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Oz: Kiiresel 1sinma ve insan popiilasyonunun siirekli artmasi besin kaynag
iizerinde bask1 olusturmaktadir. Soya fazlaca protein ve yag icermesinden dolay1
insan beslenmesinde 6nemli rol oynamaktadir. Bu ¢alismada 12 soya ¢esidinin
(Nova, Nazlican, SA88, Ataem7, Arisoy, A3127, Tirksoy, Adasoy, Yemsoy,
ANP2018, Yesilsoy ve Samsoy) 6 IPBS markorl ile genetik iliskisi
incelenmistir. IPBS analizi sonucuna goére toplam 44 polimorfik bant elde
edilmis olup ortalama polimorfizm oran1 %85.83 olmustur. Primer basina elde
edilen ortalama polimorfik bant sayisi 7.33 olarak belirlenmistir. Geneotipler
arasinda Dice benzerlik indeksi 0.1 ile 0.9091 arasinda degismis olup ortalama
benzerlik indeksi 0.4506 olarak hesaplanmistir. Analizlerin sonuglarina gore, en
yakin akrabalik gosteren genotiplerin Yesilsoy ile Arisoy cesitleri iken, en az
benzeyen genotiplerin ise Samsoy ile Yemsoy ¢esitleridir. Sonug olarak, IPBS
markdrleri soya 1slah1 programlarinda uygun ebeveynlerin seciminde genotipleri
karakterize etmek i¢in etkili bir sekilde kullanilabilir.
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Abstract: Global warming and the continuous increasing in human population
have adverse effects on the food source. Soybean plays a significant role in
human nutrition due to its high protein and fat content. In this study, the genetic
relationship of 12 soybean varieties (Nova, Nazlican, SA88, Ataem7, Arisoy,
A3127, Tiirksoy, Adasoy, Yemsoy, ANP2018, Yesilsoy and Samsoy) was
investigated using 6 IPBS markers. According to the results of the IPBS
analysis, totally 44 polymorphic bands were obtained and the average
polymorphism rate was 85.83%. The average number of polymorphic bands
obtained per primer was determined as 7.33. The Dice similarity index between
genotypes varied between 0.1 and 0.9091 with the average being 0.4506.
According to the results of the analysis, the genotypes showing the closest
relationship are Yesilsoy and Arisoy varieties, while the farthest genotypes are
Samsoy and Yemsoy. As a result, IPBS markers can be used effectively to
characterize genotypes in the selection of suitable parents in soybean breeding
programs.
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1. Giris

Rosales takimimin Leguminosae familyasindan, Papilionaceae alt familyasinin Glycine cinsine
ait bir bitki olan soyanin ana vatan1 Dogu Asya'dir. Soya bitkisinin milattan dnce gida iiretimi
amaciyla ekiminin yapildig1 bildirilmektedir. Soya (Glycine max L.), tek yillik bitkiler arasinda diinya
bitkisel yag iiretim ve tiiketiminde ilk sirada yer alan dnemli bir yag bitkisidir (Arioglu, 2007). Soya
ayn1 zamanda bir baklagil bitkisi oldugu i¢in ihtiyact olan azotu havanin serbest azotunu kullanarak
karsilamakta ve kendinden sonra kullanilacak bitkiler i¢in topraga azot baglamaktadir. Bu yiizden iyi
bir miinavebe bitkisi olarak kabul edilmektedir (Kokten, 2014).

Yazlik ekimi yapilan ve tek yillik olan soya bitkisinin tohumlarinda ortalama %36-40 protein,
%18-24 yag (Omega-3 ve benzeri yag asitleri), B1, B2, K ve E vitaminleri, Zn, Fe ve Ca elementleri,
%27 karbonhidrat ve %18 madensel maddeler bulunmaktadir. Ayrica, soya Kkispesi hayvan
beslenmesinde yem rasyonlari i¢in énemli bir yer tutmaktadir (Sarimehmetoglu, 2006; Arioglu, 2007).
Diger taraftan soya bitkisi biskiivi, ¢ikolata, hazir ¢corba gibi birgok gida maddesinin yapiminda da
kullanilmaktadir (Polat, 2015).

Soya fasulyesi insan beslenmesinde 6nemli yer tutmaktadir. insan kaynakli soya tiiketimi
giderek artmasinin yaninda, soyanin bir¢ok alanda sanayi ham maddesi olarak kullanimi da
artmaktadir. 1980°li yillarda ABD’de biyodizel yakit olarak kullanilabilecegi de saptanmis ve
yenilenebilir enerji kaynaklariyla beraber kullanimi {izerine dikkat ¢ekilmistir (Kinney ve Clemente,
2004).

Gerek sanayi hammaddesi gerekse beslenme olarak 6nemli bir yere sahip olan soya bitkisinin
diinyadaki énemi her gecen giin artmasina ragmen, Tirkiye’de sulamaya bagl olarak uygun yetisme
ortam kosullarin1 bulabilmesine karsin yeterli ilgiyi bulamamistir. Farkli iklim kosullarinin hikim
stirdiigii Tirkiye’de bu bitkinin yaygin olarak ekilmesi ve tilke ticaretinde 6nemli bir yere sahip olmasi
icin gerekli adimlarin atilmas1 gerekmektedir. Bu yiizden soya bitkisinin ekim alanlarinin
genisletilmesi, Uretim ve veriminin arttirilmast igin Turkiye’deki mevcut durumun ve bitkinin ortam
kosullarinin saptanarak, potansiyel soya bitkisi yetistirilebilecek alanlarinin belirlenmesi gereklidir.
Ayrica, soya bitkisinden, yeni 1slah materyallerinin gelistirilmesi, genetik akrabalik dlzeylerinin
belirlenmesi ve gen havuzunun olusturulmasi 6nem arz etmektedir. Bu kapsamda, agromorfolojik
ozellikler ile genetik 6zelliklerin molekiiler tanimlanmasi 1slah ¢aligmalarina hiz kazandirirken genetik
cesitliligin ortaya konulmasi yeni 1slah materyallerinin gelistirilmesi i¢in Onem tasimaktadir
(Escribano ve ark., 1998).

Bir bitkiye ait cesitlerin tamimlanmasi ve tescili, esas olarak morfolojik ve fizyolojik
Ozelliklere dayanmaktadir. Bu tanimlayicilar yararli olsalar da sayilar1 smirhdir ve c¢evresel
faktorlerden etkilenebilirler. Molekiiler belirtegler, ¢esitlerin  morfolojik ve fizyolojik
karakterizasyonunun yararli bir tamamlayicisidir, ¢iinkii bunlar bol miktarda bulunur, doku veya
cevresel etkilerden bagimsizdir ve bitki gelisiminin erken asamalarinda genotip tanimlamasina izin
verir. Cesitlerin molekiiler karakterizasyonu ayn1 zamanda genetik ¢esitliligin zamanla azalmasi olarak
tanimlanan potansiyel genetik erozyonu degerlendirmek igin de genis Olglide kullanilmaktadir
(Manifesto ve ark., 2001).

Az miktar DNA ile yiksek polimorfizm veren dominant markér teknikleri (RAPD, ISSR,
IPBS gibi) ekonomik yonden ucuz olduklar1 gibi cabuk sonu¢ verdikleri ve daha az is giicii
gerektirdigi igin tercih edilmektedir (Yorgancilar ve ark., 2015; Demirel, 2020; Kogak ve ark., 2020;
Nkongolo ve ark., 2020). Kalendar ve ark. (2010)’nin gelistirdigi DNA-IPBS (Inter-Primer Binding
Site) molekiiler markérleri farkli LTR (long terminal repeat) sekanslarini tanimlamak i¢in kullanilan
ve g¢esitler arasinda polimorfizmi dogrudan gorsellestiren bir metottur. IPBS markdrleri klon
analizlerinde, genetik ¢esitlilik analizlerinde ve filogenetik c¢alismalarda basarili bir sekilde
uygulanmistir (Smykal ve ark., 2011; Baranek ve ark., 2012; Gailite ve Rungis, 2012). IPBS,
polimorfizmi agiga ¢ikarma konusunda esit veya daha yiiksek kapasiteye sahiptir ve tiir i¢i ve tiirler
arasi gesitliligi belirlemek i¢in biiylik bir potansiyel sunmaktadir (Andeden ve ark., 2013).

Bu ¢alismada soya genotiplerinin genetik gesitliligi DNA temelli IPBS molekiler markorler
ile PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) yontemi kullanilarak incelenmistir. Bu arastirmayla, genetik
cesitliligin belirlenmesi ile kullanilacak markorlerin soya genotipleri tizerindeki tanmimlamanin
belirlenmesi hedeflenmistir. Bununla birlikte, IPBS markoérleri ile soya (Glycine max L.) genotipleri
iizerinde ¢alisilmamistir. Dolayisiyla bu c¢aligmada, IPBS markor sisteminin soyada kullanilabilirligi
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belirlenerek, markdrlerin ayirt ediciligini belirlemek i¢in markorlere ait PIC gibi bazi parametreler de
hesaplanmugtir.

2. Materyal ve Yontem

Calismada 12 adet (Nova, Nazlican, SA88, Ataem7, Arisoy, A3127, Tiirksoy, Adasoy,
Yemsoy, ANP2018, Yesilsoy ve Samsoy) soya ¢esidi kullanilmistir. Arastirma Erciyes Universitesi
Genom ve Kok Hucre Merkezi Bitki Biyoteknolojisi biriminde yurutilmiistir. Materyaller 1gdir
Universitesi Tarla Bitkileri Béliimii biinyesinden temin edilmistir.

DNA izolasyonu, gen¢ vyapraklardan 0.4 g kullanilarak DNA Kkiti aracilifiyla
gerceklestirilmistir (Fermentas, Maryland, USA). izole edilen DNA’larin miktarlar1 230/280 nm dalga
boyunda BioSpec-nano Shimadzu Biotech spektrofotometre cihazi kullanilarak olgiilmiistiir. Miktari
oOl¢iilen DNA’lar PCR analizi i¢in 5 ng/pl olacak sekilde hazirlanmistir. PCR kokteyli toplamda 20 pl
olacak sekilde hazirlanmistir. PCR isleminde reaksiyon icin 94 °C’de 1 dakika 1 dongu, 94 °C’de 45
saniye markor baglanma sicakliginda 45 saniye 72 °C’de 1 dakika 42 dongiiyle yapildiktan sonra 72
°C’de 5 dakika 1 dongii basamaklari ile sonlandirilmistir (Demirel, 2020).

PCR islemi sonrasinda ¢ogaltilan DNA’lar TBE tampon igerisinde %2’lik agaroz jel Gizerinde
elektroforez kullanilarak 120 V’da 3 saat yiiriitilmiistiir. Elektroforez isleminde kuyulara PCR iiriind,
2 ul yiikleme boyast ve 100-3000 bg’lik 100 bp DNA Ladder H3 RTU (GeneDirex) eklenmistir (Cat.
No. DM003-R500). Elektroforez islemi sonunda agaroz jeller UV 1sim1 altinda fotograflari g¢ekilip
kay1t edilmistir.

Goruntuler incelenerek bant profilleri binary olarak (bant varliginda “1”, bant yoklugunda “0”)
kodlanmugtir. Kullanilan markoérlere ait I (Shannon bilgi igerigi) ve H (Nei’nin gen gesitliligi) degerleri
GENALEX V6.5 programi kullanilarak belirlenmistir (Shannon, 1948; Nei, 1973; Peakall ve Smouse,
2006). PIC (polimorfizm bilgi igerigi) degeri PowerMarker V3.25 programi kullanilarak
hesaplanmistir (Liu and Muse, 2005). Genotipler arasindaki benzerlik katsayilari hesaplanarak (Dice,
1945) UPGMA (Aritmetik Ortalamay1 Kullanan Agirliksiz Cift Grup Metodu) metodu ile dendogram
NTSYS-pc V2.11 programi kullanilarak olusturulmustur. Ayrica, Eigen vektorii hesaplanarak iki
boyutlu ve ii¢ boyutlu grafikler elde edilmistir (Rohlf, 2000).

3. Bulgular

Calismada 12 soya g¢esidi 6 IPBS markorleri kullanilarak polimorfizm arastirilmistir.
Markorlere ait bilgiler Cizelge 1’de verilmistir. Calismada elde edilen toplam 49 banttan 44’0
polimorfik bant olusturmustur. Ortalama polimorfik bant sayis1 7.33’dlr. En ylksek polimorfik bant
(15) veren IPBS-2080 markorudir ve polimorfizm oranit %100°diir. En diisiik polimorfizm oran1 %50
olup IPBS-2384 markdriine aittir.

Cizelge 1. IPBS markorlerinin karakterizasyon degerleri

Markor Bilgileri Bantlarin Bilgileri Cesitlilik Degerleri
Markor Adi Markor Sekanslari Sicaklik Toplam Polimorfik P% | H PIC
5-3’ Bant Bant

IPBS2384 GTAATGGGTCCA 45 6 3 50 0.67 0.48 0.36
IPBS2382 TGTTGGCTTCCA 45 4 3 75 0.32 0.21 0.17
IPBS2381 GTCCATCTTCCA 45 8 8 100 0.47 0.31 0.25
IPBS2231 ACTTGGATGCTGATACCA 55 6 6 100 0.31 0.21 0.16
IPBS2080 CAGACGGCGCCA 50 15 15 100 0.31 0.18 0.16
IPBS2077 CTCACGATGCCA 45 10 9 90 0.44 0.27 0.23
Toplam 49 44

Ortalama 8.16 7.33 85.83 0.42 0.28 0.22

Calismamizdan elde edilen verilere gére en yiiksek I degeri IPBS-2384 (1=0.67) markorinde,
en disiik ise IPBS-2080 (1=0.31) ve IPBS-2231 (I=0.31) markoérlerinde gériilmiigtiir. Markorlere ait
ortalama I degeri ise 0.42 olarak hesaplanmigtir.

Bu arastirma sonucunda en yiiksek H degeri IPBS-2384 (H=0.48) markoriinde, en diisiik ise
IPBS-2080 (H=0.18) markériinde olusmustur. Markorlere ait ortalama H degeri ise 0.42 olarak
hesaplanmstir.
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PIC, mevcut her bir bandin iliski frekanslarini hesaba kattig1 i¢in, ham bant sayisindan biraz
daha iyi bir gesitlilik tahmini saglar (Comertpay ve ark., 2012). Bu nedenle bu sonugclar, givenilir
genotip ayrimi ig¢in gerekli lokuslarin sayisim1 azaltmada ve en bilgilendirici markdrlerin
saptanmasinda bize yardimci olmaktadir. Caligmamizda en yiiksek PIC degeri IPBS-2384 (P1C=0.36)
markériinde, en diisik ise IPBS-2080 (PIC=0.16) ve IPBS-2231 (PIC=0.16) markdrlerinde
gOriilmiistiir. Markdrlere ait ortalama PIC degeri ise 0.22 olarak hesaplanmustir.

Soya genotiplerine ait Dice benzerlik indeksleri Cizelge 2’de verilmistir. Genotiplerin
benzerlik diizeyleri 0.1 ile 0.9091 arasinda degismis olup ortalama benzerlik degeri 0.4506 olarak
hesaplanmistir. Birbirine en ¢ok benzeyen soya genotipleri Yesilsoy ile Arisoy ¢esitleri iken birbirine
en uzak genotipler Samsoy ile Yemsoy ¢esitleri arasinda oldugu belirlenmistir.

Cizelge 2. DICE benzerlik katsayilari

Nova Nazlican  SA88 Ataem7  Ansoy  A3127  Tiurksoy  Adasoy  Yemsoy  ANP2018  Yesilsoy

Nazlican 04211 1

SA88 0.3529  0.5000 1

Ataem?7 0.1429  0.4000 07273 1

Arisoy 0.6000  0.7368 0.5882  0.4286 1

A3127 0.5000  0.2105 0.4706  0.1429 0.4000 1

Turksoy 0.4762  0.6000 0.6667  0.4000 0.6667  0.381 1

Adasoy 0.5217  0.7273 0.5000  0.3529 0.8696  0.3478  0.7500 1

Yemsoy 0.3846  0.6400 0.3478  0.3000 0.6923  0.2308  0.5185 0.7586 1

ANP2018  0.3810 0.7273 0.4444  0.3529 0.7619  0.1905  0.5455 0.7500 0.7407 1

Yesilsoy 0.5455  0.6667 0.5263  0.3750 0.9091 03636  0.6087 0.8000 0.7143 0.7826 1
Samsoy 0.2857  0.1538 0.3636  0.5000 0.1429  0.1429  0.1333 0.1176 0.1000 0.1333 0.1250

Dice benzerlik indeksinden yararlanarak UPGMA metodu ile kiimeleme analizi yapilmistir ve
bunlarin dendrogrami (Sekil 1) elde edilmistir. Elde edilen dendograma gore genotipler iki ana
kiimeye ayrilmistir (A ve B). Samsoy genotipi A kiimesi icerisinde yer alarak diger genotiplerden
ayrilmistir. B kiimesi kendi igerisinde iki kiimeye ayrilmistir (C ve D). D kiimesi igerisinde Nova ve
A3127 genotipleri kendi arasinda bir grup olusturmustur. C kiimesi de kendi igerisinde E ve F
kiimelerine ayrilmistir. E kiimesi icerisinde SA88 ve Ataem7 genotipleri bir grup olusturmustur. F
kiimesi icerisinde geriye kalan Tirksoy, Yemsoy, ANP2018, Adasoy, Yesilsoy ve Arisoy
genotiplerinin kendi aralarinda gruplandigi tespit edilmistir.

A

Nazlican
|A:u,:\q-'
Yeasilsoy

Adasoy

9 _— ANP0IS

Twisoy

SABS

Atasn7

Sekil 1. UPGMA dendogrami.
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Genotipleri arasindaki genetik farklilig1 ortaya ¢ikarmak i¢in molekiiler verilere dayali Temel
Bilesen Analizi (PCA: Principal Component Analysis) yapilmistir. PCA sonucuna goére ilk ii¢ ana
bilesenin eklemeli toplam1 %76.74 olarak belirlenmistir (Cizelge 3).

Cizelge 3. ilk ii¢ ana faktoriin eigen degerleri

Ana Bilesenler Eigen Degerleri Yizdeleri (%) Eklemeli Toplamlar1 (%)
1 6.53 54.45 54.45
2 1.53 12.78 67.23
3 1.14 9.51 76.74

Genetik ¢esitlilik modelini analiz etmek igin kiimeleme tekniklerinden yararlanilmaktadir.
Kiimeleme teknikleri karmasik ve ¢ok boyutlu ¢esitlilik modelleri sunabilirken, temel koordinat ve
bilesen analizleri iki boyutlu ve {i¢ boyutlu sunumlarla kiimeleri tanimlamak igin birlikte
kullanilabilmektedir (Ganeva ve ark., 2010; Gurcan ve ark., 2017).

Dim3 01
01
Turksoy
00 o
0.04 Arsoy
000 Adasc;?’dmy ° sage
0043 °© @
0083 Samso:
2124
215 Yemsoy
220 Haliean
024 ANP2018
024 4

T T T T T T T T T T T T T
031 015 L1 013 006 000 0.06 011 018 024 030 036 043 o4 055 0.61 0.67 073

Sekil 2. iki boyutlu (2D) temel bilesenler (PCA) grafigi.

Temel bilesen analizi (PCA) yapilarak iki boyutlu (2D) ve ii¢ boyutlu (3D) grafikler elde
edilmistir. 2D grafigi Sekil 2’de, 3D grafigi de Sekil 3’de goriilmektedir. 2D grafikte SA88, Samsoy
ve Ataem?7 bir arada kiimelenmis gibi goéziikse de 3D grafikte Samsoy genotipi Ataem ve SA88
genotiplerinden ayr1 gruplanmistir. Dendogramda da (Sekil 1) Samsoy diger genotiplerinden ayrilmis
ve A kiimesi igerisinde yer almigtir. Ayn1 sekilde, Ataem ve SA88 genotipleri de 3D grafik ile benzer
sekilde ayr1 gruplanmis olup dendogramda (Sekil 1) E kiimesi icerisinde yer almigtir. Dendorgamda
(Sekil 1) Nova ve A3127 D kiimesi igerisinde yer alsa da 3D grafik incelendiginde Nova genotipinin
A3127 genotipinden farklilik gosterdigi gozlenmektedir. Dendogramda (Sekil 1) Tirksoy genotipi F
kiimesi igerisinde yer alsa da, 2D ve 3D grafikleri incelendiginde F kiimesini olusturan diger
genotiplerden farkli noktada yer aldig1 belirlenmistir.
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Sekil 3. Ug boyutlu (3D) temel bilesenler (PCA) grafigi.
4. Tartisma ve Sonug

Calismamizda toplam 6 IPBS markdrii kullanilmis ve 12 soya gesidinde toplam 44 polimorfik
bant saptanmistir. Bu c¢alismada kullanilan soya g¢esitlerinin molekiiler karakterizasyonu IPBS
markorleri araciligiyla gergeklestirilmistir. DICE benzerlik katsayilari belirlenmis ve birbiri ile en
yakin akrabalik gosteren genotiplerin Yesilsoy ile Arisoy ¢esitleri oldugu belirlenmistir. Akrabalik
yoniinden birbirine en az benzeyen genotiplerin ise Samsoy ile Yemsoy cesitleri oldugu tespit
edilmistir.

Ude ve ark. (2003) Cin, Japonya ve Kuzey Amerika’dan topladiklari toplam 190 soya
genotipini AFLP markorii ile analiz etmisler ve %27 (polimorfizm orani) gibi ¢ok diisiik bir rakam
belirlemislerdir. Brick ve Sivalop (2001), farkli ekolojik ve cografi kokenlerden 19 soya fasulyesi
¢esidini incelemek i¢in 5 ISSR markdrlerini kullanarak %75 polimorfizm tespit ettiklerini
raporlamislardir. Bizim galismamizda kullandigimiz IPBS markorleri ise bu ¢alismalardan elde dilen
verilere gore soya ¢esitlerinde yiiksek polimorfizm gostermistir. Stathi ve ark. (2020), Cicer
graecum’da ISSR markérlerini kullanarak elde ettikleri ortalama I degerini 0.31 olarak rapor
etmislerdir. Mevcut ¢calismamizdaki I degeri Stathi ve ark. (2020)’1n elde ettikleri sonugtan yiiksektir.
Baloch ve ark. (2015), IPBS markérleri kullanarak bezelye (Pisum sativum L.) genotiplerinde
ortalama H degerini 0.26 olarak, Andeden ve ark. (2013) ise nohut genotiplerinde IPBS markérleri
kullanarak ortalama H degerini 0.27, ISSR markérlerini kullanarak ortalama H degerini 0.29 olarak
bulduklarini bildirmislerdir. Bizim c¢aligmamizdaki ortalama H degeri literatiirdeki caligmalar ile
benzerlik gostermistir. Baloch ve ark. (2015) bezelye (Pisum sativum L.) genotiplerini IPBS
yontemiyle incelemigler ve ortalama PIC degeri (0.61) bizim c¢alisgmamizdan yiiksek oldugu
belirlenmistir. Bu durum bizim g¢aligmamizdaki allelik farkliligin diisiik oldugunu gostermektedir.
Chowdhury ve ark. (2002) RAPD markérleri kullanarak soya genotiplerinde ortalama Dice benzerlik
katsayilarini 0.449 olarak bildirmislerdir. Calismamizda kullandigimiz soya genotiplerinin ortalama
Dice degerleri ile ortiismektedir.

Islah programlar1 yapilirken belirli bir genetik o6zelligin secilmesiyle sonuca varildig:
bilinmektedir. Bu durum, soya gibi kiiltiirii yapilan bitkilerde ¢esitler arasinda benzer genetik yapilarin
olusmasina neden olabilmektedir. IPBS teknigi, soya yetistirme programlari i¢in ebeveynlerin
belirlenmesine yardimeir olmak igin ucuz ve uygun bir tekniktir. Bu ¢alisma tUlkemizde soya bitkisinde
IPBS markorleri ile genetik iliskinin degerlendirildigi ilk ¢alisma niteligine sahip olup daha sonra
soyada yapilacak genetik ve molekiiler ¢aligmalara katki saglayacaktir. Bu ¢aligmadan elde edilen
sonuclar, soya fasulyesi islah¢ilarinin genetik ¢esitlilik hakkinda bilgi edinmelerine yardimci
olmasinin yaninda, soyanin genetik temelini genisletmek i¢in kullanilacak stratejilerin gelistirilmesi
adina bilgi saglayacaktir.
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Tesekkiir

Bu ¢alismanin (2019-FBE-A09) gerceklestirilmesinde maddi imkanlar1 destekleyen Igdir
Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri (BAP) Birimine katkilarindan dolay: tesekkiir ederiz. Ayrica
laboratuvar ¢alismalarindaki yardimlar1 i¢in Molekiiler Biyolog (doktora dgrencisi) Aybiike Erol'a da
tesekkiir ederiz.
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