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OZET

Doktora Tezi

KISLIK BUGDAYDA SOGUGA DAYANIKLILIK iLE iLGIiLi QTL’LERIN
BELIRLENMESI

Parisa BOLOURI

Atatiirk Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Tarla Bitkileri Anabilim Dal1
Tahillar ve Yemeklik Baklagiller Bilim Dali

Danisman: Prof. Dr. Kamil HALILOGLU

Erzurum’da 2013-2015 yillar1 arasinda yiiriitilen bu c¢alismada kislik bugdayda soguga
dayaniklilik ile ilgili QTL’lerin belirlenmesi amaciyla Norstar ve Zagros gesitleri arasindaki
melezlemede iiretilen 180 adet rekombinant kendilenmis F1, hatlar1 (RK) tam sansa bagli blok
deneme desenine gore iki tekerdirlii olarak iki yilda (2013-2014 ve 2014-2015) yapilmistir.

Calismada tarimsal ozellikler; kistan sonra canli bitki sayisi, basaklanma, ciceklenme ve siit
olum doénemlerinde yaprak klorofil icerigi, bitki boyu, basakta basak¢ik sayisi, basak uzunlugu,
basaklanma siiresi, bin tane agirlig, ciceklenme siiresi, fizyolojik olum siiresi ve bagakta tane
sayist Ozellikleri incelenmistir. Varyans analizi sonuglarina gore her iki yilda tiim o6zellikler
agisindan genotipler arasinda 6nemli bir fark oldugu belirlenmistir.

Incelenen korelasyon sonuglarina gore en yiiksek korelasyon esitligini gosteren iki ozellik
olarak siit olum déneminde yaprak klorofil igerigi ile gigeklenme siiresinin (0.675™) pozitif ve
cok onemli bir iliskiye sahip oldugu kaydedilmistir. Ayrica denemede elde edilen sonuglara
gore LTso ve basaklanma siiresi arasinda pozitif ve énemli (0.154") bir iliski tespit edilmistir.

Incelenen 6zellikler agisindan iki yillik veriler degerlendirildiginde 9 adet ortak QTL tespit
edilmistir. Bu QTL bolgelerinden 3 tanesi basaklanma doneminde yaprak klorofil igerigi, 2
tanesi QTL ¢igeklenme doneminde yaprak klorofil igerigi, bir tanesi siit olum donemi yaprak
klorofil igerigi, bir adeti basaklanma siiresi, bir adet QTL bin tane agirligi, bir tanesi ise
fizyolojik olum siiresi ile ilgili 6zellikleri kapsamaktadir. Bu QTL'lerin agronomik 6zellikler
izerindeki birikimi 6B, 3A, S5AL-2~c, 3B, 1B ve 4A kromozomlarinda gdézlenmistir. Soguga
dayanikliligin belirlenmesinde etkin bir seleksiyon yontemi olan LTse sonuglarina gore,
Barc1l01, GWM340, GWM160 ve GWMA493 isaretcileri ile iliskili toplam 4 adet QTL
bulunmustur. LTso tarimsal 6zelligi ile iligkili olarak, SSR isaretcilerinden GWM160’in %16
oran1 ile en yiliksek QTL oranma sahip oldugu belirlenmistir. Soguga dayanikliligin
kazandirilmasi ile ilgili 1slah ¢alismalarinda GWM160 isaretcisi seleksiyon asamasinda etkin
olarak kullanilabilir.

2018, 126 sayfa

Anahtar Kelimeler: Ekmeklik bugday, Korelasyon, Donma toleransi, LTso, Tarimsal
ozellikler, Kromozom, QTL



ABSTRACT

Ph.D. Thesis

DETERMINATION OF QTL’S RELATED TO WINTER TOLERANCE IN WINTER
WHEAT

Parisa BOLOURI

Atatlirk University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Field Crops
Division of Cereals and Edible Legumes

Supervisor: Prof. Dr. Kamil HALILOGLU

This study was carried out in two cropping seasons (2013 -2014 and 2014-2015) in Erzurum.
Recombinant inbred Fi, lines originated from the cross of Norstar and Zagros varieties were
used to identify QTLs related to cold tolerance in winter wheat. The agricultural traits
investigated in this study were as follows: leaf chlorophyll content during heading, leaf
chlorophyll content during flowering, leaf chlorophyll content during milk stages, plant height,
number of spiklets per spikes, spike length, duration of spike onset, 1000 seed weight, flowering
duration, period of physiological maturity, number of survived plants after winter, number of
and number of seeds per spike. According to the results of the combined analysis of variance, it
was determined that there is a significant difference between the genotypes in terms of all traits
in both cropping seasons. It was noted that leaf chlorophyll content during the milk stage was
positively and significantly related to the duration of flowering (0.675™) as showing the highest
correlation results. It was also determined that the LTso and the heading duration had a positive
and significant association (0.154"). Nine common QTLs were determined on the results of two
cropping seasons. Some of these QTLs are similar in terms of agricultural traits.

Common QTLs determined in two cropping seasons based on agronomical traits were three
QTL for leaf chlorophyll content during heading periods, 2 QTLs for leaf chlorophyll contents
during flowering periods, one QTL for leaf chlorophyll content during milk stage, one QTL for
heading period, one QTL for 1000 seed weight, one QTL for physiological maturity. The total
QTLs observed on agronomic traits were located on chromosomes 6B, 3A, 5AL-2 ~ ¢, 3B, 1B,
4A. QTLs for cold tolerance were found on a variety of chromosomes and linked to other
agricultural features.

LTso is the effective selection criteria for the determination of cold resistance genotypes. Four
QTLs related to cold resistance were Barc101, GWM340, GWM160 and GWM 493 markers.
SSR marker GWM160 had the highest effect (16%) on explaning the phenotypic variation.
Related QTLs were found to be on 4A, 2B and 3B chromosomes.

2018, 126 pages

Keywords: Bread wheat, Correlation, Freezing tolerance, LTso, Agronomic traits, Chromosome,
QTL
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SIMGELER ve KISALTMALAR DiZiNi
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BA : Bin tane agirligi

BABS : Bagakta basakca sayist

BAU : Basak uzunlugu

b¢ : Baz ¢ifti
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Cis . Cigeklenme siiresi

cm : Santimetre

CS : Cikis sayist
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D-N : Giindiiz-Gece
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ICARDA : International Center for Agricultural Research in the Dry Area
K : Potasyum

kg : Kilogram

LT : Low Temperature
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MAS : Marker-AssistedSelection
Mg > Mili gram

MgCl2 : Magnezyum Kloriir
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YKis

: Mili litre
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: Mili molar

: Dongli sayis1

: Azot
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: Fosfor

: Piko mol

: Quantitative trait loci (kantitatif karakter lokuslari)

: Rastgele ¢ogaltilmis DNApolimorfizmi

: Kesilmis pargalarin uzunluk polimorfizmi

: Rekombinant kendilenmis

: dakikada devir

: Statistical Analysis Software

: Sodium boric asit

: Saniye

: Single Nucleotide Polymorphism (Tek niikleotit polimorfizmi)
- Statistical Package for the Social Sciences

: Simple Sequence Repeats (Basit dizi tekrarlari)

: Taq polymerase (Thermus aquaticus’dan izole edilen enzim)

: Tris-Borat-EDTA tamponu

: Tris-EDTA tamponu

: Tris-hidrokloriir

: Tiirkiye Istatistik Kurumu

- Volt

: Hacim / Hacim

: Agirlik / Hacim

. Yaprak klorofil igerigii (%50 ci¢ceklenme asamasinda klorofil igerigi)
. Yaprak klorofil icerigiz (%50 ¢igeklenmeden 15giin sonra klorofil igerigi)

. Yaprak klorofil icerigiz (%50 ¢iceklenmeden 25giin sonra klorofil igerigi
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1. GIRIS

Sicaklik, bitkisel tiretimi kisitlayan en Onemli etmenlerden birisidir. Cogunlukla
sonbahar mevsimi baslarinda ve ilkbahar mevsimi sonlarinda hava sicakliginda
meydana gelen ani diisiisler, bahge ve tarla sartlarinda yetistirilen bitkilere olumsuz etki
yapmaktadir. Diigiik sicakligin etkili oldugu siire ve siddetine bagli olarak bitkilerde
renk bozulmasi, yapraklarda su kaybi neticesinde solma, biiyliimenin yavaslamasi veya
durmasi, olgunlagsma yetenegini kaybetmesi ve clirlime gibi bir grup isaretler
gbzlenmektedir. Bu durum bitkisel liretimde arzu edilmeyen 6nemli zararlara neden
oldugundan dolayi, bitkilerde soguga tolerans ve dayaniklilik mekanizmalarinin
biyokimyasal ve genetik temellerinin anlagilabilmesi ve dayanikliligi diisiik veya hig
olmayan bitkilerin miimkiin oldugunca direngli hale getirilebilmesi konusunda yeni
teknolojilerin dahil edildigi arastirmalarin devreye alinmasi gerekmektedir (Cakmakei
ve Acikgodz 1992).

Ulkemizde toplam tahil ekiminin yaklasik %49,37’si bugdaya aittir. Tahil tarimmin
kolay ve mekanizasyona uygun olusu, yetistiricileri ¢ogunlukla bu iriinlerin tarimina
yoneltmektedir. Tiirkiye’de 2017 yilinda 76.688.785 da bugday alanindan 21.500.000
ton iiriin alimmstir (TUIK 2018). Niifus artisia karsin son on yilda bugday iiretim
miktarinda dnemli bir degisiklik olmamstir. Ulkemizde ekim alan1 oldukea yiiksek olan
tahillar1 biyotik ve abiyotik streslere karsi dayanikli hale getirebilmek ve verimini
artirabilmek, birim alandan en iyi sekilde yararlanma ile gergeklestirilebilecektir.
Abiyotik stress faktorleri bitkisel iiretimi kisitlayan en onemli unsurlardir. Sogugun
siiresi ve siddetine gore bitkilerde fizyolojik ve morfolojik zararlanmalar meydana
gelmektedir. Ulkemizin gesitli bolgelerinde soguk nedeniyle bugday iiretiminde
diisiisler yasanmaktadir ve bazi zamanlarda hasat bile yapilamamaktadir. Bu durum
tarim sektoriinde onemli verim kayiplarina neden olmakta ve bunun igin stress
faktorlerine dayanikli bitki tiirleri ve gesitleri gelistirilmelidir (Cakmakeg1 ve Ac¢ikgoz
1992; Svec and Hodges 1972).



Cesit gelistirme calismalari emek, sabir, isgiicii, bilgi gerektiren uzun soluklu
caligsmalardir. Klasik 1slah ¢alismalar1 tamamen dogal sartlarda yiiriitiildiiglinden stres
kosullarinin dogal olarak meydana gelmesi gerekir. Stres faktorlerine dayaniklilik
seleksiyonu ancak bu sartlar ortaya c¢ikarsa yapilabilmektedir. Elenmesi gercken
materyal stres faktorii ortaya ¢ikincaya kadar 1slah kademelerinde yer almaktadir. Bu da

zaman, is giicli, emek kaybina neden olmaktadir.

Klasik 1slah caligmalar1 uzun soluklu c¢aligmalar oldugu i¢in bu siireyi kisaltacak ve
hedefe daha hizli ulasmay: saglayacak yeni yontemler ortaya konulmaktadir. Ozellikle
tilkemizde, biyoteknolojik calismalar son yillarda islah ¢aligmalarina entegre edilmeye
baslanmigtir. Molekiilar isaretci destekli seleksiyon (MAS) klasik bitki 1slahi
calismalarinda karsilasilan zorluklar1 ¢oziimiine yonelik alternatif yardimci ve
tamamlayict bir yontemdir. Molekiiler isaretci destekli seleksiyon tarimsal anlamda
onem arz eden ve birden fazla gen veya lokus tarafindan idare edilen 6zelliklerin hizl
ve gilivenilir bir sekilde aktarilmasina imkan vermektedir. Bu yontem klasik 1slah
calismalarin1 tamamlayici, oldukga etkin, hizl, giivenilir ve ekonomik bir se¢im

yontemidir (Gupta and Varshney 2000; Ates vd 2010).

Molekiiler isaretgiler; genetik haritalarin olusuturulmasinda (Rafalski et al. 1996),
kantitatif karakterlerin (QTL) analizlerinde, kiiltiir bitkilerinin karaterizasyonunda, yeni
gelistirilen gesitlerin koruma altina alinmasinda, genetik biyogesitliligin belirlenmesinde
(Khaidizar vd. 2012), tohumculukta safiyet analizlerinde, gen kaynaklarinmn
irdelenmesinde, gen kaynagin yapisininin belirlenmesinde, genomu katlanmis
genotiplerin ayrilmasinda ve 1slah programlarinda ebeveyn olarak kullanilacak
bireylerin belirlenmesinde kullanilirlar. Bununla beraber, molekiiler isaretgiler, farkli
stres faktorleri ile iliskili gen ve/ya QTL bolgelerinin tespit edildigi ve genom yapist
hakkinda bilgi edinildigi calismalarda yogunlukla kullanilmaktadir (Gupta and Rustgi
2004).

Ekmeklik bugday ti¢ farkli genoma (A, B ve D) sahiptir. Bu 6zel yapisit nedeniyle
genom biylkligl yaklasik 15 milyar ¢iftlik bazdan olusmakta ve bu nedenle en



karmasik genomlardan birini teskil etmektedir. Bu durum bugday bitksinin 1slahin1 ve
genom analizlerini gii¢lestirmektedir. Bu baglamda molekiiler DNA isaret¢ileri bugday
1slahinin ~ hizlandirilmasi,  etkinliginin ~ artirilmast  ve  genom  analizlerinin
kolaylastirilmas1 agisindan vazgecilmez avantajlar saglamaktadir (Eagles et al. 2001).
Bugday 1slah progrmalarinda kullanilan 6nemli molekiiler DNA isaret¢iler arasinda
DNA hibridizasyonuna dayali olan RFLP (Bolstein et al. 1980) ve PCR tabanli olanlar
RAPD (Welsh and McClelland 1991), SSR (Hamada et al. 1982), AFLP (Vos et al.
1995), STS dizisi etiketlenmesi (Talbert et al. 1994) ve tek niikeotid polimofizmi (SNP)
(Ravel et al. 2007) olarak siralanabilir. Bugdayda SSR isaretcileri yaygin olarak
kullanilmaktadir (Hayes et al. 2002).

Mikrosatelit isaret¢ileri olarak ta bilinen SSR (basit dizi tekrarlari) isaretgileri genom
icerisinde tekrar eden en kiigiik DNA dizileridir ve 1-6 bg¢ degisen biiyiikliiklere
sahiptirler. Eger bu tekrarli dizileri ¢evreleyen bolgelerin DNA dizilisleri biliniyorsa bu
bolgelere uygun primerler dizayn edilerek (20-25 bg¢ arasinda) PCR yardimi ile
cogaltim1 gergeklestirilebilmektedir. Canlilarda, DNA replikasyonu esnasinda olusan
dizi atlama, kayma, yanlis baz eslesmeleri ve dengesiz krosingover olaylari mikrosatellit
sayilarinin farkliligina sebep olurlar ve jel elektroforeziyle belirlenebilirler (Matsuoka et
al. 2002). Mikrosatellit isaretci sistemi, az DNA gerektirmesi, es baskin 6zellik tasimasi
ve kararli isaret¢i sistem olmasi, genomda dagimik ve fazla miktarda bulunmasi,
tekrarlanabilir ve otomasyona uygun olmasi, yiiksek polimorfizm olusturmasi ve
bilgilendirici bir isaretgi sistemi olmasindan dolayr gen haritalama, ilgili QTL
bolgelerinin tespiti, popiilasyon genetigi, biyogesitlilik ve isaret¢i destekli seleksiyon
caligmalarinda yogun olarak kullanilabilmektedir (Powell et al. 1996; Gupta and
Varshney. 2000; Medini et al. 2005).

Calismamiz, bugdayda soguga dayaniklilik ile ilgili gen ve/ya lokuslar1 barindiran
genomik bdlgelerin belirlenmesi ve soguga dayanmikliligin genetik temellerinin
anlasilmas1 ve soguga dayaniklilik 1slahinda molekiiler isaretci olarak kullanilabilecek

SSR markorlerinin belirlenmesi amaglanmaktadir.



2. KAYNAK OZETLERI

Soguga toleransin OSlgiilmesinde kontrollii kosullarda soguga alistirilmis bitkilerde
soguk testleri rutin olarak yapilmaktadir. Soguga dayanikli bitkilerde soguga alisma
(aklimasyon) dayanikliligin 6nemli bir faktoriidiir. Soguga alistirma ile soguga duyarl
olan genotipler soguga tolerans kazanabilirler (Guy 1990). Bugday ve cavdar bitkileri
kullanilarak yapilan bir ¢caligmada (Fowler et al. 1996), soguga alistirma sicakliginin
3°C oldugu saptanmistir. Kighk tahillar {lizerinde ayni konuda yapilan diger bir
calismada ise degisik soguga alistirma dereceleri uygulanmis ve bu bitkiler igin

optimum soguga alistirma sicakliginin 3°C oldugu belirlenmistir (Fowler et al. 1999).

Farkli kislik bugday cesitleri tizerinde yapilan bir ¢alismada (Fowler et al. 1981) bitki
boyu, basaklanmaya kadar gecen giin sayisi, besin elementleri icerigi, sakkaroz, glikoz,
rafinoz ve toplam seker igerikleri gibi 34 adet biyokimyasal, fizyolojik ve morfolojik
ozellik incelenmis ve bu dzelliklerin soguga dayaniklilik ile iliskilerinin olup olmadig:
arastirilmistir. Incelenen ozelliklerin ¢ogunun, soguga dayaniklilik ile yakin ve dogrusal
bir iliski icerisinde oldugu saptanmistir. Arastiricilar, laboratuar ¢caligsmalarinin tarladaki
canlilik denemelerine destek olarak kullanilabilecegini ileri siirmiislerdir. Arastirmadan
elde edilen sonuglara gore en yiiksek korelasyon ta¢ dondurma testi ile tarla canlilik
indeksi arasinda olmustur. Arastirmada, bitki taglarinin kalsiyum, sodyum, bakir, ¢inko,
sukroz ve rafinoz igerigi disinda diger Ozelliklerde genotipler arasinda Onemli
farkliliklar ~ bulunmustur. Dondurma testi sonuglar1 tarla canlilik testleriyle
karsilastirildiginda, kisa siirede sonug¢ alinmasi ve stres diizeyinin kontrol edilebilmesi
nedeniyle dondurma testlerinin daha avantajli oldugu sonucuna varilmistir. Arastiricilar,
tarla canlilik indeksi ile bitki boyu, N, P ve K arasinda olumsuz, toplam seker icerigi
arasinda ise olumlu iligki bulundugunu saptamiglardir. Yine, bitki su igeriginin
genotiplerin dayaniklilik fakliligini ortaya koymada o6nemli bir Olciit olabilecegini

bildirmislerdir.

Soguga alistirilmis bitkilerin taglarina uygulanan dondurma testi tarla testlerine gore

daha fazla kabul gérmiistiir. Ciinkii tarla kosullarinda denemeler yillara gore degisen



iklim faktorlerinden etkilenmektedir. Yapay olarak soguga alistirilmis bugday
genotiplerinde tarladaki canlilik ile taglarin soguga toleranslari arasindaki iligkiler
aragtirtlmistir. Tarladaki canlilik indeksi (FSI) ile LTso arasindaki korelasyonun
genotiplere gore -0,66 ile 0,96 arasinda degistigi ve bu iliskinin bitkilerin yetistigi
toprak ortamindan etkilenmedigi tespit edilmistir. Aragtirmada tag dondurma testinin
tarla canlilik indeksine gore genotiplerin soguga dayaniklilik farklarini belirlemede daha

kisa siirede ve kesin sonuglar verdigi ortaya konulmustur (Bridger et al. 1996).

Farkli kislik bugday (Triticum aestivum L.) gesitleri iizerinde Gusta et al. (1983)
tarafindan yapilan bir ¢alismada, bitkilerin ta¢ kisimlari -3 ile -20 °C arasinda degisen
sicakliklara maruz birakilmistir. Toplam tag¢ azotu ile tarladaki canlilik arasinda 6nemli
bir iliski oldugu, ancak prolin ile soguga tolerans arasinda bir iliski bulunmadig1 tespit
edilmistir. Buna karsin, Scheflfer ve Lorenz (1968) tarafindan kislik bugday bitkileri
tizerinde yapilan bagka bir calismada, 2 °C'de yetistirilen bitkilerde 24 °C'de
yetistirilenlere gore, yapraklardaki prolin miktarlarinda ©nemli bir artis oldugu

belirlenmistir.

Bitkiler diisiik sicakliklara maruz birakildiklarinda bazi morfolojik, biyokimyasal ve
fizyolojik karakterlerinde degisiklikler olusmaktadir. Cevre sicakligi suyun donma
noktasinin altina diistiigiinde, bir¢ok bitkide don zarar1 ortaya ¢ikmaktadir. Bu zararin
ortaya cikis derecesi sogugun siddetine, bitkinin sogukta kalma siiresine, bitkinin
gelisme donemine, bitki bilinyesindeki ¢oziinebilir seker ve prolin igerigine, bliylimeyi
diizenleyicilerin dengesine, (Wang 1982; Duncan and Widholm 1987) ve son yillardaki
bulgulara gore antifriz 0Ozelligindeki apoplastik polipeptitleri sentezleyebilme
yetenegine gore degisebilmektedir (Urrutia et al. 1992; Griffith et al. 1992 Hon et al.
1994). Bu karakterlerdeki farkliliklar genellikle bitkinin soguga dayaniklilig ile iliskili
olup, bunlar soguga dayaniklihlk amaciyla yapilan seleksiyon caligmalarinda
kullanilmaktadir. Ornegin, bazi tarla bitkilerinde yapilan ¢alismalarda soguga
dayaniklilik ile kimyasal kompozisyon (N, P, K, seker oranlar1 gibi) arasinda dnemli

iligkiler oldugu belirlenmistir (Cakmakg1 ve Acikgoz 1992).



Farkli bitki tiirlerinde (cavdar, bugday, arpa ve yulaf) soguga dayaniklilik ¢alismasi
yapan Livinsgton (1996) bitkileri soguga alistirdiktan sonra dondurma testine tabi
tutmustur. Bu amagla, arpa ve yulafin soguga az dayanikli olan genotiplerine -4, -7, - 9
ve -12 °C, daha dayanikli olan genotiplerine ise -14, -16 ve -18 °C'lik soguk
uygulanmistir. Bitkiler her test sicakliginda 2 saat siireyle tutulmustur. Arastirici,
soguga alistirllmig bitkilerde seker konsantrasyonu ve dona tolerans arasinda iligki

bulundugunu belirlenmistir.

Soguga dayaniklilik ¢alismalarinda sekerlerin roliiniin belirlenmesi ile ilgili ¢aligmalar
bulunmaktadir. Bugdayda genotipler arasinda soguga dayaniklilik farklarini ortaya
koymak ve soguga dayaniklilikta sekerlerin etkisini belirlemek i¢in donmaya duyarli
Chinese spring, toleransli Cheyenne ve iki ebeveynin melezlenmesinden elde edilen
substitlisyon hatlarinda yapilan bir arastirmada bitkilerin toplam ¢6ziinebilir seker,
glikoz, fruktoz, sukroz ve miktar1 igerikleri Olgiilmistir (Vagujfalvi et al. 1999).
Arastirmada bitkiler, énce 2 °C / 4 °C (gece/glindiiz) sicakliklarinda bir hafta
yetistirilerek soguga alistirilmig, daha sonra sicaklik saatte 2 °C azaltilarak -10 °C'ye
kadar diisiiriilmek suretiyle soguk uygulanmistir. Bu uygulamalar sonucunda bitkilerin
toplam c¢oziinebilir seker, glikoz, fruktoz, sukroz ve fruktan igeriklerinde degisimler
oldugu belirlenmistir. Arastirma sonuclarina gore, toplam ¢o6ziinebilir karbonhidrat ve
fruktaz igerigi tiim genotiplerde soguk uygulamasi siiresince devamli olarak artis
gostermistir. Bu durumun, soguga toleransh genotiplerde duyarlilara gére daha yiiksek
oranda oldugu belirlenmistir. Soguga alisma siiresince fruktoz birikimi sukrozdan daha
fazla olmustur. Arastiricilar, bugdayda soguga dayaniklilik mekanizmasinda ¢ok sayida
ozelligin etkili oldugunu, soguk uygulamalarindan sonra seker iceriklerinin olgiilerek

cesitlerin soguga dayaniklilik farklariin ortaya konulabilecegini bildirmislerdir.

Tahillar soguga alistiktan sonra donmaya karsi daha dayanikli duruma gelirler. Bu
durum, soguga alistirma stireci ile diger fizyolojik olaylar arasinda potansiyel bir
iliskinin varhigmi gostermektedir. Soguga alisma siiresince bitkilerde fizyolojik ve
molekiiler diizeyde degisiklikler olusmaktadir. Ornegin, Dillon et al. (2010) soguga

alistirma ile vernalizasyon arasinda karsilikli bir iliski oldugunu belirtmis, her iki



fizyolojik olayin gerceklesmesinde don olmaksizin diisiik sicakliga ihtiya¢ duyuldugunu
bildirmistir. Fowler et al. (1996) yaptig1 bir arastirmada kislik bugday bitkisinin don
olmaksizin diistiik sicaklifa devamli maruz birakildiginda soguga toleransin arttigini
kayit etmislerdir. Donma toleransini kontrol eden faktor vejetatif ve generatif yetisme
donemleri arasindaki gelisme degisimi ile ilgilidir (Limin and Fowler, 2006). Bugday
bitkisinde biiylime tipi, kiglik veya yazlik olmasi, vernelizasyon (VRN) genleri
tarafindan belirlenir. Bu genler 5. kromozom iizerinde yer alirlar ve homolog Vrn-Al,
Vrn-A2 ve Vrn-A3 genlerini igerir (Snape et al. 2001). Her bir lokusta resesif allellerin
bulunmasi kislik biiylime tipine sahip bugdaylarin ve donmaya karsi toleransin
olugsmasina sebep olurlar (Limin and Fowler, 2006). Vrn allelleri ile sikica bagli olan
dona tolerans (Fr) genleride dayaniklilikta etkili olmaktadirlar. Fr lokuslar1 olarakta
bilinen Fr-Al1, Fr-B1 ve Fr-D1 (Galiba et al. 1995; Sutka et al. 1999; Toth et al. 2003)
lokuslarida grup 5 kromozomlari iizerinde yer almaktadirlar. Vernelizasyon lokusu Vrn-
Al’e yaklasik 30-40 santimorgan (cM) uzaklikta yer alan diger bir lokus, Fr-A2, bugday
bitkisinde (Vagujfalvi et al. 2003; Baga et al. 2007) ve T. monococcum bitkisinin 5.
kromozomunda (Vagujfalvi et al. 2000) tanimlanmigtir. Genetik haritalama galismalari
VRN ve Fr genlerinin birbirinden bagimsiz lokuslar oldugunu gostermistir (Borner et al.
2002; Baga et al. 2007) ve donma tolerasinda gozlenen varyasyonlarin temel kaynagi bu
lokuslar oldugu bildirilmistir (Galiba et al. 1995; Snape et al. 1997; Vagujfalvi et al.
2000; Toth et al. 2003). Yakin tarihli c¢alismalar Vrn-Al lokusundaki allelik
varyasyonlar donma toleransindaki farkliliklarin olusmasina 6nemli derecede etkili
oldugunu bildirmektedir. Donmaya tolerans i¢in Fr-Al ile iligkili bu QTL bolgesi Fr-Al
genine tamamen bagli olmasindan ziyade Vrn-Al’in pleiotropik etkisinden

kaynaklanmaktadir (Dhillon et al. 2010).

Murelli et al. (1995) kislik Onice ve yazlik Gitane arpa ¢esitlerinde yaptiklar1 bir
arastirmada, soguga alisma sirasinda serbest prolin, absisik asit (ABA), suda
¢oziinebilen karbonhidratlar ve serbest yag asitlerindeki degisimleri incelemislerdir.
Diisiik sicaklik uygulanan her iki arpa ¢esidinde de prolin miktarindaki artig birbirine
yakin olmustur. Suda ¢Ozilinebilen karbonhidrat miktar1 soguga alismanin tigiinci

giiniinden sonra en yiiksek diizeye ulagsmistir. Ancak, soguga alistirmanin 14-21.



giinlerinden sonra dayanikli cesitlerin karbonhidrat igerigi, dayaniksiz bitkilerde

bulunan miktara esit olmustur.

Galiba et al. (1997) bugdayda soguga dayaniklilikta karbonhidratlarin etkisini ve bu
etkiyi saglayan genleri incelemislerdir. Arastiricilar, soguga alistirma sirasinda seker
yogunlugunun arttifi ve buna bagl olarak soguga dayanikliligin arttigin1 tespit

etmislerdir.

Gilinlimiizde soguga dayaniklihik konusunda yapilan aragtirmalarin g¢ogu stres
polipeptitlerinin izolasyonu, karakterizasyonu, bu proteinlerin sifrelendigi genlerin
klonlanmasi ve baska bir bitkide ekspresyonunun yapilmas: yoniinde yogunlagsmistir
(Georges et al. 1990; Cattivefli and Bartels 1990; Madison et al. 1991; Hightower et al.
1991; Hernandez and Vierting 1993; Hon et al. 1994). Bitkilerde dayaniklilik
mekanizmalariin  belirlenmesi ve dayanikli bitkilerle dayaniksizlarin  ayrimi
calismalarinda DNA analizlerinin kisa siireli ve kesin sonuglar veren bir yontem oldugu
bildirilmistir (Muramoto et al. 1999). Biyoteknolojik enzimleri ile ¢aligmalarda, etkili
kullanim alanlarinin basinda, daha kiiclik parcalara boliinen DNA'larin restriksiyon
elektroforetik hareketliliginden yararlanarak genetik tanimlamalarin yapilabildigi RFLP
(Restriction Fragment Length Polymorphism) yontemi gelmektedir. Boylece dogrudan
genetik yapimin ortaya konulmasi s6z konusudur. DNA parmak izi analizlerinden birisi
olan RFLP yontemi ile arpa bitkisinde soguga dayaniklilik konusunda c¢aligmalar
yapilmistir (Riede and Anderson 1996; Sanghai Maroof et al. 1996; Limin et al. 1997;
Galiba et al. 1997). Benzer sekilde, spesifik primerler kullanilarak PCR yontemi ile
DNA analizlerinin yapilmasi, bitki genotiplerinin soguga dayanikhilik farkliliklarimi
ortaya koymada etkin bir yol olarak kabul edilmektedir (Domon et al. 2002; Tanna et al.
2002).

Eric et al. (1988), bugday bitkilerini sera kosullarinda (24 °C) 20 giin siireyle
yetistirmisler, daha sonra 10 giin silireyle 16 saat 10°C / 8 saat 5 °C olacak sekilde
biiyiime odasinda tutmusglar ve bu siirenin sonunda bitki taclarmi siingere transfer edip,

ortam sicakliligin1 kademeli bir sekilde (saatte 1 °C) azaltarak -6, -7, -8, -9, -10, -11,



-12, -13 ve -15 °C'de dondurma testi yapmislardir. Uygulama sonunda bitkiler 6énce 4
°C'ye tasinmis, daha sonrada 24 °C'deki sera kosullarinda 3 hafta tutularak yasayan bitki
orani belirlenmis ve DNA analizleri yapilmistir. Arastiricilar, Vrnl (vernalization) ve Frl
(frost tolerance) genlerinin soguga dayaniklilikla iliskili oldugunu belirlemislerdir.
Yine, bu konuda yapilan benzer bir ¢alismada (Pan et al. 1994) arpada Vrnl ve Frl

genlerinin 7 numarali kromozom tiizerinde bulundugu tespit edilmistir.

Birgok tiirde bitkiler diisiik sicaklikta tutularak soguga alistirilmakta boylece, daha
sonraki donma stresine dayanmalar1 artmaktadir. Gerek monokotiledon ve gerekse
dikotiledon tiirlerde, soguga dayaniklilikta etkili genlerin sabit durumdaki mRNA
seviyelerinin soguga alistirma ile birlikte arttig1 ortaya konmustur. Her ne kadar bazi
tiirlerde yapilan genetik caligsmalar bazi genlerin soguga alismada ¢ok 6nemli bir etkiye
sahip oldugunu ortaya koymussa da, genel olarak soguk toleransinin kalitimi
multigenikdir. Bu genler tarafindan sentezlenen proteinlerin fonksiyonu tam olarak
bilinmemektedir. Bunun yani sira, enzim ve protein analizleri ile rekombinant protein
analizleri gibi detayli ekspresyon calismalar1 ile bazi genler hakkinda bilgi

edinilmektedir (Hughes and Dunn 1996).

Bitkileri soguga alistirma siirecinde, donmaya karsi bitkilerin canli kalmasina yardimci
olan bir dizi proteinlerin tretimi ile ilgili transkriptom seviyesinde biiyiik o6lgekli
degisimlere sebep olmaktadir (Kocsy et al. 2010; Winfield et al. 2010). Mutasyon ve
biyoteknoloji kaynakli transgenik bitkiler ve tiim genomu tanimlayan trankriptom
analizleri ile yapilan c¢alismalar, soguga alistirma siirecinde gorev yapan karmasik
transkripsiyonel sistemler hakkinda bilgi saglamaktadir (Jan et al. 2009). Arabidopsis
bitkisi iizerinde yapilan bir transkriptom profillemesi ¢alismasinda, soguk uygulamasina
tepki olarak yaklasik 8000 adet genin farkli diizenleyici yolaklarda gorev aldig1 tespit
edilmistir. Bu calismada direk olarak 300 adet genin 7 giinliikk soguk uygulamasi
sonrasinda etkilendigi gozlenmistir. Bunlardan 218 adedinde gen ifadesinde artis, 88
adedinde ise transkript ifadesinde azalma gozlenmistir (Fowler and Thomashow 2002).
Mikroarray sistemlerinin kullanilmasi ile abiyotik stres altinda bitkilerde ¢ok sayida

genin aktif hale gectigi rapor edilmektedir (Seki vd 2001; Kreps et al. 2002; Bray 2004;
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Maruyama et al. 2004; VVogel et al. 2005; Jan et al. 2009). Diisiik sicakliktan etkilenen
genler iki kisim altinda toplanabilir (Seki et al. 2002): ik grup soguk strese yanit olarak
islev goren proteinleri (LEA proteinleri) (Cushman and Bohnert 2000); ikinci grup,
bitkilerin soguga toleransinin artmasinda etkili olan genlerin aktif hale gelmesinde rol

oynayan sinyalizasyon islemidir.

Soguga alistirma c¢ok sayida genin ifadesinin artmasi veya azalmasi sonucunda tezahiir
etmektedir (Hannah et al. 2005). Fowler ve Thomashow (2002), soguga alistirma farkli
gen ifade yolaklarini aktif hale getirdigini bildirmektedir. Ayrica soguk ile aktif hale
gelen genler soguk ile ilgili birden fazla gen ailesi igerisinde de yer alabilirler. Ancak,
bitkilerin abiyotik strese verdikleri yanit sinyal iletimi olarak bilinen bir diizenek
igerisinde yer almaktadir (Heidarvand and Amiri 2010). Bu nedenle, bitkilerin diisiik
sicakliga cevabi oncelikle 6zel bir islem olan hiicre tanima (algilama) daha sonra soguk

stresine cevap veren genlerin aktif hale gegmesi ile devam etmektedir (Denesik 2007).

Pearce et al. (1996) tarafindan arpa bitkisinde sogukla uyarilabilen genlerin
ekspresyonu iizerine c¢evresel faktorlerin etkisini mRNA diizeyinde aragtirmak ve gen
ifadesinin soguga aligmayla iligkisini test etmek amaciyla bir arastirma yapilmigtir.
Denemede arpa bitkileri degisik sicaklik derecelerinde soguga alistirilmistir.
Arastirmada Bit 4.9, Bit 14 ve Bit 101 genleri icin mRNA seviyeleri bitkilerin tag¢
dokularinda oSlgiilmiis ve her 3 genin mRNA miktarinin diisiik sicakliklarda arttig
belirlenmistir. Ayrica, bitkilerin soguk uygulamasi 6ncesinde tutulduklari sicaklik
derecesinin ve bitki yasinin bu genlerin mRNA seviyelerinin degisimini etkiledigi
bildirilmistir. Arastiricilar, bu genlerin mRNA miktarlarinda diisiik sicakliklarda ortaya
cikan artigin, genlerin soguga dayaniklilikta rol aldiklarinin bir gostergesi oldugunu
ifade etmislerdir. Arpada soguga aligma ve dayanikliligin genetik temellerini arastiran
Stanca et al. (1996) sogukla uyarilan Cor 14, pT 59, pAF 93 ve cdr 29 genlerinde cDNA
klonlarini olusturup, E coli bakterisinde benzer antibadiler tiretmislerdir. Bitkilere soguk
uygulamasi yapilmis ve bu antibadiler kullanilarak Cor 14, pT 59 ve pAF 93 genlerine
ait proteinler in vivo kosullarda elde edilmistir. Bu yolla, belirtilen genlerin protein

sentezinin soguk uygulamasi ile uyarildigini belirlenmistir. Arastiricilar ayrica, bu
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genlerin baz dizilimini de belirlemislerdir. Bu genler dikkate alinarak yapilan ¢alisma
sonucunda arpada Onice ¢esidinin soguga Gitane ¢esidinden daha dayanikli oldugu
saptanmis boylece tarla asamasina gerek kalmadan laboratuarda soguga dayanikliligin
belirlenmesinin énemli bir avantaj sagladigi bildirilmistir. Arastiricilar, arpa bitkisinde

soguga alisma ve dayaniklilikta bu genlerin etkili oldugunu belirlemislerdir.

Farkli arpa genotiplerinde Corl4 geni ve bu genin sentezledigi Corl4 proteini
arastirtlmistir (Crosatti et al. 1996). Corl4 disiik sicaklikta arpa kloroplastlarinda
polipeptidlerin biriktirilmesiyle olusan 14 kDa biiyiikliigiinde, sogukla regiile olan bir
proteindir. Arastirmada, farkli derecede soguga dayanikli 61 genotipin 38'inde bu
bandin bulundugu goézlenmis ve bant olusmayan genotiplerde 6zellikle Corl4b'nin
olmadigr ileri siiriilmiistiir. Arpa bitkisinde Corl4 proteinin birikimi incelendiginde,
Corl4 geninin bu proteini sentezlemeye baslamasi ig¢in gerekli uyarilma sicakliginin
soguga dayanikliligi kontrol eden bir lokus ile ilgili oldugu kaydedilmistir. Arastirma
sonunda, Corl4a'nin baslangi¢ indiiksiyon sicakligmmin soguga dayanikli arpa
genotiplerinin tanimlanmasinda potansiyel bir biokimyasal isaret¢i olabilecegi

bildirilmistir.

Arpa bitkisinde soguga dayanmikliligin molekiiler temellerinin belirlenmesi amaciyla
yapilan bir arastirmada, soguga dayaniklilikta gorev yapan Cor proteinini sentezleyen
Cor 14b geninin ekspresyonu incelenmistir. Arastirma sonuglari, arpanin Cor 14b
geninin soguga dayaniklilikla kesin iliskisi oldugunu ve soguk uygulamasi ile birlikte

genin mRNA sentezinin arttigini gostermistir (Crosatti et al. 1999).

Phillips et al. (1997) tarafindan arpada yapilan bir arastirmada, Bit 14 geni diisiik
sicaklikla uyarilmis ve soguga dayanikliliktaki etkisi incelenmistir. Arastirmada, Bit 14
gen ailesinin diger iiyeleri olan Bit 14.1, Bit 14.2 genleri de izole edilmis ve bu genlerin
DNA baz dizilimleri belirlenmistir. Bit 14 gen ailesindeki genlerin farkini
belirleyebilmek i¢in gene 6zel problar kullanilmistir. Bulgular, tim genlerin diistik
sicaklikla uyarildigini, ancak her bir genin arpada farkli bir organda daha etkin

oldugunu gostermistir. Arastiricilar, genlerin organlara yonelik farkli sentez
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mekanizmalarmin Bit 14 gen ailesinin soguga dayanikliliktaki etkisinde Onemli

oldugunu kaydetmislerdir.

Bitkilerde soguga alismanin birgok gen veya gen birliginin ekspresyonunu sagladigini
bildiren Grossi et al. (1998) arpadaki Bit 14 gen ailesinin ekspresyonunu
incelemislerdir. Bit 14 gen ailesi icerisinde yer alan her gen i¢in 6zel bir primer
kullanilarak yapilan c¢aligmada, soguk uygulamasi ile genlerin ekspresyonlarinda
degisim oldugu belirlenmistir. Arastirma bulgularmna gore, her bir DNA klonunun
sentezledigi protein miktarinin yazlik ve kislik genotipler arasinda farklilik gosterdigi
gozlenmistir. Bu da, Bit 14 gen ailesinin mRNA birikimine farkli regiilator
mekanizmalarm etkili oldugunu géstermistir. Arastirmada, Bit 14 expresyonu ve dona
dayaniklilik arasinda net iliski bulunamamis, ancak yazlik ve kislik genotipler arasinda
gbzlenen bant farkliliklarinin, degisik genotiplerin soguga dayaniklilik bakimindan

ayriminda Bit 14 geninin kullanilabilecegi ileri stirilmiistiir.

Arpa bitkisinin yapraklarinda ve ta¢ kisminda sogukla uyarilmis 3 genin (Bit 101, Bit 14
ve Bit 4.9) mRNA'lari, soguga dayanikliliklari ve doku hasari incelenmistir (Pearce et
al. 1998). Arastirmada, Bit 14 geni ta¢ korteksinin i¢ tabakalarinda, lipid transfer
proteinini kodlayan Bit 4.9 geni ise yapragin epidermisi ve tacin eski boliimlerinin
epidermisinde belirlenmistir. Soguga alismanin molekiiler boyutunun dokular arasinda
belirgin farklilik gosterdigini bildiren arastiricilar, ta¢ kismindaki hasarin bitkinin
canliligr ile siki bir iliski gosterdigini belirlemisler ve bu bolgede Bit 4.9, Bit 101 ve
Bltl4 gen iiriinlerinin yiiksek Olglide goriilmesinin, bu genlerin tacin dona toleransinda

dogrudan etkili oldugunu kaydetmislerdir.

Arpa bitkisinde soguga dayanikliligin belirlenmesinde Bit 4.9 geninin kullanilabilirligi
Dunn et al. (1998) tarafindan arastirilmistir. Denemede, bu gene 0Ozel sentetik
oligontikleotidler kullanilarak soguga dayanikli arpa DNA'larinda bu gen belirlemistir.
Aragtiricilar, Bit 4.9 geninin soguga dayaniklilikta ¢ok onemli bir rolii oldugunu ve
laboratuar kosullarinda soguga dayamiklilifin belirlenmesinde kullanilabilecegini

bildirmislerdir.
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Dogal kosullarda soguga alisma ve dayanikliligin molekiiler temellerini belirlemek
tizere tarla kosullarinda yetistirilen, yazlik ve kislik arpa genotiplerinde Giorni et al.
(1999) tarafindan yiiriitiilen bir arastirmada Cor geninin (pT 59, pA 086 ve pag 93) ve
proteinlerinin (Cor 14a ve Cor 14b) akiimiilasyonu incelenmistir. Denemede, tiim kighk
cesitler sogukla birlikte sentezlenen proteinler olan Cor 14a ve Cor 14b proteinlerini
yiiksek oranda biiiktirmislerdir. Ote yandan bu durum, yazlik cesitlerde diisiik
seviyelerde goriilmiistiir. Arastiricilar, Cor 14'{in arpanin kisa dayaniklilik kapasitesinin

bir pargasi oldugunu bildirmislerdir.

Soguga dayaniklilikta etkili Cor TMC-AP3 geninin, hem yazlik hem de kislik arpa ve
bugday genotiplerindeki ekspresyonunu belirlemek amaciyla yapilan bir ¢alismada, Cor
proteinlerinin birikiminin, soguga dayaniklilikta etkili oldugu ve degisik miktardaki Cor
proteinlerinin miktarina bagli olarak degisik derecelerde soguga toleransin ortaya ¢iktigi
belirlenmistir (Mastrangelo et al. 2000). Arastiricilar, soguga dayanikli ¢esitlerin
dayaniksizlardan ayrilmasinda, DNA analizlerinin yapilmasini kisa siirede kesin sonug

vermesi bakimindan 6nermislerdir.

Soguga dayaniklilik kantitatif bir karakter olup cok sayida gen tarafindan idare
edilmektedir. Gilinlimiizde bu genlerin belirlenmesi, DNA dizilimini agiklanmasi1 ve
soguga dayanikliliktaki fonksiyonlarinin tam olarak ortaya konulabilmesi i¢in yogun
caligmalar yapilmaktadir. Vagujfalvi et al. (2000) tarafindan bugdayda yapilan bir
calismada soguga dayaniklilikta etkili oldugu belirlenen Corl4b geninin kromozom
tizerindeki yerlesimi arastirillmistir. Ayrica, soguk uygulamasi yapilarak, soguga
dayanikli ve dayaniksiz bitki genotiplerinde bu genin ekspresyonu incelenmistir.
Arastirmada, soguga dayaniklilik durumlar1 daha dnceden belirlenmis olan 4 dayanikli
ve 3 dayaniksiz arpa genotipi, 2 substitution (kromozom yedeklenmis) hatt1 ve 9 adet
tek kromozom rekombinasyonlu genotip kullanilmistir. Bu genotiplerin F2
generasyonuna ait bitkilerde Corldb geninin genetik haritas1 ¢alisilmistir. Bu bitkilere
ayn1 zamanda soguk uygulamasi da yapilmistir. Aragtirmada elde edilen elektroforetik
bant desenlerine gore, dayanikli ¢esitler kendi aralarinda ve dayaniksiz ¢esitler de kendi

aralarinda benzerlikler gostermislerdir. Arastiricilar, dayanikli ve dayaniksiz ¢esitlerin
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bu bant desenlerine gore birbirinden ayirilabilecegini belirlemislerdir.

Karmasik 6zelliklere bagl kantitatif karakter lokuslar (QTL — Quantitative trait loci) ve
DNA isaretcileri, isaret¢i yardimi ile seleksiyon programlarinda dolayli se¢im igin
kullanilabilmektedirler (Collard et al. 2005). Dona dayaniklilik gibi karmagsik
karakterlerin lokuslarinin yeri ve sayisinin bilinmesi bu tip tarimsal ozellikler i¢in
seleksiyonun etkinligini artirmaktadir. Bu tez ¢alismamizin amact; (1) kislik bugday RK
hatlardan olusan populasyonunda donma toleransi ile ilgili QTL bolgelerini tanimlamak
(2) Dona tolerant bitkilerin se¢iminde kullanilabilecek ilgili QTL’ler ile iligkili

isaretcileri belirlemektir.
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3. MATERYAL ve YONTEM

3.1. Materyal

Bu calismada bitki materyali olarak Iran Tebriz Universitesi Islah Merkezinden temin
edilen 180 adet Fi» kademesinde rekombinant kendilenmis (RK) ekmeklik bugday
(Triticum aestivum L.) hatt1 ile ebeveynleri olan Norstar ve Zagros c¢esitleri
kullanilmistir. Norstar ¢esidi, 1980'lerde Kanada Saskatchewan’da gelistirilen soguga
direncli (LTs0=-22,25 °C) bir ¢esittir. Zagros c¢esidi ise erkenci ve yazlik bir bugday
cesididir. Zagros, Kuru Bolgeler icin Uluslararasi Tarimsal Arastirma Merkezi
(ICARDA) tarafindan Opata gesitinden seleksiyon ile gelistirilmistir. Soguga oldukca
(LTs0=-3,5 °C) hassastir. Haritalama popiilasyonu, bu iki ebeveynin melezlenmesi
sonucu elde edilen F, dollerinin tek tohum soyu metodu ile 12 kusak boyunca

kendilenmesinden elden edilen 180 adet hattan olusmaktadir.

3.2. Yontem

Tarla denemeleri Atatiirk Universitesi Ziraat Fakiiltesi deneme istasyonunda 2013-2014
ve 2014-2015 yillarinda yiiriitiilmistiir. Deneme iki tekrarlamali tam sansa bagli blok

dizaynina gore kurulmus ve degerlendirilmistir (Sekil 3.1).

3.2.1. Ekim ve hasat islemleri

Denemede bugday ekimi kislik olarak 2013-2014 yetistirme yilinda 10.09.2013
tarihinde yapilmis ve hasat islemi 11.08.2014 tarihinde gergeklestirilmistir. 2014-2015
yetistime yilinda ise ekim 20.09.2014 tarihinde, hasat ise 08.08.2015 tarihinde yapilmis
ve her genotipe ait siralar ayr1 ayri hasat edilmistir. Her iki yilda da asagida belirtilen
tarimsal ozellikler ve soguga dayaniklilik ile ilgili parametrelerde dlgiimler yapilmistir.
Arastirmada tohumlar, 20 cm sira araligi ile 4-6 cm derinlige 1 m uzunlugunda metreye

100 tohum hesabiyla her genotipten 2 sira olacak sekilde elle ekilmistir. Denemede
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giibre kaynag1 olarak amonyum nitrat (%26) ve diamonyum fosfat kullanilmistir. Azotlu
giibrenin ekimle birlikte, olmak iizere dekara 6 kg N ve 6 kg P205 hesabiyla verilmistir
(Kiral ve Ozcan 1990; Akkaya 1993). Erzurum ilinde 2013-2015 yillarma ait bazi iklim

verileri Cizelge 3.1°de verilmistir (Anonim 2018).

Cizelge 3.1. Erzurum ilinin 2013 - 2015 yillarina ait bazi iklim verileri

Minimum Sicaklik Maksimum Sicakliklarin | Ortalama Sicaklik (°C)

Ortalamasi (°C) Ortalamasi (°C)

YIL/AY 2013- 2014- 2015- 2013- 2014- 2015- 2013- 2014- 2015-

2014 2015 2016 2014 2015 2016 2014 2015 2016
OCAK -14,9 | -151 | -124 | -3.8 -3,8 -2,7 -9,5 -10,1 | -8,1
SUBAT -13,0 | -152 | -131 | -1,0 -2,3 -0,6 -7,4 -7,3 -7,3
MART -6,3 -3,4 -7,1 4,9 8,2 4,5 -0,8 2,3 -1,6
NISAN 0 0,7 -0,5 14,1 14,2 10,9 7,2 7,4 4,9
MAYIS 4,3 4,6 3,1 18,7 18,5 17,3 | 116 11,3 | 10,1

HAZIRAN | 53 6,2 6,8 23,7 23,5 24,2 15,0 153 | 157
TEMMUZ 11 11,4 10,1 27,9 29,3 29,5 19,4 20,7 | 20,1
AGUSTOS | 938 11,7 10,9 28,2 30,5 29,7 19,5 215 | 20,7

EYLUL 4,9 5,3 6,5 21,9 23,2 26,9 13,3 14,7 1171
EKIM 2,1 2,5 3,1 14,2 14,9 15,2 8,2 8,4 8,8
KASIM -5 -5,0 -51 51 6,9 9,3 0 0,2 1,4

Sekil 3.1. Deneme alanindan bir goriiniis
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3.2.2. Denemede incelenen ozellikler

1. Kistan Sonra Canh bitki sayis1 (CBS): Her bir genotipe ait 100 adet tohum 1 m
uzunlugundaki siralara ekilmis ve kis sonrasi ¢ikis gosteren bitkiler sayilmistir.

2. Basaklanma siiresi (BS): Ekim tarihi ile her bir sira bitkilerin basaklarinin yarisina
yakininin bayrak yapragi kinindan ¢iktigt zaman arasindaki siire basaklanma siiresi
olarak kabul edilmistir.

3. Ciceklenme Siiresi (CIS): Ekim tarihi ile her bir siradaki bitkilerin basaklarinin
yarisina yakininin ¢iceklenme donemine gegis yaptigi tarih arasindaki siire ¢igeklenme
stiresi olarak belirlenmistir.

4. Fizyolojik Olum Siiresi (FOS): Cikis tarihi ile her siradaki bitkilerin %50’sinin
sarardig1 tarih arasindaki giin sayisi1 fizyolojik olum siiresi belirlenmistir.

5. Yaprak Klorofil icerigi (YKI): SPAD 502 Chlorophyll-Meter Cihaz1 kullanilarak
basaklanma, ¢igeklenme ve siit olum donemlerinde olmak iizere bayrak yaprak tizerinde
ti¢ kez dl¢iim yapilmistir (Apogee, 2015).

6 Bitki boyu (BIB): Bitkide olgunlasma doneminde, her parselden sansa bagl olarak
secilen 10 basakli sap iizerinde toprak yiizeyinden itibaren kilgik harig, basagin en ist
basakcigina kadar olan uzunluk cm cinsinden 6l¢iilerek belirlenmistir.

7. Basak Uzunlugu (BAU): Her siradan alinan 10 adet basakta 6l¢lim yapilmistir.

8. Basakta Tane Sayis1 (BTS): Her parselden hasat alani igerisinde sansa bagl olarak
alinan 10 basak ayr1 ayr1 harman edilip taneleri sayilmis ve bagak basina tane sayis1 adet
olarak tespit edilmistir.

9. Basak¢ik Sayis1 (BABS): Her siradan alinan 10’ar basak 6rneginin basagindaki
basak¢ik sayinin sayilmasi ile belirlenmistir.

10. Bin tane Agirh@ (BA): Her parselin tane iiriiniinden 4 defa 100’er tane sayilarak
0.001 g duyarl terazide tartilip, elde edilen ortalama deger 10 ile ¢arpilarak 1000 tane

agirligi hesaplanmistir.
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3.2.3. Soguga dayamkhihk ¢calismalari

Denemede materyal olarak kullanilan genotipler soguk testlerine tabi tutulmuslardir.
Soguga dayaniklilik derecesinin tespitinde Fowler et al. (1981) ve Mahfoozi et al.
(2001) tarafindan kullanilan yontemler modifiye edilerek asagida belirtildigi gibi
uygulanmigtir.

Soguga dayaniklilik derecesinin -3°C ile -25°C arasinda ve -2°C azalan sicakliklarda,
12 test araliginda donma tolerans1 degerlendirilmistir. Donma testi asagidaki sirada

yapilmistir.

a. Genotiplere ait tohumlar petri kutularina konularak 1slatilmis ve dormansi ihtimaline
kars1 +4°C’de ve karanlik ortamda 2 giin siireyle tutulmustur.

b. Bu siirenin sonunda petri kutular1 20-22 °C’lik oda sicakliginda 1 giin bekletilmistir.
c. Ertesi giin heniliz ¢cimlenme baslangicindaki tohumlar, icerisinde 1/3 kum, 1/3 tarla
topragi, 1/3 torf karigimi bulunan 60x25x15 cm boyutlarindaki saksilara, her genotipten
10 adet bitki olacak sekilde ekilmistir. Calisma 2 tekerriirlii olarak tesadiif parselleri
deneme deseninde serada yiiriitiilmiistiir.

d. Tohumlar 20 °C'nin altinda ve 10/14 saat (D-N) fotoperiyoda sahip kontrollii serada
yetistirilmistir (Sekil 3.2.A).

e. Soguga alistirllmak amaciyla fideler 3-4 yaprakli dénemde, 10/14 saat (D-N)
fotoperiyoda sahip biiyiime odasinda 2 °C'de 35 giin tutulmustur (Sekil 3.2.B).

f. Soguga alismis bitkilerin tag bolgeleri fidelerden ayrilarak icerisinde nemli kum
bulunan aliiminyum kutulara sasirtilmis ve 300 mmol m-2 s-1 (16000 lix) 1sik
siddetinde 16:8 fotoperiyotta tam kontrollii bitki biiyiime kabini icerisinde 50 giin siire
ile 2-4°C’de tutulmustur (Sekil 3.2.C).

0. Bu siire sonunda bitkiler 6 saat siire ile 0 °C’de tutulmustur. Bu islemden sonra
dondurucunun sicaklig1 -3 °C’ye diisiiriilmiis ve daha sonra saatte sicaklik 2 derece
diisiiriilmek suretiyle -25 °C’ye kadar devam edilmistir. Bitkiler, 12 farkli sicaklik
derecesinde test edilmislerdir. Test edilen her sicaklik derecesi i¢in tiim popiilasyonu
iceren gruplar olusturulmustur. Dondurucunun sicakligt ayarladigimiz dereceye

geldiginde bu sicakliga ait bitkiler bir saat bekletildikten sonra ilgili saksi grubu
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cikartlmig, digerleri devam ettirilmistir. Her sicaklik derecesi i¢in ayni uygulama
yapilmustir (Sekil 3.2.D,E).

h. Dondurucudan ¢ikarilan saksilar iklim odasinda 16 saat 151k ve 8 saat karanlik
uygulamast ile 4 °C’de 24 saat siireyle bekletilmistir.

I. Saksilar 10/14 saat (D-N) fotoperiyoda ve 20 °C sicakliga sahip biiyiime odasinda
tekrar bliylimeye birakilmistir. Daha sonra tekrar bliyime gosteren bitkiler 3 hafta sonra
sayilarak her genotip i¢in canli bitki sayisi tespit edilmistir. Buna gore 10 bitkiden en az
5 bitkinin canli kaldig1 derece o genotipin soguga dayaniklilik derecesi (LTso degeri)
olarak kabul edilmistir (Sekil 3.2.F).

Sekil 3.2. (devam)



20

Sekil 3.2. A. Genotiplerin serada ekimi ve yetistirilmesi, B. Fideler biiylime odasinin soguga
maruz kalmasi i¢in hazirlanmasi, C. Fideler biiylime odasi soguga maruz kaldiktan sonra,
dondurucu makinesinin hazirlanmasi D. Dondurucu makinesinin dig1 E. Dondurucu makinesinin
ici ve F. Dondurucu makinesinden sonra bitkilerin serada bekletilmesi.

3.2.4. Molekiiler analizler

3.2.4.a. Calismada kullanilan c¢ozeltiler ve hazirlamis sekilleri

Cizelge 3.2. DNA izolasyonu i¢in kullanilan tampon ve hazirlanma sekilleri

DNA izolasyonunda Kullamilan Kimyasallar ve Hazirlamislar

Tris-HCI 1M (pH 7,5)
TrisBase 121,1 g ve 120-125 ml HCI 1 litre saf suda iyice
karistirilmis ve otoklavlanmustir.
(500 ml stok, pH 8,0) 93 g EDTA (disodyum
etilenediaminetetra-asetat 2H.O) 400 ml ultra saf suda
EDTA (0,5 M) eritilmis ve pH 8’e ayarlanmistir (yaklasik ~10 g NaOH

pellet ile). pH ayarlanirken NaOH tamamen eridikten
sonra toplam hacim ultra saf su ile 500 ml’ye

tamamlanmustir.




Cizelge 3.2. (devam)
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NaCl (5 M) 292 g NaCl 1 litre ultra saf suda eritilmistir.
Tampon ¢6zeltisi, Ortamda 10 mM Tris-HCI (pH 8,0)
IXTE ve I mM EDTA (pH 8,0) olacak sekilde hazirlanmastir.

Her 500 ml i¢in:
5ml 1 M Tris-HCI (pH=7,5), 1 ml 0,5 M EDTA
(pH=8,0) 500

tamamlanmustir.

olarak  toplam  hacim ml’ye

3 M Sodyum Asetat
(PH=5)

408 g sodyum asetat trihidrat (NaC2H302-3H20) 800
ml ddH2O eritilmis ve 3 M asetik asit ile pH’s1 5’e
ayarlanmistir. Toplam hacim ultra saf su ile 1 litreye

tamamlanmis ve filtreden gecirilerek steril edilmistir.

Fenol:Kloroform:izoamil

Alkol

25:24:1 oraninda hazir olarak kullanilmstir.

%70’lik Etil Alkol

%100’liik etil alkolden 70 ml alinmis ve toplam hacmi

steril distile su ile 100 mI’ye tamamlanmustir.

CTAB buffer %2(w/v)

1,42 M NaCl; 200, mM EDTA; 100 mM Tris-HCI, pH

8,0;  %INa2S203;  %0,2’lik  2-merkaptoetanol
eklenmistir. ~ Tiipler  yavagga  alt-list  edilerek
kanigtirilmagtir.

Fenol: Kloroform: izoamil Alkol 25:24:1 oraninda hazir olarak kullanilmistir.

Cizelge 3.3. Kloroform: Izoamil alkol 24:1 (v/v) hazirlanmasi

1 Kloroform 96 ml
2 Izoamil Alkol 4 ml
3 Toplam miktar1 100 ml

Kloroform: izoamil alkol 24:1 oraninda hazir olarak kullamlmistir.
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Cizelge 3.4. TE tampon 10X hazirlanmasi

1 Na;EDTA (PH=8) | 1 mM
2 Tris-HCL (pH=8) 10 mM

Tampon hazirlandiktan sonra otoklavlanip ve buzdolabinda 4 derece {lizerinde saklanir.

3.2.4.b. DNA izolasyonu

DNA izolasyonu i¢in kullanilan materyal yapraklar olup, CTAB yontemi (Doyle and
Doyle 1990) ile asagida verilen sekilde yapilmustir.

1- Yaprak ornekleri bitkiler 3-4 yaprakli iken direkt tarladan alinmistir.

2- Ornekler havan igerisine konulduktan sonra iizerine siv1 azot eklenmis ve toz haline
gelinceye kadar ogiitiilmustiir (Sekil 3.3.A).

3- Ogiitiilmiis haldeki bu 6rneklerden 300-400 mg tartilarak, 2 ml’lik Eppendorf
tiiplerine alinmustir.

4- Tiiplere 1 ml 6nceden 1sitilmig CTAB buffer eklenmistir. Tiipler yavasca alt-list
edilerek karistirilmistir.

5- CTAB buffer eklenmis tiipler, 65°C’lik su banyosunda 1 saat siire ile bekletilmistir.
6- Bu 1 saatlik siire igerisinde tiipler her 10 dakikada bir yavasca alt-list edilerek
karigtirilmastir.

7- Bu siire sonunda tiipler 5 dk oda sicakliginda bekletilmistir.

8- Daha sonra tiipler 10 dk siire ile 24 °C’de 14000 rpm’de santriflij edilmistir (Sekil
3.3.B).

9- Bu islemden sonra iist fazdan yaklagik 750 pl alinarak yeni tiiplere aktarilmigtir.

10- Uzerine kloroform-izoamil alkol (24:1)’den 750 ul eklenmis ve 1 dk siire ile
yavasea alt-list edilmistir.

11- Tipler 4 °C 14000 rpm’de 10 dk santrifiij edildikten sonra iist fazdan 600 ul
alinarak yeni tiiplere aktarilmig ve tizerine 600 pl kloroform-izoamil-alkol (24:1)
eklenmistir (Sekil 3.3.c).
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12- Tiipler tekrar 4°C 14000 rpm’de 10 dk santrifiij edilmistir (Sekil 3.3.c).

13- Buz igerisinde olan yeni tiiplere iist fazdan 500 pl aktarilmis, lizerine 100 pl
amonyum asetat (10 M), 100 pl sodyum asetat (3 M PH=5,5) ve 500 pl (-20 °C’de
onceden sogutulmus) izopropanol ilave edilmistir. Tiipler bu asamada yavagga alt-iist
edilmistir.

14- Daha sonra tiipler 4 °C 14000 rpm’de 10 dk siire ile santrifiij edilmis ve iist faz
dokiilerek uzaklastirilmistir. Boylece DNA pelletinin goriilmesi saglanmistir (Sekil
3.3.D).

15-DNA’nin bulundugu her tiipe 200 pl %70’lik etanol eklenerek yikanmasi
saglanmistir.

16- Tiipler 14000 rpm’de 3 dakika santrifiij edilmis ve tist faz dokiilmiistiir.

17- DNA’lar oda kosullarinda bekletilerek kurutulmasi saglanmistir.

18- Kurutulan DNA Ornekleri lizerine 150 pl TE buffer eklenerek ¢ozdiiriilmiis ve
20°C’de saklanmustir.

Sekil 3.3. (A). Bitki yapragimi sivi azot havanda ezilmesi, (B). Ilk santrifiijdan sonra iki faz
ayrilmast, (C). Ikinci ve iigiincii santrifiijdan sonra fazlarin ayrilmasi ve (D). DNA elde edilmesi

3.2.4.c. DNA miktari ve kalitesi

DNA oOrneklerinin kantitatif tayini i¢in her 6rnekten 2 ul alinmis NanoDrop® ND-1000
(NanoDrop Technologies, USA) spektrofotometre cihazi kullanilarak 260/280 orani ile

protein kontaminasyonu ve A260/230 orani ile polifenol ve polisakaritler
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kontaminasyonu belirlenmistir. Bu oranlar 1,7- 2,2 ve 2-2,2 arasinda olmas1 gerekir. En

uygun deger A260/280 oranin 1,8’dir.

DNA o6rneklerinin kalitatif tayini i¢in 1X SB buffer ile hazirlanan % 0,8’lik agaroz jele
5 ul DNA 6rnegi, 5 pl ultra saf su ve 3 ul 6X loading buffer yani toplamda 13 pl olacak
sekilde hazirlanip kuyucuklara yiiklenmistir. 60 V’da 30 dk siire ile yiirtitiilmiistiir. UV
1sikta DNA bantlar goriintiilenmistir (Sekil 3.4). Daha sonra DNA konsantrasyonu PCR
analizinde kullanilmak iizere 30 mg/ul olacak sekilde hazirlanmis ve -20 °C’de

saklanmstir.

Sekil 3.4. CTAB metodu ile elde edilen DNA’nin % 0.8’lik agaroz jel goriintiisii

3.2.4.d. SSR Primerlerinin sulandirilmasi

Firmanin belirttigi kullanma talimatina gore 425 ¢ift SSR primeri ultra saf su ile

sulandirilmig ve primerlerin yogunluklart 100 pmol olacak sekilde ayarlanmistir.

3.2.4.e. SSR Molekiiler isaretcisi ile PCR analizi

1. PCR icerigi ve sartlari

SSR molekiiler isaret¢ide bulunan diziyi ¢ogaltmak amaciyla yapilan PCR iglemi Senso

Quest LabCycler (MultiGene Gradient Thermal Cycler (TC9600-G-230V, Labnet



25

International, Inc.)) cihazi ile yapilmigtir. SSR molekiiler isaretcilerin taramasinda
kullanilan PCR igerigi Cizelge 3.5’te belirtilmis ve PCR sartlar1 ise Cizelge 3.6’da

verilmistir.

Cizelge 3.5. PCR malzemeleri ve miktarlari

Icerik Miktar (ul)
Genomik DNA 2
Primer-F 0.6
Primer-R 0.6
Taqg Pol. Enzim 0.25
dNTP 0.5
MgCl, 1
PCR Tampon 1
Ultra saf su 4.3
Toplam Hacim 10

Cizelge 3.6. SSR molekiiler belirteglerin taramasinda kullanilan PCR sartlar

PCR Program  Tekrar Sic.D  Siire (dk)
Baslangic
1. Asama 1 94,0 00.04.00
denatiirasyonu
Basamak 1 | Denatiirasyon 94,0 00.01.00
2. Asama Basamak 2 | Yapigma 37 Grad 00.01.00
Basamak 3 | Uzama 72,0 00.01.00
Dongii 72,0 00.07.00
3. Asama 1
Son uzama 4,0 o0
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3.2.4.f. PCR iiriinlerinin yiiriitiillmesi ve goriintiilenmesi

PCR iirlinleri (Wang et al. 2003) yontemiyle % 6’lik akrilamit dikey jelinde etidiyum
bromit boyamasiyla 200 V’ta 2-3 saat yiiriitiilmiistiir. Bunu gergeklestirilmesi i¢in PCR
tirtiniinden 10 pL alinmis ve jele yliklenmistir. PCR bantlarin goriilmesi i¢in her defa 70
ul etidiyum bromit boyamasi TBE buffere eklenmistir. UV 15181 cihazinin (Vilber
Lourmat, France) altinda Nikon Coolpix500 makinesi ile etidiyum bromiti engellemek

icin koyu sart filtre kullanarak fotografi ¢ekilmistir.

Sekil 3.5. Akrilamit jelin hazirlanis
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Cizelge 3.7. Jel hazirlanmada kullanilan kimyasallar ve hazirlanislari

Jel Hazirlanmada Kullanilan Kimyasallar ve Hazirlanislart

10X TBE (Tris/Borat/EDTA) 960 ml ddH20 eritilmis ve tizerine 40 ml 0,5 M
108 g Tris base (890 mM) EDTA (pH 8,0) eklenmis ve ultra saf su ile toplam
55 g borik asit (890 mM) hacmi 1 litreye tamamlanmistir. Daha sonra filtre

kagidindan gegirilmistir.

45 g borik asit, 8 g NaOH 500 ml saf suda iyice

20X Sodyum Borat (SB) karistirilmig ve toplam hacmi ultra saf su ile 1

litreye tamamlanmustir.

190 g akrilamit, 10 g bis-akrilamit, 1 litre saf suda
%20’1ik akrilamit jel (19:1) y A .
eritilmis ve filtreden gegirilmistir.

10 g amonyum per siilfat 100 ml saf suda eritilmis

Amonyum Per Siilfat %10 (w/v) ve -20°C saklanmugtir.

54 ml %20’lik akrilamit (19:1), 117 ml saf su ve 9
%6’lik akrilamit jelin hazirlanist ml 10X TBE, bir beherde karistirilmustir. 1.2 ml
amonyum per siilfat ve 132 pl TEMED karisima
eklenmis ve jelin kalinlhigr 1,5 mm olacak sekilde

ayarlanmig camlar arasina yiiklenmistir (Sekil 3.5)

3.2.4.9. Bantlarin puanlanmasi

Jel iizerinde acikca segilebilen ve kolaylikla sayilabilen bantlar A (brinci ebeveyn) B
(ikinci ebeveyn) ve H (iki ebeveynden bant olmasi durumunda heterozigot) kayip bant 9

numara olarak puanlandirilmistir.

3.2.4.h. Verilerin degerlendirilmesi ve istatistiksel analizi

Elde edilen fenotipik verilerin analizinden once normallik testi SPSS programi ile
Kolmogorov-Smirnov metodu kullanilmis ve normal olmayan veriler parametrik
olmayan analizi icerisinde Shapiro—Wilk metodu ile yapilmistir. Daha sonra varyasyon

analizi i¢in SAS programi kullanilmistir. Korelasyon ve regresyon verileri SPSS 20
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programi ile elde edilmistir ve tiim grafikler Excel programinda c¢izilmistir. QTL
analysis, (Single Marker Analisis) degerlerine bagli olarak MAPMANAGER-QTX20
programu ile gergeklesmistir (Sofalian et al. 2008)

LTso degerleri probit regresyon analizi ile SAS programi kullanilarak belirlenmistir
(SAS Enstitiisii, Inc. http://www.sas.com) (Skiner et al. 2008). Bu analiz ile dogru LTso
degeri farkli sicakliklarda hayatta kalan bitkiler probit denklemler tarafindan tahmin

edilmistir. Her sicaklik derecesi ayr1 zamanlarda iki tekrarli olarak yapilmistir. Burada

bildirilen LTso degerleri, bu sicakliklarin ortalamasidir (Skiner et al. 2008).

Cizelge 3.8. SSR belirtecinden elde edilen bilgiler

Say1 [saretci Ileri primer Geriprimer Lokasyon
1 BARC3 TTCCCTGTGTCTTTCTAATTTTT |GCGAACTCCCGAACATTTTTAT 6A
2 BARC2 GCGATCCACACTTTGCCTCTTTT |GCGATGTCGGTTTTCAGCCTTTT 4B, 7B
3 BARC45 CCCAGATGCAATGAAACCACA | GCGTAGAACTGAAGCGTAAAATT 3A, 2B
4 BARC58 GCGACTTTGTGTATATGTTTTA |ATGGGGCAATTAGTGTTTTCTTCG 5BL-7DS
5 BARC64 GCGGAGTCTGCAATTAGTATAG |GCATCCACCTCCGCAGTCAGT 7A
6 BARC66 CGCGATCGATCTCCCGGTTTGC |GGGAAGAGGACCAAGGCCACTA 1DL,2B
7 BARC96 AAGCCTTGTTGTTCCGTATTATT |GCGGTTTATATTTTGTGGTTGAGC 6DL6-5B
8 BARC98 CCGTCCTATTCGCAAACCAGAT |GCGGATATGTTCTCTAACTCAAGC 4D,2B
9 BARC105 |CAGGAAGAAAAGGAAAGCATG |GCGGTGTGGCAATAATTACTTTTT 7A-4D
10 |BARC117 |TCATGCGTGCTAAGTGCTAA GAGGGCAGGAAAAAGTGACT 5A
11 |BARC118 |AGTTGCCGCTTCTTTTCATTTTT |AGAGGTCCATTTTTCGTCCTTTGA 4D-6A
12 |BARC119 |CACCCGATGATGAAAAT GATGGCACAAGAAATGAT -3D, 1A, 1B,
13 |BARC122 |CCCGTGTATATCCAGGAGTG CAGCCCTTGTGATGTGATG 5AL12,-2A
14 |BARC124 |TGCACCCCTTCCAAATCT TGCGAGTCGTGTGGTTGT 5A, 2B
15 |BARC126 |CCATTGAAACCGGATTTGAGTC |CGTTCCATCCGAAATCAGCAC 7D4-7B
16 |BARCI127 |TGCATGCACTGTCCTTTGTATT |AAGATGCGGGCTGTTTTCTA 7A- 6B
17 |BARC127 |TGCATGCACTGTCCTTTGTATT |AAGATGCGGGCTGTTTTCTA -
18 |BARCI13 |CGGCTAGTAGTTGGAGTGTTGG |ACCGCCTCTAGTTATTGCTCTC 5Ds2-0.78
19 |BARC133 |AGCGCTCGAAAAGTCAG GGCAGGTCCAACTCCAG 5DL-3BS
20 |BARC134 |CCGTGCTGCAAATGAACAC AGTTGCCGGTTCCCATTGTCA 6BS
21 |BARC138 |CTCGATTCGCCGTCAG GTGGGGGAAGAAGAAACC 2A, 4A
22 |BARC138 |CTCGATTCGCCGTCAG GTGGGGGAAGAAGAAACC
23 |BARC140 |CGCCAACACCTACCATT TTCTCCGCACTCACAAAC 5BL,2B, 5D
24 |BARC142 |CCGGTGAGAGGACTAAAA GGCCTGTCAATTATGAGC 5BL,2D, 5A,
25 |BARC145 |GCAGCCTCGAATCACA GGGGTGTTGAAGATGA 2D, 3B, 1A
26 |BARC146 |AAGGCGATGCTGCAGCTAAT GGCAATATGGAAACTGGAGAGAA 6D,-6A, 6B
27 |BARC147 |GCGCCATTTATTCATGTTCCTC |CCGCTTCACATGCAATCCGTTGAT 3B
28 |BARC148 |GCGCAACCACAATGTATGCT GGGGTGTTTTCCTATTTCTT C-1A-1D,



http://www.sas.com).skiner/
http://wheat.pw.usda.gov/cgi-bin/graingenes/report.cgi?class=breakpointinterval;name=7AS5-0.59-1.00*
http://wheat.pw.usda.gov/cgi-bin/graingenes/report.cgi?class=breakpointinterval;name=5DS2-0.78-1.00
http://wheat.pw.usda.gov/cgi-bin/graingenes/report.cgi?class=breakpointinterval;name=2AS5-0.78-1.00
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Cizelge 3.8. (devam)

29 |BARC149 |ATTCACTTGCCCCTTTTAAACTC |GAGCCGTAGGAAGGACATCTAGT 1D

30 |BARC154 |GTAATTCCGGTTCCACTTGACA GGATGGGCAGCTTCAAGGTATGT 7D,7A
31 |BARC203 |GCGAACATGTATCCAAGTCACT |GCGCCACATTCAAACATAAGGTC 3B

32 |BARC206 |GCTTTGCCAGGTGAGCACTCT TGGCCGGGTATTTGAGTTGGAGTT 4A,3B, 6A
33 |BARC232 |CGCATCCAACCATCCCCACCCA |CGCAGTAGATCCACCACCCCGCC 5A, 5B, 5D
34 |BARC1090 |CGCTCCAATGATGACACC CGGAAGGAAGAAGAAGAAGA 1D

35 |BARC1099 |CCCACGCACGCACTAAG TCATGTGGCCGTTGTGAA 3A, 6B
36 |CFA2040 |TCAAATGATTTCAGGTAACCAC |TTCCTGATCCCACCAAACAT 7D,7A, 7B,
37 |CFA2049 TAATTTGATTGGGTCGGAGC CGTGTCGATGGTCTCCTTG 7A

38 CFA2056 |TGGAAGTTACCCTGTCCGTC GAAGAGAGGAGGAGTGGCCT 1A, 7A
39 CFA2058 |CCCATTGCCATCTCAGTCTT ATAGTAGGCCCAAAGCGATG 2A

40 CFA2091 |CCTTCTTAATGACCGGCTCG AAACGAAGACGTGGACATGG 4B

41 CFA2106 |GCTGCTAAGTGCTCATGGTG TGAAACAGGGGAATCAGAGG 7B

42 CFA2114 |ATTGGAAGGCCACGATACAC CCCGTCGGGTTTTATCTAGC 6A

43 CFA2129 |GTTGCACGACCTACAAAGCA ATCGCTCACTCACTATCGGG 1A, 1B, 1D
44 CFA2135 |TGCCTAAATCTAAATGCCCG GGATAATGTGCATGTTCACCG 1A

45 CFA2153 |TTGTGCATGATGGCTTCAAT CCAATCCTAATGATCCGCTG 1A

46 CFA2155 |TTTGTTACAACCCAGGGGG TTGTGTGGCGAAAGAAACAG 5A

47 CFA2190 |CAGTCTGCAATCCACTTTGC AAAAGGAAACTAAAGCGATGGA 5A

48 CFA2219 |TCTGCCGAGTCACTTCATTG GACAAGGCCAGTCCAAAAGA 1A

49 CFA2240 |TGCAGCATGCATTTTAGCTT TGCCGCACTTATTTGTTCAC 7A

50 CFA2241 |TTGGCCATCAGGCTCTAGTT GTGATGCTGTTCTCAAGCCA 1B

51 CFA2250 |AGCCATAGATGGCCCTACCT CACTCAATGGCAGGTCCTTT 5A

52 CFA2278 |GCCTCTGCAAGTCTTTACCG AAGTCGGCCATCTTCTTCCT 2B

53 CFA2292 |GGACCGTTTATCCGTAAGCA GCCTATGCTGCTGATCCATT 1B

54 CFD1 ACCAAAGAACTTGCCTGGTG AAGCCTGACCTAGCCCAAAT 6A, 6B,6D
55 CFD4 TGCTCCGTCTCCGAGTAGAT GGGAAGGAGAGATGGGAAAC 3D, 3BL

56 CFD5 TGCCCTGTCCACAGTGAAG TTGCCAGTTCCAAGGAGAAT 6D, 5B
57 CFD9 TTGCACGCACCTAAACTCTG CAAGTGTGAGCGTCGG 3D

58 CFD10 |CGTTCTATGACGTGTCATGCT TCCATTTTCAAAAACACCCTG 5D

59 CFD13 CCACTAACCAAGCTGCCATT TTTTTGGCATTGATCTGCTG 6D-6B
60 CFD16 |GGATCCAAGGGAATCCAAAT TCCTTCGGTTCCCATATCAC 4A-2D
61 CFD35 |GGGATGACACATAACGGACA ATCAGCGGCGCTATAGTACG 3D

62 CFDO036 |GCAAAGTGTAGCCGAGGAAG TTAGAGTTTTGCAGCGCCTT 2D-2A
63 CFD042 |AGGTTCTAGGGGGCATGTCT GCTCTCAATGACTGCACTGG 6D

64 CFD043 | AACAAAAGTCGGTGCAGTCC CCAAAAACATGGTTAAAGGGG 2D

65 CFD045 |TCTCTCCAGTTGCTCCTCGT ATGTGGAACCGGTCTACTCG 6D

66 CFD048 |ATGGTTGATGGTGGGTGTTT ATGTATCGATGAAGGGCCAA 1B, 1D
67 CFD049 |TGAGTTCTTCTGGTGAGGCA GAATCGGTTCACAAGGGAAA 6D

68 CFDO51 |GGAGGCTTCTCTATGGGAGG TGCATCTTATCCTGTGCAGC 2D

69 CFD054 |TCGTTCCAAAATGCATGAAA AAGGGCCAGAAATCTGTGTG 4BL54D
70 CFD059 | TCACCTGGAAAATGGTCACA AAGAAGGCTAGGGTTCAGGC 1A, 1B, 1D
71 CFDO060 |TGACCGGCATTCAGTATCAA TGGTCACTTTGATGAGCAGG 6D

72 CFD061 |ATTCAAATGCAACGCAAACA GTTAGCCAAGGACCCCTTTC 1D

73 CFDO066 |AGGTCTTGGTGGTTTTGGTG TTTTCACATGCCCACAGTTG 7D

74 CFD068 |TTTGCAGCATCACACGTTTT AAAATTGTATCCCCCGTGGT 7DL, 7A
75 CFDO073 |GATAGATCAATGTGGGCCGT AACTGTTCTGCCATCTGAGC 2D, 2B
76 CFD074 |TCAAAACCACACCAGGCATA AAGTGGTGGGGAGTGTGTGT 5D, 7B
77 CFD079 |TCTGGTTCTTGGGAGGAAGA CATCCAACAATTTGCCCAT 3b3B



http://wheat.pw.usda.gov/cgi-bin/graingenes/report.cgi?class=breakpointinterval;name=4AS3-0.76-1.00
http://wheat.pw.usda.gov/cgi-bin/graingenes/report.cgi?class=breakpointinterval;name=3AL5-0.78-1.00
http://wheat.pw.usda.gov/cgi-bin/graingenes/report.cgi?class=breakpointinterval;name=3DS6-0.55-1.00

30

Cizelge 3.8. (devam)

78 CFDO080 |ATAGGGGTTTTGAATCACTCC TTGGATTTGCAGAGCCTTCT 6A, 6D
79 CFD082 |GCTGATGCTGCTGTAAGTGC TGAAGAATACAATGGCAGCAA 6A
80 CFDO088 |TAGGCATAGTTTTGGGCCTG GGTAGAAGGAAGCTTCGGGA 4A
81 CFD106 |ACGGGTGGTTTTGCTCAGT ACTCCACCAGCGGAGAAATA 4D
82 CFD135 |GGATCTCGGGGATGTCCT TAAGCACCTTCTTCATGGGG 6D
83 CFD141 |CGTAAAGATCCGAGAGGGTG TCCGAGGTGCTACCTACCAG 3D
84 CFD161 |GTAAGGCATCTTCGCGTCTC CCATGATAGATTTGGACGGG 2D
85 CFD170 |CTGTCGGACGACGACGA CATCCTCTTGACGCCGCCGC 1B
86 CFD175 |TGTCGGGGACACTCTCTCTT ACCAATGGGATGCTTCTTTG 2D, 7D
87 CFD189 |GCTAAAGCCACATAGGACGG GCACAAGATTTTGCAAGGCT 5D
88 CFD211 |AGAAGACTGCACGCAAGGAT TGCACTAAAGCATCTTCGTGTT 3D
89 CFD239 |CTCTCGTTCTCTCCAGGCTC GAGAGGAGAGCTTGCCATTG 2D
90 CFD239 |CTCTCGTTCTCTCCAGGCTC GAGAGGAGAGCTTGCCATTG -
91 CFD267 |GTGCGTCGTGTAGCAGCTC CTCTCTGTCGTCCAGGTCGT 2A, 2D
92 GDMO033 | GGCTCAATTCAACCGTTCTT TACGTTCTGGTGGCTGCTC 1A, 1B, 1D
93 GDMO046 |TGTGTTGGCCTTGTGGTG CTACCCAATGCATCCCCTTA 7D
94 GDMO060 |AGAAGGACCGTCGCGTC ATGTTGGCCCTGAAGAAGAA 1D
95 GDMO067 |AAGCAAGGCACGTAAAGAGC CTCGAAGCGAACACAAAACA 7D
96 GDMO072 |TGGTTTTCTCGAGCATTCAA TGCAACGATGAAGACCAGAA 3D
97 GDMO098 |CCATCCATGAAATGGCG GCCCTTCACTAGCCTTCATG 6D
98 GDM109 |GGTCCGCCTGACAGACC AAAGCTGCTCATCGTGGTG 5A
99 GDM152 |ATAACATGCACACAAATTTT GCCAGTGCCAAGCTTGC 7A
100 GWMO011 |GGATAGTCAGACAATTCTTGTG |GTGAATTGTGTCTTGTATGCTTCC 1B
101 GWMO033 |GGAGTCACACTTGTTTGTGCA CACTGCACACCTAACTACCTGC -
102 GWMO044 |GTTGAGCTTTTCAGTTCGGC ACTGGCATCCACTGAGCTG 4A,7D
103 GWMO046 |GCACGTGAATGGATTGGAC TGACCCAATAGTGGTGGTCA 7B
104 GWMO052 |CTATGAGGCGGAGGTTGAAG TGCGGTGCTCTTCCATT 3D
105 GWMO063 | TCGACCTGATCGCCCCTA CGCCCTGGGTGATGAATAGT 7A
106 GWMO067 |ACCACACAAACAAGGTAAGCG CAACCCTCTTAATTTTGTTGGG 5B
107 GWMO070 |AGTGGCTGGGAGAGTGTCAT GCCCATTACCGAGGACAC 6B
108 GWMO088 |CACTACAACTATGCGCTCGC TCCATTGGCTTCTCTCTCAA 6B
109 GWMO095 |CACTACAACTATGCGCTCGC TCCATTGGCTTCTCTCTCAA 2A
110 GWMO099 | AAGATGGACGTATGCATCACA GCCATATTTGATGACGCATA -
111 GWM102 |TCTCCCATCCAACGCCTC TGTTGGTGGCTTGACTATTG -
112 GWM121 |TCCTCTACAAACAAACACAC CTCGCAACTAGAGGTGTATG 7D
113 GWM122 |GGGTGGGAGAAAGGAGATG AAACCATCCTCCATCCTGG 2B
114 GWM124 |GCCATGGCTATCACCCAG ACTGTTCGGTGCAATTTGAG 1B
115 GWM126 |CACACGCTCCACCATGAC GTTGAGTTGATGCGGGAGG 5A
116 GWM129 | TCAGTGGGCAAGCTACACAG AAAACTTAGTAGCCGCGT 1B
117 GWM132 |TACCAAATCGAAACACATGAGG |CATATCAAGGTCTCCTTCCCC 2B,6A
118 GWM133 |ATCTAAACAAGACGGCGGTG ATCTGTGACAACCGGTGAGA 1B,3A
119 GWM136 |GACAGCACCTTGCCCTTTG CATCGGCAACATGCTCATC 1A
120 GWM140 |ATGGAGATATTTGGCCTACAAC |CTTGACTTCAAGGCGTGACA 1B
121 |GWM146 |CCAAAAAAACTGCCTGCATG CTCTGGCATTGCTCCTTGG 7B
122 |GWM156 |CCAACCGTGCTATTAGTCATTC CAATGCAGGCCCTCCTAAC 4B,5B
123 |GWM160 |TTCAATTCAGTCTTGGCTTGG CTGCAGGAAAAAAAGTACACCC 4A
124 |GWM161 |GATCGAGTGATGGCAGATGG TGTGAATTACTTGGACGTGG 3D
125 |GWM181 |TCATTGGTAATGAGGAGAGA GAACCATTCATGTGCATGTC 3B
126 |GWM183 |GTCTTCCCATCTCGCAAGAG CTCGACTCCCATGTGGATG 3D
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127 |GWM186 |GCAGAGCCTGGTTCAAAAAG CGCCTCTAGCGAGAGCTATG 5A
128 |GWM192 |GGTTTTCTTTCAGATTGCGC CGTTGTCTAATCTTGCCTTGC 4A4B
129 |GWM194 |GATCTGCTCTACTCTCCTCC CGACGCAGAACTTAAACAAG 4D
130 |GWMZ205 |CGACCCGGTTCACTTCAG AGTCGCCGTTGTATAGTGCC 5A,5D
131 |GWMZ210 |TGCATCAAGAATAGTGTGGAAG |TGAGAGGAAGGCTCACACCT 2A,2B
132 |GWM213 |TGCCTGGCTCGTTCTATCTC CTAGCTTAGCACTGTCGCCC 4D,4B
133 |GWM219 |GATGAGCGACACCTAGCCTC GGGGTCCGAGTCCACAAC 6B
134 |GWM221 |ATGAGCGACACCTGCCTCC GGGTCCGAGTCCACAAA 7D
135 |GWM232 |ATCTCAACGGCAAGCCG CTGATGCAAGCAATCCAC 1D
136 |GWM233 |TCAAAACATAAATGTTCATTGGA |TCAACCGTGTGTAATTTTGTCC 7A
137 |GWM234 |GAGTCCTGATGTGAAGCTGTTG |CTCATTGGGGTGTGTACGTG 5A,5B
138 |GWM247 |GCAATCTTTTTTCTGACCACG ATGTGCATGTCGGACGC 3A,3B
139 |GWM257 |AGAGTGCATGGTGGGACG CCAAGACGATGCTGAAGTCA 2B
140 |GWM260 |GCCCCCTTGCACAATC CGCAGCTACAGGAGGCC A
141 |GWM271 |CAAGATCGTGGAGCCAGC AGCTGCTAGCTTTTGGGAC 2B,5B,5D
142 |GWM276 |ATTTGCCTGAAGAAAATATT AATTTCACTGCATACACAA TATB
143 |GWM282 |TTGGCCGTGTAAGGCAG TCTCATTCACACACAACACTAGC A
144 |GWM292 |TCACCGTGGTCACCGAC CCACCGAGCCGATAATGTAC 5D
145 |GWM29%4 GGATTGGAGTTAAGAGAGAACCG | GCAGAGTGATCAATGCCAGA 2A
146 |GWM295 |GTGAAGCAGACCCACAACAC GACGGCTGCGACGTAGAG 7D
147 |GWM301 |GAGGAGTAAGACACATGCCC GTGGCTGGAGATTCAGGTTC 2D
148 |GWM312 |ATCGCATGATGCACGTAGAG ACATGCATGCCTACCTAATGG 2A
149 |GWM314 | AGGAGCTCCTCTGTGCCAC TTCGGGACTCTCTTCCCTG 3D
150 |GWMS334 |AATTTCAAAAAGGAGAGAGA AACATGTGTTTTTAGCTATC 6A
151 |GWM335 |CGTACTCCACTCCACACGG CGGTCCAAGTGCTACCTTTC B
152 |GWM340 |GCAATCTTTTTTCTGACCACG ACGAGGCAAGAACACACATG 3B
153 |GWM350 |ACCTCATCCACATGTTCTACG GCATGGATAGGACGCCC 4A
154 |GWM368 |CCATTTCACCTAATGCCTGC AATAAAACCATGAGCTCACTTGC 4B
155 |GWM369 |CTGCAGGCCATGATGATG ACCGTGGGTGTTGTGAGC 3A4B
156 |GWM372 |AATAGAGCCCTGGGACTGGG GAAGGACGACATTCCACCTG 2A
157 |GWM374 |ATAGTGTGTTGCATGCTGTGTG | TCTAATTAGCGTTGGCTGCC 1B,2B
158 |GWM382 |GTCAGATAACGCCGTCCAAT CTACGTGCACCACCATTTTG 2A.2B,2D
159 |GWM391 |ATAGCGAAGTCTCCCTACTCCA |ATGTGCATGTCGGACGC 3A
160 |GWM400 |GTGCTGCCACCACTTGC TGTAGGCACTGCTTGGGAG B
161 |GWM403 |CGACATTGGCTTCGGTG ATAAAACAGTGCGGTCCAGG 1B,2B
162 |GWM410 |GCTTGAGACCGGCACAGT CGAGACCTTGAGGGTCTAGA 5B.5A
163 |GWM413 |TGCTTGTCTAGATTGCTTGGG GATCGTCTCGTCCTTGGCA 1B
164 |GWM415 |GATCTCCCATGTCCGCC CGACAGTCGTCACTTGCCTA 5A
165 |GWM427 |AAACTTAGAACTGTAATTTCAGA |AGTGTGTTCATTTGACAGTT 6A
166 |GWM441 |AACTTAGAACTGTAATTTCAGAG |GTGTGTTCATTTGACAGTTT 2B
167 |GWM428 |CGAGGCAGCGAGGATTT TTCTCCACTAGCCCCGC 7D
168 |GWMA459 | ATGGAGTGGTCAACATTTGAA AGCTTCTCTGACCAACTTCTCG 6A
169 |GWM469 |CAACTCAGTGCTCACACAACG CGATAACCACTCATCCACACC j
170 |GWM480 |TGCTGCTACTTGTACAGAGGAC |CCGAATTGTCCGCCATAG 3A
171 |GWM493 |TTCCCATAACTAAAACCGCG GCAACATCATTTCTGGACTTTG 3B
172 |GWM494 | ATTGAACAGGAAGACATCAGGG | TTCCTGGAGCTGTCTGGC 1B3A4A
173 |GWM497 |GTAGTGAAGACAAGGGCATT CCGAAAGTTGGGTGATATA 1A
174 |GWMb501 |GGCTATCTCTGGCGCTAAAA TCCACAAACAAGTAGCGCC 2B
175 |GWM508 |GTTATAGTAGCATATAATGGCC |GTGCTGCCATGATATTT 6B
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176 |GWM518 | AATCACAACAAGGCGTGACA CAGGGTGGTGCATGCAT 68
177 |GWM533 | AAGGCGAATCAAACGGAATA GTTGCTTTAGGGGAAAAGC 3B,3D
178 |GWM538 |GCATTTCGGGTGAACCC GTTGCATGTATACGTTAAGC 4B
179 |GWM565 |GCGTCAGATATGCCTACCTAGG | AGTGAGTTAGCCCTGAGCC 4A.5D
180 |[GWM569 |GGAAACTTATTGATTGAAAT TCAATTTTGACAGAAGAAT B
181 GWM570 |TCGCCTTTTACAGTCGGC ATGGGTAGCTGAGAGCCAA 6A
182 GWMb583 | TTCACACCCAACCAATAGCA TCTAGGCAGACACATGCCT 5D
183 | GWM608 |ACATTGTGTGTGCGGCC GATCCCTCTCCGCTAGAAG 1B,1D,2D
184 GWMG609 |GCGACATGACCATTTTGTTG GATATTAAATCTCTCTATGT 4D
185 | GWM611 |CATGGAAACACCTACCGAAA CGTGCAAATCATGTGGTAG B
186 | GWM613 |CCGACCCGACCTACTTCTCT TTGCCGTCGTAGACTGG 4A
187 GWMG613 |CCGACCCGACCTACTTCTCT TTGCCGTCGTAGACTGG 68
188 | GWM630 |GTGCCTGTGCCATCGTC CGAAAGTAACAGCGCAGTG 2B
189 | GWM635 |TTCCTCACTGTAAGGGCGTT CAGCCTTAGCCTTGGCG A
190 | GWM636 |CGGTAGTTTTTAGCAAAGAG CCTTACAGTTCTTGGCAGAA TATB
191 | GWM637 |AAAGAGGTCTGCCGCTAACA TATACGGTTTTGTGAGGGG 4A
192 | GWMS6B39 |CTCTCTCCATTCGGTTTTCC CATGCCCCCCTTTTCTG 5A
193 | GWM642 |ACGGCGAGAAGGTGCTC CATGAAAGGCAAGTTCGTC 5A5B,5D
194 | GWM644 |GTGGGTCAAGGCCAAGG AGGAGTAGCGTGAGGGGC 1D
195 | GWM645 |TGACCGGAAAAGGGCAGA GCCCCTGCAGGAGTTTAAG 3D
196 WMCO010 |GATCCGTTCTGAGGTGAGTT GGCAGCACCCTCTATTGTCT B
197 WMC048 |GAGGGTTCTGAAATGTTTTGCC |ACGTGCTAGGGAGGTATCT 4B.4D
198 | WMC163 |TTACACCCATCAGGGTGGTCTT |GTCTATCCATACGACAA 6A
199 WMC285 |TGTGGTTGTATTTGCGGTATGG TTGTGGTGCTGAGTTAGCTT 4D
200 | WMC326 |GGAGCATCGCAGGACAGA GGACGAGGACGCCTGAAT 3B,5B
201 | WMC329 |ACAAAGGTGCATTCGTAGA AACACGCATCAGTTTCAGT 1A1B
202 WMC356 |GCCGTTGCCCAATGTAGAAG CCAGAGAAACTCGCCGTGTC 2B
203 | WMC376 |TCTCAACCACCGACTTGTAA ACATGTAATTGGGGACACTG 3B
204 | WMC506 |CACTTCCTCAACATGCCAGA CTTTCAATGTGGAAGGCGAC B
205 | WMC511 |CGCACTCGCATGATTTTCCT ATGCCCGGAAACGAGACTGT 48
206 WMC532 |GATACATCAAGATCGTGCCAAA |GGGAGAAATCATTAACGAAGGG 3A
207 | WMC557 |GGTGCTTGTTCATACGGGCT AGGTCCTCGATCCGCTCAT B
208 | WMC559 |ACACCACGAATGATGTGCCA ACGACGCCATGTATGCAGAA 3A
209 WMC594 |CcCCCTCACTGCCG ATATCCATATAGTACTCGCAC 3A
210 | WMC622 |CAGGAAGAAGAGCTCCGAGAAA |CTTGCTAACCCGCGCC 4D
211 | WMC687 |AGGACGCCTGAATCCGAG GGGAGCGTAGGAGGACTAACA 3B
212 WMC710 |GTAAGAAGGCAGCACGTATGAA |TAAGCATTCCCAATCACTCTCA 4B
213 | WMCT722 |GCTTTTCGATGGGATGGTGC TTTGTCCACTGCCTTCTGCC 4A
214 | WMC764 |CCTCGAACCTGAAGCTCTGA TTCGCAAGGACTCCGTAACA 2B
215 | WMCT765 |GGGATCAGACTGGGACTGGAG |GGGTTGGCTTGGCAGAGAA D
216 | WMCT776 |CCATGACGTGACAACGCAG ATTGCAGGCGCGTTGGTA B
217 | WMC783 |AGGTTGGAGATGCAGGTGGG TCTTCCTTCTCCTGCCGCTA 5D
218 | GWM 261 |GATGTGCATGTGAATCTCAAAAGTA | AAAGAGGGTCACAGAATAACCTAAA D2
219 | GWM 271 |ACTACTTAGGCCTCCCGCC TGACCCACTTGCAATTCATC D5-B2-B5
220 GWM 272 |GCAAGAAGCAACAGCAGTAAC ' CAGATGCTCTTCTCTGCTGG D5
221 GWM 274 | AGGAAACAGAAATATCGCGG AGGACTGTGGGGAATGAATG B3-B5
222 | GWM 276 |TCACGTGGAAGACGCTCC CTACGTGCACCACCATTTTG A7
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223 | GWM 282 |GGTTGCTGTACAAGTGTTCACG |CGGGTGCTGTGTGTAATGAC A7
224 GWM 292 | TTTCTTCTGTCGTTCTCTTCCC "TTTTTACGCGTCAACGACG D5
225 | GWM 296 |AGCCAGCAAGTCACCAAAAC AGTGCTGGAAAGAGTAGTGAAGC -
226 | GWM 299 |'GCCCGGTCATGTAAAACG TTTCAGTTTGCGTTAAGCTTTG B3-B2
227 GWM 302 |'CGTACTCCACTCCACACGG CGGTCCAAGTGCTACCTTTC B7
228 | GWM 304 |CCTCTTCCTCCCTCACTTAGC " TGCTAACTGGCCTTTGCC A2-A5
229 | GWM 311 |CAAGGAAATAGGCGGTAACT ATTTGAGTCTGAAGTTTGCA' A2
230 GWM 319 |GGCTTCCAGAAAACAACAGG ATCGGTGCGTACCATCCTAC B2
231 | GWM 325 |TATGGTCAAAGTTGGACCTCG AGGCTGCAGCTCTTCTTCAG D6
232 | GWM 332 |AAACAGCGGATTTCATCGAG TCCGCTGTTGTTCTGATCTC A7
233 GWM 333 |CCATTTCACCTAATGCCTGC AATAAAACCATGAGCTCACTTGC B7
234 GWM 335 |CTGCAGGCCATGATGATG ACCGTGGGTGTTGTGAGC B5
235 | GWM 337 |GACCAAGATATTCAAACTGGCC |AGCTCAGCTTGCTTGGTACC B1-D1
236 GWM 344 |ATAGTGTGTTGCATGCTGTGTG TCTAATTAGCGTTGGCTGCC B7
237 GWM 349 |GTCAGATAACGCCGTCCAAT CTACGTGCACCACCATTTTG D2
238 | GWM 357 |CTACAATTCGAAGGAGAGGGG CACCGCGTCAACTACTTAAGC Al
239 GWM 358 |ATCATGTCGATCTCCTTGACG TGCCATGCACATTAGCAGAT D5
240 GWM 368 |TGTCATGGATTATTTGGTCGG CTGCACTCTCGGTATACCAGC B4
241 GWM 369 |GTGCTGCCACCACTTGC TGTAGGCACTGCTTGGGAG A3
242 GWM 371 |TCGATTTATTTGGGCCACTG GTATAATTCGTTCACAGCACGC B5
243 GWM 374 |GCTTGAGACCGGCACAGT CGAGACCTTGAGGGTCTAGA B2-B1
244 | GWM 191 |AGACTGTTGTTTGCGGGC TAGCACGACAGTTGTATGCATG B2-B6
245 | GWM 192 |GGTTTTCTTTCAGATTGCGC CGTTGTCTAATCTTGCCTTGC D5
246 | GWM 194 |GATCTGCTCTACTCTCCTCC CGACGCAGAACTTAAACAAG D4
247 |GWM212 |AAGCAACATTTGCTGCAATG TGCAGTTAACTTGTTGAAAGGA D5
248 GWM 13 |TGCCTGGCTCGTTCTATCTC CTAGCTTAGCACTGTCGCCC B5
249 GWM219 |GATGAGCGACACCTAGCCTC3  |GGGGTCCGAGTCCACAAC B6
250 WMS 2 | CTGCAAGCCTGTGATCAACT CATTCTCAAATGATCGAACA A3-D3
251 WMS5 |GCCAGCTACCTCGATACAACTC |AGAAAGGGCCAGGCTAGTAGT A3
252 WMS 6 | CGTATCACCTCCTAGCTAAACTAG | AGCCTTATCATGACCCTACCTT A5-B4-
253 WMS 10 |CGCACCATCTGTATCATTCTG TGGTCGTACCAAAGTATACGG A2-B2
254 WMS 16 |GCTTGGACTAGCTAGAGTATCATA |CAATCTTCAATTCTGTCGCACGG B2-D5
255 WMS 24 |CACACAAGGCACCATTGC CAATGGACATAGTTGTGTGCG D2-B1
256 WMS 30 |ATCTTAGCATAGAAGGGAGTGGG | TTCTGCACCCTGGGTGAT A2 A4
257 WMS 32 | TATGCCGAATTTGTGGACAA TGCTTGGTCTTGAGCATCAC A3
258 WMS 33 |GGAGTCACACTTGTTTGTGCA CACTGCACACCTAACTACCTGC Al1-B1
259 WMS 37 |ACTTCATTGTTGATCTTGCATG CGACGAATTCCCAGCTAAAC D7- D2
260 WMS 43 | CACCGACGGTTTCCCTAGAGT GGTGAGTGCAAATGTCATGTG B7-A4
261 WMS 44 |GTTGAGCTTTTCAGTTCGGC ACTGGCATCCACTGAGCTG D7-A4
262 WMS 46 |GCACGTGAATGGATTGGAC TGACCCAATAGTGGTGGTCA B7
263 WMS 47 | TTGCTACCATGCATGACCAT TTCACCTCGATTGAGGTCCT B2-A2
264 WMS 52 |CTATGAGGCGGAGGTTGAAG TGCGGTGCTCTTCCATTT D3
265 WMS 55 |GCATCTGGTACACTAGCTGCC TCATGGATGCATCACATCCT B2-D6
266 WMS 58 | TCTGATCCCGTGAGTGTAACA GAAAAAAATTGCATATGAGCCC B6
267 WMS 63 | TCGACCTGATCGCCCCTA CGCCCTGGGTGATGAATAGT A7
268 WMS 67 | ACCACACAAACAAGGTAAGCG |CAACCCTCTTAATTTTGTTGGG A3-B5
269 WMS 72 | TGGTCCCTCTCCCTTTCTCT ACAGAATTGAAGATTGTCGGTC B3
270 WMS 77 | ACAAAGGTAAGCAGCACCTG ACCCTCTTGCCCGTGTTG B3
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271 WMS 88 |CACTACAACTATGCGCTCGC TCCATTGGCTTCTCTCTCAA B6
272 WMS 95 | GATCAAACACACACCCCTCC AATGCAAAGTGAAAAACCCG A2
273 WMS 99 | AAGATGGACGTATGCATCACA GCCATATTTGATGACGCATA Al
274 |WMS 102 TCTCCCATCCAACGCCTC ‘TGT TGG TGG CTT GAC TAT TG D2
275 WMS 106 |CTGTTCTTGCGTGGCATTAA AATAAGGACACAATTGGGATGG D1
276 WMS 107 |ATTAATACCTGAGGGAGGTGC GGTCTCAGGAGCAAGAACAC B4-B3-B6
277 WMS 108 |CGACAATGGGGTCTTAGCAT TGCACACTTAAATTACATCCGC B3-B2
278 WMS 111 | TCTGTAGGCTCTCTCCGACTG ACCTGATCAGATCCCACTCG D7-A4-B7-
279 WMS 113 |ATTCGAGGTTAGGAGGAAGAGG |GAGGGTCGGCCTATAAGACC B4
280 WMS 114 | ACAAACAGAAAATCAAAACCCG |ATCCATCGCCATTGGAGTG 3' B3-D3
281 WMS 118 |GATGTTGCCACTTGAGCATG GATTAGTCAAATGGAACACCCC A4-B5
282 WMS 120 |GATCCACCTTCCTCTCTCTC GATTATACTGGTGCCGAAAC B2
283 WMS 121 | TCCTCTACAAACAAACACAC CTCGCAACTAGAGGTGTATG D5-D7
284 WMS 122 |- - -
285 WMS 124 | GCCATGGCTATCACCCAG ACTGTTCGGTGCAATTTGAG B1
286 WMS 126 | CACACGCTCCACCATGAC GTTGAGTTGATGCGGGAGG A5
287 WMS 129 | TCAGTGGGCAAGCTACACAG AAAACTTAGTAGCCGCGT B2-A5
288 WMS 140 |ATGGAGATATTTGGCCTACAAC |CTTGACTTCAAGGCGTGACA B1
289 WMS 148 | GTGAGGCAGCAAGAGAGAAA CAAAGCTTGACTCAGACCAAA B2
290 WMS 149 |[CATTGTTTTCTGCCTCTAGCC CTAGCATCGAACCTGAACAAG B4
291 WMS 155 |CAATCATTTCCCCCTCCC AATCATTGGAAATCCATATGCC A3
292 WMS 174 | GGGTTCCTATCTGGTAAATCCC |GACACACATGTTCCTGCCAC D5
293 WMS 181 | TCATTGGTAATGAGGAGAGA GAACCATTCATGTGCATGTC B3
294 WMS 186 | GCAGAGCCTGGTTCAAAAAG CGCCTCTAGCGAGAGCTATG A5
295 WMS 189 | AGGAGCAGCGGAACGAAC AGAAATACGGAAACCCACCC B2
296 WMS 190 | GTGCTTGCTGAGCTATGAGTC GTGCCACGTGGTACCTTTG D5
297 WMS 200 | TCAACGGAACAGATGAGCG GACCTGATGAGAGCAAGCAC -
298 WMS 210 | TGCATCAAGAATAGTGTGGAAG |TGAGAGGAAGGCTCACACCT -
299 WMS 388 |GCGATGCTTTTGCCTTGTTTCAG |GCGGCCCCTTTGACTCTTCATAG -
300 BARC 1 |TTCCCTGTGTCTTTCTAATTTTTTT |GCGAACTCCCGAACATTTTTAT A5
301 BARC 3 |CGCCTCTTATGGACCAGCCTAT  |GCGGTGAGCCATCGGGTTACAAA A6
302 BARC8 |- - 1B
303 BARC 24 |CAGCGCTCCCCGACTCAGATCCTT | GCGCCATGTTTCTTTTATTACTCACT B6
304 BARC 37 |GCCGCCTACCACAGAGTTGCAGC |GCGGCATTGACAAGACCATAGC A6
305 BARC 40 |CCCAGATGCAATGAAACCACAAT |GCGTAGAACTGAAGCGTAAAATT A5
306 BARC 45 |GCGAGCTGCAGAGGTCCATC GCGTTAGTCTTCTTGGTCAATCAC A3
307 BARC 48 |GCGAACAGGAG GCGCTTTCCCACGTTCCATGTTTC A6-B6-
308 BARC 54 |GCGTTGGCTAATCATCGTTCCTTC | AGCACCCTACCCAGCGTCAGTCAA D6-A3
309 BARC 59 |GCG GAG TCT GCA AT GCA TCC ACC TCC GCA GTC AGT B5-D2
310 BARC 64 |CGCGATCGATCTCCCGGTTTGCT |GGGAAGAGGACCAAGGCCACTA A7
311 BARC 66 |GCGGCATTTACATTTCAGATAGA |TGTGCCTGATTGTAGTAACGTATGT D1-B2-D7
312

BARC 67 |GCGAAAAACGATGCGACTCAAAG | GCGCCATATAATTCAGACCCACAAA A3
313 BARC 70 | GCGTGTCGTGCTTGTTCTCGGTTC | CGCTATTTGCCGCCACCTCCATCA A4-A7-D7
314 BARC 73 | AGGGTTACAGTTTGCTCTTTTAC |CCCGACGACCTATCTATACTTCTCT B3
315 BARC 75 | GCGTATTCTCCCTCGTTTCCAAGT | GTGGGAATTTCTTGGGAGTCTGTA B3
316 BARC 77 5' CTCCCCGGTCAAGTTTAATCTCT | GCGACATGGGAATTTCAGAAGTGCC B3
317 BARC 78 | GCGAATTAGCATCTGCATCTGTTT | CGGTCAACCAACTACTGCACAAC A4
318 BARC 80 GCTCACCGGGCATTGGGATCA | GCGATGACGAGATAAAGGTGGAG B1
319 BARC 87 |AGGCCTAGAGACTCAAAGCTG GCGCTCTTCATCAACACATTCCTC B3-D7
320 BARC 88 |GGGCGCGGCACCAGCACTACC GGGCGCGGCACCAGCACTACC 3' B5
321 BARC 89 |GCGGTTGTGATGTGCTGAAAGAT |GCGTGGGCTGTTTCTTCCTTTTGTT B5
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322 | BARC 92 |CGAAGAGACCATTGTATTGAGAA |GCGCATCATAGAGGGGTTGTTCAT B3-A5
323 | BARC 94 |GGGGTGTGGTTGTTTGTAAGG TGCGAATTCTATATACGATCTTGA B7-A5
324 | BARC95 |GGGGTGTGGTTGTTTGTAAGG TGCGAATTCTATATACGATCTTGA B7-D2
325 | BARC 100 |CCGTTAAGCCGCCTACCACAGAG | GGCTTAAAACGGATCCTCCAGGT A5-A2
326 | BARC 113 | TCATGCGTGCTAAGTGCTAA GAGGGCAGGAAAAAGTGACT AB-A3
327 | BARC 117 |TCATGCGTGCTAAGTGCTAA GAGGGCAGGAAAAAGTGACT A5
328 | BARC 128 |GCGGGTAGCATTTATGTTGA CAAACCAGGCAAGAGTCTGA B1-B2
329 | BARC 130 | CGGCTAGTAGTTGGAGTGTTGG |ACCGCCTCTAGTTATTGCTCTC D5
330 | BARC 134 |CCGTGCTGCAAATGAACAC AGTTGCCGGTTCCCATTGTCA B6
331 | BARC 135 |ATC GCC ATC TCC TCT ACC A GCG AAC CCATGT GCTAAGT A5
332 | BARC 140 |CGCCAACACCTACCATT TTCTCCGCACTCACAAAC B1-B2
333 | BARC 141 |GGCCCATGGATAATTTTTGAAATG | CAATTCGGCCAAAGAAGAAGTCA D5
334 | BARC 151 | TGAGGAAAATGTCTCTATAGCATC |CGCATAAACACCTTCGCTCTTCCA D3
335 | BARC 152 | cTTCCTAAAATCGGGCAACCGCTTGTTG  [GCGTAATGATGGGAGTGGCTATAGGGCAGTT B5-D5-B2
336 | BARC 165 |GcGTAGAGCGGCTGTTAGTGTCAAAT GCGTTATCTCAAGTTTTGTAGCAG A5
337 | BARC 169 |CcCGCGAACCATACAAAGGAAAC GCTATAGAGGCGCCTTGGAGTAC A5-A7
338 | BARC 170 |CGCTTGACTTTGAATGGCTGAACA | CGCCCACTTTTTACCTAATCCTTTT B1- D1
339 | BARC 175 |GCGTAACAGAAGCGGAGAAAGC |GCGAATCATTTAGTGTTAGGTGGC A5-A6
340 | BARC 178 |GCGTATTAGCAAAACAGAAGTGA | GCGACTAGTACGAACACCACAAA D1 -B6
341 | BARC 180 |GCGATGCTTGTTTGTTACTTCTC |GCGATGGAACTTCTTTTTGCTCTA Ad
342 | BARC 135 |ATC GCC ATC TCC TCT ACC A GCG AAC CCATGT GCT AAG T D6
343 | BARC 140 |CGCCAACACCTACCATT TTCTCCGCACTCACAAAC B6
344 | BARC 141 |GGCCCATGGATAATTTTTGAAATG CAATTCGGCCAAAGAAGAAGTCA A5-B3-
345 | BARC 151 |TGAGGAAAATGTCTCTATAGCATC CGCATAAACACCTTCGCTCTTCCA A5-A7
346 | BARC 152 | CTTCCTAAAATCGGGCAACCGCTTGT | GCGTAATGATGGGAGTGGCTATA B1- D1
347 | BARC 165 |GCGTAGAGCGGCTGTTAGTGTCA GCGTTATCTCAAGTTTTGTAGCAG A5-A6
348 | BARC 169 |TGAGGAAAATGTCTCTATAGCATC CGCATAAACACCTTCGCTCTTCCA A5-A7
349 | BARC 170 |cGCTTGACTTTGAATGGCTGAACA CGCCCACTTTTTACCTAATCCTTTT A4
350 | BARC 175 |GCGTAACAGAAGCGGAGAAAGC GCGAATCATTTAGTGTTAGGTGGC D6
351 | BARC 178 |GCGTATTAGCAAAACAGAAGTGA GCGACTAGTACGAACACCACAAA B6
352 | BARC 180 |GCGATGCTTGTTTGTTACTTCTC GCGATGGAACTTCTTTTTGCTCTA A5-B3
353 | BARC 186 |GGAGTGTCGAGATGATGTGGAAA GCAGACGTCAGCAGCTCGAGAG A5
354 | BARC 197 |CGCATGGTCAGTTTTCTTTTAATC GCGCTCTCCTTCATTTATGGTTTG A3-A5
355 | BARC 204 | cGCAGAAGAAAAACCTCGCAGAAAA | CGCAGTGTATCCAAATGGGCAAG A6 - D6
356 | BARC 205 |GCGACAGTTGTAGCGGCAGTAGC GAGCGTAGTAGAAGCAGAAGGAG D5
357 | BARC 206 |GCTTTGCCAGGTGAGCACTCT TGGCCGGGTATTTGAGTTGGAGTT A4-B3
358 | BARC 230 |ccccTe CTC CTT CTC CCT CCT CCT | GGC TCA TGC GGG CGT GTT TGG A5-B2
359 | BARC 240 | AGAGGACGCTGAGAACTTTAGAGAA | GCGATCTTTGTAATGCATGGTGAA Al-B1
360 | BARC 255 |GTGGCGGCTTGCGGGTGGCTGAGTA | GGGTCGGCTAGCCTTCTTTTATGT B7
361 | BARC 286 |GcG AAG AAA ACA TTA GAC CAA GCG ATA TGT TTC CCG ACA ACT D5
362 | BARC 303 |GcG AGC TAT GAT CTG ATG AGG AG | GCG TGT CCT ACT AAT CCA ACT A5
363 | BARC 308 |GcG ATC TTG CGT GTG CGTAGG A | GCG TGG GAT GCA AGT GAA CAA D4-B5
364 | BARC 315 |CAT CCA GGC GGG CGC ACG AGA | CAA GCC TCC GTG CAC ACC GTA A4-B7
365 | BARC 319 |GCA GAG CTA CGG CAATGT GCG TAA GTC CCG GAA GTA ACA A5
366 | BARC 320 |cGT CTT CAT CAAATC CGAACT G AAA ATC TAT GCG CAG GAG AAA D5
367 | BARC 330 |GCACTAAGC GCT CTT TATTTAC CCT GCA TCT GGT ATG GAG A A5
368 | BARC 347 |GCGCAC CTCTCCTCACCTTCT |GCG AAC ATG GAA ATG AAA ACT D5
369 | BARC 352 |CCCTTT CTC GCT CGC CTATCC C|CTG TTT CGC CCA ATC TCG GTG D7
370 | BARC 215 |cAC TGA CCT GGT AGC TTG CTC TTT | AGC CAT AGT CTT GAT CTT CGT A3-B7
371 | BARC 216 | cGCAGAAGAAAAACCTCGCAGAAAA | CGCAGTGTATCCAAATGGGCAAG A6 - D6
372 | BARC 186 |GCGACAGTTGTAGCGGCAGTAGC | GAGCGTAGTAGAAGCAGAAGGAG D5
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Cizelge 3.8. (devam)

373 | BARC 197 |GCTTTGCCAGGTGAGCACTCT TGGCCGGGTATTTGAGTTGGAGTT A4-B3-
374 | BARC 204 |ccccTC CcTC CTT CTC CCT CCT CGCAGTGTATCCAC A5-B2
375 | BARC 205 | AGAGGACGCTGAGAACTTTAGAG | GCGATCTTTGTAATGCATGGTGAA Al-B1
376 | BARC 206 |GTGGCGGCTTGCGGGTGGCTGAG | GGGTCGGCTAGCCTTCTTTTATGT B7
377 | BARC 230 |GcG AAG AAA ACATTA GAC CAA |GCG ATATGT TTC CCG ACA ACT D5
378 | BARC 240 |GCG AGC TAT GAT CTG ATG AGG | GCG TGT CCT ACT AAT CCA ACT A5
379 | BARC 255 |GCG ATC TTG CGT GTG CGT AGG | GCG TGG GAT GCA AGT GAA CAA D4-B5
380 | BARC 286 |CAT CCA GGC GGG CGC ACG AGA | CAA GCC TCC GTG CAC ACC GTA A4-B7
381 | BARC 303 |GCA GAG CTACGG CAATGT 'GCG TAA GTC CCG GAA GTA A5
382 | BARC 308 |cGTCTT CATCAAATCCGAACT  |AAA ATC TAT GCG CAG GAG AAA D5
383 | BARC 315 |GCACTAAGCGCTCTT TAT TTA CCT GCA TCT GGT ATG GAG A A5
384 | BARC 319 |GcG CACCTC TCC TCACCT TCT GCG AAC ATG GAA ATG AAA ACT D5
385 | BARC 320 |ccCTTTCTCGCTCGCCTATCCC | CTG TTT CGC CCA ATC TCG GTG D7
386 | BARC 330 |cAc TGACCT GGT AGCTTGCTCTTT | AGC CAT AGT CTT GAT CTT CGT A3-B7
387 | BARC 347 | cGCAGAAGAAAAACCTCGCAGAAAA | CGCAGTGTATCCAAATGGGCAAG A6 - D6
388 | BARC 352 | GCGACAGTTGTAGCGGCAGTAGC GAGCGTAGTAGAAGCAGAAGGAG D5
389 | BARC 215 | GCTTTGCCAGGTGAGCACTCT TGGCCGGGTATTTGAGTTGGAGTT A4-B3
390 | BARC 216 |ccccTe cTe oTT CTe CCT CCT 6CT GGC TCA TGC GGG CGT GTT A5-B2
400 | CFA 2163 |TTGATCCTTGATGGGAGGAG CATCATTGTGTTTACGTTCTTTC A5
401 | CFA 2174 |'ACGGCATCACAGGTTAAAGG GGTCTTTGCACTGCTAGCCT A7,B7
402 | CFA 2185 |TTCTTCAGTTGTTTTGGGGG TTTGGTCGACAAGCAAATCA A5
403 | CFA 2187 |TAGCAAAGGGTGCATGTGAG GCATGTTACGTCGCTGTTGT A5,D1
404 | CFA 2190 |CAGTCTGCAATCCACTTTGC AAAAGGAAACTAAAGCGATG A5
405 | CFA 2234 |AATCTGACCGAACAAAATCAC TCGGAGAGTATTAGAACAGTG A3
406 | CFA 2240 |TGCAGCATGCATTTTAGCTT TGCCGCACTTATTTGTTCAC A7
407 WMS 2 | CTGCAAGCCTGTGATCAACT CATTCTCAAATGATCGAACA A3-D3
408 WMS5 | GCCAGCTACCTCGATACAACTC AGAAAGGGCCAGGCTAGTAGT A3
409 WMS 6 | CGTATCACCTCCTAGCTAAACTAG | AGCCTTATCATGACCCTACCTT A5-B4
410 WMS 10 | CGCACCATCTGTATCATTCTG TGGTCGTACCAAAGTATACGG A2-B2
411 WMS 16 |GCTTGGACTAGCTAGAGTATCATA |CAATCTTCAATTCTGTCGCACGG B2-D5
412 WMS 24 | CACACAAGGCACCATTGC CAATGGACATAGTTGTGTGCG D2-B1
413 WMS 30 | ATCTTAGCATAGAAGGGAGTGGG | TTCTGCACCCTGGGTGAT A2- A4
414 WMS 32 | TATGCCGAATTTGTGGACAA TGCTTGGTCTTGAGCATCAC A3
415 WMS 33 |GGAGTCACACTTGTTTGTGCA CACTGCACACCTAACTACCTGC Al1-B1
416 WMS 37 |ACTTCATTGTTGATCTTGCATG CGACGAATTCCCAGCTAAAC D7- D2
417 WMS 43 | CACCGACGGTTTCCCTAGAGT GGTGAGTGCAAATGTCATGTG B7-A4
418 WMS 44 | GTTGAGCTTTTCAGTTCGGC ACTGGCATCCACTGAGCTG D7-A4
419 WMS 46 | GCACGTGAATGGATTGGAC TGACCCAATAGTGGTGGTCA B7
420 WMS 47 | TTGCTACCATGCATGACCAT TTCACCTCGATTGAGGTCCT B2-A2
421 WMS 52 | CTATGAGGCGGAGGTTGAAG TGCGGTGCTCTTCCATTT D3
422 WMS 55 | GCATCTGGTACACTAGCTGCC TCATGGATGCATCACATCCT B2-D6
423 WMS 58 | TCTGATCCCGTGAGTGTAACA GAAAAAAATTGCATATGAGCCC B6
424 WMS 63 | TCGACCTGATCGCCCCTA CGCCCTGGGTGATGAATAGT A7
425 WMS 67 | ACCACACAAACAAGGTAAGCG CAACCCTCTTAATTTTGTTGGG A3-B5
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4. ARASTIRMA BULGULARI

4.1. Tarimsal Ozelliklerin Degerlendirilmesi

Tarla denemeleri, tam sansa bagli deneme desenine gore iki tekrarli olarak iki yetistirme
yilinda yiritilmistiir. Denemede, Norstar ve Zagros ebeveynleri ve F12 kademesinde
180 adet rekombinant kendilenmis (RK) hat kullanilmistir. Tarla denemelerinden elde
edilen tarimsal Ozelliklere ait verilerin dagilimi Sekil 4.1°de sunulmustur. Tarimsal
ozelliklerin degerlendirilmesi amaciyla alinan verilerin normal bir dagilim gosterip
gostermedikleri Kolmogorov-Smirnov yontemi ile test edilmistir. Bu test sonucuna gore
normal dagilim gostermeyen Ozellikler icin farkli transformasyon metotlar
uygulanmistir. Bu test sonucuna gore normal dagilim gosteren veya transformasyon
sonrasinda normal dagilim gdsteren Ozelliklerde varyans analizi yapilmastir.
Transformasyon sonucunda halen normal dagilim gostermeyen 6zellikler igin
parametrik olmayan analizler kullanilmistir. Parametrik olmayan analiz yontemlerinden
Kruskal-Wallis metodu uygulanmistir. Transformasyon sonrasinda 4 adet tarimsal
ozellik; cigeklenmeden 25 giin sonra yaprak klorofil igerigi (YKI®), ciceklenme siiresi
(CIS), basaklanma siiresi (BS) ve fizyolojik olum siiresi (FOS) normal dagilim
gostermemislerdir. Bu dort o6zellik i¢in genotipler arasindaki farkin onemli olup
olmadiginin belirlenmesinde Kruskal-Wallis metodu kullanilmistir. Geri kalan 6zellikler

varyans analizine tabi tutulmustur.

Yillara gore yapilan varyans analizi sonuglart Cizelge 4.1, 4.2 ve birlestirilmis yillar
olarak Cizelge 4.3’te gosterilmistir. 2013-2014 ve 2014-2015 yetistirme yillarina gore
varyans analiz sonuglari degerlendirildiginde RK hatlar arasinda yaprak klorofil igerigit
(YKIY), yaprak klorofil icerigi? (YKI?), bitki boyu (BIB), basakta basakcik sayisi
(BABS), basak uzunlugu (BAU), bin tane agirhigi (BA), kistan sora canli bitki sayisi
(CBS) ve basakta tane sayist (BTS) yoniinden onemli farkliliklar tespit edilmistir
(Cizelge 4.1 ve 4.2). Her iki yetistirme yilinin beraber degerlendirilmesinde ise hem
yillar arasinda hem de hatlar arasinda 6nemli farkliliklarin bulundugu tespit edilmistir

(Cizelge 4.3).
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Normal dagilim gostermeyen Ozellikler i¢in Kruskal-Wallis analizi sonuglari yillara
gore Cizelge 4.4, 4.5 ve 4.6’da sunulmustur. Parametrik olmayan analiz sonucuna gore
ilk yetistirme yilinda YKI® FOS ve CIS karakterleri agisindan genotipler arasinda
onemli diizeyde farklilik oldugu tespit edilmistir (Cizelge 4.4). Parametrik olmayan
analiz sonuglarina gore ikinci yilda birinci yil ile ayni sonuglar elde edilmistir (Cizelge
4.5). Birlestirilmis yillar i¢in yapilan parametrik olmayan analiz sonuglarina gore ayni
Ozellikler acisindan RK hatlar arasinda ¢ok onemli farklilik oldugu saptanmistir.
Incelenen ozellikler acisindan hatlar arasinda onemli farkliliklarm bulunmasi RK
hatlardan olusan haritalama populasyonu igerisinde yeteri diizeyde varyasyonun

oldugunu gostermektedir.

Calismamizda incelenen karakterlerin genotiplere bagl olarak cesitlilik gosterdigi tespit
edilmistir. Benzer sekilde, Karaman vd (2014) 10 adet ekmeklik bugday genotipleri
tizerinde fizyolojik ozellikler ile tane verimi arasindaki iliskileri arastirdiklar1 ¢aligmada
basaklanma ve ¢iceklenme donemi yaprak klorofil icerigi ve fizyolojik olum siiresi ile
ilgili genotipler arasinda 6nemli farkliliklar oldugunu bildirmislerdir. Bunula beraber,
Donmez vd. (2008) tarafindan yapilan ¢aligmada, klorofil igeriginin ¢evresel sartlardan
etkilendigini ve genellikle besin maddelerinin eksikliginden dolay bitkide renk agilmasi
veya sararma seklinde ortaya ¢iktigimi belirtmislerdir. Yildirnrm vd. (2009) tarafindan
yapilan ¢alismada klorofil miktarinin makarnalik bugday islahinda kullanilabilirligini
incelemis olup, basaklanma doneminde klorofil miktar: ile ilgili genotipler arasinda
onemli farkliliklar bulundugu tespit edilmis bulgular bu yoniiyle bizim ¢alismamiz ile
benzerlik gostermistir. Kara vd. (2007) farkli tane iriligi ve ekim derinliklerin bugdayin
fide gelisimi lizerine etkilerini belirlemek iizere yaptiklari arastirmada incelenm bugday
cesitlerinde ¢ikis oran1 bakimindan c¢esitler arasindaki 6nemli farkliliklarin bulundugunu

bildirmislerdir.



Cizelge 4.1. 2013-2014 yetistirme yilinda incelenen tarimsal 6zelliklere ait kareler ortalamasi

SD | YKI! YKI? BIB BABS BAU BA CBS BTS
Blok 1 |41507 4,20 6,83 1,06 0,029 0,016 689,60 177,00
Genotip | 181 | 56,84™ 128,00 698,60 8,52 3,74™ 0,32 3079 19,02"
Hata 181 | 6,62 17,48 7,45 0,40 0,20 0,031 87,58 13,12
%VKS 7,38 16,76 2,30 405 544 434 41,10 9,92

SD: Serbestlik derecesi, VK: Varyasyon katsayisi, ™ 0.01 diizeyinde énemli

Cizelge 4.2. 2014-2015 yetistirme yilinda incelenen tarimsal 6zelliklere ait kareler ortalamasi

SD | YKI! YKI? BIiB BABS BAU BA CBS BTS
Blok 1 0,75 0,987 0,05 0,87 91,92 77,20 13527 57,84
Genotip | 181 | 52,15 104,80 237,20 6,637 79,807 93,86 263,707 13,74
Hata 181 | 4,54 6,44 3,69 0,62 78,95 94,13 99,16 13,74
%VKS 6,07 10,66 2,30 5,04 11,47 28,2 3,43 12,22

SD: Serbestlik derecesi, VK: Varyasyon katsayisi, ™ 0.01 diizeyinde énemli, * 0.05 diizeyinde énemli

YKIi: Yaprak klorofil icerigi®, YKI2 Yaprak klorofil igerigi?, BIB: Bitki boyu, BABS: Basakta basakg¢ik sayisi, BAU: Basak uzunlugu, BA: Bin tane agirlik, CBS:

Kistan sora canli bitki sayisi, BTS: Bagakta tane sayisi

6€



Cizelge 4.3. 2013-2014 ve 2014-2015 yetistirme yilinda incelenen tarimsal 6zelliklere ait kareler ortalamasi

SD YKi! YKi? BiB BABS BAU BA CBS BTS
Yil 1 11,60  225,40** 3835,35** 114,30** 168,36** 48,18** 332830,15** 864666,33**
Blok(Y1l) 2 21,03 2,91 3,418 1,06 0,25 0,44** 966,93 ** 83,76%*
Genotip 181 | 101,20** 199,00** 545,32** 11,83**  3,44**  0,55** 325,76 ** 38,32%*
Genotip x Y1l 181 | 7,81**  33,93** 390,57**  3,34** 2,32**  0,22** 246,17** 36,66**
Hata 362 5,97 11,98 5,56 0,53 0,16 0,015 91,98 13,08
%VKS 6,74 14,19 2,74 4,54 5.20 3.30 21.72 10.82

SD: Serbestlik derecesi, VK: Varyasyon katsayisi, ™ 0.01 diizeyinde énemli, * 0.05 diizeyinde énemli,

YKI': Yaprak klorofil igerigi!, YKI? Yaprak klorofil igerigi?, BIB: Bitki boyu, BABS: Basakta basakgik sayisi, BAU: Basak uzunlugu, BA: Bin tane agirlik, CBS:

Kistan sora canli bitki sayisi, BTS: Basakta tane sayist

oy
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Cizelge 4.4. 2013-2014 yetistirme yilinda incelenen tarimsal 6zelliklere ait parametrik
olmayan analiz sonuglari

YKi® BS Cis FOS

Ki- kare 353,606 322,920 341,707 58,949
SD 181 181 181 181
(0))) 0,000 1, 000 0,000 0,000

SD: Serbestlik derecesi, OD: Onem derecesi, ™ 0.01 diizeyinde énemli

Cizelge 4.5. 2014-2015 yetistirme yilinda incelenen tarimsal 6zelliklere ait parametrik
olmayan analiz sonuglari

YKi3 BS CIS FOS
Ki- kare 344,881 211,583 320,359 336,130
SD 181 181 181 181
oD 0,000 1, 000 0,000 0,000

SD: Serbestlik derecesi, OD: Onem derecesi, ~ 0.01 diizeyinde 6nemli

Cizelge 4.6. Birlestirilmis yillar YKI®, BS, CIS ve FOS ozellikleri icin parametrik
olmayan analiz sonuglari

YKIi3 BS CIS FOS
Ki- kare 621,501 100,482 548,327 454,310™
SD 181 181 181 181
oD 0,000 1, 000 0,000 0,000

SD: Serbestlik derecesi, OD: Onem derecesi, ~ 0.01 diizeyinde dnemli
YKIi®: Yaprak klorofil ierigi® BS: Basaklanma siiresi CIS: Ciceklenme siiresi FOS: Fizyolojik olum
stiresi

Oztiirk ve Korkut (2018) 15 bugday genotipinde abiyotik stres uygulamasimin verim ve
verim unsurlarina etkilerini arastirdiklar1 calismada karsilastirilan agronomik karakterler
icerisinde yer alan basakta basakg¢ik sayisi, basakta tane sayisi ve basak uzunlugu
yoniinden genotipler arasinda ¢ok 6nemli farklilik oldugunu rapor etmislerdir. Caglar vd
(2006), 25 ekmeklik bugday cesidinin Erzurum kosullarina adaptasyonu iizerine
yaptiklar arastirmada bitki boyu, basak sayisi, basaktaki tane sayis1 yoniinden ¢esitler
arasinda 6onemli farklarin oldugunu bildirmislerdir. Tiim bu bilgiler, ¢alismamizda elde
ettigimiz  tarimsal  Ozelliklerin ~ genotipe  bagli  olarak  degistigi  sonucunu

desteklemektedir. Ekmeklik bugday genotiplerinin verim ve fenolojik 6zelliklerinin tane

doldurma donemindeki kuraklik stresine tepkilerinin belirlenmesi {izerine yapilan bir
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calismada (Ayranci vd 2017), genotipler arasinda basaklanma siiresi, ¢iceklenme siiresi
ve fizyolojik olum siiresi yoniinden 6énemli farkliliklar bulundugu bildirilmistir. Yazlik
yerel ve ticari gesitlerden olusan 63 adet ekmeklik bugday genotipi iizerinde Murphy et
al. (2008) tarafindan yapilan bir ¢alsmada 1000 tane agirligi yoniinden genotipler
arasinda ¢ok Onemli farkliliklar bulundugu belirlenmistir. Bu sonuglar, bizim
calismamizdan elde ettigimiz sonuclar1 desteklemektedir. Bununla beraber, 1000 tane
agirhigin cevresel faktorlerden de oldukca etkilendigine dair raporlar bulunmaktadir

(Blue et al. 1990; Dokuyucu vd 2001).

Her bir incelenen karakter i¢in genotip ortalamasmin karsilagtirilmast LSD testi
kullanilarak %5'lik bir olasilik seviyesinde yapilmis ve sonuglar her yil i¢in Ek 1, 2 ve 3

ile sunulmustur.

Norstar ve Zagros melezrine ait 180 RK hat ve bunlarin ebeveynleri dondurma testine
tabi tutulmus ve genotiplerin LTso degerlerinin -3 °C ile -25 °C arasinda degistigi
gozlenmistir. Zagros ve Norstar ebeveynlerin LTso degerleri sirasiyla -4.5°C ve -24.34
°C olarak belirlenmistir. Hatlara ait ortalama LTso degerleri Cizelge 4.7’de
gosterilmistir. 1lgili gizelgeden goriilecegi gibi, hatlara ait LTso degeri soguga hassas

olan Zagros ebeveynine yakin bir dagilim gostermistir (Sekil 4.1).

Cizelge 4.7. Rekombinant kendilenmis hatlara ait ortalama LTso degerleri

LT50 degeri -15 | 45| -75 | -105 | -13,5 | -16,5 | -19,5 | -24,34

Genotip sayisi 5 51 43 40 25 15 2 1
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-15 -4,5 -7,5 -10,5 -13,5

-16,5 -195 -24,34
Zagros Norstar

LTs, degeri
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o
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o

o

Sekil 4.1. Denemede kullanilan genotiplerin LTso degeri

Ele alinan popiilasyonda yapilan dondurma testi sonucunda Norstar -24,34 °C LTso
degeri ile soguga en dayanikli ¢esit olmustur. Yapilan benzer bir calismada Norstar
cesidinde LTso degeri -22,31 °C olarak saptanmistir (Norayin, 2007). Parody et al.
(1983) ve Sutka (2001) yaptiklart ¢alismalarinda bitki materyaline ve ¢evre sartlarina
bagli olarak LTso degerinin farkl ¢ikabilecegini rapor etmislerdir. Ayrica Sofalian et al.
(2008) ortalama LTso degerinin Norstar igin -22,25+0,53 °C Zagros igin ise -3,5+0,43
°C olarak belirlemiglerdir. Popiilasyona ait (F2:3 hatlar) ortalama LTso sicaklik
dagiliminin ise -1,5 ile -24,2 °C arasinda degistigini bildirmislerdir. Fojita et al. (1992)
30 bugday ¢esidini kullanarak yaptiklar1 ¢aligmada, LTso degerinin -3,8 °C ile -9,2 °C
arasinda oldugunu belirtmislerdir. Tiim populasyon bireylerine ait LTso degeri Ek4’te

sunulmustur.

4.2. Tarimsal Ozellikler Arasindaki fliskilerin Belirlenmesi

Yapilan degerlendirmeler sonucunda populasyon igerisinde incelenen bazi ozellikler
arasinda onemli ilskiler oldugu tespit edilmistir (Sekil 4.8). Bu iliskiler korelasyon

analizi ile dogrulanmig ve iligkinin boyutu regresyon degerleri ile agiklanmustir.



Cizelge 4.8. Denemede incelenen 6zellikler arasindaki iliskilere ait korelasyon degerleri

YKi' | YKi?2 | YKI3 BiB BABS BAU BS BA Cis FOS CBS BTS | LTso
YKi? 1
YKi? 0,536™ 1
YKi? 0,306 |0,520™ 1
BiB 0,105 (0,024  |0,007 1
BABS /0,082 0,185 |0,287 |0,008 1
BAU 0,181 |0,346™ |0,343™ |0,210™ |0,573" 1
BS 0,114  |0,331™ |0,160° |0,068 |0,092 0,165 1
BA 0,241 0,150 0,170 ]0,033  |-0,002 0,209  |-0,097 1
Cis 0,105 [0,313™ [0,389™ [0,133 |0,265™ |0,350™ |0,157" 0,119 1
FOS 0,354 (0,580 |0,675™ [0,138 |0,095 0,308  |0,256™  |0,204™ 0,375 1
CBS -0,201™ [0,069 |0,029 |-0,084 |0,157" 0,088 -0,130 -0,223" 0,014 |-0,174 1
BTS 0,138 |0,007 |0,047 |0,013 |-0,108 0,010 -0,055 0,501™ 0,057 0,123 -0,243" 1
LTso 0,039 [0,016 |0,002 |0,012 |0,111 0,079 0,154 0,084 0,002 0,062 0,66 0,006 1

YKIi': Yaprak klorofil igerigi’, YKI? Yaprak klorofil iqqrigiz, YKI®: Yaprak klorofil icerigi® BIB: Bitki boyu, BABS: Basakta basakcik sayisi, BAU: Basak
uzunlugu, BS: basaklanma siiresi, BA: Bin tane agirlik, CIS: Cigeklenme siiresi, FOS: Fizyolojik olum siiresi, CBS: Kistan sora canli bitki sayis1, BTS: Basakta

tane sayis1, L Tso: Diisiik sicaklik degeri
** korelasyon %1 diizeyinde 6nemli
*, korelasyon %5 diizeyinde 6nemli

4%
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4.2.1. Yaprak klorofil igerigi*

Yaprak klorofil icerigi® ézelligi ile yaprak klorofil igerigi® (0,536 ), yaprak klorofil
icerigi® (0,306™), basak uzunlugu (0,181%), bin tane agirhg (0,241™), fizyolojik olum
siiresi (0,354™) ve kistan sonra canl bitki sayis1 (-0,201™) arasinda dogrusal énemli bir
iliski bulunmustur. Iliskinin boyutu dogrusal regresyon esitligi y= a+bx formulu ile
belirlenmistir. Ayrica Ozellikler arasindaki iligkiler ve regresyon denklemleri Sekil 4.2,
4.3 , 4.4 ve Cizelge 4.8, 4.9’da verilmistir. Karaman vd. (2014) 10 adet ekmeklik
bugday ¢esidinde fizyolojik parametreler ile tane verimi arasindaki iliskilerin
belirlenmesi iizerine yaptiklar1 ¢alismada, yapragin klorofil igerigi ile basaklanma
donemindeki klorofil igerigi arasinda pozitif ve 6nemli bir korelasyon oldugunu tespit
edilmistir. Ayrica yapragin klorofil igerigi Ozelliginin ¢evre sartlarinda bagli olarak
bugday 1slah programlarinda seleksiyon kriteri olarakda kullanilabilecegini

bildirilmiglerdir.

Cizelge 4.9. Yaprak klorofil icerigi’ (YKI?) ile diger tarimsal dzelliklerin regresyon
analizleri

t degeri %P
YKi? 6,260 0,000
YKi® 0,457 0,648

BAU -0,264 0,792
BA 2,042 0,043
FOS -0,064 0,949

CBS -2,074 0,04
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Sekil 4.2. Yaprak klorofil igerigi' (YKI') 6zelligi ile yaprak klorofil icerigi’ (YKI?)
arasinda iliskiler
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YKIi!

Sekil 4.3. Yaprak klorofil icerigi' (YKI') 6zelligi ile bin tane Agirhg (BA) arasinda
iliskiler
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Sekil 4.4. Yaprak klorofil icerigi' (YKI') 6zelligi ile kistan sonra canli bitki sayis
(CBS) arasinda iligkiler

4.2.2. Yaprak klorofil icerigi?

Yaprak klorofil icerigi? ile yaprak klorofil igerigi® (0,520™), basakta basak¢ik sayisi
(0,287"), basaklanma siiresi (0,343™), bin tane agrligi (0,1607), basak uzunlugu
(0,170, fizyolojik olum suresi (0,389™) ve ¢iceklenme siiresi (0,675) arasinda pozitif
ve ¢ok Oonemli iligkiler belirlenmistir (Cizelge 4.8, 4.10). Benzer sekilde, Karaman vd.
(2014) yaptiklar1 caligmada ¢igceklenme doneminde yapragin klorofil igerigi ile
basaklanma donemindeki klorofil igerigi ve siit olum donemindeki yapragin klorofil
igerigi arasinda pozitif ve dnemli bir korelasyon oldugunu rapor etmislerdir. Yaprak
klorofil icerigi? 6zelligi ile yaprak klorofil icerigi®, bin tane agirligi ve ciceklenme
siiresine ait dogrusal regresyon denklemleri Sekil 4.5, 4.6 ve 4.7°de sunulmstur.
Sonuglarimizi destekler sekilde, Ozcan ve Barutcular (2018) yaprak klorofil igerigi ile

basaktaki tane sayis1 arasinda (0,523") pozitif ve dnemli bir iliski tespit etmislerdir.
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Cizelge 4.10. Yaprak klorofil igerigi’ (YKI?) ile diger tarimsal 6zelliklerin regresyon
analizleri

t degeri %P
YKI? 3681 0,016
BABS 2,423 0,983
BAU -0,021 0,109
BS 1,612 0,002
BA 3,119 0,561
Cis 0,583 0.646
FOS 0,460 0,000
40,00 -
35,00 - .o ‘Y=2-220§1,2ﬂ3073+0,205x
30,00 - WR2=0,
25,00 -
20,00 -
15,00 -
10,00 -
5,00 -
*
0,00 : , . | |
5,00%:0 10,00 20,00 30,00 40,00 50,00
YKIi2

Sekil 4.5. Yaprak klorofil icerigi® (YKI?) dzelligi ile yaprak klorofil igerigi® (YKI3)
arasinda iligkiler
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Sekil 4.6. Yaprak klorofil igerigi? (YKI?) 6zelligi ile basaklanma siiresi (BS) arasindaki

203,00 - Y =-224,437 +0,554X

202,00 - * ¢ o RP=() 3367

201,00 -

200,00 -

199,00 - .

198,00 -

197,00 - ¢ FOS

196,00 -

195,00 - .

194,00 - w

193,00 -

192,00 - - . . .
0,00 10,00 20,00 30,00 40,00 50,00

YKIi2

Sekil 4.7. Yaprak klorofil icerigi? (YKIi?) &zelligi ile fizyolojik olum siiresi(FOS)
arasindaki iligkiler
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4.2.3. Yaprak klorofil igerigi®

Yaprak klorofil igerigi® ile basakta basakcik sayis1 arasinda negative ve Onemli
(-0287"), basak uzunlugu ile pozitif ve 6nemli (0,343™"), basaklanma siiresi ile pozitif
ve 6nemli (0,1607), bin tane agirhg ile pozitif ve 6nemli(0,170"), ciceklenme siiresi ile
pozitif ve dnemli (0,389™") ve fizyolojik olum siiresi arasinda (0,675 pozitif ve dnemli
iliski bulunmustur (Cizelge 4.8 ve 4.11). Cakmak (2008) ekmeklik bugday cesitleri ile
yaptig1 bir aragtirmada yaprak klorofil igerigi ve bin tane agirligl arasinda pozitif ve

onemli iliski oldugunu gézlemlemistir.

Yaprak klorofil icerigi® ile bazi tarimsal ozellikler arasindaki dogrusal regresyon
iligkileri incelendiginde, basakta basakg¢ik sayisi ve ¢igeklenme siiresi regresyon
katsayilarinin 6nemli oldugu tespit edilmistir (Cizelge 4.11). Bu degiskenlere ait
regresyon esitlikleri Sekil 4.8 ve 4.9°ta sunulmustur.

Cizelge 4.11. Yaprak klorofil® icerigi® (YKI®) ile diger tarimsal 6zelliklerin regresyon
analizleri

t degeri %P

BABS 3,118 0,002
BAU 0,042 0,967
BS -0,552 0,581
BA 0,525 0,600
Cis 1,758 0,080
FOS 10,239 0,000
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Sekil 4.8. Yaprak klorofil icerigi® (YKI®) parametreleri ile basakta basak¢ik sayisi
(BABS) arasindaki iliskiler

203,00 - Y= -385,882 + 0,989
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Sekil 4.9. Yaprak klorofil icerigi® (YKI®) parametreleri ile fizyolojik olum siiresi (FOS)
arasindaki iliskiler
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4.2.4. Bitki boyu

Bitki boyu ile basak uzunlugu arasinda pozitif ve énemli bir iliski (0,210™) oldugu
tespit edilmistir (Cizelge 4.8 ve 4.12). incelenen bu iki 6zellige ait dogrusal regresyon
katsayilar1 Sekil 4.10’da verilmistir. Avci (1998) makarnalik bugdayda sap verimi ile
baz1 verim dgeler arasindaki iligkilerin belirlenmesi amaci ile yaptig1 arastirmada, bitki
boyu ile basak uzunlugu arasinda 6nemli ve olumlu iliski oldugunu bildirmistir. Buna
gore bugday ¢esitlerinde, bitki boyunun uzamasi fazla olmamak kosuluyla fotosentez

yapan organlarin ve basagin uzun olmasina neden olmaktadir.

Cizelge 4.12. Bitki boyu ile diger tarimsal 6zelliklerin regresyon analizleri

t degeri %P
BAU 2,884 0,004

16,00 -
Y = 65,151 +2,644X
007 ¢ R = 0,0442
12,00 - * 4 o
*
i . on 88 3, ¢
8,00 - X 3
' D > BAU
¢ L A bl e . .
6,00 - .*,’& ,
4,00 -
2,00 -
0,00 . . . .
0,00 50,00 100,00 150,00 200,00
BIB

Sekil 4.10. Bitki boyu dzelligi (BIB) ile basak uzunlugu (BAU) arasindaki iliskiler
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4.2.5. Basakta basakcik sayisi

Bagakta basakcik sayisi ile yaprak klorofil igerigi? (0,185, yaprak klorofil igerigi®
0,287"), basak uzunlugu (0,573™), ¢igeklenme siiresi (0,263 ve ¢ikis sayis1 (0,1577)
arasinda pozitif ve 6nemli iliskiler bulunmustur (Cizelge 4.8 ve 4.13). Incelenen
ozellikler arasinda basakta basake¢ik sayist ve basak uzunlugu arasindaki regresyon

katsayist dogrusal bir iligkiyi gostermektedir (Sekil 4.11).

Cizelge 4.13. Basakta basakcik sayisi ile diger tarimsal 6zelliklerin regresyon analizleri

t degeri %P
BAU 8,239 0,000
CBS 1,228 0,221
CIS 1,822 0,070
12,00 + Y = -8,452+ 0,993X
l s R22(3288
10,00 N’ ’,” X J
8,00 - ® o ®
2 o
% C J
6,00 - * .
4,00 - BAU
2,00 -
0,00 T T T T 1
0,00 5,00 10,00 15,00 20,00 25,00
BABS

Sekil 4.11. Basakta basake¢ik sayist (BABS) ile basak uzunlugu (BAU) arasindaki

iliskiler
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4.2.6. Basak uzunlugu

Bagak uzunlugu 6zelligi ile yaprak klorofil icerigi' (0,187"), yaprak klorofil igerigi?
(0,346™), yaprak klorofil igerigi® (0,343™), bitki boyu (0,210™), basakta basagik sayis1
(0,553™), basaklanma siiresi (0,165"), bin tane agirhig1 (0,209™), ¢iceklenme siiresi
(0,350) ve fizyolojik olum siiresi (0,308°") arasinda pozitif ve onemli iliskiler

gozlenmistir (Cizelge 4.8 ve 4.14).

Basak uzunlugu 6zelligi ile ¢igeklenme siiresi ve fizyolojik olum siiresi arasinda dnemli
dogrusal regresyon tespit edilmistir ve regresyon esitligi Sekil 4.12 ve 4.13
sunulmustur. Avei (1998) yaptig1 arastirmada da bizim sonuglarimizi destekler nitelikte

basak uzunlugu ile bitki boyu arasinda 6nemli ve olumlu iliski saptamistir.

Cizelge 4.14. Basak uzunlugu ile diger tarimsal 6zelliklerin regresyon analizleri

t degeri %P
BS 1,410 0,160
BA 2,236 0,027
CI8 3508 0,001
FOS 2010 0,046
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Sekil 4.12. Basak uzunlugu (BAU) 6zelligi ile ciceklenme siiresi (CIS) arasindaki

iligkiler
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Sekil 4.13. Basak uzunlugu (BAU) ile fizyolojik olum siiresi (FOS) arasindaki iligkiler

4.2.7. Bin tane agirhg

Bin tane agirligi ile yaprak klorofil icerigi! (0,2417), yaprak klorofil icerigi? (0,150),
yaprak klorofil icerigi® (0,209™), basak uzunlugu (0,209™), ¢iceklenme siiresi (0,204™)

ve baskta tane sayis1 (0,5017") arasinda anlamli iliskiler belirlenmistir. Ancak bin tane

agirh@ ile kistan sonra canli bitki sayis1 (-0,223™) arasinda negatif ve dnemli bir
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korelasyon goriilmiistiir (Cizelge 4.8). Bu durum, bin tane agirligi arttik¢a kis sonrasi

hayatta kalan bitki sayisinda azalma seklinde karsimiza ¢ikmistir.

Bin tane agirhig: ile ¢iceklenme siiresi ve basakta tane sayisi ozellikleri ile arasinda
anlamli dogrusal regresyon esitlikleri belirlenmistir (Sekil 4.14 , 4.15 ve Cizelge 4.15).
Ayrica, bin tane agirhigr ile basak boyu 0Ozelligi arasinda pozitif ve onemli iliski
gozlenmistir. Bu sonuglar ayni 6zellikler igin Avcr (1998) elde ettigi sonuglariyla
benzerlik gostermektedir. Yagmur ve Kaydan (2008) 16 bugday genotipi iizerinde tane
verimi, verim dgeleri ve genolojik donemler arassindaki iliskilerin irdelenmesi {izerine
yaptig1 arastirmada bin tane agirhigi ile basakta tane sayis1 ozellikleri arasinda 6nemli ve
olumlu iliski oldugunu bildirmislerdir. Ancak regresayon analizleri sonucunda bu

Ozellikler arasinda bir iliski bulunamamustir.

Cizelge 4.15. Bin tane agirligi ile diger tarimsal 6zelliklerin regresyon analizleri

t degeri %P
FOS 2,019 0,045
CBS -1,327 0,186
BTS 7,026 0,000
200,00 - Y=146,135 + 0, 310X
199,00 - _
198,00 - we ” BZO_ 0,0414
197,00 -
196,00
195,00 - . FOS
194,00 - ¢ ¢
193,00 - .
192,00
191,00 W
190,00 - * £ S
189,00 . . . . . .
0,00 1,00 2,00 3,00 4,00 5,00 6,00
BA

Sekil 4.14. Bin tane agirligi (BA) ile fizyolojik olum siiresi (FOS) arasindaki iliskiler
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Sekil 4.15. Bin tane agirligi (BA) ile basakta tane sayis1 (BTS) arasidaki iliskiler

4.2.8. Basaklanma siiresi

Basaklanma siiresi 6zelligi ile yaprak klorofil igerigi? (0,331™), yaprak klorofil igerigi®
(0,160%), basak uzunlugu (0,165, cigeklenme siiresi (0,157*) fizyolojik olum siiresi
(0,256™) pozitif ve dnemli iliskiler tespit edilmistir (Cizelge 4.8). Bu iliskiler igerisinde
basaklanma siiresi ve fizyolojik olum siiresine ait iliskinin boyutu hakkinda 6neml

dogrusal regresyon degeri bulunmustur (Sekil 4.16 ve Cizelge 4.16).

Oztiirk ve Korkut (2018) 15 bugday cesiti kullanarak yaptiklar1 arastirmada, basaklanma
doneminden fizyolojik olum dénemine kadar gecen siire, tane verimi agisindan en kritik
donem olmasindan dolayr tane verimi ile verim unsurlar1 arasindaki iligkinin yiliksek

oldugu bildirmislerdir.

Cizelge 4.16. Basaklama siiresi ile diger tarimsal 6zelliklerin regresyon analizleri

t degeri %P

CIS 0,912 0,363
FOS 2,954 0,004
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Sekil 4.16. Basaklanma siiresi (BS) fizyolojik olum siiesi (FOS) arasindaki iligkiler

4.2.9. Ciceklenme siiresi

Cigeklenme siiresi ile yaprak klorofil icerigi? (0,313™), yaprak klorofil icerigi® (0,389™),
basak uzunlugu (0,265), basakta basakeik sayisi1 (0,350"), basaklanma siiresi (0,157")

ve fizyolojik olum siiresi (0,375"") arasinda pozitif ve onemli iliski oldugu belirlenmistir

(Cizelge 4.8).

Cizelge 4.17. Cigeklenme stiresi ile diger tarimsal 6zelliklerin regresyon analizleri

t degeri %P

FOS 5,432 0,000
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Sekil 4.17. Cigeklenme siiresi(CIS) ile fizyolojik olum siiesi (FOS) arasidaki iliskiler

Incelenen 6zellikler arasinda sadece cigceklenme siiresi ile fizyolojik olum siiresi ait

regresyon katsayisi dnemli oldugu goriilmiistiir (Sekil 4.17 ve Cizelge 4.17).

4.2.10. Fizyolojik olum siiresi

Fizyolojik olum siiresi &zelligi ile yaprak klorofil icerigi' (0,354), yaprak klorofil
icerigi® (0,580™), yaprak klorofil igerigi® (0,675"), basakta basak¢ik sayis1 (0,308™),
basaklanma siiresi (0,256, bin tane agirlig1 (0,204) ve ¢iceklenme siiresi (0,375™)
arasinda pozitif ve onemli iliski oldugu ortaya cikmustir (Sekil 4.18 ve Cizelge 4.8,
4.18). Elde edilen sonuglarimiza benzerlik gosteren diger arastirmada fizyolojik olum

sliresi ile basaklanma siiresi arasinda yakin iligki oldugu belirtilmistir (Borghi et al.
1992).

Cizelge 4.18. Fizyolojik olum siiresi ile diger tarimsal 6zelliklerin regresyon analizleri

t degeri %P
CBS -2,369 0,019
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Sekil 4.18. Fizyolojik olum siiesi (FOS) ile kistan sonra canli bitki sayisi (CBS)
arasindaki iligkiler

4.2.11. Kistan sonra canl bitki sayisi

Kistan sonra canli bitki sayis1 6zelligi ile yaprak klorofil icerigi (-0,201), bin tane
agirhg (-0,223™), fizyolojik olum siiresi (-0,174") ve basakta tane sayis1 (-0,243™)
arasinda negatif ve dnemli ve basakta basak¢ik sayis1 (0,1577) ile pozitif ve dnemli
iligkiler tespit edilmistir (Cizelge 4.8). Kistan sonra canli bitki sayis1 ile basakta tane
sayis1 arasinda onemli ve dogrusal bir regresyon bulunmustur (Sekil 4.19 ve Cizelge
4.19).

Bitkilerin kisa girdikleri gelisme durumu, ilkbaharda yeniden biiylimeye baslama
zamani ve bu donemdeki iklim kosullar bitkilerin ¢i¢ceklenme zamanini etkilemektedir

(Borghi et al. 1992).

Cizelge 4.19. Kistan sonra canli bitki sayisi ile diger tarimsal 6zelliklerin regresyon
analizleri

t degeri %P
BTS -3,360 0,001
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Sekil 4.19. Kistan sonra canli bitki sayis1 (CBS) ile basakta tane sayis1 (BTS) arasindaki
iligkiler

4.2.12. Basakta tane sayisi

Basakta tane sayisi ile bin tane agirligi (0,5017") arasinda pozitif ve cok nemli, kis
sonrasi canli bitki sayis1 (-0,243") ile de negatif ve ¢ok &nemli korelasyon
belirlenmistir (Cizelge 4.8). Aydogan vd (2017) ekmeklik bugday cesitlerinin verim ve
verim Ogelerinin belirlenmesi lizerine yaptiklar1 arastirmada, basakta tane sayisi ile
basaktaki tane agirlig1 (0,62167), bin tane agirlig: ile basakta tane agirhgi (0,4512°),
hektolitre agirhg ile bin tane agirhigi (0,6173%), hektolitre agirhg ile tane verimi
(0,3823"), Zeleny sedimantasyon ve hektolitre agirligi (0,56557) ve protein orani ve
sertlik degerleri arasinda (0,5042") 6nemli pozitif iliskiler tespit etmislerdir.

4.2.13. LTso degeri

Deneme incelenen tarimsal 6zellikler ile LTso degeri arasindaki iliski Cizelge 4.8’de
verilmistir. Incelenen tarmmsal dzelliklerden sadece basaklanma siiresi ile LTso degeri
arasinda pozitif ve dnemli bir korelasyon (0,1547) tespit edilmistir. Ancak, bu iki 6zellik
arasinda dogrusal O6nemli bir regresyon iligkisi bulunamamistir. Basaklanma stiresi
arttikca LTso degerinin de arttigi gézlenmistir. Brule-Bable and Fowler (1988) soguga

dayaniklilik ile ge¢ olgunlagma arasinda genetik bagliligin oldugunu bildirmislerdir.
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Benzer olarak, Limin and Fowler (2002) bitkinin vejetatif donemi ne kadar uzun olursa
soguga dayaniklilik ile ilgili genlerin daha fazla ifade oldugunu bildirmislerdir. Ayrica,
Sofalian et al. (2008) dona tolerans ve basaklanma tarihi ile ilgili QTL’lerin
belirlenmesi iizerine kurguladiklar arastirmada; basaklanma tarihi ve dona tolerans
Ozelligi arasinda onemli bir korelasyon tespit etmislerdir. Ancak Armonine et al. (2013)
yaptiklar1 ¢alismada, LTso ve tarimsal 6zellikler arasinda higbir iligki bulamamislar ve
kisa dayamiklilik 6zelliginin karmasik yolaklar tarafindan kontrol edildigini ve farkli
iklim kosullarinda degisebilecegini bildirmislerdir. Mahfozi et al. (2010) yaptiklar
arastirmada ise LTso Ozelligi ile ¢igeklenme ve fizyolojik olum siiresi arasinda énemli

olumlu korelasyon oldugunu beyan etmislerdir.
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4.3. Genotipik Degerlendirme

Bugday genomuna ait 425 SSR markorii ebeveynler arasinda taranmistir. Polimorfizm
gosteren 33 SSR markorii, 180 RK hattan olusan popiilasyonunun genotiplenmesinde
kullanilmistir. Popiilasyon genotiplemesi ic¢in sekilde (Sekil 4.20) gorildigi gibi
kodominant bantlama modeline gore skorlanmis ve QTL analizinde kullanilmistir.
Bantlama modeline gore ebevyenler ve RK hatlar ile ilgili 3 SSR isaret¢isinin bant

goriintlisti Sekil 4.20°de sunulmustur.

A) BARC12

NZ123456789101112131415161718192021222324252627282930313233343536373839404142434445
\" s ; ; : . E 4 Y (]‘ 'P“ TR

T f}\

e
B)BARC152

NZ123456789101112 1314151617 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45

C)GWM501

NZ1234567891011121314 1516 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45

Sekil 4.20. Farkili SSR isaret¢ilerin populasyon igerindeki jel goriintiileri

Bant sirasi sagdan sola dogru: N.Z.1....

4.3.1. 2013-2014 yetistirme yih icin tarimsal o6zelliklerden elde edilen QTL

degerleri

2013-2014 yetistirme yilinda inclenenen tarimsal oOzelliklerden elde edilen QTL

degerleri Cizelge 4.20’de sunulmustur.
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Cizelge 4.20. 2013-2014 y1l1 i¢in elde edilen QTL degerleri

Ozellik Isaretci ismi Kromozom yeri %FV % P
Barc24 6B 3 0,03

YKi? Barc70 3A 3 0,01
Barc186 5AL-12~c 7 0,01

GWM493 3B 4 0,01

Barc186 5AL-12~c 8 0,006

YKi? Gwm 493 3B 6 0,003
Barc45 3A 2 0,05

Barc186 5AL-12~c 3 0,04

YKi3 GWM501 2B 4 0,03
GWM493 3B 4 0,02

Barc101 2BL 3 0,04

BiB Barc 197 3AL-3~c 3 0,05
GWM497 1A,4A,3A,3D,4D,5B,6A 2 0,05

BAU Barc45 3A 2 0,04
GWM413 1B 6 0,001

BS GWM160 4A 3 0,03
WMS99 1A 2 0,05

BA Barc77 3B 2 0,04
GWM160 4A 7 0,002

Cis Barc70 3A 2 0,04
FOS Barc186 5AL-12~c 2 0,04
CBS GWM304 5A 2 0,04
BTS GWM340 3B 2 0,05

YKI!: Yaprak klorofil igerigi, YKI?: Yaprak klorofil icerigi?, YKI®: Yaprak klorofil icerigi® BIB: Bitki
boyu, BABS: Basakta basak¢ik sayisi, BAU: Basak uzunlugu, BS: basaklanma siiresi, BA: Bin tane
agirlik, CiS: Cigeklenme siiresi, FOS: Fizyolojik olum siiresi, CBS: Kistan sora canli bitki sayis;, BTS:
Basakta tane say1s1,%FV: fenotipik varyasyonun yiizdesi, %P: Onemlilik derecesi

4.3.1.a. Yaprak klorofil i¢erigi (%650 ¢i¢eklenme asamasinda klorofil 6l¢iimii)

Tek isaretci analizi sonucunda %350 ¢iceklenme asamasinda yaprak klorofil igerigi’ ile
iligkili 4 adet QTL tespit edilmistir (Cizelge 4.20). Bu QTL'ler farkli kromozomlar
tizerinde yer almistir. Bu kromozomlar 5AL-12~c, 6B, 3A ve 3B’dir. QTL'ler Barc24,
Barc70, Barc186 ve GWM493 isaretgiler tarafindan belirlenmistir. Bu QTL'ler yaprak
klorofil icerigi® acisindan meydana gelen varyasyonu % 3 ile % 7 arasinda degisen

oranlarda agiklamaktadir.
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4.3.1.b. Yaprak klorofil icerigi ? (%50 ¢iceklenme basladiktan 15 giin sonra klorofil

ol¢iimii)

Tek isaretleyici analizi sonucunda %50 cigeklenme basladiktan 15 giin sonra klorofil
degerleri ile iliskili 3 QTL tespit edilmistir(Cizelge 4.20). Bu QTL'ler Barcl86,
Gwm493 ve Barc45 isaretgileri tarafindan tespit edilmekte ve sirasi ile SAL-12~c, 3B
ve 3A kromozomlar iizerinde yer almaktadirlar. Tespit edilen QTL'ler fenotipik

degisiklikleri agiklama orani % 8 ile % 2 arasinda degismektedir.

4.3.1.c. Yaprak klorofil igerigi 3 (%50 ciceklenme basladiktan 25 giin sonra klorofil

ol¢ciimii)

Tek isaretleyici analizi sonucunda %50 ¢iceklenme basladiktan 25 giin sonra klorofil
degerleri ile iliskili 3 QTL bulunmustur (Cizelge 4.20). Bu QTL'ler 5AL-12~c, 2B ve
3B kromozomlar iizerinde yer almig ve sirasi ile Barc186, GWM501, ve GWM493
isaretciler tarafindan belirlenmislerdir. Tespit edilen QTL'ler fenotipik degisikliklerin

%3 ile %4 arasinda degisen oranlarda sorumlu oldugu gozlenmistir.

4.3.1.d. Bitki boyu

Bitki boyu ile iligkili 3 adet QTL bulunmustur(Cizelge 4.20). Bu QTL'ler 2BL, 3AL-
3~c, 1A, 4A, 3A, 3D, 4D, 5B ve 6A kromozomlar iizerinde yer almig ve sirasi ile
Barc101, Barc197 ve Gwm497 isaretcileri ile ilintili oldugu belirlenmistir. Bitki boyu
ozelliginde goézlenen varyasyonun en fazla %3’liik kismu bu isaretciler tarafindan

aciklanabilmektedir.
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4.3.1.e. Basak uzunlugu

Basak uzunlugu o6zelligi ile ilgili tek bir QTL 3A koromozom iizerinde bulunmustur
(Cizelge 4.20). Tespit edilen bu QTL (Barc45) fenotipik degisikliklerin %2’sine isaret

etmektedir.

4.3.1.f. Basaklanma siiresi

Tek isaret¢i analizi sonucunda basaklanma stiresi Ozelligi i¢in 3 ilgili QTL elde
edilmistir (Cizelge 4.20). Bu QTL'ler, GWM413, GWM160 ve WMS99 isaretciler
tarafindan bulunmus ve sirast ile 1B, 4A ve 1A kromozomlar1 iizerinde yer almaktadir.
Bagaklanma siiresine ait varyasyonun %2 ile %6 arasinda degisen oranda

aciklamaktadir.

4.3.1.g. Bin tane agirhg

Iki QTL bu tarimsal &zellik igin belirlenmistir (Cizelge 4.20). Bu isaretgiler, Barc77 ve
GWM160, sirast ile 3B ve 4A kromozomlar iizerinde yer almakta ve %2 ile %7 arasinda

fenotipik degisikliklerden sorumlu olmaktadirlar.

4.3.1.h. Ciceklenme siiresi

Cigeklenme siiresi 6zelligi ile ilgili tek bir QTL 3A koromozom iizerinde bulunmustur
(Cizelge 4.20). Tespit edilen bu QTL (Barc70) fenotipik degisikliklerin % 2’sine isaret
etmektedir.
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4.3.1.1. Fizyolojik olum siiresi

Bu tarimsal 6zellik i¢in de 1 QTL bdlgesi (Barcl86) bulunmustur ve 5SAL-12~c
koromozomu iizerinde yer almaktadir (Cizelge 4.20). Bu QTL, fizyolojik olum stiresi ile

iligkili varyasyonun sadece %2’lik kismin1 agiklamaktadir.

4.3.1.i. Kis sonrasi canh bitki sayisi

Bu tarimsal 6zellik igin bir adet QTL bolgesi SAL-12~c kromozomu {izerinde tespit
edilmis olup ve GWM304 isaretcisi tarafindan belirlenmektedir. Ilgili 6zelligin %2’lik

varyasyonunu temsil etmektedir (Cizelge 4.20).
4.3.1.j. Basakta tane sayisi
Basakta tane sayis1 ozelligi ile ilgili tek bir QTL 3B koromozom lizerinde bulunmustur

1zelge 4.20). Tespit edilen bu enotipik degisikliklerin % 2’sine
(Cizelge 4.20). Tespit edilen bu QTL (GWM340) f ipik degisikliklerin % 2’si

isaret etmektedir.

4.3.2. 2014-2015 Yetistirme yilimin tarimsal o6zelliklerinden elde edilen QTL

degerleri

2014-2015 yetistirme yilinda inclenenen tarimsal Ozelliklerden elde edilen QTL

degerleri Cizelge 4.21°de sunulmustur..



Cizelge 4.21. 2014-2015 y1l1 i¢in elde edilen QTL degerleri
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Ozellikler  isaretci ismi Lokasyon %FV % P
Barc24 6B 2 0,044
YKit Barc70 3A 3 0,015
Barc186 5AL-12~c 6 0,004
Barc186 5AL-12~c 3 0,025
Gwm 493 3B 4 0,032
YKi? Barc24 6B 5 0,012
GWM501 2B 4 0,033
Barcl154 7A,D 3 0,0199
GWM413 1B 4 0,007
WMS99 1A 3 0,025
YKi® Barc186 5AL-12~c 4 0,027
GWM340 3B 3 0,011
WMC765 5D 4 0,009
BiB GWM497 1A,4A,3A,3D,4D,5B,6A 3 0,015
GWM340 3B 6 0,005
Barc12 3A 4 0,008
Barc 70 3A 2 0,038
BAU GWM304 5A 2 0,04
GWM340 3B 4 0,005
GWM160 4A 19 0,000
Barc 165 5AL-2~10 3 0,028
BABS Barc186 5AL-12~c 2 0,042
GWM340 3B 3 0,013
GWM 160 4A 3 0,028
Barc 77 3B 2 0,049
BS Barc165 5AL-12~10 3 0,021
GWM413 1B 6 0,00
BA GWM160 4A 15 0,000
Cis Barc100 5AL-12~1 4 0,038
GWM501 2B 4 0,023
FOS Barc186 5AL-12~c 4 0,0154
CFD49 6D 2 0,048
Barc3 6A 3 0,04
Barc101 2B 5 0,007
GWM493 3B 4 0,032
CBS GWM501 2B 6 0,002
GWM340 3B 15 0,000
GWM160 4A 12 0,000
GWM500 2B,3B,4A5B,7B 3 0,029
WMC765 5D 6 0,040
GWM160 4A 4 0,021
BTS GWM 382 2A 2 0,039
Barc186 5AL-12~c 4 0,021
Barc101 2B 2 0,033

YKI': Yaprak klorofil icerigi’, YKI? Yaprak klorofil icerigi?, YKI®: Yaprak klorofil igerigi®, BIB: Bitki
boyu, BABS: Basakta basak¢ik sayisi, BAU: Basak uzunlugu, BS: basaklanma siiresi, BA: Bin tane
agirlik, CIS: Cigeklenme siiresi, FOS: Fizyolojik olum siiresi, CBS: Kistan sora canl bitki sayisi, BTS:
Bagakta tane sayis1 ,%0FV: fenotipik varyasyonun yiizdesi, %P: Onemlilik derecesi
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4.3.2.a. Yaprak klorofil i¢erigi (%50 ¢iceklenme asamasinda klorofil 6l¢ciimii)

Tek isaret¢i analizi sonucunda %350 ¢iceklenme asamasinda yaprak klorofil icerigil ile
iliskili 3 adet QTL tespit edilmistir (Cizelge 4.21). Bu QTL'ler farkli kromozomlar
tizerinde yer almistir. Bu kromozomlar 5AL-12~c, 6B ve 3A’dir. QTL'ler Barc24,
Barc70, ve Barcl86 isaretciler tarafindan belirlenmistir. Bu QTL'ler yaprak Klorofil
icerigi! acisindan meydana gelen varyasyonu %2 ile %6 arasinda degisen oranlarda

aciklamaktadir.

4.3.2.b. Yaprak klorofil i¢erigi (%50 ¢iceklenme basladiktan 15 giin sonra klorofil

ol¢ciimii)

Tek isaretleyici analizi sonucunda %50 ¢iceklenme basladiktan 15 giin sonra klorofil
degerleri ile iligkili 7 QTL bolgesi tespit edilmistir (Cizelge 4.21). Bu QTL'ler Barc186,
Gwm493, Barc24, GWM501, Barcl54, GWM413 ve WMS99 isaretcileri tarafindan
tespit edilmekte ve siras1 ile 5SAL-12~c, 3B, 6B, 2B, 7A, 7D, 1B ve 1A kromozomlar
tizerinde yer almaktadirlar. Tespit edilen QTL'ler fenotipik degisiklikleri aciklama orani

%3 ile %S5 arasinda degismektedir.

4.3.2.c. Yaprak klorofil icerigi 3(%50 ciceklenme basladiktan 25 giin sonra klorofil

ol¢ciimii)

Tek isaretleyici analizi sonucunda %50 cigeklenme basladiktan 25 giin sonra klorofil
degerleri ile iliskili 2 QTL bulunmustur (Cizelge 4.21). Bu QTL'ler 5AL-12~c ve 2B
kromozomlar {izerinde yer almis ve sirasi ile Barc186 ve GWM340 isaretgiler tarafindan
belirlenmiglerdir. Tespit edilen QTL'ler fenotipik degisikliklerin %3 ile %4 arasinda

degisen oranlarda sorumlu oldugu gozlenmistir.
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4.3.2.d. Bitki boyu

Bitki boyu ile iliskili 3 adet QTL bulunmustur (Cizelge 4.21). Bu QTL'ler 1A, 4A, 3A,
3D, 4D, 5B, 6A ve 3B kromozomlar iizerinde yer almis ve sirast ile WMCT765,
GWM497 ve GWM340 isaretcileri ile ilintili oldugu belirlenmistir. Bitki boyu
ozelliginde gozlenen varyasyonun en fazla %6’lik kismi bu isaretgiler tarafindan

aciklanabilmektedir.

4.3.2.e. Basak uzunlugu

Basak uzunlugu 6zelligi ile ilgili 5 QTL bulunmustur (Cizelge 4.21). Bu QTL'ler 3A,
5A, 3B ve 4A kromozomlar iizerinde yer almis ve tespit edilen QTL'ler Barcl2,
Barc70, GWM304, GWM340 ve GWM160 SSR isaretcileri tarafindan belirlenmislerdir.
Bu QTL'ler fenotipik degisikliklerin %2 ile %19 arasinda degisen oranlarda sorumlu

oldugu gozlenmistir.

4.3.2.f. Basakta basak¢ik sayisi

Basakta basakcik sayist ozelligi ile ilgili 4 QTL tespit edilmistir (Cizelge 4.21). Bu
QTL'ler 5AL-12~10, 5AL-12~c, 3B ve 4A kromozomlar iizerinde yer almis ve tespit
edilen QTL'ler Barc165, Barc186, GWM340 ve GWM160 SSR isaret¢ileri tarafindan
belirlenmislerdir. Bu QTL'ler fenotipik degisikliklerin %2 ile %3 arasinda degisen

oranlarda sorumlu oldugu gozlenmistir.

4.3.2.9. Basaklanma siiresi

Tek isaret¢i analizi sonucunda basaklanma siiresi 6zelligi i¢in 3 ilgili QTL bolgesi tespit
edilmistir (Cizelge 4.21). Bu QTL'ler, GWM413, Barc77 ve Barcl65 isaretgiler

tarafindan bulunmus ve siras1 ile 1B, 3B ve 5AL-12~c kromozomlar: {lizerinde yer
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almaktadir. Basaklanma siiresine ait varyasyonun %?2 ile %6 arasinda degisen oranda

aciklamaktadir.

4.3.2.h. Bin tane agirhgi

Bin tane agirhigi 6zelligi ile ilgili tek bir QTL 4A kromozomu iizerinde bulunmustur
(Cizelge 4.21). Tespit edilen bu QTL (GWM160) fenotipik degisikliklerin %15’sine

isaret etmektedir.

4.3.2.1. Ciceklenme siiresi

Ciceklenme siiresi ozelligi ile ilgili 2 QTL bdlgesi bulunmustur (Cizelge 4.21). Bu
QTL'ler Barc100 ve GWM501 isaretgileri yardimiyla tespit edilmistir. Tespit edilen
QTL'ler 5AL-12~c ve 2B kromozomlar bolgesinde yer almiglar ve varyasyonun

aciklanmasinda %15°1lik kismini isaret etmektedir.

4.3.2.1. Fizyolojik olum siiresi

Bu tarimsal 6zellik i¢in 2 QTL bolgesi Barc186 ve CFA49 bulunmustur (Cizelge 4.21).
Tespit edilen QTL'ler 5AL-12~c ve 6D koromozomlar1 iizerinde yer almis ve fizyolojik

olum siiresi ile iligkili varyasyonun %#4 ile %2 kismin1 agiklamaktadir.

4.3.2.j. Kistan sonra canli bitki sayisi

Tek isaretliyici analizi temel alinarak 8 ilgili QTL bolgesi bulunmustur (Cizelge 4.21).
Bu QTL'ler Barc3, Barc101, GWM493, GWM501, GWM340, GWM160, GWM500, ve
GWM 765 isaretgileri tarafindan belirlenmektedir. En yiiksek fenotipik varyasyon %15
ile GWM340 isaretgisi tarafindan belirlenmis ve 3B koromozomu {izerinde yer almistir.

Bunu %12’lik oran ile GWM160 isaret¢isi (4A koomozom iizerinde) takip etmistir.
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4.3.2. Basakta tane sayisi

Basakta tane sayis1 6zelligi ile ilgili 4 QTL bulunmustur (Cizelge 4.21). Tespit edilen
QTL'ler GWM160, GWM382, Barc 186 ve Barc101 isaretgiler tarafindan belirlenmistir
Bu QTL'ler, basakta tane sayist ile iliskili varyasyonun %4 ile %2 kismini

aciklamaktadir.

4.3.3. iki yillk ortalama verilere gore tarimsal 6zelliklerinden elde edilen QTL

degerleri

Iki yillik ortalama verilere gore tarimsal ozelliklerinden elde edilen QTL degerleri

Cizelge 4.22°de sunulmustur.

Cizelge 4.22. Iki yillik ortalamalara gore QTL degerleri

Ozellik Isaretci ismi Lokasyon %FV % P
Barc24 6B 3 0,030

Barc70 3A 3 0,041

YKit Barc186 5AL-12~c 5 0,001
GWM493 3B 4 0,027
Barc165 5AL-12~10 7 0,0018

Barc186 5AL-12~c 6 0,003

YKi? Gwm 493 3B 6 0,004
Barc24 3A 4 0,021

GWM413 1B 2 0,046

YKi3 Barc186 5AL-12~c 4 0,023
GWM493 3B 4 0,032

Barc101 2BL 3 0,029

BiB Barc 197 3AL-3-c 4 0,039
GWM340 1A, 4A, 3A, 3D, 2 0,040

4D,5B,6A

GWM501 2B 4 0,027

BAU Barc54 5B 3 0,027
Barc165 5AL-12~10 3 0,022

GWM160 4A 3 0,022

BS GWM413 1B 6 0,000
Barc165 5AL-12~10 2 0,032

[EEY
(o]

BA GWM160 4A 0,000
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Cizelge 4.22. (devam)

CIs Barc70 3A 2 0,047
GWM501 2B 3 0,047

Barc186 5AL-12~c 4 0,022

FOS GWM 382 2A 2 0,048
CFA49 6D 2 0,045

Barc 154 7A.D 5 0,011

Barc100 5AL-12~1 2 0,033

CBS GWM501 2B 3 0,022
GWM340 3B 9 0,000

GWM160 4A,2B,3B,4A,5B,7B 12 0,000

WMC765 5D 5 0,003

Barc186 5AL-12~c 6 0,003

BTS Barc101 2BL 2 0,043
GWM160 4A 3 0,012

YKI!: Yaprak klorofil igerigi, YKI?: Yaprak klorofil icerigi?, YKI®: Yaprak klorofil igerigi® BIB: Bitki
boyu, BABS: Basakta basak¢ik sayisi, BAU: Basak uzunlugu, BS: basaklanma siiresi, BA: Bin tane
agirlik, CIS: Cigeklenme siiresi, FOS: Fizyolojik olum siiresi, CBS: Kistan sora canli bitki sayisi, BTS:
Bagakta tane sayis1, %FV: fenotipik varyasyonun yiizdesi, %P: Onemlilik derecesi

4.3.3.a. Yaprak klorofil i¢erigi (%50 ci¢eklenme asamasinda klorofil 6l¢iimii)

Tek isaretci analizi sonucunda %50 ¢iceklenme asamasinda yaprak klorofil igerigi’ ile
iliskili 5 adet QTL tespit edilmistir (Cizelge 4.22). Bu QTL'ler farkli kromozomlar
tizerinde yer almistir. Bu kromozomlar 5AL-12~c, 6B, 3A ve 3B’dir. QTL'ler Barc24,
Barc70, Barc186, GWM493 ve Barc165 isaret¢iler tarafindan belirlenmistir. Bu QTL'ler
yaprak klorofil icerigi’ acisindan meydana gelen varyasyonu %3 ile %7 arasinda

degisen oranlarda agiklamaktadir.

4.3.3.b. Yaprak klorofil icerigi 2(%50 ¢iceklenme basladiktan 15 giin sonra klorofil

ol¢iimii)

Tek isaretleyici analizi sonucunda %50 ¢iceklenme bagladiktan 15 giin sonra klorofil
degerleri ile iliskili 4 QTL tespit edilmistir (Cizelge 4.22). Bu QTL'ler Barc186,
Gwm493, Barc24 ve GWMA413 isaretgileri tarafindan tespit edilmekte ve sirasi ile SAL-
12~c, 3B, 3A ve 1B kromozomlar iizerinde yer almaktadirlar. Tespit edilen QTL'ler

fenotipik degisiklikleri agiklama orani %2 ile %6 arasinda degismektedir.
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4.3.3.c. Yaprak klorofil icerigi® (%50 ciceklenme basladiktan 25 giin sonra klorofil

ol¢iimii)

Tek isaretleyici analizi %50 ¢igeklenme basladiktan 25 giin sonra klorofil degerleri ile
iliskili 2 QTL bulunmustur (Cizelge 4.22). Bu QTL'ler 5AL-12~c ve 3B kromozomlar
tizerinde yer almis ve sirast ile Barcl86 ve GWM493 isaretciler tarafindan
belirlenmisler. Tespit edilen QTL'ler fenotipik degisikliklerin %4'i oraninda sorumlu

oldugu gozlenmistir.

4.3.3.d. Bitki boyu

Bitki boyu ile iligkili 3 adet QTL bulunmustur (Cizelge 4.22). Bu QTL'ler 2BL, 3AL-
3~c, 1A, 4A, 3A, 3D, 4D, 5B ve 6A kromozomlar iizerinde yer almig ve sirasi ile
Barc101, Barc197 ve Gwm497 isaretcileri ile ilintili oldugu belirlenmistir. Bitki boyu
ozelliginde gozlenen varyasyonun en fazla %4’lik kismi bu isaretgiler tarafindan

aciklanabilmektedir.

4.3.3.e. Basak uzunlugu

Basak uzunlugu 6zelligi ile ilgili 4 QTL bulunmustur (Cizelge 4.22). Bu QTL'ler 2B,
5B, 5AL-12~10 ve 4A kromozomlar {izerinde yer almis ve siras1 ile GWM501, Barc54,
Barc165 ve GWM160 SSR isaretcileri tarafindan belirlenmisler. Bu QTL'ler fenotipik

degisikliklerin %3 ile %4 arasinda degisen oranlarda sorumlu oldugu gézlenmistir.

4.3.3.f. Basaklanma siiresi

Tek isaretci analizi sonucunda basaklanma siiresi Ozelligi i¢in 2 ilgili QTL elde
edilmistir (Cizelge 4.22). Bu QTL'ler, GWM413 ve Barcl65 isaretgiler tarafindan

bulunmus ve sirast ile 1B ve 5AL-12~c kromozomlar:1 iizerinde yer almaktadir.
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Bagaklanma siiresine ait varyasyonun %2 ile %6 arasinda degisen oranda

aciklamaktadir.

4.3.3.g. Bin tane agirhg

Bin tane agirhigr ozelligi ile ilgili tek bir QTL 4A kromozom iizerinde bulunmustur
(Cizelge 4.22). Tespit edilen bu QTL (GWM160) fenotipik degisikliklerin %16’sine

isaret etmektedir.

4.3.3.h. Ciceklenme Siiresi

QTL analizine gore ¢igeklenme siiresi ile 2 ilgili QTL elde edilmistir (Cizelge 4.22).
Bunlar, Barc70 ve GWM501 isaretgileri yardimiyla belirlenmis ve 3A ve 2B

kromozomlar tizerinde sirayla %2 ve %3 katkida fenotipik varyasyonu agiklamistir.

4.3.3.1. Fizyolojik olum siiresi

Bu tarimsal 6zellik i¢in 3 QTL bolgesi; Barc186, CFA49 ve GWM382 bulunmustur
(Cizelge 4.22). Tespit edilen QTL'ler 5AL-12~c, 2A ve 6D koromozom bdlgelerinde
yer almis ve fizyolojik olum siiresi ile iliskili varyasyonun %4 ile %2 kismini

aciklamaktadir.

4.3.3.i. Kistan sonra canli bitki sayisi

QTL analizlerine gore 6 QTL bolgesi kis sonrasi canli bitki sayisi1 karakterini kontrol
etmektedir. Bu QTL'ler 6A, 2B, 3B, 4A, 5B, 7B ve 5D kromozomlar1 iizerinde
bulunmustur. Tespit edilen QTL'ler fenotipik varyansyonunu en yiiksek %12 diizeyinde
katkida bulunmus ve GWM160 isaret¢isi tarafindan tespit edilmistir.
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4.3.3.). Basakta tane sayisi

Basakta tane sayis1 6zelligi ile ilgili 3 QTL bulunmustur (Cizelge 4.22). Tespit edilen
QTL'ler GWM160, Barc 186 ve BarclO1 isaretciler tarafindan belirlenmis ve basakta

tane sayisi ile iliskili varyasyonun %2 ile %6 kismini agiklamaktadir.

4.4. LTso ile Bulunan QTL'ler

LTso oOzelligi normal dagilim gostermedigi icin LOG data transformasyonu
gerceklestirilmis ve normal dagilim elde edilerek regresyon probit analizine tabi
tutulmustur. LTse 6zelligi ile ilgili 4 QTL bolgesi tespit edilmistir (Cizelge 4.23).
Bulunan QTL bolgeleri, Barc101, GWM340, GWM160 ve GWM493 isaretgileri ile
ilintili bulunmustur. LTso 6zelligi ile iliskili varyasyonyonun agiklanmasinda Gwm160
isaret¢isi %12’°lik oranla en yiiksek degere sahip olmus ve 4A kromozomu iizerinde yer
almistir. Geriye kalan 3 QTL bolgesi fenotipik degisikliklerin %2 ile %7 degisen
oranlarda ifade etmektedir.

Cizelge 4.23. LTso degeri ile ilgili bulunan QTL'ler

Isaretci Lokasyon %FV %p
Barc101 2BL 7 0,002
GWM340 3B 2 0,036
GWM160 4A 12 0,000
GWM493 3B 4 0,004

4.5. Genotipik Degerlendirmelerle ilgili Tartisma

Genel olarak farkli donemlerde ve yetistirme yillarinda 6l¢timii yapilan klorofil igerigi
ozelligi ile ilgili QTL bolgeleri degerlendirildiginde toplam 4 adet QTL bdlgesi one
¢ikmaktadir. Bunlar, Barc24, Barc70, Barcl86 ve GWMA493 isaretcileri tarafindan

temsil edilmekte ve 6B, 3A, 5AL-12~c ve 3B kromozomlar1 tizerinde yer almaktadir ve
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toplam fenotipik varyasyonun %3 ile %6 arasinda degisen oranda ifade etmektedir.
Zhang et al. (2012) yaptig1 bir caligmada klorofil igerigi 6zelligi igin 5 QTL bdolgesi
tespit etmisler ve bu bolgelerin 4B, 4D, 6D ve 7A kromozomlar: tizerinde oldugunu
bildirmislerdir. 6D ve 7A kromozomlar: iizerinde bulunan QTL’lerin etkilerininin
toplam fenotipik varyasyon igerisinde sirast ile %15.60 ve %11.04 gibi yiliksek
degerlerde oldugunu bildirmislerdir. Bu ¢alismada elde edilen degerler bizim tespit
ettigimiz QTL bolgelerine gore daha yiiksektir. Bu farklilik kullanilan farkli SSR
isaret¢ilerinden kaynaklanabilir. Klorofil igerigi ile iliskili QTL bdlgelerinin belirlemesi
amagli yapilan diger bir arastirmada Delong (2007) 150 bugday genotipini kullanmis ve
ilgili QTL bolgelerini 6A, 7A, 1B, 3B, 4D ve 7D kromozomlar1 iizerinde belirlemistir.
QTL'lerin fenotip varyasyona katkisinin %7.27 ile %72.72 araliginda oldugunu
bildirmislerdir. Bununla beraber, 1B, 7A ve 7D kromozomlarinda da birka¢ QTL
kiimesi tespit etmisler ve ancak bunlar i¢in farkli kromatit bolgeleri
belirleyememislerdir. Bu durum, QTL'lerin degisik kosullar altinda farkli ifade

modelleri sergilediklerini gostermektedir.

Arastirmamiz da elde edilen neticelere gore bitki boyu 6zelligi agisindan ilk yil i¢in 3
ilgili QTL bolgesi Barc101, Barc 197 ve GWM497 isaret¢ileri tarafindan ilintili ve 1A,
4A, 3A, 3D, 4D, 5B, 6A, 3B, 2BL, 3AL-3-c ve 5D kromozomlari iizerinde goriilmiistiir.
Ikinci yil analizlerine ise WMC756 ve GWM340 isimli SSR isaretgileri sirayla 5D ve 3B
kromozom bdlgesi iizerinde tespit edilmistir. Her iki y1l beraber degerlendirildiginde,
Barc 186, Barc 197 ve GWM 340 isaretgilerinin etkili oldugu goriilmistiir. Toplam 5
QTL bolgesinin fenotip bitki boyu karakterinin fenotipik degisimine katkist %2 — 6
arasinda gozlemistir. Tek yillik ve her iki yil i¢in miisterek olan isaretci tespit
edilmemistir. Dolaysiyla elde edilen isaretgilerin ¢evreden yiiksek oranda etkilendigi
sonucuna ulasilmaktadir. Shah et al. (1999) RFLP isaret¢ileri yardimiyla bugday da
bitki boyu 6zelligi icin iki baglh QTL bdlgesini 3A kromozomu iizerinde bulmuslardir.
Bugdayda bitki boyu 6zelligi, etki degeri yiiksek olan genler ve etki degeri kii¢iik olan
eklemeli genler tarafindan birlikte kontrol edildigi bildirilmistir (Caihong et al. 2013).
Ma et al. (2012) yiiriittiigii bir ¢alismada, 2B, 3B, 3D, 4B ve 5A kromozomlar {izerinde
bitki boyu karakteri ile ilgili 5 QTL tespit etmisler ve fenotipik degisimin %.6.37- 30.76
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arasinda degisen oranlarda katkida bulundugunu rapor etmislerdir. Pirseyedi et al.
(2006) benzer bir calismada GWM493 isaret¢ci yardimiyla bitki boyu 6zelliginin 3B

kromozom tizerinde oldugunu bildirilmislerdir.

Basak uzunlugu tarimsal 6zelligi i¢in farkli yetistirme yillarinda elde edilen degerler
incelendiginde toplam 8 adet QTL bolgesi belirlenmistir. Bu QTL bdlgeleri 3A, 4A, 5A,
2B, 3B, 5B ve 5AL-12~10 kromozomlar iizerinde goriilmiis ve fenotipik varyasyonun
aciklanmasinda %2 ile %19 degisen oranda katkida bulunmustur. Ancak, her yetistirme
yilinda gbzlenen ortak isaret¢i bulunamamistir. Ma et al. (2012) yaptiklar1 ¢alismada
basak boyu i¢in 3 QTL tespit etmislerdir. Bu QTL bolgeleri 1D, 5SA kromozomlari
tizerinde yer almis ve fenotipik varyasyonun %10.77'lik kismint kontrol etmektedir.
Brabaklic et al. (2013) tarafindan yapilan bir arastirmada basak uzunlugu ile ilgili iki

bolge 4A ve 6A kromozomlari iizerinde oldugu belirtilmistir.

Bin tane agirligr ile ilgili olarak toplam adet 2 QTL bolgesi, 4A ve 3B kromozomlari
tizerinde tespit edilmistir. Bu QTL'lerden sadece GWM160 isaretcisi ile ilintili olan
QTL bolgesi her yetistirme yilinda gozlenmis ve ilili tarimsal ozellikteki fenotipik
varyasyonun %16’lik boliimiinii agiklamaktadir ve. 4A kromozomu iizerinde yer
almaktadir. Bu isaret¢i bin tane agirlik ile iliskili olarak yiiksek oranda bir varyasyonu
aciklayabilme yetenegi, bu isaretcinin molekiiler 1slah programlarinda etkin bir
seleksiyonun basgarili bir sekilde yiiriitiilmesine imkan saglayacaktir. Bugday bitkisinde
iliskilendirme haritas1 ile genetik isaret¢iler ve tarimsal 6zelliklerin birbirleri ile olan
ilgkilerinin tespit edilmesi lizerine yapilan bir arastirmada 4A kromozomunun 6nemli
bir oranda bitki boyu, basaklanma siiresi, bagakta tane sayisi, basak uzunlugu, basak¢ik

sayis1, tane sayisi ve tane agirhigi ile ilskili oldugu bildirilmistir (Liu et al. 2010).

Cigeklenme siiresi ile ilgili 3 QTL bolgesi tespit edilmistir. Bunlar SAL-12~1, 3A ve 2B
kromozomlar1t iizerinde yer almiglar ve Barc70, GWM501, Barcl00 tarafindan
belirlenmislerdir. Fenotipik degisikliklerini %2-%4'liik oraninda agiklanmasina katkida
bulunmuslardir. Ancak her iki yil degerlendirilmesine gére miisterek isaretci elde

edilmemistir. Flower et al. (2016) yaptiklar1 ¢alismada ¢igceklenme siiresi 6zelligi ile
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ilgili 6 QTL bolgesi bildirilmislerdir. Bu QTL'lerden 2 adedi 1B kromozomu, 2 adedi
2B kromozomu ve birer adet te 4A ve 6A kromozomlari iizerinde bulundugunu

bildirmislerdir.

Fizyolojik olum siiresi tarimsal 6zelligi i¢in farkli yetistirme yillarinda elde edilen
degerler incelendiginde toplam 3 adet QTL bolgesi belirlenmistir. Bu QTL 5AL-12~c,
2A ve 6D kromozomlar iizerinde goriilmiis ve fenotipik varyasyonun agiklanmasinda
%2 ile %4 degisen oranda katkida bulunmustur. Barcl86 isaretgisi her iki yil
degerlendirilmesinde miisterek isaret¢ci olarak belirlenmis ve isaret¢i yardimi ile
seleksiyon ¢alismalarinda kullanilabilir. Flower et al. (2016) yaptiklar1 ¢aligmada
Fizyolojik olum siiresi 6zelligi ile ilgili bir QTL bdlgesi tespit edilmis ve bu QTL'i 6A

kromozomu iizerinde bulundugunu bildirmislerdir.

Bagakta basakcik sayisi 6zelligi icin ilk yetistirme yilinda énemli QTL bulunmamastir.
Ikinci yetistirme yilinda ise 4 ilgili QTL bélgesi Barc 165, Barc 186, GWM 349 ve
GWM160 isaret¢ileri ile belirlenmis ve SAL-12~c, 5AL-12~10 3B ve 4A kromozomlari
tizerinde yer almistir. Analizler neticesine gore her iki yil degerlendirilmesinde de hi¢
bir QTL tanimlanmamaistir. Sofalian (2008) yaptig1 arastirmada, basakta basakc¢ik sayisi
ozelligi i¢cin 4 1ilgili QTL'e 5SA ve 7A kromozomlar:1 iizerinde rastlamis ve bunlar
GWM291,GWM319, BARC180 isaretgileri tarafindan belirlendigini bildirmistir. Liho et
al. (2010) yaptiklar1 galismada 76 SSR ve 40 EST-SSR isaretgiler yardimyla bugday
bitkisinin 4A kromozomu iizerinde 5 tarimsal 6zelligi (bitki boyu, basak uzunlugu,
basakta basakcik sayisi, basakta tane sayis1 ve bin tane agirlig) ile ilgili toplamda 10
ilgili SSR isaret¢i bolgesi belirlenmis ve fenotipik varyasyonun agiklanmasinda %4.85

ile %20.59 degisen oranda katkilar1 bulundugunu rapor etmislerdir.

Kistan sonra ¢ikis sayis1 6zelligi degerlendirildiginde toplam 10 adet QTL bolgesi tespit
edilmistir. Bunlar, 6A, 2B, 3B, 4A, 5D, 5B, 7B, 7A, 7D ve 5AL-12~1kromozomlar1
tizerinde yer almislar ve fenotipik varyasyonun %?2 ile %15 arasinda deg8isen oranlarda

aciklamaktadir. Her iki yildaki verilere gore ortak bir isaret¢i goriilmemistir. Dolayisiyla
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kistan sonra c¢ikis sayist Ozelliginin ¢evreden daha oldukga etkilendigi sonucuna

varilmistir.

Calismamizda basakta tane sayisiyla ilgili toplam 5 QTL tespit edilmistir. Bunlar, 4A, 2
A, 2B, 3B, 5AL-12-c ve 2 BL kromozomlar1 bolgesinde tanimlanmis ve %2 ile %6
arasinda degisen oranlara fenotipik varyasyonunu aciklamiglardir. Ancak her iki
yetistirme yilinda miistereek olan isaretgiye rastlanmamustir. Liu et al. (2010) basakta
tane sayisiyla ilgili 2B ve SA kromozomlar: {izerinde 2 QTL bdlgesinin %3.36'lik bir
oranda fenotipik varyasyonun aciklanmasina destek verdigini bildirmislerdir. Ayrica,
yaptiklar1 analiz sonuglarina gore basakta tane sayisi, kistan sonra ¢ikis sayisi, bin tane
agirlik, basakta basake¢ik sayist ve basak uzunlugu ile ilgili QTL bolgelerinin 4A

kromozomu iizerinde bulundugunu rapor etmislerdir.

Calismamizda 6nemli bir yer tutan ve soguga dayanikliligin belirlenmesinde etkin bir
seleksiyon yontemi olan LTsp sunuglarina gore, Barc101, GWM340, GWM160 ve GWM
493 isaretgileri ile iligkili toplam 4 adet QTL bdlgesi QTL'lerin %2 ile %12 arasi
fenotipik varyansyonun LTso 6zelligi igin gostermistir. GWM160 ve Barc101 isaretcileri
biiylik etkili olarak belirlenmistir. Bu QTL'lerin 4A ve 2B kromozom bdlgesinde
bulundugu tespit edilmistir. Soguga dayanikhilik ile ilgili bugday bitkisinde yapilan
baska bir ¢alismada, Case et al. 2014 Brundage ve Coda gesitleri melezlemesinden elde
edilen rekombinant kendilenmis F2:7 hatlarinda 2391 DNA isaretciler yardimiyla
(bunlardan 1984 adedi SNP isaretcisi, 232 adet DArT isaret¢isi ve 175 adet SSR
isaret¢isi olarak) 6 ilgili QTL bolgesi belirlenmis ve bu QTL bélgelerinin SBL, 3A, 2A
ve 6D kromozomlar iizerinde yer aldiklarini tespit etmislerdir. Bu 6zelligin fenotipik
varyasyonunun agiklanmasinda %1 ile %4 oraninda katkida bulundugunu bildirmistir.
Ayrica donmaya karsi dayaniklilik ile ilgili yliriitiilen diger ¢aligmalarda, 1A, 1D, 2B,
SA, 5B, 6A ve 7B kromozomlari {izerinde ilgili QTL'ler oldugunu saptamislardir (Baga
et al. 2007; Fowler et al. 2016).

Taleei et al. (2010) ekmeklik bugdayda diisiik sicakliga dayanma seviyesi ile iliskili
QTL bolgeleri tanimlamak amaciyla kiglik ¢esit Mirnovoskaya 808 (LTso = -20°C) ve
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Pishtaz (LTso =-7°C) melezlenmesinden tretilen 178 F2:F 3 ve F2:F4 rekombinant
kendilenmis hatti kullanarak ve 170 SSR ve 22 AFLP isaret¢i ile tarama islemi
gerceklestirmistir. Bu ¢alisma sonucunda 1 adet iliskili QTL bolgesine 5B kromozomu
lizerinde rastlamis ve bunlar Xca2l-Xca24 isaretcileri tarafindan belirlendigini
bildirmislerdir. Tespit edilen QTL bolgesinin %11.3'lik bir oranda fenotipik
varyasyonun ag¢iklanmasina gorev aldigini rapor etmislerdir. Kruse et al. (2017)
ekmeklik bugday da 155 rekombinant kendilenmis F2:s hatt1 kullanarak toplam 663
molekiiler isaret¢i aracligiyla donma toleransi ile iliskili bir QTL, 5A ve 4B
kromozomlar1 {izerinde oldugunu bildirilmislerdir. Buna ek olarak; Baga et al. (2007)
LTso 6zelligini etkileyen QTL bolgelerinin belirlenmesi amaci yaptiklari ¢alismada tek
isaret¢i analizi yardimiyla, biiylik bir etkiye sahip bir QTL bolgesini 5SA kromozom
tizerinde ve daha zayif bir QTL bdlgesini ise 1D kromozomu {izerinde saptamislardir.
Ayrica 2A, 2B, 6D ve 7B kromozomlarinin soguga dayaniklilikla ilgili toplam 11 QTL
bolgesini barindirdigini tespit etmiglerdir. Buna benzer diger bir ¢calismada Mohfozi et
al. (2010) LTso 6zelligi ile iliskili iki QTL bolgesini 5D kromozomu {izerinde, iki QTL’i
5A kromozomu {iizerinde, bir QTL’i 2B kromozomu iizerinde, bir QTL bolgesi 5B
kromozom iizerinde ve Onemli etki derecesine sahip bir QTL bdlgesinide 1A
kromozomu {iizerinde tespit etmislerdir. Toth et al. (2003) bugdayda yaptiklari benzer
calismada donmaya dayaniklik genlerinin, homolog 5. grup kromozomlar: {izerinde
haritalandigini bildirmislerdir ve ayrica ayni kromozom iizerinde ¢igeklenme siiresini

kontrol eden genlerde tespit edilmistir.
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5. SONUC

Birlestirilmis varyans analizi sonuglarina gore her iki yilda da tiim ozellikler agisindan
genotipler arasinda onemli bir fark oldugu goriilmiistiir. Incelenen dzellikler agisindan
hatlar arasinda Onemli farkliliklarin bulunmasi RK hatlardan olusan haritalama
populasyonu igerisinde yeteri diizeyde varyasyonun oldugunu gostermektedir.
Caligmamizda elde ettigimiz sonug tarimsal 6zelliklerin genotipe bagli olarak degistigi

sonucunu desteklemektedir.

Popiilasyona ait bireylerin LTso degerlerinin -3°C ile -25°C arasinda degistigi
gozlemmistir. Zagros ve Norstar ebeveynlerin LTso degerleri sirastyla -4,5 °C ve -24,34
°C olarak belirlenmistir. Dondurma testi sonucunda Norstar ¢esidi -24,34 °C’de LTso
degeri ile maksimum soguga dayaniklilik gostermistir. Hatlara ait LTso degeri soguga

hassas olan Zagros ebeveynine yakin bir dagilim gostermistir.

Yapilan degerlendirmeler sonucunda RK hatlardan olusan haritalama popiilasyonu
igerisinde incelenen bazi 6zellikler arasinda 6nemli iligkiler oldugu tespit edilmistir. En
yiiksek korelasyon degerinin (0,675"), yaprak klorofil igerigi® ile giceklenme siiresi
arasinda gozlenmis olup pozitif ve ¢ok 6nemli bir iligkiyi ortaya ¢ikarmustir. Bu iKi

Ozelligin regresyon esitligi dogrusal ve ¢ok 6nemli olmustur.

Incelenen tarimsal oOzellikler ile LTso degeri arasinda sadece basaklanma siiresi
acisindan pozitif ve onemli bir iliski (0,154") oldugu tespit edilmistir. Ancak, bu iki
Ozellik arasinda dogrusal olarak Onemli bir regresyon iligkisi bulunamamigtir.

Bagaklanma siiresi arttik¢a LTso degerinin de arttig1 gdzlemlenmistir.

2013-2014 yetistirme yili RK hatlarin tarimsal 6zelliklerinden elde edilen 23 adet QTL
degeri belirlenmmis ve tespit edilen QTL'lerin fenotipik degisiklikleri agiklama orani

%2 ile %8 arasinda degismistir.
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2014-2015 yetistirme yilinda hatlarin tarimsal 6zelliklerinden elde edilen 44 adet QTL
degeri tespit edilmis ve bu QTL'ler tarimsal 6zellikler ile iliskili varyasyonun %2 ile

%19’luk kismini agiklamstir.

2013-2014 ve 2014-2015 yetistirme yillar1 i¢in hatlarin tarimsal 6zelliklerinden elde
edilen 35 adet QTL degeri bulunmus ve tarimsal 6zellikleri ile ilgili varyasyonu %2 ile
%16 arasinda degisen oranda aciklamistir. iki y11 QTL verileri degerlendirildiginde
Ozellikler i¢in toplamda 9 ortak QTL tespit edilmistir. Her iki y1l ortalamasinda da SSR
isaret¢ilerden GWM160’mm %16 ile en yiiksek etki degerine sahip QTL oldugu

belirlenmistir.

Bazi QTL bolgeleri farkli tarimsal 6zellikler i¢in ayni olmustur. Bu durum, genetik
bagliligin varhigm veya pleiotropik etkiyi isaret etmektedir. Calismamizda 6nemli bir
yer tutan ve soguga dayanikliligin belirlenmesinde etkin bir seleksiyon yontemi olan
LTso sonuglarina gore, Barcl0l, GWM340, GWM160 ve GWM 493 isaretgileri ile
iligkili toplam 4 adet QTL bulunmustur. LTsg tarimsal 6zelligi ile iliskili olarak, SSR
isaretcilerinden GWM160’mm %12 ile en yiliksek QTL oranina sahip oldugu
belirlenmistir. Donmaya dayaniklilik ile ilgili QTL'lerin 4A, 2B ve 3B kromozomlarinin

tizerinde oldugu tespit edilmistir.

5.1. Oneriler

1. Bu calisma sonucunda, bugday bitkisinde dona dayaniklilik 1slah programlarinda
etki degeri yiikksek GWM160 molekiiler isaretgisi etkin olarak kullanilabilir.

2. Bin tane agirligi agisindan seleksiyon programlarinda GWM160 molekiiler isaretgisi
basari ile kullanilabilir.

3. Haritalama  populasyonu  farkli  lokasyonlarda  denenerek  ¢evreden

kaynaklanabilecek etkilerin gézlenmesine yardimer olunabilir.
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