunluguna sahip oldugu goriilmiis ve 'Serdar', 'Marigoule'e benzer fakat
nispeten kisa bogum aralarina sahip bulunmustur. 'Serdar', 'Marigoule'den 11 giin sonra
tomurcuklanmaya baslamis, 'Marigoule'den 1-2 giin sonra ¢igek agmis ve 'Marigoule'den
20 giin sonra meyvesi olgunlagsmistir. 'Serdar' ¢esidinin yaprak dokiimiiniin, 'Marigoule'
¢esidinden bir giin 6nce oldugu goriilmiistiir. Serdar'in lamina, yaprak sap1 ve yapraklari,
Marigoule'den daha uzun olup, 'Serdar' daha diistik bir lamina genisligi/lamina uzunlugu
ve lamina genisligi/yaprak uzunlugu oranmna sahip bulunmustur. Incelenen tiim gigek
Ozelliklerine gore 'Serdar' ve 'Marigoule' ayn1 grupta yer almistir. 'Serdar'in uzun dikenli
bir yumaga sahip oldugu ve diken yogunlugunun da 'Marigoule'den daha yliksek
bulundugu goriilmiistiir. 'Serdar' in ¢ok parlak, kirmizims1 kahverengi renkli ve agik krem
renkli i¢ kabuklara sahip oldugu goriilmiis ayrica meyvesinin iyi bir tadi oldugu tespit

edilmistir. 'Serdar'm tohum kabugunun soyulmasi, 'Marigoule'den daha kolay
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bulunmustur. 'Serdar'in meyvesi, 'Marigoule' meyvesinden daha kiigiik ve meyvenin {ist
kismina gore hilumun nispi boyutu, 'Serdar'da orta ve 'Marigoule'de biiyiik bulunmustur.
'Serdar', her iki ¢esitte ayni grup i¢inde yer almasina ragmen, perikarpin par¢alanmasi igin
daha yiiksek bir egilim gostermistir. ‘Serdar’ ¢esidi daha erken meyve vermesi, tek bir
bliylime mevsiminde iki kez c¢icek agmasi, ilkbahar donlarina karsi dayanikliligi ve
kestane yanikligina karst diisiik duyarlilig1 gibi bazi olumlu avantajlarindan dolay1 yeni

kestane bahgeleri i¢in 6nerilmistir (Serdar ve ark., 2011).

14 Tiirk kestane genotipi arasindaki fenotipik ve genotipik farkliliklar, hem
genetik olarak hem de 12 kalitatif ve 18 kantitatif 6zellik i¢geren 30 morfolojik kriter igin
analiz edilmistir. Karadeniz Bolgesi'nin Sinop, Samsun, Artvin ve Bartin illerinden segilen
farkli kestane genotipleri arasinda filogenetik iliskiler belirlenmistir. Morfolojik kriterler,
cok degiskenli analiz kullanilarak biyometrik olarak arastirilmis olup genotipler arasinda
ayrim i¢in 10 morfolojik kriter etkili bulunmustur. Bes morfolojik kriter, degiskenligin
%64,1'ini acgiklamigtir. Bu morfolojik kriterler, dis uzunlugunun dis genisligine orant,
hilum uzunlugunun meyve uzunluguna orani, yaprak enine kesiti, meyve yiiksekliginin
meyve uzunluguna orani ve tohum kabugunun soyulmasidir. Morfolojik kriterlerin
ayrimi, dort ana grup olusturan kiime analizi kullanilarak gosterilmistir. Ug ana grup
olusturan RAPD analizi ile genetik benzerligi degerlendirmek i¢in Dice katsayisi
kullanilmistir. Filogenetik agaglarin belirlenmesi i¢in UPGMA yontemi kullanilmistir.
Genetik ve morfolojik dendrogramlar, r=-0.33'liik bir korelasyon veren Mantel testi
kullanilarak karsilagtinnlmistir. Bu calisma, secilen kestane genotiplerinin gelecekteki
kestane 1slah programlari i¢in degerli genetik kaynaklar olabilecegini gostermistir (Serdar

ve ark., 2014).

Kestane (Castanea spp.) agaci, tatli, yenilebilir sert kabuklu meyveler, ¢iliriimeye
dayanikli kereste ve tanen gibi kimyasal bilesiklerin tiretimindeki rolii kadar ¢evredeki
ekolojik rolii nedeniyle de son derece degerlidir. Kestane (Castanea spp.), kuzey
yarimkiirenin 1liman bdlgesine 6zgii olmasina ragmen, Avustralya, Yeni Zelanda ve Sili
dahil olmak tizere giiney yarimkiirede de basariyla yetistirilmistir. Halihazirda, Castanea

cinsi, ¢alilardan biiyiik agaclara kadar degisen biiyiikliikte 13 tiir ile temsil edilmekte olup



bes tiir Dogu Asya'ya, yedi tiir Kuzey Amerika'ya ve bir tiir Avrupa'ya 6zgiidiir. Pek ¢cok
kestane ¢esidi, meyve veya kereste kalitesini iyilestirmek, verimi artirmak, hastaliklara
veya zararlilara kars1 direnci ve kisa dayaniklilik gibi ¢esitli amaglar i¢in secilmis veya
yetistirilmistir. Yeni ¢esitlerin tescil edilmesi amaciyla, gesitlerin farkliligi, tekdiizeligi ve
stabilitesi (DUS) tanimlanarak dogrulanmasi gerekmektedir. Bu amagla ¢esit adaylarinin
morfolojik ozellikleri belirlenmistir. Cesit adaylarinin belirlenmesinde kullanilan birgok
morfolojik 6zellik vardir, ancak gilivenilir o6zelliklerin se¢ilmesi ve puanlanmasi
gerekmektedir. Genel olarak, Uluslararasi Yeni Bitki Cesitlerini Koruma Birligi (UPOV)
kriterleri bu amagcla kullanilmistir, ancak UPOV kriterlerinin giincellenmesi gerektigine
inanilmaktadir. Bu derlemede de, mevcut ve yeni kriterlerin listesini tanitmak igin ¢esitli

tanimlayict morfolojik kestane parametreleri tartisilmistir (Serdar ve ark., 2018).

Tatli kestane, Castanea sativa Mill., Kiigiik Asya ve Avrupa'da 6nemli ve bir¢ok
amag i¢in degerlendirilen bir agag tiiriidiir. Bu c¢alismada, meyve ve fidanlarin farkl
morfolojik 6zellikleri kullanilarak Tiirkiye'deki sekiz tatli kestane populasyonu arasindaki
varyasyon arastirilmistir. Toplam dort meyve 6zelligi analiz edilmis olup bunlar; meyve
yiiksekligi, meyve uzunlugu, meyve eni ve meyve sekli, yani meyve yliksekligi ve meyve
uzunlugu oranidir. Ayrica 1000 meyve agirli§i ve meyve nem igerigi de belirlenmistir.
Fidan boyu, kok bogazi ¢ap1 ve saglamlik orami Ol¢limleri bir yasindaki c¢ogiirlerde
yapilmistir. En yiiksek meyve yiikseklik, uzunluk ve en degerleri izmir populasyonunda
bulunurken, ¢6giir boyu, kok bogazi ¢ap1 ve saglamlik orani en yiiksek degerleri Balikesir
populasyonunda bulunmustur. 1000 meyve agirhigr 3815.1 g ile 10516.5 g arasinda
degismekte olup, en yiiksek ortalama meyve nem igerigi %52.21'dir. Genel olarak, meyve
iriligi dogu populasyonlarindan bati populasyonlarina dogru artmistir. Ayrica, istatistiksel
analizlerin sonuglart hem meyve hem de ¢ogiir ile ilgili dlgiilen morfolojik 6zellikler igin
analiz edilen populasyonlar arasinda 6nemli farkliliklar oldugunu gostermistir. Kiimeleme
analizinin uygulanmasi, populasyonlarin eko-cografi ilkeye gore gruplandirilmasini

ortaya ¢ikarmistir (Atar ve Turna, 2018).

Inegdl ilgesinde (Bursa) yetistirilen 28 kestane genotipi iizerinde pomolojik

ozelliklere gore simiflandirma yapilmistir. Korelasyon analizinde, meyve agirligi ile



meyve boyutu arasindaki iliski pozitif ve dnemli, cap ve meyve boyutu negatif ve dnemli,
cap ve meyve agirhigi negatif ve 6nemli, dis genisligi ve kabuk kalinlig1 negatif ve 6nemli,
dis genisligi ve yaprak sap1 uzunlugu pozititf ve dnemli bulunmustur. Diger tiim iliskiler
Oonemsiz bulunmustur. Kabuklu meyve ve yaprak 6zellikleri arasindaki varyasyonun ana
kokenlerini bulmak i¢in, Windows i¢in SPSS kullanilarak ortalama degerler iizerinde
temel bilesen analizi (PCA) yapilmistir. Toplam varyasyonun %68.94'linii agiklayan temel
bilesen analizi ile dort faktor ¢ikarilmistir. Buna gore, birinci bilesen (PCA1: %25.350);
meyve boyutu, ¢ap, meyve agirligy; ikinci bilesen (PCA2: %19.110); dis genisligi, yaprak
sap1 uzunlugu, kabuk kalinligy; ti¢iincii bilesen (PCA3: %13.129); yaprak sap1 kalinligi,
dis uzunlugu, meyve tutumu; dordiincii bilesen (PCA4: %11.353); disler arasindaki

mesafe, lamina genisligi ve uzunlugundan olusmustur (Bostan ve ark., 2018).

2.2 Yurt Disinda Yapilan Calismalar

Modern morfometrik ¢aligmalar birden fazla 6zellige dayanmakta olup boyut ve
sekil analizinin klasik yaklasimlari, fenotipik kovaryanslarin ve korelasyonlarin miktarlari
ve Orlntileri tlizerine yapilan c¢alismalarla, yani morfolojik entegrasyonla
birlestirilmektedir. Bu ¢alismada da, iki anatomik yapinin (yapraklar ve meyveler)
fenotipik entegrasyonuna odaklanarak 8 kestane populasyonunun (Castanea sativa Mill.)
morfometrik farklilasmasi tanimlanmistir. Sonuglara gére; meyve igin entegrasyon
miktar1 yaprak karakterlerinden daha yiiksek oldugu, meyveler i¢in entegrasyon
kaliplarinin yapraklardan daha degisken oldugu ve iki anatomik yapinin, fenotipik
entegrasyonunun hem miktarlart hem de modelleri agisindan birbiriyle tamamen iliskisiz
oldugu bulunmustur. Bu sonuglar, kestane fenotipinin bu farkli yonlerinin altinda yatan
genetik mekanizmalar lizerinde yapay secilimin nasil etki etmis olabilecegi ile ilgili olarak

tartisilmaktadir (Pigliucci ve ark., 1991).

Ispanya'nin kuzeybatisindaki Galigya bdlgesindeki farkl1 kestane (Castanea sativa
Mill.) gesitleri arasinda ayirt edici 6zellikleri tanimlamak amaciyla yapilan ¢alismada,
cesit ici ve gesitler aras1 degiskenlik, cesitlerin basit bir morfolojik siiflandirma sistemi
icin faydali olacak birincil morfolojik Ozellikler ve baz1 cevresel degiskenler ile

morfolojik 6zellikler arasindaki iliskiler arastirilmistir. 82 yerel kestane ¢esidine ait 373



agactan olusan bir 6rnek grubunda 17 morfolojik 6zellik sayisal taksonomi, temel bilesen
ve kiime analizi yontemleri ile incelenmistir. Ozelliklerin ¢ogu igin gesitler arasinda ve
cesitler igindeki agacglar arasinda 6nemli degiskenlik gostermistir. Belirli bir gesit adi
altinda toplanan klonlarin ¢ogu, incelenen gesitlerin 53'iniin siniflandirilmasini saglayan
aynit kiime grubuna dahil edilmistir. Sekiz ¢esit grubunu tanimlayan hiyerarsik bir
smiflandirma sistemi, dort ayirt edici (meyve iriligi, meyve sekli, erkek cicek tipi ve
yumak dikenlerinin uzunlugu) seviyeye dayali olarak onerilmistir. Cevresel degiskenler
ve morfolojik 6zellikler arasindaki korelasyonlarin ¢cogu énemli bulunmamis veya diisiik
bir degere sahip olmustur. Cevresel degiskenler ile kabuklu meyve boyutu arasinda
korelasyon olmamasi, bu 6nemli 6zelligin gili¢lii bir genetik kontrol altinda oldugunu,
cevresel kosullardan etkilenmedigini ve oOrneklenen alan boyunca tutarli oldugunu

gostermistir (Pereira—Lorenzo ve ark., 1996).

Bilinen 5 kestane tiiriinii ve 18 sira Yeni Zelanda (NZ) kestane seleksiyonunu
temsil eden 23 kestane genotipinin iliskilerini incelemek ig¢in 1994-1996 doneminde 49
morfo-meyve karakteri Ol¢iilmiistiir. Calisma, Yeni Zelanda kestane se¢imlerinin
ebeveyni hakkindaki bilgi eksikliginden kaynaklanmistir. Bunlarin, Yeni Zelanda'da
tanitilan kestane tiirlerinin, dzellikle de Castanea sativa (Avrupa tiirleri) ve C. crenata'nin
(Japon tiirleri) serbest tozlasmasindan kaynaklanan melezler oldugu varsayilmistir.
Veriler, Temel Bilesen Analizi (PCA) ve Agirliksiz Cift Grup Ortalamasi (UPGMA)
kiime analizi yontemiyle analiz edilmistir. Calismada kullanilan 49 karakterden otuz bir
tanesinin, genotipler arasindaki biiyiik varyasyonlardan dolayr oldugu goriilmiistiir. Her
iki yontemden elde edilen sonugclar, kestane tiirlerinin ve Yeni Zelanda seleksiyonlarinin
cografi hatlar boyunca ayrilmasim1i kabul ederek gostermistir. Giiney Ada
seleksiyonlarmin daha ¢ok C. sativa benzeri oldugu, Kuzey Ada seleksiyonlarinm ise daha
cok C. crenata benzeri oldugu tespit edilmistir. Gruplar arasindaki ayrim ve gruplar
arasindaki farkliliklarin tanimi, UPGMA kiime analizine kiyasla PCA'dan daha giiclii bir
sekilde isaretlenmistir (Oraguzie ve ark., 1998).

Oltenia'nin kuzey dogusundaki 500 km?'lik bir alanda kendiliginden ve ekili

florada, kestanenin farkli populasyonlarmi olusturan ¢ok sayida bitki vardir. Iklim
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kosullar1 ve cesitli kokenlere sahip bazi sekiiler kestane agaclarinin varligi, farkli agro-
biyolojik o6zelliklere sahip secilen 25 genotip, bazi yerel tiir populasyonlarmin
olusturulmasinmi kolaylastirmistir. Verimlilik, yiiksek canlilik, kalite ve biiylik meyveler
ve nispeten erken meyve olgunlagma siireleri nedeniyle asagidaki segimler fark edilmistir:
VL 500 H, VL 503 H, VL 504 H, VL 520 D, VL 521 D, vb. Bu seleksiyonlar ayrica iyi
bir bitki saglig: statiisiine sahiptir. Seleksiyonlarin, meyveleri ve bir kism1 anag olarak

degerlendirme agamasindadir (Botu ve ark., 1999).

Cin'deki ti¢ endemik Castanea tiiriiniin 30 populasyonundaki genetik degiskenligi,
12 enzim sistemini kodlayan 20 lokusta ince tabakali poliakrilamid levha jellerine
odaklanan izoelektrik kullanilarak aragtirilmistir. C.mollissima'nin, diger iki tiirden
onemli ol¢iide daha yliksek genetik degiskenlik degerlerine sahip oldugu bulunmustur.
Tiir diizeyinde polimorfik lokus yiizdesi ve beklenen heterozigotluk sirasiyla %90 ve
0.311 iken, populasyon diizeyinde sirasiyla P=84.7, He=0.295 bulunmustur. Cin'in ig
bolgesindeki C. mollissima populasyon genetik degiskenliginin karsilagtirilmasi,
Changjiang nehri vadisinden, 6zellikle Shennongjia ve ¢evresindeki bolgelerden gelen
populasyonlar, belirgin sekilde daha yiiksek bir ortalama beklenen gen heterozigotlugu
gostermistir. Populasyonlar ve tiirler arasindaki genetik iliskiler, Nei'nin genetik kimligi
ve standart genetik uzakligi ile degerlendirilmis, bu da C. mollissima ve C. seuinni'nin
daha yakin bir iliskiye sahip oldugunu diisiindiirmiistiir. C.mollissima, C. seuinni ve C.
henryi'deki populasyonlar arasindaki genetik farklilagma sirasiyla %7.5, %10.9 ve %22.1
ve gen akis hizi sirasiyla 3.20, 2.05 ve 0.88 bulunmustur. Onceki arastirmalara dayanarak,
sonuglar C. mollissima'nin Castanea'nin atasi olduguna ve Changjiang nehri vadisinin,
ozellikle de Shennongjia bolgesinin Castanea cinsinin genetik c¢esitliliginin merkezi

olduguna dair ek kanitlar saglamistir (Lang ve Huang, 1999).

Kestane yetistiriciligi, kereste ve kabuklu meyve iiretimi i¢in Yunanistan'da
ekonomik olarak ilgi gormektedir. Ancak, Helen populasyonlarinin genetik degiskenligi
hakkinda hicbir bilgi yoktur. Cografi olarak uzak iki bolgenin her birinde, dogal toplam
dort populasyonda kis tomurcuklari ve tohumlar1 6rneklenmistir. Sekiz enzim sistemi

calistlmigtir. Populasyonlar igindeki ve populasyonlar arasindaki genetik degiskenlik
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yiikksek bulunmus ve dogal Avrupa populasyonlari arasinda rapor edilen en yiiksek
degisken olarak kabul edilmistir. Dogal ve baltalik populasyonlarin arasindaki
karsilastirma, heterozigotlukta istatistiksel olarak anlamli bir farklilik gdstermemistir.
Yedi kantitatif parametre de kaydedilmistir. Varyans analizi, incelenen populasyonlar
arasinda Onemli farkliliklar oldugunu gostermistir. Genetik ve kantitatif varyasyonda
gozlenen yiiksek cesitlilik, hem 1slah uygulamalarinin gelistirilmesi hem de tiiriin genetik

kaynaklarinin korunmasi agisindan olduk¢a 6nemli bulunmustur (Aravanopoulos ve ark.,

2001).

Avrupa kestanesinin (Castanea sativa Mill.) tiir i¢i ve tiirler aras1 melezlerinden
elde edilen 114 olgun ¢6giirden olusan bir numunede otuz alti morfolojik 6zellik, varyans
analizi, temel bilesen ve kiime analizleri kullanilarak incelenmistir. Degerlendirilen
ozellikler, yar1 kardes ve tam kardes kestanelerdeki degiskenligin 6n ¢alismasina dayali
olarak secilmistir ve kestane g¢esitlerinin ve “yabani” kestane tiirlerinin karakterizasyonu
icin kullanilan ¢esitli resmi ve resmi olmayan tanimlayicilardan alinmistir.
Karakteristiklerin ayirt edici degeri ve meyve iiretimi i¢in 6nemi kullanilarak, oncelik
durumlar1 ile birlikte otuz morfolojik ve fenolojik tanimlayict belirlenmistir.
Tanimlayicilarin adlandirilmasi netlestirilmis ve tanimlayici listesi azaltilmig, kismen
genisletilmis ve tam bir liste saglayacak sekilde degistirilmistir (Bolvansky ve Mendel,
2001).

Yunanistan kestane populasyonlarinda yaprak morfolojisi {izerine yapilan
calismada dort yaprak boyutu parametresine (lamina uzunlugu, lamina genisligi, yaprak
sap1 uzunlugu, yaprak tabanindan yapragin en genis noktasina kadar olan mesafe) ve dort
sekil parametresine (lamina uzunluk/lamina genisligi, lamina uzunlugu/yaprak sapi
uzunlugu, lamina uzunlugu/yaprak tabanindan yapragin en genis noktasi, yaprak
tabanindan yapragin en genis noktasina kadar olan mesafe/yaprak sap1 uzunlugu) iliskin
veriler, ti¢ farkli cografi bolgeden alinan alt1 kestane populasyonunda incelenmistir. Agag
basina on yaprak ve populasyon basina 27 aga¢ incelenmistir. Tek degiskenli ve ¢ok
degiskenli analiz, populasyon bazinda gerceklestirilmistir. Varyans analizi, t-testleri

yoluyla bulunan ¢ogu parametrede genisletilen 6nemli populasyon farkliliklarint ortaya
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cikarmistir. Cok degiskenli yontemler hem siralama hem de siniflandirma yaklagimlarini
icermistir (temel bilesen analizi, ¢ok degiskenli varyans analizi ve ¢oklu diskriminant
analizi). Yaprak boyutu parametreleri, yerine gelen 6zvektorlerde en 6nemli degiskenleri
olarak ortaya ¢ikarmistir. Varyasyonlarin ¢ogu (>%85) diisiik ¢cok boyutlu alanda tespit
edilmis olmasina ragmen populasyonlarin ayrilmasinda ilk ii¢ bilesen zayif bulunmustur.
Dogrusal diskriminant islevi kullanilarak orijinal siniflara yeniden dagitim sonuglari,
yiiksek bir yanlis siiflandirma (%34) sunmustur. Populasyonlar arasindaki fenotipik
degiskenlik diizeylerini tespit etmek icin yaprak parametrelerinin uygun degiskenler
olabilecegi, bununla birlikte populasyonlar1 ve populasyon tiplerini ayirt etmek igin yeterli

ayirt edici yeteneklere sahip olmadigr sonucuna varilmistir (Aravanopoulos, 2005).

Akdeniz ve Slovenya'da iki kita bolgesinde, 244 kestane agacinin fenotipik
cesitliligi arastirilmistir. 3 yillik analizlerde meyvelerin uzunluk, ¢ap, en ve agirliklari;
hilumun uzunlugu ve genisligi, zarin tohuma girisi; meyvelerin sekli, rengi ve embriyo
incelenmistir. Avrupa agaglarinin meyveleri Akdeniz agaglarindan daha kiiglik olup,
meyveleri sekil olarak daha fazla degiskenlik gostermis ve zarin tohuma girisi daha giicli
bulunmustur. Ayrica daha sik poliembriyon sergilemisler ve nadiren daha koyu gizgilere
sahip oldugu goriilmiistiir. RAPD analizi ile incelenen fenotipik ve genotipik ¢esitliligin
karsilagtirilmasi igin her ii¢ bolgeden 46 agag¢ 6rnegi kullanilmistir. Her iki durumda da
agaclarin gruplara ayrilmasi icin UPGMA yontemi kullanilmigtir. Altt pomolojik kiime
olusturulmus olup L, IL, III ve V kiimeleri yalnizca Avrupa kesimindeki agaglar igcermistir.
IV. kiime, Akdeniz'den kestane tiirli dokuz aga¢ ve Avrupa kesimden gelen esit pomolojik
ozelliklere sahip bir KOZ1 agacindan olusmaktadir. V1. kiime, Avrupa kesiminden sekiz
agac ve meyveleri ¢ok kii¢iik olan ve Akdeniz kokenli bir RAV3 agacindan olusmaktadir.
Genetik iligkileri degerlendirmek i¢in Jaccard'in benzerlik katsayis1 kullanilmistir. RAPD
dendrograminda dort kiimes tanimlanmistir. Avrupa agaglarn ii¢ kiimeye ayrilmis ve
yalmzca bir kiime olusturan Akdeniz agaglarindan daha fazla genotipik g¢esitlilik
gostermistir. RAPD analizleri ile agaglarin pomolojik 6zelliklerine gore farklilasmasi %
60-90'inda belirlenmistir. Arastirmanin sonucu, Sloven kestanesinin zengin bir genetik
cesitlilik kaynagi olduguna ve gelecekteki 1slah amaglarina ¢ok uygun olduguna isaret

etmistir (Solar ve ark., 2005).
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Kestane cesitlerinin tanimlanmasi geleneksel olarak, gelisimsel ve cevresel
faktorlerden biiyiik oOlgiide etkilenen morfo-fenolojik oOzelliklerin gdzlemlenmesine
dayanmaktadir. Castanea sativa Mill'in karakterizasyonu igin farkli tekniklerin etkinlik
ve verimliliginin degerlendirilmesi amaciyla kestane kiiltiiriinde asirlik bir gelenege sahip
Italya'nin kuzey batisindaki daglik bir bdlge olan Piedmont'taki Bat1 Alpler Vadisi'nde
bulunan bir meyve bahgesinde yetistirilen 6 yerel ¢esit (‘Neirana’, ‘Gioviasca’, ‘Pelosa’,
‘Solenga’, ‘Marrone Val Pellice’ and ‘Ruiana’) kullanilmistir. Agaglar 120-150 yasinda,
homojen ¢evre kosullarinda yetistirilmis ve ayni tarimsal tekniklerle elde edilmistir.
Cesitlerin karakterizasyonu molekiiler teknikler, morfolojik ve fenolojik gozlemlere
dayali yontemler kullanilarak yapilmistir. Genetik karakterizasyon, Castanea sativa Mill
ve Quercus petraea (Mattuschka)'den ayrilmis yedi mikrosatelitin ¢ok kisimli analizi ile
gerceklestirilmistir. Meyvenin hem nicel Slgiitleri hem de niteliksel 6zellikleri dikkate
alinarak yapraklar ve kabuklu meyveler iizerinde morfolojik gézlemler yapilmistir. Ana
niceliksel meyve tanimlayicilart ile ilgili olarak, drneklenen bireyler arasindaki farklar,
gozlemlenen ozelliklerin tiimii i¢in 6nemli ve c¢esit icindeki degiskenlik cok yliksek
bulunmustur. DNA analizi ¢esitlerin karakterizasyonunda oldukga etkili olmus ve 6 ¢esitte
10 genotipin varligini ortaya ¢ikarmis olup varyete igi polimorfizm veya yanlis

adlandirma gézlemlenmistir (Beccaro ve ark., 2005).

1989'a kadar Galigya kestane plantasyonlarinda yiiriitiilen bir orman envanterinin
ve CIFA Lourizan (Pontevedra) tarafindan gercgeklestirilen yerinde karakterizasyonun
ardindan, 1997'de, ispanya'nin kuzeybatisinin Atlantik iklimi ile karakterize edilen bir
bolgesinde, en ilging ve drnek malzeme (52 gesitten 138 klon ve bolgeye gore iki tekrar)
kullanilarak iki bolgede bir germplazm bankasi kurulmustur. Geleneksel olarak kullanilan
bu tliretken Galigya kestane ¢esitlerinin karakterizasyonu amaciyla spesifik olarak, kestane
cesitlerinde hangilerinin ortamdan nasil etkilendigini bulmak ve hangi karakterlerin
genetik kontrol altinda oldugunu (kalitim gosterebilir) ve hangilerinin UPOV'un ayirt
edicilik, tekdiizelik ve kararlilik kriterlerine gore tanimlayici olarak kabul edilebilecegini
belirlemek i¢in 39 morfolojik ve fenolojik karakterin tanimlayict degerleri
olusturulmustur. Tanimlayici olarak asagidaki degiskenlerin faydali oldugu bulunmustur:

erkek organlarin morfolojik karakterleri arasinda uzunluk ve cinsi, yaprak morfolojik
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karakterlerinden uzunluk, genislik/uzunluk orani, yaprak uzunlugu ve yaprak
uzunlugu/genislik orani, ve meyve morfolojik karakterleri arasinda, hilumun kestaneye
gore nispi blyiikliigii. Bu karakterlerin tiimii yliksek derecede genis anlamda kalitsallik

gostermistir (Furones ve Fernandez-Lopez, 2005).

Yapilan bir calismada birbirine uzak ve farkli ozelliklere sahip iki kestane
populasyonundan alinan meyve drneklerinde meyve boyu, en genis noktaya kadar olan
uzunluk, kalinlik, genislik, hilum uzunlugu, hilum genisligi, agirlik, en-boy, kalinlik-
uzunluk ve kalinlik-genislik oranlar1 hesaplanmistir. Yapilan analizler meyve
ozelliklerinin bir ¢ogunun bolgelere ve bolge icindeki populasyonlara gore Onemli
farkliliklar gosterdigini ortaya koymustur. Tekrarlanabilirlik meyve 6zellikleri arasinda
farklilik gostermistir. Meyve uzunlugu, genisligi ve agirligi i¢in yiiksek tekrarlanabilirlik
degerleri tahmin edilmistir. Meyve 6zellikleri (morfolojik ve agirlik) icin genetik varyans
katsayisi, bolgeler arasinda %10.6 ile %38.4 arasinda degismistir. Meyve agirligi ile eni,
meyve boyu ile eni, meyve agirligi ile kalinligi, hilum uzunlugu ile meyve agirligi, hilum
uzunlugu ile meyve eni arasinda 6zellikler arasindaki korelasyonlar yiiksek bulunmustur.
Calismada meyve oOzellikleri i¢in kaydedilen nicel genetik varyasyonun, islah
potansiyelini ve tiirlin genetik kaynaklarinin korunmasimi gerektirdigi belirtilmistir

(Alizoti ve Aravanopoulos, 2005).

Kizarma, ilkbahar donu zararlari ve yiiksekligi, Ispanyol kestane dagiliminin
cogunu kapsayan 19 populasyonu igeren bir kaynak testinde kaydedilmis ve yabani
populasyonlar arasindaki farklilasmay1 incelemek i¢in analiz edilmistir. Populasyonlar
arasinda yaniklik siiresi ve boy biiylimesinde dikkate deger bir farklilik tespit edilmis ve
Qst, yaniklik ve don hasari i¢in daha yiiksek ve boy i¢in daha diisiik bulunmustur.
Populasyonlar arasindaki niceliksel farklilagsma katsayilari, diger yerli tiirler i¢in elde
edilen degerlere benzer bulunmustur. Ispanyol kestanesi yabani populasyonlar ii¢ grupta
siiflandirilmistir: Akdeniz'den erken kizaran populasyonlar, kuzey daglarindan gelen geg
kizaran populasyonlar ve Gali¢cya kiyilarindan ve Kanarya Adalari'ndan gelen orta
derecede kizaran populasyonlardir. Degiskenlik modellerinin  gdzlemlenmesi,

Ispanya'daki yabani populasyonlarin yapisini sekillendiren faktorler olarak dogal
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secilimin ve sinirli bir gen akisinin Onemini gostermistir. Plantasyonlarda yerel

kaynaklarin kullanilmasi 6nerilmistir (Fernandez-Lopez ve ark., 2005).

Castanea sativa'nin uzun alana dagilimi, populasyonlar arasinda asir1 kosullardan
kaynaklanan bazi adaptif varyasyonlarin olas1 varligini géstermistir. Bununla birlikte, bazi
Avrupa bolgelerine giriglerinin yani sira, kurucu etkilerinin kanitlar1 ve asilanmig
cesitlerin yabani populasyonlar tizerindeki etkisi, yerel ortamlara adaptasyonlarin varligi
ve populasyonlar icinde yeterli degiskenlik hakkinda soru ortaya koymustur.
Adaptasyonla ilgili ¢esitli 6zelliklerin varyasyonu, Ispanya, Yunanistan ve italya'nin zit
ortamlarindan kaynaklanan alti Avrupa kestane populasyonu i¢in ¢ok bolgeli bir kaynak-
soy testinde incelenmistir. Arastirma, Avrupa kestane ikliminin zit oldugu alti bolgede
kurulmustur. Her bolgede, her populasyon 26 acik tozlagmali soy ile temsil edilmistir.
Dikimden sonraki ilk ii¢ yil boyunca boy uzamasi, kizarma ve tomurcuk olusumu
degerlendirmesi yapilmistir. Yunanistan'dan gelen populasyonlar daha once biiylimeyi
baslatmis, bunu Giiney Italya ve Giiney Ispanya'dan gelen populasyonlar takip ederken,
Kuzey Ispanya ve Kuzey Italya'dan gelen populasyonlar daha sonra biiyiimeyi
baslatmistir. Boy uzamasinin durmasi, yaz aylarinda ve giin uzunlugunun azalmasindan
once meydana gelmistir. Orta Avrupa iklimi kosullarinda biiyiiyen Kuzey Italya
populasyonu, Akdeniz kosullarindaki diger bes populasyonlarindan daha geg¢ biliylimeyi
durdurmustur. Kuzey populasyonlarinin  boy artisi, giiney populasyonlarinin

biiylimesinden daha yliksek bulunmustur (Fernandez-Lopez ve ark., 2005).

Uzak cografi bolgelerden gelen iki Hellen meyve bahgesi populasyonuna ait
kestane cesitlerinin klonal tanimlamasit ve multilokus genetik yapisi rapor edilirken,
meyve bahgesi populasyonlarinin genetik c¢esitliligine karsilik gelen bolgelerdeki yabani
tirlerle karsilastinnlmistir. Kis tomurcuklari o6rneklenmis ve incelenen yedi enzim
sisteminden dokuz lokus (16 allel) ortaya ¢ikarilmistir. Sonuglar, meyve bahgelerinin asili
kisimlarina gore esasen diisiik sayida multiklonal plantasyonlar oldugunu gostermistir.
Her iki bahgedeki benzersiz genotiplerin yiizdesinin, dogal populasyonlarda bulunan
%70-86'ya kiyasla, toplam birey sayisinin %21'i oldugu tahmin edilmistir. Toplam 650

ikili karsilastirma, meyve bahgesi populasyonlarinda bulunan onbir benzersiz klonun
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tanimlanmasina yol agmistir. Meyve bahgeleri arasindaki 6nemli mesafeye ragmen ortak
bir seckin klon tespit edilmistir. Bir klonal tanimlama anahtar1 gelistirilmistir. iki agacin
tesadiifen ayn1 genotipik multilokus dizisine sahip olma olasiliginin ortalama olasilig1 hala
yiiksektir, bu da gelecekteki DNA parmak izine ihtiya¢ oldugunu gostermistir. Veriler,
Yunanistan'daki yabani tiirlere kiyasla meyve bahgesi populasyonlarinda genetik
cesitlilikte kayda deger bir azalma oldugunu gostermistir. Yunan bahgelerinin, Bati
Avrupa bahgelerine kiyasla daha yiliksek miktarda genetik degiskenlige sahip oldugu

gorilmiistiir (Aravanopoulos ve Drouzas, 2005).

Castanea Bl cinsi, 4 tiir ve 300'den fazla Castanea mollissima ¢esidi ve Cin'de
dagitilan 1000 iistiin genotip igerir. Bu kadar genis ¢esitlilik ve zengin genetik kaynak,
cesitlerin gelistirilmesi ve Cin kestane endiistrisinin gelisiminin arttirilmasi i¢in muazzam
bir potansiyel saglamaktadir. Cin hiikiimeti tarafindan organize edilen bir program
1970'lerden beri uygulanmaktaydi, Castanea mollissima'nin ulusal germplazm
arastirmasinin, dogal ve ¢esit kaynaklarinin bir envanterinin ¢ikarilmasi, ¢esit gelisimi
icin baz1 Ustlin genotiplerin segilmesi amaciyla yiiriitilen ¢alisma sonucunda dogal
populasyonlardan yaklagik 1000 {istiin genotip secilmis ve ¢ogunun asisiz oldugu

gorilmistiir (Qin ve ark., 2005).

Belasitsa'daki Castanea sativa Mill'in biyotik ve abiyotik faktorlerin tetikledigi
diisiis ve spesifik ekolojik gereksinimler nedeniyle dagilimi incelenmistir. Fenotipik
aragtirmalar temelinde, meyve ve yaprak morfometrik parametrelerindeki farkliliklarin,
istatistiksel olarak énemli ilgi gekici 6zellikler oldugu kanitlanmistir. Incelenen dzellikler

ile form ¢esitliligi arasindaki iliski tahmin edilmistir (Glushkova, 2007).

Kestane genotiplerinin orjinlerine gore siiflandirilmast probleminin arastirildig
bir calismada MLP, RBF, SVM, C4.5 karar agac1 ve rastgele orman gibi en gelismis
siiflandiricilarla elde edilen sonuglar karsilastirilmistir. Hangi 6zelliklerin siniflandirma
icin anlamli oldugunu, mevcut ozellikler ile bu smiflandiric1 ailelerinin ulasilabilir
siniflandirma dogrulugunu ve siniflandiricilarin giiriiltiiye ne kadar dayanikli oldugu
belirlenmistir. Elde edilen siniflandiricilar arasinda sinir aglar giiriiltiiye kars1 en biiytlik

dayaniklilig1 gostermistir (Roglia ve ark., 2008).
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Tatli kestane (Castanea sativa Mill.), Iber Yarimadasi'nda yaygin olarak bulunan
tek evcikli bir tiirdiir. Endiiliis'te Huelva ve Malaga bolgelerinde ¢ogiir anaglarina asil
geleneksel gesitlerle meyve tiretimine ayrilmis iki ana bolge bulunmaktadir. Bu bolgedeki
geleneksel ¢esitlerin karakterizasyonu amaciyla her bélgenin ana geleneksel ¢esitlerinden
59 asili kestane agaci analiz edilmistir. Analiz i¢in meyvenin on morfolojik kantitatif
ozelligi se¢ilmistir. Huelva ve Malaga bolgelerindeki baglica gesit tiirleri arasinda 6nemli

farkliliklar oldugu belirtilmistir (Martin ve ark., 2008).

Portekiz, kestane iiretiminin yaklagik %85'inin tiretildigi ana Portekiz bdlgesi olan
Tréas-0s-Montes olmak {izere 30.000 tondan fazla ile diinyanin en O6nemli kestane
tireticilerinden biridir. Burada Judia, tat ve biiylikliik bakimindan meyve kalitesi nedeniyle
en popiiler ¢esitlerden biridir. Tipik olarak, Judia'nin meyveleri 60 meyve / kg'dan daha
az bir yetenek sunar, ancak genotipler arasinda bazi farkliliklar bilinmektedir. Polispermi
gibi baz1 sorunlarin ¢oziilmesi gerekmekte olup, bolgeye yayilmis birka¢ genotip
arasindan iyi bir Judia klonu se¢mek gerekmektedir. Bunun i¢in yaklasik 130 Judia
genotipi, yedi farkli edafoklimatik bolgeden segilmistir. Calismaya Ekim 2006'da
baslanmis ve ilk yil sonuglari meyve Kalibresinde (iyi kestane) 157 ile 62 meyve/kg
arasinda bir aralik gostermistir. Bu sonuclar, onemli bir farkin goézlenmedigi 2007
sonuglariin aksine, rakimin meyve bahgesi iizerine 6nemli bir etkisine isaret etmistir.
Meyveler, nisasta iceriginde yaklasik %30'luk bir artis dahil olmak iizere, 65 ile 46
meyve/kg arasinda degisen boyutlarinda genel bir artigsa sahiptir. Sicaklik miktar: ile
meyve Ozellikleri arasinda yakin bir iliski olup, 800-900 m rakimdaki Tras-os-Montes
bolgeleri ile yakindan iliskili olan 2000-2200°C sicaklik toplami araligindaki yerlerde
Judia ¢esidinin biiyiimesi i¢in en uygun kosullarin gbézlemlendigini diisiindiirmiistiir.
Genotiplerin heterojenligi, en uzun meyveler i¢in 0.993 ile 1.11 arasinda meyve sekil
indeksi varyasyonu (uzunluk/yiikseklik) ile de desteklenmistir. Meyvenin fenolojisi ve

kimyasal bilesimi heterojenligi gosteren diger parametreler olmustur (Dinis ve ark., 2009).

Hirvatistan'da tath kestane, ¢ok cesitli ekolojik kosullarda, cesitli orman
topluluklarinda, yaklasik 35.000 hektarlik bir alanda yetisir. Dogrudan ve dolayl faydalar

saglar (kaliteli odun, yenilebilir meyveler, bal, yakacak odun, toprak erozyonunu 6nleme,
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su havzasini koruma vb.) ve ayrica peyzajlarin ayirt edici karakterine katkida bulunur.
Tathi kestane, Hirvatistan'da genetik kaynaklarin korunmasinda Oncelikli tiirler
arasindadir. Son 50 yilda kestane yanikligi nedeniyle ciddi tehdit altindadir. Bu ¢galismanin
amaci, meyve morfolojisine gore Hirvatistan'daki tatli kestane populasyonlarinin
populasyonlar arasi ve populasyon i¢i degiskenligini degerlendirmektir. Kuruyemisler,
Hirvatistan'daki tiim tatli kestane dagilim araligindan 10 dogal populasyonda
orneklenmistir. Her populasyon 10 olgun agag¢ ve her aga¢ 30 meyve ile temsil edilmistir.
Dokuz morfolojik 6zellik ve yedi indeks analiz edilmistir. Populasyonlar arasindaki ve
icindeki farkliliklar1 degerlendirmek icin tek degiskenli ve ¢ok degiskenli istatistiksel
teknikler kullanilmistir (Idzojtiy ve ark., 2009).

Castanea mollissima'nin genetik ve morfolojik ¢esitliligi, 2005 ve 2006 yaz
aylarinda Yanshan bolgesi ve Dabie Dagi bolgesi de dahil olmak {izere Cin'de
arastirtlmistir. Dokuz populasyonda 82 ¢esit DAT Beijing, He Wei, S Han Dong, Z He
Jiang, S Korean, hu Wei, He Male, Jiangsu, Dan Hui eyaletlerinden temin edilmistir.
Allozim analizi, genetik alt boliinmenin tiim populasyonlarda diisiik seviyelerde
bulundugunu ve populasyonlar arasindaki varyasyonun %4.25 oldugunu gostermistir.
Populasyonlar arasinda allel sikliklarinda 6nemli farkliliklar oldugu goriilmiistiir. Genetik
kimlik degerleri 0.8766 ile 0.9978 arasinda degismistir. Populasyon i¢indeki varyasyon,
populasyon arasinda oldugundan daha fazla bulunmustur. Yaprak uzunlugu, yaprak
genisligi, yaprak indeksi, meyve uzunlugu, meyve genisligi, meyve indeksi, meyve
agirhgr Olclimleriyle tahmin edilen morfolojik varyans kaliplari, allozim analizi ile
goriintiilenenlerle paralel bulunmustur. Castanea mollissima igin tiir koruma stratejileri,
cesitler gibi populasyon i¢i ¢esitlilik diizeylerinin korunmasina ve komsu populasyonlarin

korunmasina odaklanmasi gerektigi sonucuna varilmistir (Yan-ping ve ark., 2009).

Bitki genetik kaynaklarinin bakimu, yiiksek diizeyde genetik gesitliligi destekleyen
yerlerin ve tarimsal ormancilik sistemlerinin tanimlanmasini gerektirir. Ispanya'nin
gineyinde bulunan kestane (Castanea sativa) cesitlerinin sayisin1 ve isimlerini
netlestirmek amaciyla, 34 geleneksel isme karsilik gelen 100 asili kestane agaci, 10 nitel

morfolojik 6zellik ve yedi basit dizi tekrar1 (SSR) belirteci kullanilarak
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degerlendirilmistir. Huelva bolgesinde 12 ve Malaga'da 26 olmak iizere 38 c¢esit
belirlenmis ve birbirine yakin ¢esitler tartisilmistir. Bu ¢alisma, morfolojik 6zelliklerin ve
SSR belirteglerinin ortak kullanimiin, bu bdélgedeki kestanenin tarimsal biyolojik
cesitliligini degerlendirmek icin etkili bir ydntem oldugunu gdstermistir. Ispanya'nin
giineyinde kestane {iretiminde 'yerinde' gelistirilen gesitlerin kullanildigi geleneksel bir
sistem oldugu belirtilmistir. Bu, su anda tehdit altinda olan gergek bir ciftlikte koruma
sistemi olusturmaktadir. Sonu¢ olarak, bu bireylerin korunmasi i¢in stratejilerin

benimsenmesi acilen tavsiye edilmektedir (Martin ve ark., 2009).

Tarihsel verilere gore, Bratislava, Jelenec, Modry Kamen bolgeleri Slovakya'da
kestane dagiliminin li¢ ana merkezi olarak kabul edilmistir. Bu bolgelerdeki kestane
populasyonlar1 arasindaki fenotipik ve genetik farkliliklari degerlendirmek igin,
populasyonlardan rastgele segilen agaglar, 12 meyve 6zelliginin morfometrik analizine ve
kis tomurcuklarinda 12 izoenzim sisteminin analizine tabi tutulmustur. Ayrica,
meyvelerin  morfometrik  analizini yapmak i¢in, incelenen populasyonlarin
ebeveynlerinden elde edilen soylardan 71 aga¢ secilmistir. On iki meyve O6zelliginin
diskriminant analizi, {i¢ agag kiimesinin populasyonlardan ayrilmasinin, aga¢ kiimelerinin
soy gruplarindan ayrilmasindan daha belirgin oldugunu gostermistir. Modry Kamen (MK)
populasyonundan gelenler, ilk iki kuralli eksenin koordinasyon diyagraminda sadece biraz
ayrilmigken, ebeveyn MK populasyonunun diger iki ebeveyn populasyondan belirgin
sekilde ayrildigi izoenzim analizi ile kanitlanmisti. MK populasyonu, kalan
populasyonlara gore daha yiiksek diizeyde heterozigotluk gostermis, ancak daha diisiik
gen ¢esitliligi sergileyen varyasyon kapsamina gore sapmistir. Incelenen populasyonlar
genetik olarak son derece farklilasmistir, bu da birka¢ ana agacin soyunu temsil

edebileceklerini diisiindiirmektedir (Bolvansky ve ark., 2009).

[ran'm kuzeyinde yer alan Hyrcanian ormanindaki kestane mescereleri arasindaki
yiiksek morfolojik farklilasma igin yapilan bir arastirmada Iran'da nadir bir tiir olarak
bulunan tath kestanenin, kereste ve meyve tiretimi i¢in ekonomik olarak 6énemli oldugu,
bu nedenle korunmasinin ¢ok gerekli oldugu belirtilmistir. Bununla birlikte, Iran kestane

populasyonlarindaki degiskenlik hakkinda hig¢bir bilginin olmamasi nedeniyle {i¢ dogal
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kestane populasyonunun yaprak morfolojisindeki degiskenlik incelenmistir. Populasyon
basina yirmi aga¢ ve bir agac basina kirk yaprak orneklenmistir, dokuz karakteristik veri
(lamina uzunlugu, lamina genisligi, yaprak sapi uzunlugu, yaprak tabanindan yaprak
maksimum genisligine olan mesafe, dis genisligi, dis uzunlugu, dis mesafesi, damar),
disler ve dort karakteristik oran (lamina uzunlugu/ lamina genisligi, lamina uzunlugu/sap
uzunlugu, lamina uzunlugu/yaprak tabanindan en genis noktaya olan mesafe, yaprak
tabanindan yaprak en genis noktasina olan mesafe/yaprak sap1 uzunlugu) kaydedilmistir.
Temel bilesenler analizi (PCA), karsilikli iliskileri istatistiksel olarak bagimsiz temel
bilesenlere ayirmak i¢in kullanilmistir. Varyasyonun g¢ogu (%85) ilk dort bilesenle
aciklanmis ve karsilik gelen 6zvektorlerde yaprak boyutu en 6nemli degisken olarak
ortaya c¢ikmistir. PCA'da c¢ikarilan faktorlerin skorlarinda tek yonli ANOVA
kullanilmistir. Bu analizler, faktorlerin cogu agisindan populasyon farkliliklar: arasinda
onemli farkliliklar ortaya koymustur. Diskriminant analizinin sonuglari, tiim gercek
populasyonlarda dogru siniflandirilan vakalarin yiiksek bir ylizdesini (toplamda %93)
gostermistir. Yaprak sekli tiim parametreler icin diisiik degerler gostermistir. Yaprak
parametrelerinin kestane dogal populasyonlari arasinda fenotipik degiskenlik diizeylerini
saptamak i¢in uygun degiskenler oldugu sonucuna varilmistir. Populasyonlarda gozlenen
yiiksek cesitlilik, tlirlerin genetik kaynaklarinin korunmasi agisindan ¢ok Onemli

bulunmustur (Zarafshar ve ark., 2010).

Toskana bolgesinin (italya) ii¢ farkli bolgesinden (Garfagnana, Colline
Metallifere, Amiata) toplanan 131 kestane bitkisini karakterize etmek i¢in molekiiler
analiz 8 mikrosatelit ile yapilmistir. 131 bitki 39 ¢eside ait olup, bunlardan sadece 1'i tim
populasyonlarda, 4" ise iki populasyonda bulunmaktadir. Sonuglar, ayni1 genotiplerin
yalnizca her populasyonda bulundugunu géstermistir. Nihai genotip sayis1t 102 olarak
belirlenmistir. Sunulan ii¢ populasyon, Colline Metallifere ve Amiata'nin bitkileri bazi
allelleri paylagsmasina ragmen, genetik diizeyde farklilik gostermistir. Genotipik diizeyde,
i populasyon istatistiksel olarak farkli bulunmustur. Bu nedenle, populasyonlar farkl
genetik havuzlar sunmus ve liremede bagimsiz varyasyon kaynaklarini temsil edebilir

bulunmustur. Lokuslardan biri i¢in tiim populasyonlarda yiiksek diizeyde homozigotluk
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bulunmus ve bu isaretleyici ile heterozigota karsi segici bir gen arasinda olasi bir

korelasyon oldugunu diislindiirmiistiir (Cantini ve Autino, 2010).

Sicilya'da kestane, Giineydogu Etna yanardaginin ve Kuzey Daglarinin, yani
Madonie ve Nebrodi'nin siirli bolgelerinde yetisir. Bolgede kestane, bahgecilik ve
ormancilikta kullanilan, 6nemi ihmal edilen bir tiir olarak kabul edilmistir. Sicilya
bolgesel hiikiimeti, genellikle {irlinlerin satildig: yerel gift¢i pazarlari i¢in kestanenin olasi
meyve agact olarak yetistirilmesini tesvik etmek amaciyla Bahgivanlik Ormancilig
projesini desteklemistir. Proje, Palermo Universitesi, Agac Kiiltiirleri Béliimii tarafindan
ic y1l boyunca yiriitiilen bes adimda gelistirilmistir. Bunlar; ana yetistirme alanlarinin
belirlenmesi, olgunlasma mevsimi boyunca, her alanda gézlemlenen en gii¢lii ve yiliksek
verimli agaglarin se¢imi, toplanan genotipler arasindan karpolojik 6zellikler temelinde en
ilyi meyveleri sunanlarin se¢ilmesidir. Kabuklarin ve meyvelerin morfolojik
karakterizasyonu, UPOV’un tanimlayici listesine gore yapilmistir. Gézlemlenen yiizlerce
genotip arasindan sadece 47 tanesi karpolojik 6zellikler temelinde se¢ilmis ve yerinde
incelenmistir. Kabuk ve meyve Ozellikleri laboratuvarda kaydedilmis ve istatistiksel
olarak analiz edilmistir, bu da sadece 25 iistiin genotipin se¢imini daha ileriye
gotlirmiistiir. Bu genotipler, alti mikrosatelit veya SSR primer ¢ifti kullanilarak molekiiler
diizeyde analiz edilmistir. SSR markdorleri 23 genotipin ayirt edilmesini saglamis ve
aralarinda diisiik genetik benzerlik gostermistir. Hem aga¢ hem de meyve ozellikleri
tizerinde gerceklestirilen diger gozlemler sonucunda, karpolojik o6zellikler bakimmdan
istiin 11 genotip segilmistir (meyve iriligi, tohum kabugunun cekirdege yapigmamasi,
tohum kabugunun embriyoya girmesi, mono-embriyonik meyve vb.). Calisma, Sicilya'nin
ana yetistirme alanlarinin ¢evre kosullart altinda, yerel genotiplerinin iyi bilinen
uluslararasi ¢esitlerle karsilastirilmasi i¢in iyi bir baslangi¢ olarak gériilmiistiir (Cutino ve
ark., 2010).

Judia’nin (Castanea sativa Mill.) yapraklarinin farkli rakimlarda ve edafoklim
kosullarinda morfolojik ve histolojik adaptasyonu arastirilmistir. Judia’nin yetisme
yiiksekligi 709 m ve 860 m (deniz seviyesinin iizerinde) arasinda olup, Mayis ve Ekim
aylar1 arasinda, 2006'da 2751°D ile 2316°D ve 2007'de 2338°D ile 1700°D sicakliklarinin
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toplamindaki bir degisime karsilik gelmistir (derece-giin degerleri ile ifade edilir - °D).
2007 yilinda en kalin yaprak (319.9 pum), en yiiksek stoma yogunlugu (469.1 stoma mm?),
en genis yaprak alanlarindan biri (69.2 cm?) ve en yiiksek meyve iriligi (71.7 meyve kg')
Alfandegada Fé'de (759 m rakim, 2186 “D, Mayis — Ekim déneminde), 2006 yilinda ise
en yiiksek meyve iriligi (86.8 meyve kg') Valpacos'ta (ayn1 donemde 860 m rakim, 2316
°D) goriilmiistiir. Ayrica bu bolgede (Valpacos) yetisen genotipler en genis yapraklar
sergilemistir (57.0 cm?). Genel sonuglar, yillik iklim kosullarinin hem meyve hem de
yaprak biyometrik Ozelliklerini onemli Olgiide etkiledigini ve 2100 °D ile 2300 ‘D
arasindaki sicaklik araliginin, yila bagli olarak farkli yerlere atfedilebilecek optimum
sicaklik toplamina karsilik geldigini gostermistir. Niikleer mikrosatelitler kullanilarak
molekiiler karakterizasyon ile ilgili olarak, Macedode Cavaleiros ve Alfandegada Fé'de
daha uzak bireyler (genetik mesafe = 0.227), Murca ve Vinhais'de ise daha yakin
benzerliklere sahip ekotipler toplanmiglardir (genetik kimlik = 1.171). Mevcut sonuglar,
ekotipler arasindaki morfolojik ve fenolojik farkliliklarin kiigiik genetik farkliliklarla ilgili
olmadigini, sadece farkli iklim kosullarina fenotipik adaptasyonlar oldugunu gostermistir

(Dinis ve ark., 2011).

Tatli kestane yapraklarinin morfolojik 06zelliklerinin, populasyon i¢i ve
populasyonlar arasi degiskenligini tanimlamak icin Bosanska Krajina bodlgesindeki
(Bosna Hersek) 16 alt populasyondan esit boyutlarda 4.380 yaprak toplanmuistir.
Morfolojik 6zellikler olarak lamina uzunlugu (mm), lamina genisligi (mm) ve yaprak sap1
uzunlugu (mm) Olgiilmistir. Yaprak tabanmin sekli ve yaprak kenarlarinin girinti
derinligi tatl kestane deskriptoriine gore belirlenmis (UPOV 1989), bilinen degerlere gore
lamina uzunlugu/ lamina genisligi ve lamina genisligi/toplam yaprak uzunlugu oranlari

hesaplanmaistir (Pasi¢ ve Ballian, 2012).

Srinagar’da (Kashmir) iistiin genotip ve verim Ozelliklerine sahip kestane
cesitlerinin se¢cimi amaciyla meyve verme, yumaktaki meyve sayisi, yumaktaki dolgun
meyve sayisi, meyve agirligi, meyve boyutu, zar yapismasi ile tohuma grime ve verim
etkinligi Gida ve Tarim Orgiiti Kurumsal Belge Deposu ve Uluslararasi Yeni Bitki

Cesitlerini Koruma Birligine (1989) gore degerlendirilmistir. Ozellik bakimindan en
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yiikksek puanlari, HSC 032, HSC025, HSC040, HSC018 ve HSCO022 seleksiyonlari
almigtir (Pandit ve ark., 2013).

Amerikan Kestanesi (Castanea dentata) melezlerinin Dogu Ohio’daki (ABD)
maden sahalarinda performansi ve fenotipik varyasyonu i¢in daha énce komiir ¢ikarilmas,
1978'de 1slah edilmis ve 2007'de yeni yontemlerle yeniden ¢ikarilip geri kazanilan kamu
arazileri izerinde yapilan bir arastirmada Mart 2008'de ¢alisma sahasina 107 blok halinde
535 adet Amerikan kestane tohumu ekilmistir. Her blok, saf Amerikan, saf Cin ve ii¢
melezde Cin-Amerikan olmak tizere bes farkli genotipten bes tohum igermistir. Saf
Amerikan kestaneleri ile daha gelismis melez agag nesilleri arasinda performans agisindan
¢ok az dnemli fark goriilmiistiir. Bununla birlikte, Cin kestanesi ve erken nesil melezleri,
onemli Ol¢iide daha iyi biiylime ve daha uzun yasam verileri gostermistir. Amerikan
Kestane Vakfi'nin yetistirme programi, en son melezler ile saf Amerikan agaclar1 arasinda
morfolojik bir yakinlasmay1 basarmig gibi goriinmektedir. Cin genotiplerine daha benzer
olan agaglar, bu melezleri geri kazanilan maden alanlarinda bulunan kurak, yiiksek 11k
kosullar1 i¢in daha uygun hale getirebilecek bir dizi yaprak karakterine sahip bulunmustur
(6zellikle kalinlik, uzunluk / genislik oram1 ve tiiylenme). Amerikan Kestane Vakfi
tarafindan hedefe 6zgii gesitlerin gelistirilmesinin, daha basaril iyilestirme girisimlerine
yardimci olabilecegi, ancak ayni1 zamanda yogun akraba yetistirme veya kiiltiirel klonlama
kullanilacaksa, bu hatlardaki genetik cesitliligi siirlayabilecegi sonucuna varilmistir

(Gilland ve McCarthy, 2014).

Avrupa kestanesi (Castanea sativa Mill.), Hirvatistan'da orta-yiiksek rakimlarda
ve diger meyve tiirlerinin yetistirilmesine uygun olmayan asidik topraklara sahip
bolgelerde yaygindir. Kestane daha ¢ok kayin ve mese gibi Fagales tiirleri ile ormanlarda
yetismektedir. Hirvatistan, Akdeniz bolgesinde ticari kestane bahgeleri olmayan birkag
tilkeden biridir. Bitkilerin ¢cogu kiiclik 6zel germplazm depolarinda yerlestirilmekte ve
asilama i¢in hangi bitki materyalinin kullanildig1 veya kag farkli genotipin mevcut oldugu
bilinmemektedir. Istria ve Primorskogoranska'da yetisen kestane agaclarinin genetik
cesitliligini mikrosatelitlerle (Basit Dizi Tekrarlari, SSR'ler) karakterize etmek amaciyla

17 farklh bolgeden alinan yaprak numuneleri ve 10 markor kullanilmigtir. Calismada
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genotiplerin genetik olarak tanimlanmasi i¢in DNA analizi basariyla kullanilmustir.
Sonuglar, Hirvat germplazminin énemli bir genetik degiskenligini gdstermistir. Bu 6n
veriler, potansiyel olarak yararli germplazm kaybini énlemek ve Hirvat germplazminin
genetik tansimlamasindan baslayarak yerel biyogesitlilik kaynaklarin1 korumak i¢in daha

sonraki arastirma adimlari i¢in ¢ok dnemli bulunmustur (Prgomet ve ark., 2014).

Castanea sativa'y1 yaprak ve meyvelerin morfolojik varyasyonlarina dayali olarak
kiimelemek amaciyla Guilan ilinde (iran) Shaft, Fouman ve Shafaroud dahil olmak iizere
tath kestanenin ana ve dogal mevcut bdlgelerini i¢ine alan bir bolgede her bdlgeden
birbirinden en az 100 metre uzaklikta, ¢esitli morfolojik &zelliklere sahip 10 agag
secilmistir. Segilen agaglardan yaprak ve meyve ornekleri, toplamda 30 adet meyve ve
yaprak ornegi ayr1 ayr1 alinmistir. Kantitatif 6zelliklerin (6r. yapragin uzunlugu, genisligi,
yapragin 6zel sekli, yaprak sapinin toplam ve bagil uzunlugu, yaprak taban sekli, meyve
agirligi, tohum agirligi ve saglikli tohum agirligr) ANOVA sonuglari, li¢ calisma alaninda
onemli farkliliklar gostermistir. Yaprak lamina genisligi, yaprak sapinin goreceli
uzunlugu, yaprak u¢ sekli, yaprak sekli, tohum agirligi ve saglikli tohum agirligr gibi
morfolojik 6zelliklerin kiimenin sekillenmesinde en 6nemli unsurlar oldugu sonucuna

varilmistir (Atefe ve ark., 2015).

Cek Cumhuriyeti, Karpatlar ve Kirgizistan'dan getirilen tohumlardan elde edilen
cogiirler arasindan segilen tath kestaneler (Castanea sativa Mill.) arasindaki meyvelerin
morfometrik farkliliklarin1  belirlemek amaciyla 28 genotip (CS-01 ile CS-28)
degerlendirilmistir. Bu genotipler, Ukrayna'nin NAS bolgesindeki M.M. Gryshko Ulusal
Botanik Bahgesi 'nde Ukrayna'nin Orman Bozkirinda 30 yildan fazla yetistirilmekte olup
iklim ve toprak kosullarina iyi uyum saglamislardir. Meyveler tam olgunluk déneminde
(Eyliil) toplanmistir. Populasyon, meyvelerin agirligi, sekli, boyutu ve rengi bakimindan
farklilik gostermistir. Morfometrik parametreler olan agirlik 1.70 g (CS-26) ile 18.60 g
(CS-20), uzunluk 8.07 mm (CS-28) ile 33.39 mm (CS-11), genislik 16.34 mm (CS-28) ile
40.95 mm (CS-11), kalinlik 9.02 mm (CS-26) ile 28.70 mm (CS-11), hilum uzunlugu 6.62
mm (CS-26) ile 31.30 mm (CS-07) ve hilum genisligi 6.50 mm (CS-23) ile 19.99 mm
(CS-07) arasinda degisim gostermistir. Meyvelerin sekil indeksi 0.81 (CS-20) ile 0.98
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(CS-12) araliginda ve hilumun sekil indeksi 1.48 (CS-04) ile 2.03 (CS-23) arasinda
bulunmustur. Arastirmanin sonuglarina gore, Ukrayna tatli kestane gen havuzunun zengin
bir genetik cesitlilik kaynagi oldugu ve yeni bir genotip ve ¢esit olusturmak igin

seleksiyonda kullanilabilecegi belirtilmistir (Grygorieva ve ark., 2017).

M.M. Gryshko Ulusal Botanik Bahgesi'nde (Kiev, Ukrayna) bulunan bazi kestane
(Castanea sativa Mill.) genotiplerinin yaprak ozelliklerini belirlemek ve ayrica yaprak
morfometrik 6zelliklerinin genotiplerin ayirt edilmesinde kullanilip kullanilamayacagini
belirlemek amaciyla yapilan ¢alismada 9 kestane genotipi (CS-01 — CS-09) kullanilmstir.
Lamina uzunlugu, lamina genisligi, yaprak sap1 uzunlugu, yaprak sap1 genisligi, yaprak
sap1 kalinligi, dis uzunlugu, dis genisligi, stoma uzunlugu, stoma genisligi gibi bazi1 yaprak
parametreleri ¢alisilmigtir. Morfometrik parametrelerden lamina uzunlugu 85.0-250.0
mm, lamina genisligi 26.0-100.0 mm, yaprak sap1 uzunlugu 8.07-36.18 mm, yaprak sap1
genisligi 0.91-2.60 mm, yaprak sap1 kalinlig1 0.81-2.44 mm, dis uzunlugu 1.27-5.05 mm,
dis genisligi 0.87-2.82 mm arasinda degismistir. Yapraklarin sekil indeksleri 2.45 ile 4.26
arasinda degismistir. Varyasyon analizi, Castanea sativa drnekleri arasinda morfometrik
ozelliklerde yiiksek bir degiskenlik gostermistir. Veriler, dis genisliginin en degisken
isaret oldugunu gostermistir (%15.30'dan %22.18'e). Incelenen diger dzellikler, ortalama
bir degiskenlik diizeyine sahip bulunmustur. Toplanan nicel veriler, temel hiyerarsik
kiime analizine tabi tutulmustur. Morfometrik parametrelerin kiime analizi, bu ¢alismada
incelenen Castanea sativa genotiplerinde genis morfolojik ¢esitliligin bulundugunu
gostermistir. Kestane genotiplerinin ¢ogu, yaprak morfometrik 6zellikleri kullanilarak

kolaylikla ayirt edilebilmistir (Grygorieva ve ark., 2018).

Karadag'daki dort dogal tath kestane populasyonunda (KoStanjica, Ostros, Stoliv
ve Kostanjica) 40 kestane genotipinin fenotipik ¢esitliligi arastirilmistir. Populasyonlar
icindeki ve arasindaki varyasyonlar, tath kestane genetik ¢esitliligini degerlendirmek i¢in
UPOV tarafindan olusturulan meyve morfolojisi 6zelliklerine ve tanimlayicilara dayali
olarak analiz edilmistir. 2018 yilinda yiiriitiilen aragtirma, alt1 6l¢iilen ve alt1 tiiretilmis
meyve morfolojisi 6zelliginin yani sira meyve morfolojisi ve yaprak tomurcugu patlama

fenolojisinin yedi UPOV tanimlayicisini incelemistir. Meyve agirligi, meyve yiiksekligi,
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meyve uzunlugu, meyve eni, hilum uzunlugu ve hilum genisligi gibi morfometrik
ozellikler analiz edilmistir. UPOV kriterleri olarak tohum, penetrasyon derecesi, meyve
sekli, meyve boyutu, meyve rengi, ¢ekirdek rengi, yaprak tomurcugu patlama zamani
incelenmistir. Sonuglar, Akdeniz populasyonlarinin (Stoliv ve Kostanjica) Akdeniz alt1
populasyonlarindan (Kostanjica ve Ostros) daha kii¢iik meyvelere sahip oldugunu
gostermistir, meyveleri daha giiglii zarin tohuma girme 6zelligine sahip ve daha sik
poliembriyon sergilemislerdir. Altt UPOV tanimlayicisi i¢in Shannon ¢esitlilik indeksinin
ortalama degeri 0.66 bulunmustur. Agaclarin gruplara ayrilmasi icin UPGMA yontemiyle
kiime analizi kullanilmistir. Kiime gruplandirmasi, populasyonlarin cografi dagilim ile
uyumlu olmustur. Alt Akdeniz populasyonlart (Ostros ve Kostanjica) ve Akdeniz
populasyonlarindan (Kostanjica ve Stoliv'’den) her iki populasyondan ikiser kiime
olusturulmustur. Sonuglar, tiirlerin genetik havuzunun korunmasi i¢in 6nemli olan
populasyonlar i¢inde yiiksek bir degiskenlik oldugunu goéstermistir. Karadag'daki tatli
kestane dogal populasyonlarinin degiskenligini tam olarak anlamak igin arastirma,
SSR'ler gibi molekiiler belirtecler tarafindan saglanan verilerin yani sira morfolojik
karakterlerin daha fazla ve daha ayrintili degerlendirmesi tizerinde genisletilmesi gerektigi

sonucuna varilmistir (Stojanovi¢ ve Magazin, 2020).

Alt-Akdeniz iklim kosullar1 altinda, Ugka Dagi'nin dogu yamaglarinda, Lovran
cevresinde (Hirvatistan) 6zel miilklerde tiretilen dort geleneksel tath kestane ve hibrit
cesidinde kimyasal bilesim, morfometrik ve niteliksel meyve 6zellikleri incelenmistir.
Yedi morfolojik 6zellik dl¢lilmiis ve standart tanimlayicilar kullanilarak 12 meyve ve i¢
niteliksel 6zellikleri arastirilmistir. Numuneler, proksimat bilesenler (nem, ham yag, ham
protein, kiil ve toplam karbonhidratlar) ve makro ve mikro besinler (K, Mg, Ca, Na, Mn,
Fe, Zn ve Cu) i¢in analiz edilmistir. Geleneksel tatli kestane ve hibrit ¢esitler arasinda,
caligilan morfometrik ve kimyasal meyve 6zelliklerinin hemen hemen tamaminda 6nemli
farkliliklar bulunmustur. Genel olarak, hibrit ¢esitlerin kestaneleri, geleneksel tatli kestane
cesitlerinden daha yiiksek nem, ham protein, potasyum, magnezyum, sodyum, demir ve
bakir igerigine sahip daha bilyiik meyveler ile karakterize edilmistir. Ote yandan,
geleneksel tatli kestane ¢esitlerinin kuruyemisleri toplam karbonhidrat ve ham yag

bakimindan daha zengin bulunmustur. Sonuclar, tath kestanenin geleneksel ¢esitlerinin,
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yeni modern hibrit ¢esitlerden meyvesinin, hem morfolojik hem de kimyasal 6zellikleri
ile kolayca ayirt edilebilecegini ve bu farkliliklar nedeniyle, bu iki kestane ¢esidi

grubunun farkli pratik kullanimlarinin olabilecegini gostermistir (Poljak ve ark., 2021).

Tath kestane (Castanea sativa Mill., Fagaceae), Akdeniz'de yetistirilen en eski
agag tirlerinden biri olup bircok fayda saglamakta ve yenilebilir tohumlara sahip
oldugundan, morfolojik ve kimyasal degiskenlik arastirmalari i¢in ilging bir model tiiriinii
temsil etmektedir. Yiiksek orman ve baltalik gibi farkli populasyon tiirlerinin, farkli ¢cevre
kosullarindaki sekiz dogal tatli kestane populasyonu arasindaki fenotipik ve beslenme
ozelliklerindeki farkliliklarin kapsamini 6lgmek i¢in morfometrik yontemler ve kimyasal
analizlerin kullanildig1 bir calismada 6rnekler, Italya'daki Prealps'ten ve Bosna-Hersek'in
bati kismindan alinmigtir. Toplamda, 160 agac¢ iizerinde 31 kabuklu ve i¢ meyve
morfometrik ve beslenme 6zellikleri incelenmis ve populasyon i¢i ve populasyonlar arasi
varyasyonlari incelemek icin ¢esitli ¢ok degiskenli istatistiksel analizler kullanilmistir.
Hem morfometrik hem de kimyasal analizler, cografi veya c¢evresel degiskenlerle iliskili
olmayan morfolojik ve kimyasal degiskenlik ile benzer bir ¢esitlilik modeli ortaya
cikarmistir. Morfometrik ve kimyasal veriler arasinda 6nemli korelasyonlar bulunmustur.
Calisilan populasyonlar arasinda ve iginde yiiksek fenotipik degiskenlik belirlenmis ve
tiim populasyonlarin benzer bir ¢esitlilik diizeyine sahip oldugu goriilmistiir. Morfolojik
ve kimyasal ¢esitlilik analizinin sonuglarina gére meyve tiretimi icin tath kestane genetik
kaynaklarinin yonetimi, tretimi ve korunmasi igin bir¢ok pratik uygulamaya sahip

olabilecegi goriilmiistiir (Poljak ve ark., 2021).
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal
3.1.1 Bitkisel Materyal

Bu arastirma 2020 ve 2021 yillarinda Giresun ilinin Yaghdere ilgesinde
yiiriitiilmiistiir. TUIK verilerinde kayit gdziikmese de ilgede ormanlik alanda yogun
kestane populasyonunun bulunmasi ve daha Once hi¢ inceleme yapilmamis olmasi
sebebiyle, aragtirma yeri olarak Yaglidere ilgesi secilmistir. Populasyondaki biitiin agaglar
tohumdan yetismis olup herbiri ayr1 birer gen kaynagi durumundadir. Kestane genotipleri
populasyonda Kizilagag, Kayin, Giirgen, Mese tiirleri ve Ladin orman tiirleriyle birlikte
bulunmaktadir. Calismada oncelikle Yaglidere Orman Isletme Sefliginden ilgenin
mescere haritas1 temin edilmistir. Mescere haritasina gore kestane agaclarinin yogun
oldugu ve agaglarin verim ¢aginda oldugu farkli yerlerdeki yedi populasyon belirlenmistir
(Sekil 3.1).

Her populasyondan 15’er genotip segilmis olup genotip se¢imi yapilirken,
genotiplerin verim yasinda, saglikli ve tozlanma ve doéllenmeden etkilenmemesi igin
birbirinden en az 50 m uzaklikta bulunmas1 g6z niine alinmistir. Yaprak 6rnegi alinirken
stirgiinlerin orta kismindan ve agacin dort bir yanindan alinmasina dikkat edilmistir. 2020
yilinda yapilan arazi ¢alismalarinda, arastirma populasyonlarindan toplam 105 genotipten
ornek alinmistir. 2021 yilinda da ayn1 genotiplerden yaprak drnekleri alinmis ve ikinci yil
degerleri kaydedilmistir. Meyve 6rnegi alinirken siirgiinlerin orta kismindan ve agacin
dort bir yanindan alinmasina dikkat edilmistir. 2020 ve 2021 yillarinda yapilan arazi
caligmalarinda, arastirma populasyonlarindan toplam 105 genotipten 6rnek alinmistir ve

iki yilin degerleri kaydedilmistir.

Kestane populasyonlar1 genellikle kayin, kizilagac ve ladin mesgereleri igerisinde
yer almaktadir. Ilgedeki kestane populasyonlart karisik mesgereler icerisinde toplam
1984.5 ha alana yayilim gostermektedir. Hektardaki kestane aga¢ sayisi 33.493’tiir.
Toplam 55 karisik mescgerenin, 2 tanesi BKS (%0-10 kapali bozuk kestane mesgeresi)
ormanidir. Kalan 52 mescerenin; 29 tanesi 41-60 yas grubunda, 23 tanesi de 81-100 yas
grubunda yer almaktadir (Anonim, 2012).
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Sekil 3.1 Yaglidere Ilgesi Mescere Haritasi
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3.1.2 Iigenin Cografi Durumu ve Tarimsal Yapisi

Karadeniz Bolgesi’nde Giresun iline bagh bir ilgce olan Yaglhidere 40° 51" 43"
Kuzey enlemi ile 38° 37" 24" Dogu boylami arasinda deniz seviyesinden 50 metre
yiikseklikte bir konumda bulunmaktadir (Sekil 3.2).
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Sekil 3.2 Yaglidere ilgesinin Google Earth goriinimii
Ilge iilkemizin Dogu Karadeniz béliimiinde Giresun iline bagh olarak Yaglidere
Cay1 kenarinda kurulmustur. ilce merkezi sahile 14 km uzaklikta olup, yiizdl¢iimii
yaklasik olarak 350 km? dir. flgenin rakimi 50 m’dir. Kuzeyinde ve dogusunda Espiye,

giineyinde Alucra ve Sebinkarahisar, batisinda Kesap ve Dereli ilgeleri ile ¢evrilidir.

Ilgenin tek akarsuyu olan Yaglidere Cay1 ve bu ¢ay1 besleyen kiiciik derelerdir.
Ozellikle ilkbaharda yagisin fazla olmasi nedeniyle ¢ay, zaman zaman taskinlara sebep
olmaktadir. Giineydeki Alucra ilgesi, Kurtbeli Yaylasindan ¢ikan Tohumluk Deresi ile
Erimezden cikan Kiliglar Deresinin Cakrak Yaylasi; Uck&prii mevkiinde birlesmesiyle
Yaglidere adim alan ¢ay ¢ok dar bir vadi boyunca uzanarak Espiye Ilgesinin batisindan

denize dokiilmektedir. Caymn uzunlugu 65 km dir.

31



Ilgedeki arazi, tipik Karadeniz arazi yapis1 olup ¢ok engebeli bir yapiya sahiptir.
Toprak erezyonuna agiktir. Ilge iklimi; yazlar1 serin, kislar1 1k ve yagish olan tipik
Karadeniz iklimidir. Yagislar, dort mevsime dagilmistir. Yillik yagis ortalamast 1300 m®
tir. En soguk ay Subat olup en diisiik hava sicakligi -3 derecedir. En sicak ay Agustos
olup sicaklik ortalama 24 derecedir. Yillik sicaklik ortalama 14 derecedir. Ortalama nem
%70 dir.

Bitki ortiisii 500 m yiikseklige kadar findik bahgeleri, meyve agaglari, kestane,
kizilagag, mese, kavak gibi agaglardan olusmustur. Taflan (karayemis), ormangiilii ve
simgir gibi makiler, orman alt1 bitkileri vardir. 500-1500 m arasindaki yiiksekliklerde
sakiz, koknar ve sarigamdan olusan ormanlik bitki ortiisii vardir. 1500 m’nin tizerinde ise

yayla ve otlaklar vardir (Anonim, 2022a).

Ilgede ekip dikilebilir alanlarin ¢ogunda findik, diger kisimlarda orman, cayir ve
mera alan1 bulunur. iklim tipik Karadeniz ikliminin biitiin 6zelliklerini tasir. Yiiksek
kesimlerde kis mevsiminde kar yagis1 biraz daha fazladir. Diger bolgelerde oldugu gibi
cok fazla go¢ yasanmis olup halen devam etmektedir. Bu go¢ son yillarda ABD basta
olmak tizere Avrupa ve Arap iilkelerine yonelmistir. Ekonomik yap1 ¢ogunlukla findik
tarimina, hayvanciliga, aricilik ve ormanciliga dayanir. Son yillarda alabalik yetistiriciligi
de yaygmlasmstir. Ilcede sanayi kurulusu sayilabilecek ozel sirkete ait iki adet findik
kirma tesisi ve kiiciik 6lcekli aga¢ dograma atdlyeleri bulunmaktadir. Bakir ¢inko maden
yataklar1 zengindir. Doga turizmi yoniinden biiyiik bir potansiyele sahip olan ilgede turizm
cok gelismemis olup ekonomiye bir etkisi yoktur. Yayla turizminin disinda turizm amach
herhangi bir faaliyet yoktur. Onemli tarihi ve dogal yerleri arasinda; on iki adet kemer
koprii, cami, zaviye, degirmen, vakfiye, mezar taslari, selale sayilabilir. Yore halkinin
ciktig1 yaylalarda haziran, temmuz aylarinda ¢esitli senlikler diizenlenmektedir. Bu
yaylalarin basinda Cakrak Yaylas1 gelmektedir. El sanatlarinda oya, semer, el dokumasi,

kilim ve halicilik, sepet gesitleri, ip, dastar ve ¢ul orgiisii yaygindir (Anonim, 2022b).

3.1.3 Ilgenin iklim Verileri
2020 ve 2021 yillar1 Yaglidere meteoroloji istasyonuna ait aylik maksimum riizgar

yonii ve hizi, aylik maksimum sicaklik, aylik minimum sicaklik, aylik ortalama nispi nem,
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aylik ortalama sicaklik, aylik toplam yagis, aylik yagish giin sayisi ile ilgili veriler Cizelge

3.1-3.7°de verilmistir (Anonim, 2022c).

2020 ve 2021 yillarinda istasyondaki 6l¢iim cihazinin arizalanmis olmasina bagl

olarak bazi aylarda (*) kayit alinamamuistir. Bu ylizden 2020 ve 2021 yillar1 ile ilgili olarak

bir degerlendirme ve yorumda bulunulamamastir.

llgede aylik maksimum riizgar hizi degerlerinin yillara gore degistigi

gorilmektedir. 2016’dan, 2019°a dogru en yiiksek maksimum riizgar hizi ocak, mayis ve

mart; en diisiik maksimum riizgar hiz1 agustos, haziran, temmuz ve eyliil aylarinda

gerceklesmistir (Cizelge 3.1).

Cizelge 3.1 Yaglidere Aylik Maksimum Riizgar Yonii ve Hiz1 (m sn't)

Ay 2016 2017 2018 2019 2020 2021

1 GGB 23.8 GGB 16.8 GGB 15.5 G 193 GB 13.6 *

2 GB 16.6 KKD 10.9 K 14.7 GGB 12.3 GGB 21.7 *

3 GB 211 KKD 12.1 KKB 18.4 G 136 K 111 *

4 K 17.0 K 17.7 K 13.4 K 11.9 KKD 21.3 *

5 KKD 12.6 K 19.1 K 113 G 135 K 12.0 *

6 K 11.8 K 14.9 K 85 K 13.9 GGB 8.7 *

7 GGB 8.9 BKB 10.4 KKD 8.5 K 10.0 GGB 8.8 *

8 K 85 G177 KKB 11.9 KKD10.5 GD 12.0 *

9 KD 14.7 GGB 8.7 K 11.6 KD 8.0 * KKB 7.2
10 K 8.6 KKB 9.5 GGB 13.2 K 121 * KKB 11.9
11 K 127 G 151 GGB 10.8 G 83 * BGB 23.2
12 G 10.6 GGB 11.3 GGB 16.6 GB 14.5 * GGB 12.6

Ilgede aylik maksimum sicaklik degerlerinin yillara gore degistigi goriilmektedir.

2016’dan, 2019’a dogru en yiiksek maksimum sicakliklar eyliil, temmuz ve agustos; en

diisitk maksimum sicakliklar aralik, ocak ve subat aylarinda gergeklesmistir (Cizelge 3.2).
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Cizelge 3.2 Yaghdere Aylik Maksimum Sicaklik (°C)

Ay 2016 2017 2018 2019 2020 2021
1 23.8 19.9 19.8 21.5 16.6 *
2 26.1 22.9 26.1 19.1 24.6 *
3 29.5 26.4 31.4 24.2 30.1 *
4 35.1 21.7 26.6 31.0 28.5 *
5 29.0 30.1 30.5 32.6 354 *
6 35.8 32.9 31.7 29.5 30.0 *
7 31.0 34.7 32.9 30.8 32.0 *
8 33.6 325 31.3 335 29.8 26.4
9 36.3 345 30.9 29.3 * 26.4
10 28.3 325 28.6 321 * 25.9
11 311 25.2 22.1 27.8 * 27.6
12 15.4 23.0 20.9 22.6 * 23.0

flgede aylik minimum sicaklik degerlerinin yillara gore degistigi goriilmektedir.
2016’dan, 2019’a dogru en yiiksek minimum sicakliklar temmuz ve agustos; en diigiik

minimum sicakliklar ocak, subat ve aralik aylarinda gergeklesmistir (Cizelge 3.3).

Cizelge 3.3 Yaglidere Aylik Minimum Sicaklik (°C)

Ay 2016 2017 2018 2019 2020 2021
1 -8.4 -3.9 -0.4 -3.8 -1.5 *
2 -1.9 -1.5 0.4 -1.5 -8.6 *
3 -1.0 -0.5 -0.5 -1.0 -0.4 *
4 0.6 1.0 15 0.4 0.8 *
5 5.7 59 7.1 6.2 5.2 *
6 8.6 9.0 11.6 13.0 10.1 *
7 16.5 13.2 14.1 12.4 16.0 *
8 16.4 18.0 14.1 15.4 13.9 255
9 9.7 11.9 10.8 9.0 * 9.4
10 51 6.0 51 8.1 * 4.3
11 -1.7 -0.8 2.3 1.2 * 24
12 -5.4 -0.1 -1.1 0.0 * -3.3

Ilgede aylik ortalama nispi nem degerlerinin yillara gore degistigi goriilmektedir.
2016’dan, 2019°a dogru en yiiksek ortalama nispi nem ekim; en diigiik ortalama nispi nem

mart, nisan ve ocak aylarinda gergeklesmistir (Cizelge 3.4).
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Cizelge 3.4 Yaglidere Aylik Ortalama Nispi Nem (%)

Ay 2016 2017 2018 2019 2020 2021
1 80.0 79.6 84.4 75.5 86.8 *
2 76.5 79.8 84.9 84.2 77.6 *
3 72.6 75.7 80.7 79.0 81.5 *
4 73.4 79.4 78.3 81.8 83.4 *
5 82.8 84.8 85.3 81.3 80.6 *
6 80.5 82.4 83.4 88.0 85.1 *
7 81.4 78.8 85.3 86.0 89.4 *
8 83.7 87.4 84.0 89.9 89.8 67.9
9 81.7 84.4 85.9 90.1 * 74.5
10 87.8 87.7 90.3 91.9 * 74.8
11 80.5 84.3 90.2 84.1 * 74.0
12 84.4 83.9 89.9 81.4 * 68.8

flgede aylik ortalama sicaklik degerlerinin yillara gore degistigi goriilmektedir.
2016’dan, 2019’a dogru en yiiksek ortalama sicaklik agustos, temmuz ve haziran; en

diisiik ortalama sicaklik aralik, subat ve ocak aylarinda gergeklesmistir (Cizelge 3.5).

Cizelge 3.5 Yaglidere Aylik Ortalama Sicaklik (°C)

Ay 2016 2017 2018 2019 2020 2021
1 4.5 4.4 7.0 7.2 5.7 *
2 8.9 4.0 8.7 7.1 6.3 *
3 10.2 9.1 11.6 7.6 9.6 *
4 14.0 10.6 12.4 11.3 10.3 *
5 16.2 153 18.2 17.4 16.1 *
6 21.0 19.9 21.5 22.3 20.6 *
7 22.4 22.6 23.6 21.6 23.0 *
8 23.9 23.7 23.2 22.2 21.7 26.0
9 19.0 20.3 20.2 19.1 * 16.0
10 14.6 141 16.5 16.6 * 14.0
11 9.4 10.5 11.2 11.2 * 11.3
12 3.7 8.2 7.4 8.5 * 7.7

llgede aylik toplam yagis degerlerinin yillara gére degistii goriilmektedir.
2016’dan, 2019’a dogru en yliksek toplam yagis aralik, ocak ve ekim; en diisiik toplam

yagis nisan, temmuz, haziran ve mayis aylarinda gerceklesmistir (Cizelge 3.6).
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Cizelge 3.6 Yaghdere Aylik Toplam Yagis (mm=kg m)

Ay 2016 2017 2018 2019 2020 2021
1 207.4 195.9 219.5 116.4 238.5 *
2 102.3 127.2 70.3 61.4 224.5 *
3 135.1 112.6 155.1 86.6 111.6 *
4 51.3 61.7 68.0 87.5 66.5 *
5 75.5 110.9 159.3 31.7 136.9 *
6 119.8 67.7 20.7 47.0 725 *
7 110.0 341 67.6 88.0 129.5 *
8 67.8 1354 56.0 121.9 112.5 0.0
9 191.0 102.5 104.6 97.5 * 155.7
10 154.9 168.3 2114 180.4 * 195.8
11 137.2 107.2 150.8 82.5 * 115.4
12 292.0 138.6 185.4 171.8 * 137.0

flgede aylik yagish giin sayis1 degerlerinin yillara gore degistigi goriilmektedir.
2016°dan, 2019’a dogru en yiiksek yagisli giin sayisi ocak ve subat; en diisiik yagisl giin

sayis1 kasim, temmuz ve nisan aylarinda gergeklesmistir (Cizelge 3.7).

Cizelge 3.7 Yaghdere Aylik Yagish Giin Sayisi

Ay 2016 2017 2018 2019 2020 2021
1 23 20 22 13 18 *
2 13 18 15 19 15 *
3 16 13 18 16 18 *
4 9 11 4 17 12 *
5 14 17 17 13 16 *
6 12 12 14 18 14 *
7 15 9 14 13 14 *
8 13 17 13 16 13 *
9 15 10 13 13 * 8
10 17 14 16 17 * 15
11 7 16 14 5 * 15
12 19 11 20 10 * 17
3.2 Yontem

2020 yilinda arazi c¢aligmalari ile belirlenen populasyonlarda, segilen
genotiplerden ilk meyve ve yaprak Ornekleri alinmistir. Meyve Ornegi alinan agaglara
beyaz sprey boya ile genotip numaralart yazilmistir. Secilen her bir agactan 10 dikenli
yumak ve 10 yaprak Ornegi alinmistir. Aliman yumaklar, iizerinde hava girisi olan
posetlerle ve yapraklar da kagit keselerle, Olclimlerin yapilacagi alana ayni giin
getirilmistir. Taginma esnasinda karisiklik olma ihtimalini ortadan kaldirmak igin her
posetin ve her kesenin iizerine genotip numarasinin yazdigi etiketler yapistirilmistir.

Yaprak ozellikleri belirlenirken cetvel ve dijital kumpas kullanilmistir. Meyve 6zellikleri
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belirlenirken de dijital kumpas ve hassas terazi kullanilmistir. Lamina uzunlugu, lamina
genisligi, yaprak tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe, yaprak uzunlugunun
Olclilmesinde cetvel; yaprak sapi uzunlugu, yaprak dis genisligi, yaprak dis uzunlugu,
disler arasi mesafe, meyve yiiksekligi, meyve uzunlugu, meyve eni, meyve tabani
genisligi, meyve tabani uzunlugu, meyve tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe, meyve
sap tabani uzunlugu, kabuk kalinlig1 61¢iimlerinde 0.01 mm duyarh dijital kumpas (Yu Su
Tools 0.01lmm ila 150mm / 0.001 "ila 6", Cin); kabuklu meyve agirlig1 ve i¢ meyve
agirhiginin ol¢iilmesinde 0.01 gram hassasiyetteki dijital terazi (Techfit Tf-1012, Cin)

kullanilmastir.

Meyve ve yaprak ozelliklerinin belirlenmesinde Sahin (1989), Pigliucci ve ark.,
(1991), Pereira—Lorenzo ve ark., (1996), Oraguzie ve ark., (1998), Bolvansky ve ark.,
(2001), Alizoti ve Aravanopoulos (2005), Aravanopoulos (2005), Solar ve ark., (2005),
Ertan (2007), Soylu ve Serdar (2009), Zarafshar ve ark., (2010), Serdar ve Kurt (2011),
Pasi¢ ve Ballian (2012), Serdar ve ark., (2014), Grygorieva ve ark., (2017), UPOV
(International Union for The Protection of New Varieties of Plants) (2017), Atar ve Turna
(2018), Bostan ve ark. (2018), Grygorieva ve ark., (2018) ve Serdar ve ark., (2018)’ den

yararlanilmagtir.

3.2.1 Meyve Ozellikleri

Meyve boyutlar1 belirlenirken, agacin farkli yonlerinden secilen ve meyvelerin iri
capli olmasina dikkat edilerek toplanmistir. Meyve 6rneklerinde meyve yiiksekligi, meyve
uzunlugu, meyve eni, meyve sekil indeksi, meyve tabani genisligi, meyve tabani
uzunlugu, meyve tabani uzunlugu/ meyve tabani genisligi, meyve tabani uzunlugu/meyve
uzunlugu, meyve tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe, meyve sap tabani uzunlugu,

meyve agirhigy, i¢ agirligl, meyve i¢i orani ve kabuk kalinlig1 dl¢timleri yapilmastir.

Meyve boyutlar1 (mm): Hasat doneminde rastgele segilen meyvelerin yiiksekligi
(MY), uzunlugu (MU) ve eni (ME) 6l¢iimleri Sekil 3.3’e gore kumpasla 6l¢tilmiistiir.

Meyve tabam1 uzunlugu (MTU) ve genisligi (MTG) (mm): Hasat doneminde
rastgele segilen meyvelerin meyve tabani (hilum, scar) uzunlugu ve genisligi Sekil 3.3’¢

gore kumpasla 6lctilmiistiir.
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Sekil 3.3 Meyvede yiikseklik (2A), uzunluk (2B), en (2C), meyve tabani uzunlugu (2D),
meyve taban genisligi (2E), meyve tabani ile en genis yeri aras1 mesafe (2F) ve
meyve sap tabani uzunlugu (2M) 6l¢timleri (Pigliucci ve ark., 1991)

Meyve sekil indeksi (MSI): Meyve sekil indeksi, meyve yiiksekliginin meyve

uzunluguna boliinmesiyle hesaplanmistir.

Meyve tabami uzunlugu/Meyve tabam genisligi (MTU/MTG): Meyve tabani

uzunlugunun meyve tabani genisligine boliinmesiyle hesaplanmustir.

Meyve tabami uzunlugu/Meyve uzunlugu (MTU/MU): Meyve tabani

uzunlugunun meyve uzunluguna bdliinmesiyle hesaplanmustir.

Meyve tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe (MTGM) (mm): Meyve
tabanindan itibaren meyvenin enine Kesitteki en genis noktasi arasindaki mesafe dijital

kumpas ile olgiilerek belirlenmistir (Sekil 3.3).

Meyve sap tabani uzunlugu (MSTU) (mm): Meyvelerin sap tabani uzunluklar
belirlenirken stilin (sapin) meyve ucundan ¢iktigi noktaya gore taban uzunlugu esas

alinmis olup dijital kumpas ile 6l¢iilerek belirlenmistir (Sekil 3.3).

Meyve agirhgi (MA) (g): Her bir meyvenin hassas terazide tartilarak

ortalamasinin alinmasiyla belirlenmistir.

Ic agirhg (IA) (g): Kabuklarindan ayrilmis her bir meyvenin hassas terazide

tartilarak ortalamasinin alinmastyla belirlenmistir.
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Meyve i¢ oram1 (MIO) (%): Meyvedeki i¢ agirhigmin kabuklu meyve agirligina

oranlanmasi ve ortalamasinin alinmastyla belirlenmistir.

Kabuk kalimhgi (KK) (mm): Soyulan meyvelerin kabuklarinin orta

kisimlarindan alinan kesitler dijital kumpas ile dlgiilerek belirlenmistir.

3.2.2 Yaprak Ozellikleri

Yaprak ornekleri, tesadiifen segilen genotiplerin siirgiinlerinin orta kismindan ve
agacin dort bir yanindan alimmustir. Yaprak oOrneklerinde lamina uzunlugu, lamina
genisligi, yaprak sap1 uzunlugu, yaprak tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe, yaprak
uzunlugu, lamina uzunlugu/lamina genisligi, lamina genisligi/lamina uzunlugu, lamina
uzunlugu/yaprak sap1 uzunlugu, lamina uzunlugu/yaprak tabani ile en genis yeri
arasindaki mesafe, yaprak tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe/yaprak sap1 uzunlugu,
yaprak dis genisligi, yaprak dis uzunlugu, yaprak dis genisligi/yaprak dis uzunlugu, disler

aras1 mesafe ve yaprak alani 6lgtimleri yapilmistir.

Lamina uzunlugu (LU) (cm): Yaprak sapi baslangicindan itibaren yaprak

boyunca en ug kisma kadar olan lamina uzunlugu cetvel ile dl¢tilmiistiir (Sekil 3.4).

Lamina genisligi (LG) (cm): Lamina uzunlugunun orta kismindan cetvel ile

genislik Ol¢iilerek belirlenmistir (Sekil 3.4).

Yaprak sapr uzunlugu (YSU) (cm): Yaprak sapinin siirgiinden ayrildigi dip
kisimdan baglayarak, lamina baslangic noktasina kadar olan alan yaprak sap1 uzunlugu

olup, cetvel ile olgiilerek belirlenmistir (Sekil 3.4).

Yaprak tabami ile en genis yeri arasindaki mesafe (YTGM) (cm): Yaprak
sapinin bittigi nokta olan yaprak tabanindan itibaren yapragin enine kesitte geldigi en

genis noktaya olan uzaklik olup, cetvel ile dl¢iilerek belirlenmistir (Sekil 3.4).

Yaprak uzunlugu (YU) (cm): Yaprak sapit uzunlugu ile lamina uzunlugunun

toplami alinarak yaprak uzunlugu belirlenmistir.

Lamina uzunlugu/Lamina genisligi (LU/LG): Lamina uzunlugunun lamina

genisligine boliinmesiyle hesaplanmigtir.
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Lamina genisligi/Lamina uzunlugu (LG/LU): Lamina genisliginin lamina

uzunluguna boliinmesiyle hesaplanmistir.

Lamina uzunlugu/Yaprak sapr uzunlugu (LU/YSU): Lamina uzunlugunun

yaprak sap1 uzunluguna boéliinmesiyle hesaplanmastir.

Lamina uzunlugu/YTGM: Lamina uzunlugunun yaprak tabani ile en genis yeri

arasindaki mesafeye boliinmesiyle hesaplanmustir.

YTGM/Yaprak sapr uzunlugu: Yaprak tabani ile en genis yeri arasindaki

mesafenin yaprak sap1 uzunluguna bdliinmesiyle hesaplanmustir.

Yaprak dis genisligi (YDG) (mm): Yaprak kenarlarinda dis uzunlugunun
Olciildiigli dip kisimdan baslayarak diger kenara kadar olan mesafe dijital kumpas ile
Olgtilmiistir (Sekil 3.4).

Yaprak dis uzunlugu (YDU) (mm): Yaprak kenarlarinda dislerin dip kismindan

baslayarak ug kisma kadar olan mesafe dijital kumpas ile 6l¢iilmiistiir (Sekil 3.4).

Disler arasi mesafesi (DM) (mm): iki damar arasindaki mesafe dijital kumpas ile

olgtilmiistiir (Sekil 3.4).

Yaprak dis genisligi/'Yaprak dis uzunlugu (YDG/YDU): Yaprak dis

genisliginin yaprak dis uzunluguna boliinmesiyle hesaplanmaistir.

Sekil 3.4 Yaprak ozelliklerine ait 6lgtimler (Serdar ve Kurt, 2011)
Yaprak alami (YA) (¢cm?): Lamina uzunlugu ve lamina genisligi degerleri dikkate

alinarak gelistirilen yaprak alani formiiliiyle hesaplanmistir.
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3.2.3 Istatistiksel Analizler

Istatistiksel analizler 2 yillik ortalama veriler {izerinden yapilmistir. Elde edilen
verilerle genotiplerin yaprak ve meyve ozelliklerine ait tanimlayici istatistikleri,
korelasyon analizleri, varyans analizi, temel bilesen analizi ve kiimeleme analizi JMP

13.2.0 istatistik programinda yapilmistir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI

4.1 Tamimlayici Istatistikler
4.1.1 Meyve Ozelliklerine ait Tanimlayic1 Istatistikler

Calismada incelenen meyve oOzelliklerine ait minimum, maksimum, ortalama,
standart sapma ve varyasyon katsayilar1 Cizelge 4.1’de sunulmustur.

Cizelge 4.1 105 Kestane genotipinin 14 meyve 6zelligine ait minimum, maksimum,
ortalama, standart sapma (SS) ve varyasyon katsayis1 (VK) degerleri

Meyve ozellikleri Min. Mak. Ort. SS VK (%)
Meyve eni (ME) (mm) 10.56 18.97 13.35 1.75 13.12
Meyve uzunlugu (MU) (mm) 15.91 23.90 20.18 1.94 9.59
Meyve yiiksekligi (MY) (mm) 14.34 23.55 19.21 191 9.92
MY/MU 0.80 1.15 0.96 0.07 6.81
Meyve tabani genisligi (MTG) (mm) 6.69 13.30 9.53 1.43 15.02
Meyve tabani uzunlugu (MTU) (mm) 10.44 20.23 15.57 2.04 13.08
MTU/MTG 1.05 241 1.71 0.23 13.18
MTU/MU 0.59 0.92 0.77 0.08 10.11

Meyve tabani ile en genis yeri arasindaki

mesafe (MTGM) (mm) 6.15 12.92 10.09 1.27 12.54
Sap tabani uzunlugu (STU) (mm) 3.28 9.65 6.01 1.03 17.06
Meyve agirligt (MA) (g) 2.25 7.00 4.13 0.87 21.03
I¢ agirhigr (1A) () 1.33 6.00 3.06 0.84 27.30
Meyve igi oran1 (MIO) (%) 55.00 85.71 72.23 5.95 8.23
Kabuk kaliligi (KK) (mm) 0.61 1.64 1.00 0.19 18.66

Kestane genotiplerinden alinan meyve 6rneklerinde en yiiksek varyasyon yiizdesi
ic agirhginda (%27.30), en diisiik varyasyon yiizdesi MY/MU (%6.81) oraninda

belirlenmistir.

Genotiplerde meyve eninin 10.56 mm-18.97 mm arasinda degistigi ve ortalama
13.35 mm oldugu, meyve uzunlugunun 15.91 mm-23.90 mm arasinda degistigi ve
ortalama 20.18 mm oldugu, meyve yiiksekliginin 14.34 mm-23.55 mm arasinda degistigi
ve ortalama 19.21 mm oldugu, meyve agirhiginin 2.25 g-7.00 g arasinda degistigi ve
ortalama 4.13 g oldugu, i¢ agirhiginin 1.33 g-6.00 g arasinda degistigi ve ortalama 3.06 ¢
oldugu, meyve i¢i oraninin %55.00-%85.71 arasinda degistigi ve ortalama %72.23 oldugu

belirlenmistir.

Calismada incelenen meyve ozelliklerine ait varyasyon katsayilar1 Cizelge 4.2°de

sunulmustur.
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Cizelge 4.2 105 kestane genotipinin 14 meyve 6zelliginin populasyonlara gére varyasyon

katsayilar1 (%)

I Populasyonlar
Meyve ozellikleri 1 5 3 1 5 6 7
Meyve eni (ME) (mm) 11.84 958 1738 1257 9.32 9.84 14.15
Meyve uzunlugu (MU) (mm) 7.57 990 1044 1116 981 6.81 10.80
Meyve yiiksekligi (MY) (mm) 6.48 9.77 1169 1058 6.40 6.63 11.66
MY/MU 8.68 5.09 7.44 5.61 7.83 4.84 451

Meyve tabani genigligi (MTG) (mm) 980 1776 11.71 1341 1420 18.46 1597
Meyve tabani uzunlugu (MTU) (mm) 11.09 1173 1038 14.17 1017 13.06 16.34

MTU/MTG 11.34 1067 1021 7.70 938 1921 1471
MTU/MU 13.94  8.08 711 1178 874 9.26 9.65
Meyve tabani ile en genis yeri

arasindaki mesafe (MTGM) (mm) 1582 1191 1332 1564 1236 9.84 10.29
Sap tabani uzunlugu (STU) (mm) 1770 2131 1490 1312 1260 9.13 1343
Meyve agirligt (MA) (g) 19.74 1951 26.71 18.67 1833 2245 20.33
I¢ agirhigr (1A) (g) 22.07 2559 3573 26.12 24.87 26.48 26.77
Meyve i¢i oran1 (MIO) (%) 440 860 953 9.88 949 577 851
Kabuk kalinligi (KK) (mm) 22.01 2052 1221 19.82 2439 18.33 15.63

Incelenen o6zelliklerin populasyonuna ait varyasyon katsayis1 1. populasyonda
%4.40 (meyve igi oran1)-%22.07 (i¢ agirligi), 2. populasyonda %5.09 (MY/MU)-%25.59
(i¢ agirligi), 3. populasyonda %7.11 (MTU/MU)-%35.73 (i¢ agirligt), 4. populasyonda
%5.61 (MY/MU)-%26.12 (i¢ agirhigl), 5. populasyonda %6.40 (meyve yiiksekligi)-
%24.87 (i¢ agirlhigl), 6. populasyonda %35.77 (meyve i¢i oran1)-%26.48 (i¢ agirhgy), 7.
populasyonda %4.51 (MY/MU)-%26.77 (i¢ agirligi) arasinda belirlenmistir.

Diger taraftan, meyve enine ait varyasyon katsayisi %9.32 (5. populasyon)-
%17.38 (3. populasyon), meyve uzunluguna ait varyasyon Kkatsayist %6.81 (6.
populasyon)-%11.16 (4. populasyon), meyve yiiksekligine ait varyasyon katsayist %6.40
(5. populasyon)-%11.69 (3. populasyon), meyve agirligina ait varyasyon katsayisi %18.33
(5. populasyon)-%26.71 (3. populasyon), i¢ agirligina ait varyasyon katsayist %22.07 (1.
populasyon)-%35.73 (3. populasyon), meyve i¢i oranina ait varyasyon katsayisi %4.40 (1.
populasyon)-%9.88 (4. populasyon) arasinda degistigi goriilmiistiir.

4.1.2 Yaprak Ozelliklerine ait Tammlayiei Istatistikler
Calismada incelenen yaprak ozelliklerine ait minimum, maksimum, ortalama,

standart sapma ve varyasyon katsayilar1 Cizelge 4.3’de sunulmustur.
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Cizelge 4.3 105 kestane genotipinin 14 yaprak ozelligine ait minimum, maksimum,
ortalama, standart sapma (SS) ve varyasyon katsayis1 (VK) degerleri

Yaprak ozellikleri Min. Mak. Ort. SS VK (%)
Lamina uzunlugu (LU) (cm) 17.01 36.07 23.74 3.37 14.20
Lamina genisligi (LG) (cm) 4.93 11.47 8.18 1.21 14.74
Yaprak sap1 uzunlugu (YSU) (cm) 0.86 4.13 1.71 0.41 24.20

Yaprak tabani ile en genis yeri arasindaki

mesafe (YTGM) (cm) 8.11 18.54 12.55 2.03 16.21
LU/LG 221 4.18 2.94 0.33 11.11
LG/LU 0.24 0.65 0.35 0.05 13.54
LU/YSU 6.98 26.87 15.10 3.52 23.28
LU/YTGM 1.49 3.21 1.94 0.21 10.74
YTGM/YSU 341 14.53 7.99 2.03 25.34
Yaprak dis genisligi (YDG) (mm) 2.26 9.83 481 1.29 26.70
Yaprak dis uzunlugu (YDU) (mm) 1.36 5.79 2.86 0.71 24.97
YDG/YDU 0.95 3.34 1.79 0.44 24.69
Disler aras1 mesafesi (DM) (mm) 7.19 18.67 12.39 2.02 16.28
Yaprak alani (YA) (cm?) 65.32 290.18 142.03 37.64 26.50

Kestane genotiplerinden alinan yaprak 6rneklerinde en yiiksek varyasyon yiizdesi
yaprak dis genisliginde (%26.70), en diisiik varyasyon yiizdesi LU/YTGM (%10.74)

oraninda belirlenmistir.

Genotiplerde lamina uzunlugunun 17.01 ¢m-36.07 cm arasinda degistigi ve
ortalama 23.74 cm oldugu, lamina genisliginin 4.93 cm-11.47 cm arasinda degistigi ve
ortalama 8.18 cm oldugu, yaprak sap1 uzunlugunun 0.86 cm-4.13 cm arasinda degistigi ve
ortalama 1.71 cm oldugu, yaprak tabani ile en genis yeri arasindaki mesafenin 8.11 cm-
18.54 cm arasinda degistigi ve ortalama 12.55 cm oldugu, yaprak dis genisliginin 2.26
mm-9.83 mm arasinda degistigi ve ortalama 4.81 mm oldugu, yaprak dis uzunlugunun
1.36 mm-5.79 mm arasinda degistigi ve ortalama 2.86 mm, digler aras1 mesafenin 7.19
mm-18.67 mm arasinda degistigi ve ortalama 12.39 mm oldugu ve yaprak alaninin 65.32

cm?-290.18 cm? arasinda degistigi ve ortalama 142.03 cm? oldugu belirlenmistir.

Calismada incelenen yaprak 6zelliklerine ait varyasyon katsayilar1 Cizelge 4.4’de

sunulmustur.
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Cizelge 4.4 105 kestane genotipinin 14 yaprak 6zelliginin populasyonlara gore varyasyon

katsayilar1 (%)
N Populasyonlar
Yaprak ozellikleri 1 5 3 4 5 6 7

Lamina uzunlugu (LU) (cm) 1220 16.65 1355 1171 1276 1251 15.76
Lamina genigligi (LG) (cm) 13.19 16.10 13.06 1479 1156 1056 19.76
Yaprak sap1 uzunlugu (YSU) (cm) 30.83 2249 2253 19.06 1931 2145 20.30
Yaprak tabani ile en genis yeri

arasindaki mesafe (Y TGM) (cm) 1576  16.43 16.74 1455 1241 1565 18.97
LU/LG 10.87 1064 10.17 8.70 731 1033 13.17
LG/LU 1166 1199 986 1725 731 1039 20.01
LU/YSU 18.84 2542 23.06 1730 2247 18.78 20.61
LU/YTGM 1052 1062 8381 949 1459 9.74 9.64
YTGM/YSU 2264 26.13 2473 1983 2019 20.69 24.64
Yaprak dis genisligi (YDG) (mm) 21.66 31.63 1888 2785 2445 1560 29.09
Yaprak dis uzunlugu (YDU) (mm) 1495 30.12 29.08 20.79 2100 3390 15.28
YDG/YDU 19.83 1727 2491 2492 1443 2356 29.16
Disler aras1 mesafesi (DM) (mm) 1098 1864 1732 1441 1323 1196 21.19
Yaprak alani (YA) (cm?) 2296 3137 2325 2538 2248 20.35 32.68

Incelenen o6zelliklerin populasyonuna ait varyasyon katsayis1 1. populasyonda
%10.52 (LU/YTGM)-%30.83 (yaprak sapit uzunlugu), 2. populasyonda %310.62
(LU/YTGM)-%31.63 (yaprak dis genisligi), 3. populasyonda %8.81 (LU/YTGM)-
%29.08 (yaprak dis uzunlugu), 4. populasyonda %8.70 (LU/LG)-%27.85 (yaprak dis
genigligi), 5. populasyonda %7.31 (LU/LG ve LG/LU oranlar1)-%24.45 (yaprak dis
genigligi), 6. populasyonda %9.74 (LU/YTGM)-%33.90 (yaprak dis uzunlugu), 7.
populasyonda %9.64 (LU/YTGM)-%32.68 (yaprak alani) arasinda belirlenmistir.

Diger taraftan, lamina uzunluguna ait varyasyon Kkatsayist %11.71 (4.
populasyon)-%16.65 (2. populasyon), lamina genisligine ait varyasyon katsayis1 %10.56
(6. populasyon)-%19.76 (7. populasyon), yaprak sapi uzunluguna ait varyasyon katsayisi
%19.06 (4. populasyon)-%30.83 (1. populasyon), yaprak tabani ile en genis yeri
arasindaki mesafeye ait varyasyon katsayist %12.41 (5. populasyon)-18.97 (7.
populasyon), yaprak dis genisligine ait varyasyon katsayist %15.60 (6. populasyon)-
%31.63 (2. populasyon), yaprak dis uzunluguna ait varyasyon katsayisi %14.95 (1.
populasyon)-%33.90 (6. populasyon), disler arasi mesafeye ait varyasyon katsayisi
%10.98 (1. populasyon)-%21.19 (7. populasyon), yaprak alanina ait varyasyon katsayisi
%20.35 (6. populasyon)-%32.68 (7. populasyon) arasinda degistigi gorilmiistiir.
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4.2 Korelasyon Analizleri
Yapilan korelasyon analizi sonucunda incelenen kestane genotiplerinin (Castanea
sativa Mill.) meyve ozellikleri arasindaki iliskiler Cizlege 4.5 ve yaprak ozellikleri

arasindaki iliskiler Cizelge 4.6’da sunulmustur.

4.2.1 Meyve Ozelliklerine ait Korelasyon Analizleri
Yapilan korelasyon analizi sonucunda incelenen kestane genotiplerinin meyve

ozellikleri arasinda ¢ok sayida dnemli iliski ortaya ¢ikmistir (Cizlege 4.5).
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Cizelge 4.5 105 kestane genotipinde 14 meyve 6zelligi arasindaki korelasyon (Pearson) katsayilari

ME MU MY MY/MU MTG MTU MTU/MTG MTU/MU MTGM STU MA iA Mio

MU 0.687*** 1

MY 0.462*** 0.773*** 1

MY/MU -0.317*** -0.323*** (.343*** 1

MTG 0.618*** 0.628*** (0.585***  -0.088 1

MTU 0.424*** 0.647*** 0.642***  0.014  0.473*** 1

MTU/MTG  -0.305**  -0.082 -0.036 0.109  -0.574*** 0.401*** 1

MTU/MU -0.099 -0.116 0.105  0.349*** -0.003 0.677*** 0.618*** 1

MTGM 0.411*** 0.591*** 0.706***  0.167  0.564*** 0.648*** -0.014 0.255** 1

STU 0.130 0.211*  0.291** 0.119 0.146 0.011 -0.145 -0.182 0.165 1

MA 0.623*** 0.674*** 0.551***  -0.169  0.553*** 0.495*** -0.164 -0.001  0.448*** 0.169 1

iA 0.631*** 0.665*** 0.527***  -0.191  0.534*** 0.448*** -0.180 -0.053  0.425*** 0.166 0.982*** 1

Mio 0.522*** (0.590*** 0.430*** -0.233* 0.418*** 0.310** -0.161 -0.165  0.344*** 0.164 0.780*** 0.868*** 1
KK 0.257**  0.256**  0.308** 0.068 0.242*  0.287** -0.014 0.116 0.244* 0.179 0.251** 0.188 0.078
Onemlilik diizeyleri: *: %35, **: %1, ***: %00.1

ME Meyve eni STU Sap tabani uzunlugu

MU Meyve uzunlugu MA Meyve agirhg

MY Meyve yiiksekligi IA I¢ agirligt

MTG Meyve tabani genisligi Mio Meyve i¢i orant

MTU Meyve tabani uzunlugu KK Kabuk kalinlig

MTGM Meyve tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe



En yiiksek iliski i¢ agirlig1 ile meyve agirligr arasinda bulunmustur. Bunu takiben
meyve ici orant ile i¢ agirlig1 ve meyve agirlig arasinda da yiiksek iliskiler bulunmustur.
Meyve agirligr arttikca meyve ici agirligi ¢ok onemli diizeyde artmaktadir. Meyve
uzunlugunun artmasi, meyve eni ve meyve yiiksekligini arttirir. Meyve yiiksekligi arttikga
meyve tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe artar. Meyve eninin ve meyve
uzunlugunun, kabuk kalinligi (KK) ile pozitif yonde onemli bir iligkisi oldugu
gorilmektedir. Meyve uzunlugunun ve meyve eninin artmasi kabugu kalinlastirmaktadir.
Meyve tabani genisligi (MTG) ile kabuk kalinlig1 (KK) arasinda pozitif yonde bir iligki
oldugu goriilmektedir. Kabuk kalinlig1 arttikca meyve tabani genisligi artmaktadir.

Sap taban1 uzunlugu (STU) ile meyve eni, MTG, MTU, meyve agirligi, i¢ agirligi,
meyve i¢i orani ve kabuk kalinlig1 arasinda pozitif ve 6nemsiz bir iligki bulunmaktadir.

Kabuk kalinlig1 ve meyve i¢i orani arasinda da pozitif ve dnemsiz bir iliski bulunmaktadir.

4.2.2 Yaprak Ozelliklerine ait Korelasyon Analizleri
Yapilan korelasyon analizi sonucunda incelenen kestane genotiplerinin yaprak

ozellikleri arasinda ¢ok sayida 6nemli iliski ortaya ¢ikmistir (Cizlege 4.6).
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Cizelge 4.6 105 Kestane genotipinde 14 yaprak 6zelligi arasindaki korelasyon katsayilari

LU LG YSU YTGM LU/LG LG/LU LU/YSU Y#lCJ;/I\/I YTGM/YSU YDG YDU YDG/YDU DM

LG 0.725*** 1

YSU 0.271*** -0.034 1

YTGM 0.813*** 0.732*** (.185** 1

LU/LG 0.267*** -0.458*** 0.411*** 0.010 1

LG/LU -0.325*** 0.294*** -0.393*** -0.071 -0.837*** 1

LU/YSU 0.237*** 0.431*** -0.766*** 0.228*** -0.313*** 0.243*** 1

LU/YTGM 0.061 -0.171* 0.110 -0.496*** 0.338*** -0.327*** -0.079 1

YTGM/YSU  0.176% 0.453*** -0.734*** 0.381*** -0.425*** 0.356*** (0.930*** -0.411*** 1

YDG 0.457*** 0.476*** 0.173* 0.324*** -0.070 0.034 0.047 0.089 -0.001 1

YDU 0.365*** (0.227*** 0.302*** 0.226*** 0.147* -0.138* -0.133 0.141* -0.184**  0.597*** 1

YDG/YDU 0.141* 0.358*** -0.187** 0.140* -0.307*** 0.240*** 0.275***  -0.055 0.268***  0.496*** -0.355*** 1

DM 0.613*** 0.775*** -0.049 0.523*** -0.290*** 0.163* 0.420*** -0.005 0.381***  0.552*** (0.175*  0.491*** 1
YA 0.907*** 0.940*** 0.111 0.816*** -0.145* 0.028 0.372*** -0.061 0.352***  0.504*** 0.308*** 0.284*** 0.752***
Onemlilik diizeyleri: *: %35, ¥*: %1, ***: %,0.1

LU Lamina uzunlugu YDG Yaprak dis genigligi

LG Lamina genisligi YDU Yaprak dis uzunlugu

YSU Yaprak sap1 uzunlugu DM Disler aras1 mesafesi

YTGM Yaprak tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe YA Yaprak alan1



Calisma kapsaminda, yapilan analiz sonuglarina gore yaprak ozellikleri arasinda
cok sayida iligski ortaya cikmistir. En yiiksek iliski lamina genisligi ile yaprak alani
arasinda bulunmustur. Lamina genisligi arttik¢a yaprak alan1 (YA) ¢ok 6nemli diizeyde
artacaktir. Ayrica lamina genisliginin artmasi disler aras1 mesafeyi arttiracaktir. Lamina
uzunlugu ile yaprak alani ve yaprak tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe (YTGM)
arasinda da ¢ok yiiksek iligkiler bulunmustur. Buna goére lamina uzunlugunun artmasi
yaprak alani ve yaprak tabani ile en genis yeri arasindaki mesafeyi (YTGM) ¢ok onemli

diizeyde arttiracaktir.

Yaprak sap1 uzunlugu ile yaprak alani arasinda pozitif ve 6nemsiz bir iligki, disler

aras1t mesafe (DM) ile negatif ve dnemsiz bir iligki bulunmaktadir.

4.3 Varyans Analizi
2020 ve 2021 yillarinda alinan kestane genotiplerinin, 2 yillik ortalamalarina ait

meyve ve yaprak ozellikleri Cizelge 4.7 ve Cizelge 4.8’ de sunulmustur.

4.3.1 Meyve Ozelliklerine ait Varyans Analizi
Kestane genotiplerinin, 2 yillik ortalamalarina ait meyve 0&zelliklerinin
populasyonlara gore belirlenen ortalama ve standart sapma degerleri Cizelge 4.7° de

sunulmustur.
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Cizelge 4.7 105 kestane genotipinin 14 meyve 6zelliginin populasyonlara gore belirlenen
ortalama ve standart sapma (ikinci satirlar) degerleri

Populasyonlar
1 2 3 4 5 6 7

13.77 12.48 14.03 1411 13.16 13.13 1317
1.63 119 244 177 1.23 1.29 1.86
20.33 19.96 20.14 2052 2058 20.46 19.84
1.54 197 210 229 202 1.39 2.14
19.69 19.82 1832 1927 20.22 1890 18.71
1.28 1.94 214 204 130 1.25 2.18
0.98 1.00 091 095 0.99 0.93 0.95
MY/MU abc a d bcd ab d cd 0.0004***

0.09 005 007 0.05 0.08 0.04 0.04
Meyve tabani genisligi (MTG) 9.63 932 999 9.07 9.68 9.77 9.39

Meyve ozellikleri Prob > F

Meyve eni (ME) (mm)

Meyve uzunlugu (MU) (mm)

Meyve yiiksekligi (MY) (mm)

(mm) 0.94 165 117 1.22 1.38 1.80 1.50
Meyve tabani uzunlugu MTU) 1573 16.01 15.69 1596 15.67 1591 14.68
(mm) 1.75 188 163 2.26 1.59 2.08 2.40
MTU/MTG 1.68 181 1.63 1.80 1.73 1.74 1.63

0.19 019 017 014 0.6 0.33 0.24
0.78 080 078 0.78 0.77 0.78 0.74
MTUMU 0.11 0.07 0.05 0.09 0.07 0.07 0.07
Meyve tabani ile en genis yeri 10.08 10.23 9.87 10.10 1046 1047 9.73

arasindaki mesafe (MTGM) 160 122 132 158 129 103  1.00

(mm)

Sap tabant uzunlugu (STU) 6.89a 5'50 5.44 5'24 65%:6 6;2)2 5.96C _ oopees
(mm) 117 116 081 075 078 060 080

Meyve s (MA) (@ 413 392 441 395 400 412 421

0.82 076 118 0.74 0.75 0.93 0.86

fc szt (1A) (2 299 284 336 295 303 301 317
¢ agiriig g 066 073 120 077 075 080 085

. . 70.61 7058 7390 7279 7263 7129 7350
Meyve igi orant (MIO) (%) 311 607 705 719 689 411  6.25
096 104 096 101 099 101 099
021 021 012 020 024 019 015

Kabuk kalinligi (KK) (mm)

Onemlilik diizeyleri: ***: %00.1
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Meyve ozellikleri i¢in yapilan varyans analizi sonucunda MY/MU orani ve sap
taban1 uzunlugu (STU) populasyonlar arasinda énemli bulunmustur. Incelenen dzellikler
arasinda MY/MU orani, en yiiksek 2. populasyonda (1.00) goriiliirken, en diisiik 3. ve 6.
populasyonlarda goriilmiistiir. Sap tabani uzunlugu (STU), en yiiksek 1. populasyonda
(6.89) gortiliirken, en diisiik 2. ve 3. populasyonda goriilmiistiir.

4.3.2 Yaprak Ozelliklerine ait Varyans Analizi
Kestane genotiplerinin, 2 yillik ortalamalarina ait Yyaprak o6zelliklerinin
populasyonlara gore belirlenen ortalama ve standart sapma degerleri Cizelge 4.8” de

sunulmustur.
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Cizelge 4.8 105 kestane genotipinin 14 yaprak 6zelliginin populasyonlara gore belirlenen
ortalama ve standart sapma (ikinci satirlar) degerleri

Populasyonlar

Yaprak ézellikleri 1 2 3 4 5 6 7 Prob>F
. ) 2369 2582 2347 2313 2428 22.97
Lamina uzunlugu (LU) be a be be 22.79 ¢ ab c 0.0070%*

(cm) 2.04 43 3.18 2.71 204 349 362

. L 8.38
Lamina genisligi (LG) 8.00 bc ab 853ab 8.02bc 805bc 872a 756¢ 0.0032%*

(em) 107 135 111 119 174 092 149
, 1.75 1.84
Yaprak sap1 uzunlugu 180ab 1.83a 157cd 1.68bc b 1.42d b o
(YSU) abc al <.0001
056 042 035 032 034 031 037
Yaprak tabani ile en 13.20 12.66 12.23 11.91
genis yeri arasindaki 1296a ab ap  1187b 13022 T 0.0407*
mesafe (YTGM) (cm) 207 217 289 178 148 204 226
299ab 31la 278c 293bc 286bc 280c 310a e
LULG 033 033 028 025 049 049 o041 0001
0.34
LGILU 034bc 033c 037a 036ab 036ab 037a | o ooec
118 004 004 006 004 004 007
1457  14.63 14.80 13.20
LU/YSU be pc 608D om 13.99c 184da T ngqae
278 372 371 256 323 49 272
187 199 191 194 199 191 198
LU/YTGM 0.2 021 024 018 03 043  0.19
750
VTOMIYSU 797bc ‘=’ 866b 7.86bc 7.20cd 9.87a 687 _ 00wk
1.8 196 294 156 15 204 169
Yaprak dis genisligi 425¢d 559a 515ab 410d 502ab 475bc 484
VDo) (s bc  <.0001%**
(YDG) (mm) 115 177 097 114 118 074 141
Yaprak dis uzunlugu 271 313 268 285 307 273 282
(YDU) (mm) 041 094 078 059 063 093 043
1.87 1.69 1.79
YDG/YDU 163de  “po 209a  150e o 1.93ab G4 goppae
038 032 052 037 025 045 052
. ) 1294 1299 1204  12.07 11.61
]()[;?\f)r(?;ﬁl) mesafesi 11.82¢c ab ab be be 13.24 a c 0.0039%*
132 241 225 173 157 158 246
13781 15746 14700 13511 13423 15478 12781
(\;E:ﬁzr)ak alant (YA) bed a abc cd cd ab d 0.0123*

32.16 49.39 34.17 34.29 166.08 55.01 41.77
Onemlilik diizeyleri: *: %5, **: %1, ***: %00.1
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Yaprak 6zellikleri i¢in yapilan varyans analizi sonucunda yaprak sap1i uzunlugu
(YSU) ve yaprak dis genisligi (YDG) populasyonlar arasinda 6nemli bulunmustur.
Kestane genotiplerinin yaprak o6zellikleri ile populasyon iligkileri LU/YTGM ve yaprak
dis uzunlugu (YDU) haricindeki 6zellikler arasindaki farkliliklar istatiksel olarak onemli
bulunmustur. Incelenen 6zellikler arasinda yaprak sap1 uzunlugu (YSU) en yiiksek 2.
populasyonda (1.88) goriiliirken, en diisiik 6. populasyonda (1.42) goriilmiistiir. Yaprak
dis genisligi (YDG) en yiiksek 2. populasyonda (5.59) goriiliirken, en diisiikk 4.
populasyonda (4.10) goriilmiistiir.

Yapilan varyans analizi sonucunda lamina uzunlugu, lamina genisligi ve disler
aras1 mesafe populasyonlar arasinda 6nemli bulunmustur. Lamina uzunlugu (LU) en
yiksek 2. populasyonda (25.82) goriilirken, en diisik 5. populasyonda (22.79)
goriilmiistiir. Lamina genisligi (LG) en yiiksek 6. populasyonda (8.72) gortiliirken, en
diisiik 7. populasyonda (7.56) goriilmiistiir. Disler arasi mesafe (DM) en yiiksek 6.
populasyonda (13.24) goriiliirken, en diistik 7. populasyonda (11.61) gortilmiistiir.

Yaprak tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe (YTGM) en yiiksek 2.
populasyonda (13.20) goriiliirken, en diisiik 5. populasyonda (11.87) goriilmiistiir. Yaprak
alan1 (YA) en yiiksek 2. populasyonda (157.46) goriiliirken, en diisiikk 7. populasyonda
(127.81) goriilmiistiir.
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4.4 Temel Bilesen ve Kiimeleme Analizi
4.4.1 Genotip liskileri
4.4.1.1 Meyve Ozellikleri

Kestane genotiplerinin meyvelerine ait 6zellikler arasindaki iligkileri minimize
ederek belirtmek amaciyla yapilan temel bilesenler analizi sonucunda, incelenen
ozellikler bakimindan olusan toplam varyasyonun %41.692’lik kism1 1. bilesenle;
%359.489’luk  kismu ilk iki bilesenle, %70.037’lik kismu ilk {i¢ bilesenle
aciklanabilmektedir. Toplam varyasyonun 2/3’{ine ilk 3 bilesende (%70.037) ulasilmistir.
Analizde kullanilan 14 meyve Ozelliginin tamami genotipler arasindaki fenotipik
varyasyonu %100 oraninda agiklamistir (Cizelge 4.9).

Cizelge 4.9 Genotiplere gore meyve oOzellikleri ile ilgili temel bilesenlerin 6zdeger,
varyans ve toplam varyans degerleri

Temel bilesenler Ozdeger Varyans (%) Toplam varyans (%)
1 5.8369 41.692 41.692
2 2.4915 17.797 59.489
3 1.4767 10.548 70.037
4 1.0271 7.336 77.373
5 0.9267 6.619 83.992
6 0.7732 5.523 89.515
7 0.5508 3.934 93.449
8 0.3672 2.623 96.072
9 0.3088 2.206 98.278
10 0.1969 1.406 99.684
11 0.0327 0.234 99.918
12 0.0045 0.032 99.951
13 0.0039 0.028 99.978
14 0.0030 0.022 100

Calismamizda toplam varyasyonun 2/3’{ine ilk 3 bilesende (%70.037) ulasilmistir
(Cizelge 4.9).

Toplam varyasyonun 2/3’{ine ilk 3 bilesende ulasildig1 yamag egim grafiginden de
gortilebilmekte olup ilk 3 bilesenden sonra diisiisler yavaslamis ve sonrasinda da

duraganlagsmistir (Sekil 4.1).
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Ozdeger

0,0 2,5 50 7,5 10,0 12,5 15,0
Sekil 4.1 Genotiplere gére meyve dzellikleri ile ilgili temel bilesenlere ait yamag egim
grafigi

Ilk 3 temel bilesenin temsil ettigi Cizelge 4.9°da goriilmektedir. Cizelgedeki
degerlere gore, birinci temel bilesenle meyve eni (ME), meyve uzunlugu (MU), meyve
yiiksekligi (MY), meyve tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe (MTGM), meyve
agirh@ (MA) ve i¢ agirh@r (IA) arasindaki iligkilerin yiiksek ve pozitif yonde oldugu
belirlenmistir. Buna gore, 1. temel bilesenin, sirasiyla, MU, MA, IA, MY, ME ve MTGM
ozelliklerini temsil ettigi sdylenebilir. Diger taraftan, ikinci temel bilesene en fazla katkiy1,
sirastyla, pozitif yonde meyve tabani uzunlugu (MTU)/MU, MTU/meyve taban1 genisligi
(MTG) ve MTU; 3. temel bilesene pozitif yonde MY/MU saglamistir (Cizelge 4.10).
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Cizelge 4.10 Genotiplere gore meyve Ozelligi ile ilgili ilk ii¢ temel bilesenin
ozvektorlerinde yer alan katsayilar (temel bilesen yiikleri)

Meyve ozellikleri 1.TB 2.TB 3.TB

Meyve Eni 0.31798 -0.14430 -0.08429
Meyve Uzunlugu 0.36548 -0.02647 -0.07361
Meyve Yiiksekligi 0.32699 0.18478 0.29532
MY/MU -0.05430 0.32852 0.52753
Meyve Tabani Genisligi 0.31741 -0.09121 0.21127
Meyve Tabani Uzunlugu 0.28385 0.40954 -0.17004
MTU/MTG -0.08182 0.47370 -0.37067
MTU/MU 0.01746 0.56355 -0.15106

Meyve tabani ile en genis yeri

. 0.29096 0.22554 0.18988
arasindaki mesafe
Sap Tabani Uzunlugu 0.10524 -0.07590 0.43688
Meyve Agirlig 0.35917 -0.07633 -0.16495
Ic Agirhign 0.35646 -0.11462 -0.19186
Meyve I¢ Orani 0.30672 -0.16961 -0.21785
Kabuk Kalinligi 0.14576 0.11842 0.22320

105 kestane genotipinin meyve &zelliklerinin 1.TB’ye gore yapilan kiimeleme
analizi sonucunda genotiplerin 2 ana gruba, bu gruplarin da 2 alt gruba ayrildigi ve

bunlarin altinda da dallanmalarin meydana geldigi goriilmiistiir (Sekil 4.2).

27 ile 57 nolu genotipler meyve Ozellikleri bakimindan birbirine en yakin iken, 1

ile 7 nolu genotipler en uzak olmustur.
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Sekil 4.2 Kestane genotiplerinin meyve 6zelliklerine gore kiimeleme analizi ile belirlenen
dendrogrami (1.TB)

105 kestane genotipinin meyve Ozelliklerinin 2.TB’ye gore yapilan kiimeleme
analizi sonucunda genotiplerin 2 ana gruba, bu gruplarin da 2 alt gruba ayrildig1 ve

bunlarin altinda da dallanmalarin meydana geldigi goriilmiistiir (Sekil 4.3).
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58 ile 69 nolu genotipler meyve 6zellikleri bakimindan birbirine en yakin iken, 1

ile 3 nolu genotipler en uzak olmustur.

fﬂﬁ%ﬁ%ﬁﬁﬁw

Sekil 4.3 Kestane genotiplerinin meyve 6zelliklerine gore kiimeleme analizi ile belirlenen
dendrogrami (2.TB)

105 kestane genotipinin meyve Ozelliklerinin 3.TB’ye gore yapilan kiimeleme
analizi sonucunda genotiplerin 2 ana gruba, bu gruplarin da 2 alt gruba ayrildig1 ve

bunlarin altinda da dallanmalarin meydana geldigi goriilmiistiir (Sekil 4.4).
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3 ile 4 nolu genotipler meyve 6zellikleri bakimindan birbirine en yakin iken, 1 ile

2 nolu genotipler en uzak olmustur.

Sekil 4.4 Kestane genotiplerinin meyve 6zelliklerine gore kiimeleme analizi ile belirlenen
dendrogrami (3.TB)
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4.4.1.2 Yaprak Ozellikleri

Kestane genotiplerinin yaprak Ozellikleri i¢in yapilan temel bilesenler analizi
sonucunda, incelenen 6zellikler bakimindan olusan toplam varyasyonun %40.297°1ik
kismu 1. bilesenle; %63.283’liik kismu ilk iki bilesenle, %74.337°1lik kismu1 ilk ii¢ bilesenle
aciklanabilmektedir. Analizde kullanilan 14 yaprak o6zelliginin tamami genotipler
arasindaki fenotipik varyasyonu %100 oraninda agiklamistir (Cizelge 4.11).

Cizelge 4.11 Genotiplere gore yaprak ozellikleri ile ilgili temel bilesenlerin 6zdeger,
varyans ve toplam varyans degerleri

Temel bilesenler Ozdeger Varyans (%) Toplam varyans (%)
1 5.6416 40.297 40.297
2 3.2181 22.986 63.283
3 1.5476 11.054 74.337
4 1.3930 9.950 84.287
5 1.0385 7.418 91.705
6 0.6394 4.567 96.272
7 0.2382 1.701 97.973
8 0.1280 0.915 98.888
9 0.0931 0.665 99.553
10 0.0248 0.177 99.729
11 0.0219 0.156 99.886
12 0.0091 0.065 99.951
13 0.0043 0.030 99.981
14 0.0026 0.019 100
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Ozdeger

0,0 2,5 5,0 7.5 10,0 12,5 15,0

Sekil 4.5 Genotiplere gore yaprak ozellikleri ile ilgili 14 temel bilesene ait yamag egim

grafigi

[k 3 temel bilesenin temsil ettigi Cizelge 4.11°de goriilmektedir. Cizelgedeki
degerlere gore, birinci temel bilesenle lamina genisligi (LG), YTGM/YSU ve disler arasi
mesafe (DM) arasindaki iliskilerin yiiksek ve pozitif yonde oldugu belirlenmistir. Buna
gore, 1. temel bilesenin, sirasiyla, LG, YTGM/YSU ve DM o6zelliklerini temsil ettigi
sOylenebilir. Diger taraftan, ikinci temel bilesene en fazla katkiyi, sirasiyla, pozitif yonde
lamina uzunlugu (LU) ve yaprak sap1 uzunlugu (Y SU); 3. temel bilesene ise pozitif yonde
LG/LU, negatif yonde YTGM, LU/LG, saglamistir (Cizelge 4.12).
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Cizelge 4.12 Genotiplere gore yaprak oOzellikleri ile ilgili ilk ii¢ temel bilesenin
ozvektorlerinde yer alan katsayilar (temel bilesen yiikleri)

Yaprak ozellikleri 1.TB 2.TB 3.TB
Lamina Uzunlugu 0.25653 0.40187 -0.21313
Lamina Genisligi 0.38920 0.10138 0.06352
Yaprak Sapi Uzunlugu -0.17470 0.39368 0.04487
Yaprak taban ile en genis yeri 0.28803 0.25112 -0.35466
arasindaki mesafe

LU/LG -0.23320 0.31734 -0.32586
LG/LU 0.18924 -0.32873 0.34045
LU/YSU 0.32145 -0.17910 -0.17522
LU/YTGM -0.11800 0.17652 0.30841
YTGM/YSU 0.33080 -0.22886 -0.24898
Yaprak Dis Genisligi 0.20939 0.23029 0.48630
Yaprak Dis Uzunlugu 0.02515 0.35366 0.37008
YDG/YDU 0.22749 -0.17979 0.12535
Disler aras1 Mesafe 0.35622 0.10226 0.14630
Yaprak Alani 0.35948 0.25476 -0.04775

105 kestane genotipinin yaprak ozelliklerinin 1.TB’ye gore yapilan kiimeleme
analizi sonucunda genotiplerin 2 ana grup altinda ¢ok sayida dallanmalarin meydana

geldigi goriilmistiir (Sekil 4.6).

Calismada tiim 6zellikler arasinda lamina genisligi, lamina uzunlugu ve YTGM en

yiiksek 6zdegerlere sahiptir.

26 ile 102 nolu genotipler yaprak 6zellikleri bakimindan birbirine en yakin iken, 1

ile 4 nolu genotipler en uzak olmustur.
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Sekil 4.6 Kestane genotiplerinin yaprak ozelliklerine gore kiimeleme analizi ile belirlenen
dendrogrami (1.TB)

105 kestane genotipinin yaprak o6zelliklerinin 2. TB’ye gore yapilan kiimeleme
analizi sonucunda genotiplerin 2 ana grup altinda ¢ok sayida dallanmalarin meydana

geldigi goriilmistiir (Sekil 4.7).

44 ile 47 nolu genotipler meyve 6zellikleri bakimindan birbirine en yakin iken, 1

ile 5 nolu genotipler en uzak olmustur.
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Sekil 4.7 Kestane genotiplerinin yaprak 6zelliklerine gore kiimeleme analizi ile belirlenen
dendrogrami (2TB)

105 kestane genotipinin yaprak ozelliklerinin 3.TB’ye gore yapilan kiimeleme
analizi sonucunda genotiplerin 2 ana grup altinda ¢ok sayida dallanmalarin meydana

geldigi goriilmistiir (Sekil 4.8).
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11 ile 98 nolu genotipler yaprak 6zellikleri bakimindan birbirine en yakin iken, 1

ile 2 nolu genotipler en uzak olmustur.

W Hffiifjffw%fiﬁ

Sekil 4.8 Kestane genotiplerinin yaprak 6zelliklerine gore kiimeleme analizi ile belirlenen
dendrogrami (3.TB)
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4.4.2 Populasyon Iliskileri
4.4.2.1 Meyve Ozellikleri

Kestane populasyonlarinin meyve ozellikleri yapilan temel bilesenler analizi
sonucunda, incelenen dzellikler bakimindan olusan toplam varyansin %48.929’luk kism1
1. bilesenle; %66.878’lik kismu ilk iki bilesenle, %79.834’liikk kismi ilk ii¢ bilesenle
aciklanabilmektedir. Analizde kullanilan 14 meyve 6zelliginin tamami populasyonlar
arasindaki fenotipik varyasyonu %100 oraninda agiklamistir (Cizelge 4.13).

Cizelge 4.13 Meyve oOzellikleri ile ilgili temel bilesenlerin 6zdeger, varyans ve toplam
varyans degerleri

Temel bilesenler Ozdeger Varyans (%) Toplam varyans (%)
1 6.8500 48.929 48.929
2 2.5129 17.950 66.878
3 1.8138 12.956 79.834
4 1.2800 9.143 88.977
5 0.8161 5.829 94.806
6 0.7272 5.194 100
8
7
6
5
5 4
g
3 3
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1
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Sekil 4.9 Populasyonun meyve Ozellikleri ile ilgili temel bilesenlere ait yamag¢ egim
grafigi

Ilk 3 temel bilesenin temsil ettigi Cizelge 4.13’te goriilmektedir. Cizelgedeki
degerlere gore, birinci temel bilesenle meyve yiiksekligi (MY) ve MTU/MTG arasindaki
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iliskilerin yiiksek ve pozitif yonde, meyve agirhg (MA), i¢ agirhg (IA) ve meyve igi
oran1 (MIO) arasindaki iliskilerin yiiksek ve negatif yonde oldugu belirlenmistir. Buna
gore, 1. temel bilesenin, sirastyla, MTU/MTG, MY, MIO, MA ve IA 6zelliklerini temsil
ettigi sOylenebilir. Diger taraftan, ikinci temel bilesene en fazla katkiyi, sirasiyla, pozitif
yonde meyve uzunlugu (MU), meyve tabani genisligi (MTG), MTGM ve meyve eni
(ME), negatif yonde ise kabuk kalinligi (KK); 3. temel bilesene ise pozitif yonde meyve
taban1 uzunlugu (MTU) ve MTU/MU, negatif yonde MY/MU ve sap tabani uzunlugu
(STU) saglamustir (Cizelge 4.14).

Cizelge 4.14 Populasyonun meyve 6zelligi ile ilgili ilk ii¢ temel bilesenin 6zvektorlerinde
yer alan katsayilar (temel bilesen yiikleri)

Meyve ozellikleri 1.TB 2.TB 3.TB
Meyve Eni -0.19199 0.28521 0.24735
Meyve Uzunlugu 0.12566 0.48171 0.03670
Meyve Yiiksekligi 0.30018 0.04700 -0.28910
MY/MU 0.27910 -0.15526 -0.33755
Meyve Tabani Genisligi -0.18774 0.39180 -0.10976
Meyve Tabani Uzunlugu 0.24591 0.34269 0.37118
MTU/MTG 0.35040 -0.03197 0.26766
MTU/MU 0.23886 0.22129 0.35965
Meyve tabant ile en genis yeri ) 57589 0.31669 10.06331
arasindaki mesafe

Sap Tabani Uzunlugu 0.05096 0.32971 -0.53406
Meyve Agirligi -0.35383 0.15858 -0.03364
Ic Agirhig -0.36804 0.07045 0.08302
Meyve I¢ Orani -0.29326 -0.10958 0.21701
Kabuk Kalinlig: 0.28005 -0.29706 0.21163

7 kestane populasyonunun meyve 6zelliklerinin 1.TB’ye gore yapilan kiimeleme

analizi sonucunda 2 ana grup meydana gelmistir (Sekil 4.10).

1 ile 6 nolu populasyonlar meyve 6zellikleri bakimindan birbirine en yakin iken,

1 ile 3 nolu populasyonlar en uzak olmustur.
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Sekil 4.10 Kestane populasyonlarinin meyve 6zelliklerine gore kiimeleme analizi ile
belirlenen dendrogrami (1.TB)

7 kestane populasyonunun meyve ozelliklerinin 2.TB’ye gore yapilan kiimeleme

analizi sonucunda 2 ana grup meydana gelmistir (Sekil 4.11).

5 ile 6 nolu populasyonlar meyve 6zellikleri bakimindan birbirine en yakin iken,

1 ile 2 nolu populasyonlar en uzak olmustur.
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Sekil 4.11 Kestane populasyonlarinin meyve o6zelliklerine gore kiimeleme analizi ile
belirlenen dendrogrami (2.TB)

7 kestane populasyonunun meyve 6zelliklerinin 3.TB’ye gore yapilan kiimeleme

analizi sonucunda 2 ana grup meydana gelmistir (Sekil 4.12).

3 ile 4 nolu populasyonlar meyve 6zellikleri bakimindan birbirine en yakin iken,

1 ile 7 nolu populasyonlar en uzak olmustur.
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Sekil 4.12 Kestane populasyonlarinin meyve 6zelliklerine gore kiimeleme analizi ile
belirlenen dendrogrami (3.TB)

4.4.2.2 Yaprak Ozellikleri

Kestane populasyonlarinin yaprak o6zellikleri yapilan temel bilesenler analizi
sonucunda, incelenen 6zellikler bakimindan olusan toplam varyansin %50.255°1ik kismi1
1. bilesenle; %78.693’liik kismu ilk iki bilesenle agiklanabilmektedir. Analizde kullanilan
14 meyve Ozelliginin tamami populasyonlar arasindaki fenotipik varyasyonu %2100
oraninda agiklamistir (Cizelge 4.15).

Cizelge 4.15 Yaprak ozellikleri ile ilgili temel bilesenlerin 6zdeger, varyans ve toplam
varyans degerleri

Temel bilesenler Ozdeger Varyans (%) Toplam varyans (%)
1 7.0357 50.255 50.255
2 3.9813 28.438 78.693
3 1.8277 13.055 91.748
4 0.8190 5.850 97.598
5 0.2709 1.935 99.532
6 0.0655 0.468 100
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Sekil 4.13 Populasyonun yaprak ozellikleri ile ilgili temel bilesenlere ait yamag¢ egim
grafigi

Ik 2 temel bilesenin temsil ettigi Cizelge 4.15°te goriilmektedir. Cizelgedeki
degerlere gore, birinci temel bilesenle lamina genisligi (LG), YTGM, LU/YSU,
YTGM/YSU, YDG/YDU, disler arasi mesafe (DM) ve yaprak alani (YA) arasindaki
iligkilerin yiiksek ve pozitif yonde, yaprak sap1 uzunlugu (YSU) arasindaki iligkilerin
yiiksek ve negatif yonde oldugu belirlenmistir. Buna gore, 1. temel bilesenin, sirasiyla,
LU/YSU, LG, YTGM/YSU, DM, YA, YTGM, YDG/YDU ve YSU ozelliklerini temsil
ettigi soylenebilir. Diger taraftan, ikinci temel bilesene en fazla katkiy1, sirasiyla, pozitif
yonde lamina uzunlugu (LU), yaprak dis genisligi (YDG), yaprak dis uzunlugu (YDU),
LU/LG ve LU/YTGM, negatif yonde ise LG/LU saglamistir (Cizelge 4.16).
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Cizelge 4.16 Populasyonun yaprak 6zelligi ile ilgili ilk iki temel bilesenin 6zvektorlerinde
yer alan katsayilar (temel bilesen yiikleri)

Yaprak ozellikleri 1.TB 2.TB
Lamina Uzunlugu 0.15115 0.42949
Lamina Genisligi 0.35961 0.10074
Yaprak Sapt Uzunlugu -0.31418 0.23848
Yaprak tabam ile en genis yeri 0.24818 0.24384
arasindaki mesafe

LU/LG -0.25636 0.28214
LG/LU 0.17712 -0.34320
LU/YSU 0.36158 -0.06408
LU/YTGM -0.20366 0.25790
YTGM/YSU 0.35662 -0.11441
Yaprak Dis Genisligi 0.06756 0.38642
Yaprak Dis Uzunlugu -0.15176 0.33774
YDG/YDU 0.24078 0.15180
Disler aras1 Mesafe 0.34019 0.18516
Yaprak Alani 0.29957 0.29538

7 kestane populasyonunun yaprak ozelliklerinin 1.TB’ye gore yapilan kiimeleme

analizi sonucunda 2 ana grup meydana gelmistir (Sekil 4.14).

4 ile 5 nolu populasyonlar yaprak 6zellikleri bakimindan birbirine en yakin iken,

1 ile 2 nolu populasyonlar en uzak olmustur.

"

s

Sekil 4.14 Kestane populasyonlarinin yaprak ozelliklerine gore kiimeleme analizi ile
belirlenen dendrogrami (1.TB)

(O N R O B

7 kestane populasyonunun yaprak 6zelliklerinin 2.TB’ye gore yapilan kiimeleme

analizi sonucunda 2 ana grup meydana gelmistir (Sekil 4.15).

3 ile 6 nolu populasyonlar yaprak 6zellikleri bakimindan birbirine en yakin iken,

1 ile 2 nolu populasyonlar en uzak olmustur.
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Sekil 4.15 Kestane populasyonlarinin yaprak ozelliklerine gore kiimeleme analizi ile
belirlenen dendrogrami (2.TB)
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5. TARTISMA VE SONUC

5.1 Meyve ve Yaprak Ozelliklerine ait Tamimlayic: Istatistikler

Genotiplerde meyve eninin 10.56 mm-18.97 mm arasinda degistigi ve ortalama
13.35 mm oldugu belirlenmistir. Sili’de farkli bolgelerde yapilan ¢alismada kestane (C.
sativa) genotiplerinin meyve eninin Las Minas bolgesinde 17.9-38.7 mm, Pillo Pillo
bolgesinde 20.9-41.05 mm, Pumilahue bdlgesinde 17.5-44.5 mm arasinda oldugu
saptanmistir (Benedetti ve ark. 2004). Solar ve ark. (2005)’nin arastirmis oldugu agaglarin
meyveleri 12 ile 39 mm genisliginde olup, ortalama genislik 31 mm'dir. En sik goriilen
meyve genisligi 32 ile 36 mm (%45) ve 27 ile 31 mm (%40) arasinda degismistir. Tim
meyvelerin sadece %10'u 22 mm'den kiiglik bulunmustur. Grygorieva ve ark., (2017)’nin
calismalarinda meyve eni 9.02 mm ile 28.70 mm arasinda bulunmustur. Atar ve Turna’nin
(2018) yapmis oldugu ¢alismada analiz edilen tiim populasyonlarda meyve eni 14.74 ile
18.99 mm arasinda degismis olup, ortalama meyve eni degeri 16.51 mm olarak
bulunmustur. Meyve eni degerleri bakimindan ¢alismamizdaki sonuglar, yapilan diger
calismalara gore daha kiigiik degerlere sahip olup, yalnizca Atar ve Turna’nin (2018)

calismasindaki sonuglara daha yakin oldugu goriilmiistiir.

Genotiplerde meyve uzunlugunun 15.91 mm-23.90 mm arasinda degistigi ve
ortalama 20.18 mm oldugu belirlenmistir. Sili’de yapilan ¢alismada kestane (C. sativa)
genotiplerinin meyve uzunlugu Las Minas bolgesinde bu degerin 17.7-35.1 mm, Pillo
Pillo bolgesinde 21.7-36.7 mm, Pumilahue bolgesinde 17.1-33.1 mm arasinda oldugu
saptanmistir (Benedetti ve ark. 2004). Solar ve ark. (2005) 244 agacin tiimiinde ortalama
meyve uzunlugunu 27 mm olarak belirlemislerdir. Grygorieva ve ark. (2017) yapmis
oldugu ¢alismada meyve uzunlugunu 16.34 mm ile 40.95 mm arasinda bulmuslardir. Atar
ve Turna (2018)’nin yapmis oldugu ¢alismada, analiz edilen tiim populasyonlarda meyve
uzunlugu 22.92 ile 32.43 mm arasinda degigmis olup, ortalama deger 27.75 mm'dir.
Meyve uzunlugu bakimindan ¢alismamizdaki sonuglar, yapilan diger caligmalara gore

daha kiiclik degerlere sahiptir.

PR

Genotiplerde meyve yiiksekliginin 14.34 mm-23.55 mm arasinda degistigi ve

ortalama 19.21 mm oldugu belirlenmistir. Solar ve ark. (2005)’min ¢alismalarinda
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meyvelerin %44’ inlin meyve yiiksekligi 26 ile 28 mm arasinda degisirken, meyvelerin
%50'den fazlasinin 23-25 mm yiiksekliginde ve en az goriilen yiikseklik degerinin 35
mm'nin tizerinde oldugu bulunmustur. Grygorieva ve ark. (2017) meyve yiiksekligini 8.07
mm ile 33.39 mm arasinda belirlemislerdir. Diger bir ¢alismada, tiim populasyonlarda
meyve yiiksekligi 21.56 ile 31.21 mm arasinda ve ortalama 25.96 mm bulunmustur (Atar
ve Turna, 2018). Meyve yiiksekligi degerleri bakimindan caligmamizdaki sonuglar,
yapilan diger ¢alismalara gore daha kiigiik bulunmustur.

Genotiplerde meyve sekil indeksinin (MY/MU) 0.80-1.15 arasinda degistigi ve
ortalama 0.96 oldugu, hilumun sekil indeksinin (MTU/MTG) 1.05-2.41 arasinda degistigi
ve ortalama 1.71 oldugu belirlenmistir. Onceki ¢alismada meyve sekil indeksi 0.8 ile
0.98, hilumun sekil indeksi de 1.48 ile 2.03 arasinda bulunmustur (Grygorieva ve ark.,
2017). Bu calisma ile genotiplerimizin almis oldugu degerler genellikle benzer

bulunmustur.

Genotiplerde meyve tabani genisliginin (hilum eni) 6.69 mm-13.30 mm arasinda
degistigi ve ortalama 9.53 mm oldugu belirlenmistir. Grygorieva ve ark., (2017)’nin
yapmis oldugu ¢alismada hilum eni 6.50 mm ile 19.99 mm arasinda bulunmustur. Buna
gore genotiplerimizin degerleri orta aralikta yer almistir.

Genotiplerde meyve tabanit uzunlugunun (hilum boyu) 10.44 mm-20.23 mm
arasinda degistigi ve ortalama 15.57 mm oldugu belirlenmistir. Grygorieva ve ark., (2017)
hilum boyunu 6.62 mm ile 31.30 mm arasinda bulmuslardir. Genotiplerimizin meyve

taban1 uzunlugu degerleri orta aralikta yer almistir.

Meyve agirlign 2.25 g-7.00 g degerleri arasinda degisirken ortalama 4.13 g’dur.
Marmara Bolgesi kestane seleksiyon ¢aligmasinda tiplerin meyve agirliklart 5.00 g ile
21.40 g arasinda degismistir (Ayfer ve Soylu, 1993). Serdar (1994)’1n Erfelek ilgesinde
yapmis oldugu seleksiyon calismasinda meyve agirliklart 5.46 g ile 10.78 g arasinda;
Nazilli kestanelerinde ise bu deger yaklasik iki kat1 daha fazla olmus ve Segilmis alt1
genotipin meyve agirhigl 13.445 g ile 19.383 g arasinda, kg'da ki meyve adedi ise 51-78
arasinda saptanmistir (Ertan, 2007). Soylu ve Serdar (2009)’1n yapmis oldugu ¢alismada
meyve agirligr 4.6-14.7 g arasinda degismistir. Solar ve ark. (2005) analiz edilen tim
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meyvelerin %42’sinin 9.5 ile 12.4 g, Gigte birinin 9.5 g'dan hafif, %15'inin 12.5 ile 15.4 g,
%6'sinin 15.5 ile 18.4 g ve sadece %1'inin 18.5 g'dan daha agir oldugu bulunmustur.
Grygorieva ve ark., (2017)’nin ¢alismalarinda bu deger 1.70 g ile 18.60 g arasinda
bulunmustur. Calismamizdaki meyve agirligi, yapilan diger ¢alismalara gére daha kiigiik

degerlere sahip olmustur.

Calismamizda i¢ agirliginin 1.33-6.00 g arasinda ve ortalama 3.06 g oldugu,
meyve i¢i oraninin %55.00-%85.71 arasinda ve ortalama %72.23 oldugu belirlenmistir.
Ertan (2007)’1n incelemis oldugu genotiplerde meyve i¢ oranlar1 da %76.803-86.073

arasinda degismis olup ¢alismamizdaki meyve i¢i orani daha diisiik bulunmustur.

Kabuk kalinlig1 0.61-1.64 mm degerleri arasinda degisirken, ortalama aldig1 deger
1.00 mm’dir. Ertan (2007)’in ¢alismasinda kabuk kalinligi degerleri genotiplere gore
degismekte olup 0.386 mm ile 0.518 mm arasinda bulunmustur. Meyve kabugu kalinligi
acisindan kestane tiplerinin genellikle kalin kabuklu oldugu belirtilmistir. Calismamizdaki

meyvelerin kabuk kalinliklar1 daha kalin bulunmustur.

Lamina uzunlugu 17.01-36.07 cm degerleri arasinda degismis olup, ortalama
23.74 cm bulunmustur. Yaprak morfolojilerini saptamak amaciyla yapilan diger
calismalarda 16.2-23.8 cm (Sahin, 1989); 17.31 mm + 3.16 mm (Pasi¢ ve Ballian, 2012)
ve 85.0-250.0 mm (Grygorieva ve ark., 2018) olarak bulunmustur. Calismamizdaki
lamina uzunlugu degerleri yapilan diger ¢alismalara gore daha yiiksek olmustur. Zarafshar
ve ark., (2010) incelenen karakterlerin ¢ogunlugundaki en yiiksek ortalama degerin, iklim
ve toprak tipine gore, 6zellikle lamina uzunlugu, yaprak sap1 uzunlugu, disler ve damar
sayilar1 6zelliklerinde oldugu ve yaprak boyutunun daha biiyiik, yaprak sapi uzunlugunun

daha kisa oldugu bildirilmistir.

Lamina genisligi 4.93-11.47 cm degerleri arasinda degisirken, ortalama aldig
deger 8.18 cm’dir. Diger ¢alismalarda bu deger 5.1-6.7 cm (Sahin, 1989), 6.43 mm=+1.23
mm (Pasi¢ ve Ballian, 2012) ve 26.0-100.0 mm (Grygorieva ve ark., 2018) olarak
belirlenmistir. Calismamizdaki lamina genisligi degerlerinin genel olarak daha yiiksek

oldugu goriilmiistiir.
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Yaprak sap1 uzunlugu 0.86-4.13 cm degerleri arasinda degisirken, ortalama 1.71
cm’dir. Onceki ¢alismalarda bu deger 1.55 mm + 0.52 mm (Pasi¢ ve Ballian, 2012) ve
8.07-36.18 mm arasinda (Grygorieva ve ark., 2018) belirlenirken genotiplerimizin

degerlerinin daha yiiksek oldugu gorilmiistiir.

Calismamizda genotiplerin LU/LG oran1 2.21-4.18 degerleri arasinda ve ortalama
2.94’tiir. Diger bir calismada bu deger 0.37 mm =+ 0.06 mm olarak belirlenirken (Pasi¢ ve

Ballian, 2012), ¢alismamizdaki degerin bariz bir sekilde yiiksek oldugu goriilmiistiir.

Yaprak dis genisligi ¢alismamizda 2.26-9.83 mm degerleri arasinda degisirken,
ortalama 4.81 mm olmustur. Aydin ili Nazilli ilgesinde meyve 6zellikleri bakimindan 6ne
cikan 10 genotipte yaprak dis genisliginin 1.7-15.4 mm arasinda oldugu bulunmustur
(Ertan, 2007). Diger bir ¢calismada 17 kestane genotipinde yaprak dis genisligi 1.5-3.4 mm
arasinda degistigi saptanmistir (Sahin ve Soylu, 1991). Grygorieva ve ark. (2018) bu
degeri 0.87-2.82 mm arasinda bulmuslardir. Calismamizdaki yaprak dis genisligi

degerleri yapilan diger ¢aligmalara gore yiiksek bulunmustur.

Calismamizda 1.36-5.79 mm arasinda ve ortalama 2.86 mm olarak belirlenen
yaprak dis uzunlugunun Aydin ili Nazilli ilgesinde meyve 6zellikleri bakimindan 6ne
¢ikan 10 genotipte 2.1-3.3 mm arasinda (Ertan, 2007), 17 genotipde 1.8-5.2 mm arasinda
(Sahin ve Soylu, 1991) ve 1.27-5.05 mm arasinda (Grygorieva ve ark., 2018) oldugu
belirlenmistir. Buna gore, sonuglarimizin diger ¢alismalara gore nispeten daha yiiksek

oldugu sdylenebilir.

Genotiplerimizde 7.19-18.67 mm arasinda ve ortalama 12.39 mm olarak belirlenen
disler aras1 mesafe diger ¢aligmalarda 6.1-8.7 mm arasinda (Ertan, 2007) ve 7.2-9.8 mm
arasinda (Sahin ve Soylu, 1991) degismis olup ¢alismamizda bu degerin daha genis
aralikta ve yiiksek oldugu sdylenebilir.

5.2 Meyve ve Yaprak Ozellikleri ile Tlgili Korelasyon Analizleri
Calismamizda meyve eni ile meyve uzunlugu ve meyve yiiksekligi arasinda pozitif

ve ¢ok onemli bir korelasyon oldugu goriilmiistiir. Alizoti ve Aravanopoulos (2005),
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meyve agirligi ve meyve genigligi, meyve genisligi ve meyve uzunlugu ile meyve agirligi

ve meyve kalinlig1 arasindaki korelasyonlar pozitif yonde ve yiiksek bulunmustur.

Calismamizda meyve agirligi ile meyve boyutlar1 (meyve eni, meyve uzunlugu ve
meyve yiiksekligi) arasindaki iliski pozitif ve ¢ok 6nemli bulunmustur. Ertan (2007),
meyve agirligi ile meyve boyutu arasinda anlamli ve pozitif bir iligki bulmustur. Soylu ve
Serdar (2009), da meyve agirligi ile meyve boyutu arasinda anlamli ve pozitif bir
korelasyon katsayist bulmus ve bazilarmmin 1slah ¢alismalarinda arag olarak
kullanilabilecegini belirtmislerdir. inegdl ilcesinde (Bursa) yapilan bir calismada
korelasyon analizinde, meyve agirligi ile meyve boyutu arasindaki iliski pozitif ve 6nemli

bulunmustur (Bostan ve ark., 2018).

Calismamizdaki korelasyon analizi sonuglarina gore meyve tabani uzunlugu
(hilum uzunlugu) ile meyve agirligi ve meyve eni arasinda pozitif yonde ve ¢ok dnemli
iligkiler oldugu goriilmiistiir. Hilum uzunlugu ile meyve agirligi, hilum uzunlugu ile
meyve eni arasinda Ozellikler arasindaki korelasyonlar pozitif yonde ve yiiksek

bulunmustur (Alizoti ve Aravanopoulos, 2005).

Pandit ve ark., (2013) korelasyon katsayisi ile dlgiilen 6zellikler arasindaki iliski,
meyve verimi ile yumaktaki meyve sayisi /sap sayisi arasinda olduk¢a anlamli ve pozitif
bir iligki oldugunu ortaya koymustur. Meyve boyutu, meyve agirligi ve meyve verimi ile
pozitif ve anlamli bir iligki gostermistir. Hilum verimi, yumaktaki meyve sayisi /sap

say1st, hilum boyutu ve hilum agirligi ile pozitif ve anlamli bir iliski gostermistir.

Calismamizda meyve eni, meyve uzunlugu ve meyve yiiksekligi ile meyve agirligi
arasindaki iliskiler pozitif ve ¢ok 6nemli bulunmustur. Soylu ve Serdar, (2009) yapmis
olduklar1 korelasyon analizlerinde dis uzunlugu ile meyve genisligi arasindaki korelasyon
katsayisin1 r=+0.784 (P<0.01), dis uzunlugu ve meyve uzunlugu arasindaki korelasyon
katsayisini r=+0.649 (P<0.01) bulmuslardir. Ote yandan meyve agirlig1, meyve uzunlugu,
meyve genisligi ve meyve yliksekligi ile pozitif yonde yiiksek oranda iliskili bulunmustur.

Calismamizda meyve agirlig1 ile meyve eni, meyve uzunlugu ve meyve yiiksekligi

arasindaki iliskiler pozitif ve gok 6nemli bulunmustur. Atar ve Turna, (2018) ¢alismasinda
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meyve boyu, meyve eni, meyve kalinligi ve 1000 meyve kiitlesi arasinda %99 giiven

diizeyinde istatistiksel olarak anlamli pozitif korelasyon oldugunu belirlemislerdir.

Serdar ve ark., (2014)’nin yapmis oldugu c¢alismada en diisiik benzerlik 0.138
degeri ile SE 3-12 ve 08-Camil-14 arasinda goriilmiistiir. Sinop genotiplerinde en yiiksek
korelasyon katsayisi 0.724 degeri ile SE 18-2 ile SE 21-2 arasinda goriilmiistiir. RAPD-
PCR ile yapilan morfolojik ve genetik analizler arasindaki korelasyon, Mantel (1967)
tarafindan uygulanan matris korelasyonu (=normalize Mantel istatistigi Z) negatif olarak
(r=-0.33) 6nemli 6lgiide farkli bulunmustur (p<0.05). Bes morfolojik kriter, degiskenligin
%64.1'ini aciklamistir. Bu morfolojik kriterler, dis uzunlugunun dis genisligine orani,
hilum uzunlugunun meyve uzunluguna orani, yaprak enine kesiti, meyve yiiksekliginin

meyve uzunluguna orani ve tohum kabugunun soyulmasidir.

Calismamizda yaprak dis genisligi ve yaprak sap1 uzunlugu arasindaki iliski pozitif
ve onemli bulunmustur. Yapmis oldugumuz caligmada genotiplerden alinan yaprak
orneklerinde en yiliksek varyasyon yilizdesi yaprak dis genisliginde (%26.70)
belirlenmistir. Yapilan varyans analizi sonucunda yaprak sap1 uzunlugu (YSU) ve yaprak
dis genisligi (YDG) populasyonlar arasinda 6nemli bulunmustur. Ertan (2007), yaprak dis
genigligi ile yaprak sapinin uzunlugu arasinda negatif ve anlamli (P < 0.05) bir korelasyon
tespit etmistir. Inegdl ilcesinde (Bursa) yapilan bir ¢alismada korelasyon analizinde,
yaprak dis genisligi ve yaprak sap1 uzunlugu pozitif ve dnemli bulunmustur (Bostan ve
ark., 2018). Varyasyon analizi, Castanea sativa oOrnekleri arasinda morfometrik
ozelliklerde yiiksek bir degiskenlik gostermistir. Veriler, yaprak dis genisliginin en
degisken isaret oldugunu gostermistir (%15.30'dan %22.18'e). Incelenen diger dzellikler,
ortalama bir degiskenlik diizeyine sahip bulunmustur (Grygorieva ve ark., 2018).

Calismamizda disler arasi mesafe ile yaprak dis genisligi arasinda pozitif ve
anlaml bir iligki goriilmektedir. Dis mesafesi (TD) ile yaprak dis genisligi (WLB)
arasinda anlamli ve pozitif bir iligki (P < 0.01) oldugu bildirilmistir (Ertan, 2007).

Calismamizda lamina genisligi ile LU/YSU oranmi arasinda pozitif yonde ¢ok

onemli iliskiler bulunmustur. Lamina genisligi ile yaprak sap1 uzunlugu arasinda ise

negatif yonde bir iligki bulunmustur. Lamina uzunlugu ile disler aras1 mesafe ve LU/LG
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orani arasinda pozitif yonde ¢ok dnemli iligkiler bulunmustur. YTGM ile YDG ve YDU
arasinda pozitif yonde ¢ok onemli iliskiler bulunmustur. Zarafshar ve ark., (2010) PC1,
LW (lamina genisligi), TI, LL/PL (lamina uzunlugu/yaprak sap1 uzunlugu) ve BW/BL ile
negatif iliskili ve PL (yaprak sapit uzunlugu) ile pozitif korelasyon gosterdigini
bulmuslardir. PC2, LL (lamina uzunlugu), V, T, TD (disler aras1 mesafe) ve LL/LW
(lamina uzunlugu/lamina genisligi) ile pozitif iliskili bulunmustur. PC3, BW (Yaprak
tabanindan maksimum genisligine kadar olan mesafe) ile pozitif ve LL/BW ile negatif
iliskiliyken, PC4, LTW (yaprak dis genisligi) ve LTI (yaprak dis uzunlugu) ile negatif
iligkili bulunmustur.

Calismamizda lamina uzunlugu ile lamina yiiksekligi ve LU/LG orani arasinda
pozitif yonde c¢ok onemli iliskiler bulunmustur. Lamina uzunlugu ile LG/LU orani
arasinda ise negatif yonde ¢ok 6nemli iligkiler bulunmustur. Gilland ve McCarthy, (2014)
yaprak kalinligi ve son yiikseklik (r = 0.311, t = 4.84, p<0.001) arasinda anlaml1 bir pozitif
korelasyon ve yaprak uzunlugu/yaprak geniglik oran1 ve nihai yiikseklik arasinda anlaml

bir negatif korelasyon (r=-0.210, t=-3.1717, p<0,001) bulmuslardir.

Pigliucci ve ark., (1991) meyve entegrasyonundan ¢ok yaprak i¢in daha diizenli
olmasina ragmen, fenotipik entegrasyon miktarlari meyveler icin (yaklasik %22)
yapraklardan (yaklasik %11) daha yiiksek bulunmustur. Bu da ortalama olarak meyveler
arasinda yaprak karakterlerinden daha yiiksek korelasyonlar oldugu anlamia

gelmektedir.

Yan-ping ve ark., (2009) genetik mesafe ile geometrik mesafenin pozitif
korelasyonunu, mesafe ile gen akisinin azalmasinin bir sonucu olabilecegini belirtmistir.
Ek olarak, kiime analizi (UPGMA), yakin menzilli populasyonlarin, uzak menzilli

populasyonlara gore birbirine daha ¢ok benzedigini gostermistir.

5.3 Meyve ve Yaprak Ozelliklerinin Genotiplere ve Populasyonlara gore Degisimi
Temel bilesen sayisinin belirlenmesinde en ¢ok kullanilan ve en basit olan yontem

toplam varyasyonun 2/3’iinii (%67) gegene kadar A degerleri (6zdeger) toplanarak bilesen

sayisina karar verme yontemidir (Akgay ve ark., 2014). Calismamizda da toplam

varyasyonun 2/3’iine ilk 3 bilesende (%70.037) ulagilmistir. Yapilan diger ¢alismalarda,
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findikta verim ve verim performansi lizerine etkili olabilecegi diisiiniilen degiskenler
arasindaki iligkilerin degerlendirilmesi ile ilgili olarak yaptiklari temel bilesen analizi
sonucunda, toplam varyasyonun 2/3’iine ilk 6 bilesenle (%72.115) ulasilmistir (Top,
2020).

Meyve uzunlugu, genisligi ve agirligr icin yiiksek tekrarlanabilirlik degerleri
tahmin edilmistir. Meyve 6zellikleri (morfolojik ve agirlik) i¢in genetik varyans katsayisi,

bolgeler arasinda %10.6 ile %38.4 arasinda degismistir (Alizoti ve Aravanopoulos, 2005).

Yan-ping ve ark., (2009) populasyon arasinda morfolojik 6zelliklerin ortalama
farklilasma katsayisinin %11.85 ile %28.34 arasinda degistigini, populasyon igindeki
varyasyonun populasyondan daha biiyilk oldugunu, populasyon i¢i varyasyon
tahminlerinin meyve uzunlugunda %78.66, meyve genisliginde %83.41, meyve
indeksinde %88.15, meyve agirliginda %71.66 oldugunu bulmuslardir. Calismamizda
meyve Ozellikleri i¢in yapilan varyans analizi sonucunda MY/MU orani ve sap tabani
uzunlugu (STU) populasyonlar arasinda &nemli bulunmustur. Incelenen o6zellikler
arasinda MY/MU orani, en yiiksek 2. populasyonda (1.00) goriiliirken, en diisiik 3. ve 6.

populasyonlarda goriilmiistiir.

Inegél ilgesinde (Bursa) yapilan bir calismada, toplam varyasyonun %68.94'{inii
aciklayan temel bilesen analizi ile dort faktor ¢ikarilmistir. Buna gore, birinci bilesen
(PCAL: %25.350); meyve boyutu, ¢ap, meyve agirligi; ikinci bilesen (PCA2: %19.110);
dis genisligi, yaprak sap1 uzunlugu, kabuk kalinligs; tigiincii bilesen (PCA3: %13.129);
yaprak sap1 kalinligi, dis uzunlugu, meyve tutumu; dordiincii bilesen (PCA4: %11.353);
disler arasindaki mesafe, lamina genisligi ve uzunlugundan olusmustur (Bostan ve ark.,
2018). Calismamizdaki degerlere gore, birinci temel bilesenle meyve eni (ME), meyve
uzunlugu (MU), meyve yiiksekligi (MY), meyve tabani ile en genis yeri arasindaki mesafe
(MTGM), meyve agirhg (MA) ve i¢ agirligi (1A) arasindaki iliskilerin yiiksek ve pozitif
yonde oldugu belirlenmistir. Buna gore, 1. temel bilesenin, sirasiyla, MU, MA, 1A, MY,
ME ve MTGM ozelliklerini temsil ettigi sdylenebilir. Diger taraftan, ikinci temel bilesene

en fazla katkiyl, sirasiyla, pozitif yonde meyve tabani uzunlugu (MTU)/ MU, MTU/
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meyve tabani genisligi (MTG) ve MTU; 3. temel bilesene pozitif yonde MY/MU

saglamistir.

Calismada tiim 6zellikler arasinda lamina genisligi, lamina uzunlugu ve YTGM en
yiiksek 6zdegerlere sahiptir. Benzer ¢alismalarda lamina boyutu degiskenleri (LL, LW,
BW ve PL) ve lamina sekli parametreleri diger parametrelere gore daha Onemli
goriinmektedir, ¢iinkli yiiksek Ozvektorlerini karakterize etmektedir. Benzer sekilde,
yaprak boyutu ve sekil degiskenleri literatiirde kayda deger bir basariyla benzer
calismalarda tekrar tekrar kullanilmistir (Rajora ve ark., 1991; Ahmed ve Mcneil, 1996;
Khasa ve Bousquet, 2000; Aravanopoulos ve ark., 2005). Calismamiza gore ise birinci
temel bilesenle lamina genisligi (LG), YTGM/YSU ve disler arasi mesafe (DM)
arasindaki iligkilerin yiiksek ve pozitif yonde oldugu belirlenmistir. Buna gore, 1. temel
bilesenin, sirasiyla, LG, YTGM/YSU ve DM o&zelliklerini temsil ettigi sdylenebilir. Diger
taraftan, ikinci temel bilesene en fazla katkiyi, sirasiyla, pozitif yonde lamina uzunlugu
(LU) ve yaprak sap1 uzunlugu (YSU); 3. temel bilesene pozitif yonde LG/LU, negatif
yonde YTGM, LU/LG, saglamustir.

Yaprak boyutu parametreleri, yerine gelen 6zvektorlerde en 6nemli degiskenleri
olarak ortaya ¢ikarmistir. Varyasyonlarin ¢ogu (>%85) diisiikk ¢ok boyutlu alanda tespit
edilmis olmasina ragmen populasyonlarin ayrilmasinda ilk {i¢ bilesen zay1f bulunmustur.
Takdir edebilecegimiz gibi, varyasyonun biiyiik bir orant (%67) ilk iki ana eksen
tarafindan agiklanmaktadir. Bu bilesen, yiiksek yaprak uzunlugu (LL) ve yaprak
tabanindan en genis yere olan mesafesi (BW) yiiklemeleri ile karakterize edilmistir. Ikinci
bilesen, yiiksek yaprak genisligi (LW) ve yaprak uzunlugu/yaprak genisligi (LL/LW)
yiiklemeleri ile karakterize edilmistir. Toplam varyansin %31'ini olusturan iigiincli ve
dordiincii bilesenlerin grafiginin arastirilmasindan da benzer sonuglar ¢ikmustir. Ugiincii
bilesen, yiiksek yaprak uzunlugu/yaprak sapt uzunlugu (LL/PL) yiiklemesi ve dordiincii
bilesen yiiksek yaprak tabanindan en genis yere olan mesafesi/ yaprak sapi uzunlugu
(BW/PL) yiiklemesi ile karakterize edilir (Aravanopoulos, 2005). Calismamizda ise 1.
temel bilesenin, sirasiyla, LG, YTGM/YSU ve DM ozelliklerini temsil ettigi soylenebilir.

Diger taraftan, ikinci temel bilesene en fazla katkiyi, sirasiyla, pozitif yonde lamina
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uzunlugu (LU) ve yaprak sap1 uzunlugu (YSU); 3. temel bilesene pozitif yonde LG/LU,
negatif yonde YTGM, LU/LG, saglamistir.

Kestane genotiplerinde, regresyon analizi, yaprak alami degerlerindeki

varyasyonun c¢ogunun uzunluk ve genislik ile agiklandigmi gostermistir (Serdar ve

Demirsoy, 2006).

Yan-ping ve ark., (2009) populasyon arasinda morfolojik 6zelliklerin ortalama
farklilasma katsayisinin %11.85 ile %28.34 arasinda degistigini, populasyon i¢indeki
varyasyonun populasyon arasindakinden daha biiyiik oldugunu, populasyon i¢i varyasyon
tahminlerinin yaprak uzunlugunda %75.43, yaprak genisliginde %71.67, yaprak
indeksinde %86.25 oldugunu bulmuslardir. Calismamizda varyans analizi sonucunda
lamina uzunlugu, lamina genisligi ve disler aras1 mesafe populasyonlar arasinda 6nemli
bulunmustur. Lamina uzunlugu (LU) en yiiksek 2. populasyonda (25.82) goriiliirken, en
diisiik 5. populasyonda (22.79) goriilmiistiir. Lamina genisligi (LG) en yiiksek 6.
populasyonda (8.72) goriiliirken, en diisiik 7. populasyonda (7.56) goriilmiistiir.

Zarafshar ve ark., (2010) diger bilesenler toplam varyasyonun kii¢iik bir yiizdesini
(%15) olustururken, tiim ozelliklerin toplam varyansmin ilk dort ana bilesen %85'ini
olusturmustur. Toplam varyansin %601, analiz edilen 6zellikler arasinda yiiksek derecede
bir korelasyon oldugunu gosteren ilk iki temel bilesende gézlemlenmistir. Azalan sira ile
ilk dort bilesene atfedilen varyasyon yiizdeleri %31, %29, %14 ve %11'dir. Birinci bilesen
(PC1), lamina genisligi (LW), TI, lamina uzunlugu/yaprak sapt uzunlugu (LL/PL) ve
BW/BL ile negatif olarak iliskiliydi ve PL ile pozitif korelasyon gdstermistir. Ikinci
bilesen (PC2), LL, V, T, TD ve LL / LW ile pozitif yénde iliskili bulunmustur. Ugiincii
bilesen (PC3), BW ile pozitif, LL / BW ile negatif, dordiincii bilesen (PC4) ise LTW ve
LTI ile negatif iligkili bulunmustur.

Kantitatif 6zelliklerin (6r. yapragin uzunlugu, genisligi, yapragin 6zel sekli, yaprak
sapinin toplam ve bagil uzunlugu, yaprak taban sekli, meyve agirligi, tohum agirligi ve
saglikli tohum agirligt) ANOVA sonuglari, li¢ calisma alaninda onemli farkliliklar
gostermistir. Birinci bilesen asagidaki 6zelliklerle olusturulmustur; yapragin 6zel sekli,

0.1 yaprak uzunlugunda lamina genisligi, lamina uzunlugu, yaprak bazal sekli, yaprak
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acisal tabani, meyve agirligl, tohum agirligr ve saglikli tohum agirhigi. Ikinci bilesenin
hazirlanmast ile ilgili olarak, lamina uzunlugu, lamina genisligi, 0.9 yaprak uzunlugunda
lamina genisligi, yaprak alan indeksi, meyve en biiyiikk ¢ap1, tohum agirligi ve saglikli
tohum agirlig1 diger morfolojik 6zelliklerden daha 6nemli bulunmustur. Lamina sekli,
bagil yaprak sap1 uzunlugu, 0.9 yaprak uzunlugunda lamina genisligi, yaprak ucu sekli,
meyve agirligi, meyve en kiigiik capi, tohum agirligi ve saglikli tohum agirligi tiglincii
bileseni sekillendirmistir ve son olarak dordiincii bileseni yaprak ucu sekli ile lamina
uzunlugu, yaprak sekli, yaprak sapmin nispi uzunlugu ve yaprak alan indeksi
olusturulmustur. Dortlii bilesenlerin  olusumunda Onemli rol oynayan en Onemli
morfolojik 6zelliklerin lamina uzunlugu, lamina sekli, yaprak ucu sekli, bagil yaprak sap1
uzunlugu, lamina sekli, 0.9 yaprak uzunlugunda lamina genisligi, yaprak alan indeksi,
yaprak alan indeksi, saglikli tohum agirligi ve tohum agirligi oldugu agiktir. Yaprak,
lamina genisligi, yaprak sapinin goreceli uzunlugu, yaprak ug sekli, yaprak sekli, tohum
agirhigr ve saglikli tohum agirligi gibi morfolojik 6zelliklerin kiimenin sekillenmesinde en
onemli unsurlar oldugu sonucuna varilmstir (Atefe ve ark., 2015). Calismamizda 1. temel
bilesenin, sirasiyla, LG, YTGM/YSU ve DM ozelliklerini temsil ettigi, ikinci temel
bilesene en fazla katkiyi, sirasiyla, pozitif yonde lamina uzunlugu (LU) ve yaprak sap1
uzunlugu (YSU); 3. temel bilesene pozitif yonde LG/LU, negatif yonde YTGM, LU/LG,

saglamistir.

Sonug olarak temel bilegen ve kiimeleme analizi ile Yaglidere ilgesindeki dogal
populasyondaki kestane genotiplerinin (Castanea sativa Mill.) yaprak ve meyve
ozelliklerine gore fenotipik cesitliligi ve populasyon iliskileri genotipler arasindaki
fenotipik varyasyonun tamamini agiklamistir. Incelenen meyve ve yaprak dzelliklerinin
hem genotiplere hem de populasyonlara gore degisiminin 6nemli olmas1 nedeniyle daha
ileri genetiksel ¢alismalarda meyve ve yapraga ait bu varyasyonlarin kullanilabilecegi

sOylenebilir.

Bu calisma bir 6n arastirma niteliginde olup yillar ve populasyonlar bazinda
genisletilmesinin gelecekte yapilacak olan 1slah caligmalarina katki saglayabilecegi

sOylenebilir.
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