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ÖZET 

BUĞDAY'DA (Triticum aestivum L.) Rht-4 CÜCELĠK GENĠNĠN SSR 

MOLEKÜLER MARKÖRÜYLE BELĠRLENMESĠ VE BĠTKĠ BOYU 

ĠLE KOLEOPTĠL UZUNLUĞUNA ETKĠSĠNĠN ĠNCELENMESĠ 

ÇĠÇEK BULGUROĞLU, Çiğdem 

Yüksek Lisans Tezi, Tarla Bitkileri Anabilim Dalı 

Tez DanıĢmanı: Doç. Dr. Fatma AYKUT TONK 

Haziran 2019, 93 sayfa 

Bu çalıĢmada bilinen herhangi bir cücelik genine sahip olmayan Scholar 

ekmeklik buğday çeĢidi ile Rht-4 genini taĢıyan BSJ14 çeĢidinin melezlenmesi 

sonucu elde edilen ve F4 generasyonu aĢamasına getirilen populasyonda Rht-4 

geninin bitki boyu ve koleoptil uzunluğuna etkileri ve verim özellikleri üzerine 

iliĢkisi araĢtırılmıĢtır. Populasyonda bulunan hatların tohumları F4 generasyonunu 

elde etmek amacıyla E.Ü Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümü deneme 

alanlarında 2014-15 buğday yetiĢtirme mevsiminde Augmented deneme desenine 

uygun olarak yetiĢtirilmiĢtir. F4 bitkilerinde bitki boyu, baĢak uzunluğu, baĢakta 

tane sayısı, baĢakta baĢakçık sayısı, bin tane ağırlığı, koleoptil uzunluğu, koleoptil 

çapı, üst boğum uzunluğu, ilk yaprak uzunluğu, tane ağırlığı, özellikleri 

ölçümlenmiĢtir. Ayrıca F4 hatlarında Rht-4 geninin markörü olan Xwmc317 ile 

söz konusu geni taĢıyan hatlar moleküler olarak belirlenmiĢtir.  

Elde edilen sonuçlar 25 F4 hattının Rht-4 genini taĢıdığını, 36 hattın 

taĢımadığını ve 11 hattın ise heterozigot durumda olduğunu göstermiĢtir. Varyans 

analiz sonuçlarına göre çalıĢmada kontrol genotip olarak kullanılan çeĢitler 

arasında baĢakta baĢakçık sayısı, koleoptil çapı ve ilk yaprak uzunluğu özellikleri 

hariç diğer özellikler bakımından istatistiki önemli farklar bulunmamıĢtır. Rht-4 

geni ile incelenen özellikler arasındaki arasındaki regresyon analiz sonuçları 

incelendiğinde, Rht-4 geni baĢak uzunluğu özelliğinde görülen varyasyonun 

%10‟unu açıklamıĢtır. Ġncelenen materyal içerisinde özellikle değiĢen iklim 
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Ģartlarına uygun kısa boylu ve uzun koleoptile sahip hatların sonraki 

generasyonlara aktarılması için seçilmesi önerilebilir.  

Anahtar Kelimeler: Ekmeklik buğday, Rht-4 geni, koleoptil uzunluğu, 

bitki boyu, verim özellikleri, SSR. 
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ABSTRACT 

DETERMINATION OF Rht-4 REDUCED HEIGHT GENE BY SSR 

MOLECULAR MARKER IN WHEAT (Triticum aestivum L.) AND 

EXAMINATION OF THE RELATIONSHIP BETWEEN PLANT 

HEIGHT AND COLEOPTILE LENGTH 

CICEK BULGUROGLU, Cigdem 

MSc in Field Crops 

Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Fatma AYKUT TONK 

June 2019, 93 pages 

In this study, we investigated the effects of Rht-4 genotype to plant height, 

coleoptile length and yield characteristics in BSJ14 (type carrying Rht-4 gene) and 

Scholar bread wheat variety hybrids (which has a normal plant height that does 

not have any known dwarf genes) in F4 generations. Hybridizations of between 

wheat varieties were made at Colorado State University. These seeds were 

brought to Turkey in 2013 and cultivated in the experimental areas in accordance 

with augmented experimental design during the 2014-15 wheat growing season in 

Department of Field crops of the Faculty of Agriculture of Ege University. Plant 

height, peduncle length, spike length, number of spikelets in spike, number of 

grain in spike, thousand kernel weight, coleoptile length, coleoptile diameter, first 

leaf length and grain weight were measured in F4 plants. In addition to this, the F4 

lines carrying Rht-4 gene were determined molecularly using Rht-4 gene marker 

Xwmc317. 

The results showed that 25 F4 lines carry the Rht-4 gene, 36 F4 lines do not 

carry and 11 F4 lines are heterozygous. According to the results of variance 

analysis, there were no statistically significant differences between the varieties 

used as control genotypes in the study, except spikelets number per spike, 

coleoptile diameter and first leaf length. When the results of regression analysis 

are examined between the Rht-4 gene and the examined properties, Rht-4 gene 
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explaned 10% of the variation in spike length. It can be suggested that the lines 

which are short plant height, long coleoptile and suitable for changing climatic 

conditions select in order to transfer to next generations.  

Keywords: Bread wheat, Rht-4 gene, coleoptile lenght, plant height, yield 

characteristics, SSR. 
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ÖNSÖZ 

Buğday, ülkemizde ve dünya‟da gerek tüm tarla bitkileri gerekse tahıllar 

içerisinde en önemli bitki olarak yer almaktadır. Özellikle Türkiye gibi geliĢmekte 

olan ülkelerde buğday ve buğdaydan yapılan gıdaların tüketimi açısından ilk 

sırada yer alması buğday bitkisinin önemini daha da arttırmaktadır. YeĢil Devrim 

ile buğday gibi önemli tahıllarda bitki boyu kısaltılarak yatmaya dayanıklılık 

sağlanmıĢtır. Bitki boyunu kısaltan farklı Rht genleri geçmiĢte olduğu gibi 

günümüzde de özellikle buğday bitkisinde yoğun olarak üzerinde çalıĢılan konular 

içerisinde yer almaktadır. 

Bu tez çalıĢmasında ekmeklik buğday F4 populasyonu kullanılarak Rht-4 

geninin moleküler kontrolü markörler yardımıyla seleksiyon kullanılarak 

yapılmıĢtır. Ayrıca bu genin bazı verim özellikleri üzerine etkisi incelenmiĢtir. 

 

 

ĠZMĠR 

21 /06/ /2019                                                        Çiğdem ÇĠÇEK BULGUROĞLU 
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1. GĠRĠġ  

Buğday, kültür bitkileri içersinde insan ve hayvan beslenmesinde kullanılan 

dünyada ekiliĢ alanı (220 milyon hektar) bakımından ilk sırada yer alan bir 

bitkidir. Üretimi bakımından (729 milyon ton) ise mısırdan sonra dünyada ikinci 

sırada yeralmaktadır. Buğday bitkisinin sahip olduğu geniĢ adaptasyon yeteneği 

bu konumda yer almasını en iyi açıklayan nedenidir (FAO, 2017). 

Buğdayın orijin merkezi bugün ki, Lübnan, Ġran, Türkiye, Suriye, Ġsrail, 

Filistin ve Irak‟ı içine alan tarımın ilk olarak ortaya çıktığı Bereketli Hilal olarak 

geçen bölgedir (Salamini ve ark. 2002). YerleĢik yaĢama geçen ilk medeniyetler 

tüketici bir toplumdan üretici bir topluma geçiĢ yollarını ararken besleyici değeri 

yüksek olan buğday bitkisi ile tanıĢmıĢ ve buğdayı kültüre alma faaliyetleri 

tarihler boyu sürdürülerek bugünkü duruma getirilmiĢtir. Yapılan çalıĢmalar, 

evrimleĢme sürecinin (ġekil 1.1), diploid ve tetraploid buğday için Güneydoğu 

Anadolu bölgesinde (özellikle Diyarbakır çevresinde) baĢladığını ortaya 

koymaktadır (Heun ve ark., 1997; Salamini ve ark., 2002; Özkan ve ark., 2002; 

Özkan ve ark., 2005). 

 

ġekil 1.1. Buğdayın orijini ve yabani formları (Chantret ve ark., 2005; Anonim, 2016). 
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Besleme değeri yüksek olan buğday, depolama ve iĢlenmesindeki 

kolaylıklar nedeniyle de bugün yaklaĢık 50 ülkede temel besin olarak 

kullanılmaktadır. Dünya nüfusu üzerinde bitkisel kaynaklı besinlerden elde edilen 

toplam kalorinin %20‟lik kısmı buğday tüketimi ile sağlanmaktadır. Ülkemizde 

ise bu oran yaklaĢık %53 civarındadır. Buğday baĢta unlu mamuller olmak üzere 

hayvancılık, bebek maması, ev içi dekorasyonu ve inĢaat sektörlerinde 

kullanılmaktadır (GTHB, 2011). 

Buğday, yoğun nem ve sıcaklık değiĢiminden hoĢlanmayan bir serin iklim 

tahılıdır. Çimlenme ve kardeĢlenme dönemlerinde 5-10 ºC sıcaklık ve %60 

düzeyindeki nem buğday için optimum koĢullardır. Buğday geliĢiminin 2. 

devresinde yani sapa kalkma döneminde ise 10-15 ºC sıcaklık ve %65 oranında 

nispi neme ihtiyaç duymaktadır. Buğday, her çeĢit toprakta yetiĢtirilmesi mümkün 

olan bir bitkidir ancak yüksek verim; derin, killi, tınlı-killi ve humusça zengin 

yapıya sahip topraklardan alınmaktadır. Buna karĢın makarnalık buğdayların 

ekmeklik buğdaylara göre daha fakir topraklarda yetiĢtirilebilmesi mümkün 

olabilmektedir (Süzer, S. 1992). Buğday ülkemizde yazlık ve kıĢlık olarak 

ekilmektedir. Buğday ekimi, toprak sıcaklığının 8-10 °C olduğu zamanda 

yapılmalıdır. Buğdayın ekim zamanı Kasım ayı ile baĢlayıp Aralık ayı sonuna 

kadar uzayan bir periyodu kapsamaktadır. Ancak denize kıyısı olan Ege ve 

Akdeniz gibi bölgelerimizde en uygun ekim zamanının 15 Kasım-15 Aralık 

tarihleri arasında olduğunu söyleyebilmek mümkündür. Dekara atılacak tohum 

miktarını etkileyen faktörler; ekim zamanı, tohumun bin tane ağırlığı, çimlenme 

ve biyolojik gücüdür. Ve bu miktar bahsedilen faktörlere bağlı olarak 18-24 kg 

arasında değiĢmektedir. Ekim derinliği kıĢlık buğdaylarda tohum iri ise 5-6 cm, 

küçük ise 4-5 cm olabilir. Buğdayda yüksek verim elde etmek için sertifikalı 

tohumluk kullanmanın önemi büyüktür. Sertifikalı tohumluk kullanının tane 

veriminde %40 oranında bir artıĢ sağladığı bilinmektedir (GTHB, 2011). 

Buğday üretiminde, ekimden önce makro elementlerin (fosfor, potasyum, 

çinko, kalsiyum, kükürt) toprağa verilmesi, bitkilerin ileriki vejetasyon 

dönemlerinde topraktan bu mineralleri kolay ve yeterli düzeyde almasını 

sağlamaktadır. Buğday bakımında en önemli konu sapa kalkma döneminde azotlu 
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üst gübre verilmesidir. Bir diğer önem arz eden bakım iĢlemi ise yabancı ot 

mücadelesidir (GTHB, 2011). 

Sulama iĢlemleri bahar aylarının (Nisan ve Mayıs) kurak geçtiği senelerde, 

sulama imkânı mevcut ise baĢaklanma ve süt olum dönemlerinde yağmurlama 

sulama yöntemi ile yapılmalıdır. En uygun hasat zamanı parametresi tanedeki 

nem oranıdır ve %13,5 „a ulaĢtığında buğday haĢatına baĢlanmalıdır (Tayat, 

2014). Biçerdöverle yapılan hasat öncesi buğday bitkisi tam olum devresindedir 

ve tamamiyle saman rengindedir (Süzer, 2004). 

Dünya üzerinde %3,5‟lik bir ekim alanına sahip olan buğdayın ülkemizde 

ise toplam iĢlenen tarım alanlarının %33'ün de, tahıl ekili alanların ise yaklaĢık 

%67'sinde tarımı yapılmaktadır (TÜĠK, IGC 2016). Buğday Türkiye'nin hemen 

her bölgesinde yetiĢtirilebilmeye elveriĢlidir. Bilhassa Orta Anadolu Bölgesi'nde 

üretimi yaygın olarak yapılmaktadır. Ekmeklik buğday üretiminde Orta Anadolu 

Bölgesi ilk sırada iken, Marmara Bölgesi ve Güneydoğu Anadolu Bölgesi onu 

izlemektedir. Makarnalık buğday üretiminde ise; ilk sırada Güneydoğu Anadolu 

Bölgesi vardır. Ardından Doğu Anadolu Bölgesi ve Ege Bölgeleri yer almaktadır 

(TÜĠK, IGC 2016). 

 

ġekil 1.2. Buğdayın yıllara göre ekim alanı, üretimi ve verim miktarları (TÜĠK, 2016). 

Ülkemizde 2007 yılında yaĢanan kuraklık buğday verimini büyük ölçüde 

etkilemiĢtir, üretim 17.2 milyon ton olarak gerçekleĢmiĢtir (ġekil 1.2). Kuraklığa 

dayanıklı çeĢitlerin geliĢtirilmesi, iyi tarım uygulamalarının yaygınlaĢması ile 

buğday verimi son yıllarda artıĢ göstermiĢ, 2016 yılında 20.6 milyon buğday 

üretimi yapılmıĢtır (Çizelge 1.1). 
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Çizelge 1.1. Yıllara göre Türkiye buğday ekim alanları, üretim ve verim miktarları 

(GTHB, 2016) 

Yıllar 
Ekilen alan 

(Dekar) 

Üretim 

(Milyon ton) 

Verim 

(Ton/ha) 

2001 93 500 000 19 2033 

2002 93 000 000 19.5 2098 

2003 91 000 000 19 2089 

2004 93 000 000 21 2258 

2005 92 500 000 21.5 2324 

2006 84 900 000 20 2359 

2007 80 977 000 17.2 2167 

2008 80 900 000 17.8 2345 

2009 81 000 000 20.6 2566 

2010 81 034 000 19.7 2440 

2011 80 960 000 21.8 2704 

2012 75 296 394 20.1 2672 

2013 77 726 000 22.1 2845 

2014 79 192 084 19 2429 

2015 78 668 874 22.6 2782 

2016 76 719 448 20.6 2710 

2001 ve 2016 yılları arasında Türkiye‟de buğday ekim alanları 7.5-9.3 

milyon hektar arasındadır. Üretim miktarları ise 17.2-22.6 milyon ton arasında 

değiĢkenlik göstermiĢtir. Türkiye'nin buğday verimi yıllar itibariyle yükselme 

kaydetmiĢtir ancak ortalama dünya veriminin 0.7 ton/ha altındadır. 

1960‟lı dönemlerden baĢlayarak günümüze kadar etkisini sürdüren tarımsal 

üretimde araĢtırma ve geliĢtirme, alt yapı yatırımları ve teknoloji transferi gibi çok 

farklı yapılanmalardaki köklü değiĢiklikleri ve etkilerini tanımlayan "YeĢil 

Devrim" ile birlikte Norman Borlaug‟un bir Japon buğdayı olan Norin-10‟dan 

aktardığı cücelik genleri (Rht) buğday tarihinde bir dönüm noktası niteliği 

taĢımaktadır (Hedden, 2003).  

Borloug„un Meksika‟da baĢlattığı buğday ıslah çalıĢmaları sonucunda 

geliĢtirilen yeni çeĢitlerin bazı engellere rağmen kısa sürede Türkiye dâhil birçok 

ülkeye yayılması ile verim ve dolayısıyla üretim 2-3 kat artmıĢtır. Milyarlarca 
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insan açlıktan kurtulmuĢ ve bu baĢarısı nedeniyle Borloug‟a 1970 yılında Nobel 

BarıĢ Ödülü verilmiĢtir (Anonim, 2014). 

Rht (Reduced height) genleri bitki boyunda kısalmaya neden olan genlerdir. 

Yarı cüce buğdaylarda 21 adet Rht geninin varlığından söz edilmektedir 

(McIntosch et al., 2003). Rht genlerinin fonksiyonları tam olarak keĢfedilmemiĢ 

olmakla birlikte, bazılarının gibberellin ile iliĢkisinin olduğu bilinmektedir. Söz 

konusu Rht genleri gibberellik asite duyarlı ve duyarsız genler olarak 

sınıflandırılmaktadır (Gale ve Gregory, 1977; Börner ve ark., 1996). Rht-1, Rht-2, 

Rht-3 ve Rht-10 genleri gibberellik asite karĢı duyarsız genler olarak 

bilinmektedir. Rht-4, Rht-5, Rht-8, Rht-9, Rht-12 ve Rht-13 genleri ise gibberellik 

asite duyarlı genler sınıfına girmektedir (Gale ve Gregory, 1977). 

Moleküler markörler, DNA düzeyinde farklılıkları tespit etmek ve 

araĢtırılan genotiplere yönelik bir geni veya özelliği izlemek için kullanılmaktadır 

(Yıldırım, 2007). Ayrıca gözlenebilir karakterlere dayanan morfolojik markörler 

ve temeli proteine dayanan biyokimyasal markörlere göre oldukça güvenilir 

oldukları bilinmektedir. Sayıca fazla olmaları, çevreden etkilenmemeleri, bitki 

geliĢim evrelerinde kolayca gözlenebilir olmaları ve lokuslar arasında etkileĢim 

oluĢturmamaları bitki materyalinin seleksiyonu için DNA markörlerinin ıslah 

çalıĢmalarında kullanılmalarının en önemli nedenleridir (Ovesna et al., 2002). 

Moleküler markörler birbirleriyle karĢılaĢtırıldığında günümüzde polimorfizm 

düzeyi oldukça yüksek olduğundan SSR ve SNP markörleri daha çok tercih 

edilmektedir (Yıldırım, 2008). 

SSR olarak ta ifade edilen basit dizi tekrarları DNA dizilerinde tekrar edilen 

en küçük birimlerdir. Tekrar desenleri 1–6 bç arasında değiĢkenlik gösterir. Bu 

teknikte tekrarlanan bölgelere özgü primerler geliĢtirilmekte ve bu primerler ile 

PCR yapılmaktadır. PCR ürünleri, elektroforez iĢlemi sonrasında ethidium 

bromide veya gümüĢ nitrat yardımıyla boyandıktan sonra polimorfizim durumu 

gözlenmektedir (Rangwen ve ark., 1995; Ridout ve Donini, 1999). 

Mikrosattelitler az DNA gerektirmesi, kodominant ve kararlı markör sistemi 

olmaları, genomda bol miktarda ve dağınık halde bulunmaları, otomasyona uygun 

ve tekrarlanabilir olması, yüksek polimorfizm göstermeleri ve bilgilendirici bir 
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markör sistemi olmaları nedeniyle gen haritalama ve popülasyon genetiği 

çalıĢmalarında kullanılabilmektedir (Powell ve ark., 2006). 

Buğdayda cücelik genleri üzerinde çalıĢılan en önemli konular arasında yer 

almıĢtır. Ellis et al. (2005) yaptıkları bir çalıĢmanın sonucu olarak, buğdayda 7B 

kromozomunun kısa kolunda bulunan ve ekmeklik buğday donörü Magnif 

M1‟den aktarılan Rht13 cücelik geninin, tane sayısını ve tane verimini arttırdığını 

buna karĢılık sap uzunluğunu ve bitki boyunu azalttığını tespit etmiĢlerdir 

(Rebetzke et. al., 2011). Rebetzke et al. (2012) buğdayda Rht13 cücelik geninin 

bitki boyu üzerinde hem Rht-B1b hem de Rht-D1b„den daha büyük bir etkiye 

sahip olduğu sonucuna varmıĢlardır. 

Bu tez çalıĢmasına da konu olan cücelik genlerinden Rht-4 geni ve Rht-

4+Rht8‟in ekmeklik buğdayda canlılık, morfoloji ve tane verimi üzerine etkileri 

Ningchun45 x Burt ert 937 (Rht4) melezinin Jinmai47 (Rht8) veya Xifeng20 ile 

melezlenmesinden elde edilen F4, F5 ve F6 cüce hatlarında üç farklı yetiĢtirme 

mevsiminde incelenmiĢtir. AraĢtırmanın sonucunda Rht-4‟ün koleoptil 

uzunluğunu etkilemediğini, kök çapını azalttığı, kök toplam uzunluğunu ve yüzey 

alanını arttırdığını, baĢakta tanecik sayısını ve bin tane ağırlığını azalttığını 

bildirmiĢlerdir (Yinying et al., 2018) 

Bu tez çalıĢmasındaki amacımız; BSJ14 (Rht-4) ve Scholar (hiçbir cücelik 

geni taĢımamaktadır) genotipleri arasında yapılan melezlemenin F4 

generasyonunda bulunan hatlarda SSR (Simple Sequence Repeat) markörü 

kullanılarak Rht-4 genini belirlemeye çalıĢmaktır. Söz konusu F4 hatlarında aynı 

zamanda koleoptil uzunluğu ve bitki boyu ile birlikte ilgili bazı verim özellikleri 

de ölçümlenerek Rht-4 geni ile bu özellikler arasındaki iliĢkilerin incelenmesi 

diğer bir amacı oluĢturmaktadır. 
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2. ÖNCEKĠ ÇALIġMALAR 

2.1 Buğdayın Coğrafyası ve Tarihçesi 

Buğday coğrafi yayılıĢı bakımından 30º ile 60º kuzey ve 27º ile 40º güney 

enlemleri arasında yoğun olarak tarımı yapılan bir bitkidir. Deniz seviyesinden 

5000 metre yükseklikte ve tropik bölgelerden kutuplara çok yakın yerlere kadar 

yetiĢebilen çeĢitleri vardır (Anonim, 2018). 

Buğdayın orijin merkezi bugün ki Lübnan, Ġran, Türkiye, Suriye, Ġsrail, 

Filistin ve Irak‟ı içine alan tarımın ilk olarak ortaya çıktığı Bereketli Hilal olarak 

geçen bölgedir (Salamini ve ark. 2002). YerleĢik yaĢama geçen ilk medeniyetler 

tüketici bir toplumdan üretici bir topluma geçiĢ yollarını ararken besleyici değeri 

yüksek olan buğday bitkisi ile tanıĢmıĢ ve zamanla buğdayı kültüre alarak 

günümüzdeki durumuna getirmiĢtir. Yapılan çalıĢmalar, evrimleĢme sürecinin 

diploid ve tetraploid buğday için Güneydoğu Anadolu bölgesinde (özellikle 

Diyarbakır çevresinde) baĢladığını ortaya koymaktadır (Heun ve ark., 1997; 

Salamini ve ark., 2002; Özkan ve ark., 2002; Özkan ve ark., 2005). 

Buğday üretiminin yayılması ve diğer tahıllara göre hâkim duruma geçiĢi 

Romalılar Döneminde yaĢanan bir geliĢmedir. Roma'ya Buğday Ġmparatorluğu da 

denilmesi de buradan ileri gelmektedir. Fakat daha sonraları Kuzey Göçleri ile 

Orta Çağ'da çavdar bitkisi Avrupa'ya hâkim olmuĢtur (Elgün ve Ertugay, 2002). 

Amerika'ya ancak keĢfi ile birlikte giren buğdayın tarımı 17. yy „da 

baĢlamıĢtır. Tarih boyunca buğday tüketen toplumlar daha medeni olarak 

sınıflandırılmıĢtır (Uyar ve Koç, 2011). 

2.2 Buğdayın Türleri  

Ticari ve ekonomik açıdan önemini sürdüren buğdayın çeĢitleri botanik 

açıdan 3 türün altında incelenmektedir.  

1-Triticum aestivum 
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2-Triticum durum 

3-Triticum compactum  

En yaygın olarak yetiĢtirilen tür Triticum aestivum‟dur. Renk, sertlik, 

yumuĢaklık, hastalıklara, soğuğa ve kurağa dayanıklılık, yetiĢtirilme periyodu, 

protein miktar ve kalitesi bakımından en geniĢ varyasyona sahip olan Triticum 

aestivum türü ekmeklik buğday olarak bilinmekte ve özellikle ekmek ve unlu 

mamullerin yapımında kullanılmaktadır. Makarnalık buğdaylar Triticum durum 

tipi buğdaylar olup, bisküvi yapımında kullanılanlar ise Triticum compactum tipi 

buğdaylardır (Türker ve ErtaĢ, 2002). 

2.3 Buğdayın Ġklim ve Toprak Ġstekleri  

Buğday, yoğun nem ve sıcaklık değiĢiminden hoĢlanmayan bir serin iklim 

tahılıdır. Çimlenme ve kardeĢlenme dönemlerinde 5-10 ºC sıcaklık ve %60 

düzeyindeki nem buğday için optimum koĢullardır (Ünal, 2008). 

Bir tahıl tanesinin çimlenerek birden çok sapı meydana getirmesi olayı 

kardeĢlenme olarak açıklanır. KardeĢlenmede çeĢidin genetik yapısı, yetiĢtirme 

tekniği ve çevre koĢulları tane verimini önemli oranda etkileyen özelliklerdir 

(Kün, 1996). 

KardeĢlenme ve sapa kalkma dönemleri arasında fazla sıcaklığa ihtiyaç 

duymayan buğday bitkisi için 10-15 ºC sıcaklık, %66 nispi nem ve az ıĢık, iyi bir 

geliĢme için uygun değer Ģartlarını ifade etmektedir. Sapa kalkma döneminde 

buğdayın sıcaklık ve nem isteği artıĢ gösterir. BaĢaklanma dönemi öncesinde 

bağıl nemin yüksek oluĢu verim üzerinde olumlu bir etki yaratır. DüĢük nem ve 

yüksek sıcaklık döllenme esnasında tanenin niteliğini yükseltir. Buğdayın yetiĢme 

periyodu boyunca düzenli olarak 500 mm yağıĢ alması maksimum verim için 

yeterli kabul edilir. Toprak strüktürü açısından en iyi yetiĢme alanları tınlı killi ve 

derin killi topraklardır (Ünal, 2008). 
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2.4 YeĢil Devrim ve Buğdayda Rht Genlerinin Ortaya ÇıkıĢı  

YeĢil devrim; II. Dünya SavaĢından sonra artan dünya nüfusunun besin 

ihtiyacını karĢılayabilmek için, dar alandan en yüksek düzeyde ürün 

alınabilmesini sağlamak amacıyla; tarım ilaçlarının, yoğun kimyasal gübrelerin ve 

geliĢmiĢ sulama sistemlerinin kullanılmasını ifade eder. Özellikle buğday ve çeltik 

gibi tarla bitkilerinde yeni çeĢitlerinin benimsenmesi ile daha verimli ürünler elde 

edilmiĢtir (BaĢaran ve Gülsaçan, 2004). 

Günümüze kadar etkisi devam eden, tarımsal üretimde araĢtırma ve 

geliĢtirme, alt yapı yatırımları ve teknoloji transferi gibi çeĢitli yapılanmalardaki 

köklü değiĢiklikleri ve etkilerini tanımlayan "YeĢil Devrim" ile birlikte Norman 

Borlaug‟un bir Japon buğdayı olan Norin-10‟dan aktardığı ve bitki boyunda 

kısalmaya neden olan genler olarak adlandırılan cücelik genleri (Rht) buğday 

tarihinde bir dönüm noktası niteliği taĢımaktadır (Hedden, 2003).  

2.4.1 YeĢil devrimin dönemleri  

I. YeĢil Dönem; 1965-1985 yılları arasındaki zaman dilimini kapsamaktadır 

(Hazell, 2009). Buğday, çeltik ve mısır üretimi geçtiğimiz 50 yıl içerisinde 3 kat 

artarak, aynı dönemde ikiye katlanan dünya nüfusunu beslemeyi baĢarmıĢtır. 

Tarım yapılan alanlar %30 oranında artmıĢtır (Herdt, 2010). 

II. YeĢil Dönem; 1985-2005 yılları arasında gerçekleĢmiĢtir. Hastalığa 

dayanıklı, yüksek verimli çeĢitlerin geliĢtirilmesi, kimyasal gübreler, sentetik 

pestisit ve herbisitlerin kullanımı bunun yanında sulama sistemleri ile tarımsal 

mekanizasyonun çiftçilere ulaĢtırılması bu dönemde yaĢanan geliĢmelerdendir 

(Evenson., ve ark, 2003). 

YeĢil Devrim 2.0; Modern tarımsal biyokteknolojinin devreye girdiği 

dönemdir. Buğday ıslahında DNA markörlerinin kullanımı Yeni YeĢil Devrim 

olarak adlandırılmaktadır. DNA teknolojisinin ilerlemesi ve istenen genlere ait 

DNA markörlerinin bulunuĢu, buğday ıslahçılarına yeni stratejiler sağlama 

açısından imkân vermiĢtir. Son dönemlerde yapılan gen çalıĢmaları sonucunda 
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geliĢtirilen DNA markörleri hastalık ve zararlılara karĢı dayanıklılık açısından 

önem taĢımaktadır (Çetiner, S., 2013).   

2.4.2 Buğdayda cücelik (Rht) genleri 

Dünyada en yaygın olarak kullanılmakta olan cücelik genleri bir Japon yerel 

çeĢidi olan Shiro Daruma‟dan ıslah edilmiĢ olan Norin-10 çeĢidinde fark edilen 

genlerdir (Kihara, 1983). Borloug„un Meksika‟da baĢlattığı buğday ıslah 

çalıĢmaları sonucunda geliĢtirilen yeni çeĢitlerin bazı engellere rağmen kısa 

sürede Türkiye dâhil birçok ülkeye yayılması ile verim ve dolayısıyla üretim 2-3 

kat artmıĢtır. Milyarlarca insan açlıktan kurtulmuĢ ve bu baĢarısı nedeniyle 

Borloug‟a 1970 yılında Nobel BarıĢ Ödülü verilmiĢtir (Anonim, 2014). 

Cüce buğdaylarda 21 adet Rht geninin varlığından söz edilmektedir 

(McIntosch et al., 2003).  Rht genlerinin fonksiyonları tam olarak keĢfedilmemiĢ 

olmakla birlikte, bazılarının gibberellin ile iliĢkisi olduğu bilinmektedir (Gale and 

Gregory, 1977).  

Cücelik genlerinin varlığı koleoptillerde görülen kısalığın önemli miktarda 

sorumlusudur ve bu durum derin ekimlerde düĢük çıkıĢ oranlarıyla 

karĢılaĢılmasının nedeni olarak bilinmektedir (Feather et al.,1968). 

Rht genleri gibberellik asite duyarlı ve duyarsız genler olarak 

sınıflandırılmaktadır. Rht-1 ve Rht-2 olarak adlandırılan Rht-B1b ve Rht-D1b 

genleri gibberellik asite duyarsız cücelik genleridir. Bu genler bazı varyetelerde 

bir arada kullanılabilmektedir (Hoogendoorn et al., 1988). Giberellik aside 

duyarsız Rht-B1b ve Rht-D1b genleri sırasıyla 4BS ve 4DS homolog 

kromozomları üzerinde yer alan genlerdir. Bu genlerin verim üzerinde doğrudan 

etkisi bulunmaktadır (Gale and Youssefian, 1985). 4BS ve 4DS homologlarında 

bulunan bu bitki boyunu kısaltıcı genler, giberellin sinyal iletimini sağlayan 

proteinlerin kodlandığı bölgede bulunurlar (Peng et al., 1999). Rht-1 ve Rht-2 geni 

bitki boyu üzerinde benzer etkilere sahip olmakla birlikte Rht-2 geninin Rht-1 

genine göre bitki boyu üzerinde daha kuvvetli bir etkiye sahip olduğu 

bilinmektedir (Börner et al., 1993). 
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 Rht-1, Rht-2, Rht-3 ve Rht-10 genleri gibberellik asite karĢı duyarsız genler, 

Rht-4, Rht-5, Rht-8, Rht-9 ve Rht-13 genleri ise gibberellik asite duyarlı genler 

sınıfına girmektedir (Youssefian, Kirby and Gale, 1992; Rebetzke and Richards, 

2000). 

Çizelge 2.1. Buğdayda kimyasal veya fiziksel mutajenlerin neden olduğu yarı 

cüce kaynakları (Maluszynski et al., 2001) 

Gene Source Parent Variety Mutagen 
Breeding 

value 

Rht 4 Burt M937 Gamma rays 
 

Rht 5 Marfed M1 Marfed EMS 
 

Rht 7 Bersee Mut Bersee EMS 
 

Rht 11 Krasnodarski karlik Bezostaja MNH *** 

Rht 12 Karcag 522M7K Karcag 522 Gamma rays 
 

Rht 13 Magnif 41M1 Magnif 41 MNH 
 

Rht 14 Cp B144 Cappelli thN *** 

Rht 15 Durox K6800707 EMS * 

Rht 16 Edmore M1 Edmore EMS * 

Rht 17 Chris M1 Chris DES 
 

Rht 18 Icaro Anhinga fN * 

Rht 19 Vic M1 Vic EMS * 

Rht 20 Burt M860 Burt Gamma rays * 

Giberellik aside duyarlılığı olmayan cücelik geni taĢıyan cüce buğdaylar 

uzun boylu genotiplere kıyasla daha küçük hücre boyutuna sahiptir (Keyes et al., 

1989). 

WMS261 teĢhis mikrosatellit iĢaretleyicisini kullanan moleküler kanıtlar, 

ana cücelik genleri Rht-B1b, Rht-D1b ve Rht-8'in yirminci yüzyılın baĢlarında 

Japon germplazmasında bulunduğunu göstermiĢtir. Rht-8 geni için WMS261 

markörü belirlenmiĢtir. Akakumugi (Rht-8 geni için birçok Avrupa çeĢidinin 

kaynağı) çeĢidinde WMS261 markörünün bant boyutu 192 bç; Saitoma 27 

çeĢidinde 165 bç ve Norin 10 çeĢidinde ise174 bç olarak elde edilmiĢtir (Worland 

et al., 1998b). 
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Giberellik aside duyarlı genler grubuna giren Rht-8 ve Rht-9 genleri Ġtalyan 

buğday ıslahçısı Nazareno Strampelli tarafından, Japon yerel buğday çeĢidi 

Akagomugi'den transfer edilerek Güney Avrupa çeĢitlerine aktarılmıĢtır 

(Lorenzetti, 2000). 

Giberellik aside duyarsız olan genlerin bitki büyümesi üzerinde pleiotropik 

etkileri vardır, bu sebeple bitki boyu ve fide yaprak alanı üzerinde azalma eğilimi 

göstermektedirler (Allan et al., 1962; Whan 1976; Rebetzke et al., 2001). 

20. yy. baĢlarında, Ġtalyan politikacılar ülkenin buğday üretiminde kendi 

kendine yetebilmesi için buğday verimini arttıracak araĢtırmaları desteklemeye 

devam ettiler. Proje tarihte “Buğday SavaĢı” (Mussolini zamanında yaĢanan en 

önemli olay) olarak bilinir. 

Ġtalyan buğday yetiĢtiriciliğinin öncüsü Nazareno Strampelli, 1913 yılında 

Wilhelmina Tare x Rate melezi ile Japon buğday çeĢidi Akakumugi„yi (Rht-8 ve 

PpD1 genleri için kaynak çeĢit) erken olgunlaĢmanın yanı sıra saman miktarını 

azaltmak ve barınmaya karĢı direnç sağlamak için geliĢtirmiĢtir. Bu melezden 

önceden geliĢtirilen Villa Gloria, Ardito, Mentana ve Damiano„nun yeni çeĢitleri 

elde edilmiĢtir (Kaynak, 1918) 

GeliĢtirilen bu çeĢitler Ġtalya, Güney Amerika ve özellikle Arjantin‟de kısa 

vejetasyon süresi, erken olgunluk ve yüksek verim potansiyeline sahip olmaları ile 

çok iyi bilinirler (Lorenzetti, 2000). 

Daha sonra 1925 yıllarında Strampelli Villa Gloria'yı Balilla çeĢidi ile (Duro 

di Duglia x Akakomugi çaprazından) melezlemiĢtir. Bu karmaĢık melezleme ile 

Strampelli 1931‟de San Pastore çeĢidini oluĢturmuĢtur (Strampelli 1932). San 

Pastore çeĢidi, Ġtalya ve diğer birçok ülkede 35 yıldan fazla süredir olağanüstü bir 

baĢarı ile yetiĢtirilmiĢtir (Borojevic 2000, 2003; Boggini et al., 2003). 

II. Dünya savaĢından sonra San Pastore ve 30 diğer Ġtalyan buğday çeĢidi 

Yugoslav hükümeti tarafından ithal edilmiĢtir. 1950‟li yıllarda Ġtalya‟nın kendi 

kendine yetebilmesi için Ġtalyan buğday çeĢitleri bitki yetiĢtiricileri tarafından 
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büyük ölçekte kıĢlık buğday çeĢitleri ile melezlenerek kullanılmıĢtır (Borojevic 

and Potoconac 1966; Borojevic, 1990b). 

Rht genleri sayesinde (çoğunlukta Rht-8) ve PpD-D1 genleri yarı cüce ve 

gün ıĢığına hassasiyeti olmayan yüksek verimli kıĢlık buğday çeĢitleri geniĢ 

ölçekte yetiĢtirilmiĢ ve toplam buğday üretiminde artıĢ sağlanmıĢtır. Eski 

Yugoslavya‟da 10 t/ha‟ı aĢan verim elde edilmiĢtir. Voyvodina eyaletinde Ponnon 

Ovası‟nın tahıl ambarı ortalama buğday verimi 1.36 t/ha„dan 5.21 t/ha„a 

yükseltilmiĢtir (Borojevic, 1990b). 

Benzer sonuçlar Macaristan, Bulgaristan, Romanya, Çekoslovakya ve diğer 

komĢu ülkelerde de elde edilmiĢtir. Bölgedeki bazı ülkeler buğday ithalatçı 

konumundan ihracatçı konumuna gelmiĢlerdir (Borojevic, 2000). 

1959‟da Eski Sovyetler Birliğinde yarı cüce kıĢlık buğday çeĢidi Bezostaja 

1, Krasnadorda Lukyanenko tarafından oluĢturulmuĢtur (Lukyanenko, 1973; 

Rabinovich, 1972). 

2.4.3 Rht-4 geni 

Rht-4 geni giberellik asite duyarlı bir gendir. Bu gene ait SSR markörü 

Xwmc317 dir. Ekmeklik buğdayda cüce genlerle yapılan temel agronomik 

özelliklerin incelendiği çalıĢmalarda, bitki boyu, tane verimi, üst boğum 

uzunluğu, ilk yaprak uzunluğu ve hasat indeksi üzerinde etkilerinin bulunduğu 

bilinmektedir. 

2.5 Moleküler Markörler  

Genomda herhangi bir gen bölgesi ya da gen bölgesi ile iliĢkili DNA 

parçalarına moleküler markör denilmektedir. Polimeraz zincir reaksiyonuna bağlı 

olmayan markörler (RFLP) ve bağlı olan markörler (RAPD, AFLP, SSR vb.) 

olarak gruplandırılmaktadır (Staub et al., 1996; Ridout ve Donini.,1999)  

 



14 

RFLP, RAPD, AFLP, STS, SSR, CAPS, SSCP, ALP, ISSR, EST ve SNP 

gibi farklı moleküler markör teknikleri geliĢtirilmiĢtir. (Khlestkina ve Salina 2006; 

Korzun ve Ebmeyer 2003; Rafalski, 2002; Röder et al., 2004). 

Genotip tanımlama, çeĢit tescili, ıslah hatlarının tanımlanması ve tescil 

testleri, hibrit çeĢit saflık testleri, genetik çeĢitliliğin belirlenmesi, gen 

kaynaklarının genetik kökeninin belirlenmesi, tarımsal performans ve adaptasyon 

yeteneğinin tahmini vb. alanlarda moleküler markörlerden faydalanılmaktadır. 

Günümüzeriye melezleme yönteminde moleküler markörlerden faydanılmaktadır. 

Markör destekli seleksiyon moleküler markörlerin geliĢtirlmesinden dolayı daha 

uygun hale gelmiĢtir. Özellikle tahıllarda verim, kalite, hastalık ve zararlılara 

dayanıklılık, pestisit ve herbisitlere dayanıklılık gibi konularda yapılan çalıĢmalar 

giderek artmakta ve baĢarılı sonuçlar elde edilmektedir (Eserkaya,  2010). 

2.5.1 SSR (Simple Sequence Repeats-Mikrosatelit) markörleri 

Canlı genomunda çok sıklıkla tekrarlanan DNA dizileri yani mikrosatelitler 

bulunmaktadır. 6 bç'den küçük olan mikrosatelitler birbiri ardına dizilmiĢ 

tekrarlardır ve kromozomlar boyunca yüzlerce lokusa dağılmıĢ durumdadırlar. 

Mikrosatelitler, dinükleotidler (AC)n, (AG)n, (AT)n; trinükleotidler (TCT)n, 

(TTG)n; tetranükleotidler (TATG)n Ģeklinde olabilirler ve buradaki n mikrosatelit 

lokusunda gerçekleĢen tekrarların sayısını ifade etmektedir (Jones et al., 2007; 

Aykut, 2007). 

SSR tekniği, aynı tür içindeki fertlerin arasında mikrosatelitlerin bulunup 

bulunmama durumuna dayalı olarak geliĢtirilmiĢtir. Tekrarlanan bölgelere özgü 

olan spesifik primerler geliĢtirilerek, bu primerler ile PCR iĢlemleri yapılmaktadır. 

PCR ürünleri, elektroforez iĢleminden sonra ethidium bromide veya gümüĢ nitrat 

ile boyandıktan sonra polimorfizm durumuna bakılmaktadır. SSR tekniğinin 

tekrarlanabilir olması ve kodominant yapı göstermesi en önemli avantajı olarak 

yer alırken, genom bilgisine ve dizilim analizine ihtiyaç duyulması dezavantajını 

oluĢturmaktadır (Rangwen ve ark.,1995; Ridout ve Donini., 1999). Buğdayda 

birçok özelliğin belirlenmesi, haritalanması ve aktarılmasında SSR markörleri 

baĢarı ile kullanılmaktadır (Çizelge 2.2).  
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Çizelge 2.2. Buğdayda ÇeĢitli Karakterlerde Kullanılan SSR Markörleri 

(Eserkaya, 2010) 

  
KARAKTER/GEN 

KULLANILAN 

MARKÖR 
KAYNAK  

BUĞDAY 

Yaprak pasına dayanıklılık SSR 
Kolmer 

 (1996) 

Bor elementine dayanıklılık/ Bo-1 geni SSR 
Jefferies ve ark.  

(2000) 

Rusya buğday afidine dayanıklılık /              

Dn2 geni 
SSR 

Miller ve ark. 

 (2001) 

Sarı pasa dayanıklılık                               

(Puccinia graminis f.sp. tritici) /                      

YrMoro geni 

SSR 
Smith ve ark. 

 (2002) 

Yaprak pasına dayanıklılık                         

(Puccinia recondita f.sp. tritici) /                     

Lr34 geni 

SSR 
Suenaga ve ark. 

(2003) 

Küllemeye dayanıklılık                                   

(Bluemeria graminis f.sp. tritici) /                   

Pm5e geni 

SSR 
Huang ve ark.   

 (2003) 

Sarı pasa dayanıklılık SSR 
Yıldırım ve ark. 

(2004) 

2.6 Buğdayda Rht Genleri ile YapılmıĢ Önceki ÇalıĢmalar 

Kısa boylu buğday çeĢitleri Kore menĢeli olup 3. ve 4. yy‟da buğday 

karıĢımlarında yetiĢtirilmiĢlerdir (Cho et al., 1993). 16.yy‟da Kore ve Japon 

SavaĢı sırasında kısa boylu çeĢitlerin Kore‟den Japonya„ya getirildiği 

bilinmektedir. Japonya‟da kısa boylu saman için kullanılan çeĢitler 19. ve 20. 

yy‟da üreticiler tarafından kullanılmıĢtır (Nonaka, 1995). 

Trethowan et al. (2001), Meksika‟da yaptıkları bir çalıĢmada Rht-1 veya 

Rht-2 cücelik genleri bakımından yakın izogenik 10 ekmeklik buğday hattını (T. 

aestivum L.) ve altı durum buğdayı çeĢidini (T. turgidum L.) bitki boyu, tane 

ağırlığı, koleoptil uzunluğu ve tane verimi özellikleri bakımından incelemiĢtir. 

Koleoptil uzunlukları üç farklı sıcaklıkta ölçümlenmiĢ ve bitki boyu, tane ağırlığı, 

tane verimi altı farklı çevrede incelenmiĢtir. Durum buğdayları, yüksek sıcaklık 

altında ekmeklik buğday çeĢitlerine oranla daha yüksek koleoptil uzunluğuna 

sahip bulunmuĢlardır. Rht geni bulunmayan çeĢitlerde bitki boyu ve koleoptil 

uzunluğu bağımsız karakterler iken, Rht geni içeren çeĢitlerde bitki boyu ile 

birlikte koleoptil uzunluğunun da kısaldığı gözlemlenmiĢtir. Rht geni içeren 

çeĢitlere kıyasla Rht geni içermeyen çeĢitlerde tohum ağırlığı ile koleoptil 
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uzunluğu arasında yüksek bir korelasyon görülmüĢtür (r
2 

=0.53, p<0.01). Tane 

verimi ve bitki boyu özellikleri açısından altı farklı çevrenin beĢinde yarı cüce Rht 

geni içeren çeĢitler arasında pozitif korelasyon gözlenirken, Rht geni içermeyen 

çeĢitler arasında benzer bir korelasyon gözlemlenmiĢtir. Her bir izogenik hatta 

standart ekim derinliği 3 cm‟de tane verimi ve koleoptil uzunluğu arasında önemli 

derecede bir korelasyon görülmemiĢtir. 

Yang ve Liu (2006), Çin orijinli 421 buğday çeĢidinde Ellis ve ark.‟nın 

(2002) geliĢtirmiĢ oldukları DNA markörlerini kullanarak yapmıĢ oldukları 

çalıĢmada, araĢtırmada kullandıkları buğday çeĢit ve genotiplerinin %43.5‟nin 

Rht-D1 geninin Rht-D1b allelini taĢıdığını bildirmiĢlerdir. 

Sally et al., (2007), yılında yapmıĢ oldukları bir çalıĢmada, Rht8 geni ile 

iliĢkili Xgvm 261 lokusunun 165bç‟lik allelinin Rht-B1a geni ile birlikte 

bulunduğu buğday çeĢitlerinde bu allellerin birlikte bitki boyunu kısalttığını, 

koleoptil boyunu uzattığını ve hektolitre ağırlığını arttırdığını bildirmiĢlerdir. 

Rosyara et al. (2008), tarafından yapılan bir çalıĢma 2006-2007 yılları 

arasında IASS (Institute of Agriculture and Animal Science) tarafından Nepal‟da 

Güney Asya‟nın buğday ıslah programlarında halen kullanılan 40 genotip 

kullanılarak yürütülmüĢtür. Sera ve tarla denemelerinde fide ile ilgili özellikler 

değerlendirilmiĢtir. Koleoptil uzunluğu, fide çıkıĢ gücü ve giberellik asite olan 

duyarlılıkta geniĢ varyasyon gözlenmiĢtir. ÇalıĢılan genotipler arasında koleoptil 

uzunluğu, yaprak geniĢliği ve bitki boyu arasında pozitif korelasyon bulunmuĢtur. 

Genotiplerden SW89-5193, SW89-5422/NL251 ve SW89-542 genotipleri daha 

uzun koleoptil ile yüksek fide çıkıĢ gücü ve giberellik asite duyarlılık göstermiĢtir. 

Bu genlerin yetiĢtirme programlarında yer alacak uygulamalarda kullanılabilir 

olduğu düĢünülmektedir. 

Gulnaz et al. (2011), Pakistan çeĢitleri ve CIMMYT (International Maize 

and Wheat Improvement Center) germplazmlarını içeren 300 genotipten oluĢan 

bir materyalde, koleoptil uzunluğunun kalıtımı ve genetik ilerleme parametreleri 

ile bitki boyu ve kardeĢlenme kapasitesi arasındaki iliĢkiyi incelemiĢtir. Koleoptil 

uzunluğu ve bitki boyu arasındaki genetik varyasyon oldukça önemli düzeyde 
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olmasına rağmen (p<0.01) koleoptil uzunluğunun bitki boyundaki değiĢime bağlı 

olmadığı görülmüĢtür (r=0n034
NS

). Koleoptil uzunluğu ve bitki boyu özellikleri 

için kalıtım derecesi ve genetik ilerleme yüksek oranlarda bulunmuĢtur (sırasıyla 

%80 ve %86, 4.26 ve 11.28 ). 

Liatukas ve Rusgas (2011a), Avrupa kökenli 124 kıĢlık buğday çeĢidini 

koleoptil uzunluğu ve bitki boyu özellikleri açısından incelemiĢtir. Ġncelenen 

genotiplerin büyük çoğunluğunda (%74.2) 5.00-7.00 cm arasında değiĢen 

koleoptil uzunlukları saptanmıĢtır. Rht genlerine sahip olmayan Ebi, Pegassos, 

Flair Alman çeĢitleri sırasıyla 9.08, 9.43, 9.56 cm‟lik koleoptil uzunluğuna ve 

97.95 ve 98 cm bitki boyuna sahip olmuĢlardır. Rht-8 geni taĢıyan Sırp çeĢidi 

Pobeda‟da, 9.14 cm koleptil uzunluğu ve 71 cm bitki boyu tespit edilmiĢtir. Rht-1 

ve Rht-2 genlerine sahip olan çeĢitlerin koleoptil uzunluğu (ortalama 5.45 cm) ve 

bitki boyu (ortalama 84.5 cm) ortalamaları, Rht geni taĢımayan çeĢitlerin önemli 

derecede altında kalmıĢtır. Orta ve Güney Avrupa varyeteleri hesaplamanın 

dıĢında tutulduğunda, bitki boyu ve koleoptil uzunluğu arasındaki korelasyon orta 

dereceli çıkmaktadır (r=0.613, p=<0.01). AraĢtırma sonucunda, Avrupa kıĢlık 

buğday germplazmında farklı cücelik etkenlerinin benzer bitki boyuna fakat farklı 

koleoptil uzunluklarına yol açtığı görülmüĢtür. 

Uzun koleoptile sahip çeĢitlerin geliĢtirilmesi, kıĢlık buğdayın çevresel 

koĢullara olan adaptasyon gücünü artırabilir. Liatukas and Rusgas (2011b), 2004-

2009 yılları arasında bitki boyunu ve koleoptil uzunluğu incelemek amacıyla 564 

adet kıĢlık buğday germplazmından geliĢtirilmiĢ çeĢitleri ve hatları denemeye 

almıĢlardır. Koleoptil uzunluğunun ölçülmesinde filtre kâğıdı metodu 

kullanılmıĢtır. Genotiplerin koleoptil uzunlukları arasında önemli farklar 

görülmüĢtür. Ölçümlenen koleoptil uzunluklarına bakıldığında %50.8‟inde 

koleoptil uzunluğu dağılımı 3.00 ile 6.00 cm arasında değiĢmiĢtir. Bitki boyu ve 

koleoptil uzunluğu arasındaki iliĢki incelendiğinde 2005 ve 2006 yıllarında zayıf 

(r=0.485* ve 0.468*) ancak 2004, 2007 ve 2009 yıllarında orta dereceli (r=0.578* 

ve -0.625*) olarak görülmüĢtür. Ġncelenen bitki sayısı, kabul edilebilir bitki boyu 

olan 85-100 cm aralığındaki boya sahip bitkilerin seleksiyonu ile azaltılmıĢtır. Bu 

gruba giren bitki yüzdesi 2006 yılında %23.4 iken 2009 yılında %67.9‟a 

yükselmiĢtir. Ġncelenen 564 kıĢlık buğday çeĢidinden %6.4‟ü koleoptil uzunluğu 



18 

bakımından 8 cm‟den uzun ancak 10 cm‟den kısa olmuĢtur. Uzun koleoptile sahip 

bitki grubunun boyları 94 ile 118 arasında değiĢmiĢtir. Sadece 13 buğday çeĢidi 

kabul edilebilir bitki boyu değerlerine sahip çıkmıĢtır. Flair ve Pegassos çeĢitleri 

özellikle ümit var hatlar olarak tespit edilmiĢtir. Bu veriler ıĢığında Avrupa kıĢlık 

buğday çeĢitleri kullanarak kabul edilebilir bitki boyu ile kombine edilmiĢ uzun 

koleoptile sahip yeni kıĢlık buğday hatlarının geliĢtirilebileceği sonucuna 

varılmıĢtır. 

Roi et al. (2014), yaptıkları bir çalıĢmada alternatif cücelik genlerinin 

modern makarnalık türlerine dahil edilmesi ile birlikte değiĢen çevresel koĢullar 

altında bitki çıkıĢı ve fide geliĢimini teĢvik edebileceği hipotezini ortaya 

koymuĢlardır. Ġsrail ve Akdeniz bölgesine ait makarnalık buğday genotiplerinin 

çimlenme testleri, YeĢil devrim çeĢitlerinin toprak derinliğinden yüzeye 

çıkmasında önemli ölçüde avantaj sağladığını göstermiĢtir. Ġsrail makarnalık 

çeĢitleri 10 cm derinlikte zayıf çimlenme gösterirken, çeĢitli makarnalık üretim 

alanlarında geliĢme oranı daha iyi sonuç göstermektedir. ÇalıĢma sonuçları 

değiĢen çevresel koĢullar altında buğday fidesinin canlılığını sürdürmesini 

iyileĢtirmek ve verimi arttırmak için alternatif cücelik genlerinin kullanılabilir bir 

potansiyele sahip olduğunu göstermiĢtir. 

Liu ve ark. (2017), yaptıkları bir çalıĢmada buğday ıslahında Rht-4 geninin 

potansiyel kullanımını keĢfetmek için IDO444 genotipi ile (uzun boylu ve bilinen 

cücelik allellerini taĢımayan) ile Rio Bianco çeĢidi (yarı-cüce, Rht-4 + Rht-B1b 

cücelik allellerini taĢıyan) arasındaki melezlemeden elde edilmiĢ dört grup 

rekombinant hattı kullanarak bitki boyu ve verim bileĢenleri üzerindeki Rht-4 ve 

Rht-B1b genlerinin etkilerini karĢılaĢtırmalı olarak incelemiĢlerdir. En yüksek 

tane sayısı, daha fazla baĢak sayısı ve en iyi hasat indeksi değerleri Rht-4 + Rht-

B1b hatlarında gözlenmiĢtir. Sulu koĢullarda en yüksek tane verimine ulaĢılmıĢtır. 

Rht-4 hatlarında bin tane ağırlığı önemli miktarda azalmıĢ ve bu durum hasat 

indeksinde de gözlenmiĢ olup tane verimi ise az miktarda artıĢ göstermiĢtir. 

Bununla birlikte sadece Rht-B1b allelini taĢıyan hatlarda tane sayısının önemli 

ölçüde yüksek olması, yüksek tane verimi ile ilgili olarak hasat indeksini 

arttırmıĢtır. Rht-4 alleli, Rht-B1b'den çok daha fazla bir avantaj sağlayamazken; 

Rht-B1b, Rht-4'ün baĢak sayısı ve hasat indeksi üzerindeki hafif etkisini kısmen 
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telafi etmiĢtir. Rht-4 ve Rht-B1b kombinasyonu sulanan ve sulanmayan koĢullarda 

her iki allelin de buğday verimini iyileĢtirmek için az da olsa faydalı olabileceği 

sonucuna varmıĢlardır. 
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3. GEREÇ VE YÖNTEM 

3.1 AraĢtırma Yeri ve Yılı 

Tez projesine ait deneme Ege Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri 

Bölümü deneme alanlarında kurulmuĢtur. AraĢtırma alanı Ġzmir‟in Bornova ilçesi; 

deniz seviyesinden 10 m yüksekte, 38
o
 kuzey enlemi baĢlangıcı ile 27

o
-28

o
 doğu 

boylamları arasındadır. Materyal olarak kullanılan F4 populasyonu, ebeveynleri ve 

kontrol çeĢitlerin ekimi 2014-15 buğday yetiĢtirme mevsiminde 28 Kasım 2014 

tarihinde yapılmıĢtır. 

3.2 Ġklim Verileri 

Deneme zamanını gösteren 2014-15 yılı buğday yetiĢtirme sezonuna ait 

sıcaklık ve yağıĢ verileri Çizelge 3.1‟de verilmiĢtir. 2014'ün son aylarında 

ortalama sıcaklık 12ºC civarlarında iken 2015'e girildiğinde sıcaklığın düĢtüğü 

bunun da tohumun soğuklanma istediğini karĢılamak için yeterli olduğu 

bilinmektedir. YağıĢlar Aralık ayında en yüksek değeri göstermiĢ olup, Ocak 

ayında ise Kasım-Aralık ayları ortalamasına yakın miktarda yağıĢ düĢmüĢtür. 

Çizelge 3.1. 2014-2015 buğday yetiĢtirme mevsiminde araĢtırma yeri iklim 

verileri 

  

Hava 

Sıcaklığı 

(ºC) 

Toplam 

YağıĢ 

(mm) 

2014 

Kasım 13.2 15.2 

Aralık 11.1 206.8 

2015 

Ocak 8.9 125.1 

ġubat 9.5 101.9 

Mart 11.7 75.6 

Nisan 15.9 46.4 

Mayıs 20.8 30.9 

Haziran 25.6 9.8 

Temmuz 28.0 1.8 

Ağustos 27.7 2.6 

Eylül 23.7 15 

Ekim 18.8 45.3 

Kasım 14.0 94.8 

Aralık 10.6 141.1 

Ort.-Top. 17.9 57.5 
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3.3 Tohumluk Materyali 

AraĢtırmada materyal olarak Amerika‟da melezlemesi yapılan ve F4 

kademesine getirilmiĢ olan ekmeklik buğday (Triticum aestivum L.) hatları 

kullanılmıĢtır. F4 populasyonun anne ebeveynini oluĢturan BSJ14 genotipi Rht-4 

cücelik genini taĢımaktadır. Baba ebeveyn olarak kullanılan Scholar genotipi ise 

bilinen herhangi cücelik genini bulundurmamaktadır (Lanning ve ark. 2000). Her 

iki ebeveyn de ekmeklik buğday (Triticum aestivum L.) genotipidir. Söz konusu 

ebeveynler arasındaki melezlemeler ve F1, F2, F3 generasyonları Colorado State 

Üniversitesinde, Toprak ve Bitki Bilimleri Bölümü‟nde oluĢturulmuĢtur. Bu 

melezlemenin F3 generasyonu tohumları 2012 yılında Ege Üniversitesi Ziraat 

Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümü'ne getirilmiĢtir. Söz konusu populasyon,  

ebeveynleri ve kontrol amacıyla Ege Bölgesinde ekilmekte olan 4 adet ekmeklik 

buğday çeĢidi (Cumhuriyet-75, Ziyabey, Basribey-95, Sagitario) araĢtırma için 

kullanılmıĢtır. 

3.4 Metot 

Ekimler Ege Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümünün 

deneme alanına Augmented deneme desenine uygun olarak sıra arası mesafesi 20 

cm, sıra üzeri mesafesi 5 cm olacak Ģekilde 5 blok olarak yapılmıĢtır. Ekim planı 

Çizelge 3.2‟de verilmiĢtir. 
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Çizelge 3.2. F4 Populasyonu Ekim Planı 
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1.BLOK   2.BLOK   3.BLOK   4.BLOK   5.BLOK 

3.5 Moleküler Analizler 

DNA analizleri ile ilgili çalıĢmalar Ege Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla 

Bitkileri Bölümü Moleküler Biyoteknoloji Laboratuarında yürütülmüĢtür. 

3.5.1 DNA izolasyonu 

Genç bitkilerden alınan taze yaprak örnekleri 2 ml‟ lik ependorf tüpleri 

içerisine konarak sıvı azot ile dondurulmuĢtur. 
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DondurulmuĢ yaprak örnekleri, sterilize edilmiĢ havanlar içerisine konarak 

sıvı azot ile toz haline gelinceye kadar öğütülmüĢtür. Toz haline gelen örnekler 

eppendorf tüpleri içine tekrar konarak -20 
0
C‟de saklanmıĢtır (ġekil 3.1). 

 

ġekil 3.1. ÖğütülmüĢ ve dondurulmuĢ yaprak örnekleri. 

DNA'ların izolasyonu için Doyle and Doyle (1987)‟nin mini DNA 

ekstraksiyon metodunun modifiye edilmiĢ hali kullanılmıĢtır. Derin dondurucudan 

çıkartılan her bir örneğin içerisine 700µl +65
0
C„de bekletilen tampon çözeltiden 

(CTAB) koyulmuĢtur. Daha sonra tüpler +65 
0
C‟de 5-10 dakikada bir olmak üzere 

çalkalanarak toplamda 30 dakika süresince inkübasyon iĢlemine tabi tutulmuĢtur. 

Çizelge 3.3. DNA Ekstraksiyon Tamponu [Doyle and Doyle (1987) (CTAB)] 

BileĢen Konsantrasyon 

Tris HCL, pH:8,0 100 mM 

EDTA, pH:8,0 20 mM 

NaCl 1.4 M 

CTAB % 2 

Na2 S2 O5 % 1 

β-mercaptoethanol % 0.2 

Ġnkübasyon aĢaması sonrası su banyosundan çıkartılan tüplere 700 µl soğuk 

24:1 oranında kloroform/isoamil alkol eklenmiĢtir. 5 dakika süresince hafif olarak 

çalkalanmıĢtır. Tüplerin santrifüj iĢlemi +4 
o
C‟de 10000 rpm‟de toplamda 10 
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dakika boyunca yapılmıĢtır. Tüplerde 2 faz meydana gelmiĢtir. Bu fazlardan alt ve 

üst kısımdakilerin birbirlerine karıĢması engellenerek üst faz eppendorf tüpüne 

dikkatlice aktarılmıĢtır. Ardından üstlerine 600 µl tekrar kloroform/isoamil alkol 

eklenerek 5 dakika çalkalanmıĢtır. 2.kez aynı santrifüj iĢlemine tabi tutulan tüpler 

üzerinde oluĢan 2 fazdan üstteki faz dikkatli bir Ģekilde yeni bir ependorf tüpüne 

aktarılmıĢtır. 50 µl NH4OAc (10 M) ve 60 µl NaOAc (3 M, pH: 5.5) tüplere ilave 

edildikten sonra yavaĢ bir çalkama iĢlemi yapılmıĢtır. Bu iĢlem sonrasunda -20 

0
C‟de saklanan 2-Propanol‟den 500 µl tüplere ilave edilmiĢtir. 5 dakika yavaĢça 

çalkaladıktan sonra pelet halinde DNA gözlenmiĢtir (ġekil 3.2). 4000 rpm‟de 4 

dakika boyunca tekrar santrifüj iĢlemi yapılan tüplerde sıvı olan kısım 

uzaklaĢtırılmıĢtır. OluĢan DNA‟ların üzerine 200 µl yıkama solüsyonu (% 70‟lik 

EtOH/10 mM NH4OAc) koyularak tüpler +4 °C‟de en az 10 dakika bekletilmiĢtir. 

2.kez 4000 rpm‟de 4 dakika santrifüj iĢlemi yapılan tüplerden sıvı olan kısımbir 

pipet yardımı ile uzaklaĢtırılmıĢtır. Tüplerin kapakları açıldıktan sonra 37 °C‟ye 

sabitlenmiĢ termomikserde 5-10 dakika bekletilerek ve alkolün buharlaĢması 

gerçekleĢmiĢtir. Alkolun uçma iĢlemi gerçekleĢtikten sonra DNA‟ların üzerine 

150 µl TE (10 mM Tris pH: 8.0, 1 mM EDTA pH: 8.0) buffer çözeltesi eklenmiĢ 

ve tüpler yeniden 37 °C ve 350 rpm‟deki termomikserde bu kez 1.5 saat süresince 

çalkalanmıĢtır. DNA‟lar tamamen çözündüğünde  –20 °C‟de muhafaza edilmiĢtir. 

 

ġekil 3.2. Elde edilmiĢ DNA‟lardan bir görünüm. 

3.5.2 DNA’ların ölçümü ve seyreltilmesi  

PCR reaksiyonlarında her örnekten eĢit miktarlarda DNA kullanılması 

gereklidir. Bu sebeple bitkilere ait izole edilen DNA miktarlarının tayini 

yapılmıĢtır. 
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Ġzole edilmiĢ olan çift iplikli DNA‟da agaroz jelde (ġekil 3.3), kalite kontrol 

iĢlemi gerçekleĢtirilmiĢtir. Miktar tayini ise Biophotometer (Eppendorf) adı 

verilen cihazda 260 nm dalga boyu absorbsiyon değerinden faydalanılarak 

yapılmıĢ ve OD sonuçlarında saptanan DNA miktarına göre PCR analizi için 

µl‟de 25 ng olacak Ģekilde ddH2O ile seyreltilmiĢtir (ġekil 3.4). PCR iĢlemine 

hazır hale gelen örnekler -20 °C‟de muhafaza edilmiĢtir. 

 

ġekil 3.3. DNA kalitesinin agaroz jelde kontrol edilmesi. 

 

ġekil 3.4. DNA ölçümü ve seyreltilmesi. 
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3.5.3 Polimeraz zincir reaksiyonu  

ÇalıĢmada kullanılan F4 populasyonuna ait hatlarda ve bunların 

ebeveynlerinde Rht-4 genine ait SSR markörü olan Xwmc317 markörü 

kullanılmıĢtır. Xwmc317 markörünün baz diziliĢi ve diğer bazı bilgileri Çizelge 

3.4‟de verilmiĢtir. Diğer taraftan Xwmc317 markörünün kromozom lokasyonu 

(Liu et al, 2012) ġekil 3.5‟de gösterilmiĢtir.  

Çizelge 3.4. Xwmc317 markörünün baz diziliĢi 

Markör                        Markör baz diziliĢi                            
Kromozomdaki 

yeri    

YapıĢma 

sıcaklığı 

Xwmc317 F  TGCTAGCAATGCTCCGGGTAAC                                                      2B    61ºC 

Xwmc317 R          TCACGAAACCTTTTCCTCCTCC  2B    61ºC 

 

ġekil 3.5. Xwmc317 markörünün kromozom lokasyonu. 

ÇalıĢmanın SSR markör analizlerinde PCR koĢulları Çakır et al. (2009a & 

2009b)‟a göre optimize edilmiĢtir. Toplam 10 µl reaksiyon hacminde; 2 µl DNA 

(25 ng/ µl), 1µl 1 X PCR buffer (Sigma), 0.5 µl dNTP (10 mM) (Sigma), 0.8 µl 

MgCl2 (25 mM) (Sigma), 0.5 µl F-Primer (10 µM), 0.5 µl R-primer (10 µM) ve 

0.1 µl Taq Polimeraz (Sigma) enzimi yer almıĢtır. 
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PCR amplifikasyonu thermocycler (Eppendorf Mastercycler Gradient) 

cihazında gerçekleĢtirilmiĢtir. BaĢlangıç denatürasyonundan (95°C‟ de 3 dak.) 

sonra 94°C‟ de 40 saniye, 60°C‟de 30 saniye, 72°C‟de 45 saniye olacak Ģekilde 35 

döngüden ve son sentez devresinden (72°C‟de 10 dak.) oluĢmuĢtur. Program 

bittikten sonra PCR ürünleri brom fenol blue ile boyanmıĢ olarak yüklemeye hazır 

hale gelmiĢtir. 

3.5.4 Poliakrilamid Jel Elektroforezi 

ÇalıĢmamızda %8‟ lik poliakrilamid jel kullanılmıĢtır (Çizelge 3.5). Elde 

edilen PCR ürünleri bileĢimi aĢağıda verilen %8‟lik akrilamid jelde Protean II xi 

cell (Bio-rad) dikey elektroforez sisteminde sabit 90 V‟da yaklaĢık 16 saat 

yürütülmüĢtür (ġekil 3.6). Standart markör olarak 50-1350 bç DNA ladder 

kullanılmıĢtır. 

Çizelge 3.5. %8‟ lik poliakrilamid jel bileĢenleri 

BileĢen Miktar 

%40'lık 

Akrilamid 
44ml 

10XTBE 22ml 

Su 154ml 

%10'luk 

APS 
1,5ml 

TEMED 180µl 

 

ġekil 3.6. Protean II xi cell (Bio-rad) dikey elektroforez sisteminde jel elektroforezi. 
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3.5.5 Jellerin görüntülenmesi 

Elektroforez iĢleminden sonra DNA‟ların görünür hale getirilip 

değerlendirme yapmak için ethidium bromide ile boyanmıĢtır. 10 mg/ml‟lik stok 

ethidium bromide çözeltisinden kullanılmıĢtır. Jeller 20 dakika 2 μg/ml ethidium 

bromide içeren saf suda çalkalanarak boyanmıĢ ve daha sonra fazla boyayı 

uzaklaĢtırmak için kısa bir süre saf su ile yıkanmıĢtır.  

Bantların değerlendirilebilmesi için jeller ethidium bromide ile boyama 

iĢleminden sonra UV transilluminator (Bio-Vision 1000) yardımıyla UV ıĢık 

altında fotoğrafları çekilmiĢtir. 

3.6 Agronomik Özellikler ve Koleoptille Ġlgili Gözlem ve Ölçümler 

 Bitki Boyu (cm) 

Hasat olgunluğuna gelmiĢ bitkilerde her hattan 10 bitki olmak koĢuluyla 

bitki boyu toprak yüzeyinden bitki baĢağının ucuna kadar (kılçıklar hariç) 

ölçülmesi ile elde edilmiĢtir. 

 Üst Boğum Uzunluğu (cm) 

Bitki boyu ölçümlenen 10 adet bitkinin, ana sapındaki en üst boğum ile, 

baĢağın ilk baĢakçık boğumu arasındaki uzunluk ölçülmüĢtür.  

 BaĢak Uzunluğu (cm) 

Hasat esnasında bitki boyu uzunluğu ölçümlenen bitkilerde baĢak uzunluğu 

(kılçıklar hariç) özelliği ölçümlenmiĢtir. Bu ölçümlerle beraber söz konusu 

baĢaklar hasat edilmiĢ ve diğer gözlemlerin yapılabilmesi için ayrı ayrı 

etiketlenmiĢ ve muhafaza edilmiĢlerdir.  
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 BaĢakta BaĢakçık Sayısı (Adet) 

10 adet baĢaktaki baĢakçıklar sayılarak, bir baĢaktaki baĢakçık sayısı 

ortalama adet olarak bulunmuĢtur.  

 BaĢakta Tane Sayısı (Adet) 

BaĢakçık sayısı ölçümlenen 10 adet baĢak tek tek eğik düzlemde el ile 

tanelenmiĢ ve her bir baĢaktan elde edilen tane sayısı belirlenerek ortalama adet 

cinsinden kaydedilmiĢtir. 

 Bin Tane Ağırlığı (g) 

Ölçümlemede kullanılan 10 baĢaktaki taneler birleĢtirildikten sonra 4 ayrı 

kez 50 tane olacak Ģekilde taneler sayılmıĢtır. Bunlar ayrı ayrı tartılmıĢ ve elde 

edilen ağırlıklar bin taneye oranlanmıĢtır. 

 Tane Ağırlığı (g) 

Koleoptil ölçümleri için her bir genotipten alınan 5 adet tanenin g cinsinden 

ağırlıkları ölçülmüĢ ve ortalaması alınmıĢtır. 

 Koleoptil Uzunluğu (cm) 

Deneme sonunda hatlardan, ebeveynlerden ve kontrol çeĢitlerinden elde 

edilen tohumlardan 5„er adet tohum sterilizasyon için 2-3 dakika %2.5 

sodyumhipoklorit (NaClO) çözeltisinde bekletilmiĢtir. Ardından durulama 

iĢlemine tabi tutularak çift distile saf suda 2-3 dakika bekletilmiĢtir. Sterilizasyon 

gerçekleĢtirildikten sonra kâğıt havlu ve PVC ile oluĢturulan düzeneğe tohumlar 

yerleĢtirilip rulo haline getirilmiĢtir (ġekil 3.7). OluĢturulan rulolar Ege 

Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümü Fizyoloji Laboratuarında oda 

sıcaklığında tamamen karanlık çimlenme odasında 13 gün boyunca yeteri kadar su 

dolu kap içerisinde ve sürekli gözlem altında bekletilmiĢtir. 13. gün sonunda 

koleoptil uzunlukları ölçümlenmiĢtir (Jamali and Arain, 2008). 
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ġekil 3.7. Koleoptil uzunluğunun ölçülmesinde su içerisindeki rulolar. 

 Koleoptil Çapı (mm)  

Koleoptil uzunlukları ölçümlenen 5 adet tohumun aynı zamanda koleoptil 

çapları da ölçümlenmiĢtir. Koleoptil çaplarının ölçümlenmesinde kumpastan 

yararlanılmıĢtır. 

 Ġlk Yaprak uzunluğu (adet)  

Koleoptil uzunluğu ve çapı ölçümlenen 5 adet fidenin ilk yaprak uzunluğu 

belirlenmiĢ ve ortalaması alınmıĢtır. 

3.7 Ġstatistikî Analizler  

ÇalıĢmada gözlemlenen tüm agronomik özellikler ve koleoptil ile ilgili 

özelliklerin analizinde Augumented deneme deseninde kullanılan standart çeĢitler 

arasındaki farklılık Tarist (Açıkgöz ve ark., 2004) istatistik paket programında 

yapılmıĢtır. Elde edilen varyans analizindeki hata varyansı, bloklardaki hatların 

düzeltilmiĢ değerlerinin hesaplanmasında kullanılmıĢ ve çok sayıda hattın 

ayrımlanması gerçekleĢtirilmiĢtir. 
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ÇalıĢmanın moleküler analiz sonuçları ile agronomik özellikler ve koleoptil 

ile ilgili özelliklerden elde edilen veriler Mapmanager QTX Software (Manly et 

al., 2001) kullanılarak marker regresyon analizine tabi tutulmuĢtur. 
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4. BULGULAR VE TARTIġMA 

4.1 Gözlem ve Ölçümler  

4.1.1 Bitki boyu (cm)  

Buğdayda bitki boyu kök boğazı ile en üst baĢakçığın ucu arasındaki 

uzunluğun (cm) ölçülmesiyle elde edilir. Buğdayda bitki boyu sap verimi 

açısından önemli bir parametredir. Bitki boyu ile koleoptil uzunluğu arasında 

pozitif yönlü iliĢki vardır. Bitki boyu arttıkça koleoptil uzunluğu da artmaktadır. 

YeĢil devrim ile birlikte kısa boylu buğday genotipleri yetiĢtirilmiĢ ve tane 

veriminde önemli verim artıĢı sağlanmıĢtır (Tang et al., 2009). Ancak Rebetzke ve 

ark. (2012) yaptıkları bir çalıĢmada modern varyetelerde bitki boyu kısa, koleoptil 

uzunluğu uzun özellikte çeĢitler arzulamıĢlardır. Çok uzun boylu genotiplerde 

yatma problemi ile karĢı karĢıya kalındığından her iki özelliğin de dikkate 

alınarak seleksiyonlarının yapılması atlanmaması gereken bir konudur. 

ÇalıĢmamızda bitki boyu için yapılan varyans analizinde denemede 

kullanılan standart çeĢitler arasındaki farklılığın istatistikî olarak önemsiz olduğu 

yani standart çeĢitler arasında büyük bir varyasyonun bulunmadığı anlaĢılmıĢtır 

(Çizelge 4.1).  

Çizelge 4.1. Bitki boyu karakterine ait augmented deneme deseninde elde edilen 

varyans analiz sonuçları 

Varyasyon 

Kaynağı 

Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamları 

Kareler 

Ortalamaları 
F Bulunan 

F Cetvel 

(%5) 

F Cetvel 

(%1) 

Blok 4 229.710 57.427 0.393öd 3.260 5.410 

ġahit 3 543.849 181.283 1.241öd 3.490 5.950 

Hata 12 1752.583 146.049 
   

Genel 19 2526.141 132.955 
   

      *  : %5 önemlilik düzeyi  **: %1 önemlilik düzeyi   öd: önemli değil 

Populasyonda yer alan hatların ebeveynlerle birlikte ortalama bitki boyu 

değerleri Çizelge 4.2‟de verilmiĢtir. Bitki boyu ortalama değerleri 117.63 cm (29 

nolu hat) ve 65.57 cm (36 nolu hat) arasında değiĢim göstermiĢtir. F4 
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popülasyonuna ait bu hatların anne ebeveyni olarak kullanılan BSJ14 genotipinin 

boy ortalaması 69.20 cm gözlenirken baba ebeveyni olarak kullanılan Scholar 

genotipinin boy ortalaması 104.20 cm olarak elde edilmiĢtir. Genel olarak 

değerlendirme yapıldığında hatların yaklaĢık %50„sinde bitki boyu 

ortalamalarının Ģahitlerden daha yüksek olduğu dikkat çekmektedir. Kısa boylu ve 

Akdeniz Ġklim KuĢağında verimli bir çeĢit olan Sagittario ile bitki boyu 

bakımından benzerlik gösteren hatlar (2 ve 5 nolu genotipler) dikkat çekmektedir. 

36 nolu hat ise kısa boyu ile öne çıkmaktadır. 

Çizelge 4.2. F4 generasyonunda bulunan hatların ve kontrol olarak kullanılan 

genotiplerin bitki boyu ortalamaları  

Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama 

1 67.95 29 117.63 57 105.78 

2 89.23 30 100.56 58 111.78 

3 102.16 31 73.93 59 78.36 

4 109.31 32 100.17 60 93.49 

5 87.45 33 102.70 61 108.92 

6 100.32 34 85.77 62 105.82 

7 100.45 36 65.57 63 117.20 

8 98.07 37 96.07 64 111.82 

9 73.70 38 79.68 66 99.99 

10 93.53 39 83.67 67 113.07 

11 90.32 40 99.93 68 110.15 

12 99.95 41 105.57 69 109.65 

13 79.03 42 93.12 70 113.03 

14 106.36 43 92.45 71 106.82 

15 114.65 44 95.39 72 112.61 

16 96.02 45 102.64 73 112.02 

18 94.69 46 104.89 74 110.32 

19 104.49 47 101.13 75 112.32 

20 106.33 48 112.78   

21 105.69 49 87.44 Ebeveynler 

22 102.19 50 107.03 Bsj-14 69.20 

23 90.86 51 102.28 Scholar 104.20 

24 114.09 52 113.48 Kontrol genotipler 

25 108.19 53 78.53 Basribey 99.84 

26 102.19 54 105.78 Cumhuriyet 100.26 

27 69.19 55 101.40 Sagittario 88.47 

28 83.19 56 105.78 Ziyabey 91.13 

                LSD:16.660 
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ġekil 4.1‟de Rht-4 geni markörü Xwmc317‟ye göre anne ebeveyn olan 

BSJ14‟ün bandına sahip olan hatların bitki boyu ortalama değerleri (A) turuncu 

sütunlar, baba ebeveyn Scholar‟ın bandına sahip hatların bitki boyu ortalama 

değerleri mavi sütunlar ve heterozigot olan hatların ortalama bitki boyu değerleri 

de mor sütunlar halinde gösterilmiĢtir. Anne ebeveynin bandına sahip hatların 

ortalama bitki boyu değeri 95.85 cm olup bu hatların bitki boyu değerleri 65 cm 

ile 113 cm arasında değiĢim göstermiĢtir. Baba ebeveynin bandına sahip hatların 

ortalama bitki boyu değeri ise 101 cm olarak gözlenmiĢ ve bitki boyu değerleri 67 

cm ile 117 cm arasında çeĢitlilik göstermiĢtir. Diğer taraftan heterozigot yapıda 

olan hatların ortalama bitki boyu değeri 100.17 cm olarak elde edilmiĢ olup 

minimum ve maksimum bitki boyu değeri sırasıyla 85.7 cm ve 117 cm olarak 

gözlenmiĢtir.  

Liu et al. (2017) ekmeklik buğdayda IDO444 x Rio Blanco (Rht-4+Rht-

B1b) melezinin rekombinant kendilenmiĢ hatlarında Rht-4, Rht-B1b ve Rht-

4+B1b genlerinin bitki boyu üzerindeki kısaltıcı etkisini sırasıyla %11.5 ,%19.3 

ve %18.2 olarak belirlenmiĢtir. Rht-4 geninin bitki boyunu kısaltması boğum 

aralarını özellikle de üst boğum uzunluğu ve bir alt boğum arası uzunluğunu 

kısaltmasından kaynaklanmaktadır (Liu et al. 2017). Yapılan diğer bir çalıĢmada 

Rht-5 genini taĢıyan Marj-12 ebeveyni ile Scholar ebeveyni arasında yapılan 

melezlemenin F4 generasyonunda bitki boyu değerleri 45 cm ile 128 cm arasında 

değiĢmiĢtir. Rht-5 genini taĢıyan hatlarda bitki boyu değeri ortalaması 75 cm 

olarak belirlenmiĢtir (UğurbaĢçiçek, 2018). 
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ġekil 4.1. Rht-4 markörü ile (Xwmc317) anne, baba ve heterozigot bant deseni veren hatların bitki boyu özelliği değerleri ve grafiksel dağılımları. 
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4.1.2 Üst boğum uzunluğu (cm)  

Buğdayda boğum araları yaklaĢık olarak tane dolum döneminin ortasına 

kadar fruktanların depolandığı bölgelerdir (Bonnett ve Incoll, 1993). Bitkinin alt 

kısmında bulunan boğum araları yaprak ayaları ve sapları tarafından 

örtülebildiğinden bunların fotosentetik aktiviteleri düĢüktür veya dikkate değer 

olmayabilir (Wardlaw, 1965). Fakat en üstteki boğum arası örneğin hemen 

baĢağın altındaki kısmen bayrak yaprağının etkisi altındadır ve böylece nispeten 

daha yüksek bir ıĢık Ģiddetine maruz kalmaktadır. Dolayısıyla yüksek ıĢık seviyesi 

fotosentetik aktivitelerin artmasına ve yaprağa benzer Ģekilde ototrofik 

karbonhidrat metabolizmasının yükselmesine neden olmaktadır (Gebbing, 2003). 

ÇalıĢmada kullanılan BSJ14 x Scholar melezine ait F4 generasyonunda 

bulunan hatlarla birlikte deneme kontrol genotip olarak kullanılan çeĢitlerin üst 

boğum uzunluklarının varyans analiz sonuçları Çizelge 4.3‟de verilmiĢtir. Yapılan 

varyans analizi sonucunda kontrol genotipler arasında üst boğum uzunluğu 

bakımından farklılığın istatistiki olarak önemsiz olduğu görülmüĢtür. 

Çizelge 4.3. Üst boğum uzunluğu karakterine ait augmented deneme deseninde 

elde edilen varyans analiz sonuçları 

Varyasyon 

Kaynağı 

Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamları 

Kareler 

Ortalamaları 
F Bulunan 

F Cetvel 

(%5) 

F Cetvel 

(%1) 

Blok 4 230.329 57.582 2.323öd 3.260 5.410 

ġahit 3 40.216 13.405 0.541öd 3.490 5.950 

Hata 12 297.513 24.793 
   

Genel 19 568.057 29.898 
   

      *  : %5 önemlilik düzeyi **:  %1 önemlilik düzeyi   öd: önemli değil 

ÇalıĢmada kullanılan F4 hatlarının, bunların ebeveynlerinin ve Ģahit olarak 

yer alan kontrol genotiplerin üst boğum uzunluğu değerleri Çizelge 4.4‟de 

verilmiĢtir. F4 popülâsyonundaki anne ebeveyn olan BSJ14 genotipinin üst boğum 

uzunluğu ortalaması 13.03 cm bulunurken; baba ebeveyn olan Scholar genotipinin 

üst boğum uzunluğu ortalaması 13.38 cm olarak bulunmuĢtur. F4 generasyonuna 

sahip hatlar üst boğum uzunlukları açısından değerlendirildiğinde; uzunluk 

değerlerinin 22.35 cm (9 nolu hat)  ile 49.07 cm (57 nolu hat)  arasında değiĢtiği 
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gözlenmiĢtir. Diğer taraftan kontrol genotiplerin üst boğum uzunlukları ise; 

Sagittario 34.88 cm, Ziyabey 37.30 cm, Cumhuriyet 37.79 cm, Basribey 37.72 cm 

olarak belirlenmiĢtir. 

Çizelge 4.4. F4 generasyonunda bulunan hatların ve kontrol olarak kullanılan 

genotiplerin üst boğum uzunluğu ortalamaları  

Genotip no Ortalama Genotip no Ortalama Genotip no Ortalama 

1 22.93 29 43.18 57 49.07 

2 34.64 30 38.22 58 46.36 

3 36.03 31 26.84 59 28.40 

4 43.96 32 36.74 60 38.74 

5 35.98 33 40.03 61 45.68 

6 43.60 34 28.94 62 44.23 

7 33.93 36 23.04 63 47.11 

8 38.87 37 38.04 64 45.56 

9 22.35 38 27.34 66 38.48 

10 35.59 39 31.04 67 44.98 

11 29.23 40 40.17 68 43.40 

12 38.43 41 40.24 69 44.23 

13 26.27 42 32.98 70 44.91 

14 29.85 43 37.21 71 44.05 

15 35.10 44 36.59 72 44.20 

16 40.76 45 42.59 73 42.08 

18 32.65 46 38.96 74 41.23 

19 45.05 47 44.39 75 44.12 

20 41.63 48 46.65   

21 43.18 49 31.90 Ebeveynler 

22 40.85 50 48.99 BSJ-14 13.03 

23 34.85 51 43.86 Scholar 13.38 

24 44.35 52 41.94 Kontrol genotipler 

25 45.93 53 33.74 Basribey 38.72 

26 46.26 54 45.04 Cumhuriyet 37.79 

27 26.77 55 43.74 Sagittario 34.88 

28 33.79 56 43.74 Ziyabey 37.30 

                   LSD: 6.86 
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ġekil 4.2‟de Rht-4 geni markörü Xwmc317‟ye göre anne ebeveyn olan 

BSJ14‟ün bandına sahip olan hatların üst boğum uzunluğunun ortalama değerleri 

(A) turuncu sütunlar, baba ebeveyn Scholar‟ın bandına sahip hatların üst boğum 

uzunluğunun ortalama değerleri mavi sütunlar ve heterozigot olan hatların 

ortalama üst boğum uzunluğunun değerleri de mor sütunlar halinde gösterilmiĢtir. 

Anne ebeveynin bandına sahip hatların ortalama üst boğum uzunluğu değeri 37.09 

cm olup bu hatların bitki boyu değerleri 23.03 cm ile 46.26 cm arasında değiĢim 

göstermiĢtir. Baba ebeveynin bandına sahip hatların ortalama üst boğum uzunluğu 

değeri ise 39.17 cm olarak gözlenmiĢ ve bitki boyu değerleri 22.35 cm ile 48.98 

cm arasında çeĢitlilik göstermiĢtir. Diğer taraftan heterozigot yapıda olan hatların 

ortalama üst boğum uzunluğu değeri 40.72 cm olarak elde edilmiĢ olup 

maksimum ve minimum bitki boyu değeri sırasıyla 28.93 cm ve 49.07 cm olarak 

gözlenmiĢtir. 
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ġekil 4.2. Rht-4 markörü ile (Xwmc317) anne, baba ve heterozigot bant deseni veren hatların üst boğum uzunluğu özelliği değerleri ve grafiksel dağılımları. 
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Rebetzke et al. (2011) ekmeklik buğdayda Rht-13 cücelik genini üst boğum 

uzunluğu ve onun altındaki boğum arasını kısaltarak bitki boyunu kısalttığını 

belirtmiĢtir. Aynı araĢtırıcılar Rht-13 genini taĢıyan hatların Rht-B1b cücelik 

allelini taĢıyan hatlarda daha kısa üst boğum uzunluğu ve bir alt boğum arasına 

sahip olduğunu bildirmiĢtir. Diğer bir çalıĢmada Rht-18 genini taĢıyan 

genotiplerde bitki boyunun kısalmasının boğum aralarının kısalmasından dolayı 

gerçekleĢtiği ve Rht-18 geninin farklı boğum aralarında farklı etkiye sahip olduğu 

belirtilmiĢtir (Yang et al. 2011). 

4.1.3 BaĢak uzunluğu (cm)  

Buğdayın çiçekleri baĢak halindedir. Bir baĢak çok sayıda baĢakçığın bir 

arada bulunmasından meydana gelmektedir. BaĢak üzerinde baĢakçık sayısının 

çok olması baĢak uzunluğunun artmasına neden olmaktadır. Ayrıca baĢakta 

baĢakçık sayısının artıĢı ile baĢakta tane sayısı da artmakta ve buda verimde 

yükselmeye sebep olmaktadır. Yapılan fizyolojik çalıĢmalar neticesinde; m
2
‟deki 

baĢak sayısı ve baĢaktaki tane sayısı ile tane verimi arasında önemli iliĢkiler 

olduğu rapor edilmiĢtir (Bilgin, 1997). 

Ġncelenen popülasyonun baĢak boyu uzunluğu için yapılan varyans analiz 

sonuçları Çizelge 4.5‟de verilmiĢtir. BaĢak boyu için yapılan varyans analiz 

sonuçlarına göre F4 generasyonunda bulunan hatların kullanıldığı çalıĢmada 

kontrol çeĢitlerin baĢak boyları arasındaki farklılık istatistiki olarak önemsiz 

bulunmuĢtur.  

Çizelge 4.5. BaĢak boyu karakterine ait augmented deneme deseninde elde edilen 

varyans analiz sonuçları 

Varyasyon 

Kaynağı 

Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamları 

Kareler 

Ortalamaları 
F Bulunan 

F Cetvel 

(%5) 

F Cetvel 

(%1) 

Blok 4 6.309 1.577 1.164öd 3.260 5.410 

ġahit 3 1.087 0.362 0.267öd 3.490 5.950 

Hata 12 16.261 1.355 
   

Genel 19 23.656 1.245 
   

      *  : %5 önemlilik düzeyi  **: %1 önemlilik düzeyi  öd: önemli değil 
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Popülasyonda yer alan hatların ebeveyn ve kontrol genotiplerle birlikte 

ortalama baĢak boyu değerleri Çizelge 4.6‟da verilmiĢtir. F4 popülasyonunu 

oluĢturan hatların anne ebeveyni olan BSJ 14 genotipinin baĢak boyu ortalaması 

7.27 cm olarak gözlenirken baba ebeveyn olan Scholar genotipinin baĢka boyu 9.9 

cm olarak elde edilmiĢtir. Hatların baĢak boyu uzunlukları 7.21 cm (14 nolu hat) 

ile 12.39 cm (60 nolu hat) arasında değiĢim göstermiĢtir. Kontrol genotiplerin 

baĢak boyu uzunlukları sırasıyla Basribey 8.87 cm, Cumhuriyet 8.90 cm, 

Sagittario 8.95 cm ve Ziyabey 9.44 cm olarak belirlenmiĢtir. Kullanılan hatların 

baĢak boyu uzunlukları ile karĢılaĢtırıldığında daha kısa baĢak boyu uzunluğuna 

sahip F4 hatlarının bulunduğu dikkat çekmektedir. 
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Çizelge 4.6. F4 generasyonunda bulunan hatların ve kontrol olarak kullanılan 

genotiplerin baĢak boyu ortalamaları 

Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama 

1 11.29 29 11.29 57 9.20 

2 7.78 30 9.34 58 11.04 

3 9.78 31 8.35 59 9.87 

4 9.42 32 7.43 60 12.39 

5 10.83 33 7.74 61 10.96 

6 7.96 34 7.93 62 8.83 

7 8.38 36 7.33 63 9.58 

8 9.24 37 8.73 64 9.46 

9 7.71 38 9.35 66 9.63 

10 8.68 39 9.03 67 11.21 

11 7.58 40 8.85 68 9.04 

12 7.63 41 10.23 69 8.79 

13 8.38 42 8.36 70 9.46 

14 7.21 43 11.5 71 9.39 

15 10.31 44 9.06 72 9.39 

16 9.76 45 9.68 73 9.46 

18 7.44 46 8.98 74 9.33 

19 12.14 47 9.39 75 8.60 

20 7.91 48 9.79   

21 8.67 49 11.20 Ebeveynler 

22 8.34 50 10.29 Bsj-14 7.27 

23 8.59 51 9.54 Scholar 9.90 

24 8.44 52 8.74 Kontrol genotipler 

25 10.17 53 9.29 Basribey 8.87 

26 11.09 54 9.24 Cumhuriyet 8.90 

27 7.77 55 8.29 Sagittario 8.95 

28 9.12 56 10.64 Ziyabey 9.44 

                 LSD: 1.605 
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ġekil 4.3‟de Rht-4 markörü Xwmc317‟ye göre anne ebeveyn BSJ14'ün band 

desenine sahip bireylerin ortalaması turuncu sütunlar, baba ebeveyn Scholar'ın 

band desenine sahip bireylerin ortalaması mavi sütunlar ve heterozigot olan 

hatların baĢak boyu ortalamaları mor sütunlarda göstermiĢtir. Anne ebeveyne 

sahip hatların baĢak boyu ortalama değeri 8.91 cm olup 7.33 cm ile 11.21 cm 

arasında bir değiĢim göstermiĢtir. Baba ebeveyne benzerlik gösteren hatların 

ortalama baĢak boyu değeri 9.26 cm olup; 7.21 cm ile 12.39 cm arasında çeĢitlilik 

göstermiĢtir. Heterozigot yapıdaki hatların ortalama baĢak uzunluğunun ise 10.5 

cm olup 7.93 cm ile 12.14 cm arasında değiĢkenlik gösterdiği saptanmıĢtır. 
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ġekil 4.3. Rht-4 markörü ile (Xwmc317) anne, baba ve heterozigot bant deseni veren hatların baĢak boyu özelliği değerleri ve grafiksel dağılımları. 
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Ekmeklik buğdayda yapılan IDO444 x Rio Blanco (Rht-4+Rht-B1b) 

melezinin rekombinant kendilenmiĢ hatlarında Rht-4 ve Rht-4+Rht-B1b 

genlerinin etkisini inceleyen bir çalıĢmada söz konusu genler baĢak uzunluğunu 

arttırmıĢtır. Fakat uzun boylu hatlara kıyasla Rht-B1b genini taĢıyan hatlarda 

baĢak boyu azalıĢ göstermiĢtir (Liu et al. 2017). Rht-1 ve Rht-8 genlerinin 

incelendiği iki farklı F2 populasyonunda tek veya çift cücelik genine sahip hatların 

hepsinde baĢak uzunluğunda kısalmalar gözlenmiĢtir (Grover et al. 2018). 

4.1.4 BaĢakta baĢakçık sayısı (adet) 

Bir buğday baĢağında yaklaĢık 20-30 adet baĢakçık bulunur. Ġki dıĢ kavuz 

arasında bulunan çiçek veya çiçek toplulukları baĢakçık olarak isimlendirilir. 

Serin iklim tahılları hermafrodit çiçek yapısına sahiptir. Bu nedenle kendi kendine 

döllenmektedir. Çiçeklenme, baĢağın orta kısmından baĢlar, yukarı ve aĢağı doğru 

ilerler (Karasu ve ark., 2013). 

Yapılan çalıĢmada baĢakçık sayısı özelliği için varyans analiz sonuçları 

Çizelge 4.7‟de verilmiĢtir. Varyans analiz sonuçlarına göre baĢakçık sayısı 

bakımından kullanılan kontrol genotipler arasında elde edilen farklılıklar istatistiki 

olarak önemlidir.  

Çizelge 4.7. BaĢakta baĢakçık sayısı karakterine ait augmented deneme deseninde 

elde edilen varyans analiz sonuçları 

Varyasyon 

Kaynağı 

Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamları 

Kareler 

Ortalamaları 
F Bulunan 

F Cetvel 

(%5) 

F Cetvel 

(%1) 

Blok 4 2.508 0.627 0.440öd 3.260 5.410 

ġahit 3 18.028 6.009 4.213* 3.490 5.950 

Hata 12 17.115 1.426 
   

Genel 19 37.652 1.982 
   

      *  : %5 önemlilik düzeyi  **: %1 önemlilik düzeyi  öd: önemli değil 

Anne ebeveyn BSJ-14‟ün ortalama baĢakçık sayısı 16.2 adet iken baba 

ebeveyn olan Scholar‟ın ortalama baĢakçık sayısı 19.4 adettir. En yüksek ve en 

düĢük baĢakçık sayıları incelendiğinde sırasıyla 21.36 adet (9 nolu hat) ile 14.95 

adet (75 nolu hat) arasında değiĢtiği gözlenmiĢtir. Kontrol genotiplerin baĢakçık 
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sayıları sırasıyla, Cumhuriyet 16.76 adet, Ziyabey 16.92 adet, Sagittario 18.27 

adet ve Basribey 19.04 adet olarak belirlenmiĢtir. Kullanılan hatların baĢakta 

baĢakçık sayıları karĢılaĢtırıldığında daha kısa baĢakçık sayısına sahip F4 

hatlarının bulunduğu da dikkat çekmektedir (Çizelge 4.8). 

Çizelge 4.8. F4 generasyonunda bulunan hatların ve kontrol olarak kullanılan 

genotiplerin baĢakta baĢakçık sayısı ortalamaları  

Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama 

1 19.76 29 20.85 57 19.70 

2 19.36 30 20.25 58 20.50 

3 18.76 31 18.15 59 19.90 

4 18.56 32 15.75 60 17.70 

5 18.96 33 15.35 61 15.95 

6 17.16 34 16.35 62 16.95 

7 18.56 36 16.35 63 17.75 

8 18.36 37 18.75 64 17.75 

9 21.36 38 19.55 66 18.15 

10 18.72 39 16.75 67 19.15 

11 19.76 40 18.35 68 18.35 

12 16.76 41 17.15 69 17.15 

13 19.16 42 16.75 70 16.95 

14 21.16 43 18.55 71 17.35 

15 18.96 44 18.55 72 16.35 

16 18.65 45 15.35 73 16.75 

18 15.05 46 17.70 74 16.15 

19 17.25 47 19.10 75 14.95 

20 17.65 48 15.10 
 

 

21 20.05 49 17.50 Ebeveynler 

22 18.05 50 18.70 BSJ-14 16.20 

23 16.65 51 19.70 Scholar 19.40 

24 17.85 52 18.30 Kontrol genotipler 

25 18.05 53 18.70 Cumhuriyet 16.76 

26 17.45 54 17.90 Basribey 19.04 

27 19.25 55 16.70 Ziyabey 16.92 

28 18.85 56 18.03 Sagittario 18.27 

               LSD: 1.646 
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ġekil 4.4‟de Rht-4 markörü Xwmc317‟ye göre anne ebeveyn BSJ14'ün band 

desenine sahip bireylerin ortalaması turuncu sütunlar, baba ebeveyn Scholar'ın 

band desenine sahip bireylerin ortalaması mavi sütunlar ve heterozigot olan 

hatların baĢak boyu ortalamaları mor sütunlarda verilmiĢtir. Anne ebeveyne sahip 

hatların baĢakçık sayısı ortalama değeri 17.8 adet olup 15.04 ile 19.7 adet arasında 

bir değiĢim göstermiĢtir. Baba ebeveyne benzerlik gösteren hatların ortalama 

baĢakçık sayısı değeri 18.21 adet olup; 14.94 adet ile 21.35 adet arasında çeĢitlilik 

göstermiĢtir. Heterozigot yapıda olan hatların ortalama baĢakçık sayısı değeri ise 

17.91 adet olup 15.94 adet ile 19.69 adet arasında değiĢkenlik gösterdiği 

saptanmıĢtır. 



 
4
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ġekil 4.4. Rht-4 markörü ile (Xwmc317) anne, baba ve heterozigot bant deseni veren hatların baĢakta baĢakçık sayısı özelliği değerleri ve grafiksel dağılımları. 
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Grover et al., (2018) Rht-1 ve Rht-8 genlerini ayrı ayrı ve birlikte 

inceledikleri çalıĢmalarında baĢakta baĢakçık sayısının farklı gruplarda varyasyon 

gösterdiğini belirtmiĢlerdir. Herhangi bir cücelik genine sahip olmayan hatlarda F2 

bitkilerinde en az sayıda baĢakta baĢakçık sayısı gözlemlemiĢlerdir. Liu et al 

(2017) baĢakta baĢakçık sayısının Rht-4, Rht-B1b ve Rht-4+Rht-B1b gruplarında 

önemli bir farklılık göstermediğini ancak uzun hatlara kıyasla cüce hatlarda 

baĢakta baĢakçık sayısının önemli derecede yüksek olduğunu bildirmiĢlerdir. 

4.1.5 BaĢakta tane sayısı (adet) 

BaĢakta tane sayısı özelliğini için varyans analiz sonuçlarını 

değerlendirdiğimizde (Çizelge 4.9) kontrol genotipler arasındaki farklılık 

istatistiki açıdan önemsizdir. 

Çizelge 4.9. BaĢakta tane sayısı karakterine ait augmented deneme deseninde elde 

edilen varyans analiz sonuçları 

Varyasyon 

Kaynağı 

Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamları 

Kareler 

Ortalamaları 
F Bulunan 

F Cetvel 

(%5) 

F Cetvel 

(%1) 

Blok 4 20.976 5.244 0.171öd 3.260 5.410 

ġahit 3 174.251 58.084 1.896öd 3.490 5.950 

Hata 12 367.550 30.629 
   

Genel 19 562.777 29.620 
   

      *  : %5 önemlilik düzeyi  **: %1 önemlilik düzeyi  öd: önemli değil 

Popülasyonda bulunan hatların ebeveyn ve kontrol genotiplerle birlikte 

ortalama baĢakta tane sayısı değerleri Çizelge 4.10‟da verilmiĢtir. Anne ebeveyn 

BSJ-14„ün ortalama baĢakta tane sayısı değeri 29.60 adet iken baba ebeveyn 

Scholar‟ın tane sayısı ortalaması 31.50 adettir. Ġncelenen F4 hatlarında en yüksek 

ve en düĢük ortalamalara sahip genotiplerin baĢakta tane sayılarının ise 30.86 adet 

(74 nolu hat) ile 62.76 adet (59 nolu hat) arasında değiĢim gösterdiği saptanmıĢtır. 

Kontrol genotiplerin baĢakta tane sayıları sırasıyla, Cumhuriyet 38.6 adet, 

Sagittario 39.03 adet, Ziyabey 39.56 adet ve Basribey 45.83 adet olarak 

belirlenmiĢtir. Kullanılan hatların baĢakta tane sayıları karĢılaĢtırıldığında kontrol 

çeĢitlerden daha çok baĢakta tane sayısına sahip F4 hatlarının bulunduğu 

görülmektedir. 
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Çizelge 4.10. F4 generasyonunda bulunan hatların ve kontrol olarak kullanılan 

genotiplerin baĢakta tane sayısı ortalamaları  

Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama 

1 56.18 29 50.91 57 43.36 

2 37.18 30 49.31 58 56.36 

3 42.98 31 48.51 59 62.76 

4 34.18 32 33.11 60 32.76 

5 53.38 33 36.91 61 34.66 

6 48.78 34 44.11 62 34.06 

7 44.78 36 43.11 63 44.06 

8 45.13 37 37.91 64 36.46 

9 53.98 38 47.91 66 42.86 

10 47.42 39 39.31 67 44.86 

11 49.38 40 44.51 68 45.86 

12 38.98 41 45.71 69 35.66 

13 58.78 42 41.11 70 42.86 

14 31.98 43 43.71 71 39.46 

15 40.18 44 50.31 72 37.06 

16 37.31 45 34.91 73 45.46 

18 35.31 46 35.96 74 30.86 

19 45.11 47 47.36 75 31.26 

20 42.91 48 34.56   

21 46.71 49 46.16 Ebeveynler 

22 34.91 50 48.16 BSJ-14 29.60 

23 39.11 51 59.16 Scholar 31.50 

24 35.71 52 56.56 Kontrol genotipler 

25 45.31 53 46.76 Cumhuriyet 38.60 

26 36.31 54 48.16 Basribey 45.83 

27 50.31 55 56.96 Ziyabey 39.56 

28 42.31 56 44.36 Sagittario 39.03 

               LSD: 7.630 

Gençtan ve Balkan (2006) buğdayda baĢakta tane sayısı için yapmıĢ 

oldukları varyans analiz sonuçlarına göre en fazla baĢakta tane sayısı Golia 

çeĢidinde belirlenmiĢ, bunu aynı önemlilik grubundan Flamura-85 çeĢidi 

izlemiĢtir. En az baĢakta tane sayısı ise, Pehlivan çeĢidinden elde edilmiĢtir. Maas 

ve ark. (1996), Metho ve ark. (1998), Destro ve ark. (2001) ve Tonkin (2004), 
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buğday üzerine yaptıkları bir araĢtırmada, en fazla baĢakta tane sayısınının ana 

saptan oluĢan baĢaklarda bulunduğunu, kardeĢ baĢaklarda ise tane sayısının 

giderek azaldığını açıklamıĢlardır. 

ġekil 4.5‟de Rht-4 markörü Xwmc317‟ye göre anne ebeveyn BSJ14'ün band 

desenine sahip bireylerin ortalaması turuncu sütunlar, baba ebeveyn Scholar'ın 

band desenine sahip bireylerin ortalaması mavi sütunlar ve heterozigot olan 

hatların baĢakta tane sayısı değerleri mor sütunlarda verilmiĢtir. Anne ebeveyne 

sahip hatların baĢakta tane sayısı ortalama değeri 42.65 adet olup 30.86 adet ile 

58.78 adet arasında bir değiĢim göstermiĢtir. Baba ebeveyne benzerlik gösteren 

hatların ortalama baĢakta tane sayısı değeri 43.94 adet olup; 31.26 adet ile 62.76 

adet arasında çeĢitlilik göstermiĢtir. Heterozigot yapıda olan hatların ortalama 

baĢakta tane sayısı ise 43.83 adet olup 34.65 ile 45.11 adet arasında değiĢkenlik 

gösterdiği saptanmıĢtır. 



 
5
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ġekil 4.5. Rht-4 markörü ile (Xwmc317) anne, baba ve heterozigot bant deseni veren hatların baĢaktaki tane sayısı özelliği değerleri ve grafiksel dağılımları. 
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Rht-5 genini taĢıyan Marj-12 ebeveyni ile Scholar ebeveyni arasında yapılan 

melezlemenin F4 generasyonunda baĢakta tane sayısı ortalaması Rht-5 genini 

taĢıyan hatlarda 30.23 adet, heterozigot hatlarda 36.3 adet ve Rht-5 genini 

taĢımayan hatlarda 40.07 adet olarak belirlenmiĢtir (UğurbaĢçiçek, 2018). Elde 

edilen sonuçlara göre bizim çalıĢmamızda kullanılan Rht-4 geni Rht-5 genine 

kıyasla baĢakta tane sayısını arttırmıĢtır. 

4.1.6 Bin tane ağırlığı (g) 

Adından da anlaĢılacağı üzere bin adet buğday tanesinin toplam ağırlığını 

ifade etmektedir. Tanenin ağırlık, dolgunluk, cılızlık durumu ve un verimi 

hakkında fikir vermesi açısından önemli bir parametredir. Buğdayın türü ve 

çeĢidine, iklime, yetiĢtirilme koĢullarına göre değiĢkenlik gösteren bu parametre 

aynı çeĢit üzerinde genellikle niĢasta miktarı ile doğru, protein miktarı ile ters 

orantılıdır. Sert buğdayların bin tane ağırlığı yumuĢak buğdaylara göre daha 

fazladır. Buğdayın olgunluk devresinde hava Ģartları da bin dane ağırlığını 

etkilemektedir. Tane olumunu çabuklaĢtıran havalar tanede niĢasta toplanmasını 

ve olgunlaĢmayı güçleĢtirdiğinden bin tane ağırlığını düĢürür (Anonim, 2019) 

ÇalıĢmamızda Çizelge 4.11‟de görüldüğü gibi bin tane ağırlığı parametresi 

için yapılan varyans analizinde kontrol çeĢitler arasındaki farklılık istatistikî 

açıdan önemsizdir. 

Çizelge 4.11. Bin tane ağırlığı karakterine ait augmented deneme deseninde elde 

edilen varyans analiz sonuçları 

Varyasyon 

Kaynağı 

Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamları 

Kareler 

Ortalamaları 
F Bulunan 

F Cetvel 

(%5) 

F Cetvel 

(%1) 

Blok 4 34.598 8.649 0.885öd 3.260 5.410 

ġahit 3 3.005 1.002 0.103öd 3.490 5.950 

Hata 12 117.242 9.770 
   

Genel 19 154.845 8.150 
   

*  : %5 önemlilik düzeyi  **: %1 önemlilik düzeyi  öd: önemli değil 

Popülasyonda bulunan hatların ebeveyn ve kontrol genotiplerle birlikte 

ortalama bin tane ağırlığı değerleri Çizelge 4.12‟de verilmiĢtir. Anne ebeveyn 

BSJ-14„ün ortalama bin tane ağırlığı değeri 40 g iken baba ebeveyn Scholar‟ın 
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ortalama bin tane ağırlığı değeri 28 g'dır. Ġncelenen F4 hatlarında en yüksek ve en 

düĢük ortalamalara sahip genotiplerin bin tane ağırlık değerleri ise 19.32 g (46 

nolu hat) ile 47.96 g (9 nolu hat) arasında değiĢim gösterdiği saptanmıĢtır. Kontrol 

genotiplerin bin tane ağırlıkları sırasıyla, Cumhuriyet 36.26 g, Sagittario 37.02 g, 

Basribey 37.02 g ve Ziyabey 37.26 g olarak belirlenmiĢtir. Kullanılan hatların bin 

tane ağırlıkları karĢılaĢtırıldığında kontrol çeĢitlerden daha çok bin tane ağırlığına 

sahip F4 hatlarının da bulunduğu görülmektedir. 

Çizelge 4.12. F4 generasyonunda bulunan hatların ve kontrol olarak kullanılan 

genotiplerin bin tane ağırlığı ortalamaları  

Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama 

1 43.40 29 39.12 57 29.92 

2 21.08 30 28.52 58 30.80 

3 40.52 31 32.76 59 25.16 

4 32.04 32 31.64 60 44.16 

5 35.52 33 34.24 61 38.48 

6 31.48 34 35.40 62 24.92 

7 26.28 36 34.76 63 35.08 

8 42.40 37 29.20 64 26.64 

9 47.96 38 38.30 66 34.44 

10 37.08 39 29.80 67 34.84 

11 35.68 40 40.32 68 33.44 

12 26.48 41 42.32 69 25.88 

13 38.92 42 34.28 70 43.08 

14 18.08 43 41.16 71 39.88 

15 33.52 44 37.44 72 41.60 

16 32.76 45 26.84 73 37.52 

18 25.80 46 19.32 74 28.48 

19 38.36 47 38.80 75 33.04 

20 31.04 48 25.52   

21 35.11 49 29.72 Ebeveynler 

22 32.84 50 35.78 BSJ-14 40 

23 38.70 51 38.88 Scholar 28 

24 33.60 52 28.20 Kontrol genotipler 

25 33.20 53 36.20 Cumhuriyet 36.26 

26 35.56 54 40.00 Basribey 37.12 

27 31.60 55 34.00 Ziyabey 37.26 

28 26.08 56 20.00 Sagittario 37.02 

         LSD: 4,309 



55 

ġekil 4.6‟da Rht-4 markörü Xwmc317‟ye göre anne ebeveyn BSJ14'ün band 

desenine sahip bireylerin ortalaması turuncu sütunlar, baba ebeveyn Scholar'ın 

band desenine sahip bireylerin ortalaması mavi sütunlar ve heterozigot olan 

hatların bin tane ağırlığı değerleri mor sütunlarda verilmiĢtir. Anne ebeveyne 

sahip hatların bin tane ağırlığı ortalama değeri 33.32 g olup 24.92 g ile 42.4 g 

arasında bir değiĢim göstermiĢtir. Baba ebeveyne benzerlik gösteren hatların 

ortalama bin tane ağırlığı 33.06 g olup; 19.32 g ile 47.96 g arasında çeĢitlilik 

göstermiĢtir. Heterozigot yapıda olan hatların ortalama bin tane ağırlığı ise 35.63 

g olup; 20 g ile 41.16 g arasında değiĢkenlik gösterdiği saptanmıĢtır. 

ÇalıĢmamızda Çizelge 4.11‟de görüldüğü gibi bin tane ağırlığı parametresi 

için yapılan varyans analizinde kontrol çeĢitler arasındaki farklılık istatistikî 

açıdan önemsizdir.  
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ġekil 4.6. Rht-4 markörü ile (Xwmc317) anne, baba ve heterozigot bant deseni veren hatların bin tane ağırlığı özelliği değerleri ve grafiksel dağılımları. 
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Rht-4 ve Rht-B1b cücelik genlerinin ekmeklik buğdayda etkilerinin 

incelendiği çalıĢmada,  IDO444 x Rio Blanco (Rht-4+Rht-B1b) melezinin 

rekombinant kendilenmiĢ hatlarında Rht-4, Rht-B1b ve Rht-4+B1b gruplarında 

bin tane ağırlığı azalmıĢtır. En yüksek (%7.5) düĢüĢ yalnızca Rht-4 genini taĢıyan 

hatlarda ve sonrasında Rht-4+Rht-B1b hatlarında (%7.2) ve en düĢük azalma 

sadece Rht-B1b hatlarında (%3.9) gözlenmiĢtir.  Liu et al. (2017). Rht-1 ve Rht-8 

genlerinin ayrı ayrı ve birlikte etkisinin incelendiği diğer bir çalıĢmada söz konusu 

cücelik genlerinin bin tane ağırlığı üzerine önemli etkisinin olmadığı saptanmıĢtır. 

Fakat Rht-8 genini taĢıyan hatlarda uzun boylu hatlara kıyasla bin tane ağırlığında 

kısmen azalmanın olduğu belirtilmiĢtir Grover et al (2018). 

4.1.7 Koleoptil uzunluğu (cm) 

Koleoptil; tohumdan çıkan çim kınının toprak yüzeyine çıkıĢında, çim kınını 

(ilk yaprakları) çevreleyen sivri ve koruyucu bir kılıftır.  

Buğdayda kuraklığa dayanıklılık ıslahı çalıĢmalarında koleoptil uzunluğu 

doğrudan kullanılan bir parametredir. Aynı zamanda buğday bitkisinin ekim 

derinliğini belirleyen temel unsurların baĢında gelir. Buğday tohumunun topraktan 

baĢarıyla çıkması için, tohum koleoptil uzunluğundan daha derine ekilmemelidir 

(Pumpa et al. 2003). Koleoptil uzunluğu ve ekim derinliği çeĢitlere göre farklılık 

gösterir. En uzun koleoptil yulafta, en kısa koleoptil ise çavdarda bulunmaktadır. 

Birçok ticari buğday çeĢidinde bulunan yarı cücelik genleri, daha kısa 

koleoptil uzunluğunun oluĢması ile iliĢkilendirilmiĢtir. Genellikle, uzun boylu 

çeĢitlerin daha uzun koleoptile sahip olduğu bilinmektedir. Bununla birlikte, 

Avustralya'da yetiĢen yarı-cüce buğday çeĢitlerinde koleoptil uzunluğu için halen 

önemli genetik varyasyonlar bulunmaktadır (Jennifer et al., 2013). 

ÇalıĢmada BSJ14 ve Scholar melezinin F4 generasyonunda bulunan hatlarla 

birlikte kontrol çeĢit olarak kullanılan genotiplerin koleoptil uzunluklarına ait 

varyans analiz sonuçları Çizelge 4.13‟de verilmiĢtir. Çizelgeden kontrol çeĢitler 

arasında koleoptil uzunluğu açısından önemli farklılıkların bulunmadığı 

görülmektedir. 
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Çizelge 4.13. Koleoptil uzunluğu karakterine ait augmented deneme deseninde 

elde edilen varyans analiz sonuçları 

Varyasyon 

Kaynağı 

Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamları 

Kareler 

Ortalamaları 
F Bulunan 

F Cetvel 

(%5) 

F Cetvel 

(%1) 

Blok 4 5.689 1.422 2.030öd 3.260 5.410 

ġahit 3 6.048 2.016 2.878öd 3.490 5.950 

Hata 12 8.405 0.700 
   

Genel 19 20.142 1.060 
   

      *  : %5 önemlilik düzeyi  **: %1 önemlilik düzeyi  öd: önemli değil 

Çizelge 4.14„de; çalıĢmada kullanılan F4 hatlarının, bu hatlara ait 

ebeveynlerin ve Ģahit olarak kullanılan kontrol genotiplerin koleoptil uzunluğu 

değerleri verilmiĢtir. ÇalıĢmada anne ebeveyn olarak kullanılan BSJ-14„ün 

koleoptil uzunluğu ortalaması 6.38 cm, baba ebeveyn olarak kullanılan Scholar‟ın 

koleoptil uzunluğu ortalaması 6.16 cm olarak gözlenmiĢtir. F4 hatlarına 

bakıldığında koleoptil uzunluk değerlerinin 7.62 cm (40 nolu hat) ile 0.98 cm (19 

nolu hat) arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. Bunun yanında kontrol genotiplerin 

koleoptil uzunlukları sırasıyla; Ziyabey çeĢidi 5.64 cm, Sagittario çeĢidi 5.67, 

Basribey çeĢidi 6.73 cm ve Cumhuriyet çeĢidi 6.78 cm olarak ölçümlenmiĢtir. 
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Çizelge 4.14. F4 generasyonunda bulunan hatların ve kontrol olarak kullanılan 

genotiplerin koleoptil uzunluğu ortalamaları 

Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama 

1 2.632 29 4.381 57 7.609 

2 5.552 30 5.441 58 6.284 

3 5.432 31 4.342 59 3.809 

4 7.052 32 5.782 60 6.684 

5 4.912 33 2.992 61 3.161 

6 6.307 34 4.562 62 5.421 

7 6.712 36 5.462 63 6.501 

8 6.092 37 5.242 64 3.194 

9 3.332 38 4.862 66 4.161 

10 5.637 39 5.142 67 5.761 

11 5.272 40 7.622 68 3.861 

12 6.552 41 6.667 69 6.821 

13 3.852 42 6.882 70 6.101 

14 6.872 43 6.202 71 4.861 

15 4.866 44 4.392 72 2.561 

16 4.741 45 5.242 73 6.094 

18 5.981 46 4.134 74 5.361 

19 0.981 47 6.204 75 5.701 

20 5.953 48 7.534 
 

 

21 5.621 49 5.704 Ebeveynler 

22 5.806 50 2.784 BSJ-14 6.376 

23 3.861 51 5.584 Scholar 6.160 

24 6.121 52 5.609 Kontrol genotipler 

25 4.556 53 6.284 Cumhuriyet 6.788 

26 5.361 54 6.744 Basribey 6.732 

27 2.056 55 4.584 Ziyabey 5.649 

28 5.841 56 6.164 Sagittario 5.674 

              LSD: 1,154 
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ġekil 4.7‟de Rht-4 markörü Xwmc317‟ye göre anne ebeveyn BSJ14'ün band 

desenine sahip bireylerin ortalaması turuncu sütunlar, baba ebeveyn Scholar'ın 

band desenine sahip bireylerin ortalaması mavi sütunlar ve heterozigot olan 

hatların koleoptil uzunluğu değerleri mor sütunlarda verilmiĢtir. Anne ebeveyne 

sahip hatların koleoptil uzunluğu ortalama değeri 5.11 cm olup; 2.05 cm ile 6.88 

cm arasında bir değiĢim göstermiĢtir. Baba ebeveyne benzerlik gösteren hatların 

ortalama koleoptil uzunluğu 5.41 cm olup; 2.63 cm ile 7.62 cm arasında çeĢitlilik 

göstermiĢtir. Heterozigot yapıda olan hatların ortalama koleoptil uzunluğu ise 

5.05 cm olup; 0.98 cm ile 7.60 cm arasında değiĢkenlik gösterdiği saptanmıĢtır. 
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ġekil 4.7. Rht-4 markörü ile (Xwmc317) anne, baba ve heterozigot bant deseni veren hatların koleoptil uzunluğu özelliği değerleri ve grafiksel dağılımları. 
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Ellis et al (2004) Rht genlerinin giberellik aside tepkisini 3 grup altında 

toplamıĢtır. Ġlk tepki tipinde giberellik asit varlığında veya yokluğunda kısa ve 

uzun hatlar arasında bir farklılık olmadığını belirtmiĢtir. Bu tepkiye sahip genler 

arasında Rht-4, Rht-5, Rht-7, Rht-8, Rht-9, Rht-12, Rht-13 ve Rht-14 genleri 

bulunmaktadır. Ek olarak bu Rht genlerinin hiç biri koleoptil uzunluğu veya 

yaprak büyümesi üzerinde önemli bir etkiye sahip değildir. Bu durum da bu 

genlerin bitki geliĢiminin sonraki aĢamasında etkili olduğunu göstermektedir. Rht-

B1b(Rht-1) ve Rht-D1b(Rht-2) genlerini içeren ikinci tepki tipinde giberellik asit 

uygulamasına karĢı bir tepki verilmemektedir ve yaprak uzama oranında ve 

koleoptil uzunluğunda bir azalma meydana gelmektedir. Diğer iki Rht genleri 

(Rht-11 ve Rht-17) de aynı tepkiye sahiptirler. Oysa üçüncü tepki tipinde Rht geni 

giberellik asit yokluğunda yaprak uzamasını azaltmıĢtır. Fakat bu durumda cüce 

bitki hormon uygulamasına karĢı uzun kontrol bitkilerden daha büyük bir tepki 

göstermiĢtir. Yaprak uzama oranındaki azalma giberellik asit uygulamasıyla 

tersine çevrilebildiği için bu Rht mutantları giberellik asit varlığında yetersizdirler 

(Al-ajlouni 2008). 
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4.1.8 Koleoptil çapı (mm) 

Tez çalıĢmasında kontrol genotip olarak kullanılan çeĢitlerin koleoptil 

çapları arasındaki varyasyon istatistiki olarak önemli bulunmuĢtur (Çizelge 4.15). 

Diğer bir ifade ile çalıĢmada kullanılan kontrol çeĢitler koleoptil çapı özelliği 

bakımından önemli bir değiĢkenlik göstermiĢlerdir. 

Çizelge 4.15. Koleoptil çapı karakterine ait augmented deneme deseninde elde 

edilen varyans analiz sonuçları 

Varyasyon 

Kaynağı 

Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamları 

Kareler 

Ortalamaları 
F Bulunan 

F Cetvel 

(%5) 

F Cetvel 

(%1) 

Blok 4 0.151 0.038 5.812** 3.260 5.410 

ġahit 3 0.121 0.040 6.196** 3.490 5.950 

Hata 12 0.078 0.007 
   

Genel 19 0.350 0.018 
   

      *  : %5 önemlilik düzeyi  **: %1 önemlilik düzeyi  öd: önemli değil 

Çizelge 4.16‟de çalıĢmada kullanılan F4 hatlarının, bu hatlara ait 

ebeveynlerin ve Ģahit olarak kullanılan kontrol genotiplerin koleoptil çapı 

değerleri verilmiĢtir. ÇalıĢmada anne ebeveyn olarak kullanılan BSJ-14„ün 

koleoptil çapı ortalaması 1.38 mm, baba ebeveyn olarak kullanılan Scholar‟ın 

koleoptil çapı ortalaması 1.52 mm olarak gözlenmiĢtir. F4 hatlarına bakıldığında 

koleoptil çapı değerlerinin 4.096 mm (12 nolu hat) ile 0.969 mm (58 nolu hat) 

arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. Bunun yanında kontrol genotiplerin koleoptil 

çapları sırasıyla; Cumhuriyet çeĢidi 1.293 mm, Sagittario çeĢidi 1.313 mm, 

Basribey çeĢidi 1.35 mm ve Ziyabey çeĢidi 1.492 mm olarak ölçümlenmiĢtir. 
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Çizelge 4.16. F4 generasyonunda bulunan hatların ve kontrol olarak kullanılan 

genotiplerin koleoptil çapı ortalamaları 

Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama 

1 1.262 29 1.549 57 1.549 

2 1.456 30 1.489 58 0.969 

3 1.356 31 1.436 59 1.274 

4 1.136 32 1.176 60 1.149 

5 1.216 33 1.436 61 2.051 

6 1.396 34 1.316 62 1.451 

7 1.116 36 1.416 63 1.451 

8 1.237 37 1.136 64 1.784 

9 1.396 38 1.296 66 1.351 

10 1.288 39 3.111 67 1.351 

11 1.496 40 1.176 68 1.351 

12 4.096 41 1.161 69 1.311 

13 1.316 42 1.296 70 1.391 

14 1.376 43 1.556 71 1.301 

15 1.696 44 1.186 72 1.476 

16 1.409 45 1.336 73 1.317 

18 1.489 46 1.299 74 1.331 

19 1.302 47 1.289 75 1.271 

20 1.349 48 1.724 
 

 

21 1.389 49 1.269 Ebeveynler 

22 1.394 50 1.249 BSJ-14 1.388 

23 1.589 51 1.529 Scholar 1.520 

24 2.509 52 0.989 Kontrol genotipler 

25 1.769 53 1.049 Cumhuriyet 1.293 

26 1.549 54 1.529 Basribey 1.350 

27 1.644 55 1.249 Ziyabey 1.492 

28 1.629 56 1.169 Sagittario 1.313 

               LSD: 0.111 
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ġekil 4.8‟de Rht-4 markörü Xwmc317‟ye göre anne ebeveyn BSJ14'ün band 

desenine sahip bireylerin ortalaması turuncu sütunlar, baba ebeveyn Scholar'ın 

band desenine sahip bireylerin ortalaması mavi sütunlar ve heterozigot olan 

hatların koleoptil çapı değerleri mor sütunlarda verilmiĢtir. Anne ebeveyne sahip 

hatların koleoptil çapı ortalama değeri 1.434 mm olup; 0.989 mm ile 3.111 mm 

arasında bir değiĢim göstermiĢtir. Baba ebeveyne benzerlik gösteren hatların 

ortalama koleoptil çapı 1.463 mm olup; 0.969 mm ile 4.096 mm arasında çeĢitlilik 

göstermiĢtir. Heterozigot yapıda olan hatların ortalama koleoptil çapı ise 1.44 mm 

olup; 1.169 mm ile 2.051 mm arasında değiĢkenlik gösterdiği saptanmıĢtır. 



 
6
6
 

 

ġekil 4.8. Rht-4 markörü ile (Xwmc317) anne, baba ve heterozigot bant deseni veren hatların koleoptil çapı özelliği değerleri ve grafiksel dağılımları. 
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4.1.9 Ġlk yaprak uzunluğu (cm)  

Buğdayın sapının içi boĢtur, sapın üzerinde boğumlar vardır. Gövdedeki her 

boğumdan bir yaprak çıkar. Boğum adedince yaprak bulunur. Yaprakların uzun 

kınları vardır. Ġlk yapraklar çim kını içerisinde bulunur (MEB., 2012) 

Ġncelenen popülâsyonda kontrol çeĢitlerin ilk yaprak uzunluğu için yapılan 

varyans analiz sonuçları Çizelge 4.17‟de verilmiĢtir. Kontrol çeĢitlerin ilk yaprak 

uzunluğu arasındaki varyasyon istatistikî olarak önemli bulunmuĢtur. 

Çizelge 4.17. Ġlk yaprak uzunluğu karakterine ait augmented deneme deseninde 

elde edilen varyans analiz sonuçları 

Varyasyon 

Kaynağı 

Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamları 

Kareler 

Ortalamaları 
F Bulunan 

F Cetvel 

(%5) 

F Cetvel 

(%1) 

Blok 4 8.294 2.073 0.750öd 3.260 5.410 

ġahit 3 33.555 11.185 4.048* 3.490 5.950 

Hata 12 33.154 2.763 
   

Genel 19 75.003 3.948 
   

      *  : %5 önemlilik düzeyi  **: %1 önemlilik düzeyi  öd: önemli değil 

Çizelge 4.18‟de; çalıĢmada kullanılan F4 hatlarının, bu hatlara ait 

ebeveynlerin ve Ģahit olarak kullanılan kontrol genotiplerin ilk yaprak uzunluğu 

değerleri verilmiĢtir. ÇalıĢmada anne ebeveyn olarak kullanılan BSJ-14„ün ilk 

yaprak uzunluğu ortalaması 13.04 cm, baba ebeveyn olarak kullanılan Scholar‟ın 

ilk yaprak uzunluğu ortalaması 15.77 cm olarak gözlenmiĢtir. F4 hatlarına 

bakıldığında ilk yaprak uzunluğu ortalamalarının 2.00 cm (50 nolu hat) ile 23.06 

cm (26 nolu hat) arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. Bunun yanında kontrol 

genotiplerin ilk yaprak uzunlukları sırasıyla; Cumhuriyet çeĢidi 8.97 cm, Ziyabey 

çeĢidi 9.40 cm, Sagittario çeĢidi 10.79 cm ve Basribey çeĢidi 12.27 cm olarak 

ölçümlenmiĢtir. 
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Çizelge 4.18. F4 generasyonunda bulunan hatların ve kontrol olarak kullanılan 

genotiplerin ilk yaprak uzunluğu ortalamaları 

Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama 

1 10.66 29 7.56 57 9.41 

2 12.24 30 12.18 58 7.76 

3 9.02 31 13.14 59 6.04 

4 11.10 32 11.45 60 15.19 

5 10.62 33 2.41 61 2.86 

6 10.99 34 9.77 62 7.76 

7 15.59 36 13.03 63 12.76 

8 11.77 37 6.61 64 2.66 

9 4.46 38 12.09 66 4.06 

10 10.88 39 12.11 67 9.36 

11 5.02 40 15.09 68 5.46 

12 11.22 41 16.41 69 11.32 

13 9.38 42 9.59 70 12.30 

14 9.34 43 10.09 71 4.76 

15 7.63 44 5.86 72 3.06 

16 8.66 45 11.31 73 4.16 

18 16.26 46 3.59 74 7.90 

19 3.18 47 13.05 75 12.80 

20 10.68 48 11.29   

21 11.78 49 9.31 Ebeveynler 

22 10.36 50 2.00 BSJ-14 13.04 

23 7.76 51 9.79 Scholar 15.77 

24 15.62 52 8.79 Kontrol genotipler 

25 13.71 53 12.99 Cumhuriyet 8.97 

26 23.06 54 9.01 Basribey 12.27 

27 6.82 55 7.19 Ziyabey 9.40 

28 8.68 56 11.47 Sagittario 10.79 

              LSD: 2.291 

ġekil 4.9‟da Rht-4 markörü Xwmc317‟ye göre anne ebeveyn BSJ14'ün band 

desenine sahip bireylerin ortalaması turuncu sütunlar, baba ebeveyn Scholar'ın 

band desenine sahip bireylerin ortalaması mavi sütunlar ve heterozigot olan 

hatların ilk yaprak uzunluğu değerleri mor sütunlarda verilmiĢtir. Anne ebeveyne 

sahip hatların ilk yaprak uzunluğu ortalama değeri 9.338 cm olup; 3.055 cm ile 

23.06 cm arasında bir değiĢim göstermiĢtir. Baba ebeveyne benzerlik gösteren 

hatların ortalama ilk yaprak uzunluğu 9.99 cm olup; 2.00 cm ile 16.41 cm 

arasında çeĢitlilik göstermiĢtir. Heterozigot yapıda olan hatların ortalama ilk 

yaprak uzunluğu ise 9.09 cm olup; 2.855 cm ile 13.04 cm arasında değiĢkenlik 

gösterdiği saptanmıĢtır. 
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ġekil 4.9. Rht-4 markörü ile (Xwmc317) anne, baba ve heterozigot bant deseni veren hatların ilk yaprak uzunluğu özelliği değerleri ve grafiksel dağılımları. 
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Rht-1 ve Rht-2 genlerini içeren farklı melez kombinasyonlarda koleoptil 

uzunluğunun kalıtımının incelendiği bir çalıĢmada ilk yaprak uzunluğunun 

koleoptil uzunluğu ile pozitif ve önemli bir iliĢki (r=0.96) gösterdiği 

belirlenmiĢtir. AraĢtırıcı, koleoptil uzunluğu yüksek olan genotiplerde ilk yaprak 

uzunluğunun da yüksek oranda ortaya çıkacağını belirtmiĢtir (AteĢ, 2014). 

4.1.10 Tane ağırlığı (g) 

Birçok araĢtırıcı, daha küçük taneye kıyasla daha büyük taneden çimlenen 

tahıl bitkilerinde çimlenme gücü, geliĢimi ve çıkıĢ ile yüksek verim arasında 

pozitif bir korelasyon olduğunu belirtmiĢlerdir. Tritikalede büyüyen tane 

boyutunun çimlenme ve çıkıĢ oranını da arttırdığı saptanmıĢtır (Keshavarz et al., 

2013). Baalbaki ve Copeland (1997), buğdayda tohum boyutunun sadece 

çimlenme ve çıkıĢ değil verim komponentlerini ve tane verimini de etkilediğini 

bildirmiĢtir. Buradan tohum boyutunun dolayısıyla tane ağırlığının çimlenme ve 

çıkıĢ oranında önemli bir etkiye sahip olduğu anlaĢılmaktadır (Fateh et al., 2012). 

Ġncelenen popülâsyonda kontrol çeĢitlerin tane ağırlığı için yapılan varyans 

analiz sonuçları Çizelge 4.19‟da verilmiĢtir. Kontrol çeĢitler arasındaki varyasyon 

istatistikî olarak önemsiz bulunmuĢtur. 

Çizelge 4.19. Tane ağırlığı karakterine ait augmented deneme deseninde elde 

edilen varyans sonuçları analiz  

Varyasyon 

Kaynağı 

Serbestlik 

Derecesi 

Kareler 

Toplamları 

Kareler 

Ortalamaları 
F Bulunan 

F Cetvel 

(%5) 

F Cetvel 

(%1) 

Blok 4 0.000 0.000 2.115öd 3.260 5.410 

ġahit 3 0.000 0.000 0.335öd 3.490 5.950 

Hata 12 0.000 0.000 
   

Genel 19 0.000 0.000 
   

      *  : %5 önemlilik düzeyi  **: %1 önemlilik düzeyi  öd: önemli değil 

Çizelge 4.20„de; çalıĢmada kullanılan F4 hatlarının, bu hatlara ait 

ebeveynlerin ve Ģahit olarak kullanılan kontrol genotiplerin tane ağırlığı değerleri 

verilmiĢtir. ÇalıĢmada anne ebeveyn olarak kullanılan BSJ-14„ün tane ağırlığı 

ortalaması 0.056 g, baba ebeveyn olarak kullanılan Scholar‟ın tane ağırlığı 
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ortalaması 0.08 g olarak gözlenmiĢtir. Anne band desenine sahip olan hatların 

tane ağırlığı ortalaması 0,037 g, baba band desenine sahip hatların tane ağırlığı 

ortalaması 0,036 g ve heterozigot band desenine sahip hatların ortalaması ise 

0,041 g olarak belirlenmiĢtir. F4 hatlarına bakıldığında tane ağırlığı 

ortalamalarının 0.025 g (46 nolu hat) ile 0.051 g (5 nolu hat) arasında değiĢtiği 

belirlenmiĢtir. Bunun yanında kontrol genotiplerin tane ağırlığı ortalamaları 

sırasıyla; Cumhuriyet, Sagittario ve Basribey çeĢitleri için 0.038 g ve Ziyabey 

çeĢidi için 0.039 g olarak ölçümlenmiĢtir. 

Çizelge 4.20. F4 generasyonunda bulunan hatların ve kontrol olarak kullanılan 

genotiplerin tane ağırlığı ortalamaları  

Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama Genotip No Ortalama 

1 0.034 29 0.032 57 0.035 

2 0.041 30 0.032 58 0.028 

3 0.037 31 0.038 59 0.032 

4 0.04 32 0.033 60 0.034 

5 0.051 33 0.039 61 0.046 

6 0.032 34 0.044 62 0.036 

7 0.037 36 0.032 63 0.043 

8 0.04 37 0.029 64 0.041 

9 0.03 38 0.032 66 0.045 

10 0.036 39 0.039 67 0.035 

11 0.04 40 0.038 68 0.031 

12 0.042 41 0.035 69 0.045 

13 0.038 42 0.041 70 0.045 

14 0.032 43 0.043 71 0.03 

15 0.036 44 0.046 72 0.042 

16 0.039 45 0.036 73 0.034 

18 0.028 46 0.025 74 0.047 

19 0.044 47 0.037 75 0.035 

20 0.04 48 0.034  

21 0.035 49 0.041 Ebeveynler 

22 0.036 50 0.043 BSJ-14 0.056 

23 0.038 51 0.037 Scholar 0.08 

24 0.034 52 0.03 Kontrol genotipler 

25 0.036 53 0.034 Cumhuriyet 0.038 

26 0.044 54 0.039 Basribey 0.038 

27 0.036 55 0.028 Ziyabey 0.039 

28 0.041 56 0.035 Sagittario 0.038 

          LSD: 0.004 
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ġekil 4.10. Rht-4 markörü ile (Xwmc317) anne, baba ve heterozigot bant deseni veren hatların tane ağırlığı özelliği değerleri ve grafiksel dağılımları. 
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UğurbaĢçiçek, (2018) Rht-5 cücelik geninin etkilerini incelediği Marj-12 

ebeveyni ile Scholar ebeveyni arasında yapılan melezlemenin F4 generasyonunda 

Rht-5 genini taĢıyan, taĢımayan ve heterozigot olan hatlarda tane ağırlığı ortalama 

değerlerini sırasıyla 0.0363 g, 0.0423 g ve 0.0429 g olarak saptamıĢtır. Rht-4 

geninin incelendiği bu çalıĢmada elde edilen tane ağırlığı değerleri daha düĢük 

gözlenmiĢtir. 

4.2 Moleküler ÇalıĢmalar 

ÇalıĢmada kullanılan Rht-4 cücelik geninin kromozom lokasyonu Vigour 18 

x Burt ert (Rht-4) melezinin katlanmıĢ haploid populasyonu kullanılarak Ellis et al 

(2005) haritalanmıĢtır. Buğdayda 2BL üzerinde birkaç mikrosatelit markörü bitki 

boyu ile iliĢkili bulunsa da en büyük fenotipik varyasyonu Xwmc317 markörü 

göstermiĢtir (Ellis et al 2005). Bu nedenle bu tez çalıĢmasında Rht-4 markörü 

olarak Xwmc317 SSR markörü olarak kullanılmıĢtır. 

4.2.1 Bantların skorlanması 

Popülasyonu oluĢturan anne (BSJ-14) ve baba (Scholar) ebeveynlerle 

birlikte F4 hatlarının Xwmc317 markörü kullanılarak elde edilen bant desenleri 

dört ayrı jelde toplanmıĢ ve her bir jel ayrı ayrı incelenerek değerlendirilmiĢtir 

(ġekil 4.11, ġekil 4.12, ġekil 4.13, ġekil 4.14). Her jelin baĢındaki ilk iki sırada 

sırasıyla önce anne ve sonra baba ebeveyn olarak yer aldığından bant 

değerlendirilmesi esnasında bu iki ebeveyn referans alınmıĢtır. Anne ebeveynin 

bant desenine sahip olan hatlara A (anne) harfi, baba ebeveynin bant desenine 

sahip olan hatlara B (baba) harfi, her iki ebeveynin bant desenine sahip olanlar da 

H (heterozigot) harfi verilmiĢtir. 

F4 popülasyonu ve ebeveynlere ait jel görüntüleri hatların sırayla yer aldığı 

ġekil 4.11, ġekil 4.12, ġekil 4.13 ve ġekil 4.14'de verilmiĢtir. 
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ġekil 4.11. Xwmc317 markörünün 15-61 nolu hatlarda jel görüntüsü (A:BSJ-14, B:Scholar, St:50 

bp DNA Ladder). 

 

ġekil 4.12. Xwmc317 markörünün 64-41 nolu hatlarda jel görüntüsü (A:BSJ-14, B:Scholar,  St:50 

bp DNA Ladder). 



75 

 

ġekil 4.13. Xwmc317 markörünün 29-40 nolu hatlarda jel görüntüsü (A:BSJ-14, B:Scholar,  St:50 

bp DNA Ladder). 

 

ġekil 4.14. Xwmc317 markörünün 7-30 nolu hatlarda jel görüntüsü (A:BSJ-14, B:Scholar, St:50 

bp DNA Ladder). 

 

 

 



76 

Rht-4 markörü olarak kullanılan Xwmc317 markörünün F4 generasyonunda 

bulunan hatları ayrımlamada kullanılan polimorfik bandı 131-140 baz çifti (bç) 

arasında gözlenmiĢtir. Xwmc317 markörünü Rht-4 geninin markörü olarak 

saptayan Ellis et al (2005) söz konusu markörün Rht-4 genini taĢıyan Burt ert 

genotipinde 170 bç uzunluğunda herhangi bir Rht geni taĢımayan Vigour 18 

ebeveyninde 150 bç uzunluğunda band verdiğini bildirmiĢtir. 

BSJ14 x Scholar melez kombinasyonun F4 generasyonunda bireylerin Rht-4 

markörü olan Xwmc317 ile taranması sonucunda 72 bireyin anne, baba ve 

heterozigot bant skorları her jel için ayrı ayrı Çizelge 4.21‟de gösterilmiĢtir. F4 

populasyonundaki bireylerden 25 tanesi anne band desenini, 36 tanesi baba band 

desenini ve 11 tanesi ise heterozigot band desenini göstermektedir (Çizelge 4.21). 

Al-ajlouni (2008) buğday ıslah denemesinde bulunan farklı genotiplerde 

Xwmc317 SSR markörü ile Rht-4 genini incelemiĢ ve Rht-4 markörünün bitki 

boyunda pozitif bir etkiye sahip olduğunu bildirmiĢtir. Ġncelediği genotiplerden 11 

genotipin söz konusu markör bandına sahip olduğunu 49 genotipin ise bu banda 

sahip olmadığını saptamıĢtır. 

Çizelge 4.21. BSJ-14 x Scholar F4 populasyonunun Xwmc317 markörü ile tarama 

sonuçları 
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Buğday kendine döllenen bir bitki olduğundan herhangi bir melezin F4 

populasyonu %87.5 oranında homozigot ve %12.5 oranında heterozigot 

bireylerden oluĢur. Homozigot bitkilerin yarısı (%43.75) anne diğer yarısı ise 

baba genotipinde olması beklenir. ÇalıĢmada kullanılan poppulasyon Rht-4 

geninin markörü Xwmc317 sonuçları bakımından incelendiğinde elde edilen 

değerler (gözlenen değerler) ve beklenen değerler Çizelge 4.22‟de verilmiĢtir. 

Çizelge 4.22. BSJ-14 x Scholar F4 popülâsyonunundaki bireylerin Xwmc317 

markörü ile tarama sonucu Rht-4 geni açısından dağılımı 

 

Birey sayısı 
Khi-Kare Değerleri 

Khi-Kare=(G-B)
2
/B Gözlenen 

değer 

Beklenen  

değer 

Anne band deseni 25 31.5 1.341 

Baba band deseni 36 31.5 0.643 

Heterozigot band deseni 11 9 0.444 

Toplam birey sayısı 72 72 2.428 

Çizelge 4.22‟de yapılan Khi-Kare analizinde serbestlik derecesi n-1=3-1=2 

olarak kullanılmıĢ ve Khi-kare Tablo değeri= 4.86 olarak gözlenmiĢtir. Elde 

edilen Khi-kare değeri ise 2.43 olarak hesaplanmıĢ ve Khi-kare Tablo değerinden 

daha küçük olarak saptanmıĢtır. Dolayısıyla Rht-4 cücelik geninin F4 

populasyonundaki dağılımı teorik olarak beklenen dağılımla istatistiki olarak 

uyumlu çıkmıĢtır. Diğer bir ifade ile Rht-4 cücelik geninin gözlenen değerleri 

beklenen değerlerine uymaktadır.  

Scholar ebeveyni ile ayrı ayrı Rht-12 ve Rht-13 genlerini taĢıyan 

ebeveynlerle yapılan melezlemenin F4 populasyonunda söz konusu genlerin 

etkilerini inceleyen bir çalıĢmada yapılan Khi-kare analizi sonucu bu genlerin 

teorik olarak beklenen sınırlar içerisinde olduğu saptanmıĢtır (Mutlucan 2014). 

Diğer taraftan UğurbaĢçiçek (2018) Marj12 x Scholar melez kombinasyonunun F4 

generasyonunda Rht-5 geninin dağılımını teorik olarak beklenenden farklı 

bulmuĢtur. 
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4.2.2 Regresyon analizi sonuçları 

Tez çalıĢmasında kullanılan BSJ14 x Scholar melez kombinasyonuna ait F4 

generasyonunda incelenen hatlarda ölçülen özellikler ile söz konusu cücelik geni 

Rht-4 geni arasındaki regresyon analiz sonuçları Çizelge 4.23‟de verilmiĢtir. 

Çizelgeye bakıldığında; Rht-4 geni agronomik özellikler arasında baĢak uzunluğu 

özelliğinde görülen varyasyonu %10 oranında açıklamaktadır. Rht-4 geninin bu 

özelliğe eklemeli gen etkisi 0.18 gözlenirken dominant gen etkisi 0.97 olarak 

tahminlenmiĢtir. Rht-4 geni incelenen bu popülasyonda diğer özelliklerde 

gözlenen varyasyonun istatistiki olarak önemli bir bölümünü açıklamamaktadır. 

Çizelge 4.23. Rht-4 geni incelenen özellikler arasındaki regresyon analiz sonuçları 

Özellik 

Olabilirlik 

oranı 

istatistiği 

% Fenotipik 

Varyans 
P Değeri 

Eklemeli 

Genetik 

Etki 

Dominant 

Genetik Etki 

BaĢak 

Uzunluğu 
7.5 10 0.02398 0.18 0.97 

ÇalıĢmamızda baba ebeveyn olarak kullanılan Scholar çeĢidi baĢka bir 

çalıĢmada oluĢturulan melezin yine baba ebeveyni olarak kullanılmıĢ ve Rht-5 

geninin etkileri incelenmiĢtir. Yapılan regresyon analiz sonucunda Rht-5 geni 

çalıĢmada incelenen bitki boyu, baĢak uzunluğu, baĢakta tane sayısı, baĢakta 

baĢakçık sayısı ve üst boğum uzunluğu özelliklerinde gözlenen fenotipik 

varyansın sırasıyla %32, %27, %15, %13 ve %13 oranında açıklamıĢtır. Bizim 

çalıĢmamızda ise Rht-4 geni baĢak uzunluğundaki fenotipik varyasyonu %10 

oranında açıklamıĢtır (UğurbaĢçiçek 2018). 
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5. SONUÇ VE ÖNERĠLER 

Buğday, geçmiĢte olduğu gibi günümüzde de insan beslenmesinde en fazla 

kullanılan kültür bitkileri arasında gerek ekiliĢ gerekse üretim bakımından 

Dünya'da ilk sırada yer almaktadır. Buğdayın sahip olduğu geniĢ adaptasyon 

yeteneği dünyanın her yerinde yetiĢtirilebilmesine olanak sağlamaktadır. YeĢil 

devrim ile birlikte ortaya çıkan cücelik genleri (Rht) buğday tarihinde bir dönüm 

noktası niteliği taĢır. Rht genleri onları taĢıyan çeĢitlerin metabolizmalarındaki 

temel değiĢimi etkilemektedir. Rht genleri ile yapılan bitki ıslah çalıĢmalarının 

sonucunda yarı cüce bitki boyuna sahip, yatmaya dayanıklı ve verimi yüksek 

çeĢitler elde edilebilmektedir. 

Yapılan bu çalıĢmada Rht-4 cücelik genini taĢıyan BSJ14 genotipi ile 

Scholar ekmeklik buğday çeĢidi arasında yapılan melezlemenin F4 

generasyonundaki hatlarında Rht-4 genine ait olan Xwmc317 SSR markörü 

kullanılarak mevzubahis geni taĢıyan ve taĢımayan bitkiler tespit edilmeye 

çalıĢılmıĢtır. Aynı zamanda bazı agronomik özelliklerde (koleoptil uzunluğu, 

koleoptil çapı, bitki boyu, baĢakta tane sayısı, baĢak uzunluğu, baĢakta baĢakçık 

sayısı, bin tane ağırlığı, tane ağırlığı, üst boğum uzunluğu, ilk yaprak uzunluğu) 

de ölçümlenmiĢtir.  

ÇalıĢmamızda kontrol çeĢitler olarak Cumhuriyet, Ziyabey, Basribey ve 

Sagittario ekmeklik buğday çeĢitleri kullanılmıĢtır. Varyans analiz sonuçları 

incelendiğinde, F4 generasyonunda bulunan hatların kullanıldığı çalıĢmada kontrol 

çeĢitlerin bitki boyu, baĢak uzunluğu, baĢakta tane sayısı, bin tane ağırlığı, tane 

ağırlığı, üst boğum uzunluğu ve koleoptil uzunluğu özellikleri açısından 

birbirinden istatistiki olarak farksız olduğu bulunmuĢtur.  

BaĢakta baĢakçık sayısı, koleoptil çapı ve ilk yaprak uzunluğu özellikleri 

bakımından kontrol olarak kullanılan çeĢitler arasındaki farklılık sırasıyla %5, %1 

ve %1 istatistiki seviyelerinde önemli olarak belirlenmiĢtir. Diğer taraftan varyans 

analiz sonuçları incelendiğinde söz konusu deneme deseninin blokları arasında 

sadece koleoptil çapı açısından istatistiki olarak önemli farklılık (%1) 

saptanmıĢtır. 
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F4 populasyonunu oluĢturan Rht-4 genini taĢıyan BSJ14 ebeveyninin boyu 

69.20 cm gözlenirken baba ebeveyn Scholar‟ın boy ortalaması 104.20 cm 

belirlenmiĢtir. F4 populasyonunu oluĢturan hatların bitki boyu ortalama değerleri 

65.57 cm ile 117.63 cm arasında değiĢim göstermiĢtir. Rht-4 geni markörü 

Xwmc317 ile edilen bant desenleri dikkate alındığında; anne ebeveynin bandına 

sahip hatlarda ortalama bitki boyu değeri 95.85 cm, baba ebeveynin bandına sahip 

hatlarda ortalama bitki boyu değeri 101 cm, heterozigot yapıdaki hatların ortalama 

bitki boyu değeri ise 100.17 cm olarak belirlenmiĢtir. 

ÇalıĢmanın materyalini oluĢturan populasyonun anne ebeveyni olarak 

kullanılan BSJ-14„ün koleoptil uzunluğu ortalaması 6.38 cm, baba ebeveyn olarak 

kullanılan Scholar‟ın koleoptil uzunluğu ortalaması 6.16 cm olarak belirlenmiĢtir. 

Bu ebeveynler arasında yapılan melezlemenin F4 hatlarının koleoptil uzunluk 

değerleri 0.98 cm ile 7.62 cm ile arasında değiĢim göstermiĢtir. Anne ebeveyn ile 

aynı bant desenini taĢıyan hatların koleoptil uzunluğu değerleri 2.05 cm ile 6.88 

cm arasında, baba ebeveyn ile aynı bant desenini taĢıyan hatların ortalama 

koleoptil uzunluğu 2.63 cm ile 7.62 cm arasında ve heterozigot bant desenine 

sahip olan hatların koleoptil uzunluğu ise 0.98 cm ile 7.60 cm arasında değiĢim 

göstermiĢtir. 

BSJ14 x Scholar melez kombinasyonun F4 aĢamasında bulunan bireylerin 

Rht-4 markörü olan Xwmc317 ile taranması sonucunda bireylerden 25 tanesinin 

anne band desenine, 36 tanesinin baba bant desenine ve 11 tanesinin ise 

heterozigot bant desenine sahip olduğu tespit edilmiĢtir. 

BSJ14 x Scholar melez kombinasyonunun F4 aĢamasında incelenen hatlarda 

ölçümlenen özellikler ile söz konusu cücelik geni Rht-4 geni arasındaki regresyon 

analiz sonuçları incelendiğinde, Rht-4 geni agronomik özellikler arasında baĢak 

uzunluğu özelliğinde görülen varyasyonu %10 oranında açıklamaktadır. Rht-4 

geninin bu özelliğe eklemeli gen etkisi 0.18 gözlenirken dominant gen etkisi 0.97 

olarak tahminlenmiĢtir. Rht-4 geni incelenen bu populasyonda diğer özelliklerde 

gözlenen varyasyonun istatistiki olarak önemli bir bölümünü açıklamamıĢtır. 
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Son yıllarda dünyada yaĢanan iklim değiĢiklikleri ve olası su stresi koĢulları 

altında özellikle yaygın olarak tarımı yapılan bitkilerde uygun genotiplerin 

belirlenmesi ve kullanılması kritik öneme sahiptir. Bu açıdan bakıldığında buğday 

bu bitkilerin baĢında gelmektedir. Nitekim buğday üzerinde özellikle kuraklık 

çalıĢmaları son yıllarda yoğunluk kazanmıĢtır. ÇalıĢmamızda da aslında buğdayda 

kuraklık ile doğrudan iliĢkili Rht genlerinden birisi çalıĢılmıĢtır. Rht-4 geni tarımı 

yapılan buğday çeĢitlerinde yaygın olarak bulunmasa da bundan sonraki yapılacak 

buğday ıslah çalıĢmalarında özellikle de bitki boyu ve koleoptil uzunluğu 

bakımından yer alabilir. Bu nedenle bu tez çalıĢmasında elde edilen verilerin 

gelecek araĢtırmalara ıĢık tutması düĢünülmektedir. Diğer taraftan incelenen 

materyal içerisinde özellikle değiĢen iklim Ģartlarına uygun kısa boylu ve uzun 

koleoptile sahip hatların sonraki generasyonlara aktarılması için seçilmesi 

önerilebilir.  
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