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B28xKUNDURU-1149 RESiPROKAL MELEZ POPULASYONUNDAN ELDE
EDILEN Fs BIREYLERININ FONKSiYONEL MARKORLERLE
DEGERLENDIRILMESI
(YUKSEK LiSANS TEZI)

Giilan AYDEMIR
OZET

B28 ve Kunduru-1149 makarnalik bugday cesitlerinin 2012-2013 iiretim
sezonunda resiprokal melezleme yontemiyle elde edilen 13 adet Fs kademesindeki
B28/Kunduru-1149, Kunduru-1149/B28 bireylerinin ve ebeveynlerinin materyal olarak
kullanildig1 calismada, cesitli kalite ve hastaliklara dayaniklilik allellerin tespit edilmesi

amact ile 10 DNA belirteci kullanilarak molekiiler 6l¢timler yapilmistir.

Caligmada ortalama polimorfizm igerigi (PIC) degeri 0.98 olarak hesaplanirken, en
diisiik PIC degeri 0.96 ve en yiiksek PIC degeri 0.99 olarak hesaplanmistir. En diisiik
genetik  benzerlik  Kunduru-1149 B28/Kunduru Fs 7, Kunduru-1149
Kunduru/B28 Fs 1, Kunduru-1149 ile Kunduru/B28 Fs 3, B28 ile Kunduru/B28 Fs 4,

ile ile

B28
B28/Kunduru Fs 4,
B28/Kunduru Fs 7,
Kunduru/B28 Fs 4,
B28/Kunduru Fs 7,
Kunduru/B28 Fs 2,
Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 6,
Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 6,
Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 6,
Kunduru/B28 Fs_3,
Kunduru/B28 Fs_ 3,
Kunduru/B28 Fs_5,

ile KundurwB28 Fs 5, B28

ile Kunduru/B28 Fs 6, B28/Kunduru Fs 1

B28/Kunduru Fs 1 ile B28/Kunduru Fs 6, B28/Kunduru Fs 1
Kunduru/B28 Fs 2, B28/Kunduru_Fs 1

B28/Kunduru Fs 1
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 3
B28/Kunduru Fs 4
B28/Kunduru Fs 4
B28/Kunduru Fs 5
B28/Kunduru Fs 5
B28/Kunduru Fs 6
B28/Kunduru Fs 7

Kunduru/B28 Fs 2 ile xKunduru/B28 Fs 4,

ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile

ile

B28/Kunduru_Fs 6,
Kunduru/B28 Fs 1,
Kunduru/B28 Fs_3,
Kunduru/B28 Fs_5,
Kunduru/B28 Fs 1,
Kunduru/B28 Fs_3,
Kunduru/B28 Fs_5,
Kunduru/B28 Fs_ 3,
Kunduru/B28 Fs_5,
Kunduru/B28 Fs_3,
Kunduru/B28 Fs_5,

B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 3
B28/Kunduru Fs 4
B28/Kunduru Fs 4
B28/Kunduru Fs 5
B28/Kunduru Fs 5
B28/Kunduru Fs 7
Kunduru/B28 Fs 2
Kunduru/B28 Fs 2

Kunduru/B28 Fs 3 ile Kunduru/B28 Fs 4, Kunduru/B28 Fs 3

ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile

ile

Kunduru/B28 Fs 6 genotipleri arasinda olurken, en fazla genetik benzerlik gosteren

genotipler ise 0.714 genetik benzerlik ile Kunduru-1149/B28 Fs 2 ile B28/Kunduru-



1149 Fs 6 kombinasyonlar1 arasinda goézlemlenmistir. Kunduru-1149/B28  ve
B28/Kunduru-1149 melezlerinin Fs kademesindeki genotiplerinin ortalama genetik
benzerlik orani 0.163 olarak tespit edilmistir.

Yapilan analizlerde kullanilan genotiplerden kara pas geni SUN479' da
B28/Kunduru-1149 Fs 4 genotipinde, SUN209' da B28/Kunduru-1149 Fs 1 genotipinde
tespit edilmistir. Sar1 pas geni XGWMI18’ de B28/Kunduru-1149 Fs 2, B28/Kunduru-
1149 Fs 3 genotiplerinde, SUN104’ de B28/Kunduru-1149 Fs 3, B28/Kunduru-
1149 Fs 6, B28/Kunduru-1149 Fs_ 7, Kunduru-1149/B28 Fs 2, Kunduru-1149/B28 Fs 6

genotiplerinde belirlenmistir.
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EVALUATION INDIVIDUALS OBTAINED FROM B28/KUNDURU-1149
RESIPROKAL HYBRID POPULATION BY FUNCTIONAL MARKERS
(MSc Thesis)

GULAN AYDEMIR
ABSTRACT

In the study, B28 and Kunduru-1149 durum wheat varieties were crossed as
reciprocal in 2012-2013 cropping season and 13 B28/Kunduru-1149, Kunduru-1149/B28
genotypes obtained and evaluated at Fs stage were used as material. Molecular analysis
were made using 10 DNA markers with the aim of detecting alleles of various quality and

disease resistance.

In the study, the average polymorphism content (PIC) was calculated as 0.98 and
the lowest PIC value was 0.96 while, the highest PIC value was 0.99. The lower genetic
similarities were determined from Kunduru-1149 and B28/Kunduru Fs 7, Kunduru-1149
and Kunduru/B28 Fs 1, Kunduru-1149 and Kunduru/B28 Fs 3, B28 and
Kunduru/B28 Fs 4, B28 and Kunduru/B28 Fs 5, B28 and Kunduru/B28 Fs 6,
B28/Kunduru Fs 1 and B28/Kunduru Fs 4, B28/Kunduru Fs 1 and B28/Kunduru Fs 6,
B28/Kunduru Fs 1 and B28/Kunduru Fs 7, B28/Kunduru Fs 1 and Kunduru/B28 Fs 2,
B28/Kunduru Fs 1 and Kunduru/B28 Fs 4, B28/Kunduru Fs 2 and B28/Kunduru Fs 6,
B28/Kunduru Fs 2 and B28/Kunduru Fs 7, B28/Kunduru Fs 2 and Kunduru/B28 Fs 1,
B28/Kunduru Fs 2 and Kunduru/B28 Fs 2, B28/Kunduru Fs 2 and Kunduru/B28 Fs 3,
B28/Kunduru Fs 2 and Kunduru/B28 Fs 4, B28/Kunduru Fs 2 and Kunduru/B28 Fs 5,
B28/Kunduru Fs 2 and Kunduru/B28 Fs 6, B28/Kunduru Fs 3 and Kunduru/B28 Fs 1,
B28/Kunduru Fs 3 and Kunduru/B28 Fs 4, B28/Kunduru Fs 4 and Kunduru/B28 Fs 3,
B28/Kunduru Fs 4 and Kunduru/B28 Fs 4, B28/Kunduru Fs 4 and Kunduru/B28 Fs 5,
B28/Kunduru Fs 4 and Kunduru/B28 Fs 6, B28/Kunduru Fs 5 and Kunduru/B28 Fs 3,
B28/Kunduru Fs 5 and Kunduru/B28 Fs 4, B28/Kunduru Fs 5 and Kunduru/B28 Fs 5,
B28/Kunduru Fs 5 and Kunduru/B28 Fs 6, B28/Kunduru Fs 6 and Kunduru/B28 Fs 3,
B28/Kunduru Fs 7 and Kunduru/B28 Fs 3, B28/Kunduru Fs 7 and Kunduru/B28 Fs 5,
Kunduru/B28 Fs 2 and Kunduru/B28 Fs 3, Kunduru/B28 Fs 2 and Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 2 and Kunduru/B28 Fs 5, Kunduru/B28 Fs 3 and Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 3 and Kunduru/B28 Fs 6 genotypes. The highest genetic similarity was
observed between Kunduru-1149 / B28 Fs 2 and B28 / Kunduru-1149 Fs 6 combination



with 0.714 genetic similarity. The mean genetic similarity rate of the genotypes and

combinations in the Fs stage was found to be 0.163.

Among the genotypes used in the analysis, stem rust gene (SUN479) was
detected in B28/Kunduru-1149 Fs 4 genotype, stem rust gene (SUN209) was detected in
B28/Kunduru-1149 Fs 1 combination. Yellow rust gene XGWMI18 in the B28/Kunduru-
1149 Fs 2, B28/Kunduru-1149 Fs 3 genotypes, the stripe rust gene SUNI104 was
identified 1in the genotypes B28/Kunduru-1149 Fs 3, B28/Kunduru-1149 Fs 6,
B28/Kunduru-1149 Fs 7, Kunduru-1149/B28 Fs 2 and Kunduru-1149/B28 Fs 6.

KeyWords: Durum wheat, Functional marker, DNA primer
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1.GiRiS

Bugday (Triticum spp.) ¢ok eski zamanlardan giiniimiize kadar tarimi yapilan ve
onciil besin kaynagi olarak tiiketilen, tek yilik otsu bir tahil grubu bitkisidir (Seving, 2010).
Diinya’ da yaygin olarak yetistirilen bugdayin ilk kiiltiire Giineydogu Anadolu Bblgesi’nde
Karacadag yakinlarinda alindigi bilinmekle birlikte iilkemiz gen merkezi konumundadir
(Anonim, 2016). Insanlar ve hayvanlar tarafindan yaygin olarak tiiketilir ve yillik protein

miktariin hemen hemen % 50’lik kismini tahillar karsilar (Colkesen, 1995).

Diinya’ da bugday ekilen alan 2017-2018 {iretim yilinda 219.3 milyon ha, iiretim
miktar1 757.7 milyon ton olarak gerceklesmistir. TUIK 2018 istatistiklerine gore iilkemizde
tarla ziraatine ayrilan alan 15,5 milyon ha olup bu alanin yaklasik 11.1 milyon ha alani
hububat ekiminde kullanilmaktadir. Hububat ekim alani icerisinde % 69’luk pay ile
bugday ilk siradadir. Makarnalik bugday iiretimi, Diinya’ da 40 milyon 200 bin ton,
ilkemizde ise tiretim 3 milyon 600 bin ton’ dur (Anonim, 2018a). Ayrica verilere
bakildiginda bugday Diinya’ da ve iilkemizde beslenmenin hammaddesini olusturmasi ve
oldukca genis iiretici kitlesinin ge¢im kaynagi olmasi sebebiyle iizerinde durulmasi

gereken bir bitkidir.

Durum (makarnalik) bugdaylar tetraploid (2n=4x=28,AABB) bitkiler olup, kalite
ozellikleri ve kullanim alanlar1 agisindan hexaploid (2n=6x=42, AABBDD) aestivum
bugday tiirtinden oldukga farklidir. Ayrica Tiirkiye, Kuzey Afrika ve Orta Dogu iilkelerini
kapsayan diger bolgelerde ise makarna tliretimiyle beraber bulgur, kuskus ve farkli ekmek
¢esitlerinin iiretiminde de kullanilmaktadir (Giileg, 2010). Ozellikle iilkemizin Giineydogu
Anadolu Bdlgesi kaliteli makarnalik bugday iiretimi agisindan en iyi bolgemizdir. Ancak
bu lokasyonda makarnalik bugday tretimi oldukca diisiik seviyelerde yapilmaktadir

(Aygicek ve Yiiriir, 1997).

Diinya’ nin 2015 yili toplam niifusu 7 milyar iken, 2025 yilinda toplam niifusun 8
milyar olmasi tahmin edilmektedir (Anonymous, 2017). TUIK verilerine gore ise
ilkemizde 2017 yili toplam niifusu 80 milyon iken 2023 yilinda 86 milyon kisi olmasi1
beklenmektedir (Anonim, 2018b). Hizla artan niifusu beslemek i¢in {iretim alaninin
arttirilmasindan ziyade birim alandan alinan verim arttirilmalidir. Verim artigmin yani sira
degisen iklim ile ¢evre kosullar1 ve buna bagli olusan yeni hastaliklar da gbz Oniine
almarak triiniin stres kosullarina dayanikli olmasi1 ve kalite kriterlerine uygun olmasi

gerekmektedir. Makarnalik bugdayin kalitesi ¢cevre kosullarindan fazlaca etkilenmektedir.



Bu sebeple farkli ekolojik ortamlara adapte olabilen, verimi yiiksek ve kaliteli gesitlerin
gelistirilmesi, iilkemizin eksik olan kaliteli bugday iiretim gereksinimini karsilama ve
mevcut ihracat imkanlarim arttirma anlamimda 6nemli katkilar saglayacaktir (Degirmenci,

2017).

Diinya’da kullanilabilir tarim alanlar1 siiflandirmaya tabi tutuldugunda g¢evresel
bir stres etmeni olan kuraklik stresi % 26’lik oran ile en biiyiik etmeni olusturmakla
birlikte, bunu % 20 ile mineral, % 15 ile soguk ve don stresinin takip ettigi
bildirilmektedir (Blum, 1986). Cevresel ve diger stres faktorlerinin olusturdugu genetik
yap1 farkliliklarmin ortaya ¢ikarilmasinda molekiiler belirtecler biiyiik bir degere sahiptir

(Jump ve Puenuelas, 2005).

Makarnalik bugdayda verimde yilikselmeyi saglamak amaciyla {ic 6nemli hususta
yogunlasilmistir. ilk olarak genetik degeri yiiksek ve verimli genotiplerin gelistirilmesi
iizerinde durulmus daha sonra bir¢ok karakter 6zellikleri agisindan istenen kriterlere sahip
ama bir karakter bakimindan zayif olan c¢esidin bu zayifliginin azaltilmasi1 veya yok
edilmesi lizerinde durulmus, son olarak 6zel karakterler tasiyan (asir1 kurak ve sicak gibi

cevrelere uyum gosteren) cesitlerin gelistirilmesi amag edinilmistir (Ozberk, 1997).

Son yillarda artan bitki 1slah caligmalar1 fazla i1s giici ve uzun yillar
alabilmektedir. Bu sebeplerden dolayr molekiiler yontemler, klasik bitki 1slahi siiresini
kisaltmak ve arzu edilen Ozellikteki cesitlerin gelistirilmesi amaciyla kullanilmaktadir.
Geleneksel tarimda morfolojik teknikleri kullanarak bitki hastaliklarini tanimlamak tek
basina yeterli olmamaktadir (Majumder ve ark. 2003). Uretimin arttirilmasinda farkli
agronomik kaynaklar1 optimize etmeye yarayan tekniklerden molekiiler markor yontemleri

biiyiik 6nem arz etmektedir (Garrido ve ark., 2017).

DNA temelli molekiiler belirteclerin fizyoloji, taksonomi, genetik miihendisligi
gibi alanlarda ¢ok yonlii kullanim alanlar1 olmakta (Schlotterer, 2004), bireyler arasindaki
farkli DNA dizilimlerini tespit etmek amaciyla kullanilan ve son yillarda devrim etkisi

yaratmis bir uygulamalardir (Filiz ve Kog, 2011).

Bugday bitkisi i¢cin yaygin olarak kullanilan baslica molekiiler DNA primerleri
SSR yada mikrosatelitler (Basit Dizi Tekrarlar1) (Hamada ve ark.1982; Wang ve ark.
2002), RAPD (Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA) ( Dweikat ve ark. 1997; Shi ve ark.



1996), RFLP (Restiriksiyon Par¢a Uzunlugu Polimorfizmi) (Nelson ve ark. 1997) ve
AFLP (Cogaltmis Parca Uzunlugu Polimorfizmi) (Vos ve ark. 1995)’dir.

Molekiiler markor tekniklerinden kodominant kalitim, yiiksek polimorfizm,
genom icerisinde sik dagilim gosterme, kolay, hizli, tekrarlanabilir ve az maliyetli olmasi
gibi Ozellikler beklenmektedir. Molekiiler markdér yontemlerinden SSR primerleri az
miktarda DNA’nm yeterli olmasi, kodominant olmasi, yiiksek polimorfizm igerigine sahip
olmasi, genomda daginik ve c¢ok miktarda bulunmasi sebebiyle popiilasyon genetigi

calismalarinda yaygin kullanilir (Powell ve ark., 1996).

Kunduru-1149 makarnalik bugday c¢esidi Gegit Kusagi Tarmmsal Arastirma
Enstitiisii tarafindan gelistirilen, seleksiyon yoluyla islah edilen ve 1967 yilinda tescil
edilen, basak tipi kilgikli ve rengi kahverengi olan, genis adaptasyon yetenenegi, verim

stabilitesine sahip ve giinlimiizde de kullanilan eski bir ¢esittir.

Bu arastirmada, Kunduru-1149 ile B28 makarnalik bugday cesidi ve bu ¢esitlerin
resiprokal melezlemesi sonucu elde edilen 13 adet Fs kademesindeki hatlarin ¢esitli
hastalik ve kalite 6zellikleri ile ilgili genlerin allele 6zel markorler ile bakilarak sonuglarin
daha kisa siirede belirlenmesi ve timitvar hatlarin 1slah programlarma dahil edilmesi

amaclanmistir.



2. ONCEKI CALISMALAR

Plaschke ve ark. (1995), 40 adet tarimi1 yapilan bugday ¢esidini 23 SSR primeri
kullanilarak taradiklar1 calismada, toplam 142 allel, primer basina ise 6.2 allel
hesaplanmistir. Genetik benzerlik degerini 0.44 olarak elde etmis, dendogram verileri
sonucunda da genotiplerden iki tanesinin diger genotiplerden daha farkli oldugunu

bildirmislerdir.

Jones ve ark. (1997), PCR teknigine dayali markorler igerisinde yer alan SSR
primerleri, genomda basit sekans tekrarlarindan faydalanarak, bir lokusta iki allel

tekrarlarinin sayisindaki degisiklige bagli polimorfizm belirledigi bildirilmektedir.

Cabane ve ark. (1999), AFLP primerlerinikullanarak yiriittiikkleri caligmada
Suriye’nin giineyi (Swedia) ve kuzeyi (Aleppo) lokasyonlarindan toplanmis 6 adet
Triticum urartu genotipi ile diger lokasyonlarindan toplanmis 12 adet Triticum urartu
genotipi arasindaki genetik varyasyonlar1 arastirdiklar1 ¢alismada, AFLP markdrlerinin
toplamda 176 bant meydana getirdigi, bant uzunluklarinin ise 50 - 300 baz ¢ifti (bg)
arasinda degisim gosterdigini, AFLP verilerine gore yapilan dendogram analizinde gliney
ve kuzey lokasyonlarindan 6 genotipin digerlerinden ayr1 bir gup olusturdugunu
saptayarak, Triticum wurartu® daki genetik c¢esitliligin lokasyonlara gore farklilik

gosterdigini bildirmiglerdir.

Dograr ve ark. (2000), 5 adet kishk makarnalik bugday cesidi ile 7 ileri hat
arasinda genetik cesitliligi tespit etmek amaci ile 7 SSR primeri kullanilarak yaptiklari
arastirmada, allel sayisini en diisiik 5 en yiiksek 13 arasinda oldugunu, polimorfizm bilgi
icerigi degerini 0.609 - 0.872 aras1 olarak belirlemislerdir. WMS26, WMS30 ve WMS120

markorlerinin tiim genotipleri birbirinden ayirt edebildigi bildirilmistir.

Garg ve ark. (2001), makarnalik, ekmeklik bugday ve tritikale cesitlerinde
genetik benzerligi saptamak ve DNA parmakizinin tespiti amaciyla SSR, AFLP ve RAPD
belirleyici sistemleri uygulanmis; en polimorfik bantlar sirasi ile AFLP (% 39,7), RAPD
(% 12.7) ve SSR (% 4.0)° dan elde edilmistir. Arastirmada, genetik benzerlik baz
almdiginda SSR’ dan elde edilen verilerin AFLP ve RAPD’ den daha reel sonuglar verdigi

ve genotiplerin gogunun SSR belirleyici ile tanimlanabildigi tespit edilmistir.



Incirli ve Akaya (2001), 9 adet kishik ve 6 adet yazhik Tiirkiye orijinli makarnalik
bugday cesitlerinde AFLP DNA primerleriyle genetik cesitlilik tespiti amaciyla yaptiklari
arastrmada, 18 adet AFLP markdrii kombinasyonunun toplam 189 adet polimorfik bant
iirettigini, her bir markor kombinasyon bagina bant sayismin en diisiik 4, en yiiksek 24
arasinda oldugunu belirlenmistir. Ayrica Nei’ ye gore AFLP verileri baz aliarak
hesaplanan genetik benzerlik degerlerine gore birbirine en yakin c¢esitler Selguklu-97 ve

Sofu, en uzak ¢esitler Berkmen-476 ve Diyarbakir-81 olarak bildirilmistir.

Pujar ve ark. (2002), ISSR DNA belirteci ile 63 tetraploid bugday genotipinin
molekiiler analizi i¢in yaptiklar1 aragtirmada, ilk olarak 100 ISSR belirteci se¢cim yapilan 7
genotip lizerinde bir 6n tarama yapilmis daha sonra bu On tarama sonucunda 15 ISSR
belirteci toplam olarak 134, primer basma 8.93 bant iirettigi belirlenmistir. Uretilen toplam
bandin 129°u polimorfik olmak iizere, primer basina polimorfik bant sayis1 8.60 olarak
bildirilmistir. ISSR verileri dogrultusunda yapilan analizlerde 4 farkli grup olustugunu
belirterek, makarnalik bugdayda genetik varyasyonu tespit etmede ISSR primerlerinin

basarili oldugu belirtilmistir.

Akar (2002), ilkemizin farkli lokasyonlarindan toplanmis 10 adet yerel
makarnalik bugday hatti ile 3 adet tescil edilmis makarnalik bugday c¢esidi arasinda genetik
varyasyonu RAPD isaretleyicileri kullanarak yiiriitmiis oldugu ¢alismada, 10 baz dizilimi
olan 15 RAPD markorii kullandiklarini, kullanilan primerlerin toplamda 92 adet DNA
bandi olusturdugunu, yerel cesitler arasinda genetik cesitliligin tescilli ¢esitler arasindaki
genetik ¢esitlilige nazaran yliksek oldugunu, genetik benzerlik katsayisinin en diisiik 0.74
en yuksek 0.99 arasinda degistigini bildirmistir.

Huang ve ark. (2002), 68 farkl iilkeye ait 998 adet ekmeklik bugday cesidi
arasindaki genetik cesitlilik 24 SSR primeri ile arastirilmis, elde edilen sonuglar
dogrultusunda SSR markorlerinin genetik ¢esitliligin hizli ve yiiksek seviyede etkili

oldugunu bildirmislerdir.

Stojalowski ve Gorai (2002), Triticum timophevi sitoplazmasinaait sitoplazmik
erkek kisir 5 tritikalecesidinde RAPD ve ISSR isaretleyicilerini kullanarak genetik
cesitliligi tespit etmek amaciyla yiiriittiigli arastirmada, 34 adet RAPD ve 10 adet ISSR
belirteci kullandiklarini, iki DNA belirtecinin de az oranda polimorfizim saptayarak,

arastirilan genotipler icin genetik ¢esitliliginin zayif oldugunu bildirmislerdir.



Mukhtar ve ark. (2002), 20 ekmeklik bugday ¢esidi RAPD markorii ile taranmus,
toplam 445 DNA bandindan % 64.38’liniin polimorfik oldugu saptanmistir. Genetik
benzerlik degeri en diisiik % 75.60, en yliksek % 92.74 olarak bildirilmistir.

Alamerew ve ark. (2004), Etiyopya tetraploid ve hekzaploid bugday
genotiplerindeki genetik varyasyonun arastirilmasi amaci ile yaptiklar1 ¢aligmada, 69
Triticum aestivum, 54 Triticum aethiopicum ve 12 Triticum durum Desf. 22 SSR belirteci
ile taranmig, toplam 286 allel olmak iizere ortalama allel Triticum aestivum genotipi i¢in
9.9, Triticum aethiopicum genotipi icin 7.9 ve Triticum durum Desf. genotipi i¢in 7.9

olarak bildirilmistir.

Roy ve ark. (2004), AFLP markorleri ile 14 adet morfolojik 6zelligi kullanarak
55 elit ekmeklik bugday genotipinde genetik ¢esitiligin arastirildig1 ¢alismada, toplam 615
bant elde edilip bunlardan 287 tanesinin polimorfik oldugu, AFLP ve morfolojik verilere
gore yapilan kiimeleme analizi sonucu DNA isaretleyicilerinin genetik cesitliligi tespit

etmede daha iyi oldugu bildirilmistir.

El-Maati ve ark. (2004), 28 bugday ¢esidi lizerinde ISSR kullanilarak genetik
cesitliligi arastrmis olduklar1 calismada; 6 adet di-niikleotid tekrarda ISSR primeri
kullanarak, bu kullanilan primerlerin igerisinden SN39-F2 markoriiniin en yiiksek diizeyde
polimorfik bant meydana getirdigini, ISSR verileriisiginda yapilan dendogram analizi
sonucuna gore ¢esitlerin bolgelere gore gruplandiklarini saptayarak, ISSR markoriiniin
bugdayda yiiriitiilen genetik cesitlilik tespit arastirmalarinda rahatlikla kullanilabilecegini

saptamiglardir.

Dreisigacker ve ark. (2005), SSR markoriiniin 36 farkh tlkeye ait ekmeklik
bugday cesidi iizerinde taranmasi ile aralarindaki genetik iliskinin belirlenmesi sonucunda,
SSR markoériiniin genetik varyasyonlar1 belirlemede kullanilabilecek faydali bir arag

oldugu bildirilmistir.

Wei ve ark. (2005), fusarium yanikligina yiiksek seviyede dayanikli 20 Cin yerel
bugday cesidi ile yiiksek seviyede duyarli 4 bugday hatti arasinda gen haritalama
calismalarinda kullanilmak {izere uygun bireyleri segcmek amaciyla SSR markorlerini
kullanarak genetik benzerlikleri incelenmis ve 40 SSR markdrii arasindan 39 tanesi bugday

genotipleri arasinda polimorfik ¢iktig1 bildirilmistir.



Yalim (2005), 28 arpa ¢esidi arasinda 10 ISSR belirteci kullanarak yaptig1 genetik
varyasyon tespit calismasinda, toplam 75 adet bant {iretilip bunlar igerisinden 51 tanesi
polimorfik 6zellik gostermistir. PIC degeri en diisiik 0.354, en yiiksek 0.844 olmak iizere
ortalama 0.611 olarak bildirilmistir. Genetik benzerlik katsayismin 0.05 - 0.37 arasinda
degistigini bildirmistir.

Medini ve ark. (2005) , SSR ve AFLP markorlerini kullanarak 34 Tunus
makarnalik bugday1 ve bugdayla akraba 7 yabani ¢esit ile genetik farklilik {izerine ¢aligma
yiiriitmiislerdir. 15 tane SSR markorii tiim genotipler lizerinde yiiksek seviyeli polimorfizm
tespit etmistir. Bu arastirmada, 156 tane AFLP primeri kullanilmig ve 10.4 ortalama ile 3-
24 arasinda degisim gosteren alleller saptamistir. AFLPprimerlerinden 5 tanesi 293 bant
vermis, polimorfizm oranini da % 31 olarak bildirilmistir. Kullanilan makarnalik bugday
genotiplerinde genetik benzerlik degerleri SSR markdriinde % 3.6 ile % 72.7 arasinda
degisim gosterirken, AFLP markoriinde ise % 31.3 ile % 81 arasinda degisim gostermistir.
AFLP ve SSR verileri UPGMA Cluster analizine bagl olarak makarnalik bugday tiirleri ile

yabani tiirlerini birbirinden ayirt ettigi bildirilmistir.

Pirseyedi ve ark. (2006), Iran’da ‘Sardari’ cesidinden elde edilmis 35 adet
genotipte SSR primerleri yardimi ile morfolojik karakterler arasindaki iliskiyi arastirdiklari
calismada, 60 SSR primerini molekiiler analiz i¢in, 7 morfolojik 6zelligi ise morfolojik
analizler icin kullandiklarini, allel sayismin primer basmna 2 ile 6 arasinda degisim
gosterdigini, polimorfik bilgi iceriginin primer basina 0.11 ile 0.83 arasinda tespit
edildigini, SSR ve morfolojik veriler baz alinarak yapilan dendogram analizinin 35 bugday
hattin1 5 ayr1 gruba ayirdigini belirleyerek, SSR verileri ile yapilan kiimeleme analizindeki
gruplarin morfolojik verilere dayanarak yapilan kiimeleme analizindeki gruplara gére daha

benzesik (homojen) oldugunu saptamiglardir.

Shoaib and Arabi (2006), Suriye’ de kiiltiirli yapilan 5 adet Triticum aestivum ve
Triticum turgidum ssp. durum cesitlerinde 11 EcoRI-Msel belirteg kombinasyonunu test
ederek AFLP primerleri ile bu ¢esitler arasindaki genetik varyasyonunu belirlemeyi
amaglamislardir. Se¢mis olduklar1 525 adet AFLP primerinden % 46.67’ si polimorfik bant
vermis, tiim ¢esitler arasinda genetik benzerlik degeri 0.884 olarak bildirmislerdir. AFLP
verileri dogrultusunda yaptiklar1 Cluster analizinde ¢esitlerin iki gruba ayrilmis oldugunu

belirtmislerdir.



Aktas (2007), 51 adet yabani kaplica (Triticum monococcum ssp. boeoticum), 2
adet Triticum urartu ve 2 adet kaplica (Triticum monococcum ssp. monococcum) genotipi
arasindaki morfolojik, tarimsal ve molekiiler diizeyde varyasyonlarin tespiti amaciyla,
ISSR DNA belirteci kullanilarak yapilan ¢alismada, en yiiksek polimorfik ISSR belirtecini
bulmak i¢in, 35 ISSR markoérii 7 kaplica genotipi lizerinde On taramaya tabi tutulmus
secilen en polimorfik 16 ISSR markorii toplam 79 adet polimorfik bant {iretmistir.
Jaccard’s benzerlik katsayisina gore ¢alisan genotipler arasi benzerlik en diisiik 0.43 ve en
yiiksek 0.95 arasinda olmak iizere, ortalama 0.73 olarak bildirilmistir. Dendogram

verilerine bakilarak genotiplerin iki ana gruba ayrildig: belirlenmistir.

Dede (2007), Tiirkiye’ de farkli bolgelerden alinan 20 tane ekmeklik bugday
genotipinin molekiiler tanimlamasini yapmak amaciyla 7 SSR primeri kullanilarak analiz
yapilmis, lokus basina allel sayis1 en diisiik 7, en yiiksek 11, primer basina ortalama allel
sayist ise 9 olarak belirlenmistir. En az allel olusturan XGWM18 primerinin genotipler i¢in
elde edilen bant biiytikligii 180 - 210, en ¢ok allel olusturan XGWM95 ve XGWM?295
primerleri icin ise swasiyla 105 - 136 ve 195 - 250 olarak belirlenmis, dendogram
verilerine gore yerel ¢esitlerin iki ana gruba ayrildigi, genetik olarak birbirine en yakin
akraba cesitlerin 63445 ve 63886, en uzak akraba olan ¢esitlerin ise 37179 ve 3608 oldugu
bildirilmistir.

Motawei ve ark. (2007), ISSR ve RAPD DNA belirticini kullanarak 12 ekmeklik
bugday hatt1 ve 2 ekmeklik bugday cesidinde genetik c¢esitliligin arastirildigr ¢calismada,
ISSR analizinde polimorfik bant sayis1 19, RAPD analizi sonucunda ise polimorfik bant
sayist 31 olarak belirlenmistir. ISSR ve RAPD verileri bazalinarak yapilmis olan
kiimeleme analizinde, ekmeklik bugday hat ve ¢esitlerinin pedigrilerine gore kiimelendigi
saptamislardir. Bu iki DNA markdriiniin bugday 1slahinda kullanilabilir oldugu sonucunu

bildirmislerdir.

Kesen (2007), gen merkezi Anadolu olan bugday cesitlerinin kiiltiir formlarmin
sinirli bir genetik cesitlilige sahip olmasi nedeniyle, Anadolu’ nun olduk¢azengin olan
yaban bugday biyogesitliliginden faydalanilmasi amaciyla bu hatlarin genetik varyasyon ve
benzerliklerinin RAPD-PCR metodu ile tespit edilmesi i¢in yapilan ¢alismada, 63 adet
yabani bugday, 3 adet kiiltiir bugday genotipi olmak {izere toplam 66 bugday genotipi ve
16 DNA belirteci kullanilmistir. Toplam bant sayis1 282 olarak belirlenirken, polimorfik
bant sayis1t 269 olarak goriilmistiir. En diisiik polimorfizm degeri % 75, en yliksek



polimorfizm degeri % 100 olurken, ortalama polimorfizm degeri (PIC) % 95.3 olarak
bildirilmistir.

Furan ve Yiice (2008), 3 adet sar1 pasa dayanikli ve 3 adet sar1 pasa duyarli
genotiplerin melezlenmesi ile olusan toplamda 23 genotipte sar1 pas geninin DNA
markorleri ile tespiti amaciyla yapilan calismada, 5 adet SSR primeri kullanilarak
genotipler F1 ve F2 kademesinde incelenmistir. Polimorfizm icerigi en az % 66.7, en fazla
% 100 olmak iizere ortalama polimorfizm igerigi (PIC) % 83.35 olarak tespit edilmistir.
Toplam 441 bant degerlendirmeye alinmis ve en fazla bant veren markér WMC-27
olurken, en az bant veren primer WMC-25 olarak belirlenmistir. Dendogram verilerine
bakildiginda ise hatlarin baslica iki gruba ayrildig1 belirlenmistir. Bu ¢aligsma ile molekiiler
diizeyde primer kullaniminin 6zellikle mukavemet 1slah1 agisindan éneminin bir kez daha

vurgulandigi bildirilmistir

Salem ve ark. (2008), 7 adet bugday ¢esidi iizerinde genetik varyasyonun tespiti
amaci ile 48 SSR primerikullanarak yaptiklar1 arastirmada, her bir lokus i¢in ortalama
olarak 3.2 allel olmak iizere toplamda 48 allel olusmus, lokus basma allel sayis1 2 ile 7
arasinda degismistir. PIC (Polimorfizm Bilgi Igerigi) degeri XGWM95 ve XGWM437 i¢in
siras1 ile % 27.8 ve % 81.6 arasinda degiserek ortalama PIC degeri % 54.6 oldugu
bildirilmistir.

Abdul ve Tahir. (2008), tarafindan 11 adet makarnalik ve ekmeklik bugday
varyetelerinde SSR markorleri vasitasi ile ¢cimlenme durumlar1 ve molekiiler 6zelliklerinin
tespiti amaciyla farkl orijinlerden 11 adet SSR markorii kullanilarak 11 bugday varyetesi
analiz edilmis ve calisma sonucunda 20 makarnalik ve 18 ekmeklik bugdayda
polimorfikallel varyasyonlar1 belirlenmis ve genetik benzerlik orani ekmeklik bugdayda
0.2860 - 1 arasinda iken makarnalik bugdayda 0.333 - 0.818 arasinda gozlenmis ve tiim

genotipler arasinda genis genetik varyasyon oldugu tespit edilmistir.

Ijaz ve ark. (2009), 63 ekmeklik bugday genotipi lizerinde genetik farkliliklar1
belirlemek icin 56 SSR primeri ile yaptiklar1 ¢alismada, 186 lokus ve lokus basma allel
sayist 131.26 olarak belirlenmistir. ISSR verilieri ile yapilan dendogram analizinde,
genetik benzerlik oran1 0.4198 ile Kohistan-97 ve 011512 genotipleri arasinda, 0.9589 ile
011484 ve 011356 genotipleri oldugu saptanmistir. SSR primerlerinin tiim genotipleri

karakterize edebilir ve farkliliklar1 belirleyebilir 6zellikte oldugu bildirilmistir.



Kesawat ve Das (2009), optimum bir molekiiler markér yonteminin; ¢ok sayida
bagimsiz ve gilivenilir primer {retmesi, polimorfik olmast ve tiim genomda
kullanilabilmesi, basit, hizl1 ve diisiik maliyetli olmasi, az miktarda DNA gerektirmesi ve
farkli fenotiplerle baglanti kurmasi gibi 6zelliklerin avantaj oldugu fakat kullanilan markor

tekniklerinin bu avantajlarin tiimiine birden sahip olmadigini bildirmislerdir.

Prasad ve ark. (2009), ABD Great Plains lokasyonlarinda daha 6nceden piyasaya
siriilen sert kirmizi kis bugdayinda (HRWW, Triticum aestivum L.) mevcut genetik
varyasyonu belirlemek amaciyla yaptiklar1 ¢alismada, 60 genotip 62 SSR primeri ile
taratilarak elde edilen veriler molekiiler varyans ve mesafeye dayali analize tabi
tutulmustur. Toplam polimorfik bant sayis1 341, lokus basina diisen allel sayist 2 ile 12
arast oldugu belirlenmistir. 1990 yillarinda yayinlanan ¢esitler 0.56 ile en yiiksek
polimorfizm icerigine, 4.79 en yiiksek allel miktarmma sahip oldugu belirlenmistir. Elde
edilen veriler dogrultusunda yapilan kiimeleme analizlerinde 8 kiime sonucununa
ulasildigi, molekiiler varyans analizleri kiimeler arasinda gerg¢ek bir genetik varyasyon
oldugunu, kiimelerdeki ¢esitlilik ve kiimelenme arasinda belirlenen genetik cesitliligin

yiiksek bulundugunu bildirmislerdir.

Sevin¢ (2010), ekmeklik bugdayda sar1 pas hastaligina dayanikhilik ile genetik
olarak baglanti saglayan molekiiler markorlerin bulunmasi amaci ile PZR yontemine dayali
SSR, ISSR ve SRAP olmak tizere 3 farkli ¢esitte molekiiler markdr teknigi kullanmaistir.
Calismada 3 adet hastaliga dayanikli ve 3 adet hastalifa duyarli ekmeklik bugday cesidini
materyal olarak ¢alismaya almis ve bunlardan F, kademesinde ¢esitli kombinasyonlar elde
etmistir. SSR markorlerini kullanarak gerceklestirdigi analizde genetik benzerlik oraninin
0.2552 - 0.4285 arasinda oldugunu saptamistir. SRAP markorlerini kullanarak yaptigi
analiz sonucunda ise genetik benzerlik oranmnin 0.1924 - 0.3631 arasinda oldugunu

belirlemistir.

Ciftci ve Yagdi (2011), Tiirkiye’de tescil edilmis ve kiiltiirii yapilan makarnalik
bugday (Triticum durum Desf.) ¢esitleri arasinda genetik cesitliliZi RAPD markoéri ile
belirlemek amaci1 ile 14 adet makarnalik (7riticum durum Desf) bugday genotipi
kullanmislardir. Incelemesi yapilan bugday genotiplerinde ortalama polimorfizmi bilgi
icerigini % 66.7 olarak bulmuslardir. Kullanilan genotipler arasinda genetik benzerlik
indeksi % 43.4 ve % 87.4 arasinda varyasyon gosterdigini saptamiglardir. Yapilan bu

calismada iilkemizde tescil edilmis ve iiretimi yapilan bugday genotipleri arasinda genetik
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temelin oldukca dar oldugu belirlenmis ve bitki 1slah1 ¢alismalarinda dondr ebeveynlerin
seciminde genotiplerin benzerliklerinin belirlenebilmesi amaci ile RAPD markorlerinden

fayda saglanilabilecegi bildirilmistir.

Demirel (2013), Kastamonu yoresindenalinan9 tetraploid (7riticum dicoccum) ve
14 diploid (Triticum monococcum) genotiplerle ISSR isaretleyicileri kullanarak yaptigi
calismada molekiiler karakterizasyon analizi gerceklestirmis ve uygun buldugu istatistiksel
programla akrabalik iliskilerinin incelenmesi sonucunda Dice benzerlik katsayis1 0.553
olarak bulmustur. Kullanilan 14 ISSR markérii ile ortalama polimorfik bant sayis1 10.21,

ortalama polimorfizm oranini ise % 95.42 olarak elde etmistir.

Umay ve ark. (2015), 18 farkli ekmeklik bugday tiirtinii kullandiklari
arastirmada, slirme hastaligi bulasmis tohumlarin tespiti i¢in 7. foetida’ ya 6zgii ISSR
markoriiniin gelistirilmesi amaglanmis, 25 farkli ISSR primeri denendigi, denenen ISSR

markorler icinden ISSR-847 kodlu belirtecin spesifik3 bant verdigi bildirilmistir.

Yakasir (2015), 38 adet ekmeklik bugday genotipi kullanarak yiiriitmiis oldugu
calismada, 10 adet SSR primeri kullanilarak genotiplerin kuraklik genlerinin varligni
tespit etmek amaciyla yapilan calismada, 10 SSR primerinden 7 tanesinin polimorfik
ozellik gosterdigi belirtilmistir. Toplam 37 adet allel iiretilmis, lokus basina allel sayis1 1 -
7 arasinda veriler alinmis, ortalama her SSR lokusu basina 3.7 allel hesap edilmistir.
Polimorfizm bilgi icerigi degeri 0.038 - 0.980 arasinda degisiklik gostermis, ortalama
polimortfizm bilgi icerigi degeri 0.460 olarak bildirilmistir. UPGMA analizi ile elde edilen
dendogram verilerine gore genetik uzaklik degeri en diisiik 0.67, en yiliksek 1.00 arasinda

degismis ve ortalama genetik uzaklik oraninin 0.84 oldugunu bildirmislerdir.

Yorgancilar ve ark. (2015), molekiiler markdrlerin klasik 1slahta basarmin
artmasinda rol oynayan tamamlayict ve destekleyici yOntemler oldugunu, gelisen
molekiiler markor teknolojisi ve markdr destekli seleksiyon teknikleri sayesinde 1slah
arastirmalarmin daha saglam bir bicimde yiiriitiilebilecegini ve klasik 1slaha oranla daha

kisa zamanda, basarili ve giivenilir sonuclara varilacagi bildirilmistir.

Tekin ve ark. (2016), Tirkiye orijinli 384 adet yulaf genotipi 40 SSR primeri ile
taranarak genetik varyasyon belirleme amaciyla yaptiklar1 arastirmada, 130 allel elde

edilmis, dendogram verilerine bakildiginda yerel yulaflarin olduk¢a genis varyasyonlar
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gosterdigi bildirilmistir. Calismada yulaf ¢esitleri arasinda genetik benzerlik oran1 temelde

% 51 olarak elde edildigi belirlenmistir.

Furan ve ark. (2017), Van ve g¢evresinde kiiltiirii yapilan lokal bir genotip olan
Tir bugdaymin sar1 pasa dayanikliligin molekiiler diizeyde belirlenmesi iizerine yapilan
arastirmada, SSR primeri toplam 221 polimorfik bant vermis, primer basma ortalama
polimorfik bant sayis1 5.2 olurken degerlendirmeye alinmis primerlerin polimorfik bilgi
icerikleri 0.37 ile 0.41 arasinda degigmis oldugu bildirilmistir. Lokal Tir genotipinin sar1
pas dayaniklilik geni tasidig bilinen genotiplerle yakin ilgisi oldugu bildirilmistir.

Gebologlu ve Furan (2017), Tirkiye’ de farkli lokasyonlardan toplanan 23 tane
ekmeklik bugday cesidinin 32 SSR markoérii kullanilarak molekiiler karakterizasyon tespiti
amaciyla yaptiklar1 arastirmada, toplamda 174 polimorfik bant elde edilmis, polimorfik
bant sayis1 1 ile 12 arasinda degismis ve ortalama polimorfik bant sayisi primer basina 5.43
olarak elde edilmistir. Polimorfizmoraninin en diisiik % 60, en yiliksek % 100 oldugunu ve
ortalama polimorfizm degerinin % 96.07 oldugunu belirlemislerdir. SSR markorii ile
yapilan dendogram verilerine bakildiginda ise genotiplerin iki ana gruba ayrildigi
goriilmiistiir. Arastirma sonucunda SSR markorlerinin  ekmeklik bugday cesitlerini

siniflandirma ve tanimlamada yararli ve kullanigh oldugunu bildirmislerdir.

Ors (2018), 2016-2017 iiretim sezonunda tesadiif bloklar1 deneme desenine gore
yiiriitiilen ¢aligmada, 20 adet ekmeklik bugday F, hatlarmin kahverengi pasa dayaniklilik
geninin tespiti amactyla 6 SSR primeri kullanilarak taranmis ve F, genotiplerinin tiimiiniin
Lr 9, Lr 14, Lr 19, Lr 24, Lr 34 ve Lr 35 genleri yoniinden incelendigi bildirilmistir.
Calisma sonucunda, 14 genotipin Lr 35 genini, 16 genotipin Lr 14 genini, 3 genotipin Lr

19 genini ve 5 genotipin ise Lr 34 genini tasidig1 belirlenmistir.

Giingor (2019), 14 adet makarnalik bugday c¢esidiyle Kahramanmarasg
lokasyonunda agronomik ozellikler, kalite ve verim acisindan 11 adet spesifik DNA
primeri kullanarak yaptigi calismada, 20 lokusta sorgulamis ve primer basina allel sayisini
1.8 olarak bulmustur. Ortalama polimorfizm i¢erigini (PIC) 72,5 olarak belirlemis, XGWM
47 markorii ve XGWM68 markorii % 27 ile en diisiik polimorfizm igerigi (PIC) oranina
sahip, XGWMI18 markorii % 99 polimorfizm igerigi ile en yiliksek (PIC) oranma sahip
olmustur. Dendogram verileri 1s18inda bakildiginda ¢esitler arasindan en benzer ¢esitler

Karakil¢ik ve Burgosolarak, en uzak ¢esitler Dumlupinar ve Saribasak olarak bulunmustur.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal

3.1.1.Bitki Materyali

Bu calismada, B28 ile Kunduru-1149 yerel makarnalik bugday genotipleri ve bu
genotiplerin resiprokal melezlemesi sonucu elde edilen 13 adet Fs kademesindeki bireyler
kullanilmistir. Melez popiilasyonuna ait bireyler DNA elde edilebilmesi i¢in genotiplere ait
tek tohumlar toprak (1/2) ve torf (1/2) karisimi bulunan pet bardaklara ekilmistir. Bitkiler

25 °C sicakligindaki ¢imlenme kabininde 2 yaprakli doneme gecene kadar yetistirilmistir.
3.2. Metot

3.2.1. Molekiiler Cahsmalar
3.2.1.1. Yaprak orneklerinin ahnmasi

B28 ile Kunduru-1149 makarnalik bugday genotipi ve bu ebeveynlerin resiprokal
melezlemesi sonucu elde edilen 13 adet Fs bireylerinden alinan yaprak numuneleri uygun
laboratuar kosullarinda 2 ml” lik ependorf tiipler icerisine yerlestirilmistir. Alinan

numuneler s1v1 azot araciligi ile 6giitlilmiis ve arkasindan DNA izolasyonu yapilmaistir.

3.2.1.2. DNA izolasyonu

DNA izolasyonu cetyltrimethylammoniumbromide (CTAB) yontemi ile (Oliver ve

ark. 2010) asagida belirtilen sekilde yapilmistir.

Her bir 6rnekten 2 adet gen¢ yaprak alinmis ve alinan yapraklar sivi azot ile 2
ml’lik ependorf tiipler icerisinde ezilmistir. Tiiplerin 1 ml izolasyon soliisyonu (0.5 M
EDTA (pH:8), 5M NaCl, 1 M Tris-HCI (pH:8), % 2 w/v CTAB, % 2 polyvinyl-
pyrolidone40, % 5 sarcosyl) eklenmistir. Yavasca alt iist edilen tiipler 1 saat boyunca 65°C
sicakliktaki su banyosunda bekletilmistir. Ornekler su banyosunda bekletildikten sonra
almarak tizerine 1 ml chloroform:isoamil alkol (24:1) eklenerek 10000 (rpm) devirde 20
dakika santrifiij edilmistir. Santrifiij islemi bittikten sonra list katmanda kalan siv1 yaprak
parcaciklar1 ile karistirilmadan steril olan yeni tiiplere konulmustur. Bu yeni tiiplere,
koymus oldugumuz s1vi miktar1 kadar isopropanol (-20°C) eklenerek 10000 (rpm) devirde
30 dakika santrifiij islemi yapilarak mevcut DNA’larin tiipiin dip kismma ¢okmesi

saglanarak sivi kisim DNA’dan uzaklastirilmistir.
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(Coken DNA’larin lizerine 1 ml % 70’ lik etanol eklenerek 13000 (rpm) devir ile 2
dakika boyunca santrifiijyapilmis ve tekrar sivi kisim uzaklastirilarak islem tekrar
edilmistir. Santriftij islemi bittikten sonra 1 ml % 96’ lik etanol eklenerek 13000 (rpm)
devir ile yine 2 dakika boyunca santrifiij yapilarak DNA’lar temizlenmis ve ardindan
kurumaya brrakilmistir. Kurumus olan DNA’lara 250 pl RNAse soliisyonu (10 mMTris-
HCI (pH7-7.5), toz RNAse) eklenmis ve bu sekilde DNA izolasyonu tamamlanmustir.

3.2.1.3. izole edilen DNA konsantrasyonlar 6l¢iimii

Izole edilen DNA’ larn konsantrasyon ve safliklarini belirlemek icin
Nanodropspektrofotometre (ThermoNanodrop 2000 spektrofotometre) cihazi ile 6lgiim
yapilmistir. Ardindan markor calismalarinda kullanilmak amaci ile DN A konsantrasyonlari
50 ng/ul olacak sekilde seyreltilmistir. Nanodropspektrofotometre (ThermoNanodrop 2000

spektrofotometre) analizi sonuglarma ait veriler Cizelge 3.1.’de gosterilmistir.

Cizelge 3.1. Nanodropspektrofotometre analiz sonuglarina ait veriler

Genotipler Niikleik Asit Kon. Birim 260/280

Kunduru-1149 107.3 ng/pl 1.86

B28 197.3 ng/ul 1.92
B28xKunduru-1149 F; 1 112.8 ng/ul 1.88
B28xKunduru-1149 F;5 2 145.2 ng/ul 1.88
B28xKunduru-1149 Fs 3 9 ng/ul 1.8
B28xKunduru-1149 F;s 4 161.3 ng/ul 1.89
B28xKunduru-1149 Fs 5 95.8 ng/ul 1.84
B28xKunduru-1149 F;5 6 155.7 ng/ul 1.81
B28xKunduru-1149 F5 7 221.9 ng/ul 1.88
Kunduru-1149xB28 F; 1 215.8 ng/ul 1.9
Kunduru-1149xB28 F;5 2 200.9 ng/ul 1.9
Kunduru-1149xB28 Fs 3 124.5 ng/ul 2.03
Kunduru-1149xB28 F;s 4 192.7 ng/ul 1.9
Kunduru-1149xB28 Fs 5 167.2 ng/ul 1.9
Kunduru-1149xB28 F;5 6 258.5 ng/ul 1.92

3.2.2. DNA primerleri

Calismada 10 adet allel spesifik DNA markdrii kullanilmistir. Tiim genotiplerde
yapilan taramalarda kalite ve bazi hastaliklar dikkate almmis ve DNA markérleri bu
kriterler géz oniinde bulundurularak sec¢ilmistir. Cizelge 3.2.’de ¢alismada kullanilan DN A
markorlerine ait primer adi, primer dizisi (5°-3’), gen bolgesi, beklenen bant uzunlugu (bg)

ve markor verileri belirtilmistir.
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Cizelge 3.2. Molekiiler karakterizasyon ¢aligmasinda kullanilan DNA primerleri

Beklenen
Bant
Uzunlugu

No Primer Adi Primer Dizisi(5’-3’) Referans Gen Bolgesi (be) Markéor

{ Bx7°F F CCTCAGCATGCAAACATGCAGC Butow ve Gliiten Es-
Bx7°F R CTGAAACCTTTGGCCAGTCATGTC ark., 2003 | Mukavemeti 563 Baskin
5 SUN104 F | TGCTATGTGCGTGATGATGA Rig‘;};iwa Sar1 Pas 25 Baskin

SUN104 R TTACATGCTCCAGCGACTTG 201 4" Yr5l

3 SUN209 F AG CTATGAGCTTCGCTATTG Bansal ve Kara Pas 148 Es-
SUN209 R GTGATTGGTTCGGATTACTTA ark., 2015 Sr49 Baskin

4 SUN479 F CAAATGAAATGTGATCCTGTT Bansal ve Kara Pas 200 Es-
SUN479 R TCATCTAACCAGCAATGGTAT ark., 2015 Sr49 Baskin

5 | UHWS9 BF | TCTCCAAGAGGGGAGAGACA Distelleld | Yiksek 1 Es-
UHW89 R TTCCTCTACCCATGAATCTAGCA ? Baskin

- 2006 Gpc-Bl

6 XGWMI18 F | TTGCTACCATGCATGACCAT Roder ve Sar Pas 186.190 Es-
XGWM18 R | TTCACCTCGATTGAGGTCCT ark., 1998 ’ Baskin

7 XGWM47 F | TTGCTACCATGCATGACCAT Roder ve Sar Pas 190 Es-
XGWM47 R | TTCACCTCGATTGAGGTCCT ark., 1998 Baskin

3 XGWM66 F | TTGCTACCATGCATGACCAT Roder ve Kiilleme 137 Es-
XGWM66 R | TTCACCTCGATTGAGGTCCT ark., 1998 Baskin

9 XGWM130 F | AGCTCTGCTTCACGAGGAAG Roder ve | Kahverengi 121.126 Es-
XGWM130 R | CTCCTCTTTATATCGCGTCCC ark., 1998 pas Lr34 ’ Baskin

10 XWGP115 F | AGTGTCTTGTAGGGTATC Roder ve Sar1 Pas 492 Es-
XWGPI115 R | TCAGGCCGTGAAAAATAT ark., 1998 Yr45 Baskin

3.2.3. Polimeraz zincir reaksiyonlar (PZR) ve fragment analizleri

PZR; 0.02 ml hacminde 96’ lik PZR platelerine; 3 ul 10x buffer, 1.2 pl MgCl, 1
ul ANTP karigimi (10 mM karisim (A+T+G+C)), DNA primer ¢ifti (1 pl F ve 1 ul R), 9.5
pl ddH,0, ve 0.3 ul Tag DNA polimeraz (5U/ul, Fermantes), 3 pl (50 ng) genomik DNA,
olacak sekilde toplamda 20 pl PZR soliisyonu hazirlanmstir.

PZR reaksiyonlar;; 95 °C sicaklikta 5 dakika siire ile islem uyguladiktan
sonrasirasiyla 95°C’ de 1 dakika (DNA iplik¢iklerinin birbirinden ayrigmasi), 55 °C’ de 1
dakika (tavlama-primerlerin yapismasi) ve 72 °C’ de 1 dakika (DNA’nin eslesmesi) islem
uygulanarak, 95 °C — 72 °C arasinda 35 dongii yapilmasi saglanarak son adimda 72 °C’ de
5 dakika c¢alistirilarak islemin tamamlanmasi saglanmistir. Bitirilmis olan PZR 6rnekleri
kullanima hazir olacak sekilde -20 °C’ de beklemeye alinmistir.

Uygulanan PZR isleminden sonra elde edilen Orneklerinin fragment analizleri
Qiagen firmasima ait ‘QIAxcel Advanced System’ fragment analiz cihazinda yapilmis ve

sonug olarak genotiplere ait DNA bantlarma ulasilmistir.
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3.3. istatistiksel Analizler

3.3.1. Molekiiler verilerin degerlendirilmesi
3.3.1.1. DNA bantlarimmin skorlanmasi

15 adet makarnalik bugday genotipinin uygulanan fragment analiz sonucu
degerlendirilerek okuma aralig1 15 tane baz ¢ifti ile 5000 tane baz ¢ifti arasinda secilmistir.
Skorlama islemi asamasinda hassasiyet +3 baz c¢ifti olarak kabul edilmis ve bu

parametrelere gore alleller degerlendirmeye alinmistir.

3.3.1.2. Veri analizi

Calismanin sonucunda elde edilen genetik veriler ile calismada kullanilan
makarnalik bugday genotipleri arasinda benzerlik ve genotiplere ait olan alleller hakkinda
bilgi saglanmistir. Genotiplerin genetik benzerlikleri NTSYSpc 2.21q (Rohlf, 2005)
programu lizerinden Dice indeks (Dice, 1945) kullanilarak hesaplama yapilmistir. Ayr1 ayri
her bir genotipe ait DNA bantlar1 ’0”” veya “’1”’ olarak kodlanarak binary (ikili) veri
matriksiolusturulms ve bu matriks yardimiyla da UPGMA (Unweighted Pair Group
Method Arithmetic Average) kullanilarak, genotiplerin birbiri ile benzerlik durumlarini

gosteren dendogram olusturulmustur.
3.4. Polimorfizm Bilgi i¢ceriklerinin Hesaplanmasi

Molekiiler dl¢iimlerde kullanilan her bir DNA i¢in polimorfizm bilgi igerikleri Weir
(1996) © e gore asagidaki formiil yardimi ile hesaplanmastir.

PIC=1-XPi’

P;; calismada arastirilan 15 makarnalik bugday genotipinde (Kunduru-1149, B28,
B28/Kunduru Fs 1, B28/Kunduru Fs 2, B28/Kunduru Fs 3, B28/Kunduru Fs 4,
B28/Kunduru Fs 5, B28/Kunduru Fs 6, B28/Kunduru Fs 7, Kunduru/B28 Fs 1,
Kunduru/B28 Fs 2, Kunduru/B28 Fs 3, Kunduru/B28 Fs 4, Kunduru/B28 Fs 5,

Kunduru/B28 Fs_6) i’ ninci allelin frekansidir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA

4.1. Kullanilan Markérlerin Polimorfizmi Bilgi icerikleri (PIC) ve Allel Sayilan

Calismada kullanilan B28 ve Kunduru-1149 ile 13 adet Fs kademesindeki
B28/Kunduru-1149, Kunduru-1149/B28 melez makarnalik bugday genotiplerinin
arasindaki benzerlik iligkisi, 10 adet DNA markorii ile taranmistir. Calismada polimorfik
bant veren 10 adet DNA markorii ile 15 adet makarnalik bugday genotipi taranmistir.
Toplam allel sayis1 50, ortalama allel sayis1 5 olarak hesaplanmistir. En fazla bant {ireten
563 be ile Bx7°" markérii olurken, en az bant iireten 122 bg ile UHWS89 ve 121-126 bg

arasi bant iireten XGWM130 markorii olmustur.

Calismada ortalama polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degeri ortalama olarak 0.98
olarak hesaplanmustir. En yiiksek PIC (polimorfizm bilgi icerigi) degeri 0.99, en diisiik PIC
degeri de 0.96 olarak hesaplanmistir. Genotiplerin taranmasinda kullanilan DNA
markorlerinin niikleotit siralanisi, allel sayilar1 ve polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degerleri
Cizelge 4.1’ de gosterilmistir.

Cizelge 4.1. Genotiplerin taranmasinda kullanilan SSR markdrlerinin niikleotit dizilimleri,
allel sayilar1 ve polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degerleri

No Primer Ad1 Allel Sayisi PIC Degeri

1 Bx7°" F 5 0.99
Bx7%* R

2 SUN104 F 6 0.99
SUN104 R

3 SUN209_F 6 0.99
SUN209 R

4 SUN479 F 4 0.99
SUN479 R

5 UHWS89 BF 5 0.99
UHWE89 R

6 Xgwml8 F 5 0.99
Xgwml8 R

7 Xgwmd7 F 4 0.99
Xgwm47 R

8 Xgwm66 F 4 0.99
Xgwm66 R

9 Xgwml130 F 6 0.99
Xgwml130 R

10 Xwgpll5 F 5 0.96
Xwgpll5 R
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4.2. Taranan Primerlere Ait Jel Goriintiileri

PeakSize

h!
o
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b

Sekil 4.1. SUN104 markoriine ait jel goriintiisi (Al:Kunduru-1149, A2:B28, A3:

B28/Kunduru-1149 Fs 1, A4:B28/Kunduru-1149 Fs 2, AS5:B28/Kunduru-

1149 Fs 3, A6:B28/Kunduru-1149 Fs 4, A7:B28/Kunduru-1149 Fs 5,

A8:B28/Kunduru-1149 Fs 6, A9:B28/Kunduru-1149 Fs 7, A10:Kunduru-

1149/B28 Fs 1, Al1:Kunduru-1149/B28 Fs 2, A12:Kunduru-

1149/B28 Fs 3, B1:Kunduru-1149/B28 Fs 4, B2:Kunduru-1149/B28 Fs 5,
B3:Kunduru-1149/B28 Fs 6)

SUN104 primeri, sar1 pas Yr5/ hastaligina dayaniklilik genlerini belirlemede

kullanilan bir primerdir. Genotipler arasindan B28/Kunduru-1149 Fs 3, B28/Kunduru-

1149 Fs 6, B28/Kunduru-1149 Fs 7,  Kunduru-1149/B28 Fs 2 ve  Kunduru-

1149/B28 Fs_6 hatlarinda sar1 pas Yr5/ geni bulundugu anlasilmistir (Sekil4.1).

Randhawa ve ark. (2014) tarafindan yapilan Olglimler neticesinde SUNI104
primerinin ¢ogalttigi 225 b¢ DNA bandinin sar1 pas Yr5/ hastaligi ile baglantili oldugu

belirlenmistir.

18



@

o
7]
=

@
2
o

Sekil 4.2. Bx7°® markoriine ait jel gorintisi (D11:Kunduru-1149,  DI12:B28,
E1:B28/Kunduru-1149 Fs 1, E2:B28/Kunduru-1149 Fs 2, E3:B28/Kunduru-
1149 Fs 3, E4:B28/Kunduru-1149 Fs 4, E5:B28/Kunduru-1149 Fs 5,
E6:B28/Kunduru-1149 Fs 6, E7:B28/Kunduru-1149 Fs 7, ES8: Kunduru-
1149/B28 Fs 1, E9:Kunduru-1149/B28 Fs 2, E10:Kunduru-1149/B28 Fs 3,
E11l: Kunduru-1149/B28 Fs 4, E12: Kunduru-1149xB28 Fs 5, F1:Kunduru-
1149/B28 Fs_6)

Bx7°F markérii, gliiten mukavetine ait genleri belirlemek i¢in kullanilan bir belirte¢
olmakla birlikte taranan genotipler arasinda beklenen bant uzunlugunu veren genotip
bulunamamistir.  Fakat  Kunduru-1149, B28/Kunduru-1149 Fs 3, B28/Kunduru-
1149 Fs 4, B28/Kunduru-1149 Fs 5 ve B28/Kunduru-1149 Fs 6 genotipleri 111 bant
uzunlugu, B28/Kunduru-1149 Fs 1 genotipt 129 ve 449 bant uzunlugu, Kunduru-

1149/B28 Fs_1 genotipi de 129 bant uzunlugu vermistir (Sekil 4.2).

Butow ve ark. (2003), yaptiklar1 arastirmalar sonucunda, Bx7°F primerinin 563 bg

DNA bandinm gliiten mukavemeti geni ile baglantili oldugu tespit edilmistir.
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4.3. SUN209 markoriine ait jel gorintiisi (C8:Kunduru-1149, C9:B28,

C10:B28/Kunduru-1149 Fs_ 1, C11:B28/Kunduru-1149 Fs 2,
C12:B28/Kunduru-1149 Fs 3, D1:B28/Kunduru-1149 Fs 4, D2:B28/Kunduru-
1149 Fs 5, D3:B28/Kunduru-1149 Fs 6, D4:B28/Kunduru-1149 Fs_ 7,

D5:Kunduru-1149/B28 Fs 1, D6:Kunduru-1149/B28 Fs 2, D7:Kunduru-
1149/B28 Fs 3, D8:Kunduru-1149/B28 Fs 4, D9:Kunduru-1149/B28 Fs 5,
D10:Kunduru-1149/B28 Fs 6)

SUN209 markorii, kara pas Sr49 hastaligina dayaniklilik genlerinin varligini tayin

etmede kullanilan bir belirtectir. Taranan genotipler arasindan B28/Kunduru-1149 Fs 1

genotipinde kara pas geni Sr49 bulundugu tespit edilmistir. B28 ve B28/Kunduru-

1149 Fs 4 genotipleri ise 185 bant uzunlugu gostermistir (Sekil 4.3).

Bansal ve ark. (2015), yapmis oldugu arastirmada, SUN209 primerinin meydana

getirdigi 148 b¢ DNA bant uzunlugunun kara pas Sr49 hastaligina dayaniklilik geniyle

baglantili oldugu bildirilmistir.

20



Sekil 4.4. UHW89 markoriine ait jel gorintiisii (B4:Kunduru-1149, B5:B28, B6:
B28/Kunduru-1149 Fs 1, B8: B28/Kunduru-1149 Fs 2, B9: B28/Kunduru-
1149 Fs 3, B10: B28/Kunduru-1149 Fs 4, Bll: B28/Kunduru-1149 Fs 5,
B12:B28/Kunduru-1149 Fs 6, Cl: B28/Kunduru-1149 Fs 7, C2: Kunduru-
1149/B28 Fs 1, C3: Kunduru-1149/B28 Fs 2, C4: Kunduru-1149/B28 Fs 3,
C5: Kunduru-1149/B28 Fs 4, C6: Kunduru-1149/B28 Fs 5, C7: Kunduru-
1149/B28 Fs 6)

UHWS89 markoérii, yiiksek protein Gpe-B1 igeren genlerin varligini tespit etmede
kullanilan bir belirtectir. Taranan genotipler icerisinde beklenen bant uzunlugunu gosteren
hat bulunamamistir. B28/Kunduru-1149 Fs 1 genotipi 358 ve 426 bant uzunlugu
gosterirken, B28/Kunduru-1149 Fs 5 genotipi 358 bant uzunlugu, Kunduru-
1149/B28 Fs 1 ve Kunduru-1149/B28 Fs 3 genotipleri 426 bant uzunlugu gostermistir

(Sekil 4.4).

Distelfeld ve ark. (2006), UHW89 primerini kullanarak yapmis olduklar1 caligmalar
sonucunda, 122 b¢ DNA bandmin yiiksek protein Gpc-BI geni ile iliskili oldugunu
bildirmislerdir.
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Sekil 4.5. SUN479 markoriine ait jel gorintiisii (F2:Kunduru-1149, F3:B28,
F5:B28/Kunduru-1149 Fs 1, F5:B28/Kunduru-1149 Fs 2, F6:B28/Kunduru-
1149 Fs 3, F7:B28/Kunduru-1149 Fs 4, F8:B28/Kunduru-1149 Fs_ 5,
F9:B28/Kunduru-1149 Fs 6, F10:B28/Kunduru-1149 Fs 7, F11:Kunduru-
1149/B28 Fs 1, F12:Kunduru-1149/B28 Fs 2, Gl:Kunduru-1149/B28 Fs 3,
G2:Kunduru-1149/B28 Fs 4, G3:Kunduru-1149/B28 Fs 5, G4:Kunduru-
1149/B28 Fs_6)

SUN479 markoértii, kara pas Sr49 hastaligma dayaniklilik genlerine tayin etmede
kullanilan bir belirtectir. Taranan genotipler icerisinden B28/Kunduru-1149 Fs 4 hattinda
kahverengi pas Sr49 hastaligina dayamklilik geni belirlenmistir. B28 ve Kunduru-
1149/B28 Fs_3 genotiplerinde 191 bant uzunlugu belirlenmistir (Sekil4.5).

Bansal ve ark. (2015), SUN479 primerini kullanarak yaptiklar1 arastirmada, 200 bg
DNA uzunlugunun kahverengi pas Sr49 geni ile iliskili oldugu tespit edilmistir.
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Sekil 4.6. XWGP115 markoriine ait jel goriintiisii (Al:Kunduru-1149, A2:B28,

A3:B28/Kunduru-1149 Fs 1, A4:B28/Kunduru-1149 Fs 2, A5:B28/Kunduru-
1149 Fs 3, A6:B28/Kunduru-1149 Fs 4, A7:B28/Kunduru-1149 Fs 5,
A8:B28/Kunduru-1149 Fs 6,  A9:B28/Kunduru-1149 Fs 7,  A10:Kunduru-
1149/B28 Fs 1, All:Kunduru-1149/B28 Fs 2, Al12:Kunduru-1149/B28 Fs 3,
B1:Kunduru-1149/B28 Fs 4, B2:Kunduru-1149/B28 Fs 5, B3:Kunduru-
1149/B28 Fs _6)

XWGP115 markoérii, sart pas Yr45 hastaligina dayamiklilhik genini belirlemek
amaciyla kullanilan bir belirtectir. Taranan genotipler igerisinde beklenen bant degerine
ulagan hat tespit edilememistir. B28/Kunduru-1149 Fs 1 ve Kunduru-1149/B28 Fs 6
genotipinde 388 bant uzunlugu, B28/Kunduru-1149 Fs 2 genotipinde ise 301 bant

uzunlugu belirlenmistir (Sekil4.6).

Roder ve ark. (1998), XGWP115 primerini kullanarak yaptiklar1 ¢aligmada, 492

b¢ DNA uzunlugunun sar1 pas Yr45 geni ile baglantili oldugunu belirlemislerdir.
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Sekil 4.7. XGWMI18 markoriine ait jel goriintlisi (B4:Kunduru-1149, B5:B28,
B6:B28/Kunduru-1149 Fs 1, B7:B28 xKunduru-1149 Fs 2, B8:B28/Kunduru-
1149 Fs 3, B9:B28/Kunduru-1149 Fs 4, B10:B28/Kunduru-1149 Fs 5,
B11:B28/Kunduru-1149 Fs 6, B12:B28/Kunduru-1149 Fs 7, Cl:Kunduru-
1149/B28 Fs 1, C2:Kunduru-1149/B28 Fs 2, C3:Kunduru-1149/B28 Fs 3,
C4:Kunduru-1149/B28 Fs 4, C5:Kunduru-1149/B28 Fs 5, C6: Kunduru-
1149/B28 Fs_6)

XGWM18 markorii sar1 pas dayaniklilik genini belirlemek amaciyla kullanilan bir
belirtegtir. Taranan genotipler igerisinde B28/Kunduru-1149 Fs 2 ve B28/Kunduru-
1149 Fs 3 genotiplerinde sar1 pas dayaniklilik geni belirlenmistir (Sekil4.7).

Roder ve ark. (1998), XGWM18 primerini kullanarak yaptiklar1 arastirmada, 186

ve 190 b¢ DNA uzunlugunun sar1 pas geni ile baglantili oldugunu bildirmislerdir.
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Sekil 4.8. XGWMI130 markoriine ait jel goriintiisii (C7:Kunduru-1149, C8: B2S,
C9:B28/Kunduru-1149 Fs 1, C10:B28/Kunduru-1149 Fs 2, C11:B28/Kunduru-
1149 Fs 3, C12:B28/Kunduru-1149 Fs 4, D1:B28/Kunduru-1149 Fs 5,
D2:B28/Kunduru-1149 Fs 6, D3:B28/Kunduru-1149 Fs 7, D4:Kunduru-
1149/B28 Fs 1, DS5:Kunduru-1149/B28 Fs 2, D6:Kunduru-1149/B28 Fs 3,
D7:Kunduru-1149/B28 Fs 4, D8:Kunduru-1149/B28 Fs_5, D9:Kunduru-
1149/B28 Fs_6)

XGWM130 markorii kahverengi pas Lr34 genini belirlemek amaciyla kullanilan bir
belirtegtir. Taranan genotipler icerisinden beklenen bant uzunlugunu gosteren hatta
rastlanmamistir. B28/Kunduru-1149 Fs 4 genotipinin 140 bant uzunlugu, B2S,
B28/Kunduru-1149 Fs 1 ve B28/Kunduru-1149 Fs 3 genotiplerinin ise 208 bant
uzunlugu gosterdigi belirlenmistir (Sekil 4.8).

Roder ve ark. (1998), XGWM 130 markoriinii kullanarak yaptiklari ¢alismada 121
ve 126 b¢ DNA bant uzunlugunun kahverengi pas Lr34 geniyle baglantili oldugunu
bildirmislerdir.
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Sekil 4.9. XGWM66 markoriine ait jel goriintiisii (D10:Kunduru-1149, D11:B28, D12:
B28/Kunduru-1149 Fs 1,  E1:B28/Kunduru-1149 Fs 2,  E2:B28/Kunduru-
1149 Fs 3, E3:B28/Kunduru-1149 Fs 4, E4:B28/Kunduru-1149 Fs 5,
E5:B28/Kunduru-1149 Fs 6, E6: B28/Kunduru-1149 Fs 7, E7:Kunduru-
1149/B28 Fs_1, E8:Kunduru-1149/B28 Fs 2, E9:Kunduru-1149/B28 Fs 3,
E10:Kunduru-1149/B28 Fs 4, El11:Kunduru-1149/B28 Fs 5, EI12:Kunduru-
1149/B28 Fs_6)

XGWM66 markori kiilleme geninin tespiti amaciyla kullanilan bir belirtegtir.
Taranan genotipler igerisinde beklenen bant uzunlugunu gosteren hatta rastlanilmamustir.
B28, B28/Kunduru-1149 Fs 5, B28/Kunduru-1149 Fs 6, B28/Kunduru-1149 Fs 7 ve
Kunduru-1149/B28 Fs 2 genotipleri 123 bant uzunlugu, B28/Kunduru-1149 Fs 1,
B28/Kunduru-1149 Fs 3, Kunduru-1149/B28 Fs 3 ve  Kunduru-1149/B28 Fs 5
genotipleri ise 146 bant uzunlugu gostermistir (Sekil4.9).

Roder ve ark. (1998), XGWM66 primerini kullanarak yaptiklar1 caligmalar
sonucunda 137 b¢ DNA uzunlugunun kiilleme hastaligi geni ile baglantili oldugu

belirlenmistir.
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Sekil 4.10. XGWM47 markoriine ait jel goriintlisi (F1:Kunduru-1149, F2:B28S,
F3:B28/Kunduru-1149 Fs 1, F5:B28/Kunduru-1149 Fs 2, F5:B28/Kunduru-
1149 Fs 3, F6:B28/Kunduru-1149 Fs 4, F7:B28/Kunduru-1149 Fs_5,
F8:B28/Kunduru-1149 Fs_6, F9:B28/Kunduru-1149 Fs 7, F10:Kunduru-
1149/B28 Fs 1, F11:Kunduru-1149/B28 Fs 2, F12:Kunduru-1149/B28 Fs 3,
G1:Kunduru-1149/B28 Fs 4, G2:Kunduru-1149/B28 Fs_5, G3:Kunduru-
1149/B28 Fs 6)

XGWM47 markorii sar1 pas geninin varhigmi belirlemek amach kullanilan bir
belirtegtir. Taranan genotipler igerisinde sar1 pas genini igeren hat goriilmemistir.

B28/Kunduru-1149 Fs 2, B28/Kunduru-1149 Fs 3 ve B28/Kunduru-1149 Fs 4 hatlar1

174 bant uzunlugu gostermistir (Sekil 4.10).

Roder ve ark. (1998), XGWM47 primerini kullanarak yaptiklar1 caligmalar

neticesinde 190 b¢ DNA uzunlugunun sar1 pas geni ile baglantili oldugu bildirilmistir.
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DNA primerleri ile taranan hatlardan elde edilen veriler Cizelge 4.2 ‘de gosterilmistir.

Cizelge 4.2. B28, Kunduru-1149, Kunduru-1149/B28 ve B28/Kunduru-1149 melez
kombinasyonlarinun allellik varyasyonlar1

Markorler

SUN 104
UHW89
SUN209
BX7°"
SUN479
XWGP115
XGWM138
XGWMI30
XGWM66
XGWM47

Genotipler

Kunduru-1149 -

B28

B2&/Kunduru- - - + - -
1149 Fs 1

B2&/Kunduru- - - - - = o + r - R
1149 Fs 2

B2&/Kunduru- + - e - - - + - - R
1149 Fs 3

B2&/Kunduru- - = £ - + - - - - -
1149 Fs 4

B2&/Kunduru- = - - - 4 - - - R -
1149 Fs 5

B2&/Kunduru- + - - - - - - - R -
1149 Fs 6

B2&/Kunduru- + - - - - - - - R -
1149 Fs 7

Kunduru- - - - - - - - - R -
1149/B28 Fs 1

Kunduru- + - - - - - - - - -
1149/B28 Fs 2

Kunduru- - - - - - - - - R -
1149/B28 Fs 3

Kunduru- - - - - - - - - R -
1149/B28 Fs 4

Kunduru- - - - - - - - - R -
1149/B28 Fs 5

Kunduru- + - - - - - - - - -
1149/B28 Fs 6
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4.3.Genotiplerin Durumuna Gore Olusturulmus Filogenetik Agac ve Genotipler
Arasindaki Genetik Benzerlikler

15 adet makarnalik bugday genotipleri 10 adet DNA primeri ile tarama yapildiktan
sonra ulasilan veriler UPGMA (Unweighed Pair Group Method of Aritmetic Averages)
metodu kullanilarak, Weir (1996), genetik mesafe makriksibaz alinarak genotiplere ait
filogenetik aga¢ olusturulmustur (Sekil 4.11).

Yapilan taramalarda ‘Sar1 Pas, Kahverengi Pas, Kara Pas ve Kiilleme ’ gibi
hastalik tiirleri ile ‘Gliiten Mukavemeti, Yiiksek Protein Gpc-Bl igerigi’ gibi kalite
ozelliklerine iliskin veriler 15181inda belirlenen filogenetik agac ilk olarak iki temel gruba
ayrilmistir. Ilk grup kendi icerisinde iki alt gruba, ikinci grup da aymi sekilde kendi
icerisinde iki alt gruba ayrilmistir. Grup 1 ‘B28/Kunduru-1149 Fs 1, B28/Kunduru-
1149 Fs 2, B28/Kunduru-1149 Fs 3 ve Kunduru-1149/B28 Fs 3’ genotiplerini iceren
iki alt gruba (Alt Grup 1-1 ve Alt Grup 1-2) ayrilir iken , Grup 2 Kunduru-1149, Kunduru-
1149/B28 Fs_4, Kunduru-1149/B28 Fs 5, Kunduru-1149/B28 Fs 6, B28, B28/Kunduru-
1149 Fs 4, B28/Kunduru-1149 Fs_5, B28/Kunduru-1149 Fs_6, Kunduru-
1149/B28 Fs 2,B28/Kunduru-1149 Fs 7 ve Kunduru-1149/B28 Fs 1° genotiplerini
iceren iki alt gruba (Alt Grup 2-1 ve Alt Grup 2-2) ayrilmistir.
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Sekil 4.11. Genotiplere gore olusturulmus filogenetik aga¢ (1:Kunduru-1149, 2:B28,
3:B28/Kunduru-1149 Fs 1,

1149 Fs 3,

6:B28/Kunduru-1149 Fs 4,

8:B28/Kunduru-1149 Fs_ 6,

1149/B28 Fs_ 1,

13:Kunduru-1149/B28 Fs 4,
1149/B28 Fs_6)

9:B28/Kunduru-1149 Fs 7,
11:Kunduru-1149/B28 Fs 2,
14:Kunduru-1149/B28 Fs 5,

4:B28/Kunduru-1149 Fs 2,

5:B28/Kunduru-
7:B28/Kunduru-1149 Fs 5,
10:Kunduru-
12:Kunduru-1149xB28 Fs 3,
15:Kunduru-

Weir (1996) gore hesaplanan genetik benzerlik, hatlar arasinda benzerlik katsayis1

yiizde (%) seklinde hesaplanmistir (Cizelge 4.12). Cizelge incelendigindetiim genotiplerde

genetik benzerlik oran1 0 - 0.714 arasinda degismis, ortalama genetik benzerlik orani ise

0.163 olarak tespit edilmistir. En az genetik benzerlik gosteren hatlar Kunduru-1149

ile

Kunduru-1149 ile Kunduru-1149 ile

B28/Kunduru Fs 7,
Kunduru/B28 Fs 3,
Kunduru/B28 Fs 6,
B28/Kunduru Fs 6,
Kunduru/B28 Fs 2,
B28/Kunduru Fs 6,
Kunduru/B28 Fs 1,
Kunduru/B28 Fs 3,
Kunduru/B28 Fs_5,
Kunduru/B28 Fs 1,
Kunduru/B28 Fs 3,

Kunduru/B28 Fs 1,

B28 ile Kunduru/B28 Fs 4, B28 ile Kunduru/B28 Fs 5, B28

B28/Kunduru Fs 1
B28/Kunduru Fs 1
B28/Kunduru Fs 1
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 3
B28/Kunduru Fs 4

ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile

ile

B28/Kunduru_Fs 4,
B28/Kunduru Fs 7,
Kunduru/B28 Fs 4,
B28/Kunduru Fs 7,
Kunduru/B28 Fs 2,
Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 6,
Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 4,
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B28/Kunduru Fs 1
B28/Kunduru Fs 1
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 3
B28/Kunduru Fs 4
B28/Kunduru Fs 4

ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile
ile

ile



Kunduru/B28 Fs 5, B28/Kunduru Fs 4 ile Kunduru/B28 Fs 6, B28/Kunduru Fs 5 ile
Kunduru/B28 Fs 3, B28/Kunduru Fs 5 ile Kunduru/B28 Fs 4, B28/Kunduru Fs 5 ile
Kunduru/B28 Fs 5, B28/Kunduru Fs 5 ile Kunduru/B28 Fs 6, B28/Kunduru Fs 6 ile
Kunduru/B28 Fs 3, B28/Kunduru Fs 7 ile Kunduru/B28 Fs 3, B28/Kunduru Fs 7 ile
Kunduru/B28 Fs 5, Kunduru/B28 Fs 2 ile Kunduru/B28 Fs 3, Kunduru/B28 Fs 2 ile
Kunduru/B28 Fs 4, Kunduru/B28 Fs 2 ile Kunduru/B28 Fs 5, Kunduru/B28 Fs 3 ile
Kunduru/B28 Fs 4, Kunduru/B28 Fs 3 ile Kunduru/B28 Fs 6 arasinda olurken, en fazla
genetik benzerlik gosteren genotipler Kunduru-1149/B28 Fs 2 ile B28/Kunduru-
1149 Fs 6 olarak gozlemlenmistir.

Abdul ve Tahir (2008), tarafindan 11 adet makarnalik ve ekmeklik bugday
varyetelerinde SSR markorleri  vasitast ile c¢imlenme durumlar1 ve molekiiler
karakteristiklerinin tespiti amaciyla farkli orijinlerden 11 adet SSR markdrii kullanilarak 11
bugday varyetesi analiz edilmis ve calismada genetik benzerlik oranimi makarnalik
bugdayda 0.333 - 0.818 arasinda, ekmeklik bugdayda ise 0.2861 - 1 olarak saptamigslardir.
Medini ve ark. (2005), bugdayla akraba 7 yabani ¢esit ve 34 Tunus makarnalik bugdayi ile
genetik farkliliklar1 belirlemek ilizere SSR ve AFLP belirteglerini kullanarak yaptiklar:
calismada, SSR belirteci i¢in genetik benzerlik oranmi 0.036 - 0.727 arasinda, AFLP

belirteci i¢in genetik benzerlik oranin1 0.313 - 0.81 arasinda oldugunu bildirmislerdir.

Seving (2010), sar1 pas genini tespit etmek amaciyla yapmis oldugu ¢alismada 3
adet hastaliga dayanikli ve 3 adet hastaliga duyarl ekmeklik bugday cesidini materyal
olarak calismaya almis ve bunlardan F, kademesinde ¢esitli kombinasyonlar elde ederek,
SSR, ISSR ve SRAP olmak iizere 3 adet farkli molekiiler belirte¢ kullanmistir. SSR
markorleri analizi sonucunda genetik benzerlik oranmin 0.2552 - 0.4285, SRAP markorleri
analizi sonucunda ise genetik benzerlik oranmin 0.1924 - 0.331 araliginda bulundugunu

bildirmistir.
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Cizelge 4.3. Genotipler arasi benzerlik semasi1 (Weir, 1996) (1:Kunduru-1149, 2:B28S,

3:B28/Kunduru-1149 Fs 1, 4:B28/Kunduru-1149 Fs 2, 5:B28/Kunduru-
1149 Fs 3, 6:B28/Kunduru-1149 Fs 4, 7:B28/Kunduru-1149 Fs 5,
8:B28/Kunduru-1149 Fs 6, 9:B28/Kunduru-1149 Fs 7, 10:Kunduru-
1149/B28 Fs 1, 11:Kunduru-1149/B28 Fs 2,  12:Kunduru-1149/B28 Fs 3,
13:Kunduru-1149/B28 Fs 4, 14:Kunduru-1149/B28 Fs 5, 15:Kunduru-
1149/B28 Fs_6)

Geno

tip 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
1 1.000

2 0.095 1.000

3 0.077 | 0.194 | 1.000

4 0.133 0.100 | 0.080 | 1.000

5 0.200 | 0.240 | 0.267 | 0.421 1.000

6 0.235 0.364 | 0.000 | 0.250 | 0.286 | 1.000

7 0.133 0.300 | 0.160 | 0.143 | 0.211 | 0.375 | 1.000

8 0.125 0.286 | 0.000 | 0.000 | 0.300 | 0.471 | 0.533 | 1.000

9 0.000 | 0.222 | 0.000 | 0.000 | 0.118 | 0.286 | 0.500 | 0.615 | 1.000

10 0.000 | 0.222 | 0.174 | 0.000 | 0.000 | 0.286 | 0.167 | 0.462 | 0.200 | 1.000

11 0.143 0.316 | 0.000 | 0.000 | 0.222 | 0.267 | 0.308 | 0.714 | 0.545 | 0.364 | 1.000

12 0.000 | 0.105 | 0.167 | 0.000 | 0.222 | 0.000 | 0.000 [ 0.000 | 0.000 | 0.182 | 0.000 | 1.000

13 0.167 | 0.000 | 0.000 | 0.000 [ 0.000 | 0.000 | 0.000 [ 0.167 | 0.222 | 0.222 | 0.000 | 0.000 | 1.000

14 0.182 | 0.000 | 0.095 | 0.000 | 0.133 | 0.000 | 0.000 | 0.182 | 0.000 | 0.250 | 0.000 | 0.222 | 0.571 1.000

15 0.167 | 0.000 | 0.182 | 0.000 | 0.125 | 0.000 | 0.000 | 0.333 | 0.222 | 0.222 | 0.200 | 0.000 | 0.250 | 0.286 | 1.000
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5. SONUC VE ONERILER

Calismada B28, Kunduru-1149 makarnalik bugday c¢esitleri ve bu g¢esitlerin
resiprokal melezleme yontemiyle elde edilen 13 adet Fs kademesindeki melez genotipleri
(B28/Kunduru-1149, Kunduru-1149/B28) 10 adet belirte¢ kullanilarak g¢esitli hastalik ve

kalite parametreleri ile iligkisi bulunan alleler tespit edilmistir.

Yapilan analizlerde 15 adet makarnalik bugday genotipi (B28, Kunduru-1149,
B28/Kunduru-1149 Fs 1, B28/Kunduru-1149 Fs 2, B28/Kunduru-1149 Fs 3,
B28/Kunduru-1149 Fs 4, B28/Kunduru-1149 Fs 5, B28/Kunduru-1149 Fs 6,
B28/Kunduru-1149 Fs 7, Kunduru-1149/B28 Fs 1, Kunduru-1149/B28 Fs 2, Kunduru-
1149/B28 Fs_3, Kunduru-1149/B28 Fs 4, Kunduru-1149/B28 Fs 5,
1149/B28 Fs 6), 10 adet DNA markor ile taranmistir. En fazla bant {ireten markor 563 bg
ile Bx7°® markérii olurken, en az bant iireten 122 be ile UHW89 ve 121 - 126 be arasi bant

Kunduru-

ireten XGWM130 markorii olmustur. Toplam allel sayis1 50, ortalama allel sayis1 5 olarak
hesaplanmistir. En yiiksek PIC (polimorfizm bilgi icerigi) degeri 0.99, en diisiik PIC degeri
0.96 ve ortalama PIC degeri 0.98 olarak elde edilmistir.

Biitiin genotiplere bakildiginda B28, Kunduru-1149, Kunduru-1149/B28 ve
B28/Kunduru-1149 melezlerinin Fs kademesindeki genotiplerinin ortalama genetik
benzerlik orani 0.163 olarak tespit edilmis ve tiim hatlar arasinda genetik benzerlik orani 0
- 0.714 arasmda degismistir. En diisiik genetik benzerlik Kunduru-1149
B28/Kunduru Fs 7, Kunduru-1149 Kunduru/B28 Fs 1, Kunduru-1149
Kunduru/B28 Fs 3, B28 ile Kunduru/B28 Fs 4, B28 ile Kunduru/B28 Fs 5, B28
Kunduru/B28 Fs 6, B28/Kunduru Fs 1 ile B28/Kunduru Fs 4, B28/Kunduru Fs 1
B28/Kunduru Fs 6, B28/Kunduru Fs 1 ile B28/Kunduru Fs 7, B28/Kunduru Fs 1
Kunduru/B28 Fs 2, B28/Kunduru_ Fs 1 ile Kunduru/B28 Fs 4, B28/Kunduru Fs 2

ile
ile ile
ile
ile
ile
ile

ile ile

B28/Kunduru Fs 6,
Kunduru/B28 Fs 1,
Kunduru/B28 Fs_3,
Kunduru/B28 Fs_5,
Kunduru/B28 Fs 1,
Kunduru/B28 Fs_3,
Kunduru/B28 Fs_5,
Kunduru/B28 Fs_3,

B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 3
B28/Kunduru Fs 4
B28/Kunduru Fs 4
B28/Kunduru Fs 5

ile
ile
ile
ile
ile
ile

ile

B28/Kunduru Fs 7,
Kunduru/B28 Fs 2,
Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 6,
Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 4,
Kunduru/B28 Fs 6,
Kunduru/B28 Fs 4,
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B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 2
B28/Kunduru Fs 3
B28/Kunduru Fs 4
B28/Kunduru Fs 4
B28/Kunduru Fs 5
B28/Kunduru Fs 5

ile
ile
ile
ile
ile
ile

ile



Kunduru/B28 Fs 5, B28/Kunduru Fs 5 ile Kunduru/B28 Fs 6, B28/Kunduru Fs 6 ile
Kunduru/B28 Fs 3, B28/Kunduru Fs 7 ile Kunduru/B28 Fs 3, B28/Kunduru Fs 7 ile
Kunduru/B28 Fs 5, Kunduru/B28 Fs 2 ile Kunduru/B28 Fs 3, Kunduru/B28 Fs 2 ile
xKunduru/B28 Fs 4, Kunduru/B28 Fs 2 ile Kunduru/B28 Fs 5, Kunduru/B28 Fs 3 ile
Kunduru/B28 Fs 4, Kunduru/B28 Fs 3 ile Kunduru/B28 Fs 6 genotipleri arasinda
olurken, en yiiksek genetik benzerlik gosteren genotipler Kunduru-1149/B28 Fs 2 ile
B28/Kunduru-1149 Fs_ 6 olarak gézlemlenmistir.

Yapilan analizlerde kullanilan genotiplerden kara pas geni SUN479' da
B28/Kunduru-1149 Fs 4 genotipinde, SUN209' da B28/Kunduru-1149 Fs 1 genotipinde
tespit edilmistir. Sar1 pas geni XGWMI18’ de B28/Kunduru-1149 Fs 2, B28/Kunduru-
1149 Fs 3 genotiplerinde, SUN104> de B28/Kunduru-1149 Fs 3, B28/Kunduru-
1149 Fs 6, B28/Kunduru-1149 Fs 7, Kunduru-1149/B28 Fs 2, Kunduru-1149/B28 Fs 6

genotiplerinde belirlenmistir.
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