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ÖZET 

 

(Yüksek Lisans Tezi) 

 

A, B, D GENOM TANIMLAMASI ĠLE MORFOLOJĠK OLARAK BENZER 

OLAN BUĞDAY TÜRLERĠNĠN AYIRT EDĠLMESĠ 

 

Uzuk KASYMOVA 

 

Kafkas Üniversitesi 

Fen Bilimleri Enstitüsü 

BĠYOLOJĠ Anabilim Dalı 

 

DanıĢman: Dr. Öğr. Üyesi Asiye ULUĞ 

 

Bu çalıĢmada, morfolojik olarak benzer olan Triticum aestivum ve Triticum durum 

buğday türlerini moleküler düzeyde ayırt edebilmek amacıyla çeĢitli nükleer ve 

kloroplast gen bölgeleri analiz edilmiĢtir. Bu kapsamda 26S rDNA, ribulose 1,5-

bisphosphate karboksilaz büyük alt birimi (rbcL), iç transkribe aralık bölgesi 

(internal transcribed spacer 2, ITS2), genler arası aralık bölgesi (intergenic spacer, 

IGS), gluten ve XDuPw167 mikrosatellit gen bölgeleri incelenmiĢ ve iki tür 

arasındaki genetik varyasyonlar detaylı olarak ortaya konmuĢtur. Özellikle IGS, 26S 

rDNA ve XDuPw167 lokuslarındaki varyasyonlar, iki türün genetik olarak 

birbirinden açık bir Ģekilde ayrılabileceğini göstermiĢtir. Ayrıca, T. aestivum ve T. 

durum türleri arasındaki ploidi düzeyi farkları, IGS bölgesinde gözlenen eklemeler ve 

baz değiĢimleri ile desteklenmiĢtir. Bu sonuçlar, özellikle D genomunun tür 
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ayrımında ayırt edici bir özellik taĢıdığını ortaya koymuĢtur. Diğer gen bölgeleri olan 

rbcL ve ITS2, türler arasında belirgin bir varyasyon göstermemekle birlikte, 

tamamlayıcı belirteçler olarak kullanılabilir potansiyele sahiptir. 

Elde edilen bulgular, buğday türlerinin doğru sınıflandırılmasında moleküler genetik 

analizlerin morfolojik yöntemlere kıyasla daha güvenilir bir yaklaĢım sunduğunu 

ortaya koymuĢ ve bu sayede verimli, kaliteli ve dayanıklı buğday türlerinin 

geliĢtirilmesine yönelik çalıĢmalara önemli katkılar sağlamıĢtır. Bu çalıĢma, 

sürdürülebilir buğday üretimini desteklemek amacıyla genetik kimliklendirme 

yöntemlerinin kullanılmasının gerekliliğini vurgulamaktadır. 

Anahtar Kelimeler: Triticum aestivum, Triticum durum, moleküler, gen bölgesi, 

genom, tür ayrımı 
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ABSTRACT 

 

(M. Sc. Thesis) 

 

DIFFERENTIATION OF MORPHOLOGICALLY SIMILAR WHEAT 

SPECIES BY A, B, D GENOME IDENTIFICATION 

 

 

Uzuk KASYMOVA 

 

Kafkas University 

Graduate School of Applied and Natural Sciences 

Department of BIOLOGY 

 

Supervisor: Asst. Prof. Dr. Asiye ULUĞ 

 

In this study, various nuclear and chloroplast gene regions were analyzed to 

distinguish the morphologically similar Triticum aestivum and Triticum durum wheat 

species at the molecular level. For this purpose, 26S rDNA, ribulose 1,5-bisphosphate 

carboxylase large subunit (rbcL), internal transcribed spacer 2 (ITS2), intergenic 

spacer (IGS), gluten, and XDuPw167 microsatellite gene regions were examined, and 

the genetic variations within these regions were detailed for both species. Notably, 

variations in the IGS, 26S rDNA, and XDuPw167 loci clearly demonstrated the 

genetic differentiation between the two species. The ploidy differences between T. 

aestivum and T. durum were further supported by insertions and base substitutions 

observed in the IGS region. These results highlighted the D genome as a distinctive 

feature for species discrimination. Although the rbcL and ITS2 gene regions did not 
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exhibit significant variation between species, they may serve as supplementary 

markers. 

The findings confirm that molecular genetic analyses provide a more reliable 

approach than morphological methods for the accurate classification of wheat species 

and contribute valuable information for the development of productive, high-quality, 

and resilient wheat cultivars. This study emphasizes the necessity of using genetic 

identification to support sustainable wheat production. 

Key Words: Triticum aestivum, Triticum durum, molecular, gene region, genom, 

species differentation 
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BÖLÜM 1: GĠRĠġ  

 

Buğday (Triticum spp.), yaklaĢık 10.000 yıl önce Yakın Doğu‟da baĢlayan tarım 

devriminin ardından insanlık tarihinin en eski kültür bitkilerinden biri olarak yerleĢik 

yaĢama geçiĢte ve ilk medeniyetlerin oluĢumunda belirleyici bir rol oynamıĢtır 

(Shewry, 2009). Dünyada pirinç ve mısırla birlikte en yaygın yetiĢtirilen tahıl 

türlerinden biridir ve yaklaĢık 220 milyon hektarlık bir ekim alanına sahiptir (FAO, 

2023). Buğday üretimi, küresel gıda güvenliği açısından kritik öneme sahip olup, 

dünya nüfusunun temel enerji ve protein kaynağını oluĢturmaktadır (Yang vd., 

2022). 

Günümüzde buğday, insan beslenmesinin yanı sıra hayvan yemi ve endüstriyel 

hammaddesi olarak da geniĢ bir kullanım alanına sahiptir. Öğütülerek elde edilen 

buğday unu, ekmekten makarnaya, bisküvilerden hamur iĢlerine kadar çok çeĢitli 

temel gıda ürünlerinin üretiminde kullanılmaktadır. Ayrıca, niĢasta, gluten ve yan 

ürünleri gıda sanayisinin yanı sıra kağıt, tekstil ve biyoyakıt endüstrilerinde de 

değerlendirilmektedir (Shewry ve Hey, 2015). 

 

Buğdayın gıda endüstrisindeki belirleyici rolü, büyük ölçüde içerdiği depo 

proteinlerinden, özellikle gluten kompleksinden kaynaklanmaktadır (Shewry, 2009). 

Gluten, buğday endosperminde bulunan glutenin ve gliadin proteinlerinin suda 

çözünmeyen bir matriks oluĢturmasıyla meydana gelir. Bu yapı, unun suyla 

karıĢtırılması sırasında esnek ve gaz tutabilen bir hamur oluĢmasını sağlar ve bu 

özellik özellikle ekmekçilikte yüksek kabarma ve istenen doku özelliklerini mümkün 

kılar. Gluten miktarı ve kalitesi, unun teknolojik özelliklerini ve nihai ürün kalitesini 

doğrudan etkileyen baĢlıca unsurlar arasında yer almaktadır (Wieser, 2007).  

 

Farklı buğday türleri (Triticum aestivum L.: ekmeklik buğday ve Triticum durum 

Desf.: makarnalık buğday) gluten içeriği ve kaliteleri açısından farklılık 

göstermektedir. Ekmeklik buğday, yüksek gluten içeriği ve güçlü gluten matriksi 

sayesinde ekmek ve mayalı hamur ürünleri için tercih edilirken; makarnalık buğday 

daha sert endospermi ve yüksek sarı pigment içeriği ile kaliteli makarna üretiminde 

öne çıkmaktadır (Shewry & Hey, 2015).  
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BÖLÜM 2: GENEL BĠLGĠLER  

 

2.1 Buğday ve Önemi 

 

Tarımsal ekonomiye dayalı yerleĢik hayata geçiĢ olarak adlandırılan „Neolitik 

dönüĢüm‟ sürecinin günümüzden yaklaĢık 13 bin yıl önce Doğu Akdeniz‟in kıyı 

bölgesi (Güney Levant), Ġran ve Irak‟ın Toros-Zagros sınırları, Kuzey Mezopotamya, 

Güneydoğu Anadolu ve Orta Anadolu‟yu içeren Bereketli Hilal olarak adlandırılan 

bölgede gerçekleĢtiği açığa çıkarılmıĢtır (Özdoğan, 2011; Broushaki vd., 2016). 

Buğday ve arpa gibi tarımsal ürünler ilk olarak bu bölgelerde ıslah edilmiĢtir ve 

zamanla tüm kıtalara yayılmıĢtır. Günümüzde buğday dünya çapında geniĢ bir 

coğrafi dağılıma sahiptir. BaĢta Çin, Hindistan, Amerika BirleĢik Devletleri, Rusya 

ve Fransa olmak üzere birçok ülkede büyük ölçekli buğday üretimi yapılmaktadır 

(Yue vd., 2022). Doğal olarak ılıman iklimlerde yetiĢen buğday, farklı toprak ve 

iklim koĢullarına kolayca uyum sağlayabilmektedir. Buğday üretiminde öne çıkan 

ülkeler, yerel tüketim ihtiyaçlarının karĢılanmasında ve ihracat yoluyla dünya 

pazarına katkı sağlanmasında önemli rol oynamaktadır (FAO, 2023). 

 

Türkiye, buğday üretimi açısından küresel ölçekte önemli bir konuma sahiptir. 

Türkiye'de buğday, iklim ve toprak koĢullarına göre değiĢen farklı buğday türleriyle 

ülkenin çeĢitli bölgelerinde yetiĢtirilmektedir. Orta Anadolu Platosu en fazla buğday 

üretilen bölgedir. Ege ve Akdeniz Bölgeleri‟nde durum buğdayı (Triticum durum) 

üretilmektedir. Batı Karadeniz Bölgesi'nde siyez buğdayı (Triticum monococcum L.), 

Doğu Anadolu Bölgesi‟nde özellikle Kars Ģehrinde kavılca buğdayı (Triticum 

turgidum subsp. dicoccoides (Asch. & Graebn.) Thell.) üretimi yaygındır 

(Morgounov vd., 2016).  

 

2. 2 Buğdayın Genetik Yapısı ve Evrimi 

 

Birden fazla kromozom setine sahip olan buğday poliploid yapıya sahip bir bitki 

türüdür. Poliploidi, buğdayın genetik çeĢitliliğini Ģekillendiren iki ana 

poliploidizasyon olayı ile buğdayın evriminde çok önemli rol oynamıĢtır. 500.000 ila 
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150.000 yıl önce Triticum urartu Thumanjan ex Gandilyan (A genomu) ile Aegilops 

speltoides Tausch‟ in (B genomu) melezleĢmesi sonucu tetraploid buğday (Triticum 

turgidum L.) oluĢmuĢtur. 10.000 yıl önce, tetraploid buğdayın Aegilops tauschii Coss 

(D genomu) ile melezlenmesiyle hekzaploid ekmeklik buğday (Triticum aestivum) 

oluĢmuĢtur. Bu olaylar, buğdayın çeĢitli iklimlere uyum sağlamasına ve genetik 

çeĢitliliğinin temelini oluĢturmasına katkı sağlamıĢtır (Levy ve Feldman, 2022). 

 

2.3 Morfolojik Ayırımın Zorlukları ve Genetik Ayrımın Önemi 

 

Buğday türleri arasındaki ayrım tarih boyunca baĢak yapısı, tohum büyüklüğü, rengi, 

tohum kabuğunun sertliği ve bitkinin genel büyüme Ģekli gibi türlerin morfolojik 

özelliklere dayanmaktaydı (Van Slageren, 1994). Buğdayın poliploid yapısı ve 

melezleme yoluyla farklı türlerin oluĢumu, morfolojik benzerlikleri oldukça yaygın 

hale getirmiĢtir. Özellikle A, B ve D genomlarını taĢıyan tetraploid ve hekzaploid 

buğday türleri dıĢ görünüĢ açısından büyük benzerlikler göstermektedir. Bu 

karmaĢıklık, doğru tür tanımlamasını zorlaĢtırmakta ve tarımsal uygulamalarda 

yanlıĢ sınıflandırmaya neden olabilmektedir (Van Slageren, 1994; Salamini vd., 

2002). 

 

Ekmeklik buğday (Triticum aestivum) ve makarnalık buğday (Triticum durum) gibi 

türler gluten içeriği, protein yapısı ve bitki büyüme özellikleri bakımından farklılık 

gösterir, ancak dıĢ görünüĢleri genellikle bu farklılıkları yansıtmaz. Benzer ġekilde, 

siyez (Triticum monococcum) ve emmer (Triticum turgidum subsp. dicoccum) 

buğdayı gibi daha eski buğday türleri de benzer dıĢ özellikleri paylaĢabilir. 

Geleneksel morfolojik yöntemler, özellikle tarla koĢullarında veya büyük ölçekli 

üretim alanlarında buğday türlerinin yanlıĢ tanımlanmasına yol açabilir ve bu da hem 

tarımsal verimliliği hem de ürün kalitesini olumsuz etkileyebilir (Liu vd., 2025).  

 

Morfolojik özelliklerin çevresel faktörlere duyarlılığı, bu ayrımı zorlaĢtıran bir 

sorundur. Örneğin, bitki büyümesi sırasında sıcaklık, nem ve toprak koĢulları gibi 

faktörler buğdayın görünümünü ve büyüme Ģeklini önemli ölçüde etkileyebilir. Aynı 

türden iki bitki, değiĢen çevresel koĢullar altında çok farklı morfolojik özellikler 
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sergileyebilir. Bu değiĢkenlik, morfolojik temelli sınıflandırmada hata payını 

artırarak buğdayın genetik çeĢitliliği hakkında yanlıĢ sonuçlara yol açmaktadır 

(Tekdal ve Yıldırım, 2015). 

 

2.4 Buğday Türlerinin TeĢhisinde Genetik AraĢtırmaların Rolü 

 

Genetik analizler türlerin daha kesin bir Ģekilde ayırt edilmesi ve sınıflandırılması 

açısından çok önemlidir. Genetik yöntemler, bitkilerin gen yapılarını inceleyerek 

morfolojik benzerliklerin ötesine geçmemizi sağlar. Bu yöntemler, türler arasında 

yalnızca dıĢ görünüĢe dayanmayan moleküler düzeydeki farklılıkları ortaya 

koymaktadır. Buğday türlerinin doğru bir Ģekilde tanımlanmasında genetik ayrımın 

rolü, hem tarımsal uygulamalar hem de bilimsel araĢtırmalar için çok önemlidir. 

Genomik ve moleküler biyoloji teknolojilerindeki son geliĢmeler, buğday türlerinin 

daha doğru bir Ģekilde sınıflandırılmasını sağlamıĢtır (Kilian vd., 2011). Bu 

yöntemler, A, B ve D genomlarına sahip buğday türlerinin doğru bir Ģekilde ayırt 

edilmesine olanak tanıyarak buğdayın evrimsel kökeni ve genetik çeĢitliliği hakkında 

daha ayrıntılı bilgi sağlamaktadır. Hekzaploid ekmeklik buğdayın (T. aestivum) A, B 

ve D genomlarını içerdiği göz önüne alındığında, genomik analizler üç farklı atadan 

gelen genetik materyali inceleyerek bu genomlar arasındaki küçük varyasyonlarla 

morfolojik olarak benzer türlerin ayırt edilmesinde önemli bir rol oynamaktadır.  

Genetik analizlerin buğday üretimindeki önemi sadece türlerin doğru tanımlanması 

ile sınırlı kalmaz. Aynı zamanda, hastalıklara karĢı dayanıklı yeni buğday türlerinin 

geliĢtirilmesi, iklim değiĢikliği gibi çevresel stres faktörlerine karĢı dirençli buğday 

çeĢitlerinin seçilmesi ve tarımsal verimin artırılması için de hayati öneme sahiptir. 

Genetik bilgi, buğdayın ıslah programlarında etkili bir Ģekilde kullanılarak, hem 

yerel hem de küresel tarımda sürdürülebilir verimlilik ve kalite artıĢı sağlanabilir. 

Morfolojik yöntemlerle zor olan bu süreç, genetik yöntemlerle daha doğru ve hızlı 

bir Ģekilde yönetilebilir, böylece tarımda önemli kazançlar elde edilebilir (Liu vd., 

2025). 

 

Buğday, poliploid bir bitki olması nedeniyle A, B ve D genomlarına sahip türler 

arasında morfolojik açıdan belirgin benzerlikler göstermekte, bu durum özellikle 
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tarımsal üretimde ve bilimsel çalıĢmalarda doğru tür ayrımını güçleĢtirmektedir. 

Morfolojik benzerliklerin neden olduğu bu tanımlama güçlüğü, hatalı tür seçimine ve 

dolayısıyla verimlilik ve kalite üzerinde olumsuz etkilere yol açabilmektedir. Tüm bu 

bilgiler ıĢığında, buğdayın küresel ölçekte taĢıdığı stratejik tarımsal ve endüstriyel 

önem, yüksek verim ve üstün kalite hedefi doğrultusunda genetik temelli, 

sürdürülebilir ıslah programlarının gerekliliğini bir kez daha ortaya koymaktadır 

(Chen vd., 2024).  

 

Bu yüksek lisans çalıĢmasında, morfolojik olarak benzer buğday türlerinin çekirdek 

ve kloroplast gen bölgelerinin amplifikasyonu yoluyla A, B ve D genomlarını taĢıyan 

türler arasındaki genetik farklılıkların ayrıntılı bir Ģekilde ortaya konulması 

amaçlanmaktadır. Bu kapsamda, modern moleküler analiz teknikleri kullanılarak 

elde edilecek veriler, buğday türlerinin doğru ve güvenilir Ģekilde tanımlanmasına, 

genetik varyasyonun daha iyi anlaĢılmasına ve bu bilgilerin kalite odaklı ıslah 

çalıĢmalarına entegre edilmesine katkı sağlayacaktır. Genetik çeĢitliliğin tarımsal 

üretimde sürdürülebilirlik ve adaptasyon kapasitesi açısından taĢıdığı kritik önem 

göz önünde bulundurulduğunda, bu çalıĢmanın bulgularının doğru tür seçimi, verimli 

genotip geliĢtirilmesi ve üretim stratejilerinin iyileĢtirilmesi için değerli bir bilimsel 

kaynak oluĢturması beklenmektedir. Ayrıca, elde edilen sonuçların ülkemizde 

buğday üretiminde kalite parametrelerinin iyileĢtirilmesine, gıda sanayisinde ürün 

çeĢitliliğinin artırılmasına ve küresel ölçekte artan kaliteli gıda talebine cevap 

verecek yüksek performanslı buğday genotiplerinin geliĢtirilmesine katkı sağlaması 

hedeflenmektedir. Sonuç olarak, bu çalıĢma; buğday türleri arasındaki genetik ve 

morfolojik farklılıkların bilimsel temelde doğru biçimde saptanması ve bu bulguların 

tarımsal uygulamalara ve modern ıslah programlarına entegre edilmesi yoluyla 

tarımsal verimlilik, adaptasyon yeteneği ve kaliteyi artırmaya yönelik somut ve 

uygulanabilir bilgiler sunmayı amaçlamaktadır. 
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BÖLÜM 3: MATERYAL ve METOT 

 

3.1 Bitki Materyalleri 

 

Morfolojik olarak benzerlik gösteren Triticum aestivum ve Triticum durum 

buğdayları KırĢehir Ahi Evran Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri 

Bölümü‟nden alınmıĢtır. 

 

3.2 DNA Ġzolasyonu ve DNA Barkod Primerleri 

Ekmeklik ve makarnalık buğdaya ait tohumlar DNA izolasyonundan önce saksılara 

ekilmiĢtir. On gün boyunca çimlendirilen buğday örneklerinden taze yapraklar 

toplanarak sıvı nitrojenle havanda toz haline gelecek Ģekilde ezilmiĢtir. Buğday 

tohumlarından DNA izolasyonu modifiye edilmiĢ CTAB (Cetyltrimethylammonium 

bromide) metodu ile yapılmıĢtır (Doyle ve Doyle, 1987.  Her tür için beĢ farklı 

buğday tohumunun toz haline getirilmiĢ numunelerinden 15 mg tartılarak önceden 

65°C‟de ısıtılmıĢ ekstraksiyon tamponu (2%CTAB, 0.1 M Tris–HCl pH 8.0, 20 mM 

EDTA, 1.4 M NaCl ve kullanım öncesi 1 % PVP) içeren 2 ml eppendorf tüpüne 

koyularak karıĢtırılmıĢtır. KarıĢımlar 65°C‟de iki saat inkübe edildikten sonra 13,000 

rpm‟de 10dk santrifüj edilmiĢtir. KarıĢımların üst fazı alınıp 500µL kloroform içeren 

yeni tüplere aktarılmıĢtır. KarıĢımlar 13,000 rpm‟de 7 dk sanrifüj edildikten sonra üst 

fazları yeni tüplere aktarılmıĢtır. Üzerlerine 0.08 hacim 7.5 M amonyum asetat ve 

0.54 hacim isopropanol eklendikten sonra 2 saat -20°C de bekletilmiĢtir. 14,000 

rpm‟de 10 dk santrifüj edildikten sonra, üst fazları dökülmüĢtür. Kalan çökeltiler bir 

kez %70 etanol, bir kez de %95 etanol ile yıkanarak kurumaya bırakılmıĢtır. 

Kuruduktan sonra izole edilen DNA örnekleri 100 µl steril/nükleazdan arındırılmıĢ 

suda çözülmüĢtür. Ġzole edilen buğday DNA'larının miktarı ve kalitesi Biodrop Duo 

mikro hacim spektrofotometresi (Biodrop µLite 7141 V.1.0.4) kullanılarak 

ölçülmüĢtür. Numunedeki fenolik bileĢikler, protein ve ikincil metabolitlerin 

kontaminasyon seviyesi A260/A230 nm oranı ile, numunedeki RNA'nın 

kontaminasyon seviyesi ise A260/A280 nm oranı belirlenmiĢtir (O'neill vd., 2011).  
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BM Labosis (Çankaya, Ankara) tarafından sentezlenen nükleer ve kloroplast DNA 

barkodlama primerleri, amplifikasyon baĢarısını değerlendirmek ve tohumların 

moleküler tanımlanması için kullanılmıĢtır. Bu çalıĢmada kullanılan primer 

çiftlerinin bilgileri Çizelge 1‟de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 1. Çekirdek ve kloroplast DNA barkodlama bölgelerini çoğaltan primerlere 

ait özellikler 

Primer  5’-3’ Sekans 
Ürün 

boyutu (bç) 
Referans 

26S rDNA F: TTCCCAAACAACCCGACTC  

R: GCCGTCCGAATTGTAGTCTG 

150 Alvarez ve Wendel, 2003 

rbcL F: ATCTTGGCAGCATTCCGAGT 200  

 R: GCAACAGGCTCGATCTCGTA   

52F F: ATTGCTCCTTGCTTATCCAGC 

172 R: GGTGAAGGTTCAGGAC 

132 Fernandez vd. 2013 

B52F F: ATTGCTCCTTGCTTATCCAGC 

172 R: GGTGAAGGTTCAGGAC 

132 Fernandez vd. 2013 

Dy F: ATTGCTCCTTGCTTATCCAGC 

D156R: ACAATGGTTGTGTGCAC 

118 Fernandez vd. 2013 

ITS2 F: CAAAACACGCTCCCAACCACT  

R: GCTTCGTTTGTTGCCTCGTTC 

200 White vd., 1990 

IGS F:CGCCATGGAAAACTGGGCAA 

R:ACCTCTCGTACCCGTTCACGT 

87-158 Li vd., 2011 

XDuPw167      F: CGGAGCAAGGACGATAGG 

R: CACCACACCAATCAGGAACC 

210 Eujayl vd., 2002 

 

Kloroplast DNA‟sı için ribuloz 1,5 bisfosfat büyük alt birimi (rbcL) gen bölgesinin 

~200bç‟lik kısmını çoğaltan primer çifti tarafımızdan tasarlanmıĢtır.  Küçük boyutu, 

hücre baĢına yüksek kopya sayısı ve hızlı evrimleĢme özelliği sebebiyle 

filogenenetik çalıĢmalarda yaygın olarak kullanılan 26S rDNA gen bölgesi buğday 

türleri için çoğaltılmıĢtır (Kuzoff vd., 1998). 26S rDNA bölgesinin yanı sıra yine 

yüksek kopya sayısına sahip ribozomal DNA Internal Transcribed Spacer (ITS2) 

bölgesi de amplifiye edilmiĢtir. ITS gen bölgesinde bulunan Intergenic spacer (IGS) 
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bölgesi buğdayda ploidlik (sahip olduğu temel kromozom seti) durumunu gösterir 

Ģekilde farklı büyüklüklerde olmaktadır. D genomuna sahip buğdaylarda IGS‟de 71 

bazlık bir insersiyon gözlenmektedir (Brown vd., 1994; Sallares vd.,1995, 1999). 

Amplifikasyon sonrası primer çifti D genomunda yaklaĢık 158 baz çiftlik bir ürün 

verirken (hekzaploid buğdaylar), A ve B genomu için yaklaĢık 87 baz çiftlik bir ürün 

vermektedir (diploid ve tetraploid buğdaylar). IGS bölgesi de amplifiye edilerek 

buğday tohumlarının ploidlik seviyesinin belirlenerek türlerin kesin tayininde 

kullanılmıĢtır. (Ekmeklik buğday Triticum aestivum-AABBDD ve makarnalık 

buğday Triticum durum-AABB).  

 

Buğday türlerinde Glu-1 (Glutenin 1 lokusu) ekmek kalitesinde etkin olan Yüksek 

Moleküler Ağırlık (HMW) depo proteinini kodlamaktadır. Bu gen buğday A, B ve D 

genomlarımda kromozom 1 üzerinde konumlanır ve iki farklı gluten altünitesini 

kodlayan X ve Y paralog genlerine sahiptir (Glu-x (132 bç) and Glu-y (132 bç)) 

(Brown,1999). Bu genler çok alelli ve genoma özgüdür. Yukarıda verilen primer 

çiftlerinin D genomuna özgü bir dizi elde edilmesine olanak vermediği için onlara ek 

olarak Fernandez vd. (2013)‟de verilen Glu-1 lokuslarının ORF‟ye (Open reading 

frame) yakın bir bölgesini çoğaltan (118 bç) primerler ile iç içe PZR (Nested PZR) 

kullanılmıĢtır (Çizelge 1).  

 

XDuPw167 lokusu buğdayda A genomu üzerinde 6. kromozomda ifade edilen 

genetik bölgede bulunan bir mikrosatellit markerdir. Mikrosatellit markörler DNA 

dizilerinde bulunan genellikle 1-6 baz çifti uzunluğundaki tekrar motiflerini içeren 

gen bölgeleridir. Mikrosatellitler, tüm genomda yaygın olarak bulunur ve yüksek 

polimorfizm seviyelerine sahip oldukları için genetik çalıĢmalar için ideal araçlardır. 

Ġfade edilen mikrosatellit markörler, geleneksel mikrosatellitlerden farklı olarak, 

ekspresyon halinde olan genler ile iliĢkilidir ve belirli biyolojik fonksiyonlara 

doğrudan bağlantılıdır. XDuPw167 lokusu buğdayda kalloz sentaz enzimini 

sentezleyen genle bağlantılıdır. Kalloz sentaz bitkilerde kalloz adı verilen 

polisakkaritin sentezinden sorumludur. Kalloz, β-1,3-glukan adı verilen bir yapıda 

olup, hücre duvarında yer alır ve genellikle stres yanıtları veya geliĢimsel süreçlerde 

biriktirilir (Zhu vd., 2021). Bu mikrosatellit markörüde hexaploid ve tetraploid 
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buğday türlerindeki tekrar sayılarını açığa çıkarmak ve buğday türlerinin genetik 

ayrımında kullanılmak üzere çoğaltılmıĢtır.  

 

3.3 PZR Optimizasyonu 

Gen bölgelerinin amplifikasyonu için 15mM MgCl2 içeren 5x HOT FIREPol® 

Blend karıĢımı (Solis BioDyne, Tartu, Estonya) kullanılmıĢtır. Her gen bölgesi için 

optimize edilmiĢ PZR koĢulu ve PZR döngüsü Çizelge 2'de verilmiĢtir. Mavi ıĢık 

(Vilber Lourmat, Fransa) altında etidyum bromür ile boyanmıĢ %3 agaroz jelde 100 

V'da 45 dakika yürütülmüĢ PZR ürünün beklenen boyutta olduğu doğrulandıktan 

sonra, örnekler saflaĢtırma ve dizileme prosedürleri için BM Labosis'e (Ankara) 

gönderilmiĢtir. 

 

3.4 Data Analizi 

 

Amplifiye edilen gen bölgeleri, ABI 310 Genetik Analizör (PE Applied Biosystem) 

ve ABI 3730XL 96-kapiler otomatik dizileme cihazı kullanılarak BM Labosis'te hem 

ileri hem de geri yönde dizilenmiĢtir. Bu yaklaĢım, sekans verilerindeki herhangi bir 

hata veya belirsizliğin üstesinden gelinmesini sağlayarak daha doğru ve güvenilir 

kromatogram verileri elde edilmesini sağlamıĢtır. DNA dizilerinin kromatogram 

verilerinin görselleĢtirilmesi, hizalanması, BLAST araması ve filogenetik analizi için 

MEGA 11.0 yazılımı kullanılmıĢtır (Tamura vd., 2021). NCBI BLAST programı , 

yüksek oranda benzer dizileri bulmak için dizilerin veritabanlarını taramak için 

kullanılmıĢtır (Johnson vd., 2008). Moleküler çeĢitlilik parametreleri, MEGA 11.0 

yazılımı kullanılarak çalıĢılan buğday tohumları ve BLAST ile hizalanmıĢ diziler 

arasında karĢılaĢtırmalı olarak analiz edilmiĢtir. Bu analizler, elde edilen diziler ile 

aynı ya da yakın türlerin daha önce çalıĢılmıĢ dizileri arasındaki uygunluk seviyesini 

değerlendirmiĢtir. 
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Çizelge 2. Çekirdek ve kloroplast gen bölgeleri için PZR koĢulları ve döngü 

parametreleri 

Lokuslar Ġçerik Hacim 

(µL) 

PZR Döngüsü 

26S rDNA, rbcL 

dH2O 13 Ġlk Denatürasyon 5dk 95°C 

Master 

KarıĢımı  

5 

30 döngü 

Denatürasyon 

35 san 

94°C 

Primerler 

(10µM) 

0.5+0.5 Bağlanma 30 

san 

58°C 

DNA 

(10ng/µL) 

5 Uzama 45 

san 

72°C 

Toplam 24 Son Uzama 10dk 72°C 

ITS2/ XDuPw167 

dH2O 14 Ġlk Denatürasyon 3dk 95°C 

Master 

KarıĢımı  

5 

30 döngü 

Denatürasyon 

30 san 

95°C 

Primerler 

(10µM) 

0.5+0.5 Bağlanma 40 

san 

60°C 

DNA 

(10ng/µL) 

5 Uzama 45 dk 72°C 

Toplam 25 Son Uzama 10dk 72°C 

IGS 

dH2O 13 Ġlk Denatürasyon 3min 95°C 

Master 

KarıĢımı  

3.5 

35 döngü 

Denatürasyon 

1dk 

94°C 

Primerler 

(10µM) 

0.4+ 0.4 Bağlanma 

1dk 

60°C 

DNA 

(10ng/µL) 

5 Uzama 1dk 72°C 

Toplam 23.5 Son Uzama 10dk 72°C 

Glu-1, 52F/172R 

52F/156R/Dy256R 

dH2O 13 Ġlk Denatürasyon 4min 94°C 

Master 

KarıĢımı  

5 
35 döngü 

Denatürasyon 

45 san 

94°C 

Primerler 

(10µM) 

0.5+0.5  Bağlanma 50 

san 

58°C 

DNA 

(10ng/µL) 

5  Uzama 45 san 72°C 

Toplam 24 Son Uzama 10dk 72°C 
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BÖLÜM 4: TARTIġMA ve SONUÇ 

 

Buğday tohum örneklerinden yüksek kalitede nükleer DNA(ng/µl)  elde edilmiĢtir. 

Ġzole edilen DNA örneklerin saflığı 230, 260 ve 280 nm absorbans değerlerinin 

oranları ile belirlenmiĢtir. Bu ölçümler her protokolde her tohum örneğinin aDNA‟sı 

için üç kez tekrar edilmiĢtir. DNA miktarları Çizelge 3‟de verilmiĢtir. Buğday tohum 

örneklerinden iyi kalitede ve miktarda DNA izole edildiği için gen bölgelerinin 

amplifikasyonu baĢarılı bir Ģekilde gerçekleĢtirilmiĢtir.  

 

Çizelge 3. Buğday tohumlardan izole edilen DNA konsantrasyonları ve saflık 

değerleri 

Buğday türü DNA konsantrasyonu µg/ml 230/260 260/280 

Triticum aestivum 1- T.a1 213 1.97 1.82 

Triticum aestivum 2- T.a2 68 1.89 1.65 

Triticum aestivum 3- T.a3 183 1.85 1.65 

Triticum aestivum 4- T.a4 215 1.85 1.65 

Triticum aestivum 5- T.a5 258 1.87 1.66 

Triticum durum 1-T.d1 168 1.85 1.66 

Triticum durum 2- T.d2 200 1.85 1.74 

Triticum durum 3- T.d3 220 1.86 1.74 

Triticum durum 4- T.d4 150 1.84 1.67 

Triticum durum 5- T.d5 140 1.84 1.67 

 

4.1. 26S rDNA Bölgesinin Analizi 

 

26S rDNA bölgesi baĢarıyla amplifiye edilmiĢ ve bu gen bölgesinin uzunluğu 

incelenen buğday türleri için yaklaĢık 149 baz çifti olarak belirlenmiĢtir (ġekil 1). 

ÇalıĢmada elde edilen 26S rDNA dizileri, NCBI GenBank veritabanında daha önce 

yayımlanmıĢ aynı türlere ait dizilerle yüksek düzeyde uyum göstermiĢtir (GenBank, 

2025). T. aestivum, MK413186.1 aksesyon kodlu örnekle %100 eĢleĢme ve %100 

genetik benzerlik göstermiĢ; benzer Ģekilde T. durum da MK413187.1 aksesyon 

kodlu örnekle %100 eĢleĢme oranına sahip bulunmuĢtur (ġekil 2). 

Amplifiye edilen T. aestivum ve T. durum türlerine ait 26S rDNA dizileri 

karĢılaĢtırıldığında, 21., 111. ve 122. baz konumlarında üç değiĢken bölge tespit 
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edilmiĢtir (ġekil 2). GenBank veritabanındaki aynı türlerin dizileriyle 

karĢılaĢtırıldığında bu bölgelerde herhangi bir varyasyon gözlenmemiĢtir. Ancak, iki 

tür arasında yapılan karĢılaĢtırmada 21. ve 111. baz pozisyonlarında C-T nükleotid 

değiĢimi (substitüsyonu) ve 122. baz pozisyonunda T. aestivum türünde bir delesyon 

belirlenmiĢtir (ġekil 2). 

Bu üç değiĢken konum, T. aestivum ve T. durum arasında küçük fakat anlamlı 

genetik farklılıkları ortaya koymakta ve özellikle poliploid buğday türlerinin 

moleküler düzeyde ayrımında potansiyel belirteçler olarak değerlendirilmektedir. 

26S rDNA bölgesinin genetik analizi, farklı poliploid buğday türleri arasındaki 

genetik varyasyonların güvenilir bir Ģekilde ayırt edilmesine önemli katkı 

sağlamıĢtır. Bu bulgular, tür tayininde daha güvenilir bir yaklaĢım sunmanın yanı 

sıra, A, B ve D genomlarına sahip buğday türlerinin doğru sınıflandırılmasında kritik 

bir rol oynayabilir. Özellikle tespit edilen bu genetik farklılıklar, poliploid türler 

arasında moleküler belirteç olarak kullanılma potansiyeline sahiptir. 

 

 

ġekil 1. T. aestivum ve T. durum türlerinin amplifiye edilmiĢ 26S rDNA gen bölgesi 

jel görüntüsü. Tohum kodları Çizelge 1‟de verilmiĢtir. L: DüĢük moleküler ağırlıklı 

100 bç DNA belirteci 

 

 

ġekil 2. T. aestivum ve T. durum türlerinin 26S rDNA gen bölgesi için dizileme 

görüntüsü 
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4.2 Ribuloz 1,5 Bisfosfat Büyük Alt Birimi (rbcL) Gen Bölgesi’nin Analizi 

 

rbcL gen bölgesi, Triticum aestivum ve Triticum durum türlerinde amplifiye edilmiĢ 

ve her iki türde de aynı gen dizisine sahip olduğu belirlenmiĢtir (ġekil 3, ġekil 4). 

Ayrıca, GenBank veri tabanında eĢleĢtikleri buğday örnekleriyle de tamamen aynı 

sekansa sahip olduğu tespit edilmiĢtir (ġekil 4). Elde edilen sonuçlar, T. aestivum ve 

T. durum arasında rbcL gen bölgesinde genetik bir farklılık olmadığını 

göstermektedir. Bu durum, bu gen bölgesinin buğday türleri arasındaki ayrımı tek 

baĢına yapma kapasitesinin sınırlı olduğunu düĢündürmektedir. Buna karĢın, rbcL 

dizilerinin GenBank veritabanındaki sekanslarla %100 uyum göstermesi, 

amplifikasyon ve dizileme süreçlerinin güvenilirliğini desteklemektedir. Daha önceki 

çalıĢmalar da benzer bulgular ortaya koymuĢtur; özellikle Kress ve Erickson (2007), 

rbcL gen bölgesinin yakın akraba türler arasında genetik farklılıkları ayırt etme 

kapasitesinin sınırlı olduğunu belirtmiĢtir. Bu sonuçlar, rbcL gen bölgesinin poliploid 

buğday türlerinin ayrımında tek baĢına yeterli olmadığını, ancak diğer genetik 

belirteçlerle birlikte kullanıldığında tamamlayıcı ve destekleyici bir rol 

oynayabileceğini göstermektedir. Tür tayininde, rbcL‟nin diğer moleküler 

markerlarla kombinasyon halinde daha etkili bir araç olarak kullanılabileceği 

söylenebilir. 

 

 

ġekil 3. T. aestivum ve T. durum türlerinin amplifiye edilmiĢ rbcL gen bölgesi jel 

görüntüsü. Tohum kodları Çizelge 1‟de verilmiĢtir.  L: DüĢük moleküler ağırlıklı 100 

bç DNA belirteci 
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ġekil 4. T. aestivum ve T. durum türlerinin rbcL gen bölgesi için dizileme görüntüsü 

 

4.3 Internal Transcribed Spacer (ITS2)  ve Intergenic Spacer (IGS) Gen 

Bölgesi’nin Analizi 

 

ITS2 gen bölgesi baĢarılı bir Ģekilde amplifiye edilmiĢ ve hem T. aestivum hem de T. 

durum türlerinde aynı gen dizisine sahip olduğu belirlenmiĢtir (ġekil 5). Ayrıca, bu 

gen bölgesinin dizileri, GenBank veri tabanında eĢleĢtikleri buğday örneklerinin 

sekanslarıyla tamamen aynı bulunmuĢtur (ġekil 6). ITS2 gen bölgesinden elde edilen 

sonuçlar, T. aestivum ve T. durum arasında herhangi bir genetik farklılık 

göstermemiĢtir. ITS2 gen bölgesi, poliploid buğday türlerinin genetik ayrımı için tek 

baĢına yeterli değildir. Elde edilen sonuçlar, moleküler belirteçlerin doğru 

seçilmesinin önemini ve tür tayininde daha geniĢ bir genetik analiz yaklaĢımının 

gerekliliğini vurgulamaktadır. Amplifikasyon süreçlerinin güvenilirliği, sonuçların 

doğruluğunu desteklemektedir, ancak ITS2'nin poliploid türler arasındaki sınırlı 

ayrım kapasitesi, daha güçlü belirteçlerin seçilmesini gerektirmektedir. 

 

ġekil 5. T. aestivum ve T. durum türlerinin amplifiye edilmiĢ ITS2 gen bölgesi jel 

görüntüsü. Tohum kodları Çizelge 1‟de verilmiĢtir. L: DüĢük molelüler ağırlıklı 100 

bç DNA belirteci 
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ġekil 6. T. aestivum ve T.durum türlerinin ITS2 gen bölgesi için dizileme görüntüsü 

 

A, B ve D genomlarını içeren poliploid buğday türleri arasında morfolojik açıdan 

büyük benzerlikler bulunması, türlerin yalnızca morfolojik özelliklere dayanarak 

sınıflandırılmasında hata payını artırmaktadır (Van Slageren, 1994; Hyun vd., 2020). 

Bu durum, poliploid türlerin doğru bir Ģekilde tanımlanabilmesi için daha hassas ve 

güvenilir yöntemlerin kullanılmasını zorunlu kılmaktadır. DNA barkodlama 

teknikleri, bitkilerde tür düzeyinde doğru tanımlama yapılabilmesi için kritik bir araç 

olup, özellikle morfolojik benzerliklerin yanıltıcı olabildiği poliploid buğday 

türlerinde etkili bir çözüm sunmaktadır (Brown vd., 1999; Kilian vd., 2011; Li vd., 

2015). Bu yöntemler, genetik düzeydeki farklılıkları ortaya çıkararak türlerin doğru 

bir Ģekilde sınıflandırılmasına olanak tanımaktadır. Buğday türleri arasındaki ploidlik 

farklılıklarından kaynaklanan genetik çeĢitliliğin moleküler düzeyde ayırt 

edilebilmesi, bu genetik bilginin tarımda yenilikçi yaklaĢımlar için kullanılmasına 

imkan sağlayabilir. Böylece, buğday ıslah programlarında genetik materyal daha 

etkin bir Ģekilde değerlendirilebilir, bu da tarımsal verimliliğin artırılmasına ve iklim 

değiĢikliğine daha dayanıklı buğday çeĢitlerinin geliĢtirilmesine katkı sağlayabilir 

(Fernandez vd., 2013). 

 

IGS bölgesi, buğdayda ploidlik düzeyinin (temel kromozom seti sayısının) 

belirlenmesinde önemli bir rol oynamakta olup, farklı genom kombinasyonlarına 

sahip türlerde farklı büyüklüklerde amplifikasyon ürünleri oluĢturmaktadır. ITS 

bölgesinde yer alan ve genler arası boĢluk olarak iĢlev gören bu DNA dizisi, farklı 

ploidlik düzeyine sahip türlerde ayırt edici boyutlarda PZR ürünleri vermektedir. IGS 

bölgesi, genetik çeĢitliliğin ve ploidlik düzeyinin belirlenmesinde özellikle bitki 

çalıĢmalarında yaygın olarak kullanılan önemli bir moleküler belirteçtir. 

ÇalıĢmamızda kullanılan primer çifti, D genomunu da içeren T. aestivum 
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örneklerinde (hekzaploid buğday) yaklaĢık 158 baz çiftlik bir PZR ürünü verirken, 

yalnızca A ve B genomlarına sahip T. durum örneklerinde (tetraploid buğday) 

yaklaĢık 88 baz çiftlik bir ürün elde edilmiĢtir (ġekil 7). 

Ploidlik düzeyi, bir organizmanın sahip olduğu kromozom seti sayısını tanımlar ve 

bitki ıslahı, çeĢitlendirme ve genetik analizlerde önemli bir parametredir. Buğday 

gibi poliploid bitkilerde, genom düzeyindeki farklılıklar, türler arasında ploidlik 

farklarına yol açar. Bu farkların doğru bir Ģekilde belirlenmesi, genetik çeĢitliliğin 

incelenmesinde ve tür tanımlamalarında kritik öneme sahiptir (Feldman vd., 2012). 

IGS bölgesinin kullanılması, ploidlik farklarının moleküler düzeyde belirlenmesine 

olanak tanır. T. aestivum ve T. durum arasındaki farklılık, yalnızca genom 

büyüklüklerine değil, aynı zamanda genetik materyalin yapılandırılmasına 

dayanmaktadır. IGS bölgesindeki baz çifti uzunlukları, farklı ploidlik düzeylerini 

ayırt etmede önemli bir rol oynar (Oliviera vd., 2012; Değirmenci vd., 2022). Bu 

çalıĢmada elde edilen veriler, her iki tür arasında belirgin ploidlik farklarını 

doğrulamaktadır. 

 

ÇalıĢmada kullanılan primer çifti, D genomunun tanımlanmasında oldukça spesifik 

bir Ģekilde çalıĢmıĢ ve T. aestivum örneklerinden yalnızca D genomunu içeren bandı 

üretmiĢtir. Bu durum, primerlerin yüksek hassasiyetle ve doğru bir Ģekilde hedef 

bölgeyi tanıdığına iĢaret etmektedir. Ayrıca, T. durum örneklerinde yalnızca A ve B 

genomlarına ait ürünlerin elde edilmesi, primerlerin genom içeriği spesifikliğini bir 

kez daha doğrulamaktadır. 

 

 

ġekil 7. Triticum aestivum ve Triticum durum türlerinin amplifiye edilmiĢ IGS gen 

bölgesi.  Tohum kodları Çizelge 1‟de verilmiĢtir. L: DüĢük molelüler ağırlıklı 100 bç 

DNA belirteci 
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ġekil 8. T. aestivum ve T.durum türlerinin IGS bölgesi için dizileme görüntüsü 

 

Amplifiye edilen T. aestivum örnekleri için 157 bç lik sekans elde edilirken T. durum 

örnekleri için 88 bç‟lik sekans elde edilmiĢtir. GenBank veri tabanından A ve B 

genomuna sahip olan Triticum monococcum ve Aegilops speltoides türlerinin IGS 

sekansı alınarak amplifiye edilen A ve B genomuna sahip T. durum ve A, B, D 

genomuna sahip T. aestivum‟un sekans verileriyle karĢılaĢtırılmıĢtır. T. aestivum veri 

tabanında eĢleĢtiği D genomuna sahip buğday örneklerinden (T. aestivum 

(M37269.1) ve T. spelta (AF147500.1)) 33, 34, 43,45,46,5776,122 ve 123. baz 

noktalarında farklılaĢma göstermiĢtir. T. durum ile ortak olan 87 bç‟lik kısmında 27, 

33, 34, 43,44. baz noktalarında farklılaĢma göstermiĢtir. B genomuna sahip ve A 

genomuna sahip Triticum monococcum türleri 88 bç lik IGS bölgesi için farklı 

noktalarda baz substitüsyonları göstermiĢtir (ġekil 8).  T. aestivum örneklerinden 

yaklaĢık 158 baz çiftlik, T. durum örneklerinden ise 88 baz çiftlik ürünler amplifiye 

edilmiĢtir. IGS bölgesindeki bu büyüklük farkı, T. aestivum'un hekzaploid yapısını ve 

D genomunu içerdiğini, T. durum'un ise tetraploid yapısını ve D genomundan yoksun 

olduğunu desteklemektedir. Ayrıca, IGS bölgesinde farklı pozisyonlarda gözlenen 

baz sübstitüsyonları, A ve B genomlarına sahip türler arasındaki genetik ayrımı 

ortaya koymaktadır. D genomuna özgü IGS bölgesinde gözlenen 71 bazlık 

insersiyon, hekzaploid buğdaylarda belirgin bir fark yaratmakta olup, tür ayrımında 

güvenilir bir belirteç olarak iĢlev görmektedir (Oliviera vd., 2012). Bu bulgular, IGS 

bölgesinin özellikle D genomu içeren hekzaploid buğday türlerinin ayrımında etkili 

bir moleküler belirteç olduğunu göstermekte olup, literatürdeki diğer çalıĢmalarla da 

uyumludur (Değirmenci vd., 2022). 

 

Buğday türleri arasındaki genetik ayrım için kullanılan primerler, A, B ve D 

genomlarının ayırt edilmesinde büyük baĢarı sağlamıĢtır. Özellikle IGS gen 
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bölgesinin amplifikasyonu ile elde edilen sonuçlar, hekzaploid ve tetraploid buğday 

türlerinin kesin olarak ayırt edilmesini sağlamıĢtır. Bu sonuçlar, poliploid buğday 

türlerinin genomik farklılıklarını ortaya koyarak, morfolojik yöntemlere göre daha 

hassas bir tür tayini yapılabileceğini göstermektedir. IGS bölgesindeki bu tür 

farklılıklar, yalnızca taksonomik sınıflandırmada değil, aynı zamanda genetik 

çeĢitlilik analizi ve buğday ıslah programları gibi uygulamalarda da önemli bir yer 

tutmaktadır. Bu çalıĢmanın bulguları, buğday türlerinin doğru tanımlanmasında 

genetik analizlerin ne denli önemli olduğunu vurgulamaktadır. Genetik farkların 

belirlenmesi, tarımda doğru türlerin seçilmesine ve ıslah çalıĢmalarının daha verimli 

yapılmasına olanak tanımaktadır (Li vd., 2011; Chen vd., 2024).  

 

4.4 Gluten Gen Bölgesi’nin Analizi 

 

Buğdayda glutenin 1 lokusu (Glu-1), ekmek kalitesinde önemli rol oynayan yüksek 

moleküler ağırlıklı (HMW) glutenin alt birimlerini kodlar. Bu proteinler, buğday 

hamurunun elastikiyet ve viskozite özellikleriyle doğrudan iliĢkilidir. Glu-1 lokusu, 

buğdayın A, B ve D genomlarının her birinde 1. kromozomun uzun kolunda yer alır 

ve her genomda iki farklı HMW glutenin alt birimini kodlayan paralog genler 

bulunur: x-type ve y-type genleri. Bu genler, glutenin alt birimlerinin kalitatif ve 

kantitatif özelliklerini belirlemede önemli rol oynar.  

Bu genler, çok alelli (multiple alleles) ve genoma özgüdür; dolayısıyla her bir 

genomda farklı aleller bulunabilir. Her bir gen paralogu, farklı protein alt 

birimlerinin sentezlenmesini sağlayarak buğdayın kalite özelliklerine katkıda bulunur 

(Wang vd., 2013; Guzman vd., 2022). Bu çalıĢmada, buğday örneklerinde Glutenin 

gen bölgesinde, A, B ve D genomlarına sahip buğday türlerinin DNA dizileri 

arasındaki değiĢimi belirlemek amacıyla her bir genom için x-type ve y-type Glu-1 

genleri çoğaltılmıĢtır. Ancak, 52F ve B52F primer çiftlerinin amplifikasyonu, D 

genomuna özgü bir dizi elde edilmesine olanak vermediğinden, ek olarak Fernandez 

vd. (2013) tarafından verilen ve Glu-1 lokusunun açık okuma çerçevesine (ORF) 

yakın bir bölgesini (–209‟dan –130‟a kadar) hedefleyen primerler kullanılarak iç içe 

PCR (Nested PCR) uygulanmıĢ ve böylece D genomuna ait diziler elde edilmiĢtir 

(ġekil 9). 
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ġekil 9. T. aestivum ve T. durum türlerinin amplifiye edilmiĢ glüten geninin A,B, D 

genom içeren buğdaylardaki alt birimlerinin jel görüntüsü. Tohum kodları Çizelge 

1‟de verilmiĢtir. L: DüĢük moleküler ağırlıklı 100 bç DNA belirteci 

 

 

ġekil 10. T. aestivum ve T.durum türlerinin Glu1 lokusları için dizileme görüntüsü 

 

Triticum durum türünün B genomu için çoğaltılan 131 bç uzunluğundaki X aleli, 

Triticum aestivum‟un A ve D genomları için çoğaltılan 131 bç uzunluğundaki X 

aleliyle karĢılaĢtırıldığında, 11. baz pozisyonunda Adenin (A) ile Guanin (G) 

arasında gözlenen tek bir nükleotid değiĢimi dıĢında tamamen aynı bulunmuĢtur 

(ġekil 10). Bu durum, B genomunun her iki türde de büyük ölçüde korunmuĢ 

olduğunu, ancak belirli bir baz pozisyonunda küçük bir varyasyon içerdiğini 

göstermektedir. Ayrıca, T. durum ve T. aestivum‟un B genomuna ait 131 bç 

uzunluğundaki X aleli, GenBank veri tabanında kayıtlı T. aestivum‟un buğday 

kalitesi ile iliĢkili HMW-GS (Glu B1.1) aleli (KM116485.1) ile %100 uyum 

göstermektedir. Bu sonuç, her iki türün B genomunda aynı kalite belirleyici aleli 
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taĢıdığını doğrulamaktadır. 

 

Öte yandan, T. aestivum‟un D genomuna ait 118 bç uzunluğundaki Dx aleli 

çoğaltılarak GenBank veri tabanıyla karĢılaĢtırıldığında, T. aestivum cultivar A4‟ün 

HMW-GS (Glu D1.1-DX3) aleli (KM116493.1) ile yüksek oranda uyum gösterdiği 

tespit edilmiĢtir. Bu alelde, 11. ve 118. baz pozisyonlarında Adenin–Guanin (A/G) 

ve Timin–Guanin (T/G) değiĢimleri belirlenmiĢtir (ġekil 10). B genomuna ait X aleli 

hem T. aestivum hem de T. durum türlerinde büyük oranda korunmuĢ olup yalnızca 

tek bir nükleotid değiĢimiyle ayrılmaktadır. Bu genler, buğdayın glutenin içeriğini ve 

dolayısıyla ekmek kalitesini belirlemede kritik rol oynamaktadır (Wang vd., 2013). 

 

D genomunun Dx aleli de benzer Ģekilde, T. aestivum‟un kalite ile iliĢkili HMW-GS 

alelini yansıtmaktadır. Belirlenen nükleotid değiĢimleri (A/G ve T/G 

substitüsyonları), bu alellerdeki genetik varyasyonu göstermektedir. Bu tür baz 

değiĢimleri, buğday türleri arasındaki genetik çeĢitliliğin ve kalite özelliklerinin 

belirlenmesinde HMW-Glu genlerinin önemli genetik belirteçler olduğunu ortaya 

koymaktadır (Fernandez vd., 2013). Genel olarak elde edilen bulgular, B ve D 

genomlarının özellikle HMW-Glu gen bölgelerinin dizilimlerinin kullanılmasıyla T. 

aestivum ve T. durum türleri arasındaki genetik farklılıkların daha hassas bir Ģekilde 

ortaya konabileceğini göstermektedir. Bu tür genetik analizler, buğday türlerinin 

doğru tanımlanmasına ve tarımsal üretimde kalite ile verimliliğin artırılmasına katkı 

sağlayacaktır. 

 

4.5. XDuPw167 Mikrosatellit Gen Bölgesinin Analizi 

 

Sadece Triticum aestivum türünde amplifiye edilebilen XDuPw167 mikrosatellit gen 

bölgesinin dizisi, GenBank veri tabanında kayıtlı buğday türlerine ait kalloz sentaz 

gen dizileriyle karĢılaĢtırıldığında, XM_044549473.1 eriĢim numaralı T. aestivum 

kalloz sentaz geni ile %99 eĢleĢme ve %97,60 benzerlik göstermiĢtir. Tetraploid 

buğday türleri incelendiğinde, T. durum türüne ait kalloz sentaz genine iliĢkin bir dizi 

veritabanında mevcut değildir. Ancak, T. aestivum örneğinden elde edilen bu dizinin, 

tetraploid T. dicoccoides türü ile %99 eĢleĢme ve %91,35 benzerlik oranına sahip 
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olduğu belirlenmiĢtir. Mikrosatellit bölgedeki AT tekrarları, hekzaploid buğdayda 15 

kez, tetraploid buğdayda ise 8 kez gözlenmiĢtir (ġekil 11). Elde edilen bu sonuçlar, 

mikrosatellit tekrar bölgelerindeki tekrar sayılarındaki farklılıkların, morfolojik 

olarak birbirine oldukça benzeyen hekzaploid ve tetraploid buğday türlerinin 

ayrımında güçlü bir genetik belirteç olarak kullanılabileceğini ortaya koymaktadır 

(Vieira vd., 2016). 

 

 

ġekil 11. T. aestivum ve T.durum türlerinin XDuPw167 lokusu için eĢleĢme 

görüntüsü (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/XM_044549473.1/) 

BÖLÜM 5: SONUÇ 

 

Triticum aestivum ve Triticum durum türleri arasındaki genetik farklılıkları 

belirlemek amacıyla 26S rDNA, rbcL, ITS2, IGS, Glu ve XDuPw167 gen bölgeleri 

analiz edilmiĢtir. Elde edilen bulgular, morfolojik yöntemlere kıyasla bu gen 

bölgelerinin daha hassas ve güvenilir bir tür tayini sağladığını ortaya koymuĢtur. Bu 

gen bölgelerindeki varyasyonlar, yalnızca türlerin doğru tanımlanmasında değil, aynı 

zamanda genetik çeĢitliliğin korunması ve geliĢtirilmesinde de kritik bir rol 
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oynamaktadır. Genetik farklılıkların belirlenmesi, tarımsal üretimde doğru türlerin 

seçilmesi ve buğday genetik kaynaklarının etkin yönetimi için sağlam bir temel 

oluĢturmaktadır. 

 

AraĢtırmanın genetik bulguları, tür tanımlamanın ötesinde, tarımsal verimliliği 

artırma, çevresel streslere dayanıklılık geliĢtirme ve ürün kalitesini iyileĢtirme gibi 

önemli hedeflere de katkı sağlamaktadır. Özellikle IGS, Glu ve XDuPw167 gen 

bölgelerindeki detaylı varyasyon incelemeleri, iklim değiĢikliği ve diğer çevresel 

zorluklara karĢı daha dayanıklı ve uyum sağlayabilen buğday çeĢitlerinin 

geliĢtirilmesine destek olabilir. Ayrıca, bu gen bölgelerindeki genetik çeĢitliliğin 

ortaya konması, endüstriyel uygulamalarda buğday türlerinin fonksiyonelliğini ve 

verimliliğini artırmak için yeni fırsatlar sunmaktadır. 

 

Sonuç olarak, çalıĢma, poliploid buğday türlerinin genetik belirteçler aracılığıyla 

daha hassas Ģekilde sınıflandırılabileceğini ve bu yaklaĢımın tarımsal ıslah 

programlarında kullanılan geleneksel yöntemlere güçlü bir alternatif oluĢturduğunu 

göstermektedir. Elde edilen veriler, sürdürülebilir buğday üretimi ve küresel gıda 

güvenliği açısından büyük önem taĢımaktadır. 
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EKLER 

EK 1. Kromatogram Görüntüleri 

 

T. aestivum türü için 26S rDNA gen bölgesi ileri (F) ve geri (R) dizileme 

kromatogram görüntüsü  
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T. durum türü için 26S rDNA gen bölgesi ileri (F) ve geri (R) dizileme kromatogram 

görüntüsü  
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T. aestivum türü için ITS2 gen bölgesi ileri (F) ve geri (R) dizileme kromatogram 

görüntüsü  

 

 

T. aestivum türü için IGS gen bölgesi ileri (F) ve geri (R) dizileme kromatogram 

görüntüsü  
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T. aestivum türü için 52F gen bölgesi ileri (F) ve geri (R) dizileme kromatogram 

görüntüsü  
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T. durum türü için B52F gen bölgesi ileri (F) ve geri (R) dizileme kromatogram 

görüntüsü  
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T. aestivum türü için DY156 gen bölgesi ileri (F) ve geri (R) dizileme kromatogram 

görüntüsü  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


