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OZET

Bu calisma, yurdumuzda tescil edilmis ve tarimi yapilan makarnalik ve ekmeklik
bugday c¢esitleri arasindaki genetik cesitliligi RAPD-PCR yontemi ile incelemek
amaciyla Uludag Universitesi Ziraat Fakiiltes Tarla Bitkileri Bolumi Tohumluk
Laboratuarinda yurutilmastdr.

Calismada 14 adet makarnalik (Triticum durum Desf.) ve 16 adet ekmeklik
(Triticum aestivum L.) bugday cesidi kullamlmistir. RAPD-PCR sonucuna gore,
kullanilan 45 primerden makarnalik bugdaylarda 28 tane, ekmeklik bugdaylarda ise 17
tane primer polimorfik bant vermistir. Caligilan makarnalik ve ekmeklik bugdaylarda
polimorfizm oranlar1 sirasiyla % 66.7 ve % 74.9 olarak saptanmustir. Polimorfik
primerlerden; makarnalik bugdaylarda toplam 200 PCR urtniinden 129 ( % 64.5 ) tanesi
polimorfik, ekmeklik bugdaylarda ise 142 adet PCR UrUnunden 110 (% 77.4)'u
polimorfik olarak belirlenmistir. Elde edilen DNA bantlarinin bytklikleri, makarnalik
bugdaylar icin 300-4000 bg, ekmeklik bugdaylar icin ise 300-2800 b¢ arasinda
saptanmistir. Makarnalik bugday cesitleri arasindaki genetik benzerlik indeksi 0.434 -
0.874 arasinda, ekmeklik bugday cesitlerinde ise 0.316-0.860 arasinda degisim
gogtermistir. UPGMA  (Aritmetik Ortalamay1 Kullanan Agirliksiz Cift Grup Metodu)
metodu kullamilarak cizilen fenogramda makarnalik bugdaylarin 6, ekmeklik
bugdaylarin ise 2 grupta toplandigi gozlenmistir. Bu analiz sonucuna gore, makarnalik
bugday cesitlerinde birbirine en yakin ¢esitlerin Cakmak-79 ve Kiziltan-91, birbirine en
uzak cesitlerin ise Ege-88 ve Ankara-98, ekmeklik bugday cesitlerinde ise birbirine en
yakin gesitlerin Gerek-79 ve Basribey-95, en uzak ¢esitlerin ise Sagittario ve Gonen-98
oldugunu saptanmustir.

Bugday cesitleri arasindaki genetik varyasyonun tespit edilmesi amaciyla kullanilan
Temel Bilesenler Analizi (PCA) sonucunda ise makarnalik bugdaylarin 8, ekmeklik
bugdaylarin ise 5 grup olusturdugu belirlenmistir.

Bu calismaile, tUlkemizde tescil edilmis bugday cesitleri arasinda goreceli olarak dar
bir genetik farkliligin bulundugu ve bitki 1slali programlarinda uygun anaglarin
seciminde  genotiplerin  benzerliklerinin - saptanmasinda RAPD  markorlerinden
yararlanilabilecegi sonucuna varilmistir.

Anahtar Kelimeler: makarnalik ve ekmeklik bugday, RAPD-PCR, genetik farklilik,
polimorfizm



ABSTRACT

This study was carried out at the Seed Laboratory of the Department of Field Crops,
Faculty of Agriculture, University of Uludag in order to determine the genetic diversity
of durum ( Triticum durum Desf.) and bread (Triticum aestivum L.) wheat varities
developed and cultivated in our country.

In this research 14 durum and 16 bread wheats were used. On the basis of RAPD-
PCR analysis, out of 45 primers 28 primers for durum wheat and 17 primers for bread
wheat were found polymorphic. The polymorphism were determined 66.7 % and 74.9 %
for durum and bread wheat, respectively. For durum whesats, polymorphic primers
detected 200 bands and 192 (% 64.5) of them polymorphic while total of 142 bands
which were amplified with 17 primers out of 110 (% 77.4) were polymorphic for bread
wheat. DNA fragment size ranged from 300-4000 bp and 300-2800 bp in respect of
durum and bread wheats. Genetic similarity matrix changed into 0.434 to 0.874 (durum
wheat) and 0.316 to 0.860 (bread wheat). Using UPGMA (The unweighted pair groupin
gmethod of arithmetic averages) to cluster data it was seen that durum wheat varities
were grouped into six cluster while bread wheats were into 2 group. The result of this
analysis indicated that for durum wheats the highest similarity was between Cakmak-79
and Kiziltan-91 whereas the genetic disatnce between Ege-88 and Ankara-98 was the
lowest and the highest similarity between Gerek-79 and Basribey-95 while Sagittario
and GOnen-98 varities were the lowest similiar genotypes for bread wheat.

At the result of Principal Component Anlysis (PCA), used for detecting the genetic
variation between wheat varieties, 8 groups for durum and 5 groups for bread wheat were
determined.

The result of the study indicated that the registered varieties in our country,
possesed relatively narrow genetic background and concluded that to determine the
genetic similarity of genotypes for selecting proper parents in breeding programmes
RAPD technique can be used as a molecular genetic marker.

Key Words: durum and bread wheat, RAPD-PCR, genetic diversity, polymorphism.
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1. GIRIS

Gunumuzde tim dinya dlkelerinin 6nemle Uzerinde durdugu konularin basinda
yetersiz ve dengesiz beslenme gelmektedir. Ozellikle az gelismis ya da gelismekte olan
ulkelerdeki insan dlumleriyle veya bedensel ya da zihinsel hastaliklara yakalanmalarinin
baslica nedenlerinden biri de bu ilkelerdeki beslenme sorunudur. Ulkemizde de
nifusumuzun hizli bir artisla 2008 yilinda 70 milyonun Uzerine gikmasi var olan
beslenme sorununu daha da biytk boyutlara tasimistir. Beslenme sorununun ¢ozilmesi
amaciyla artan nifusa bagli olarak farkli gorUsler ileri sirilse de en etkili ¢oziim
bitkisel Gretimin artirilmasi, yeterli miktar ve kalitede Uretilmesidir. Hayvansal kaynakli
gidalarin pahali olmast ve uzun stire depolanmalarimin zorlugu nedeniyle tim dunyada
oldugu gibi Ulkemizde de tahil ve tahila dayal1 Urtinler insan beslenmesinde énemli bir
yer tutmaktadir. Insan beslenmesinde kullanilan proteinin diinyada % 52'si, tilkemizde
ise % 80'i, karbonhidrat ve enerjinin ise diunyada % 50'si, Ulkemizde ise % 60'1
tahillardan kaynaklanmaktadir (Atak 2004). Bu nedenle tahillar diinyada ve Ulkemizde
genis olarak ekimi ve Uretimi yapilan Urin grubudur. Bugday, tarimimin kolay ve
tamamen makineye dayal1 olusu, insan beslenmesinde 6nemli yer tutmasi ve dinyanin
hemen hemen her yerinde tarimi yapilan bir bitki olma 0zelligini tasimasindan dolay:
guniimtizde diinyada ve tlkemizde blyik 6nemi olan bir bitkidir. Dinya da bugday
FAO 2007 yili verilerine gore 217.432.668 ha ekim alamna, 27.918 ton verim ve
607.045.683 ton uretime sahipken, Turkiye'de 8.600.000 ha ekim alamina, 20.555 ton
verim ve 17.678.000 ton Uretim miktarlari sahip olmustur (Anonim 2007). Kuzey
yarimkiirede 67° kuzey enleminde yer alan Finlandiya, Norveg ve Rusya dan; giiney
yarimkiirede 45° giiney enleminde yer alan Arjantin’e kadar genis bir alanda bugday
tarimi yapilabilmektedir. Kultdr bugdaylari, sahip olduklar: % 60-80 nisasta miktarinin
yan sira % 8-15 oraminda protein icerirler ve sahip olduklar: besin degeri bakimindan
40 dan fazla Ulkede ve dinya nifusunun yaklasik % 35’inin ana besinini olustururlar
(Karcicio 2006).

Artan nifusun beslenme ihtiyaci tarimin hizla gelismesinde bir gl kaynagi
olmustur. Bu amacla, 1slah calismalari ile bitkilerin genetik yapilar: degistirilerek daha
kaliteli, yuksek verimli, hastaliklara ve zararlilara dayanikli ve adaptasyon yetenegi
yuksek olan gesitler elde edilmeye calisilmistir. Bu amagla yuritilen calismalarda bir



yobnden gunumuizde bitki islahcilar tarafindan tarimsal 6zellikleri Gstin genotipler elde
edilmesine karsin diger yandan da calismalar hizla devam etmektedir. Bugline kadar
klasik 1slah yontemleri ile Onemli gelismeler saglanmasina karsin klasik 1slah
yontemlerinin @) sonuca ulasmada uzun bir slrece ihtiya¢ duymas, b) dogal gen
kaynaklarindan yararlanma olanaklarinin sinirli olmasi, c) tirler ve 6zellikle cinsler
arasindaki melezlemelerde kisirlik ve uyusmazlik gibi sorunlar ve d) istenmeyen
genlerin, O6zelligin kombine edilecegi bitkiye gegisi gibi olumsuzluklar nedeniyle ¢ogu
zaman ihtiyaci tam olarak karsilayamamuslardir (Kurt ve Savsatli 2005). Bunun sonucu
olarak 1slahcilar daima yeni arayislar icinde olmuslar ve daha kisa siirede sonu¢ alma

sansin artiracak yeni teknolojik yontemleri arastirmiglardir.

Bitkilerin genetik yapilarindaki degisiklikler doga seleksiyonla uzun siirede ortaya
¢iktigindan bitki 1slalinda melezlemeler yoluyla genetik islemlerinin ve seleksiyonun
etkinligi artinlmaya calisiimaktadir, fakat bu islemler ¢cok zaman alan, zahmetli ve
maliyeti yiksek olan islemlerdir. Bugday 1slahinda morfolojik, fizyolojik ve fenotipik
Ozellikler, seleksiyon kriteri olarak ele alinmaktadir. Karakterlerin olusumunda genotip
kadar gevre sartlarimin da etkisi bulunmaktadir. Fenotipik 6zellikler cogu kez kantitatif
karakterler tasimaktadir. Bu nedenle, gevre sartlarindan etkilenmeyen seleksiyon
kriterlerinin bulunmast genetik ilerlemeyi ve iyilestirmeyi hizlandiracaktir (Bilgin
2001).

Genetik ilerleme ve iyilestirmeyi hizlandirmak amaciyla bitkilerde Ustin bireylerin
belirlenmesinde, morfolojik 0Ozellikleri yansitan agronomik verilerin yamnda, daha
kesin tanilara dayanan yontemler hizla kullamma girmistir. Bu yontemler, birgok bitki
turuinde tanumlama amaciyla kullamlan, abiyotik (sicaklik, vb.) ve biyotik (virus, vb.)
kosullardan etkilenmeyen ve direkt olarak karakterlerin orjinini temel molekiler
markorlerin ( protein ve DNA markorleri) kullamldig: yontemlerdir. Genetik markorler,
kalitim sekilleri morfolojik (cigek rengi gibi), biyokimyasal (izoenzimler gibi) ve DNA
dizeyinde (molekiler markorler) izlenilebilen karakterlerdir (Atak 2004). Bu
karakterlerin markor olarak isimlendirilmesinin sebebi, calisilan organizmadaki
ilgilenilen diger Ozelliklerin genetigi hakkinda dolayli olarak da olsa bilgi
verebilmeleridir.



Molekuler markdrler, bitki organizmalarinda detayl: fiziksel ve genetik kromozom
haritalarinin  hazirlanmasinda, bitkilerde istenilen 6zelliklerde seleksiyon yolu ile
secilmesinde ve klasik 1slah galismalarimin basar1 sansimt artrmada, bitkilerde gen
kaynaklarinin ~ Ozelliklerinin  belirlenmesinde, genetik incelemelerde, transgenik
bitkilerin belirlenmesi gibi birgok alanda kullanilmaktadir (Gupta ve ark. 1999, Atak
2004). Son yillara kadar bu amagla bitki enzimlerinin farkl elektroforetik 6zelliklerine
dayal1 izoenzimler gibi biyokimyasal markor teknikleri kullandmstir (Bilgin 2001).
Hizl1 ve maliyeti distik olmasina ragmen bu teknikler sinirli sayida polimorfizmi tespit
edebildiginden yerini DNA markorlerine birakmaktadirlar.

Bu tez calismasinda da DNA duizeyinde markor kullamilarak RAPD-PCR yontemi
ile yurdumuzda tescil edilmis ve tarim yapilan makarnalik ve ekmeklik bugday cesitleri
arasindaki genetik cesitliligi incelemek amaglanmustr.



2KAYNAK OZETLERI

2.1. Bugdayin Kilture Alinmasi, K 6keni, Taksonomis

Serin iklim tahillarindan bugday birgok tlkenin beslenmesinde 6n sirada yer alir ve
arkeolojik kayitlar guinimuizden 9.000-10.000 yil 6nce Uzakdogu'da, Verimli Hilal
Bolgesi’ nde ( buguinkii fran, Irak, Tirkiye, Suriye, Lubnan, Israil ve Filistin'i icine alan
yay seklindeki bdlge) (Sekil 2.1), Orta Amerikada ve Guney Cin'de birbirinden
bagimsiz olarak farkli tahillarin kiltire alindigim gostermektedir. Tarim tarihinde ilk
kultire alinan tahil bitkilerinin bugday, arpa ve misir oldugu bilinmektedir. Ozellikle
bugdaylar en eski ve en yaygin kullanimi olan tahil cinsidir. Bugday kullammu ile ilgili
kanitlar 19.000 yi1l 6ncesine (Ohala I1/israil) dayanmaktadir. Yakin Dogu’ da bugdayin
Neolitik Cag’da (Yeni Tas Devri) kilture alindigint gosteren bilgiler mevcuttur. Modern
bugdayin genetik materyalinin yabani akrabalar ile karsilastirilmasindan elde edilen
bilgiler, einkorn bugday1 olarak bilinen Triticum monococcum un ilk olarak Turkiye' nin
guneydogusundaki Karacadag bdlgesinde islah edildigini gostermektedir (Karcicio
2006) ve bugday tanesinin findik gibi kabuklu oldugu, yapilan klasik 1slah
calismalariyla giniimuzdeki halini aldigi (findikst yapimin kayboldugu) bilinmektedir
(Ulukan 2007).
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Sekil 2.1. Verimli Hilél Bolgesi (Salamini ve ark. 2002)



Bugday triticum genusu, Graminea familyasinin, Poaidea alt familyasindan
Triticeae oymaginin, Triticinae alt oymagina baghdir. Bugdayin kdkeni tzerinde ilk
calismay1 De Candolle yapmustir. Bu arastiriciya gore bugday ilk olarak Asya da spelta
bugday1 ise Avrupa ve Anadolu’ da tespit edilmistir (Y Urir 1998). Degisik arastiricilarin
yaptiklar: arastirmalarin 1siginda bugdayin gen merkezi olarak Anadolu, Bati iran ve
Kafkasya kabul edilmektedir. Siniflandirmada ilk ele ainan bitki bugdaydir.
Siniflandirmada  0nce basak Ozellikleri dikkate alinmig, daha sonra basak sikligi
bugdayin siniflandiriimasinda rol oynamustir.

Sitoloji alamndaki ilerlemeler sonucu, bugdaylarin siniflandiriimas: kromozom
sayilarina gore yapilmaya baslanmistir. Kromozom sayilart sonucu bugdaylarin genom
sayllart ve genom formilleri Uzerinde durulmustur. Genom formillerinden
yararlanllarak bugdaylarin orjinleri ve kdltir formlarimn ortaya cikisi ile teoriler
gelistirilmistir (Y Grtr 1998).

Kromozom sayilar1 ve genom formitillerine gore yapilan ilk ssniflamalarda bugdaylar
Uc gruba ayrilmistir.

1. Diploid grup (AA)
2. Tetraploid grup (AABB)
3. Hekzaploid grup (AABBDD)

Yapilan ilk sitogenetik calismalarda diploid grubundaki A genomunun Triticum
monococcum'dan geldigi saptanmistir (Kihara 1954), fakat daha sonraki yillarda
Triticum urartu’ nun bulunmasi poliploid bugdaylardaki A genomu kaynagi konusunda
yeni ¢alismalarin yapilmasi zorunlu hale getirmis ve Chapman ve ark. (1976) tarafindan
yapilan bir ¢alisma sonucu A genomu kaynagimin Triticum urartu oldugu tespit
edilmistir. Konarev ve ark. (1979) tarafindan yapilan bir calismada ise Triticum
turgidum'daki A genomunun Triticum urartu’dan, Triticum timopheevi’deki A
genomunun ise Triticum monococcum'dan kodken aldigi sonucuna varilmig ancak
Nishikawa (1984) tarafindan yapilan bir baska calismada ise her iki tetraploid
bugdaydaki A genomu kaynagimin Triticum urartu oldugu belirlenmistir. Bu fikir
sonraki yillarda Dvorak ve ark. (1988 ve 1993) tarafindan bugdaylarda tekrarlanan
niikleotid dizilerindeki varyasyonlarin arastirildigi ¢alismada desteklenmis ve tetraploid

bugdaylarin da icinde bulundugu poliploid serideki A genomu kaynagimn Triticum



urartu oldugu saptanmustir. Tetraploid grubu olusturan B genomunun kaynagi
konusunda ise uzun bir sire gorus birligine varilamamis ancak yapilan morfolojik,
cografik ve sitolojik ¢alismalar sonucu Aegilops speltoides in B genomu vericiligine en
yakin tdr oldugu belirlenmistir (Tavale 2001, Karcicio 2006). Kihara 1944 ile Jones ve
ark. (1982), hekzaploid grupta bulunan D genomunun Aegilops squarrosa’dan
kaynaklandigim bildirmektedirler. Feldman (2001) ise A genomunun Triticum
urartu’dan, B genomunun ise Aegilops speltoides yada ¢cok yakin akraba tirlerinden ve
D genomunun da Aegilops tauschii’ den kaynaklandigini bildirmektedir (Sekil 2.2).
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Sekil 2.2. Bugdayin kokeni (Feldman 2001).
2.2. Bugday Genom Analizinde Kullanilan M olekiler Y dntemler

16x19° bc /1C'lik bilyilk genom boyutu (Bennett ve Smith 1976) ve genis
kullamim olanaklar1 sayesinde, bugday diger tahil tirlerine gore dinyada agronomik ve
beslenme yonunden dnemli bir yer tutmakta ve bu nedenle bitki 1slahc¢ilar tarafindan
yuritulen calismalar ile ¢cok sayida farkli bugday cesitleri gelistirilmistir. Ancak,
gunumuize kadar bitki 1slahc¢ilar: tarafindan uygulanan klasik 1slah yontemleri ile elde
edilen bitkilerde, genetik cssitlilik azalmis ve degisik etmenlere karsi hassasiyet

artmistir. Bu ylzden ginimuzde yetistigi bolgelerin her tirli kosullarina uzun zaman



diliminde uyum saglamis yabani akrabalar, yerli tirler ve gesitler, zengin gen kaynaklari
olarak buyuk 6nem tasimaktadir. Bitki 1slaht programlarinda ebeveynlerin benzerligi
hakkindaki genetik bilgi, uniform ya da ¢ok benzer olan bireylerin melezlemede
kullamlmasint ve uzun sireli seleksiyon sonucu elde edilen kazancglarin tehlikeye
girmesini onlemekte ve genetik kaynaklari korumaktadir. Bu amagla giinimuizde bitki
genom analizlerinde molekuler yontemler yogun olarak kullamimaktadir. Bunlarin
baglicalari sunlardr;

2.2.1. Pre-DNA markorler

Ilk genomik calismalar gozle gorilebilen Ozelliklerin degerlendirilmesi ve
yorumlanmasi Uzerine odaklanmistir. Son yillara kadar genomik calismalarin buyik
kisminda, Mendel tipi kalitim gdsteren, bitki morfolojisini etkileyen, clicelik, albinizm
ve yaprak morfolojisi ile ilgili genler calisilmistir. Morfolojik karakterler bazi 6zgul
genlerin takibini kolaylastirir ve cogunlukla dominant ya da resesif 6zellikle kalitilirlar.
Ancak morfolojik markorlerin genom analizinde kullanimlari simirlicir.  Bunlar
1) fenotip Uzerinde olumsuz etkilere sahip olabilmektedirler, 2) istenilen bazi 6zellikleri
tastyan genleri maskeleyebilmektedirler, 3) sayilar1 sinirli olabilmektedir, 4) cevresel
kosullardan yuksek oranda etkilenebilmektedirler (Farooq ve Azam 2002).

Sistematik problemlerin asilmasinda kullamilan ilk biyokimyasal markorler
proteinlerdir. Protein markdrleri, depo proteinleri ve enzim proteinleri olarak iki ana
gruba ayrilirlar. Depo proteinleri jel Gzerinde hareket ettirip boyandiklarinda farkl
genotiplerde ortaya ¢ikan yapi farkliliklar: genetik markor olarak kullanilabilir. Bugday
tohumunda bulunan iki depo protein grubu olan gliadin ve glutenin bu amacla yaygin
olarak kullamlmaktadir. En oOnemli avantgjlari, analizleri c¢abuk, glvenilir ve
tekrarlanabilir olmasidir. Sayica ¢ok az olmalart ise en buyuk dezavantajlaridir.
(Y1ldirim ve Kandemir 2001).

Izoenzimler ise, farkli genler tarafindan Uretilen, ancak birbirine cok benzeyen
enzimleri ifade etmektedir ve en fazla kullarilan protein markorleridir. izoenzimlerin
metabolizmadaki rolunin iyi bilinmesi, kullamlan yontemin hizli ve ucuz olmasi,
izoenzim markorlerinin temel avantajlaridir. Fakat izoenzim lokus sayisimin az olmasi,

bazi izoenzimlerin belirli dokularda ve belirli gelisme donemlerinde bulunmasi, post-



translokasyonel =~ modifikasyonlara ugramalart  bu  markdrlerin - kullammim
kisitlamaktadir (Y 1ldirim ve Kandemir 2001, Karcicio 2006).

2.2.2. DNA markorler

Son vyillarda buyuk ilerleme gosteren DNA temelli yontemler, bitki 1slahi
calismalarinda molekiler biyolojinin basvurdugu 6nemli araglardandir. Son zamanlarda
DNA bazli bircok molekiler teknik gelistirilmistir. Uygulanan bu yontemlerde ideal
DNA markorlerinin istenen 6zellikleri;

Kolaylikla bulunan

Denenmesi kolay ve hizli

Y Uksek oranda polimorfik ve Uretilebilen

Kodominant kalitim ve genomda tekrarlanabilen

Cevre kosullarindan etkilenmeyen

Farkl1 [aboratuarlar arasinda veri degisimi kolay olmalaridir (Sharma ve ark.
2008).

Genel olarak DNA’y1 temel alan markor sistemleri, diger markor sistemlerinden
(6zellikle morfolojik markérlerden) daha etkilidirler. Bunun nedenleri su sekilde
Ozetlenebilmektedir:

Birgok morfolojik markor bitkinin bitlntinde fenotipik olarak gozlenirken,
molekiler markorler tim bitkide, doku ve hicresel dizeyde
saptanabilmektedir.

Morfolojik markorler ile karsilastirildiginda molekiler lokuslarin allel
frekanslar: daha yuksektir.

Morfolojik  mutantlar ~ fenotipik  olarak  istenmeyen  sonuglar
olusturabilmektedir.

Morfolojik markdrlerin, heterozigot genotiplerin tammmlanmasinda yetersiz
olup, dominant-resesif durum sergilemesine karsin, molekiler markorler

cogunlukla kodominant kalitim gosterirler (Karcicio 2006).

DNA markorler, melezlemeye dayali (RLFP), PCR’a dayal1 (RAPD, SSR, AFLP,
STS vb.) ve dizi analizleri olmak Uzere 3 grupta incelenebilmektedir (Gupta ve ark.
1999). PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) DNA polimeraz enziminin kullamlimasiyla



yapay sartlarda DNA Uretilmesini ifade etmektedir. Diger bir ifade ile secilmis DNA
parcasinin ¢ok sayida kopyasini yapan enzimatik bir metottur. Bu teknik 1980’ li yillarin
ortalarinda gelistirilmis ve genetik calismalarda devrim etkisi yapmustir. Clnki bu
teknik hedef dizilimin birkag saat iginde isabetli bicimde milyonlarca kopyasin
Uretmektedir. Ayrica milyonlarca diger dizilimlerle karisik bir karisim iginde, bir hedef
dizilimin basaril1 bir sekilde gogalmasint da mumktn kilmaktadir. Bu metot, hticrenin
DNA kopyalama strecinin aymsinm taklit etmektedir. Reaksiyonun en énemli unsuru
kisa baglatic1 dizilimlerdir. Bu yapay Uretim igin genelde 6-25 nukleotid uzunlugunda
baglatict DNA’lar (primerler) kullanilmakta, DNA Uretim islemi birbirini izleyen bir
seri ve cok Ozel islemler sonucu saglanmaktadir. Thermophylus aquatif isimli
bakterilerden elde edilen Taq polimeraze isimli DNA polimeraz 6zel enzimi ve dort
DNA bazina gerek duyulmakta ve sonra 95°C civarinda bir sicaklik kullanimiyla DNA
iplikciklerinin agilmasi sonucu DNA tek iplikcik haline gelmekte (A), sonra 30-60° C
civarinda bir sicaklikta baslatict DNA kalibin DNA’ya baglanmas (B), daha sonra da
72° C'de DNA (iretimi saglanmus olmaktadir (C) (Sekil 2.3). Bu devrelerin her biri 1-2
dakika kadar slirmekte, bu 3 devre istenildigi kadar tekrarlanarak istenilen miktarda
DNA Uretimi yapilabilmektedir (Maniatis ve ark.1982, Kumar 1989, Soysal 2002).
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PCR’ 1n kullanim alanlarz;

Genetik haritalama calismalar

Turler arasindaki polimorfizmin hesaplanmasi,

Evrim calismalari,

Bitkilerde tohum safliginin belirlenmesi,

Adli tip caligmalar: (Analik-babalik tayini- kimlik belirlenmesi vb.),
Rekombinant DNA teknolojisi,

Cesitli kalitsal hastaliklarin dogum 6ncesi belirlenmesi,

Mutant genlerin populasyondaki devamliligin izlenmesi,

Genetik olarak degistirilmis organizmalarin belirlenmesi,

Toprak, su, gida maddelerinde mikroorganizmalarin belirlenmesi olarak
sayilabilir (Eris ve Gulen 2004).

DNA Polimeraz Zincir Reaksiyonundan sonra uygulanan elektroforez, uzunluklar
degisken DNA parcalarimt ayirmaya yarayan tekniklerdir. Ayirma iglemi igin agaroz
veya akrilamid kullanilarak olusturulan jel kullamlmaktadir. Agaroz veya akrilamid ile
hazirlanan jel 6zel kaliplara dokulmekte ve bir ucuna drneklerin konulacag: agikliklar
olusturulmaktadir. Belli bir sire sonra hafifge sertlesmis olan jele 6rnekler konulur.
Sekil 2.4de 1,2,3,4,5 ile gosterilen agikliklara DNA 0Ornekleri konmustur. Bu
acikliklardan birine niteligini bildigimiz, digerlerine buna gore degerlendirecegimiz
kontrol drnegi konulur. Sekil 2.4 de (5) nolu Ornek dizilim ebadi bilinen farkl
parcaciklarin yerini gostermektedir.
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Sekil 2.4. Elektroforez.
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DNA 06rnegi konduktan sonra jel buffer sollisyonuna daldirilmakta, sonra bu jeller
sirekli elektrik akimina maruz kalmaktadir. DNA molekult genel olarak negatif
elektrik yukludir. Bu nedenle pozitif kimyasal yapisi nedeniyle katod gekilmektedir
(Sekil 2.4-A). Tipik olarak birkag saat icinde elektroforez bitirilir. islem bittiginde jel
icinde tutulmus DNA Etidium Bromid ile boyandigindan ultraviyole is1g1 altinda
kolayca gortulmektedir. Eger DNA’da her hatta yapisma olmus (Sekil 2.4-B, 6rnek 1)
veya PCR 0Ornegi sdz konusu ise DNA' nin ¢ogu bir uzunluk oldugundan bir bant
seklinde goraldr. (Sekil 2.4-B, drnek 3) (Soysal 2002).

Molekuler DNA markorleri olarak en yaygin kullanilan yontemlerin bazilart ile ilgili

aciklamalar asagida verilmistir.

(A) RFLP (Restriksiyon Fragment L enght Polymorphism/K esilmis Parca Uzunluk

Polimor fizmi)

RFLP markorleri ilk kullamlan hibridizasyon temelli bir markor sistemidir ve
genetik analizlerde yaygin sekilde kullanilmaktadir. RFLP analizi, dokulardan izole
edilen genomik DNA’mn nikleik asit dizilislerini tamyan DNA kesim enzimlerince
gpesifik olarak kesilmesi ve prob DNA’'min melezlendigi DNA etrafindaki farkli kesim
yapilarinin saptanmasi esasina dayamir. RFLP markorlerinin tirler, cinsler ve hatta
familyalar arasinda transferleri mimkun kilmasi ve boylece, bir bitki tiriinde bir RFLP
markoruniin bir kez haritalanmasi ile akraba pek ¢ok bitki sistemi icin o haritalama
bolgesinde potansiyel bir markor bulunabilmektedir. Tahil cinsleri arasinda bu sekilde
RFLP markori transfer etmek cok rutin bir islem olmustur. RFLP markorleri ile farkl
laboratuarlarda caligan arastiricilarin  birbirleriyle tamamen aym sonuglar elde
edilebilmesi olasidir. RFLP markoérleri esbaskin (ko-dominat) ©zelliktedir. BoOylece
heterozigot bireylerin de karakterize edilmesi mimkun olmaktadir. RFLP markorlerinin
analizlerinin pahali olmasi, fazlaca zaman ve isglcu gerektirmesi en oOnemli
dezavantajidir. Ayrica bu yontemde yaygin olarak radyoaktif etiketleme yapilmast bir
risk olusturmaktadir. Bunlarin disinda RFLP andlizi i¢in fazla miktarda ve yuksek
kalitede DNA gerekli olmasi ve genomlarda az kopya olan dizilislerin belli noktalarda
kimelenmesi nedeniyle RFLP markorlerinin genom Uzerinde rasgele dagilis
gostermemeleri de diger dezavantgjlaridir. Bu ylzden bu markérlere dayali haritalarda
yaygin olarak biytk bosluklar gorulebilmektedir.(Eris ve Gilen 2004).
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(B) AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymorphism/Cogaltilan Par¢a Uzunlugu
Farklihgr)

AFLP markorleri, genomun bitininde DNA polimorfizmini tespit i¢in kullamlan
bir markor sistemidir. RFLP ve PCR metodunun bir kombinasyonudur. Bu teknikte
genomik DNA once birisi alti, digeri dort taban tamyan iki kesim enzimi tarafindan
kesilir. Kesilen pargalarin uglarina nikleotid dizilisi sentetik olan DNA’lar eklenir.
Eklenen sentetik DNA’ min nikleotid dizilisini de tasiyan baslatici DNA'’ lar kullanimiyla
nispeten spesifik DNA cogaltimi yapilir. Uretilen pargaciklar bir baz uzunlugu farklarin
dahi ayirt edebilen poliakrilamid jel Uzerinde hareket ettirilerek farkli genotiplere ait
farklilik gosteren parcaciklar tespit edilir (Yildirim ve Kandemir 2001,Eris ve Gulen
2004).

Haritalamada kullanilabilmesi, tim genomun taranmasina olanak vermesi, parmak
izi analizine izin vermesi, fazla lokus Uretmesi gibi avantajlarimin yam sira, teknik
optimizasyonunun zaman almasi ve pahali olusu, fazla miktarda DNA’ya ihtiyag
duymasi, radyoaktif izotoplarin kullanilmasi ve gogunlukla dominant kalitim gostermesi
bu yontemin dezavantajlar arasinda sayilabilir (Karcicio 2006, Sharma ve ark. 2008).

(C) SSRs(Single Sequence Repeats Basit Dizi Tekrarlar)

Basit dizi tekrarlari veya mikro satelitler okaryotik genomlar boyunca dagilmis
bulunan ve ardisik olarak tekrarlanmakta olan 2-6 nuikleotid gruplarindan olusmaktadr.
Bu gruplar 6rnegi (AT)n, (GT)n veya (GACA)n seklinde gosterilmekte ve n ardisik
tekrar sayisim belirtmektedir (Eris ve Gulen 2004).

Mikro satellitleri cevreleyen DNA dizileri genellikle aym tirin bireyleri arasinda
korunmus olmakla birlikte, ardisik SSR tekrar sayidaki farklilik nedeniyle PCR
sonucunda farkli uzunlukta DNA parcalar ortaya cikar. Bu tekrarlar, gok yakin tir ve
cesitler arasinda dahi tekrarlanan Unitelerin sayisinda degisiklige yol agan mutasyonlar
nedeni ile oldukga polimorfiktir. SSR’leri cevreleyen DNA dizileri primer olarak
kullanilarak, PCR yontemi ile bir lokustaki farkli alleller tespit edilebilir.
Amplifikasyon sonucunda elde edilen farkli uzunluktaki SSR alleller, jel elektroforezi
ile ayrilabilir, gimis boyama ve otoradyografi gibi yontemlerle goérunttlenebilir
(Y esbek 2007).
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SSR teknigi genetik haritalama calismalarinda yaygin olarak kullamlmaktadr.
Y tksek oranda polimorfik olduklarindan bitkilerde oldukga fazla bilgi verici bir 6zellik
gogerirler. En Onemli dezavantgjlari poliakrilamid jel elektroforezi gerektirmesi,
markor gelistirmenin oldukca fazla is glicl ve zaman isteyen zor ve pahali bir islem
olmasidir. GUnuimuizde bugday, misir, arpa, soya fasulyesi ve aygicegi gibi birgok bitki
turd icin SSR markorleri gelistirilmis bulunmaktadir (Yildirim ve Kandemir 2001, Eris
ve Gllen 2004).

(D) RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA/ Rasgele Cogaltilms
Polimorfik DNA)

Ilk defa 1990 yilinda rasgele secilmis primerlerin kullanildig1 ve polimeraz zincir
reaksiyonunu (PCR) temel alan bir teknik olarak ortaya cikmustir. Ayni yillarda diger
bir ¢alisma grubu tarafindan uygulanmis ve AP-PCR (Arbitrarily Primed PCR) olarak
issmlendirilmistir. 1991 tarihinde ise bu metotla ayni temele dayanan fakat farkli olarak
10 nikleotitten daha kisa primerlerle daha kompleks DNA parmak izi profili elde edilen
DAF (DNA Amplification Fingerprinting) olarak isimlendirilen diger benzer bir metot
yayinlanmstir (Ozaydin 2004).

RAPD yontemi sekans bilgisine gereksinim duymayan ve DNA’'y: temel alan
modifiye bir PCR teknigidir. Teknigin popularites bulunusundan itibaren hizli bir
sekilde artmustir. Bakterilerden bitkilere ve insanlara kadar birgok organizmanin
genomu RAPD markorlerini olusturabilecek komplementer DNA dizisine sahiptir.

RAPD tekniginin temel ilkesi; ilgili tire ait genomik DNA Uzerinde rastgele
secilmis, tek bir 9-10 bg oligonikleotidin, disik baglanma sicakliginda tesaduifi olarak
baglanarak PCR ile gogaltma yapmasidir. Teknigin devaminda elde edilen gogaltma
arin radyoaktif olmayan standart jel elektroforezinde yudritilir ve calisilan
organizmalar olusturduklar: bant modellerine gore ayirt edilirler.

RAPD markorleri dominant 6zellik tasirlar. Gortlen bantlar dominant alleli (A),
gorilmeyen bantlar ise resesif aleli (a) karakterize eder. Bu nedenle, homozigot (AA)
ve heterozigot (Aa) bireyler birbirinden ayirt edilemez.

RAPD metodunun guvenilirligini ve tekrarlanabilirligini etkileyen pek cok farkl:
cogaltma degiskeni vardir (Welsh ve ark. 1990,Williams ve ark.1990, Rafalski ve ark.
1994). En 6nemli degiskenlerden birisi hedef DNA’dir. MgCl, konsantrasyonu, Tag
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DNA polimeraz konsantrasyonu, primer konsantrasyonu, dNTP konsantrasyonu, primer
baglanmasi, baslangic denaturasyonu, primer karisimlart RAPD teknigini etkileyen
diger temel degiskenlerdir. Ayrica PCR’da olusan c¢eliskili sonuglardan, yabanct DNA
tarafindan olusturulan kontaminasyona ek olarak DNA izolasyon teknigindeki
varyasyonlar, kullanilan doku kaynagi, PCR kosullar1 ve PCR cihazimn tipi de sorumlu
olabilmektedir (Ozaydin 2004).

na genomik DNA
¥ primer

PCR

DNA1 DNA2

elektroforetik
avirim

Sekil 2.5. RAPD reaksiyonunun sematik gasterimi

RAPD tekniginin kullanum alanlari; genetik cesitliligin belirlenmesi, genetik
baglant:1 haritalarinin olusturulmasi, filogenetik iliskilerin arastiriimasi, populasyon
genetik yapisimin analizi, bireysel parmak izi analizi, somatik hibritlerin tanmmlanmast,
¢esitlerin tammlanmasi, tir ici ve turler arasi genetik degiskenligin tespit edilmesi,
hastalik ve zararlilara karsi direnglik genlerinin isaretlenmesi, atasal turlerin saptanmasi,
germplazm koleksiyonlarimin genetik yapilarimin ortaya cgikarilmasi ve bu konulardaki
bazi ikilemlerin giderilmesi, genetik erozyonun izlenmesi ve cinsiyet tespitidir (Ozaydin
2004).

RAPD yo6nteminin en blyuk avantajlar: arasinda, ucuz olmasi, ¢cabuk sonug vermesi,
az miktarda DNA’ya ihtiyag duymasi, yuksek kalitede DNA gerektirmemesi, ¢ok az
ekipmana gereksinim olmasi, radyoaktiviteye, Southern transferlere veya DNA
hibridizasyonuna gerek duyulmamas: sayilabilir (Williams ve ark.1990, Ozaydin 2004).

Bununla beraber; belirteglerinin dominant olmasi ve heterozigotlar: teshis etmenin gug
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olmasi, galisgmalar sonucu elde edilen verilerin tekrarlanabilirliginin distik olmas: gibi
baz1 dezavantajlar: davardir (Tingey ve ark. 1993, Gupta ve ark. 1999,0zaycin 2004).

Y ukarida tammi yapilan bu metotlarin yam sira PCR’a dayali molekiler DNA
yontemleri arasinda; STS (Sequence Tagged Sites/ Dizisi Etiketlenmis Bolge), EST
(Expressed Sequence Tagy ifade Edilen Dizi Etiketi), ISSR (Inter Simple Sequence
Repeats), SCARs (Sequence Characterized Amplified Regions Dizisi Karakterize
Edilmis Cogaltiimis Bolgeler), CAPS(Cleaved Amplified Polymorphic Sequence/
Cogaltilmis Kesilmis Polimorfik Dizi), SNP (Single Nucleotide Polymorphisnv Tek
Nukleotit Polimorfizmi) gibi yontemlerde kullanilmaktadir. Bu yontemlerin kullanim

alanlar1 ise asagida verilmistir.
ST S (Sequence Tagged Sites/ Dizis Etiketlenmis Bdlge):

Rasgele amplifikasyon profili ortaya cikan yontemlerin aksine STS markor
sisteminde hedef alinan 6zgul bolgelerin cogaltiimast s6z konusudur. STSler
kromozomal yerlesimi ve nikleotid dizi bilinen 60-1.000 b¢ uzunlugunda genom
bdlgeleridir. Bu bolgelerin ¢ogaltiminda kullanilan primerler (16-24 baz), genomda az
sayida bulunan, fakat genomlar arasinda yiksek oranda korunmus dizilere 6zgl
secilmektedir. Amplifikasyon 0runleri uzunluk olarak farkli olmasa da, uygun
restriksiyon enzimleriyle yapilan kesim sonucunda farkli genotipler arasinda mevcut
nikleotid degisiklikleri tammlanabilmektedir. (Yildirim ve Kandemir 2001, Karcicio
2006).

EST (Expressed Sequence Tagy ifade Edilen Dizi Etiketi):

cDNA klonlarinin rasgele dizi analizi olarak da bilinir. EST yontemi haritalama ve
dizileme caligmalar1 igin uygun bir yontemdir. cDNA’lar ve mRNA’lardan elde
edildikleri icin belirli sartlarda ya da gelisimin farkli asamalarinda ifade edilen genlerin
incelenmesine olanak saglar (Yesbek 2007). Bu yontemle 6rnegin misir bitkisinde LD
geninin genomik klonu elde edilmistir.

ISSR (Inter Simple Sequence Repeats):

Hedef dizilerinin arasindaki bolgeleri gogaltmak igcin SSR primerlerini kullanan,
PCR teknigine dayanan bir yontemdir. Birbirine yakin bulunan SSR’ ler arasindaki DNA
dizileri cogaltilir ve ortaya c¢ikan fragmentlerin uzunluklar: karsilastirilir. Cogunlukla



16

dominant markorlerdir. Yiksek polimorfizm gostermeleri, guvenilir olmalart ve
otomasyona uygunluklari nedeniyle oldukga yaygin olarak kullamlmaktadir (Y esbek
2007).

SCARs (Sequence Characterized Amplified Regions/ Dizis Karakterize
Edilmis Cogaltilmis Bolgeler):

Ozgiil oligoniikleotit ciftleri ile cogaltilabilen ve genetik agidan tek bir lokus olarak
tammlanan genomik DNA fragmentlerini karakterize eder. SCAR markorleri
kodominant olarak kalitilirlar. 1993 yilinda RAPD markdrleri SCAR markdrlerine
donustralmis ve RAPD markor sisteminin etkinligi biraz daha artirilmistir. Bu islemin
yapilabilmesi icin amplifikasyon trinleri kodlanir ve dizisi belirlenir. SCAR markorleri
restriksiyon enzimleri ile kesilerek kodominant markérlere donUstirilebilmektedir
(Tavale 2001, Karcicio 2006).

CAPS (Cleaved Amplified Polymorphic Sequence/ Cogaltilmis Kesilmis
Polimorfik Dizi):

PCR-RFLP olarak da bilinir ve PCR urinlerinin restriksiyon enzimleriyle kesimi
sonucunda olusan DNA fragmentlerindeki polimorfizmlerini yansitir. Primer dizaym
icin gerekli olan dizi bilgisi gen bankasi, genomik DNA, cDNA yéada klonlanmis PCR
drdnlerinden saglamir. Kesim drdnlerinin boyutlart karsilastirilarak polimorfizmler
ortaya cikarilabilir. Bu markor sistemi kodominant Ozellik gosterir (Tavale 2001,
Karcicio 2006).

SNP (Single Nucleotide Polymor phism/ Tek Nukleotit Polimorfizmi):

Ozellikle son yillarda genom taramalarinda sikga kullaniimaktadir. SNP ler genetik
bir lokusta farkli alleller olusturacak bicimde baz/bazlarda meydana gelen nokta
mutasyonlarin sebep oldugu polimorfizmlerdir. Teorik olarak, bir lokusdaki SNP dort
bazdan birini bulunduracak sekilde, dort allel olusturabilir. SNP’ ler hem kodlayici hem
de kodlayict olmayan DNA bolgelerinde meydana gelebilir (Gupta ve ark. 1999,
Karcicio 2006).
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2.3. Genetiksel Farklhihklar ve RAPD-PCR Teknigi Uzerinde Yapilan Calismalar

Arastirmada materyal olarak incelenen makarnalik ve ekmeklik bugday
genotiplerinin genetiksel farkliliklarim belirlemek icin kullanilan RAPD teknigine
iliskin daha 0nce yurt ici ve disinda yapilmis ¢alismalarin Ozetleri asagida verilmistir.

Welsh ve McClelland (1990) ve Williams ve ark. (1990), gliniimtizde yaygin olarak
kullanilan, prensip olarak aym fakat farkli adlandirilan RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA) ve AP-PCR ( Arbitrarily—Primed PCR) tekniklerini gelistirmisler ve
PCR yontemi ile tek bir primer kullanarak 6zgul nukleotid dizi bilgisine gereksinim
olmadan polimorfizmin ortaya konabilecegini belirtmislerdir.

Devos ve Gae (1992), bugdayda genetik markdr sistemi olarak RAPD
markorlerinin kullammini degerlendirmisler ve RAPD tekniginde en dnemli faktorlerin
DNA, Mg ve polimeraz konsantrasyonu ve denaturasyon sicakligi oldugunu
vurgulamuglardir. Arastiricilar, RAPD tekniginin bugdayda kullamimasinda ilk énceleri
az duzeydeki cogalma ve dusuk polimorfizmden dolayr sorunlarla karsilastiklarin
bildirmiglerdir. Bu sorunun bugdayin genis genomik yapiya ve yiksek oranda
tekrarlanan DNA karakteristigine sahip olmasindan kaynaklandigini vurgulamislar ve
RAPD teknigi ile baz1 diger teknikleri birlestirerek bu sorunun ortadan kaldirildigin
bildirmiglerdir.

He ve ark.(1992), bugday varyetelerinde DNA polimorfizmini inceledikleri
calisgmalarinda, 65 primer kombinasyonu kullanmislar ve % 38 oraminda yeniden
Uretilebilir DNA polimorfizmi bulmuslardir. Ayrica ticari ve islah hatlar1 arasinda
yuksek seviyede polimorfizm gozlendigini belirtmislerdir.

Skroch ve ark.(1992), iki genotipin RAPD markodrleri ile karsilastirilmasinin, her
genotip icin RAPD markdrlerinin var oldugu (1) veya olmadigina (0) gore yapildigin
ve markor ¢ogalimlarinin varligi veya yoklugu igin genotip karsilastirmast yapilirken
sonuclarin karsilastirma tiriine gore degisebilecegini belirtmislerdir. Her iki genotipte
de RAPD markdrlerinin olmasinin, bu lokusta yiuksek dizeyde baz dizilisi (sekans)
benzerliginin oldugunu, bir genotipte markor olup da digerinde olmamasi durumunun
ise genotiplerde baz dizilisi farki olduguna isaret ettigini vurgulamiglardir.

Vierling ve ark. (1992), diploid bugday ( Triticum monococcum ve Triticum urartu)

genotipinde genetik farkliligi belirlemek amaciyla RAPD yontemini kullanmuglardir.
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Arastiricilar, her iki genotip agisindan yuksek oranda polimorfizm belirlemisler ve
benzerlik oramm oldukc¢a yuksek bulmuslar ve calisma sonunda RAPD analizlerinin
genotipler arast genetik iliskileri  belirlemede rahathikla kullamlabilecegini
bildirmiglerdir.

Joshi ve Nguyen (1993 a), RAPD yontemi ile 15 adet ekmeklik bugday c¢esidinde
genetik iliskileri inceledikleri calismalarinda, elde ettikleri 109 PCR 0rtnunden 71
(%65) tanesinin polimorfik oldugunu bildirmislerdir. Ayrica Jaccard’'in katsayisina
dayal1 dendogramda birgok yazlik ve kislik bugday bir araya toplanmistir. Elde ettikleri
sonuclara gore, bugdayda agronomik olarak énemli 6zelliklerin belirlenmesi i¢in uygun
anaglarin  haritalanmasinda RAPD  yonteminin  kullamminin - yararli  olacagim
bildirmiglerdir.

Joshi ve Nguyen (1993 b), israil, Turkiye, Urdiin, Amerika ve Suriye orijinli yabani
ve kiltirG yapilan tetraploid bugdaylar Gzerinde yaptiklar: bir ¢calismada 40 RAPD
primeri ile calismislar ve israil, Tirkiye ve Urdiin’den topladiklar: yabani tetraploid
bugdaylardan Amerika, Turkiye ve Suriye orjinli kilttri yapilan tetraploid cesitlerden
daha ylksek seviyede polimorfizm elde etmiglerdir. Kimeleme analizi sonucu
olusturduklart fenogramda birbirine ¢ok az benzeyen genotipler bulduklarim

bildirmiglerdir.

Tinker ve ark.(1993), RAPD markoérlerinin, pedigri bilgilerinde agik olmayan
genetik benzerlik ya da farkliliklar hakkinda bilgi edinmek icgin kullamlabilecegini
bildirmiglerdir.

Chen ve ark. (1994), 45 adet kirmuzi-sert yazlik bugday arasindaki genetik
farkliliklar1 belirlemeye calistiklar: arastirmalarinda, genetik benzerlik oramim 0.65-0.99
arasinda tahminlemigler ve ortalama genetik benzerlik oramim 0.81 olarak bulduklarin
ifade etmislerdir. Deneme sonucunda hekzaploid kirmuzi-sert yazlik bugdaylar igin,
1slah havuzunun genetik farkliliginin, goreceli olarak dar oldugunu bildirmiglerdir.

Castagna ve ark. (1997), yabani diploid bugday genotiplerinde RFLP ve RAPD
markorleri ile genetik varyabiliteyi arastirdiklar: ¢alismalarinda 155 polimorfik bant
elde etmisler ve RAPD igin benzerlik indeksini 0.423-0.982 arasinda, ortalama genetik
benzerlik degerini 0.718 olarak bulmuslardir.
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Mayer ve ark. (1997), RAPD yontemi sayesinde genlerin belirlenmesi, genom
haritalari, genetik parmak izi, genetik varyasyon ve hibritlerin tammlanmasi
islemlerinin kolaylasacagini belirtmiglerdir.

Nagaoka ve Ogihara (1997), farkli DNA markor yontemlerini karsilastirdiklar:
calismalarinda 45 dongillik PCR reaksiyonu icin, 94 °C'de 3 dakika 6n uzatma,
94°C'de 1 dakika uzatma, 36°C’'de 1 dakika baglanma, 72°C'de 2 dakika uzama ve
72°C' de 7 dakika son uzama sicakliklarini ve siirelerini kullanmuslardir.

Cao ve ak. (1998), 69 spelta ve 32 macha bugdayini RAPD analizi ile
degerlendirmislerdir. Benzerlik katsayilarim spelta bugdaylar: igin 1.00-0.58, macha
bugdaylar1 icin ise 1.00-0.42 arasinda bulmuslardir. Spelta bugdaylarinda 48 adet,
macha bugdaylarinda ise 26 adet polimorfik bant elde etmisler ve RAPD analizlerinin
bugday germplazm koleksiyonlarinda genetik farkhliklarr  teshis  etmede
kullanilabilecegini belirtmislerdir.

De Bustos ve ark. (1998), yaptiklar bir calismada 25 pl PCR reaksiyon hacmi icin;
uygun ekonomik DNA yogunlugunu 12.5 ng ve primer yogunlugunu ise 7.5 ng olarak
tespit etmislerdir. Test ettikleri 10 baz dizilimli 64 primerden 10 tanesinin polimorfizm
verdigini ve toplam 250 RAPD urint elde ettiklerini bildirmiglerdir.

Paul ve ark.(1998), Avustralya orjinli bugday varyeteleri ve 1slah materyali Uzerinde
yaptiklar: genetik farklilik ¢alismasi sonucunda genetik benzerlik oramni 0.004-0.409
arasinda bulmuslardir. Genetik benzerlik baz alinarak yapilan kiimeleme analizine gére

inceledikleri genotiplerin 4 grupta toplandigint saptamslardir.

Sun ve ark. (1998 a), calismalarinda Kuzey Cin'den 38 kislik ve Kanada dan 2
yazlik bugday genotipini RAPD analizlerinde kullanmiglardir. 40 genotipte 10 baz
dizilimli 59 primer test etmisler ve 29 tanesinde % 49 oraminda polimorfizm elde
etmislerdir. 29 primerden toplam 168 adet Uriin cogaltmislar ve bunlardan 78'inin
polimorfik oldugunu ve her primer icin gogaltilan polimorfik Urinin 1-6 bant arasinda
degistigini belirtmislerdir. Ortalama genetik uzakligi 0.256 ( 0.103-0.519 arasinda
degisen) tespit etmislerdir. Arastirmalari sonucunda, RAPD markorlerinin, genetik
farkliliklarin ve heterotik bugday gruplarinin belirlenmesi ile parmak izi saptanmasinda
yararli olacaginm bildirmiglerdir.
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Sun ve ark. (1998 b), genetik farklilik ve iliskileri belirlemek amaciyla Tibet'te
bulunan 7 endemik hekzaploid bugday (Triticum aestivum ssp. tibetarum), 22 bugday
¢esidi ve 17 kaplica bugday hattim RAPD analizlerine tabi tutmuslardir. Kaplica ve
Tibet endemik bugday gruplarinda polimorfizm orammn (% 57.6- % 50.9) digerlerine
gbre daha yiksek bulmuslaridir. Genetik uzaklhiklarda Tibet ve bugday cesitleri
arasindaki uzakhigin Tibet ve kaplica bugdaylar1 arasindaki uzakliktan daha distk
oldugunu bildirmiglerdir. Bu 46 genotipte 279 Urin elde etmisler ve 182 tanesini
polimorfik olarak bulmuslardir. Sonugta kaplica ve Tibet bugdaylarimin genel bugday
cesitlerine gore daha fazla genetik farklilik tasidiklarim ve bugday cesit 1slahinda

kullanilabileceklerini bildirmislerdir.

Akkaya ve ark. (1999), Turkiye makarnalik bugday cesitlerinde DNA belirleyicileri
kullanarak genetik cesitliligi arastirdiklar: ¢alismalarinda, Turkiye makarnalik bugday
gesitlerinin genetik bakimdan birbirlerine yakin oldugunu ve dar bir genetik temele

dayandiklarinm saptadiklarini belirtmislerdir.

Cao ve ark. (1999), RAPD markorleri kullanarak Triticum tdrlerini siniflamak
amaciyla yaptiklari ¢alismalart sonucunda hekzaploid bugdaydaki D genomunun 6zel
bir RAPD primeri ile belirlendigini bildirmisler ve primer basina ortalama 8.4

polimorfizm belirlemislerdir.

Fahima ve ark. (1999), israil’de RAPD teknigi ile DNA’lardaki genetik gesitliligi
110 adet tetraploid bugdaylarin genitori olan yabani bugdaylarda (Triticum
dicoccoides) test etmisler ve israil’ den toplanan bugdaylardaki yiiksek oranda genetik
cesitliligi RAPD markorleri ile ortaya koymuslardir. Kullandiklar: 10 primerde toplam
59 RAPD uruni elde etmisler, bunlarin 48'ini polimorfik ve 11'ini ise monomorfik
olarak belirlemislerdir. Genetik uzakligi 0.017-0.165 olarak belirledikleri calisgmalarinda
genetik farkliligi 0.524-0.188 degerleri arasinda saptamuslardir. Arastiricilar, RAPD
analizinin Turkiye ve Israil’in degisik cografik bolgelerinden toplanan Triticum

dicoccoides genotiplerinin ayrilmasinda oldukca etkili oldugu sonucuna varmuglardir.

Li ve ark. (1999), Israil’de 118 tescilli yabani emmer bugday: (Triticum
dicoccoides) bireylerinde genetik cesitliligi RAPD-PCR teknigi ile arastirdiklar
calisgmalarinda DNA polimorfizmi bulmuslar ve bu polimorfizmin mikro klimatik

stresten kaynaklandigini belirtmislerdir.
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Liu ve ark. (1999), RAPD markdrleri ile ebeveynler ve hibridleri arasindaki genetik
farkliligr inceledikleri calismalarinda, 10 baz dizilimli 60 primerden 9'unu polimorfik
bulmuslar ve her primer icin 6-12 arasinda RAPD Urinu elde etmislerdir. Y apnus
olduklar1 kimeleme analizi sonucuna gore ise 20 bugday hattinin 4 ana grupta
toplandigint  belirlemislerdir. Bu sonuclara gore RAPD markdrleri ile farkl
performanslara sahip bugday hatlarinin belirlenmesinin ve simiflandirilmasinin mimkan
oldugu bildirmislerdir.

Pujar ve ark. (1999), tetraploid bugday genotipleri Gizerine yaptiklar: bir calismada,
toplam 206 adet bant elde etmisler ve bunlarin 162 adetinin polimorfik oldugunu
bildirmiglerdir. En yuksek polimorfizmi % 68.9 oram ile yaygin olarak ekimi
yapiimayan yabani tetraploid tdrlerde bulmuslardir. Kaltort  yapilan  durum
bugdaylarinda % 50.6, yerel populasyonlarda % 44.8, dicoccum cesitlerinde % 23.6
polimorfizm elde etmisler ve kimeleme analizi sonucunda 3 grubun olustugunu

belirlemislerdir.

Yildirim (1999), genetik haritalarin tahil 1slaindaki 6nemi ve kullamimi konulu
calismasinda, RAPD tekniginin az miktarda ve distk kalitede DNA ihtiyaci duyan
oldukga hizli, ucuz ve az isglict gerektiren bir teknik olmasina ragmen sadece dominant
markor vermesi, guvenirliliginin az olmasi ve tekrarlanan DNA dizilimlerinin

cogaltilmasi gibi ciddi dezavantajlara sahip oldugunu belirtmistir.

Bedt ve ark. (2000), RFLP ve RAPD markdrleri kullanarak farkli orjinli 23 kislik
makarnalik bugday varyetesinin genetik farkliliklarim inceledikleri calismalarinda,
polimorfizm oramn: 0.875 ve benzerlik katsayisim 0.03-0.74 arasinda saptamuslardir.

Czaplicki ve ark. (2000), bugday cesitlerinin tanmmlanmasinda RAPD molekiler
metodunun gesitler arasinda benzerligin  belirlenmesi  i¢in  yararli oldugunu
belirtmislerdir.

Dograr ve ark. (2000), durum bugdaylar1 Uzerinde yaptiklari bir calismada
polimorfizm oramnt en disuk 0.609, en yiksek 0.872 olarak hesaplamslardir.
Kimeleme analizi sonucunda fenogramda iki simif olustugunu bildirmisler ve bu bulgu
sonucunda Turkiye' de durum bugdaylar: arasinda dar bir genetik havuzun bulundugunu

vurgulamglardr.
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Freitas ve ark. (2000), 14 Brezilya ekmeklik bugday cesidindeki genetik varyasyonu
belirlemek amaciyla 10 baz dizinlik rasgele 50 RAPD primeri taradiklari ¢alismalar
sonucunda, 48 primerden toplam 256 tekrarlanabilir DNA amplifikasyon Urinu elde
etmisler, bunun % 33 Undn ise polimorfik oldugunu bildirmislerdir. Yapilan genetik
yakinlik hesaplart ve fenogramlara gore dustk farkliliklara karsin (ortalama genetik

yakinlik % 27) anaglarinm yansitan iki grup ¢esidin tammmlandigin tespit etmislerdir.

Selbach ve Molina (2000), arpa’ da 18 adet RAPD primeri kullanarak yurutttkleri
calismalarinda, toplam 313 DNA fragmenti elde etmisler ve bu bantlardan 221 tanesini
analize tabi tutmuslardir. Analize tabi tutulan 221 banttin 206 tanesinin polimorfik
oldugunu ve polimorfizm oramnda % 93 oldugunu bulmuslardir. Elde ettikleri DNA
fragmentlerinin - molekiler buyuklUklerinin - 160-2500 bg arasinda degistigini
bildirmiglerdir.

Szucs ve ark. (2000),farkli kokenlere sahip 23 makarnalik bugday ¢esidinde genetik
cesitliligi - belirlemek amaciyla RAPD ve RFLP analiz sistemlerini kullandiklar:
calismalarinda, 16 RAPD primerinin 8 inde polimorfizm oranimin %50 oldugunu,
benzerlik degerinin 0.03-0.18 arasinda bulundugunu bildirmiglerdir. Bu ¢alisgmalariyla
arastiricilar, makarnalik cesitlerin oransal olarak genetik tabanlarimin dar da olsa

polimorfizm ortaya koyduklarint bildirmiglerdir.

Tavale (2001), ISSR ve RAPD markorleri kullanarak 13 bugday genotipinde yaptigi
molekller analiz ¢calisgmasi sonucunda, 12 RAPD primerinden toplam 87 bant elde
ettigini ve bunun 67’ sinin polimorfik oldugunu belirtmistir. Uriinlerin agirliklarimn 450
b¢-1800 bg arasinda degistigini bildirmistir. Polimorfizm orammn % 60-% 90 arasinda
hesaplamustir. Y aptig1 kiimeleme analizi sonucu ise fenogramda 2 ana kiime olustugunu

Ssaptamustir.

Akar (2002), Turkiye' de yetistirilen yerel makarnalik bugday (Triticum durum L.)
cesitlerinde genetik farkliligin  polimorfik DNA analizi ile belirlenmesi konulu
calismasinda, 10 tane yerel ve 3 tane tescilli ¢esidi, 15 adet 10 baz dizinlik primer ile
taramis ve 92 adet RAPD lokusu saptamistir. Bu lokuslardan 12 tanesi monomorfik,
kullanilan primerlerden 12 tanesinin polimorfik bant Grettigini belirlemistir. Arastiric,
RAPD belirteclerine dayal1 hat ve gesitler arasi genetik mesafeyi 0.74 ile 0.99 arasinda
degistigini saptamustir. Calismada morfolojik ve RAPD belirtecleri yoninden yerel
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cesitlerde yiksek farkliliklarin bulunmasi nedeniyle bu materyallerden kaliteli ve daha
yuksek verimli yeni cesitlerin gelistiriimesinin olanakli oldugunu gosterdigini
belirtmistir.

Amiour ve ark. (2002), Avrupa da yetistirilen tritikale gesitlerinin depo proteinleri
Uizerine yaptiklar: bir calismada PCR reaksiyonu icin, 94 °C'de 5 dakika 6n uzatma,
94°C’ de 30 sn 30 dongii ve 72°C’de 5 dakika son uzatma siireleri ile primerlere gore
degisen Tm isilarint kullanmiglardhr.

Barcaccia ve ark. (2002), italyan yerel emmer bugdaylar: Uzerinde yaptiklari
molekller karakterizasyon calismalarinda, genetik farklihigt % 48 oraninda
bulmuslardir. RAPD-PCR’da 40 déngti icin, 95°C 5 dk, 94°C 45 s, 36°C 30 s, 72°C 1
dk, 72°C 10 dk sicakliklar: ile siireleri kullanmislar ve elde edilen triinleri %1.5'lik
agaroz jelde 1x TBE ¢ozeltisi kullanarak yuritmislerdir.

Cao ve ark. (2002), 29 adet ekmeklik bugday cesidini RAPD andizi ile
degerlendirmisler ve 21 primerden toplam 214 DNA fragmenti Uretmislerdir. Her
primerden 3-12 arasinda, ortalama 6.9 bant elde edildigini belirtmislerdir. DNA
fragmentlerinin molekiler boyutlarinin 280-2800 bg¢ arasinda degistigini  bildiren
arastiricilar cogalan 214 trtinden % 54.7’ sinin monomorfik, % 45.3' iniin ise polimorfik
bant oldugunu vurgulamislaridir. Primer basina ortalama % 3.1 polimorfizm elde
ettiklerini bildirmislerdir.

Fernandez ve ark. (2002), farkl: Ulkelerden gelen 16 arpa ¢esidinde 125 RAPD
markoru elde etmislerdir. Primer basina ortalama 12.5 bant olustugunu belirtmisler ve
molekiller agirliklarin 250-1450 bg arasinda degistigini saptamislardir. Calismada % 63
oraminda polimorfizm elde edilmis ve yaptiklart kimeleme analiz sonucunda da arpa
gesitlerinin 2 ana grupta toplandiklar: belirtilmistir.

Gawel ve ark. (2002), bugday ve tritikale cesitleri arasindaki genetik cesitliligi
arastirdiklar galismalarinda 20 pl PCR reaksiyon hacmi igin; 20 ng genomik DNA,1.0-
1.2 uM primer, 200 uM dATP, dCTP, dGTP, dTTP, 2mM MgCl, ve 1.0 Unite Tag
polimeraz kullanmuglardir. Calistiklar1 24 primerden primer basina 6-28 DNA fragmenti
cogaltildigint bildirmislerdir.

Mukhtar ve ark. (2002), 20 bugday genotipini inceledikleri calismalarinda, 50
primerden 445 DNA fragmenti elde etmisler ve polimorfizm oramn % 64.38 olarak
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hesaplamislardir. Genotipler arasindaki genetik benzerlik katsayilarimn % 75.60 - %
92.74 arasinda degistigini bildirmislerdir. Yaptiklart kiimeleme analizi sonucunda
fenogramda genotiplerin 1 biydk ve 2 kiguk alt grupta toplandiklarim tespit
etmislerdir.

Pujar ve ark. (2002), farkli bugday varyetelerinde genetik cesitliligi belirlemek Uzere
yaptiklart calismalarinda, primer basina ortalama 9.81 adet bant elde etmisler ve
bunlarin ortalama 7.71 tanesini polimorfik bulmuslardir. Bugday varyeteleri arasinda
genetik uzakhg ise, tetraploidierde 0.492 (% 68), yerel durum gesitlerinde 0.313 (%
44.8), durum cesitlerinde 0.322 (% 50.6) ve dicoccum cesitlerinde ise 0.417 (% 23.6)

polimorfizm olarak belirlemislerdir.

Soleimani ve ark. (2002), 13 makarnalik bugday cesidinde genetik farklilig:
inceledikleri arastirmalarinda akrabalik katsayisim 0.76, genetik uzakligir 0.40 olarak
bulmuslardir. Kiimeleme analizi sonucuna gore c¢esitlerin 1slah orjinlerine gore 3 ana
grupta toplandiklarint ve genetik varyasyon seviyesinin oldukga zengin oldugunu
belirtmislerdir.

Abdolahie ve ark. (2003), iran bugday cesitleri ile yaptiklar: calisma sonucunda 8
RAPD primerinden % 58 oraminda polimorfizm elde etmislerdir.

Sun ve ark. (2003), yaptiklari calismada, RAPD markdrlerini  Fusarium
(solgunluk)’a dayaniklilik yontinden cesitlilik gosteren 35 yazlik bugday cesidi ve
hattinda genetik farkliligi ortaya koymak amaciyla kullanmiglardir. Calismada 160
primer denemisler ve 17 tanesinin tekrarlanabilen, polimorfik bantlar verdigini tespit
etmislerdir. RAPD verilerine gbre hesaplanan genetik benzerlik oramn 0.64-0.98
arasinda degistigini saptamiglardir.

Taghian ve Abo-Elwafa (2003), yazlik ekmeklik bugday cesitleri Uzerinde kuraklik
toleranst Uzerine yaptiklar: bir ¢alismada, RAPD-PCR analizleri sonucu 43 adet bant
elde etmisler ve % 41.86 oraminda polimorfizm hesaplamiglardir. Elde edilen bantlarin
molekuler agirliklarimn 408-1506 bg arasinda degistigini belirlemislerdir. Calisma
sonucunda test edilen genotipler arasinda yuksek oranda benzerlik (% 89.66) ve distk
oranda genetik uzaklik (0.109) bulmuslardr.

Teshale ve ark. (2003), Hindistan orjinli 27 bugday hatti ( 17 hekzaploid ve 10
tetraploid ) ile calistiklar: arastirmada, PCR Urunlerinin 0.03-3.0 kb arasinda degistigini
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belirtmiglerdir. Calismada 82'si (% 79.6) polimorfik olan toplam 103 RAPD band:
cogaltmislardir. Hekzaploid tirlerde toplam 98 banttan 64’ Ui ( % 65.3) polimorfik olarak
bulunurken, tetraploidlerde 103 banttan 781 (% 75.7) polimorfik bulunmustur.
Arastiricilar, hekzaploid ve tetraploidler arasindaki benzerlik katsayisini sirasiyla 0.630-
0.952 ve 0.400-0.966 arasinda saptamislardir. Calisma sonucunda benzerlik matrisi
hesaplamalarina gore tetraploid turlerin hekzaploid genotiplere oranla daha genis
genetik uzakliga sahip olduklarin bildirmiglerdir.

Todorovska ve ark. (2003), RFLP ve RAPD markorleri kullanarak Bulgar arpa
varyeteleri arasindaki genetik farkliliklar: inceledikleri calismalarinda, test edilen
cesitler arasinda yuksek oranda genetik benzerlik saptamis ve genetik benzerlik oramni
RAPD markorlerinde 0.888-0.997 arasinda bulmuslardir.  Calisma  sonunda
Bulgaristan’ da arpa ¢esitleri arasinda dar bir genetik havuz bulundugunu ve 1slahcilarin
melezleme programlarina yeni genetik kaynaklar: almalar1 gerektigini belirtmiglerdir.

Akkaya ve Buyukinal-Bal (2004), 11 ekmeklik bugday cesidinde genetik
varyasyonu belirlemek amaciyla yuruttukleri arastirmalarinda polimorfizm oramm 0.36-
0.87 arasinda, ortalama olarak 0.68 olarak saptamislardr.

Atak (2004), farkli triticale hatlarinin morfolojik ve DNA markorleriyle genetik
karakterizasyonunu belirledigi ¢alismasinda, RAPD-PCR sonuglarina gore kullandigi
primerlerden 15 tanesinin amplifikasyon gosterdigini ve % 61.6 oraninda polimorfizm
elde edildigini bildirmistir. Primer basina 4 adet RAPD Urund olustugunu, bunlardan
2.46'sinin polimorfik bulundugunu belirtmistir. Tritikale hatlar1 arasindaki genetik
uzakliklarin 0.034 ile 0.457 arasinda degistigini gostermis ve RAPD-PCR yonteminin
tritikale genotiplerinin karakterizasyonunda kullanilabilecegini ifade etmistir.

Khan ve ark. (2004), bitkilerde ekonomik ve hizli bir sekilde DNA izolasyonu
yapilmasint arastirdiklar: galismalarinda, 25 pl PCR reaksiyon hacmi igin; 10 ng DNA,
2.5 pul 10x Buffer, 3 ul 25 mM MgCly, 4 pl 2.5 mM dNTP, 15 ng primer, 1U Tag
polimeraz ve 8.3 ul su kullanmiglardir. Arastiricilar 40 dongulik PCR reaksiyonu igin,
94 °C'de 5 dakika 6n uzatma, 94°C'de 1dakika uzatma, 36°C’de 1 dakika baglanma,
72°C' de 2 dakika uzama ve 72°C’ de 10 dakika son uzama isilarint kullanmuslardir. Elde
ettikleri PCR drtnlerini % 1.2’ lik agaroz jelde yurutmislerdir.
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Kuleung ve ark. (2004), yaptiklari bir calismada, DNA’ya dayali molekuler
markorlerin, genomik haritalarin ¢ikartilmasinda, DNA parmak izi analizlerinin
yapilmasinda, populasyon yapisinin belirlenmesinde ve genetik gssitliligin ortaya
konmasinda oldukga guiclu bir arag oldugunu bildirmislerdir.

Maric ve ark. (2004), toplam 14 bugday cesidi ve 1slah hatti Uzerinde 36 primer
denemisler ve 14 adet primerin polimorfizm verdigini belirtmislerdir. Calismalarinda
toplam 341 polimorfik bant elde ettiklerini bildirmislerdir. Cogaltilan bantlarin
molekller agirliklarimn 400-1900 bg arasinda degistigini bulmuslardir. Primer basina
polimorfik bant sayisini 24.35 olarak hesaplamiglar ve iki grup arasinda ortalama
genetik uzakligr 0.45 olarak bulmuglardir. Farkli 1slah programlarina gore elde edilen
modern kislik bugday cesitlerinde dar bir genetik farkliligin oldugunu bildirmislerdir.

Naghavi ve ark. (2004), ekmeklik bugdayda genetik farkliliklarr belirlemek
amaciyla 2 farklit DNA temelli teknik (RAPD-SSR) denemislerdir. RAPD analizleri
sonucunda calistiklar: 17 primerden toplam 188 adet acik ve tekrarlanabilen bant elde
etmislerdir. Arastirmada polimorfizm oram % 88 ve ortalama genetik benzerligi 0.88

olarak bulunmustur.

Ozaydin (2004), “RAPD ( Rasgele Arttirilmis Polimorfik DNA) belirleyicileri ve
bitki sistematigi” konulu calisgmasinda, RAPD yoOnteminin genetik polimorfizmi
belirleyen PCR temelli bir teknik oldugunu belirtirken, teknigin en blydk avantajlarinin
genom dizisi hakkinda 6n bilgiye, yiuksek safliktaki DNA’dan ¢ok miktarlara, Southern
blot veya radyoaktif kimyasallara ihtiya¢ duymamasi oldugunu bildirmistir. Ayrica hizlt
ve dusik maliyeti oldugunu belirtmistir. RAPD tekniginin degisik bitki tdrlerinin
degiskenliginin belirlenmesinde yaygin bir sekilde basariyla uygulandigin belirtmistir.

Tams ve ark. (2004), Avrupa da yetistirilen 128 adet tritikale genotipi arasinda
genetik cesitliligi arastirdiklart calismalart sonucunda, ortalama polimorfizm oranini
0.54, ortalama genetik uzaklig: ise 0.33 olarak bulmuslardir.

Bilgin ve Korkut (2005), bazi ekmeklik ¢esit ve hatlarimin genetik uzakliklarim
belirledikleri calismalarinda, kullanilan primerlerde genotiplerin amplifikasyon bant
sayllarinin - 2-11 adet arasinda degistigini  saptamuslardir.  Ekmeklik  bugday
genotiplerinde en dustk benzerlik oramini 0.365, en yuksek benzerlik oramim ise 0.946

olarak bulmuslardir. Elde ettikleri fenograma gore genotiplerin 2 ana gruba ayrildigin
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saptamiglardir. RAPD tekniginin ¢ok az bitki drnegi ile yapilabilmesi, bitin islemin
yaklasik 6-8 saat slirmesi ve molekiler tammlamalarda yontemin hizli, guvenilir ve
etkili olmast arastrmalarda bu yontemin yaygin olarak kullamlabilecegini
belirtmislerdir.

Hou ve ark. (2005), RAPD markdrleri ile yaptiklar: calismalarinda yiksek diizeyde
polimorfizm (0.574) bulmuslardir. RAPD analizlerinde elde ettikleri 109 banttan
84’ inuin (% 77.06) polimorfik oldugunu belirtmislerdir. Primer basina ortalama 4.19
oraninda 2-8 arasinda degisen allel sayilar1 elde etmislerdir. Genetik benzerligin, 0.753-
0.980 arasinda degistigini belirtmislerdir.

Gulsen ve Mutlu (2005), bitki biliminde kullanilan genetik markorler ve kullamm
alanlar1 konulu ¢alismalarinda, RAPD tekniginin genetik kaynaklar arasindaki gesitlilik,
bitki populasyonunda kullamilan bireyler arasindaki iliskilerin tespitinde ve genetik
haritalama calismalarinda en fazla kullamlan yontemlerden birisi  oldugunu
belirtmislerdir.

Khan ve ark. (2005), 20 bugday genotipini inceledikleri calismalarinda 42 primer
kullanarak toplam 452 bant elde etmislerdir. Bu bantlardan 184 tanesinin polimorfik
oldugunu ve primer basina ortalama 11 bant elde edildigini saptamuslardir.

Montzavinou ve ark. (2005), RAPD markorleri ile durum bugdaylarinda genetik
farkliliklart belirlemeyi amagladiklar: ¢alismalarinda 10 baz dizilimli 87 adet primer
degerlendirmisler ve gosterdikleri polimorfizm orami bakimindan 15 adet primeri
calismada kullanmiglardir. Calismada 123 (% 83.3) tanesi polimorfik olan 150 DNA
bandi elde ettiklerini bildirmiglerdir. Primer basina, 8.3'G polimorfik olan 10 DNA
bandi cogaldigint saptamuslardir.  Genotipler arasindaki  benzerligin  0.153-0.973
arasinda degistigini belirtmis ve kimeleme analizini UPGMA ve Njoin metoduna gore
yaparak 2 kiime olustugunu saptamuslardir.

Ramshini ve ark. (2005), 21 ekmeklik bugday cesidinde RAPD markorleri ile
genetik farklilig1 belirlemeye calistiklar: ¢calismalarinda, toplam 213 bant elde etmisler
ve bunlarin 188 tanesinin polimorfik oldugunu bildirmislerdir. Arastirmada primer
basina ortalama 12.5 bant elde edildigi ifade edilmistir.

Sud ve ark. (2005), 20 adet elit bugday genotipi kullanarak yUrittikleri

calisgmalarinda toplam 93 adet polimorfik bant elde etmisler ve genotipler arasi
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benzerliklerin 0.47-0.91 arasinda degistigini belirlemiglerdir. Genotiplerin kiimeleme

analizi sonucunda 2 ayr1 grupta toplandigin: bildirmislerdir.

Bhutta (2006), RAPD yontemi ile bugday genotiplerinde biyokimyasal ve molekdiler
karakterizasyonu inceledigi ¢alismasinda, 40 primer ile toplam 413 fragment cogaltmis
ve % 46.97 oranminda polimorfizm elde etmistir. Farkl: orijinli 16 bugday ¢esidinde 194
polimorfik bant belirlemistir. Arastirmada bitki materyali olarak kullandig1 cesitler
arasinda RAPD varyasyonunu dustk olarak gozlemistir. Kimeleme analizi sonucu
fenogramda 1 biiytk ve 2 kiiguk grup olustugunu belirtmistir.

Bhutta ve ark. (2006), 10 ekmeklik bugday genotipinde RAPD markorleri
kullanarak genetik varyasyon ve iliskileri belirlemeye calistiklart ¢alismalarinda, 25
primerden toplam 190 DNA fragmenti elde etmiglerdir. Bunlarin 84 (% 44.64) tanesinin
polimorfik oldugunu saptamuglardir. BUttn primerlerin agirliklar: 0.17-2.6 kb arasinda
degisen, 3-10 adet bant verdiklerini, genetik varyasyonun ise % 83-% 93 arasinda
degistigini bildirmiglerdir. 10 genotip arasinda dar bir genetik varyasyon olmasina
ragmen, RAPD analiz yonteminin bugday genotipleri arasinda genetik varyasyonu
belirlemede oldukca etkili oldugunu ve c¢esitlerin DNA parmak izinin tammlanmasinda
kullanilabilecegini vurgulamislardir.

Karcicio (2006), yerel durum bugday cesitlerinde (Triticum durum Desf.) RAPD-
PCR teknigi ile genetik gesitliligi arastirdigi caligmasinda rasgele secilmis 42 primerden
26'sint informatif bulmustur. Polimorfik primerlerden elde ettigi toplam 176 PCR
drininden 81'inin polimorfik oldugunu bildirmis ve calisilan durum bugday:
cgesitlerinde polimorfizm oramm % 46 olarak saptamustir. Arastirici, ayrica durum
cesitleri arasindaki genetik varyasyonun tespit edilmesi amaciyla Temel Bilesenler
Analiz (PCA) kullanmis ve sonucta calismada kullandig: gesitlerin genetik varyasyon
bakimindan doért ana grup olusturdugunu tespit etmistir.

Migdadi ve ark. (2006), 59 RAPD Primeri kullanarak yuruttikleri galismalarinda
toplam 47 farkli boyutta, 52 tanesi polimorfik olan DNA fragmenti cogaltnuslardir.
Caligmalarinda polimorfizm oramnin % 31.7-% 43.7, benzerlik oraninin ise 0.24-0.94
arasinda degistigini  bildirmislerdir. KiUmeleme analizi sonucunda fenogramda
calistiklar1 genotiplerin 2 ayr1 kimede toplandiklarini belirlemiglerdir.
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Naz ve ark. (2006), 10 adet Pakistan bugday varyetesi arasindaki genetik ¢esitliligi
RAPD markoérleri ile analiz ettigi calismalarinda, c¢ogalan parcalarin  bant
blyUklUklerinin 250-1000 bg arasinda degistigini bildirmislerdir. Genotipler arasindaki
genetik uzakligi 0.00-0.63 olarak belirlemislerdir. Kimeleme analizi sonucunda bugday
varyetelerinin 3 gruptatoplandigint gozlemlemislerdir.

Shoaib ve Arabi (2006), ekmeklik ve makarnalik bugdaylarla gerceklestirdikleri bir
arastirmada, % 46.67 oramnda polimorfizm elde etmisler ve kimeleme andlizi
sonucunda gesitlerin 2 grupta toplandigini belirtmislerdir. Arastiricilar ortalama genetik
benzerlik oramimi 0.884 olarak bulmuglar, belirledikleri bu dar genetik farkliligin

genotiplerin ayni orijinden kaynaklanmasina dayanabilecegini bildirmislerdir.

Thomas ve ark.(2006), Triticum aestivum, T.durum, T.dicoccum ve Triticale
turlerine ait 96 adet bugday varyetesi Uzerinde RAPD markorleri kullanarak yurdttikleri
calismalarinda 312 adet bant elde etmisler ve 246 (% 78.8) tanesinin polimorfik
oldugunu belirlemislerdir. Elde ettikleri bantlarin agirliklarimn 200 b¢ — 2800 bg
arasinda degistigini saptamislardir. Kiimeleme analizi sonucu hekzaploid varyetelerin
blylk bir tane grup olustururken, tetraploid varyetelerde 2 ayri grup olustugunu
belirtmislerdir.

Aliyev ve ark. (2007), diploid ve tetraploid bugday turlerinin RAPD markorler ile
genetik tammlamasim yaptiklar: calismalarinda, RAPD fenogramina gore yapilan
karsilastirmada calistiklari genotiplerde genetik ve fenotipik benzerlikler arasinda
farkliliklar bulmuslardir. Saptadiklar1 sonuglara gore genetik olarak benzer genotiplerin,
fenotipik olarak farkl: olabilecegini belirtmiglerdir.

Cenkci ve ark. (2007), calismalarinda 12 yabani ve 10 kiltur bugday: arasindaki
genetik iliskileri belirlemek amaciyla RAPD-PCR teknigini  kullanmiglardir.
Kullandiklar1 16 primerden toplam 262 polimorfik bant elde ettiklerini bildirmislerdir.
Genetik benzerlik katsayilarint kalttr formlari igin 0.714-0.388, yabani formlar igin ise
0.526-0.076 arasinda bulmuslardir. Calisma sonunda yabani ve kuiltir formlar: arasinda
genetik benzerligin disuk (0.288-0.000) oldugunu belirlemislerdir. Sonug olarak,
RAPD teknigi ile basaril1 bir sekilde kiltur ve yabani bugday tirleri arasindaki genetik
iliskinin belirlenebildigini vurgulamslardir.
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Grewal ve ark. (2007), RAPD markorleri ile yaptiklar: bir ¢calismada, toplam 372
bant olusturmuslar ve bunlarin 323 (%86.8) adetinin  polimorfik oldugunu
belirlemislerdir. Calismada primer basina olusan bant sayilarinin 5-30 arasinda, PCR
drdnlerinin agirliklarinin ise 162 bg-2529 bg arasinda degistigini  saptarmigslardr.
Arastiricilar, 0.52- 0.82 arasinda degisen benzerlik katsayisi bularak bugday genotipleri
arasinda yuksek genetik varyabilite belirlemislerdir. Yapilan kiimeleme analizi sonucu

ise 2 ana grup olusmustur.

Igbal ve ark. (2007), bugday genotipleri arasinda genetik cesitliligi 7 bugday
genotipini (6 yerel olmayan ve 1 yerel genotip ) kullanarak inceledikleri calismalarinda,
15 primerden toplam 112 DNA fragmenti elde etmisler ve 112 banttan 50 tanesinin
polimorfizm gdsterdigini bildirmislerdir. Genotipler arasindaki benzerlik indeksinin ise
% 86.2-% 93 arasinda degistigini ve bu sonuca gére genotipler arasinda dar bir genetik
farklihik gorindigini  tespit etmislerdir. Sonucta RAPD metodu ile bugday

genotiplerinin karakterizasyonu ve gruplandiriimasinin yapilabilecegini bildirmislerdir.

Motawei ve ark. (2007), 12 adet ekmeklik bugday hatt1 ve 2 adet ekmeklik bugday
¢esidi Uzerinde RAPD ve |SSR markorleri ile calismislar ve RAPD analizleri sonucunda
% 71 oraminda, ISSR analizleri sonucunda ise % 67.8 oraminda polimorfizm
saptamisglardir. Kiimeleme analizi sonucunda c¢alisilan bugday genotiplerinin 2 ana
gruptatoplandigint belirtmiglerdir.

Wang ve ark. (2007), 9 mutant bugday hattinda genetik farkliliklart RAPD ve SSR
yontemi ile arastirdiklar: ¢alismalarinda, tim deneme materyalinde 733 fragment elde
etmisler ve bunlardan 170 adedinin RAPD markori oldugunu belirtmiglerdir. Y apnus
olduklari RAPD analizleri sonucu % 16.5 oramnda polimorfizm elde ederken, genetik
uzakligin da 0.010-0.107 arasinda degistigini belirtmislerdir. Kimeleme analizi
sonucuna gore ise bugday hatlarimin 2 grupta toplandiklarin saptamislardir.

Abbas ve ark.(2008 a), Pakistan'in farkli bdlgelerinde vyetistirilen 15 bugday
genotipinin molekiler genetik farkliliklarint belirlemek amaciyla yaptiklari calismada,
RAPD primerleri kullanarak ortalama 21.6 allel cogaltmislardir. Genotipler arasinda
genetik uzakliklart % 25 - % 81 arasinda tahminleyen arastiricilar elde edilen
fragmentlerin 250-3000 bg arasinda oldugunu vurgulamislardir. Calisma sonucunda 15

genotipte yiksek seviyede genetik farklilik bulundugunu ve yapilan kiimeleme analizi
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sonucunda 5 ana grup olustugunu bildirmislerdir. Aym arastiricilarin, Pakistan'in farkl
bolgelerinde yetistirilen 8 bugday varyetesinde genetik farkliliklar: belirlemek amaciyla
yaptiklar: diger bir arastirma sonucunda ise genetik uzakliklar % 2-% 56 arasinda tespit
edilmistir. Fragmentlerin molekiler agirliklarimn ise 250-1000 b¢ arasinda oldugunu
vurgulamiglardir. Yapilan kimeleme analizine gore 8 varyetenin 4 ana grupta
toplandigim ve yuksek dizeyde farklilik bulundugunu bildirmiglerdir.(Abbas ve ark.,
2008 b).

Altintas ve ark. (2008), Turkiye'de kdltird yapilan 12 durum ve 22 ekmeklik
bugday genotipi kullanarak yuruttikleri ¢calismalarinda toplam 334 bant cogaltmislar ve
bunlarin 214 (% 62)’Untn polimorfik oldugunu bildirmislerdir. Polimorfizm oranini
durum bugdaylarinda % 26- % 58 arasinda, ekmeklik bugdaylarda ise % 35-% 58
arasinda polimorfizm hesaplamiglardir. Genetik uzakhk degerlerinin ise, durum
bugdaylarinda 0.072-0.216, ekmeklik bugdaylarda 0.066-0.214 degerleri arasinda
bulmuslardir. Calismada Turkiye' de kullamlan durum ve ekmeklik bugday cesitleri
arasinda dar bir genetik farklilik oldugunu bildirmiglerdir.

Cenkci ve ark. (2008), Turkiye'de bazi yabani Triticum ve Aegilops tirleri ile
bugday cesitleri Uzerinde yaptiklar1 RAPD analizlerinde, 14 RAPD primeri kullanmiglar
ve farkli veya aynt genoma sahip 22 bugday tir / gesidinde 328 polimorfik bant elde
etmislerdir. Calismada saptadiklart DNA molekiler agirliklart; 290-2570 bg arasinda
degismistir. Yabani bugday ve Aegilops turleri arasindaki genetik uzakligin (0.463-
0.949), ekmeklik (0.444-0.724) ve makarnalik (0.420-0.618) bugday cesitleri arasindaki
genetik uzakliktan daha yiksek oldugunu bildirmislerdir.

Tonk ve ark. (2008), Bazi makarnalik bugday cesitleri ile yeni gelistirilen hatlarda
genetik iliskilerin RAPD markorleriyle incelenmesi konulu calismalarinda toplam 46
adet bant elde etmisler ve elde edilen bantlarin 21 adedinin polimorfik, 25 adedinin
monomorfik bantlar oldugu gozlemlemislerdir. Ortalamalari incelendiklerinde; ortalama
polimorfik bant sayisimt 3.5, ortalama monomorfik bant sayisim 4.2 ve birey basina
disen RAPD bant sayisim 6.6 olarak hesaplamislardir. Genotiplere ait ortalama
benzerlik orant 0.86 olarak saptamuslardir. Jaccard’ in benzerlik indeks katsayisina gore
olusturulan makarnalik bugday genotiplerine ait fenograma gore makarnalik bugday

¢esit ve hatlarimin iki ana grup altinda toplandigint belirtmislerdir.
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Malaki ve ark. (2008), RAPD ve AFLP markdr sistemleri ile yabani diploid bugday
genotipleri Gzerinde genetik cesitliligi inceledikleri calismalarinda, segtikleri 14 RAPD
primerinden 224 adet RAPD Urinu elde etmisler ve polimorfizm orammnm % 60 olarak
hesaplamislardir. RAPD Uruinleri kullanarak hesapladiklar: genetik benzerlik oranlarinin
0.26-0.96 arasinda (ortalama olarak 0.67) degistigini belirten arastiricilar yaptiklar:
kimeleme analizi sonucu ¢alismada kullandiklar: 36 genotipin 3 farkli grupta dagilim
gogerdiklerini tespit etmislerdir.

Rashed ve ark. (2008), RAPD markdrleri kullanarak farkli genetik 6zelliklere sahip
30 ekmeklik bugday Uzerinde yUrittUkleri bir arastirmada, 200-1800 bg¢ arasinda
molekuler agirliklar: degisen 76 adet DNA fragmenti elde etmiglerdir. Calismada %
19.7 oraninda monomorfizm elde edilirken, % 80.32 oraminda polimorfizm elde
etmislerdir. Cesitler arasindaki genetik benzerlik oramnt % 32-97 arasinda, ortalama %
64.5 olarak hesaplamiglardir. Kiimeleme analizi sonucunda calisilan gesitlerin 2 farkl

kume icinde toplandiklar: belirlenmistir.

Sawalha ve ark. (2008), RAPD markoérlerini kullanarak yardttukleri calismalarinda,
% 65 civarinda polimorfizm elde etmislerdir. Yaptiklari kiimeleme analizine goére
calismada kullandiklar1 2 yerel ¢esidin % 100 benzer oldugunu, ancak yabani ve kultir
formlarinin buyUk bir varyasyon gosterdiklerini bildirmiglerdir. Ayrica ¢alismalarinda
Suriye ICARDA'’dan elde ettikleri genotiplerin kendi aralarinda % 97 oraminda
benzerlik saptamuglardir.

Sofalian ve ark. (2008), 39 ekmeklik bugday cesidi Uzerinde yaptiklari genetik
cesitlilik analizleri sonucunda, 106 tanesi polimorfik olan 129 bant cogaltmislar ve
polimorfizm oramnm % 82.2 olarak hesaplamislardir. Cogalan Urdnlerin molekiler
agirliklarinin 450-2500 bg arasinda degistigini saptamuslardir. Calisma sonucunda elde
ettikleri fenogramda bugday genotiplerinin 6 farkli grupta dagilim gosterdiklerini
bildirmiglerdir.

Tahir (2008), 11 adet durum ve ekmeklik bugday kullanarak ylrittigl genetik
cesitlilik calismasinda, ekmeklik bugday igin % 40, durum bugdaylarinda % 35.7
oraminda polimorfizm belirlemistir. Genetik benzerligin ekmeklik bugdaylarda 0.5-
0.952 arasinda, durum bugdaylarinda ise 0.102-0.917 arasinda degistigini saptanmustir.

Kimeleme analizi sonucu hem ekmeklik bugdaylarin hem de durum bugdaylarinin 2
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grup altinda toplandigini ve galistig1 bircok bugday genotipinde dar bir genetik farklilik

oldugunu bildirmistir.

Abd-El Haleem ve ark. (2009), 3 adet Meksika ve 2 adet Misir orijinli makarnalik
bugday genotipini melezleyerek yurittikleri genetik analiz ¢calismalarinda, 8 RAPD
primerinden 91 tanesi polimorfik olan 129 fragment belirlemislerdir. Anaglarda 0.67-
0.77 degerleri arasinda degisen genetik benzerlik saptadiklari arastirmalarinda,
kumeleme analizi sonucu fenogramda elde ettikleri melezlerin 2 kiime olusturduklarin
bildirmiglerdir.

Bib1 ve ark. (2009), 12 adet bugday genotipi Uzerinde RAPD markorleri kullanarak
yurdttikleri genetik cesitlilik calismalarindal4 primer kullanmiglar ve % 89.2 oraninda
polimorfizm % 10.8 oramnda da monomorfizm saptamuglardir. Elde ettikleri bantlarin
agirliklarim 5.3 kb — 142 bg arasinda belirlemisler ve primer basina 1-11 arasinda bant
olustugunu belirtmiglerdir. Olusturduklar: fenogramda galisilan bugday genotiplerinin 3
grup atinda toplandigim bildirmiglerdir.



3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Bitki M ateryali

Calismada yurdumuzun farkli bolgelerinde bulunan Tarimsal Arastirma Enstitileri

ile Uludag Universitesi Ziraat Fakiltesi’ nden temin edilen toplam 14 adet makarnalik

bugday ve 16 adet ekmeklik bugday cesitleri kullamlmistir. Arastirmada kullamlan

bugday cesitleri ve pedigrileri Cizelge 3.1'de, cesitlerin 1slah¢i kuruluglarr ve temin

edildigi kuruluglar ise Cizelge 3.2 de verilmistir.

Cizelge 3.1. Arastirmada kullanilan bugday ¢esitleri ve pedigrileri.

CESITLER

PEDIGREE

M akar nalik Bugday

Altintasg-95
Amanos- 97

Ankara- 98

Cesit-1252
Cakmak- 79
Ege- 88

Fuatbey -2000
Gediz- 75
Kiziltan- 91
Kunduru- 1149
Meram- 2002
Pinar- 2001
Selcuklu-97
Yedken

KND//68111/WARD Y E0313-18E-3E-2E-OE
OST'S/ICTA'S' IYAV”S’
BAK2916/LDS/6783/3/BERK469/7/CR*S’/GS*S'/IA
PULICUM/3DF17-72/4/D1165137/GEDIZ75/5/ AA
“S’ 16/ CPE/G2// TC*2/TC

61-130//414-44/377-2

UVY 162/61-130
JORI/ANHINGA//FLAMINGO(BITTEREN//"S’)cm9
799-126M-1M-4Y -OM

LD357E- TC*2 X JORI 27354-1M-1Y-OY
UVY 162/61-130//BY2E/TC
SILV-TUR

GOKGOL /AMASYA
073-44*2/0OV1/3/DF21-72//61-130/UVY 162

(Karcicio 2006)
(Karcicio 2006)

(Karcicio 2006)

(Karcicio 2006)
(Karcicio 2006)
(Karcicio 2006)

(Karcicio 2006)
(Karcicio 2006)
(Karcicio 2006)

(Karcicio 2006)
(Altintas ve ark. 2008)

Ekmeklik Bugday

Basribey-95
Flamura-85
Gerek-79
Galia

Gonen
Harmankaya-99
Kasifbey-95
Kateal
Kirag-66

K 6ksal-2000
Marmara-86
Momitchill
Pehlivan
Sagittario
Saraybosna
Sultan-95

JUPATECO -73/ (sb) BLUEJAY//URES-81
RANNYAYA-12 / NADADORES-63 // LOVRIN-12
MENK “S'/MY 48// 4-11/3/ YAYLA 305
MANITAL / ORSO

[1-8156-R / MARA // BLUBIRD
FUNDULEA-29/2* LOVRIN-32

PFAU “S" CM38212- |- 7Y - 2M- 1Y - 3M-2Y- OM
CHEBROS/ BEZ

YAYLA 305/ FLORANSA 71

KATEA-1 / MOMTCHILL

BOBWHITE “S’

BEZ/ TUR/5S/ CFN/BEZ
ADAM / Z-282

AGRI / NACOZARI-76

(Cenkci ve ark. 2008)
(Evigez 1995)
(Altintas ve ark. 2008)
(Altintas ve ark. 2008)
(Braun ve ark. 2001)
(Saulescu 2001)
(Altintas ve ark. 2008)
(Altintas ve ark. 2008)
(Altintas ve ark. 2008)

(Cenkci ve ark. 2008)

(Altintas ve ark. 2008)
(Perenzin ve ark. 1995)

(Braun ve ark. 2001)
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Cizelge 3.2.Calismada kullamilan gesitlerin 1slah¢i kuruluslar: ve temin edilen kuruluglar

CESITLER

ISLAHCI KURUL US

M akar nalik Bugday

Altintas-95
Amanos 97
Ankara 98
Cesit-1252
Cakmak -79
Ege- 88
Fuatbey- 2000
Gediz -75
Kiziltan -91
Kunduru- 1149
Meram -2002
Pinar -2001
Selcuklu-97

Yeken

Ekmeklik Bugday
Basribey-95

Flamura-85
Gerek-79

Galia
GoOnen

Harmankaya-99
Kasifbey-95
Katea |
Kirag-66

K ksal-2000
Marmara-86

Momtchill
Pehlivan

Sagittario
Saraybosna
Sultan-95

Anadolu Tarimsal Aragstirma Engtitisii

Eskisehir

Cukurova Tarimsal Arastirma Enstitust

Adana

TarlaBitkileri Merkez Tarimsal Aragtirma Enstittst
Ankara

TarlaBitkileri Merkez Tarimsal Aragtirma Enstittisii
Ankara

TarlaBitkileri Merkez Tarimsal Aragtirma Enstitts
Ankara

Ege Tarimsd Aragtirma Engtittist

Menemen/izmir

Cukurova Tarimsal Arastirma Enstitist

Adan

Ege Tarimsd Aragtirma Engtittist

Menemen/izmir

TarlaBitkileri Merkez Tarimsal Aragtirma Enstittisii
Ankara

Anadolu Tarimsal Aragstirma Engtitisii

Eskisehir

Bahri Daglas Tarimsal Arastirma Enstitust

Konya

Uludag Universites Ziraat Fakiiltesi

Bursa

Bahri Dagdas Tarimsal Arastirma Engtitiisi

Konya

Bahri Dagdas Tarimsal Arastirma Engtitiisi

Konya

Ege Tanmsal Arastirma Engtitiisii Menemen/izmir

Romanya orijinlidir

Anadolu Tarimsal Aragstirma Engtitisii
Eskisehir

ftalya orjinli olup TIGEM tarafindan tretilmektedir
Ege Tarimsd Aragtirma Engtittist
Menemen/izmir

Anadolu Tarimsal Arastirma Engtitisii
Eskisehir

Ege Tarimsd Aragtirma Engtittist
Menemen / Tzmir

Bulgaristan orjinlidir

Anadolu Tarimsal Aragstirma Engtitisii
Eskisehir

Uludag Universites Ziraat Fakiiltesi/Bursa
Bulgaristan orijinlidir

Trakya Tarimsal Arastirma Engtitiisi
Edirne

Tasaco Tarim AS. tarafindan Uretilmektedir

Anadolu Tarimsal Aragstirma Engtitisii
Eskigehir

TEMIN EDILEN KURUL US

Anadolu Tarimsal Aragstirma Engtitisii
Eskisehir

Cukurova Tarimsal Arastirma Enstitist
Adana

TarlaBitkileri Merkez Tarimsal

Arastirma Engtitisii / Ankara
TarlaBitkileri Merkez Tarimsal

Arastirma Engtitisii / Ankara
TarlaBitkileri Merkez Tarimsal

Arastirma Engtitisii / Ankara

Ege Tarimsd Aragtirma Engtittist
Menemen/izmir

Cukurova Tarimsal Arastirma Enstitist
Adana

Ege Tarimsd Aragtirma Engtittist
Menemen/izmir

TarlaBitkileri Merkez Tarimsal

Arastirma Engtitisii / Ankara

Anadolu Tarimsal Aragstirma Engtitisii
Eskisehir

Bahri Dagdas Tarimsal Arastirma Engtitiisi
Konya

Uludag Universites Ziraat Fakiiltesi

Bursa

Bahri Dagdas Tarimsal Arastirma Engtitiisi
Konya

Bahri Dagdas Tarimsal Arastirma Engtitiisi
Konya

Ege Tarimsa Aragtirma Engtittist
Menemen / Tzmir

Uludag Universites Ziraat Fakiiltesi /Bursa
Anadolu Tarimsal Aragstirma Engtitisii
Eskisehir

Uludag Universites Ziraat Fakiiltesi /Bursa
Ege Tarimsd Aragtirma Engtittist
Menemen/izmir

Anadolu Tarimsal Aragstirma Engtitisii
Eskisehir

Ege Tarimsa Arastirma Engtittist
Menemen / Tzmir

Trakya Tarimsal Arastirma Engtittist
Edirne

Anadolu Tarimsal Aragstirma Engtitisii
Eskisehir

Uludag Universites Ziraat Fakiiltesi/Bursa
Uludag Universites Ziraat Fakiiltesi/Bursa

Trakya Tarimsal Arastirma Engtitiisi
Edirne

Tasaco Tarim AS. / Antalya

Uludag Universites Ziraat Fakiiltesi/Bursa
TarlaBitkileri Merkez Tarimsal

Arastirma Engtitlisti / Ankara
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Calisma kapsaminda kullanilan gesitlerin genel 6zellikleri asagida belirtilmistir.

A- Makarnahk Bugdaylar
Altintas-95: Bitki boyu 110-120 cm. civarinda ve yatmaya dayanikli olan kislik bir

cesittir. Basaklar1 kilgikli, kahverengi kavuzlu ve camsi daneye sahiptir. Yatmaya ve
kuraga dayaniklidir. 1000 tane agirligi ve hektolitresi yiksek, makarnalik kalitesi iyidir.
Tarla kosullarinda sar1 pas, kara pas, siirme ve rastiga dayanikli, kahverengi pasa ise
orta dayaniklidir. Kunduru 1149'un ekildigi alanlara dnerilmektedir. Orta Anadolu ve
Bat1 gegit Bolgesi kislarina dayaniklidir (Anonim 2009 a).

Amanos-97: Hatay, Kahramanmaras ve Gaziantep illerinin bulundugu bolgeye
Onerilmektedir. 85-100 cm boyunda, sik basakli ve beyaz tanelidir. Orta erkenci, kisa,
kuraga ve yatmaya orta derecede dayanklidir. Tane dokmeyen bir ¢esit olup harman
olma kabiliyeti iyidir. Dekara 600-760 kg verim vermektedir. Hektolitre agirligi 79
kg/hl; sedimantasyon degeri 14; protein oram %13; camsilik oran %98 olup makarnalik
kalitesi iyidir. Sar1 pas ve septoriaya dayanmkli, kahverengi pasa orta derecede
dayaniklidir (Anonim 2009 a).

Ankara-98: Cesit taban ve yari taban alanlarla, makarnalik bugday yetistirilen yiksek
bolgelere tavsiye edilmektedir. Kilgikli ve kahverengi kavuzludur. Kisa ve soguga
dayaniklidir. Dane dokmeyen cesidin verimi 400-500 kg/da arasindadir (Anonim 2009

a).

Cesit 1252: Cesidin bitki boyu orta, yapraklar yesil renkte ve dik bir yapidadir.
Basaklar orta sk ve egik bir yapiya sahiptir. Basak kilgikli ve kahverengi kavuzludur.
Taneler uzun elips seklinde ve kirmizidir. 1000 tane agirhigr 37-42 gr'dur.
Alternatif 6zellikli olan gesidin glibreye reaksiyonu ve harman olma kabiliyeti oldukca
iyidir. Yar: taban, taban ve sulanan alanlarda verim potansiyeli oldukca yuksektir.
Yapay ve dogal kosullarda, sar1 pasa orta hassas, rastiga ve sirmeye dayaniklidir.
Orta Anadolu ve Gegit Bdlgelerinin yari taban, taban ve gec ilkbahar donlarinin
gorildugi kist sert gegen soguk alanlara tavsiye edilmektedir (Anonim 2009 a).

Cakmak-79: Kisa normal sapli, yesil, orta ve orta uzun ve tuysiiz yapraklidir. Basaklar
kilgikli, ¢iplak kirmizi kavuzlu, kisa, gok sik ve diktir. Tane renklidir. Alternatif gelisme
tabiathdir. Kisa ve kuraga dayammu iyi, orta erkenci, yuksek verimli ve saglam saplidir.
Gubreye reaksiyonu iyi olup, tane dokmez ve harman olma kabiliyeti iyidir.
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Sar1 pasa hassas, kahverengi pasa orta dayanikli, kara pasa orta hassastir. Sirmeye
dayanikli, rastiga ise hassastir. Orta Anadolu ve Gegit Bolgeleri’'ne onerilmektedir
(Anonim 2009 a).

Ege-88: Sap uzunlugu 90-100 cm, yapraklar: yesil renkli, tiysiz ve dar yapili dik
durusludur. Kisa kilgikli, dig kavuz rengi beyaz ve tuyludir. Basak yogunlugu sik ve
uzunlugu ise 6,5-7 cm'dir. Kilgiklar1 siyah olup ug kisimlarda renk beyazdir. Hasat
olgunluguna gelindiginde kil¢iklar dokilmez. Tane amber renkli, eliptik sekilde, 7-8
mm uzunlugundadir. 1000 tane agirlig1 45-48 gr’' dir. Kisa ve kuraga mukavemeti orta,
yatmaya karst mukavim olup, erkenci bir ¢esittir. Glbreye reaksiyonu iyi olup, tane
dokmez, harman olma kabiliyeti iyidir. Yazlik karakterli olan ¢esidin verimi yiksektir.
Sirmeye karst mukavim olup, rastik, sar1 pas, kara pas ve kahverengi paslara orta
hassastir. Sar1 ve kahverengi paslara fide devresinde dayaniklidir. Sahil kusagi ve
Guneydogu Anadolu Bolgesine tavsiye edilmektedir (Anonim 2009 a).

Fuatbey-2000: Hatay, Kahramanmaras ve Gaziantep illerinin kapladig: bdlgeye tavsiye

edilen bir cesittir. Orta erkenci, kisa ve kuraga orta derecede dayanikli, yatmaya
dayanikli, dane dokmeyen bir cesit olup harman olma kabiliyeti iyidir. 80-90 cm
boyunda, sik basakli olup beyaz tanelidir. 600-800 kg/da verim kapasitesine sahiptir.
Hektolitre agirligi 77-81 kg/hl, sedimantasyon degeri 38, protein oram %210-11,
camsilik orant %2100 olup makarnalik kalitesi iyidir (Anonim 2009 a).

Gediz-75: Sap uzunlugu orta, basaklar1 kilgikli, beyaz tOyld, orta uzun, basak
yogunlugu sik ve basaklar1 dik durusludur. Tane sert yapida, kehribar renkli, oval ve
uzun orta genigliktedir. Karin gizgisi orta derin ve yuvarlak olup 1000 tane agirligi 42-
45 gr'dir. Yazlik gelisme tabiathidir. Kuraga dayaniklilig: orta, orta erkenci, sapi saglam
ve yatmaya dayaniklidir. Gubreye reaksiyonu iyi, tane dokmez, harman olma kabiliyeti
iyi, verimli bir gesittir. Sar1 ve Kahverengi pasa dayanikli, kara pasa ve septoria ya karsi
orta dayanmiklidir. Akdeniz Bolgess (Amik ovast ve Gaziantep Yores) ile Ege

Bolgesi’ ne tavsiye edilmektedir (Anonim 2009 a).

Kizltan-91: Cesitte saplar 90-95 cm uzunlugunda, yapraklar: yesil renkli, tlysiz ve
yaprak durusu yar: yatiktir. Basaklar1 dik duruslu, 7-8 cm uzunlugunda, yogunlugu orta
siktir. Tane kehribar renkli, oval yapida, 8-9 mm uzunlugundadir. 1000 tane agirlig1 46-
48 gr olup, camsi gorunuslt sert bir yapiya sahiptir. Karin gizgisi dar, derinligi sathi ve
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yanak sekli yuvarlaktir. Kisa dayanmasi iyi, kurakliga dayanmasi orta diizeydedir.
Erkenciligi orta, verim potansiyeli iyidir. Yatmaya dayanmasi ve harman olma
kabiliyeti iyidir. Sirmeye ve rastiga dayanikli, sar1 pasa toleranshidir. Kahverengi pasa
ise orta dayaniklidir. Orta Anadolu ve Gegit Bolgelerine 6nerilmektedir (Anonim 2009

a).

Kunduru 1149: Cesitte saplar 110-120 cm uzunlugunda, yapraklari orta genis ve

tlyslizdir. Basak yogunlugu orta sk ve egimlidir. Tanesi sert ve amber renkli, iri ve
gogeriglidir. 1000 tane agirligi 57-62 gr'dir. Kisa ve kuraga mukavemeti iyi, orta
erkenci, yatmaya orta dayaniklidir. Y Uksek yagisli yerlerde ve kuvvetli taban arazilerde
yatar. Tane dokmez, harman olma kabiliyeti iyi, kardeslenmesi azdir. Glbreye
reaksiyonu iyi olup, basaklar: iridir. Sar1 pasa orta dayanikli, kara ve kahverengi pasa
hassas olup, stirmeye dayanikli, rastiga orta hassastir. Orta Anadolu ve Gegit Bolgeleri,
Trakya nin sert bugday yetistirilen yar: taban topraklarina tavsiye edilir (Anonim 2009

a).

Meram—2002: Basaklari beyaz, uzun ve kilgiklidir. Bitki boyu 80-100 cm
uzunlugundadir. Y atmaya dayaniklidir. Makarnalik kalitesi yiksektir. Tane verimi 400-
750 kg/da arasinda olup taban alanlar icin uygundur. Kuraga dayaniklilik bakimindan
hassas, soguga orta dayaniklidir. Teknolojik 6zelliklerinden protein oram % 12-15, bin
tane agirhigi 37-48 g, hektolitre agirligi 76-81 kg, SDS-mini 7.5-10'dur. Padara,
rastiga, sirmeye ve kok ¢urtkligiine orta dayaniklidir. Cesit sulama ve gubrelemeye iyi
karsilik verir (Anonim 2009 b).

Pinar-2001: Cesitin saplar1 orta uzunlukta, yapraklar yar1 yatik yapidadir. Basaklar
kilgikli, orta uzunlukta, sar1 renkte ve oblong seklindedir. Basakciklar sk
yogunluktadir. Tane rengi acgik sari, 1000 tane agirhigi 38-44 g arasindadir. Kiglik bir
gesittir. Soguga, kuraga ve yatmaya dayaniklidir. Teknolojik 6zelliklerinden hektolitre
agirlig1 80.4-83.0 kg/hl, protein oram % 12, sedimantasyon degeri 12, camsilik oram %
80, renk degeri 10'dur. Makarnalik kalitesi iyidir. Cesidin tescil denemelerindeki
ortalama verimi 581.6 kg/da olup verim potansiyeli 603.0 kg/da’'a kadar ¢ikmaktadir.
Sar1 ve kahverengi pas ile killemeye toleranshidir. Trakya - Marmara ve Sakarya-
Marmara Bolgeleri igin tavsiye edilmektedir (Anonim 2001).
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Selcuklu-97: Bitki boyu orta olan gesitte, yapraklar yesil renkte ve dik yapdadir.
Basaklar sik, kilgikli, dik yapidadir. Kilgik rengi saridir. Taneler orta elips seklinde,
uzun ve amber rengindedir. 1000 tane agirlig1 38-40 gr'dir. Y azlik olan gesidin harman
olma kabiliyeti ve gubreye reaksiyonu iyidir. Soguga, kuraga ve yatmaya dayanikli
olup, orta erkencidir. Yapay ve dogal kosullarda kara ve kahverengi pasa dayaniklidir.
Orta Anadolu Gegit Bolgelerinin sulanan alanlar: ile taban arazileri igin tavsiye
edilmektedir. Tarla kosullarinda sar1 pas, kahverengi pas, rastik ve siirmeye dayanikli,
kara pasa kars1 ise orta dayaniklidir (Anonim 2009 b).

Yelken: Cesitte basak tipi beyaz, dane gorinimi amber ve camsi, bitki boyu 90-95
cm'dir. Orta geggi, kislik tabiathh ve Bati1 Gegit Bolgesinde genis ekim alanina sahip
makarnalik bir bugdaydir. Glbrelemeye kars1 tepkisi iyi olan bir ¢esit kisa boylu oldugu
icin yatmaya dayaniklidir. Stres kosullarina dayanikliligi nedeniyle verim stabilitesi
yuksek, kardeslenmesi iyidir. 1000 dane agirligi 40-46 g, hektolitre agirligi 81-84 kg,
protein %12.5-14.5, mikro SDS Sedimantasyonu <8 ml ve karoten miktar1 7-9 ppm.
olup, makarnalik kalitess Kunduru-1149 ve Altintas-95-95'ten daha dusUktir. Tarla
kosullarinda sar1 pas, kahverengi pas, rastik ve sirmeye dayanikli, kara pasa karsi ise
orta dayaniklidir (Anonim 2009 b).

B- Ekmeklik Bugdaylar

Basribey-95: Sap orta boylu (85 cm), yapraklar acik yesil renkli, tlysiiz ve yaprak sekli
dardir. Basaklar dik duruslu ve sik yapidadir. Kilgikli olup, kilgik rengi beyazdir.
Taneleri beyaz renkli, orta uzunlukta, 1000 tane agirlig1 36-39 gr’'dir. Sulu alanlar igin
gelistirilmis bir gesittir. Kuraga ve soguga hassastir. Yatmaya dayanikli, su ve gubreye
reaksiyonu ¢ok iyidir. Verim potansiyeli yuksektir. Sar1 ve kara paslara dayanikls,
kahverengi pasa hassastir. Ege Bolgesi ve sahil kusagina tavsiye edilmektedir (Anonim
2009 a).

Flamura-85: Bitki boyu 80-90 cm.'dir. Basaklar: kilgiklidir. Taneleri kirmizi-sert ve
iridir. 1000 tane agirlig1 40-42 gr, hektolitre agirligir 80-82 gr.'dir. Ekmeklik kalitesi iyi
kislik bir cesittir. Soguga mukavemetli ve yatmaya dayaniklidir. Kahverengi pasa
dayaniklidir. Trakyanin taban-yari taban alanlarinda ekilmesi tavsiye edilmektedir
(Anonim 2009 a).
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Gerek-79: Cesitte sap orta uzun boylu, yapraklan tlysliz ve orta biyukliktedir. Sap
saglamligr iyidir. Kilgikl, basak ve kavuzlari kahverengidir. Basak orta uzun, orta
siklikta ve dik durusludur. Yumusak beyaz taneli olup, 1000 tane agirlig1 32-36 gram,
hektolitre agirlig1 68-72 kg. arasindadir. Kislik olan ¢esit, soguga ve kuraga dayanikli
olup kardeslenmesi yuksektir. Orta-erkenci ve adaptasyon sinirt ¢ok genistir. Verim
potansiyeli kuru tarim alanlarinda ve uygun sartlarda 500-600 kg/daya kadar ulasir. Bu
verim duizeyinin Uzerinde yatma egilimi gosterdiginden gubreye reaksiyonu azalir. Tane
dokmez, harman olma kabiliyeti iyidir. Yetisme sartlarinin kisith oldugu durumlarda
diger cesitlere oranla yiksek verimlidir. Sar1 ve kahverengi paslara toleransli, kara pasa
orta hassas, rastiga oldukca hassas, sirmeye dayaniklidir. Orta Anadolu, Kuzey ve Bati
Gegit ile Dogu Anadolu'nun kislar1 nispeten 111k gecen yoreleri igin tavsiye edilmektedir
(Anonim 2009 a).

Golia: Bitki boyu kisa olan gesidin yapraklar: yesil renkte ve yar1 dik yapidadir. Basak
orta yogunlukta, kilgikli ve beyaz renktedir. Taneler yumurta seklinde kigik ve koyu
kirmizi renkte olup, camsi Ozellikte, yar1 sert tanelere sahiptir. Ekmeklik kalitesi
iyidir.1000 tane agirlig1 34-36 gr'dir. Harman olma kabiliyeti ve gubreye reaksiyonu
iyidir. Yapay ve dogal kosullarda sar1 pasa, kahverengi pasa ve septoria’ ya dayanklidhr.
Guneydogu Anadolu Bolgesi, Cukurova ve Trakya icin tavsiye edilmektedir (Anonim
2009 a).

Gonen: Bitki boyu orta uzunlukta olan cesitte, yapraklar yesil renkte ve diz bir
yapidadir. Basaklar paralel kenarl, beyaz, yogun yapida ve kilgiklidir. Taneler
yuvarlak sert ve beyaz olup renk 6zelligi ve camsiligi agisindan makarnalik bugdayla
karistirillabilir. 1000 tane agirligr 30-32 gr'dir. Yazlik olan g¢esidin harman olma
kabiliyeti ve glbreye reaksiyonu iyidir. Yapay ve dogal kosullarda, sar1 pasa orta
hassas, siirme ve rastiga hassas, kara pasa ise orta dayaniklidir. Ege Bolgesi ve Sahil
Kusagindaki alanlar igin tavsiye edilmektedir (Anonim 2009 a).

Harmankaya 99: Basak tipi beyaz ve kilgikli, tane gorunimui kirmizi orta sert, bitki

boyu 85-95 cnv dir. Orta erkenci olup, kislik tabiatl ve kuru tarim alanlar1 igin 6nerilen
bir cesittir. Takviye sulama ile yuksek verim verir. Yatmaya dayanikhidir ve
kardeslenme diizeyi ortadir. Dane dokmez. Verim diizeyi kuruda 200 kg/da iken sulama
ile 700 kg/da a ulasmaktadir. Giibrelemeye kars1 tepkisi oldukc¢a yuksektir. 1000 dane
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agirhgr 38-44 g, hektolitre agirhignt 79-83 kg, protein %12-14, mikro SDS
Sedimantasyonu 13-16 ml, stabilite 4-8 dak., gelisme siresi 2-5 dak. ve yumusama
derecesi 90-120 BU olup, ekmeklik kalitesi iyidir. Dogal epidemi sartlarinda 6nemli
hastaliklardan sirmeye dayanikli, rastik ve paslara karsi orta duyarlidir (Anonim 2009

a).

Kasifbey-95: Dik sap olan g¢esidin basaklar1 kilgiklidir ve olgunlukta basak rengi
beyazdir. Beyaz sert tanelidir. Taneleri toparlak ve kiguk olup ekmeklik kalitesi iyidir.
Y azlik olup, yatma ve tane dokmeye mukavemeti iyidir. 1000 tane agirlig1 35-38 gr’dur.
Verimi yUksektir. Sar1 pasa hassas, kahverengi ve kara pasa orta dayanikhidir. Ege
Bdlgesi’ ne tavsiye edilen bir ¢esittir (Anonim 2009 a).

Katea-I: Sap orta-uzun, yapraklar gri yesil renkte ve orta genisliktedir. Sap uzunlugu
95-100 cm arasindadir. Basaklar: kilgiksiz, orta uzunlukta, basak yogunlugu orta siktir.
Basaklar hafif egimli vaziyette dururlar. Kirmizi, yari sert ve orta uzun taneli olup,
ekmeklik kalitesi ortadir. 1000 tane agirlig1 36-40 gr arasindadir. Kuraga dayanikli, orta
erkenci, verim potansiyeli yiksek bir ¢esittir. =15 C'nin altindaki soguklardan etkilenir.
Tane dokmez, harman olma kabiliyeti iyidir. Sirme ve rastiga dayanikli, paslara karsi
toleranslidir. Trakya ile Guney Marmara Bolgelerine tavsiye edilmektedir (Anonim
2009 a).

Kirac-66: Sap uzunlugu orta (80-90 cm), yesil, tlysiiz, orta genislik ve uzunlukta
yapraklidir. Basaklar1 kilgikli, ¢iplak beyaz-krem kavuzlu, orta uzun, orta sk ve hafif
egiktir. Tanes yari sert beyaz, oval, orta uzunlukta, orta genis, yuvarlak yanakli, 1000
tane agirligr 40,3 grdir. Kislik gelisme tabiathdir. Kisa dayanmast gok iyi, kuraga
dayanmasi ise iyidir. Yatmaya dayanmasi orta olan ¢esidin gubreye reaksiyonu iyidir.
Tane dokmez ve harman olma kabiliyeti ¢ok iyidir. Sirmeye dayanikli, paslara orta
hassastir. Kir bayir yerlere iyi intibak etmesi ve gok genis bir adaptasyon kabiliyeti
gostermesi nedeniyle Orta Anadolu’ nun bu tip topraklarina tavsiye edilir (Anonim 2009

a).

K 6ksal-2000: Saplar orta boylu, yapraklar yatik yapidadir. Basak orta uzunlukta, sart
renkte, kilciksiz ve oblong seklindedir. Basakciklar orta sik yogunluktadir. Taneler
kehribar (kirmnzimsi) renkte ve 1000 tane agirlig1 29-35.6 g’ dir. Hektolitre agirlig1 75.0-
80.3 kg/hl, protein oram %11.5-12.9, sedimantasyon degeri 28-35.9, W(enerji) degeri
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112-264, yumusama degeri 50-110, absorbsiyon degeri % 62.0-64.5 ve un verimi %71
‘dir. Ekmeklik kalitesi iyidir. Tescil denemelerindeki ortalama verimi Sakarya-Marmara
Bolgesi'nde 519.7 kg/da, TrakyaMarmara Boélgesi’'nde 604.0 kg/da olup verim
potansiyeli 892.9 kg/daa kadar ¢ikmaktadir. Sar1 pasa dayanikli, kahverengi pasa
hassas, kara pasa ve killemeye toleranslidir. Trakya ve Sakarya- Marmara Bolgeleri
icin tavsiye edilmektedir (Anonim 2001).

Marmara-86: Saplar ortaboylu, yazlik karakterli, kil¢ikli, yar: sert kirmizi tanelidir.

Momtchill: Bitki boyu 90-100 cm. olup, koyu vyesil, tlysliz ve genis yapraklara
sahiptir. Beyaz renkli ve kil¢iksiz basaklidir. Basaklar orta boyda, orta siklikta ve dik
durusludur. Blyuk, kirmizi ve yar: sert tanelidir. 1000 tane agirligi 42-45 gr., hektolitre
agirhgr 68-74 kg'dir. Kisa dayanikliligi ¢ok iyi, kuraga dayanikliligi iyi ve yatmaya
dayaniklilig1 ortadir. Tane dokmez, harman olma kabiliyeti iyi ve orta geggi, yuksek
verimlidir. Gubreye reaksiyonu iyidir. Kullemeye orta hassas sar1 pasa dayanikliligi iyi,
kahverengi pasa hassastir. Marmara, Trakya, Karadeniz, Akdeniz Bolgelerine tavsiye
edilmektedir (Anonim 2009 a).

Pehlivan: Cesidin saplar1 orta uzunlukta, yapraklarin rengi yesil ve bayrak yaprag:
kivrik yapidadir. Basaklar ¢ikintili, paralel kenarli, beyaz ve orta yogunlukta bir yapiya
sahiptir. Tane, dis gortnUs olarak Bezostgjaya benzer fakat rengi daha koyu kirmizi
olup taneleri daha iricedir. Ekmeklik kalitesi iyidir. 1000 tane agirligi 36-37 gr'dur.
Kislik olan ¢esidin harman olma kabiliyeti ve gibreye reaksiyonu iyidir. Yapay ve
doga kosullarda sar1 pasa dayanikli, sirmeye hassas, kahverengi pasa toleranslidir.
Trakya Bolgesi ve Guneydogu Anadolu Bélgesi’ ne tavsiye edilmektedir (Anonim 2009

a).

Sagittario: Sapi saglam ve yatmaya dayaniklidir. Basaklar: kilgiklichr. Taneleri kirmizi
yart sert yapilidir. 1000 tane agirhigi 40-44 grdir. Erkenci, soguga dayanikli,
kardeslenmesi normaldir. Pas ve Septoria'ya dayanikli olan g¢esit sahil ve gegit
bdlgelerine 6nerilmektedir (Anonim 2009 a).

Saraybosna: Sap 70-75 cm uzunlugunda, yapraklar tlysiiz ve diktir. Basaklar
kilgiksiz, beyaz kavuzlu, orta skliktadir. Basak boyu kigik olup, bazi durumlarda
basaklar Ustten basik goruntimlu de olabilirler. Taneleri kiglik, mat kirmizi renkli, yar:
sert yapmdadir. 1000 tane agirligi 36-38 gr'dir. Soguga toleransli olup, kuraga hassastir.
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Gubreye reaksiyonu iyi, yatmaya kars1 dayanikli, tane dokmez. Verim potansiyeli orta,
harman olma kabiliyeti iyidir. Orta erkenci ve kisliktir. Kahverengi pasa hassas olup,
kara pas ve sar1 pas ile kok ve kok bogazi hastaliklarina dayanklidir. Killenmeye karsi
toleranslidir. Trakya-Marmara Bolgesi ve diger sulanan alanlarda tavsiye edilmektedir
(Anonim 2009 a).

Sultan-95: Sap 100-110 cm boyunda, yapraklar: koyu yesil, tlysiiz ve dik durusludur.
Basaklar1 beyaz renkte, kilgiklidir. Sik ve dik basakli olan ¢esidin basak uzunlugu 10-11
cmdir. Taneleri beyaz renkli, yumusak yapidadir. 1000 tane agirligi 33-37 gr'dir.
Dogu Anadolu Bodlgesinin sert kislart harig, kislik bugday vyetistirilen bdlgelerin
kiglarina dayanir. Kuraga dayanikli olmayip, orta erkencidir. Glubreye reaksiyonu iyi,
yatmaya dayanikhidir. Harman olma kabiliyeti iyi, verim potansiyeli 900-1.000
kg/dadir. Sar1 pas, kara pas, sirme ve rastiga dayanikli, kahverengi pasa orta derecede
hassastir. Toprak menseli bugday mozaik viristine dayaniklidir. Orta Anadolu ve Gegit
Bolgelerinin sulu alanlar: ile yagisi yuksek taban araziler icin dnerilmektedir (Anonim
2009 ).

3.2. Genomik DNA izolasyonu

Arastirmada kullanilan makarnalik ve ekmeklik bugday cesitleri laboratuar
ortaminda, oda sicakliginda, kigUk plastik bardaklar icerisine 10'ar tohum ekilerek
cimlendirilmis ve ornekler ginde iki kez sulanmistir. Genomik DNA izolasyonu igin
bitkiler ekimden 14 gin sonra 15 cm boyunda ve Ug yaprakli doneme geldiginde
kullanilmigtir. DNA izolasyonu igin EZ-10 Spin Column DNA izolasyon Kiti
kullanilmugtir.  Cizelge 3.3'de  DNA izolasyonu igin kullamilan kit icerigi
gosterilmektedir.

Cizelge 3.3. Calismada kullamilan DNA izolasyon Kiti ve igerigi

KOMPONENTLER BS246 100 hazirlamalik
RNase A (10mg/ml) 300 pl

PCL Solusyon 30 ml

PP Sollisyon 2x2 ml

PB Sollisyon 40 ml

Y ikama Soltisyonu 24 mi

Elution Buffer 10 ml

EZ-10 Column 100 adet

2.0 ml Koleksiyon Tupleri 100 adet



Arastirmada DNA izolasyonu asagida agiklandig: sekilde yapil mistr.

1.Cimlenen materyalde bitkiler belli bir boya geldikten sonra kesilerek bir havan ve
havan eli yardimiyla sivi azotla toz haline getirilmistir (Sekil 3.1).

Sekil 3.1. Cimlenen materyal ve sivi azotla toz haline getirilmesi

2.Toz halindeki dokular 1.5 pl mikrofuj tuplerine aktarilmistir (Sekil 3.2).

Sekil 3.2. Mikrofuj tuplerine aktarilan toz halindeki dokular

3. Mikrofuj tuplerine aktarilan bitki materyalinin hacmi kadar PCL soltsyonu
eklenmistir ( Calismada 150 g bitki 6rnegi kullamlmis olup aynt miktar PCL solusyonu
(150 pl) mikrofuj tUplerine aktarilmstir) (Sekil 3.3).

Sekil 3.3. Mikrofuj tiplerinde bulunan bitki materyaline PCL solusyonunun eklenmesi



4. Birkag kez tiipler sallandiktan sonra vortexlenmis ve 65°C’de 20 dakika su
banyosunda bekletilmistir (Sekil 3.4).

Sekil 3.4.Tuplerin vortexlenmesi ve su banyosunda bekletilmesi

5. 25 pl PP soluisyonu eklenmis ve 15 dakika buz icinde bekletilmistir (Sekil 3.5).

S == .

Sekil 3.5. PP solusyonu eklendikten sonra buz icinde materyalin bekletilmesi.

6. Sogutmal1 santrifiljde 4°C’ de 10.000 rpm’ de 5 dakika santrifiijlenmistir ve temiz sivi
kisim yeni tuplere aktarilmistir (Resim 3.6).

Sekil 3.6. Tuplerin santrifljlenmesi ve temiz tlplere aktarilmasi
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7. 300 pl PB Buffer eklenen tiipler ters yiiz edilerek karistirilmis ve 4°C’ de 4000 rpm’ de
2 dakika santriftjlenmistir (Sekil 3.7).

Sekil 3.7. PB bufferin eklenmesi ve santrifiijleme

8. Tuplerdeki fazla sivi atilarak yikama soliisyonu eklenmistir ve 8000 rpm’de 1 dakika
santrifujlenmistir ( 2 kez) (Sekil 3.8).

Sekil 3.8. Tuplere yikama solusyonunun eklenmesi ve santrifijleme islemi

9. Tuplerdeki siv1 atilip kalan yikama solusyonunu uzaklastirmak icin 10.000 rpm’'de 3
dakika santrifj islemi gergeklestirilmistir (Sekil 3.9).

Sekil 3.9. Yikama solusyonunun uzaklastirilmas: amaciyla santrif Ujleme
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10. Geri kalan materyal temiz 1,5ul ‘lik tuplere yerlestirilmistir. Uzerine 30-50 pl

Elution Buffer membramin tam orta kismina gelecek sekilde eklenmistir.

11.10.000 rpm’de 1 dakika DNA’nin ayrilmast igin santriftjlenmistir.
12. Elde edilen DNA’lar % 1'lik agaroz jelde yuritulerek kontrol edilmek tzere hemen

kullamlmayacak olanlar -20°C sicaklikta derin dondurucuda saklanmustir (Sekil 3.10).

Sekil 3.10. DNA’larin -20 °C’ de saklanmasi

13. %1'lik jel hazirlamak igin; 1 gr agaroz tartilmis ve tzerine 100 ml TBE ¢ozeltisi
eklenmistir (Sekil 3.11).

Sekil 3.11. %1’ lik jelin hazirlanmasi

14. TBE igerisinde agarozun c¢Ozinmesini saglamak icin mikrodalga firindan
yararlanilmigtir.

15. GOzunme islemi tamamlandiktan sonra biraz sogutulan jelin icine 1 pl
Etidyumbromir eklenmis ve donmasi icin elektroforez tankina dokulmistir (Sekil
3.12).

Sekil 3.12. Jde etidyumbromirin eklenmesi ve elektroforez tankina dokuma



16. Jel donduktan sonra yikleme yapilacak kuyucuklar: olusturan taraklar ¢ikarilmis ve
jelin Gzerini kapatacak sekilde tanka TBE ¢Ozeltisi dokulmustur (Sekil 3.13).

Sekil 3.13. Y ukleme yapilacak tankin hazirlanmasi

17.Y Ukleme islemi igin; DNA’lar1 boyamak tzere 1 pl Bromfenol Blue alinmis ve

Uzerine 5 pl DNA eklenerek karistirilmis ve jele yukleme yapilmistir (Sekil 3.14).

Sekil 3.14. Yuklemeislemi

18.Y Uklenmesi tamamlan jel 100 volttaen az yarim saat yurttulmastir (Sekil 3.15).

Sekil 3.15. Jdin yurutil mesi
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19.Y Uriittlen jel daha sonra Jel Goruntuleme Sisteminde gorintilenmistir (Sekil 3.16).

Sekil 3.16. Jdin goruntilenmesi
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izole edilen makarnalik ve ekmeklik bugday cesitlerine ait genomik DNA’larn jel
elektroforez goruntiisii Sekil 3.17 ve Sekil 3.18' de verilmistir.

Sekil 3.17. Makarnalik bugday cesitlerine ait genomik DNA'larin jel eektroforez gorintiist.
L:Yeken, 2: C-1252, 3: Cakmak-79, 4: Kiziltan, 5: Amanos-97, 6: Kunduru-1149, 7:
Altintas-95, 8: Meram-2002, 9: Ankara-98, 10: Pinar-2001, 11: Sel¢uklu-97, 12:
Gediz-75, 13: Ege-88, 14: Fuatbey-2000.

i 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16
—

-1—--'—_—---—-—.— _-n-—n___

Sekil 3.18. Ekmeklik bugday cesitlerine ait genomik DNA' larin jel elektroforez gorintiisi.
1:Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-1, 4: Gonen, 5: Basribey, 6: Kasifbey, 7. Marmara-
86, 8:Flamura, 9:Pehlivan, 10: Harmankaya, 11: Golia, 12: Saraybosna, 13: Gerek-
79, 14: Kirag-66, 15: Momtchill, 16: Koksal-2000.

PCR’ a baslamadan ¢nce izole edilen DNA’larin miktarlart spektrofotometrik
olarak 260/280 nm dalga boyunda olctilmis, protein ve RNA kontaminasyonu olup
olmadig1 incelenmistir. Cizelge 3.4'de DNA orneklerinin spektofotometrik o6lctim
degerleri verilmistir.

Cizelge 3.4. DNA orneklerinin spektofotometrik olciim degerleri

Ekmeklik DNA 260/280 | Makarnalik DNA 260/280
Bugday Cesitleri (ng/ml) nm Bugday Cesitleri (ng/ml) nm
Basribey-95 2076 1.70 | Altintas-95 601 1.82
Flamura-85 1820 1.58 | Amanos-97 2044 1.57
Gerek -79 2308 1.84 | Ankara-98 1048 1.69
Golia 1889 142 | Cesit-1252 2081 1.74
Gonen 1520 1.60 | Cakmak-79 1832 1.63
Harmankaya-99 1039 174 | Ege-88 2108 161
Kasifbey-95 1663 1.67 | Fuatbey-2000 781 1.77
Katea| 394 172 | Gediz 440 2.00
Kirac-66 967 1.66 | Kiziltan-91 1950 1.63
K 6ksal-2000 7892 1.60 Kundurul149 716 147
Marmara-86 1579 156 | Meram-2002 219 1.82
Momitchill 888 1.79 Pinar-2001 1152 1.63
Pehlivan 1703 1.69 | Selcuklu-97 2916 1.60
Sagittario 2902 1.46 | Yelken 2241 1.64
Saraybosna 2607 1.52

Sultan 984 1.63
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3.3. RAPD-PCR Asamasi

PCR kosullarimin standardizasyonu igin uygun genomik DNA, primer, MgCly,
dNTP, Tag DNA polimeraz ve 10X PCR buffer miktarlari, 6n deneyler sonucunda
saptanmustir. RAPD-PCR sirasinda Bio Basic firmasina ait S serisinden 10 baz dizilimli
45 adet rasgele RAPD primeri kullamlmustir. izole edilen DNA’lardan rasgele biri
secilerek arastirmada kullanilan primerlerin ¢alisip ¢alismadigi RAPD-PCR reaksiyonu
uygulanarak kontrol edilmistir. Primerler igin en uygun baglanma (Tm) derecelerini
saptamak icin 6n denemeler yapilmis ve en uygun olan baglanma (Tm) derecesi
belirlenmistir. RAPD-PCR dongust igin hazirlanan PCR tupleri Creacon T-CY
versiyon 1.2 marka thermocycler’a yerlestirilmis ve farkli sicaklik derecelerinde belirli
sirelerde tutulmuslardir.RAPD-PCR reaksiyonlari en az iki kez tekrar edilmistir.
Herhangi bir kirlenmenin olup olmadigini belirlemek tizere tim PCR reaksiyonlari igin
genomik DNA harig diger bilesenleri igeren negatif kontrol kullamlmistir.Calismada
kullanilan RAPD-PCR reaksiyon hacmi, RAPD-PCR dongust ve primerlerin nikleotit
dizileri ve GC icerikleri, sirasiyla Cizelge 3.5, Cizelge 3.6 ve Cizelge 3.7 ' de verilmistir.

Cizelge 3.5. RAPD-PCR reaksiyon hacmi

Genomik DNA 120 ng

Primer ;10 MM
MgCl2 :2,5mM
dNTP : 25 MM
Taq DNA : 1 Onite
10X buffer :1.25n

Reaksiyon hacmi  : 20ni

Cizelge 3.6. RAPD-PCR déngiisii

islem Sicaklik Siire
On denatiirasyon 94°C 3dk
Denatiirasyon 94°C 30 s
Baglanma 36°C 1dk 40 dongui
Uzama 72°C 2 dk

Son uzama 72°C 10 dk (Karcicio 2006, Y esbek 2007)
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Cizelge 3.7. RAPD-PCR reaksiyonlarinda kullamlan primerler ve % GC oranlar
Primer Adi  Primer Sekanglar: (5—-3) %GC

S21 CAGGCCCITC 70
S22 TGC CGA GCT G 70
S32 TCG GCGATAG 60
S34 TCT GTGCTG G 60
S35 TTCCGA ACCC 60
S38 AGGTGACCGT 60
S56 AGG GCGTAAG 60
S81 CTA CGG AGG A 60
S98 GGCTCATGT G 60
S101 GGT CGG AGA A 60
S 120 GGG AGA CATC 60
S122 GAGGAT CCCT 60
S123 CCT GAT CACC 60
S124 GGT GAT CAG G 60
S125 CCGAATTCCC 60
S 126 GGG AATTCG G 60
S127 CCGATATCC C 60
S128 GGG ATATCGG 60
S129 CCAAGCTTC C 60
S 130 GGA AGCTTGG 60
S132 ACGGTACCAG 60
S133 GGCTGCAGA A 60
S134 TGCTGGAGGT 60
S135 CCAGTACTCC 60
S138 TTCCCGGGT T 60
S 139 CCT CTAGACC 60
S143 CCAGATGCAC 60
S151 GAGTCT CAGG 60
S 156 GGT GACTGT G 60
S161 ACCTGGACAC 60
S 165 TGT TCCACGG 60
S 169 TGG AGA GCA G 60
S177 GGT GGT GAT G 60
S 186 GATACCTCGG 60
S188 TTCAGGGTGG 60
S218 GAT GCCAGA C 60
S222 AGT CACTCCC 60
S244 ACCTTCGGAC 60
S248 GGCGAAGGTT 60
S271 CTGATGCGT G 60
S280 TGT GGC AGC A 60
S418 CACCATCCGT 60
S443 CTGTTGCTAC 50
S444 AAGTCCGCT C 60

S461 GTAGCACTCC 60
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PCR tamamlandiktan sonra cogalan DNA’ larin elektroforez islemine gegilmistir. Jel
ve elektrot tampon ¢ozeltisi olarak once 10 x TBE stok ¢ozeltisi hazirlanmis (Cizelge
3.8), daha sonra bu ¢ozelti elektroforezde kullamilmak tizere 1x TBE (900 ml saf su, 100
ml 10xXTBE/1 1) olacak sekilde seyreltilmistir. Elektroforez isleminde 11 nl PCR
drdndne 2.5 m yikleme boyasi ilave edilmis, Grinlerin bant agirliklarim belirmek icin
100 bg-10 kb'lik Bio Basic firmasina ait DNA yukleme markort kullamlmistir. PCR
drdnleri %1.2'lik EEO agaroz jelde, 100 V'da, 2.5 saat yurttilmistir. PCR sonrasi
gorintdleri elde etmek icin Kodak 1D jel gorintileme sistemi kullamlmustir.

Cizelge 3.8. 10x TBE stok ¢ozdltisinin hazirlamsi (1 litre)

Tris 108.99 g.
EDTA 18.61 g.
Borik Asit 55.62 g.
pH 8.0

3.4. RAPD Polimorfizmi ve Genetik M esafenin Belirlenmes

Fenogramin elde edilmesi icin incelenen jelde bant desenlerine bakilarak bantlarin
olup olmamas! durumuna gore “1” veya “0” seklinde degerlendirilmeler yapilmustir. ilk
olarak NTSYS-PC (Numerical Taxonomy and Multivariate Analysis System) versiyon
2.2 (Rohlf 2005) bilgisayar programi kullanmilarak belirlenen polimorfik bantlarin
blyuklUkleri bilgisayara 1(var) yadaO (yok) sekilde girilmis ve daha sonra kullanlacak
olan bant matriksleri olusturulmustur. Bir sonraki asamada Similarity for Qualitative
Data at programinda DICE esitligini temel alan benzerlik matriksleri kullamlmustir. En
son asamada SAHN (Sequential, Agglomeritive, Hierarchical and Nested Clustering)
kumeleme alt program ve bu program icinde benzerlik matrikslerini kullanan UPGM A
(Aritmetik Ortalamay1 Kullanan Agirliksiz Cift Grup Metodu) agoritmas: kullamlarak
cesitlere ait fenogram cizilmistir (Bilgin ve Korkut 2005, Karcicio 2006, Y esbek 2007).

Benzerlik indeksi (SI) = 2Nab/(Na+Nb)

Nab = a¢esidi ve b ¢esidi arasindaki ortak fragmentlerin sayist
Na = a ¢esidindeki degerlendirilen bant sayisi

Nb = b ¢esidindeki degerlendirilen bant sayisi



Cesitler arasindaki mevcut genetik varyasyonu incelemek amaciyla temel bilesenler
analizi (PCA) yapilmistir. Bu amagla da NTSYS-PC programinda Ordination alt
programinin Eigen alt programi kullanilmistur.
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4. ARASTIRMA SONUCLARI VE TARTISMA

4.1. M akarnahk Bugdaylara Ait RAPD Markarlerinin Elektroforez Sonuclari

Calismada 45 farkli RAPD markoru ile 14 makarnalik bugday cesidi taranmis ancak

kullamlan bu primerlerden hepsi amplifikasyon gostermemis olup,

27 tanesi

tekrarlanabilir ve guvenilir polimorfik RAPD-PCR drlnleri verirken, 1 tanesi

monomorfik bantlar olusturmustur. Diger primerlerden ise ya hichir PCR Urini elde

edilememis yada calisilan genotiplerin biytk bir boliminden PCR Urini elde

edilememistir. Analizler sonucunda amplifikasyon gosteren primerlerin bant 6zellikleri

Cizelge 4.1’ de verilmistir.

Cizelge 4.1. Makarnalik bugday cesitlerinde primerlerden elde edilen bantlarin

ozellikleri
. N Polimorfik Monomorfik | Toplam Bant | Polimorfizm
Primer Adi | Bant Blyuklugu Bant Sayisi Bant Sayisi pSaylsl Oran
S21 800-2500 b¢ 6 6 12 % 50.0
S22 590-2050 b¢ 8 1 9 % 88.8
S32 300-1300 b¢ 3 3 6 % 50.0
S34 1000-2500 b¢ 3 1 4 % 75.0
S35 700-900 bg 1 1 2 % 50.0
S56 500-2950 b¢ 12 - 12 % 100
S120 800-2500 b¢ - 7 7 -
S122 950-2000 b¢ 6 - 6 % 100
S125 400-4000 bg 9 2 11 % 81.0
S126 400- 3000 b¢ 6 2 8 % 75.0
S127 600-1500 b¢ 9 1 10 % 90.0
S128 800-2100 b¢ 3 2 5 % 60.0
S129 300-2000 b¢ 9 2 11 % 81.0
S130 900-1500 b¢ 2 4 6 % 33.3
S132 450-2000 b¢ 8 1 9 % 88.8
S134 1000-1500 b¢ 1 2 3 % 33.3
S135 650-1500 b¢ 4 1 5 % 80.0
S138 400-1700 bg 2 2 4 % 50.0
S151 850 2200 b¢ 2 10 12 % 83.3
S 156 800-3000 b¢ 6 3 9 % 66.6
S1i161 1300-2800 b¢ 7 - 7 % 100
S169 800-1600 b¢ 2 5 7 % 28.5
S248 900-3000 b¢ 3 4 7 % 42.9
S271 400-3000 b¢ 3 2 5 % 60.0
S280 300-1500 b¢ 2 3 5 % 40.0
S418 795-3000 b¢ 7 2 9 % 77.7
S443 500-1400 b¢ 2 3 5 % 40.
S461 600-2000 bg 3 1 4 % 75.0
Toplam 129 71 200
Polimorfik primerlerden elde edilen toplam bant sayisi 193
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RAPD-PCR yontemi ile ¢calisan; De Bustos ve ark. (1998) 64 primer ile calismislar
ancak 10 tanesini polimorfik olarak saptamislardir. Benzer sekilde Liu ve ark. (1999) 60
primerden 9 ‘unu, Pujar ve ark. (1999) 80 primerden 21'ini, Sun ve ark. (1998 a) 59
primerden 29'unu, Tavale (2001) 100 primerden 21'ini, Karcicio (2006) ise 42
primerden 26 adedini polimorfik olarak belirlemislerdir.

PCR sonucu olugan RAPD-DNA bantlarinin okunmasi ve degerlendirilmesinde ise
gbzle gorulebilecek netlikte olusan tim bantlar degerlendirilmeye alinmis, gok net
gorilmeyen ya da kirik bantlar degerlendirme dis1 birakilmistir. Atak (2004), yaptigi
calismada calismamizdaki gibi PCR sonucunda olusan bantlarin okunmasinda ve
degerlendirilmesinde silik ya da kirik bantlarin degerlendirme disi birakildigin
bildirmistir. Analizler sonucu elde edilen jel goruntUleri Sekil 4.1 — Sekil 4.28'de,
fenogram ciziminde kullamlan bant matriksleri ise Ek-1'de gosterilmistir.

10.000 bg

1500 bg

1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg
400 bg

Sekil 4.1. S 21 primerine primerine ait jel géruntisi.
M:Markor, 1:Yelken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

10.000 bg

2000 bg
1500 bg

1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg

Sekil 4.2. S 22 primerine ait jel gorintisu.

M: Markodr, 1: Yelken, 2: C-1252, 3. Selcuklu-97, 4: Ege-88, 5. Cakmak-79, 6:
Kiziltan-91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11:
Ankara-98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol
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Sekil 4.3. S 32 primerine ait jel gorintisu.
M:Markdr, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Sdcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Sekil 4.4. S 34 primerine ait jel gorintisu.
M:Markdr, 1:Yelken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Sekil 4.5. S 35 primerine ait jel gorintisu.
M: Markdr, 1. Yeken, 2: C-1252, 3: Selcuklu-97, 4: Ege-88, 5. Cakmak-79, 6:
Kiziltan-91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintag-95, 10: Meram-2002, 11:
Ankara-98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol
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10.000 bg

2000 bg
1500 bg
1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg
400 bg
300 bg

Sekil 4.6. S 56 primerine ait jel gorintisu.
M:Markdr, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Sdcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Sekil 4.7. S 120 primerine ait jel géruntisi.
M:Markdr, 1:Yelken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Sekil 4.8. S 122 primerine ait jel goruntisi.
M: Markdr, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7:Amanos-97, 8:Kunduru-1149, 9:Altintas-95, 10:Meram-2002, 11:Ankara-98,
12:Gediz-75, 13:Fuatbey-200, 14:Pinar-2001, K :Kontrol
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2000 bg
1500 bg

1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg
400 bg

Sekil 4.9. S 125 primerine ait jel géruntisi.
M:Markdr, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Sekil 4.10. S 126 primerine ait jel goruntisu.
M:Markdr, 1:Yelken, 2:C-1252, 3:Sdcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79,
6:Kiziltan-91, 7: Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002,
11: Ankara-98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Sekil 4.11. S 127 primerine ait jel gérintisi.
M: Markér, 1. Yeken, 2: C-1252, 3. Selcuklu-97, 4: Ege-88, 5. Cakmak-79,
6:Kiziltan-91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11:
Ankara-98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol
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Sekil 4.12. S 128 primerine ait jel gorintsu.
M:Markdr, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Sdcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

10.000 bg

2000 bg
1500 bg
1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg

Sekil 4.13. S 129 primerine ait jel gorintsu.
M:Markor, 1:Yedken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7. Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-
98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

10.000 bg

2000 bg
1500 bg

1000 bg
800 bg

600 bg
500 bg
400 bc

Sekil 4.14. S 130 primerine ait jel gorintsu.
M: Markér, 1: Yelken, 2: C-1252, 3: Sdcuklu-97, 4: Ege-88, 5: Cakmak-79,
6:Ki1ziltan-91, 7: Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002,
11: Ankara-98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol
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Sekil 4.15. S 132 primerine ait jel goruntisu.
M:Markor, 1:Yedken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7. Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-
98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

10.000 bg

1500 bg
1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg

Sekil 4.16. S 134 primerine ait jel gérintisi.
M:Markor, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7. Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-
98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

1500 bg

1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg

Sekil 4.17. S 135 primerine ait jel goruntusu.
M: Markér, 1: Yedken, 2: C-1252, 3: Selcuklu-97, 4: Ege-88, 5. Cakmak-79,
6:Kiziltan-91, 7: Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002,
11: Ankara-98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol
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1500 bg

1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg

Sekil 4.18. S 138 primerine ait jel gorintsu.
M:Markdr, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7. Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-
98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

10.000 bg

1500 bg

1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg

Sekil 4.19. S 151 primerine ait jel goruntisu.
M:Markodr, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7. Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-
98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Sekil 4.20. S 156 primerine ait jel gérintisi.
M: Markdr, 1. Yeken, 2: C-1252, 3: Selcuklu-97, 4. Ege-88, 5. Cakmak-79,
6:Kiziltan-91, 7: Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002,
11: Ankara-98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol
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10.000 bg
4000 bg
3000 bg
2000 bg
1500 bg

1000 bg

Sekil 4.21. S 161 primerine ait jel gorints.
M:Markdr, 1:Yedken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7. Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-
98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

1500 bg

1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg

Sekil 4.22. S 169 primerine ait jel gorints.
M:Markor, 1:Ydken, 2:C-1252, 3:Sdcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

10.000 bg

2000 bg
1500 bg

1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg
400 bg
300 bg

Sekil 4.23. S 248 primerine ait jel gérintisi.
M:Markdr, 1:Ydken, 2:C-1252, 3:Secuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol
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Sekil 4.24. S 271 primerine ait jel gorints.
M:Markdr, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7. Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-
98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Sekil 4.25. S 280 primerine ait jel gorints.
M:Markdr, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Sdcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Sekil 4.26. S 418 primerine ait jel gorintsu.
M:Markor, 1:Yedken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7. Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-
98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

10.000 bg

2000 bg
1500 bg

1000 bg
800 bg
600 bg
500 bg
400 bg
300 bg



65

10.000 bg

2000 bg

1500 bg
1000 bg

800 bg
600 bg
500 bg
400 bg

Sekil 4.27. S 443 primerine ait jel gorints.
M: Markor, 1: Yelken, 2: C-1252, 3: Selguklu-97, 4: Ege-88, 5: Cakmak-79, 6:
Kiziltan-91, 7: Amanos-97, 8. Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11.
Ankara-98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Sekil 4.28. S 461 primerine ait jel gorintsu.
M:Markér, 1:Ydken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-
91, 7: Amanos-97, 8: Kunduru-1149, 9: Altintas-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98,
12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200, 14: Pinar-2001, K: Kontrol

Cizelge 4.1 incelendiginde de gorulecegi gibi makarnalik bugday cesitlerinde
amplifikasyon gosteren 28 adet primerden toplam 200 adet bant elde edilmis olup,
bunlardan 129 (% 64.5)'u polimorfik, 71 (% 35.5)'i ise monomorfik RAPD-PCR
bantlar1 vermistir. Ortalama polimorfizm oram ise % 66.7 olarak belirlenmistir.
Calismamizdaki sonuclara benzer olarak Joshi ve Nguyen (1993 a) bugday ile yaptiklar:
RAPD-PCR sonucunda, 109 PCR Urtiniinden 71 (% 65) adedini, Altintas ve ark. (2008)
334 PCR urununden 214 (% 62)’und polimorfik bulurken, saptadigimiz degerlerden
farkli olarak Sun ve ark. (1998 a) 168 PCR urununden 78 adedini, Hou ve ark. (2005)
109 banttan 84 (% 77.06)’ tnt, Grewal ve ark. (2007) 372 banttan 323 (% 86.8)’ inu, ve
Sofalian ve ark. (2008) ise 129 banttan 106 sini polimorfik olarak saptamuslardir.
Arastirmada belirlenen ortalama polimorfizm oramna (% 66.7) benzer veya yakin
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olarak Pujar ve ark. (1999) % 68.9, Mukhtar ve ark. (2002) % 64.38, Atak (2004) %
61.6, Malaki ve ark. (2008) % 60 ve Sawalha ve ark. (2008) % 65 oramnda polimorfizm
oranlar belirlemislerdir. Pujar ve ark. (2002) % 50.6, Taghian ve Abo-Elwafa (2003) %
41.86, Bhutta ve ark. (2006) % 46.97, Karcicio (2006) % 46.02, Wang ve ark. (2007) %
16.5 ve Tahir (2008) % 35.7 polimorfizm oram saptayarak calismamizdaki sonuctan
daha dusuk polimorfizm oranlar: tespit etmislerdir. Bunun yam sira ¢alismalarinda
Sofalian ve ark. (2008) % 82.2 ve Bibi ve ark. (2009) ise % 89.2 polimorfizm oranlari
belirleyerek calismamizdaki sonugtan daha yiksek polimorfizm oram saptarmiglardir.

Elde edilen fragmentlerin bant blyUklUklerinde, en distik bant agirligr 300 b¢ olup
S 32, S 129 ve S 280 primerlerinden (Sekil 4.3, 4.13, 4.25), en blyuk bant agirlig: ise
4000 bg olup S 125 primerinden elde edilmistir (Sekil 4.9). En yiksek polimorfizm
yuzdes % 100 ile S 56, S 122 ve S 161 primerlerinden (Sekil 4.6, 4.8, 4.21), en dusik
polimorfizm ylzdes ise % 28.5 ile S 169 primerinden elde edilmistir (Sekil 4.22).
Diger primerlerin polimorfizm ylzdesi ise % 33.3 ile % 90 arasinda degisim
gostermistir. Calisilan primerlerden 2-12 arasinda toplam bant olusumu gergeklesmistir.
En ¢ok bant elde edilen primerler S 21, S 56 ve S 151 primerleri olup (Sekil 4.1, 4.6,
4.19), bunlardan 12 adet bant elde edilmistir. En az bant veren primer ise 2 adet bant
olusumu ile S 35 primeri olmustur (Sekil 4.5). Polimorfik primer basina elde edilen
ortalama bant sayis1 7.14 (193/27), polimorfik primer basina elde edilen ortalama
polimorfik bant sayisi ise 4.77 (129/ 27) olarak belirlenmistir.

Arastirmalarinda RAPD-PCR yontemini kullanan Selbach ve Molina (2000)
160-2500 bg, Tavale (2001) 450-1800 bg, Cao ve ark. (2002) 280-2800 bg, Fernandez
ve ark. (2002) 250-1450 bg, Taghian ve Abo-Elwafa (2003) 408-1506 bg, Teshale ve
ark. (2003) 300-3000 bg, Maric ve ark. (2004) 400-1900 bg, Abbas ve ark. (2008 a ve b)
sirastyla 250-3000 b¢ ve 250-1000 bg, Cenkci ve ark. (2008) 290-2570 ve Bibi ve ark.
(2009) 142-5300 bg arasinda degisen bant buyuklukleri elde ederek ¢alismamizda elde
edilen bant blyudkliklerine benzer sonuclar bulmuslardir. En yiiksek ve en distk
polimorfizm oranlar1 bakimindan ise Dograr ve ark. (2000) calistiklari primerlerde
0.609-0.872, Atak (2004) % 60- % 100 ve Altintas ve ark. (2008) % 26 - % 58 arasinda
polimorfizm belirleyerek calismamizdaki bulgulara yakin degerler bulmuslardir.
Arastirmada elde edilen 2-12 bant sonucu bugday bitkisiyle yuritilen ¢calismalarda, Liu
ve ark.(1999) ve Bibi ve ark.(2009)' nin sirastyla 6-12 ve 1-11 bant bulgularini destekler
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niteliktedir. Ayrica, Pujar ve ark. (2002) primer basina 9.81 adet bant (7.71 tanesi
polimorfik olan), Hou ve ark. (2005) primer basina 4.19 bant, Grewal ve ark. (2007)
5.30 bant ve Tonk ve ark. (2008) ortalama polimorfik bant sayisim 3.5 oramnda
saptayarak calismamizdaki sonuglara benzer degerler bulmuslardir.

4.2. M akarnalik Bugdaylara Ait Kimeleme Analizi Sonuglari

Fenogramin elde edilmesi icin incelenen jelde bant desenlerine bakilarak,
polimorfik primerlerden elde edilen PCR Urunlerine ait bant desenlerinin “var” (1) yada
“yok” (0) seklinde bilgisayar programina girilmesi sonucunda elde edilen bant
matriksleri yardimiyla DICE esitligi kullanilarak olusturulan benzerlik matriksine ait
degerler Cizelge 4. 2'de verilmistir.

Cizelge incelendiginde en yuksek benzerligin 0.874 oram ile Cakmak-79 ile
Kiziltan-91 cesitleri arasinda olustugu gortulmektedir. Diger en yiksek benzerlikler ise
Kiziltan-91 — Altintas-95 ve Yelken - Cesit-1252 cesitleri arasinda sirasiyla 0.873 ve
0.861 oran ile saptanmustir. Elde edilen verilere gére en distk benzerlik oran ise 0.434
ile Ege-88 ile Ankara-98, 0.500 degeri ile Yelken ve Ankara-98 ve 0.504 oran ile
Pinar-2001 ve Ankara-98 cesitleri arasinda saptanmustir. Bu durumda elde edilen
sonuglara gore, birbirine en yakin ¢esitler Cakmak-79 ve Kiziltan-91, birbirine en uzak
cesitler ise Ege-88 ve Ankara98 cssitleri olmustur. Cesitlere ait pedigriler
incelendiginde ise (Cizelge 3.1), Ankara-98 ve Gediz -75 gesitlerinin pedigrilerinde
TC?yi ortak anag olarak paylastiklar: goriilmektedir. Ayrica Gediz-75'in Ankara-98'in
anaglarindan biri oldugu ve iki ¢esit arasinda 0.609 oraninda bir benzerlik oldugu
Cizelge 4.2 de gorulmektedir. Bunun yani sira Gediz-75 ve Ege-88 ¢esitleri diger bir
ortak ataya (Jori) sahip olup, 0.517 oraminda birbirine benzemektedirler. Cakmak-79,
Kiziltan-91, Selcuklu-97 cssitlerinde ise 61-130/UVY 162 ortak anag iken, 61-130
anacinin ise Cakmak-79, Kiziltan-91, Selguklu-97 ¢esitlerinin yamt sira Cesit-1252
¢esidinin de ortak anaci oldugu gorulmektedir (Cizelge 3.1). Benzer cesitlerle yaptigi
RAPD-PCR sonucunda calismamizdaki sonuca paralel olarak Karcicio (2006),
calismasinda Kiziltan-91 ve Cakmak-79 c¢esitlerinin birbirine yakin ¢esitler oldugunu ve
fenogramda aym grupta yer aldigim bildirmis, bunun nedeninin de bu iki ¢esidin
pedigrilerinde iki ortak atayr (61-130/UVY-162) paylasmasi oldugunu belirtmistir. Aym
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calismada Pinar-2001 ile Ankara-98 cesitleri arasinda calismamizdaki sonuca benzer

olarak dusik benzerlik oran saptamustir.

DICE ssitliginden elde edilen benzerlik indeksi baz alinarak olusturulan fenograma
(Sekil 4.29) gore calisilan makarnalik bugday genotipleri 6 kolda (grup)
toplanmiglardir. Birinci kolda Ankara—98 ¢esidi yer almis olup, diger cesitlerle 0.560
oraninda benzerlik gostermektedir. ikinci kolda yer alan Pinar -2001 ile diger cesitler
arasinda 0.540, Gc¢lincl kolda yer alan Ege—88 ile diger cesitler arasinda 0.620 oramnda
benzerlik saptanmustir. DOrdunci ve besinci kolda sirasiyla Fuatbey-2000 ile Selguklu-
97 cesitleri yer almis ve diger gesitlerle aralarinda 0.640 ile 0.710 oraninda benzerlik
belirlenmistir. Diger tim c¢esitler altinci kolda yer almuslardir. Altinci kolda kendi
icerisinde baglica iki alt kola ayrilmakta olup, altinci kolun birinci kolunda Amanos-97,
Gediz-75, Kunduru-1149, Meram-2002, Altintas-95, Kiziltan-91 ve Cakmak-79
cesitleri, ikinci dalinda ise Y elken ve Cesit-1252 ¢esitleri bulunmaktadir.

Cizelge 4.2. Makarnalik bugday cesitlerinde DICE ssitligi kullanillarak elde edilen
benzerlik matriksi degerleri

G 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 1
1 100

2 0861 1.0

3 0662 0622 1.0

4 0709 0653 058 1.0

5 0679 0716 0705 0658 1.0

6 0679 0742 0667 064 0874 1.0

7 0628 0679 0641 0604 0707 0744 10

8 0600 0667 0626 0558 0720 0.747 0646 1.0

9 0701 0750 0714 0653 0845 0873 0703 0767 1.0

10 0711 0781 0638 0629 0.768 0793 0724 0762 0823 10

11 0500 0547 0526 0434 058 0639 058 0536 0621 0662 1.0

12 0587 0680 058 0517 0683 0.684 0684 0684 0704 0774 0609 1.0

13 0629 0616 0543 0574 0636 0662 059% 0621 0671 0658 0534 0676 1.0

14 0619 0577 0544 0530 0587 0612 0544 0553 0635 0561 0504 0511 0612 1.

G:Genotip, 1:Yeken, 2:C-1252, 3:Selcuklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-91, 7:Amanos-97,
8:Kunduru-1149, 9:Altintas-95, 10:Meram-2002, 11:Ankara-98, 12:Gediz-75, 13:Fuatbey-200, 14: Pinar-
2001.

Calismamizda DICE esitliginden elde edilen benzerlik matriksi degerleri 0.434-
0.874 arasinda degismistir. RAPD-PCR yontemi kullanilarak yapilan diger calismalarda
ise benzerlik indekslerini, Castagna ve ark. (1997) 0.432- 0.982 (ortalama 0.718), Sun
ve ark. (2003) 0.64- 0.98, Teshale ve ark. (2003) 0.400-0.966, Mantzavinou ve ark.
(2005) 0.153-0.973, Karcicio (2006) 0.276-0.778 ve Cenkci ve ark. (2007) ise 0.388 -
0.714 arasinda bulduklarim bildirmektedirler. Saptanan bu degerler arastirmamizda
saptanan 0.433-0.874 degerleri ile goreceli yakindir. Paul ve ark. (1998) 0.004- 0.409,
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Bedo ve ark. (2000) 0.03-0.74, Szucks ve ark (2000) 0.03-0.18 oranlarint belirleyerek
arastirmada saptanan degerlerden daha kugik degerler bildirirken, Mukhtar ve ark.
(2002) 0.756-0.927, Hou ve ark. (2005) 0.753-0.980 degerleri ile daha yiiksek degerler

bulmuslardir.

Arastirmamizda elde edilen fenogramda calisilan makarnalik bugday cesitleri 6
grupta toplanmislardir. Bu bulgular Abbas ve ark. (2008 a) ve Sofalian ve ark. (2008)
yaptiklart RAPD-PCR sonucu elde ettikleri  fenogramda calistiklari  bugday
genotiplerinin 6 grupta toplandiklar1 bulgularina benzer niteliktedir. Bunun yam sira
yapilan diger calismalarda arastirmamizdan farkli olarak, Liu ve ark. (1999), elde
ettikleri fenogramin 4 gruptan, Pujar ve ark. (1999) 3 gruptan, Dograr (2000) ve Tavale
(2001) 2 gruptan olustugunu bildirirken, Mukhtar ve ark. (2002) ve Bhutta (2006) ise
fenogramda 1 buiytk ve 2 kiguk alt grup olustugunu bildirmiglerdir.
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Sekil 4.29. UPGMA metoduyla olusturulan makarnalik bugday cesitleri arasindaki genetik
iliskiyi gosteren fenogram
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Calismada kullamilan gesitlerin genetik olarak benzerliklerinin yam sira morfolojik
benzerlikleri de incelendiginde; birbirine en yakin gesit olarak belirlenen Cakmak-79 ve
Kiziltan-91 makarnalik bugday cesitlerinin yesil ve tlysiiz yaprakli, basaklarinin orta
siklikta ve dik duruslu, tanelerinin renkli, orta erkenci, kisa dayammlarimin iyi ve verim
potansiyellerinin yiksek oldugu gorulmektedir (Anonim 2009 a).

Altinova TIM tarafindan kuru sartlarda yuritulen makarnalik ve ekmeklik
bugdaylarin c¢esit, verim ve adaptasyon denemelerinde, makarnalik bugdaylardan
Ankara-98, Cesit-1252 ve Kiziltan-91'in bitki boylar1 sirasiyla 55, 53 ve 54 cm, 1000
tane agirliklar: ise 51.2, 46.2 ve 48.8 olarak belirlenmistir (Anonim 2004). Aynt bitki
materyallerini  kullanarak genetik farklhiliklari inceledigimiz galismamizda ise bu
gesitlerin kiimeleme analizi sonucunda, Ankara-98 ¢esidinin ayr1 bir kiimede yer aldigi,
Cesit-1252 ve Kiziltan-91 gssitlerinin ise ayni kiimenin farkl: alt kollarinda bulundugu
belirlenmistir.

Aycicek ve Yildirim (2006), tarafindan 12 adet makarnalik bugday cesidi Uzerinde
yapilan baska bir ¢alismada ise makarnalik bugday cesitlerinin agronomik ozellikleri
cizelge 4.3 deki degerlerde belirlenmistir.

Cizelge 4.3. Makarnalik bugday ¢esitlerinin agronomik 6zellikleri

Bagakta 1000

Basak | Bitki | Basak | Basakcik Tane Basak Tane Tane
Cesit Sayist | Boyu | Boyu sayi1st Agirh: Verimi Agirh: Verimi

(Adet) | (cm) | (cm) | (Adet) ©) () ©) (kg)

Altintasg-95 125 86.5 7.8 18.4 36.3 1.83 50.5 208.0

Ankara-98 132 68.4 6.5 17.6 38.2 2.27 60.3 308.0

Cakmak-79 148 715 74 17.7 35.3 1.84 54.0 206.0

Cesit-1252 140 71.9 8.0 18.0 39.0 2.15 57.1 254.0

Kiziltan-91 149 79.1 7.3 17.3 30.0 1.63 56.1 243.0

Kunduru-1149 157 95.5 7.0 17.8 32.5 1.76 55.8 214.0

Selguklu-97 145 69.6 7.5 18.6 40.0 1.52 42.6 233.0

Yelken 136 81.9 7.1 18.5 41.1 212 52.4 212.0

(Kaynak: Aycicek ve Yildirim 2006)

Arastiricilarin sonuclarina gore fenogramda da birbirine cok benzer ¢ikan Cakmak-
79 ve Kiziltan-91 ¢esitlerinin agronomik 0Ozellikleri bakimindan da birbirine yakin
degerler verdigi gortulmektedir. Ankara-98 ve Selcuklu-97 cesitlerinin ise fenogramda
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ayr kollarda yer almasina karsin agronomik olarak fenogramda ayn grupta yer alan
gesitlerle benzer veya yakin degerler aldigi belirlenmistir.

4.3. Makarnahk Bugdaylara Ait Temel Bilesenler Analizi (PCA) Sonuglari

Calisilan makarnalik bugday cesitlerinin genetik varyasyonunu belirlemek amaciyla
yapilan “Temel Bilesenler Analizi (PCA)” sonucu Sekil 4.30'da gorilmektedir. Elde
edilen varyasyon ve Eigen (0z) degerleri Ek-2'de verilmistir.

Elde edilen sonuclara gore ¢esitler arasinda genetik varyasyon bakimindan Fuatbey-
2000, Gakmak-79, Altintas-95, Kiziltan-91, Amanos-97, Meram-2002 ve Kunduru-
1149 c¢ssitleri aym grupta toplanirlarken, diger cesitler DICE esitliginden elde edilen
fenograma benzer sekilde farkli gruplar olusturmuslardir. Ancak Gediz-75, Yelken ve
Cesit -1252 cesitleri fenogramda ayni grupta yer almasina ragmen PCA sonucu farkl
bdlgelerde yer almislardir. Bunun sebebinin gesitlerin ¢ok farkli cografi bolgelerden
getirilmesi veya farkli genetik igerige sahip anaglarin  kullamilmas: olarak
aciklanmaktadir (Karcicio 2006). Cizelge 3.2 incelendiginde de gorulecegi gibi Gediz-
75 Izmir, Yelken Konya ve Cesit-1252 ise Ankara illerinde bulunan Tarimsal Arastirma
Engtitilerinden temin edilmis olup, bu farkli cografi yorelerde yetistirilmesi
Onerilmektedir. Bunun yan sira gesitler farkli anaglar: da icermektedirler (Cizelge 3.1).
Ayrica degisik ekolojik ortamlarinda RAPD- polimorfizminin ortaya gikmasinda etkili
oldugu Nevo ve ark. (2002) tarafindan bildirilmektedir.
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Karcicio (2006), makarnalik bugday cesitlerinde RAPD-PCR teknigi ile genetik
cesitlilik analizi konulu calismasinda, elde ettigimiz sonuca benzer sekilde, cesitlerin
fenogramda 2 grup olusturmasina ragmen PCA sonucunda gesitlerin 4 farkli grupta
toplandigim bildirmistir.

4.4. Ekmeklik Bugdaylara Ait RAPD Markodrlerinin Elektroforez Sonuglar:

Calismada 45 adet RAPD primeri ile 16 adet ekmeklik bugday cesidi taranms, 17
adet RAPD primerinden polimorfik RAPD-PCR Urunu elde edilmistir. Analizler sonucu
primerlerden elde edilen bantlarin 6zellikleri Cizelge 4.4'de, jel goruntuleri ise Sekil
4.31-4.47 de gosterilmistir. Fenogram ciziminde kullamlan bant matriksleri ise Ek-3'de
gosterilmistir.

Cizelge 4.4. Ekmeklik bugday ¢esitlerinde primerlerden elde edilen bantlarin 6zellikleri

Primer Bant Polimorfik | Monomorfik Toplam Polimorfizm
Adi Buyuklugi Bant Sayisi | Bant Sayist | Bant Sayisi Oran
S22 600-2000 bg 4 3 7 % 57.1
S32 300-2000 bg 7 1 8 % 87.5
S3H4 300-2600 bg 12 1 13 % 92.3
S98 500-1400 bg 4 1 5 % 80.0
S126 400-2000 bg 8 1 9 % 88.8
S 127 400-1700 bg 13 1 14 % 92.8
S129 300-1950 bg 9 2 11 % 81.8
S130 300-2800 bg 6 2 8 % 75.0
S132 300- 1800 b¢ 5 - 5 % 100
S133 300-1900 bg 8 5 13 % 61.5
S135 500-2100 bg 2 2 4 % 50.0
S138 500-1500 bg 2 1 3 % 66.6
S 156 350-2000 bg 8 1 9 % 88.8
S418 300-1000 bg 4 4 8 % 50.0
S443 500-2100 bg 8 1 9 % 88.8
S444 500-1400 bg 2 4 6 % 33.3
S461 500-1490 bg 8 2 10 % 80.0
Toplam 110 32 142

Ekmeklik bugday cesitlerinde RAPD-PCR Urliinu veren 17 primerden toplam 142
adet bant elde edilmis olup, bunun 110 (% 77.4) tanesi polimorfik, 32 (% 22.5)'s ise
monomorfik olarak belirlenmistir (Cizelge 4.4). Ortalama polimorfizm oram ise % 74.9
olarak saptanmustir. Elde edilen bantlarin  buydkltkleri 300-2800 bg arasinda
belirlenmis olup, en dustk bant agirlig: (300 bg) S 32, S34, S129, S130, S132, S133 ve
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S 418 primerlerinde (Sekil 4.32, 4.33, 4.37, 4.38, 4.39,4.40 ve 4.44), en yuksek bant
agirhigi ise (2800 bg) S 130 (Sekil 4.38) primerinden elde edilmistir (Cizelge 4.4).

Primerlerin polimorfizm yuzdeleri % 33.3-% 100 arasinda saptanmustir. En yiksek
polimorfizm ylzdesi S 132 primerinden elde edilirken (Sekil 4.39), en dusuk
polimorfizm ylzdesine S 444 (Sekil 4.46) primeri sahip olmustur (Cizelge 4.4).

Degerlendirmeye alinan primerlerden 3-14 adet arasinda, primer basina ortalama
8.35 bant elde edilmistir. En fazla bant olusumu saglayan primerler S 34, S 127 ve S
133 primerleri olup sirasiyla 14 ve 13’ er adet bant olusturmuslardir (Sekil 4.33, 4.36 ve
4.4.40). En az bant olusumu ise 3 adet bant ile S 138 (Sekil 4.42) primerinden elde
edilmistir (Cizelge 4.4). Calismada polimorfik primer basina elde edilen ortalama
polimorfik bant sayisi ise 6.47 (110/17) olarak belirlenmistir.

10 117 12 13 14 15 16 K
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400 bg
300 bg

Sekil 4.31. S 22 primerine ait jel géruntisi.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.32. S 32 primerine ait jel géruntisi.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-l, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.33. S 34 primerine ait jel géruntisi.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-l, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kagifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura, 12:
Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.34. S 98 primerine ait jel gbruntisi.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-l, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol

Sekil 4.35. S 126 primerine ait jel gorintsu.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.36. S 127 primerine ait jel gorints.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.37. S 129 primerine ait jel gorintsu.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-1, 4: Momtchill, 5: Génen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.38. S 130 primerine ait jel géruntisi.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.39. S 132 primerine ait jel gérintisi.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.40. S 133 primerine ait jel gorintsu.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol

Sekil 4.41. S 135 primerine ait jel gérintisi.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.42. S 138 primerine ait jel gorints.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.43. S 156 primerine ait jel gorintsu.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.44. S 418 primerine ait jel gorintsu.
M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-l, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.45. S 443 primerine ait jel goruntisi.

10.000 bg

3000 bg
2000 bg

1500 bg
1000 bg
800 bg
600 bg

500 bg
400 bg

M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.46. S 444 primerine ait jel goruntusu.
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M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-l, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura,
12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Sekil 4.47. S 461 primerine ait jel goruntisu.

M: Marker 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-I, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-
66, 7: Gerek-79, 8: Basribey-95, 9: Kagifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura, 12:
Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99, K:
Kontrol
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Calismamizdaki sonuca benzer olarak ise, Naghavi ve ark. (2004) 46 primerden
17 sini polimorfik bularak degerlendirmeye aldiklarint bildirirken, ekmeklik bugday
cesitleri Uzerinde RAPD-PCR yontemini kullanan Nagaoka ve ark (1997) 200
primerden 25'ini, Sun ve ark (1998) 32 primerden 26’ sini, Bilgin ve Korkut (2005) 10
primerden 5’ini, Gawel ve ark (2002) 38 primerden 6 tanesini, Maric ve ark (2004) 36
primerden 14’ tinu degerlendirmeye aldiklarint bildirmektedirler.

Elde edilen PCR 0rini agisindan calismamizda toplam 142 adet bant elde
edilmistir. Bu bantlarin 110 (% 77.4) tanesi polimorfik olup 32 (% 22.5) tanesi
monomorfik olarak belirlenmistir (Cizelge 4.4). Bu konuda yapilan diger calismalarda
ise; Joshi ve Nguyen (1993 a) 71 ( % 65 )’i polimorfik olan 109 bant, Sun ve ark. (1998
a) 78 (% 49)’i polimorfik olan 168 bant elde ederken, Sun ve ark. (1998 b) 279 banttan
182 (% 65.2)'sini, Teshale ve ark. (2003) 98 banttan 64 (% 65.3)’Uni, Khan ve ark.
(2004) 452 banttan 184 (% 40.7)'und, Naghavi ve ark. (2004) 213 banttan 188 (%
88)’ini, Altintas ve ark. (2008) 334 banttan 214 (% 62)’ inu ve Bibi ve ark. (2009) ise
102 PCR uruntinden 91 ( % 89.2)’ini polimorfik olarak belirlemiglerdir.

Arastirmada ortalama polimorfizm oram % 74.9 olarak belirlenmistir (Cizelge 4.4).
Bu deger Khan ve ark. (2004) tarafindan yuritilen calismada % 76 oramndaki
polimorfizm sonucu ile paralellik gostermektedir. Buna karsilik Akkaya ve Buyukinal-
Bal (2004) calismalarinda belirledikleri % 68, Rashed ve ark. (2008) % 64.5 ve Sawalha
ve ark.(2008) % 65'lik polimorfizm degerleri galismamizdaki bulgudan relatif daha
distk, Naghavi ve ark. (2004) ve Cenkci ve ark. (2007) tarafindan belirlenen sirasiyla
% 88 ve % 93.5 polimorfizm oranlar: ise arastirmamizdaki sonuctan daha yuksek
polimorfizm degerleridir. Bunun disinda ¢alismalarinda He ve ark.(1992) % 38, Cao ve
ark. (1998) % 48 ve % 26, Bhutta (2006) % 46.97 ve Shoaib ve Arabi (2006) ise %
46.67 oraminda polimorfizm belirleyerek calismamizdaki sonuca gore biyik oranda
daha dustk polimorfizm oram saptadiklarim bildirmiglerdir.

Maric ve ark. (2004) calismalarinda parca buyukltklerini 400-1900 bg arasinda,
Mukhtar ve ark. (2004) 200-3500 b¢ arasinda, Bhutta (2006) 250-3200 b¢ arasinda,
Bhutta ve ark. (2006) 170-2600 b¢ arasinda, Naz ve ark. (2006) 250-1000 bg arasinda,
Rashed ve ark (2008) 200-1884 bc arasinda ve Bibi ve ark (2009) ise 142-5300 bg
arasinda belirlemiglerdir. Ayrica Cao ve ark (2002) 280-2800 b¢ arasinda, Teshale ve
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ark. (2003) 300-3000 bg ve Cenkci ve ark. (2007) 300-2700 b¢ arasinda bulduklar: bant
blyuklikleri ile calismamizda belirledigimiz  300-2800 bg¢ arasindaki  bant
bUyuklUklerine benzer degerler elde etmislerdir.

Elde edilen polimorfizm yizdeleri bakimindan diger calismalar: inceledigimizde;
calismamizda belirledigimiz % 33.3 - % 100 arasindaki polimorfizm oranlarina yakin
olarak Akkaya ve Buyukunal-Bal (2004) tarafindan % 36 - % 87 arasinda polimorfizm
oranlar: saptanmustir. Buna karsin Gawel ve ark. (2002) % O- % 64 arasinda ve Altintas
ve ark. (2008) % 35-% 58 arasinda polimorfizm oranlar1 saptayarak calismamizdaki
sonuctan daha dusuk degerlerler bulmuslardir.

Degerlendirmeye alinan primerlerden elde edilen bant sayilarina baktigimizda
calismamizda 3-14 arasinda, primer basina ortalama 8.35 adet bant elde edilmistir.
Ayrica, polimorfik primer basina elde edilen ortalama polimorfik bant sayisi ise 6.47
olarak saptanmustir (Cizelge 4.4). Bu konuda yapilan diger calismalarda ise Mukhtar ve
ark. (2002) belirledikleri 5-14 adet bant ve primer basina ortalama 8.9 bant sonucu ile
calismamizdaki sonuca benzer bir sonug elde etmistir. Bunun disinda Liu ve ark. (1999)
1-12 arasinda bant, Sun ve ark. (1998 a) 1-6 bant, Bilgin ve Korkut (2005) 2-11 adet
bant ve Bib1 ve ark. (2009) ise 1-11 adet bant elde ederek bizim elde ettigimiz 3-14
arasindaki bant sayisindan daha az bant sayisi elde etmigler, Sun ve ark. (1998 b) 2-20
arasinda, Gawel ve ark. (2002) 3-27 arasinda ve Naghavi ve ark. (2004) ise 6-18
arasinda bant sayilar1 belirleyerek elde ettigimiz bant sayisindan daha fazla bant sayisi
saptadiklarint bildirmiglerdir. Ayrica primer basina ortalama bant sayisi bakimindan
yapilan diger calismalar incelendiginde; primer basina Cao ve ark. (2002) ‘nin ortalama
6.9, Khan ve ark. (2004)’ nin ortalama 4.4, Bhutta (2006)’ nin ortalama 10.3, Bhutta ve
ark. (2006)' nin ortalama 7.6 ve Cenkci ve ark. (2008)' nin ise ortalama 6.5 bant elde
ettikleri goralmektedir. Calismamizda ortalama 6.47 bant olarak belirledigimiz primer
basina elde edilen ortalama polimorfik bant sayisina benzer olarak, Cao ve ark.
(2002)'da primer basina elde edilen ortalama polimorfik bant sayisint 6.4 adet bant
olarak belirlerken, calismadaki sonuctan farkli olarak Altintas ve ark. (2008)
calismalarinda ortalama polimorfik bant sayisin1 26.8 olarak saptamuslardir.



81

4.5. Ekmeklik Bugdaylara Ait Kimeleme Analizi Sonuglari

17 adet polimorfik primerden elde edilen bantlar: “var” (1) yada “yok” (0) seklinde
bilgisayara girilmesi ve DICE esitligi kullanilarak olusturulan benzerlik matriksine ait
degerler Cizelge 4.5 de verilmistir.

Cizelge 4.5'te goruldiugu gibi en yiksek benzerlik 0.860 oram ile Gerek-79 ve
Basribey-95 cesitleri arasindadir. ikinci en yiiksek benzerlik ise Golia ve Harmankaya-
99 cesitleri arasinda 0.854 olarak belirlenmistir. Elde edilen verilere gore en distk
benzerlik oram 0.316 ile Sagittario ve Gonen-98, 0.341 ile Gonen-98 ve Marmara-86
cesitleri arasinda saptanmustir. Bu durumda birbirine en yakin cesitlerin Gerek-79-
Basribey-95, en uzak cesitlerin ise Sagittario ve Gonen-98 oldugu sdylenebilir.

Cizelge 4.5. Ekmeklik bugday cesitlerinde DICE esitligi kullamlarak elde edilen
benzerlik matriksi degerleri

G 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16
1 1.00

2 0763 1.00

3 0659 0709 1.00

4 0659 0635 0787 1.00

5 0439 0316 0353 0418 1.00

6 0644 0691 0.711 0667 0483 1.00

7 0717 0651 0695 0.752 0457 0.742 1.00

8 0689 0619 0667 0747 0400 0674 0860 1.00

9 0512 0500 0584 0526 0372 0549 0583 0.638 1.00

10 0591 0634 0615 0660 0341 0710 0.755 0.688 0587 1.00

11 0494 0507 0525 0512 0312 0634 0552 0558 0593 0.627 1.00

12 0512 0450 0629 0611 0372 0571 0583 0638 0644 0587 0642 1.00

13 0614 0561 0615 0680 0455 0667 0.776 0729 0609 0702 0554 0.630 1.00

14 0594 0547 0615 0691 0396 0642 068 0661 0610 0654 0604 0590 0729 1.00

15 0511 0619 0645 0626 0333 0674 0620 0612 0553 0708 0612 0574 0667 0.716 1.00

16 0500 058 0571 0577 0318 0624 0571 0583 0522 0702 0602 0565 0596 0636 0.854 1.00

G: Genotip, 1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-1, 4: Momtchill, 5: Génen-98, 6: Kirag-66, 7: Gerek-79, 8:
Basribey-95, 9: Kasifbey-95, 10: Marmara-86, 11: Flamura, 12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14:
Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99

Ekmeklik bugday cesitlerine ait pedigriler incelendiginde (Cizelge 3.1), Yayla 305
anacinin  Gerek-79 ve Kirag-66 c¢ssitlerining BEZ anacinin Katea-| ve Pehlivan
cesitlerinin ve LOVRIN anacinin ise Flamura ile Harmankaya-99 cesitlerinin ortak atasi
oldugu gorulmektedir. Bu c¢esitler arasindaki benzerlik oran ise, Gerek-79 ve Kirag-66
cesitlerinde 0.742, Katea-| ve Pehlivan ¢esitlerinde 0.629 ve Flamura ile Harmankaya-
99 cesitlerinde ise 0.602 olarak saptanmustir (Cizelge 4.5). Ayrica Katea-1 ve Momtchill
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cesitlerinin Koksal-2000 cesidinin anaglari oldugu gorilmektedir (Cizelge 3.1) ve
K oksal-2000 ¢esidinin Momtchill ile 0.680, Katea-| ile de 0.615 oramnda benzer oldugu
belirlenmistir (Cizelge 4.5).

DICE ssitliginden yararlamilarak olusturulan fenograma gore calisilan ekmeklik
bugday cesitleri 2 gruptatoplanmuslardir (Sekil 4.48). Birinci kolda Gonen-98 ¢esidi tek
basina yer almig olup ikinci kolda kendi igerisinde 2 alt gruba ayrilmistir. 2 grubun 1. alt
kolunda Flamura, Pehlivan ve Kasifbey-95 cesitleri, 2. at kolunda ise diger cesitler yer
amiglardir. 2. at kolda Sekil 4.48 de goruldigl gibi kendi icerisinde alt gruplara
boltinmustdr. Elde edilen fenogramda birinci kolda yer alan Gonen-98 cesidi ile diger
cesitler arasinda 0.380 oraninda benzerlik saptanmustir. 2. kolda bulunan iki alt grubun
birbirine olan benzerlik oram ise 0.590 civarindadir. Fenogramda da goruldigi gibi
birbirine en benzer olan c¢esitler Gerek-79 ve Basribey-95 olup, benzerlik oram 0.860
olarak bulunmustur. Calismamizda DICE esitliginden elde edilen benzerlik matriksi
degerleri 0.316-0.860 arasinda degismistir.

Ekmeklik bugday c¢esitleri Uzerine yapilan diger calisgmalarda ise benzerlik
indekslerini; Chen ve ark. (1994) 0.65-0.99, Paul ve ark. (1998) 0.004-0.409, Muhktar
ve ark. (2002) 0.756-0.927, Teshale ve ark. (2003) 0.630-0952, Bhutta ve ark. (2006)
0.83-0.93 ve Tahir (2008) ise 0.105-0.917 araiginda belirlemislerdir.

Calismada elde edilen fenogramda calisilan ekmeklik bugday cesitleri 2 grupta
toplanmiglardir.1 grupta tek bir cesit (Gonen-98) yer alirken, 2 grup kendi iginde 2 alt
gruba ayrilmis olup diger 16 cesitte bu alt gruplar icerisinde dagilim gostermistir ( Sekil
4.48). Calismamizda belirledigimiz bu sonuca benzer olarak Sun ve ark. (1998 a),
Bilgin ve Korkut (2005), Sun ve ark. (2003), Naghavi ve ark. (2004), Bhutta ve ark.
(2006), Rashed ve ark. (2008) ve Tahir (2008)'de arastirmalarinda elde ettikleri
fenogramda calistiklart  bugday genotiplerinin 2 grup atinda toplandiklarim
bildirmisglerdir. Bunun disinda; ¢alismalarinda Mukhtar ve ve ark. (2002) ve Bhutta
(2006) fenogramin 1 buyuk ve 2 kiguk alt gruptan olustugunu bildirirken, ekmeklik
bugday cesitlerinin genetik c¢esitliligi Uzerine arastirma yapan diger arastiricilardan Paul
ve ark. (1998) ve Cenkci ve ark. (2007) fenogramda cesitlerin 4 grupta, Cao ve ark.
(1998), Naz ve ark. (2006), Altintas ve ark. (2008) ve Bibi ve ark. (2009) ise 3 grupta

toplandiklarint belirlemislerdir.
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Sekil 4.48.UPGMA metoduyla olusturulan ekmeklik bugday cesitleri arasindaki genetik iliskiyi
gosteren fenogram

Calismada kullanilan ekmeklik bugday cesitlerinin genetik olarak benzerliklerinin
yam sira morfolojik benzerlikleri de incelendiginde; birbirine en yakin gesitler olarak
belirlenen Basribey-95 ve Gerek-79 cesitlerinin sapinin orta boylu, yapraklarinin
tlysliz, basaklarinin sik yapda ve dik duruslu, kilgikli ve yiksek verimli olduklar
gorilmektedir. Ancak Basribey-95 cesidinin tanesinin beyaz, Gerek-79 c¢esidinin ise
kahverengi oldugu, kuraga ve soguga dayaniklilik bakimindan Basribey-95 c¢esidinin
hassas, Gerek-79 g¢esidinin ise dayanikli oldugu yapilan galismalarda bildirilmektedir
(Anonim 2009 a). Yine calismamizda ayni grupta yer alan, Bulgaristan orjinli olan
Momtchill ve Katea-l c¢esitlerinin ise kilgiksiz ve orta sk basak yapilari, 90-100 cm
bitki boylari, kirmizi-yar1 sert tane yapilar: gibi 6zellikleri ile birbirlerine benzedikleri
gorilurken iki cesidin melezlenmesiyle olusan Koksal-2000 cesidinin de atalarina
benzer sekilde kilgiksiz ve orta siklikta basak yapisina ve kirmizi renkte taneye sahip
oldugu belirlenmistir. Calismada fenogramda aym grupta yer almalarina ragmen



Sagittario ve Sultan-95 ¢esitlerinin basaklarimin kilgikli olmasi diginda morfolojik
olarak birbirlerine ¢ok benzemedigi saptanmustir. Zira Sagittario ¢esidinin tanesi yari
sert- kirmizi ve 1000 tane agirhigi 40-44 g ve erkenci bir ¢esit iken Sultan-95 cesidi
beyaz ve yumusak taneli ve 1000 tane agirlig1 ise 33-37 g arasinda ve orta erkenci bir
gesittir. Ayrica Sagittario ¢esidi sahil ve gegit bolgelerine Onerilirken Sultan-95 Orta
Anadolu bolgesi icin uygundur (Anonim 2009 a).

Caglar ve ark. (2006)' nin bazi ekmeklik bugday cesitlerinin Erzurum kosullarinda
adaptasyon yetenekleri tizerine yaptiklar: bir arastirmada, bitki boyu, m?’ de basak sayist
basakta tane sayisi, 1000 tane sayisi, tane verimi ve hektolitre agirliklar: degerlerini
sirasiyla Gerek-79 gesidinde 85.9 cm, 529.4 adet, 21.3 adet, 39.2 g, 407.7 kg/da ve 76.7
kg, Katea-l ¢esidinde 77.9 cm, 395.0 adet, 30.4 adet, 36.3 g, 332.8 kg/da ve 76.9 kg,
Pehlivan igin 76.0 cm, 477.5 adet, 21.1 adet, 42.4 g, 364.2 kg/da ve 77.1 kg ve Sultan-
95 ¢esidinde ise bu degerleri 77.0 cm, 396.9 adet, 27.1 adet, 38.5 g, 351.1 kg/da ve 76.9
kg olarak belirlemislerdir. Elde edilen degerler incelendiginde gesitlerin agronomik
olarak yakin degerlere sahip oldugu gortlmektedir. Bu calismada degerlendirilmeye
alinan gssitler bizim galismamizda da kiimeleme analizi sonucunda fenogramda genetik
benzerlikler bakimindan ayni grupta yer almiglardir.

Tayyar (2005), tarafindan ekmeklik bugday cesitlerinin verim ve bazi kalite
Ozelliklerinin saptandigi bir calismada ise bazi ¢esitlerin verim ve kalite ozellikleri
Gizelge 4.6’ da verilmistir.

Cizelge 4.6. Ekmeklik bugday ¢esitlerinin verim ve kalite 6zellikleri.

_ Tane Nem | Gluten | Gluten | sedimantasyon Beklemell

Cesit Verimi indeks Sedimantasyon
(kgda) | (%) 9 (%) (mi) (m)
Flamura 645.9 11.90 325 95.0 40.5 59.0
Kasifbey-95 566.2 11.95 34.0 92.0 37.0 53.5
Sagittario 479.7 11.80 33.1 81.0 39.5 53.0
Pehlivan 463.8 11.95 40.0 50.0 38.5 325
Gonen 450.2 11.85 32.8 75.0 33.0 35.0
Goalia 446.8 12.30 35.0 72.5 35.5 40.5
Katea-| 438.3 12.35 38.5 50.5 35.0 34.5

(Kaynak: Tayyar 2005)
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Arastiricinin bulgularina gore goruldigi gibi gesitlerin verim ve kalite 6zellikleri
bakimindan da birbirine asag1 yukar1 benzer degerler aldigi gorilmektedir. Ancak verim
bakimindan yapilan bu ¢alismada Flamura ve Kasifbey-95 cesitlerinin diger cesitlere
oranla daha yuksek verim verdigi, Gluten indeks agisindan ise Pehlivan ve Katea|
gesitlerinin ise dustk deger aldigi gorulmektedir. Calismamizda elde edilen fenogramda
Tayyar (2005)'1n bitki materyali olarak kullandig1 bu cesitlerin aym ana kiimede yer
adigi, Flamura, Kasifbey-95 ve Pehlivan cesitlerinin Sagittario, Golia ve Kateal
cesitlerinden farkl bir alt kiimede yer aldig1 gortlmektedir (Sekil 4.48)

4.6. Ekmeklik Bugdaylara Ait Temel Bilesenler Analizi (PCA) Sonuclari

Ekmeklik bugday cesitlerinin genetik varyasyonunu belirlemek Uzere yapilan temel

bilesenler analiz sonucu Sekil 4.49'da gorilmektedir. Elde edilen varyasyon ve Eigen
degerleri ise EK-4' de verilmistir.
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Sekil. 4.49. Ekmeklik bugday cesitlerine ait temel bilesenler analizi

Sekil 4. 49'un incelenmesinden gorulebilecegi gibi gesitler 5 grupta toplanmiglardir.
1. grupta GOonen-98, 2. grupta Sultan gesitleri tek basina yer alirken 3. grupta Gerek-79,
Momitchill, Sagittario, Katea-l, Kirag-66 ve Koksal-2000 gesitleri, 4. grupta Saraybosna,
Kasifbey, Marmara-86 ve Pehlivan cesitleri ve son olarak 5. grupta ise Flamura, Golia
ve Harmankaya cesitleri yer almustir. Bu dagilima benzer sonu¢ daha Once elde

ettigimiz fenogramda da goze carpmaktadir. Nitekim fenogramda 2 gruba ayrilmis ve
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2.grupta kendi icerisinde alt gruplara ayrilarak farkli gruplar olusturmustur (Sekil 4.38).
Buna karsilik Sultan ve Sagittario gesitleri fenogramda benzerlik bakimindan ayni
grupta yer amalarina ragmen temel bilesenler analizi sonu farkli yerlerde
bulunmuslardir. Bunun sebebinin daha 6ncede belirtildigi gibi gesitlerin farkli cografi
bdlgelerden getirilmesi veya farkli genetik igerige sahip anaglarin kullanilmasi olarak
aciklayabiliriz. Cizelge 3.1 ve 3.2°de de goruldigu gibi Sultan-95 Eskisehir ilinde
bulunan Anadolu Tarimsal Arastirma Enstittisii tarafindan 1slah edilmis bir gesit olup,
Orta Anadolu ve Gegit Bdlgeleri icin dnerilmektedir. Bunun yam sira Sagittario ¢esidi
ise Italyan orjinli olup sahil bdlgeleri icin uygun bir cesittir. Ayrica farkli genetik

icerige sahip anaglardan olusmuslardir.

Calismamizdaki sonugtan farkli olarak bu konuda arastirma yapan Maric ve ark.
(2004) PCA sonucunda gesitlerin 2 grupta toplandiklarini, Altintas ve ark. (2008) ise
fenogramda calistiklari ekmeklik bugday cesitlerinin 3 grupta toplandiklarim ancak
PCA sonucunda ise gssitlerin 2 grupta dagilim gosterdiklerini bildirmislerdir.
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5. SONUC

Islah ¢alismalarinda, bitkilerin genetik yapilarinin degistirilmesi ve gelistirilmesiyle
ortaya cikan varyasyondan yararlanilarak yapilacak seleksiyonlarda daha kaliteli,
yuksek verimli, hastaliklar ve zararlhilara dayanikl: ve adaptasyon yetenegi yuksek olan
yeni gesitlerin mimkun oldugunca kisa siirede elde edilmesi amaclanmaktadir. Bitki
1slahinda melezlemeler yoluyla genetik islemlerin ve seleksiyon etkinligi artirilmaya
calisilsa da bunlar ¢ok uzun zaman alan, zahmetli ve yiksek maliyetli islemlerdir.
PCR'’a dayal1 molekiler markorler, zaman kisalttigi, molekller haritalamada gerekli is
gucl ve harcamay1 azalttigi icin ginimuizde genis Olctde kullanilmaktadir. Rasgele
dizilisi belirlemek amaciyla tek DNA primeri kullanimi igeren RAPD tekniginin
tahillar1 daiceren birgok bitki grubunda kullanim olanag1 bulunmaktadir. RAPD teknigi
tahillarda, genetik haritalarin hazirlanmasinda, gen isaretlemede, cesit belirlemede,
populasyonlarda ve tirlerdeki varyasyonun ortaya cikartilmasinda, turler, alt turler ve
cesitler arasindaki filogenetik iliskilerin ¢alisiimasi gibi birgok alanda kullamlmaktadir
(Guptave ark. 1999).

RAPD-PCR teknigi kullamlarak elde edilen polimorfizm orammn degiskenligini
reaksiyon kosullari, kullanilan Ornek ve primer sayisi etkileyebilmektedir. Primer
sayisinin fazla olmasi daha fazla lokusun taranmasina olanak sagladigi icin RAPD
tekniginin istatistiksel degerini artirmaktadir. Y abanci dollenen bitkilerde en az 10-15
primerin kullamilmas: yeterli iken kendine dollenen bitkilerde galisilan primer sayisinin
artirilmasi varyasyonlarin tespit edilmesinde kolaylik saglayabilmektedir. Fakat bugday
gibi genetik temeli daraltilmis kaltdr bitkilerinde genetik varyasyonun primer sayisinin
artis1 ile pozitif korelasyon gostermedigi caligmamizin daha 6nceki kisimlarinda 6rnek
olarak verilen calismalarda da agikga gorilmektedir. Bizim galismamizda da toplam 45
RAPD primeri kullamlmis ve makarnalik bugdaylarda 28'i (% 62.2), ekmeklik
bugdaylardaise 17'si (% 37.8) polimorfik olarak saptannmustir.

RAPD-PCR yonteminin tekrarlanabilirligi hassastir. Bu tez c¢alismasinda
guvenirliligi saglayabilmek icin PCR kosullar1 iyi bir sekilde optimize edilmeye
calisilmis, her bir primer en az iki kez tekrarlanmis ve sadece tekrarlanabilir nitelikteki
bantlar degerlendirmeye alinmistir. Calismada kullanilan primerler ise daha 6Once
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yapilan calismalar 1s1ginda secilmis olup, Triticum tdrlerinde bilgi verici Ozellikte
oldugu saptanmis olan primerlerdir.

Fenogram hilgisine bakarak makarnalik bugday cesitlerinin 6, ekmeklik bugday
gesitlerinin ise 2 grupta toplandigini, ayrica ekmeklik bugdaylarinda kendi igerisinde alt
gruplara ayrildigint syleyebiliriz. Fenogram sonuclarinda aym grupta yer alan bazi
gesitlerin ortak bir atayr (Cakmak-79, Kiziltan-91, Kunduru-1149, Cesit-1252, Gerek-
79, Kirag-66, Koksal-2000, Katea-l ve Momtchill), bazilarinin ise ortak bir cografi
ozelligi (Cesit-1252, Cakmak-79, Kiziltan-91 (Ankara), Yelken, Meram-2002 (Konya)
Altintas-95 ve Kunduru (Eskisehir), Katea-| ve Momtchill (Bulgaristan orjinli), Gerek-
79, Kirag-66 ve Sultan-95 (Eskisehir)) paylastigi gorulmektedir. Farkli cografi
bolgelerden gelen ve atasal bagi bulunmayan gesitlerin aym grupta yer almasinin
nedeninin uygulanan islah programlarinin bir sonucu oldugunu sdyleyebiliriz. Clnku
1slah programlar: belirli genetik Ozelliklerin segilmesine yonelik yapilmaktadir. Bu
durum, cesitler arasinda ortak bir ata olmasa da benzer bir genetik yapinin ortaya
¢ikmasina neden olabilmektedir (Karcicio 2006)

DICE sesitliginden elde edilen benzerlik matriksi degerlerine bakildiginda;
makarnalik bugday cesitleri arasindaki benzerlik indeksinin 0.434-0.874 arasinda,
ekmeklik bugday cesitlerinde ise 0.316-0.860 arasinda degistigi gorilmektedir. Bu
durum daha 6nce Chen ve ark. (1994), Akkaya ve ark. (1999), Dograr ve ark. (2000),
Szucs ve ark. (2000), Taghian ve Abo-Elwafa (2003), Maric ve ark. (2004), Bhutta ve
ark. (2006), Shoaib ve Arabi (2006), Altintas ve ark. (2008) ve Tahir (2008) gibi
arastiricilarin arastirmalarinda da belirtildigi gibi hem makarnalik hem de ekmeklik
bugdaylarda genetik temelin daraltildigi sonucunu desteklemektedir. Ancak PCA
sonucunda makarnalik ve ekmeklik bugdaylarda sirasiyla 8 ve 5 grubun olusmasi,
bugday c¢esitlerinde genetik temelin henliz varyasyon yaratamayacak kadar
daraltilmadigr sonucunu da gostermektedir. Bu durum, cesitlerin gok farkli cografi
bdlgelerden olmasi ve farkli genetige sahip anaglarin kullanimas ile agiklanabilir.
Cunkii RAPD polimorfizminin ortaya c¢ikmasinda degisik ekolojik kosullar etkili
olabilmektedir.

Bu calismaile, GUlkemizde tescil edilmis bugday cesitleri arasinda goreceli olarak dar
bir genetik farkliligin bulundugu ve RAPD markorleriyle bitki 1slah programlarinda
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anaclarin benzerligi hakkinda bilgi alinarak ve bu sayede genetik olarak uniform yada
¢ok benzer olan bireylerin melezlemede kullamlimasindan kaginarak uygun anaglarin

secimiyle basarili 1slah programlarimin yardtulebilecegi sonucuna varilmistir.
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M akarnalik bugdaylarin eigen degerleri

Cesit Ad Eigen Degeri | YlUzdes | % Toplam Varyans
Yelken 9.52153809 68.011 68.011
Cesit-1252 0.72817341 5.201 73.212
Selcuklu-97 0.58118016 4.151 77.364
Ege-88 0.50025086 3.573 80.937
Cakmak-79 0.47582088 3.399 84.336
Kiziltan-91 0.39561097 2.826 87.161
Amanos-97 0.38917609 2.779 89.941
Kunduru 1149 0.34273186 2.441 92.389
Altintag-95 0.30095747 2.149 94.539
Meram-2002 0.25001679 1.786 96.325
Ankara-98 0.17309681 1.236 97.561
Gediz-75 0.13472809 0.962 98.523
Fuatbey-2000 0.10635723 0.759 99.283
Pinar-2001 0.10036129 0.717 > 100
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1: Sultan, 2: Sagittario, 3: Katea-l, 4: Momtchill, 5: Gonen-98, 6: Kirag-66, 7: Gerek-79, 8: Basribey, 9: Kasifbey,
10: Marmara-86, 11: Flamura, 12: Pehlivan, 13: Koksal-2000, 14: Saraybosna, 15: Golia, 16: Harmankaya-99
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Ekmeklik bugdaylarin eigen degerleri

Cesit Ad Eigen Degeri | YlUzdes | % Toplam Varyans
Sultan 10.09034237 | 63.0646 63.0646
Sagittario 0.95271223 5.9545 69.0191
Katea| 0.82259830 5.1412 74.1603
Momtchill 0.67491304 4.2182 78.3785
Gonen-98 0.5659722 3.5373 81.9159
Kirag-66 0.48307080 3.0192 84.9351
Gerek-79 0.41764662 2.6103 87.5453
Basribey 0.36496857 2.2811 89.8264
Kasifbey 0.33854016 2.1159 91.9423
Marmara-86 0.28565806 1.7854 93.7276
Flamura 0.24953960 1.5596 95.2873
Pehlivan 0.21032450 1.3145 96.6018
K6ksal-2000 0.167494467 1.0468 97.6486
Saraybosna 0.15565308 0.9728 98.6215
Golia 0.119551614 0.7470 99.3684
Harmankaya 0.10104963 0.6316 >100
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Doktora tez konumla ilgili on bilgileri edinmek amaciyla gittigim O.D.T.U Kimya
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