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OZET

TURKIYE’NIN FARKLI BOLGELERINDEN TOPLANMIS YEREL BUGDAY
GENOTIPLERININ MORFOLOJIK VE MOLEKULER
KARAKTERIZASYONU

DEMIREL, Fatih
Doktora Tezi, Tarla Bitkileri Anabilim Dali
Danigman: Prof. Dr. Biinyamin YILDIRIM

Kasim 2018, 111 sayfa

Bu ¢alismada, 13 adet makarnalik bugday (Triticum durum), 20 adet ekmeklik
bugday (Triticum aestivum), 16 adet gernik bugday1 (Triticum dicoccum) ve 5 adet siyez
bugdayr (Triticum monococcum) genotiplerine ek olarak, 2 adet makarnalik bugday
(Triticum durum) ¢esidi ve 2 adet ekmeklik bugday (Triticum aestivum) g¢esidi olmak
lizere 58 adet bugday genotipinin morfolojik ve molekiiler 6zellikleri incelenmistir. Bu
genotiplerin morfolojik 6zellikleri bakimindan ortalama; bitki boyu 78.81 cm, basak
uzunlugu 6.84 cm, basakta dane sayis1 20.4 adet, basak verimi 0.7 g, bitki verimi 1.77 g,
biyolojik verim 4.17 g, hasat indeksi %18.36, basaklanma stiresi 63.01 giin, olgunlasma
stiresi 88.98 giin, bin dane agirligi 33.44 g ve hektolitre agirh@ 63.54 g olarak
belirlenmigtir. Kalitatif 6zelliklerde ise tiyliiliik oram1 %51.72 ve mumsuluk orani
%48.28 olarak saptanmistir. 10 adet IPBS markoérleri kullanilarak molekiiler tanimlama
yapilmis olup, toplamda 163 adet polimorfik bant goriilmiis ve polimorfizm
yiizdelerinin ortalamasi da %95.08 olarak saptanmistir. Markdrlerin, ortalama gen
cesitliligi (H) degerleri 0.26 olarak, ortalama polimorfizm degeri (PIC) de 0.22 olarak
hesaplanmustir. Ortalama Dice benzerlik katsayr degeri 0.5948 olarak, korelasyon
katsayr degeri (r) de 0.96011 olarak belirlenmistir. Genotipler arasindaki genetik
uzaklik, NTSYS-pc yazilimi kullanilarak hesaplanmis ve 0.1299 ile 0.8829 arasinda
degistigi gozlenmistir. Genotiplerin popiilasyon yapist STRUCTURE software ile
incelenmis ve en yiiksek Delta K degeri 112.629 olarak hesaplanmustir. Delta K’ya gére
58 bugday genotipinin genetik olarak ii¢ alt popiilasyona ayrildigi belirlenmistir.
Genotiplerin morfolojik ve molekiiler varyasyon gosterdigi belirlenmis olup, genetik
cesitlilik ve popiilasyon yapi analizlerine ait sonuglarin gelecekteki bugday 1slah
calismalart ve melezlemelerde ebeveyn sec¢imlerinin planlanmasinda kullanilabilecegi
sonucuna varilmistir.

Anahtar kelimeler: Gernik ve siyez, Ekmeklik ve makarnalik bugday, Polimorfizm,
Islah, IPBS



ABSTRACT

MORPHOLOGICAL AND MOLECULAR IDENTIFICATION OF LANDRACE
WHEAT GENOTYPES COLLECTED FROM DIFFERENT REGIONS OF
TURKEY

DEMIREL, Fatih

PhD Thesis, Department Of Field Crops
Thesis Advisors: Prof. Dr. Biinyamin YILDIRIM
November 2018, 111 pages

In this study, 13 durum wheat (Triticum durum), 20 bread wheat (Triticum
aestivum), 16 emmer wheat (Triticum dicoccum), 5 einkorn wheat (Triticum
monococcum), four registered cultivars (2 durum and 2 bread wheats) were investigated
in terms of agro-morphological and molecular properties. Mean for plant height, spike
height, grain per spike, spike yield, plant yield, biomass, harvest index, heading time,
maturity time, 1000 kernel weight and hektolitre were determined as 78.81 cm, 6.84 cm,
204, 0.7 g, 1.77 g, 4.17 g, 18.36 %, 63.01 days, 88.98days, 33.44 g, 63.54 g,
respectively. In qualitative features, hairiness rate was 51.72% and waxiness rate was
48.28%. Molecular characterization was performed using 10 IPBS markers, and totally
polymorphic bands and the average percentage of polymorphism were 163 and 95.08%
respectively. The average gene diversity (H), mean polymorphism value (PIC), mean
Dice similarity coefficient, correlation coefficient value (r) of the markers were
determined as 0.26, 0.22, 0.5948 and 0.96011, respectively. The genetic distance
between the genotypes was calculated using NTSYS-pc software and it was observed
that it varied between 0.1299 and 0.8829. Population structure of the genotypes was
analyzed with STRUCTURE software and the highest Delta K value was calculated as
112,629. According to Delta K, 58 wheat genotypes were genetically divided into three
subpopulations. As a result of the analyzes carried out, it has been revealed that
genotypes show morphological and molecular variations. Results of genetic diversity
and structure analysis can be used for planing of wheat breeding program and for
parental choices in hybridization.

Key words: Emmer and einkorn, Bread wheat and durum wheat, Polymorphism,
Breeding, IPBS



ONSOZ ve TESEKKUR

Yapilan kazilardan c¢ikan sonuglara gore bugdayin cok uzun yillar 6nce
Tiirkiye’yi kapsayan Mezopotamya bdlgesinde kiiltiire alindig1 belirtilmektedir. Ayrica,
bugdayin gen kaynagi olarak bilinen Tiirkiye’de; 1960’11 yillardan sonra ekimi oldukc¢a
azalan, kavuzlu bugdaylar olarak bilinen ve glinimiizde kullanilan ticari bugdaylarin
atast olan bu bugdaylar, 1slah c¢aligmalar1 i¢in Onemli gen kaynaklar1 olarak
bilinmektedir. Bu ¢alisma ile Igdir’da baslatilmasi planlanilan 1slah programinda farkli
illerden toplanmis bugday genotiplerinin morfolojik ve molekiiler varyasyonunun
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1. GIRIS

Bugday, Gramineae familyasinin Triticeae oymaginda yer almaktadir. Bugdayin
ticareti yapilan iki ana grubu bulunmaktadir. Hekzaploid (2n=42, AABBDD) olan
ekmeklik bugday (Triticum aestivum) ve tetraploid (2n=28, AABB) olan makarnalik
(Triticum durum) bugdayidir. Ayrica, giiniimiizde kiiltiiri yapilan diploid (2n=14, AA)
olan siyez (Triticum monococcum) bugdayi ile tetraploid (2n=28, AABB) olan gernik
(Triticum  dicoccum) bugdaylarinin  azda olsa yetistiriciligi  yapilmaktadir.
Kullanildiklar yerlere gore bu tiirler degisik sekilde siniflandirilmaktadir. Hekzaploid
olan bugdaylar; baklava, ekmek, pasta, biskiivi ve borek yapiminda kullanilmaktadir.
Tetraploid bugdaylar; makarna ve bulgur yapiminda yogun olarak kullanilmakta olup,
diploid bugdaylar ise bulgur ve makarna yapiminda kullanilmaktadir (Yal¢in, 2007,
Sramkova, 2009).

Bugday diinyada genis oOl¢iide kiiltiirii yapilan 6nemli besin kaynaklarindan
biridir. FAO verilerine gore; diinya bugday tiretimi, 1961 yilindan beri siirekli olarak
artis gostermektedir. 2016 diinya geneli toplam bugday liretimine bakildiginda, 749,5
milyon tona ulasildig1 goriilmektedir. 2016 yil1 i¢in bugdayin toplam ekim alami 220
milyon ha civarinda iken bugday verimi ortalama 3,4 bin kg/ha olarak verilmistir.
Tiirkiye bugday {tretim verilerine gore 2016 yili icin, 20,6 milyon ton iiretim
gerceklesmistir. 7,6 milyon ha alana ekimi gergeklestirilen bugdayin verimi ise ortalama

2,7 bin kg/ha olarak belirtilmistir (Anonymous, 2016).

Insan beslenmesinde temel gida olarak yer alan bugday baslica ekmek ve
makarna yapiminda kullanilmaktadir. Bugday icin talep son yillarda diger tarimsal
tirtinlerden daha hizli olarak artmaktadir. Hizla biiyiiyen diinya popiilasyonunun bugday
ihtiyacin1 kargilamak i¢in 2020 yilinda 840 milyon ton (Rosegrant et al., 1995) ve 1,05
milyar ton (Kronstad, 1998) arasinda ihtiya¢ olacagi ongiiriilmektedir. Ayrica diinya
popiilasyonu hizla arttigindan ve kiiresel 1sinmadan dolayi, 1slahgilar ve ciftciler 2050
yilinda talebi karsilamak icin bugday iiretimini %70’e kadar artirma sorunu ile karsi
karstyadir ve bu da yillik verimin %2,4 artirilmast gerektigini gostermektedir
(Marcussen et al., 2014). Fakat giinlimiizde triin verimindeki artigin ortalama orani

sadece yillik %0,9’dur. Bu deger arzu edilen orandan oldukga diisiiktiir (Ray et al.,



2013). Bugdayin yetistirilmesi i¢in gereken arazi sinirli oldugundan, bugday iiretimini
ve verimi artirmanin yolu farkli tarimsal disiplinlerden aragtirmacilarin ve 6zellikle bitki
1islahgilarinin gelistirdigi yeni cesitler sayesinde olacagr belirtilmektedir (Braun et al.,
1998).

Bitkilerin besin igeriklerini zenginlestirmek, biyotik ve abiyotik kosullara
direngli hale getirmek, alerjik etkilere neden olanlarin yapisini degistirmek, antioksidant
ve flavonoidler gibi yararli bilesenlerin miktarini artirmak gibi istenilen 6zelliklere
sahip yeni bitkiler elde etmek i¢in (Vardar Kanlitepe ve ark., 2010) uzun yillar siiren
bitki 1slah metodlarina hiz kazandirmak amaciyla molekiiler markorlerin kullaniminin
onemi vurgulanmaktadir (Yorgancilar ve ark., 2015). Molekiiler markorler tek basina
bir 1slah ¢aligmasina yeterli olamayacagi i¢in klasik bitki 1slahina destekleyici teknikler
olarak belirtilmistir (Yorgancilar ve ark., 2015).

Molekiiler markorler, elektroforeze dayali olmasi, PCR (Polymerase Chain
Reaction = Polimeraz Zincir Reaksiyonu)’a dayali olmasi, tekrarlanabilirlik durumlari,
ucuz ya da pahalilik durumlar, is giici yogunluklari ve tasarlandiklari DNA
bolgelerinin farklilik gostermeleri gibi durumlara sahiptirler (Kumlay ve ark., 2015).
Bazi DNA markor sistemleri olarak; isozyme analizi (Oliver and Zapater, 1984;
Rasmussen and Rasmussen, 1995), SSR (Simple Sequence Repeat=Basit Tekrar
Dizilimi) veya Mikrosatellit DNA Markorleri (Kawchuk et al., 1996), RFLP (Randomly
Fragment Length Polymorphism = Tesadiifi Kesilmis Uzunluk Polimorfizmi) (Ford and
Taylor, 1997), RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA = Tesadiifi Cogaltilmis
Polimorfik DNA), AFLP (Randomly Fragment Length Polymorphism = Kesilerek
Cogaltilmis Uzunluk Polimorfizmi), STS (Sequence Tagged Site = Dizisi Etiketlenmis
Sekans) (Hosaka et al., 1994; Sosinski and Douches, 1996; Vos et al., 1995; Yildirim,
1999), ISSR (Inter Simple Sequence Repeat = Bazit Tekrarl1 Diziler Arasi Polimorfizm)
(Levi et al., 2006), SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism = Sekansa Bagl
Cogaltilmis Polimorfizm) (Li and Quiros, 2001) ve SNP (Single Nucleotide
Polymorphism = Tek Niikleotit Polimorfizmi) (Beissinger et al., 2013) teknikleri

gelistirilmistir.

Molekiiler markor olarak retrotranspozonlarin kullanilmasi;; DNA  temelli

molekiiler markorler, bir genom igerisinde yer alan bir gen bolgesi veya bir gen bolgesi
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ile iliskili DNA pargalaridir. 1980°li yillardan beri genetik ve islah calismalarinda
molekiiler markorler kullanilmistir. Morfolojik, fizyolojik ve molekiiler diizeyde
gerceklestirilen analizler, canlilar arasinda ki farkliliklar1 tanimlamak ve bu farkliliklara
dayanarak canlilar1 smiflandirmak igin kullanilan yontemlerdir (Yang et al., 2009).
Teknolojinin gelismesi ile birlikte molekiiler genetik ve biyoteknoloji alanlarinda hizli
gelismeler olmustur. Molekiiler markorler; genetik cesitlilik, gen tanimlama, genetik
karakterizasyon, filogenetik analizler, parmak izi ve 6zellikle MAS-esasl bitki 1slahinda
arzu edilen ozelliklerden sorumlu genlerin belirlenmesi gibi caligmalar i¢in 6nem
tagimaktadir (Demirel et al., 2018). Cogu retrotranspozon insersiyonu genom boyunca
dagildigindan ve genetik olarak kalitim gosterdiginden dolayr bitkiler arasinda
insersiyon polimorfizmi, filogenetik analizler ve genetik cesitlilik c¢aligmalart igin
molekiiler markorlerin gelistirilmesi amactyla kullanilmigtir (Schulman et al., 2004,
Kalendar et al., 2011; Poczai et al., 2013). Retrotranspozonlar, filogenetik ve pedigri

analizlerinde de sik¢a kullanilmustir (Kalendar et al., 2010).

Retrotranspozon insersiyonuna dayali IRAP (inter-retrotransposon amplification
polymorphism) (Kalendar et al., 1999; Smykal et al., 2011; Nasri et al., 2013), REMAP
(retrotransposon microsatellite amplification polymorphism) (Kalendar et al., 1999,
Kalendar et al., 2000; Antonius-Klemola et al., 2006), RBIP (retrotransposon-based
insertion polymorphism) (Flavell et al., 1998), S-SAP (sequence-specific amplified
polymorphism) (Konovalov et al., 2010) ve IPBS (inter-primer binding site) (Leigh et
al., 2003; Liu et al., 2007; Trebichalsky et al., 2012) cesitli markor sistemleri

gelistirilmistir.

Primer arasi baglanma yeri (IPBS-Inter-Primer Binding Sequence): IPBS teknigi
retrotranspozon polimorfizmin izolasyonu ve gosterimi amaciyla sik¢a kullanilan bir
yontemdir. Kalendar et al. (2010), tarafindan gelistirilen IPBS molekiiler markorleri
farkli LTR (Uzun Ug¢ Tekrar1) sekanslarini tanimlamak i¢in kullanilan ve gesitler
arasinda polimorfizmi direkt olarak gorsellestiren bir metotdur. Bu metot 5 LTR ’lere
komsu olan ve farkli LTR retrotranspozon aileleri arasinda korunmus olan primer
baglanma dizi (PBS) bolgeleri lizerine odaklanmistir. PBS bolgelerine dizayn edilmis
primerler ile PCR amplifikasyonu iki LTR sekansi icerisine yerlesmis PBS bdlgeleri
arasinda ger¢eklesmektedir (Sekil 1.1) (Alzohairy et al., 2004). tRNA, geri (reverse)



transkripsiyonu baglatmak i¢in PBS bolgelerine baglanir, PBS sekanslar1 tRNA’nin 3’
ucu sekansina tamamlayicidir (complementary) ve bazilari haric hemen hemen tiim
LTR retrotranspozon aileleri boyunca korunmustur (Kelly et al., 2003; Hizi, 2008).
Boylece bu bolgeye dizayn edilmis PCR primerleri protein kodlama boélgelerinden
yoksun TRIMs ve LARD gibi otonom olmayan elementlerin dahil oldugu farkli LTR
sekanslarini igeren DNA pargalarini tiretmektedir (Kalendar et al., 2010). IPBS metodu
farkli LTR sekanslarini taramak i¢in ¢esitli avantajlara sahiptir ve DNA parmak izi
calismalarinda kullanima uygundur. Ayrica, son yillarda yeni nesil sekanslama
teknolojileri daha kisa zamanda ve daha az maliyetle sekans verilerinin ¢okca elde
edilmesini saglayarak genetik ve genomik c¢alismalari hizlandirmistir. Boylece IPBS
metodu ile genom capinda LTR retrotranspozon ailelerinin genis ¢apta taranmasina
imkan saglanmistir. IPBS tekniginin avantajlari; bitki genomlarinda retrotranspozonlara
sikca rastlanmasi, IPBS markoérlerin bir organizmada kullanimindan sonra herhangi bir
organizmada da uygulanabilir olmasi ve evrensel olmasidir. Bugday, misir, arpa, elma
gibi bir¢ok bitki ve hayvanda bu teknik basarili bir sekilde uygulanmistir (Kalendar et
al., 2010). Ayrica, farkli arastirmacilar tarafindan keten (Smykal et al., 2011), kayisi
(Baranek et al., 2012) ve nohut (Andeden et al., 2013) gibi bitkilerde de bu teknik
genetik calismalar i¢in kullamilmustir. Dolayisiyla bu metot PBS elementlerine sahip
retrotranspozonlart igeren birgok organizmada evrensel ve transfer edilebilir
gdziikmektedir (Gailite and Rungis, 2012). Ozellikle IPBS amplifikasyon teknigi sekans
bilgisi gerektirmeksizin uygulanabilen gii¢lii bir DNA parmak izi (DNA fingerprinting)
teknolojisidir. Ayrica IPBS molekiiler markdérleri uzun primer boyutundan ve yiiksek
baglanma giicinden dolayi, yiiksek derecede tiretkenlige sahiptirler. IPBS markorleri
klon analizlerinde, genetik gesitlilik analizlerinde ve filogenetik ¢aligmalarda basarili bir
sekilde uygulanmistir (Smykal et al., 2011; Baranek et al., 2012; Gailite and Rungis,
2012).



primer

LTR retrotranspozon internal domein LTR retrotranspozon

primer

Sekil 1.1. IPBS teknigi ile DNA’nin PCR ile amplifikasyonunun sematik gosterimi
(Alzohairy et al (2014)’den modifiye edilmistir)

Bu calisma ile Tirkiye’nin farkli bolgelerinden toplanmis ekmeklik ve
makarnalik bugdaylar ile son yillarda ekilis oran1 azalan, halk arasinda kavilca, kavulca,
kaplica, gacer gibi isimlerle bilinen siyez ve gernik bugdaylarinin (kavuzlu bugdaylar)
IPBS markor sistemi ile genetik diizeyde varyasyonu ve akrabalik iligkisini ortaya
¢ikarmak hedeflenmistir. Ayrica, bazi agro-morfolojik karakterlerin de incelenmesi
yapilmigtir. Bu c¢alismanin sonucunda elde edilen verilerin, olusturulacak 1slah

programlarina katki saglamasi amaglanmistir.



2. KAYNAK OZETLERI

Queen et al. (2003), bugdayda retrotranspozona dayali molekiiler markérler ile
baglant1 (linkage) ve genetik ¢esitlilik calismasi yiiriitmiislerdir. Calismada BARE-1 ve
Thv19 retrotranspozonlarina dayali SSAP markor sitemi ve Tarl ve Tagermina
LTR’lerinden tiirevlenen retrotranspozon spesifik SSAP markdrleri kullanilmistir. 26
tanesi Aegilops, 9 tanesi Triticum olmak iizere 35 adet Triticeae 6rnegi genetik cesitlilik
icin kullamilmistir. Genetik ¢esitlilik icin BARE-1/Wis-2-1 A ve Thv19 ‘un her ikisi
yaklagik olarak %13 polimorfik bant sergilemis, Tagermina ise %17 SSAP bant
polimorfizmi gostermistir. Ayrica Tarl ise yaklasik %18 SSAP bant plimorfizmi
gostermistir. PAUP’ye dayali analiz metodu kullanilarak SSAP retrotranspozon markor
verilerinden elde edilen filogenetik agacta Triticum ve Aegilops tiirlerinin birbirinden

iki ana grupta ayrildig1 gortlmistiir.

Yagdi (2004), Bursa kosullarinda gelistirilmis 12 hat ile 1 kontrol ekmeklik
bugday genotiplerinin baz1 kalite 0&zelliklerini iki yil boyunca arastirmistir.
Caligmalarinda genotiplerin ilk yil ve ikinci yil ortalamalarimin hektolitre agirliginin
79,0-80,93 kg/100 L ve bin tane agirhi@inin ise 42,88-51,17 ¢ arasinda degistigini
belirtmistir.

Zaki and Ghany (2004), allotetraploid pamuk orneklerinde (Gossypium
barbadense L.) Ty3/gypsy retrotranspozonu arastirmiglardir. Ty3/gypsy’iin geri
(reverse) transkriptaz geninin bir kismi izole edilmis, klonlanmis ve sekanslanmis,
neticede bu retro elementlerin pamuk genomunda yiiksek kopya sayisina sahip oldugu

bulunmustur.

Aydm ve ark. (2005), Samsun ve Amasya’da yetistirdikleri 5 kontrol ¢esidi ve
20 ekmeklik bugday hatlarinin verim ve kalite 6zelliklerini inceledikleri ¢aligmalarinda;
genotiplerin bitki boylarinin Samsun’da 72,5-106,3 cm, Amasya’da ise 63,8-86,3 cm

arasinda degistigini bildirmislerdir.

Sozen ve Yagdi (2005), on bir makarnalik bugday (T. durum) cesidi ile
2001/2002 ve 2002/2003 yetistirme yillarinda yaptiklari c¢alisma ile bu bugday
genotiplerinin hektolitre agirliklarini, yas 6z degerlerini, sedimantasyon degerlerini ve

protein oranlarini incelemislerdir. Hektolitre agirlig ile protein orani arasinda olumlu ve
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onemli bir iligki bulduklar ¢aligmalarinda, 2001/2002 yetistirme yillarinda genotiplerin
hektolitre agirliklarinin 79,7 kg/100 L ile 82,8 kg/100 L arasinda oldugunu, 2002/2003
yetistirme yillarinda ise genotiplerin hektolitre agirliklarinin 79,9 kg/100 L ile 82,2
kg/100 L arasinda degistigini saptamislardir.

Pagnotta et al. (2005), Italya ekolojisinde yapmis olduklar1 ¢alismada 39 gernik
bugdayinda bazi morfolojik o6zellikler ile molekiiler karakterizasyon arastirmasi
yapmislardir. Morfolojik ¢alismalar kapsaminda genotiplerinin bitki boyunu 93-115 cm
araliginda, bin dane agirliklarim1 39,6-66,9 g aralifinda ve basaklanma siirelerini 7-25
giin araliginda oldugunu belirtmiglerdir. Gelecekteki 1slah programlarinda bu gernik
genotiplerinin  kaynak olarak kullanilabilecegini belirttikleri ¢alismada, SSR
markorlerini kullanmislardir. Bu markorlere ait Ho (Gozlenen genetik uzaklik) degerini
0,07 ve He (Beklenen genetik uzaklik) degerini 0,35 olarak saptamislardir. Molekiiler
analizler neticesinde sadece cesitler arasinda degil, gesitler icinde de genetik gesitliligin

oldugu goriilmiistiir.

Caglar ve ark. (2006), 25 ekmeklik bugday ¢esitlerinde yaptiklar: iki yillik
calismalarinda, gesitlerin vejetatif periyodunu, tane olum siirelerini, bitki boylarin, m?
deki basak sayilarini, basaktaki tane sayilarini, bin tane agirliklarini, tane olum
oranlarini, tane verimlerini, hektolitre agirliklarin1 ve ham protein oranlarini
incelemislerdir. Bitki boyu harig, diger karakterler yoniinden yil-¢esit interaksiyonlarini
onemli olarak bulduklar1 ¢caligmalarinda; bitki boyu, basakta tane sayisi, bin tane agirlig
ve hektolitre agirlig1 parametrelerinin iiriin yillarina gore ortalamalarini (1. y1l - 2. y1l)
sirastyla  72,5-99,3 cm, 19,9-30,4 adet, 34,1-425 g ve 75,3-79,3 kg olarak
belirtmislerdir.

Yalgin (2007), 5 ekmeklik bugday (T. aestivum ssp. aestivum) ve 5 makarnalik
bugday (T. turgidum ssp. durum) ile 70 yabani gernik (T. turgidum ssp. dicoccoides)
genotiplerinin morfolojik ve fizyolojik 6zelliklerini saptamak i¢in aragtirma yapmustir.
Calismasinin sonucunda bazi morfolojik ve fizyolojik Ozellikler bakimindan yabani
gerniklerin makarnalik ve ekmeklik gesitlerden daha ¢ok genetik varyasyon gosterdigini

belirtmistir.



Kaydan ve Yagmur (2008), Van ekolojik kosullarinda iki yillik caligmalarinda
baz1 ekmeklik bugday cesitlerinde verim ve verim Ogeleri lizerine bir arastirma
gerceklestirmislerdir. Kishik ekim yaptiklar1t c¢alismada basaklanma siiresi, bagak
uzunlugu, bitki boyu, basakta dane sayisi, basakta dane verimi ve bin dane agirlig
Ozelliklerinin birinci ve ikinci yillardaki ortalamalarinin en az ve en ¢ok olarak sirasiyla
180,75-190,62 giin, 5,72-7,27 cm, 66-86,05 cm, 20,32-27,47 adet, 0,65-0,93 g ve 29,26-
37,45 g oldugunu belirtmislerdir.

Yazar ve Karadogan (2008), Ankara’da taban ve kira¢ arazide iki yil siireyle 8
makarnalik bugday c¢esidi ile 2 1slah hattinin verim ve kalite o6zelliklerini
incelemislerdir. Yaptiklar1 ¢alismalarinda hat ve gesitlerin ortalama olarak bin tane
agirhiklariin 38,60-47,87 g arasinda ve hektolitre agirliklariin da 75,40-79,50 kg

arasinda oldugunu bildirmislerdir.

Peleg et al. (2008), yabani makarnalik bugdayda allel farklilig: ile ekocografik
farklilik arasindaki iligkiyi incelemek i¢in SSR markorlerini kullanmislardir. Calismada,
25 adet popiilasyona ait 145 genotip kullanilarak 54 SSR primer ¢ifti ile analiz
edilmistir. SSR verilerine dayali analizler sonucunda popiilasyon i¢i varyasyon %56
iken, popiilasyonlar arasi varyasyon %44 olarak bulunmustur. Caligma sonucunda
arastirmacilar genetik farklihk ile cografik uzaklik arasinda iliski olmadigini

belirtmislerdir.

Konovalov et al. (2010), BARE-1 ve Jeli LTR retrotranspozonlari iizerine dayalt
molekiiler markorleri kullanarak diploid bugdayda evrimsel iligkiyi arastirmislardir. 30
Triticum boeoticum, 4 Triticum monococcum, 1 Triticum sinskajae ve 17 Triticum
urartu olmak iizere toplam 52 adet bugday calisilmistir. BARE-1 retrotranspozon esasl
SSAP markorii icin 284 polimorfik bant sayist bulunurken, Jeli retrotranspozon esasl
SSAP i¢in 199 polimorfik bant sayis1 bulunmustur. Ayrica ortalama PIC degeri BARE-
1 i¢in 0,280 iken, Jeli i¢in 0,310 bulunmustur. Her iki markor igin de allel frekansi
hesaplanmis olup BARE-1’in allel frekansi 0,263 ve Jeli’nin allel frekansi1 0,314
bulunmustur. Calismanin sonunda Gypsy sinifi LTR retrotranspozon ailesinden olan
Jeli’'nin B ve D genomlar ile karsilagtirildiginda A genomunda daha fazla amplifiye

oldugu gozlenmistir. Arastirmacilar her iki markor sisteminin filogenetik c¢aligmalar,



genetik haritalama, QTL analizi ve tiir ya da ¢esit tanimlamasi gibi ¢esitli ¢alismalarda

kullanilabilecegini ifade etmislerdir.

Rungis et al. (2012), AFLP ve IPBS markérlerini kullanarak 1slahgilar tarafindan
gelistirilmis bugday, arpa ve yulafa ait ileri 1slah hatlarinin genetik cesitliligini
degerlendirmislerdir. Tritikale 9402-3 hattinin alt hatlarinda polimorfik AFLP lokus ve
polimorfik IPBS lokus sayis1 2008, 2009 ve 2010 yillarinda degisim gdstermistir. 2008
yilinda polimorfik AFLP lokus %99,52 iken 2009 ve 2010 yillarinda sirastyla 993,58
ve %47,44 olarak bulunmustur. IPBS i¢in polimorfik lokus 2008 yilinda %96.55 iken,
2009 ve 2010 yillarinda sirastyla %82,89 ve %63,89 olarak saptanmistir. Ayrica
calismada Nei (1978)’nin genetik uzakligi her iki markor sistemi ile her 3 yil igin
hesaplanmistir. Ortalama genetik uzaklik ti¢ yil boyunca sirasiyla AFLP markorii igin
0.147, 0.076 ve 0.025 iken, IPBS retrotranspozon markori i¢in 0.122, 0.085 ve 0.025
degerleri bulunmustur. Calismada her iki molekiiler markor sistemi ve morfolojik se¢im
yontemi birlikte kullanilarak ileri 1slah hatlarinda genetik c¢esitliligin azaltilmasi

saglanmustir.

Andeden et al. (2013), yabani nohut tiirlerinde genetik ¢esitliligi ve iliskiyi
belirlemek amaciyla IPBS retrotranspozon ve ISSR markorlerini kullanmiglardir. 6
nohut tirtine (C. bijugum, C. pinnatifidum, C. echinospermum, C. reticulatum, C.
judaicum ve C. arietinum) ait toplam 71 6rnek IPBS ve ISSR markort ile taranmis olup
ISSR markérii ile toplam 136 skorlanabilir bant elde edilirken, IPBS igin 130 bant elde
edilmistir. ISSR markorii i¢in ortalama polimorfizm 13,5 iken (%99,3), IPBS igin
ortalama polimorfizm 13,0 (%100) olarak bulunmustur. 71 genotip arasindaki ortalama
genetik cesitlilik 0,27 iken, bu deger 0,05 ile 0,50 arasinda dagilim gostermistir. C.
echinospermum ve C. pinnatifidum tiirlerine ait genotipler arasinda polimorfizm
acisindan en fazla c¢esitliligin oldugu, C. arietinum genotiplerinde ise diisiik
polimorfizm goriildiigiinii agiklamiglardir. Her iki markdr sistemi i¢inde PIC degeri 0,91
olarak bulunmustur. ISSR ve IPBS markoérlerinden elde edilen genetik benzerlik mantel
testi ile karsilagtirilmis olup, korelasyon katsayisi (r) 0,89 olarak bulunmustur. Bir
genotip hari¢ (ILWC73068 (C. echinospermum)) ayni tiire ait genotipler kiimeleme

analizi sonucunda ayn1 grup altinda birlikte kiimelenmislerdir. Mevcut ¢caligmada IPBS



retrotranspozonlarinin yabani ve kiiltiire alinmis nohut tiirlerinde cesitlilik ¢calismalar

i¢in kullanigh olduguna deginilmistir.

Demirel (2013), diploid ve tetraploid koy cesitleri ile tescilli ¢esitlerin arasindaki
molekiiler ve morfolojik ozelliklerin tanimlanmasi i¢in arastirma yapmustir. Yaptigi
calismada morfolojik gézlemlerden bitki verimini, biyolojik verimini, hasat indeksini ve
olgunlagma siirelerini ortalama olarak sirasiyla 0,64 g, 1,85 g, %34,24 ve 107,20 giin
olarak belirtmistir. ISSR markdrlerini kullanarak yaptigit molekiiler caligmasinda
ortalama DICE benzerlik katsayisin1 0,55, ortalama polimorfik bant sayisin1 10,21 ve

ortalama polimorfizm oranini ise %95,42 olarak saptamistir.

Krupin et al. (2013), tuz stresine kars1 tuza tolerantli bugdaylar gelistirmek igin
bugdaygil ¢imininde (Thinopyrum) yer aldigi, bugdayin yabani akrabalar1 arasinda gen
donorii aragtirmiglardir. Hibrit 10 tuza tolerant bugday-bugday ¢imi hattinin farkli
sodyum klorid (100, 150 ve 200 mM) konsantrasyonlarinda ¢imlenmeden sonra 3’iincii
ve 7’nci giinde kok ve yaprak biiyiime oranlar1 hesaplanmistir. Calismada arastirilan
hatlar arasindaki genetik uzakligi bulmak i¢in IPBS, RAPD ve ISSR markorleri
kullanilmistir. Calisma sonunda tuz toleransi benzer olan hatlarin genetik olarak da

birbirine benzer oldugu kanisina varilmastir.

Yilmaz and Goéziikirmizi (2013), arpa doku kiiltiiriinde, kiiltiire almanin genetik
etkisini arastirmak igin BAGY2 retrotranspozon markdrlerini  kullanmuslardir.
Caligmada kiiltiir siiresine bagli olarak BAGY2 polimorfizm oranlarinin arttigini
gozlemlemislerdir. Calismada kontrol grubu ile 45 ve 90 giinliik kalluslar birbirleriyle
ve kendi iglerinde karsilastirilmistir. Kontrol grubu kendi i¢inde homomorfik iken,
kontrol gruplar1 ile 45 ve 90 giinlik kalluslar1 karsilastirdiklarinda polimorfizm
oranlari1 sirast ile %5 ve %20 olarak belirlemislerdir. Arastirmacilar bulgular
degerlendirdiginde gruplar arasinda goriilen BAGY2 retrotranspozon markorii bant
profillerinin farkli olmasinin, doku kiiltiiriiniin siiresi ve kosullari ile ilgili olabilecegini

ifade etmislerdir.

Guo et al. (2014), iiziim gesitlerinde IPBS markorleri ile molekiiler g¢esitliligi
aragtirmiglardir. Calismada bu amag igin 35 {izim g¢esidi ve 15 IPBS markori

kullanmiglardir. IPBS markorleri ile 35 genotipte toplamda 99 stabil ve skorlanabilir
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bant segilmis olup, IPBS primerleri igin her markor basina ortalama bant sayisini 6,6
olarak bulmuslardir. Polimorfik bant yiizdesi %42,9 ile %100 arasinda degismis,
ortalama degeri ise %86,3 olarak saptamislardir. Bu markéorlerden elde edilen molekiiler
veriler ile genetik benzerlik matriksi olusturulmus, benzerlik matriksinden
yararlanilarak UPGMA dendrogrami elde edilmis ve dendogramda 3 ana kiime
olustugu, yabani ve kiiltiir ¢esitlerinin birbirinden ayr1 gruplandigi gézlenmistir. Ayrica,
calismada Mantel testi gergeklestirilmis ve kophenetik korelasyon sayisinin (r) 0,81
oldugu ve olusturulan dendogramin IPBS markérlerinden elde edilen verileri iyi temsil
ettigi belirtilmistir. Calismanin sonucunda hem kiiltiire alinmis Cin ¢esitlerinde hem de
yabani {iziim c¢esitlerinde genetik ¢esitliligin fazla oldugu, iiziim germplazmlarinin
genetik cesitliligini degerlendirmek i¢in IPBS markérlerinin uygun oldugu kanisina

varmiglardir.

Kilig ve ark. (2014), Giineydogu Anadolu Bolgesi ekolojik kosullarinda ileri
kademe ekmeklik bugday hatlar1 ve tescilli cesitler ile yaptiklar1 calismada farkli
cevrelerde genotiplerin  baz1  kalite oOzelliklerini incelemislerdir. Diyarbakir
lokasyonunda yaptiklar1 ¢alismada genotiplere ait ortalama basaklanma siiresini 124
giin ile 133 giin arasinda, bitki boyunu 75 ile 100 cm araliginda, hektolitre agirligini
75,3 kg ile 80 kg arasinda ve bin dane agirligini ise 26 g ile 33,4 g araliginda oldugunu

saptamiglardir.

Baloch et al. (2015a), mercimekte genetik cesitliligi ve mercimek ¢esitlerinin
birbirleri ile arasindaki iliskiyi arastirmak i¢in 10 ISSR markéri ve 73 IPBS
retrotranspozon markorii kullanmiglardir. 6 farkli ¢esite ait genotiplerde hem IPBS hem
de ISSR markorlerinden 10 tanesi tekrarlanabilir ve kesin fragmentler iirettigi igin
secilmigtir. 10 IPBS igin 151 bant skorlanmig bunlardan 150 tanesi polimorfik (%99,3)
bulunmugtur. 10 ISSR i¢in ise 138 bant skorlanmis ve skorlanan bu bantlarin hepsinin
polimorfik (%100) oldugu tespit edilmistir. IPBS i¢in ortalama PIC degeri 0.90 iken,
ISSR igin ise 0,97 olarak saptanmustir. L. culinaris subsp. orientalis ve L. ervoides igin
IPBS markorlerinden iyi sonuglar elde ederken; L. Lamottei’de bu markor sistemi diisiik
polimorfizm gostermistir. Sonu¢ olarak Lens culinaris subsp. culinaris ve Lens
culinaris subsp. orientalis arasinda gozlenen yakin iliskinin IPBS retrotranspozon

markorleriyle acikca ortaya konuldugu goriilmiistiir.
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Baloch et al. (2015b), Tirkiye germplazmindaki bezelyelerin popiilasyon
yapisini  arastirmak amaciyla DNA temelli IPBS retrotranspozon markérlerini
kullanmiglardir. Caligmada 104 tane koy ¢esidi ve 34 tane tarla 1slah hatti kullanilmigtir.
Caligmada kullanilan 12 IPBS retrotranspozon markdoriiniin  toplamda 106 adet
skorlanabilir bant verdigi ve bunlarin 81’inin polimorfik oldugu sonucuna varilmistir.
Ayrica kullanilan bu primerlerin ortalama PIC degerinin 0,61 oldugunu ve 0,33 ile 0,84
arasinda dagildigini rapor etmislerdir. Calismada popiilasyon yapisini incelemek igin
STRUCTURE programi kullanilmis olup K degeri 3 ve 5 olarak saptanmistir. Tiirk
koygesidi bezelyelerde gbzlenen yiiksek genetik ¢esitliligin cografiksel orijin ile iliskili
olmadig1 acgiklanmustir. IPBS markorlerinin - bezelye germplazminin  molekiiler

karakterizasyonu i¢in uygun oldugu 6nerilmistir.

Shizuka et al. (2015), Tirkiye’ye ait yabani makarnalik bugday
popiilasyonlarinda kloroplast SSR markorlerini  kullanarak  genetik  ¢esitliligi
arastirmiglardir. Gaziantep bolgesinden toplanmis 91 adet yabani makarnalik bugday
genotipi 24 adet kloroplast SSR primer ¢ifti ile taranmistir. 24 adet SSR markdriinden 9
tanesi polimorfik olarak bulunmus ve ortalama allel sayisinin 2,17 oldugu saptanmistir.
Popiilasyonlar i¢in beklenen genetik gesitlilik (He) 0,00 ile 0,70 arasinda degisirken,
genetik ¢esitlilik ortalamasinin 0.28 - 0.29 arasinda degistigi goriilmiistiir Arastirmacilar

caligmada kullanilan yabani makarnalik bugday popiilasyonlarinda genetik varyasyonun

yiiksek oldugunu rapor etmislerdir.

Yildiz et al. (2015), Tiirk bamya germplazmlarinda genetik ¢esitliligi arastirmak
icin IPBS retrotranspozon ve SSR markorlerini kullanmiglardir. 66 bamya koy ¢esidi
genetik ¢esitlilik igin degerlendirilmistir. 13 IPBS markéri ile toplamda 88 bant elde
edilmis, bu bantlarin %40,2’sinin polimorfik oldugu, her primer basina ortalama bant
sayisinin 6,8 oldugu belirtilmistir. IPBS markorii i¢in genetik gesitlilik ve Shannon’un
bilgi igerigi sirastyla 0,01 ile 0,13 ve 0,02 ile 0,021 arasinda degisim gostermistir. SSR
igin ise genetik cesitlilik ve Shannon’un bilgi igerigi (Bir toplulukta verilen farkli tiirlere
ait ¢esitliligin matematiksel olarak 6l¢iimii (Chao and Shen, 2003)) sirasiyla 0,06 ile
0,46 ve 0,14 ile 0,65 arasinda degisim gostermistir. SSR markorii i¢in PIC degeri 0,52
ile 0.81 arasinda iken, IPBS i¢in bu deger 0,12 ile 0,99 arasinda saptanmistir. SSR ve
IPBS verilerine dayali Neighbor Joining (NJ) analizi biitiin genotipleri 4 gruba
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bolmistiir. Fakat SSR markorleri IPBS’ye gore bamyalari orijinleri bakimindan
gruplamada daha etkin bulunmustur. Calismada popiilasyonun yapisint belirlemek
amactyla STRUCTURE programi kullanilmig ve popiilasyon sayisi iki olarak (K=2)
belirtilmistir. Tiirk bamya cesitlerinde genetik ¢esitliligin az oldugu ve genetik bir dar
bogaz yasandig1 ortaya konulmustur. Islah 6ncesi veri olusturmak igin kullanilan IPBS
markor sisteminin daha biiyiikk genetik varyasyon olusturmak igin 1slahgilara kolaylik

saglayacagini belirtmislerdir.

Kirdok and Ciftgi (2016), Akdenize ait fistik ¢esitlerinde genetik cesitliligi
tamimlamaya calismiglardir. Bu kapsamda IPBS, IRAP ve REMAP markor sistemleri
kullanilmistir. Calismada kullanilan 7 fistik tiirii sunlardir; Pistacia vera L. cv. Siirt, P.
khinjuk Stocks, P. mutica Fischer, P. atlantica Desf., P. palaestina Boiss., P.
terebinthus L. ve P. lentiscus L.’dir. IPBS markoér sistemi diger markor sistemleri ile
karsilastirildiginda en fazla lokus bilgisi saglamigtir (toplam 319 lokus, her bir markor
basina 35,44 polimorfik lokus sayisi). Ancak her 3 markor sisteminde (IPBS, IRAP ve
REMAP) polimorfizm oran1 (0,94, 0,93 ve 0,93), beklenen heterozigotluk (0,35, 0,32 ve
0,3) ve PIC degerleri (0,35, 0,35 ve 0,32) birbirine yakin olarak tespit edilmistir. Ayrica
calismada IPBS ve IRAP markérleri arasinda Mantel testi gerceklestirilmis ve Mantel
korelasyon degeri 0,79 olarak bulunmustur. IPBS, IRAP ve REMAP arasindaki
korelasyon ise 0,96 olarak saptanmistir. Ancak REMAP ve diger iki markor sistemi
birlikte karsilastirildiginda Mantel korelasyon degerinin 0,47 ile oldukga diisiik oldugu
belirtilmistir. Neighbor joining metodu ile olusturulan aga¢ Akdeniz fistik tiirlerini
genel olarak 3 grupta kiimelemistir. Ik grup P. vera ve P. khinjuk tiirlerine ait
genotiplerinden olusurken, 2’nci grup P. mutica ve P. atlantica, 3’iincii grubun ise P.
lentiscus, P. palaestina ve P. terebinthus’a ait genotiplerden olustugu ifade
edilmektedir. Ayrica ¢aligma sonucunda elde edilen mantel test sonuglarinin litaratiir ile
karsilastirildiginda yiiksek olmadig1 ve bunun sebebinin her bir markor sisteminin farkl
mobil retrotranspozon bolgeleri hedef almasindan kaynakli olabilecegi 6ne siiriilmiistiir.
Arastirmacilar retrotranspozona dayali molekiiler markdrlerin diger fistik tiirleri igin
molekiiler karakterizasyon ve molekiiler islah ¢aligmalari i¢in kullanilabilecegini ifade

etmislerdir.
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Yiizbasioglu et al. (2016), yiiriittiikkleri ¢alismalarinda piringte Hopi/Osr27 ve
Houba/To0s5/0sr13 retrotranspozonlarini incelemislerdir. Calismada Oryza sativa’ya ait
Ipsala, Beser ve Osmancik-97 cesitlerine ait 10 gilinlik kok ve yapraklarinda
retrotranspozon hareketi arastirilmistir. Petri disklerde her 3 ¢eside ait 3 bitki olacak
sekilde filtre kagidi arasinda ¢imlendirilen bitkiciklerin yaprak ve kok érnekleri 10 giin
sonra toplanilmistir. Toplanan 6rneklerden genomik DNA izolasyonundan sonra PCR
ile DNA’lar ¢ogaltilmigtir. Hopi/Osr27 i¢in polimorfizm orant %0 ile %17 arasinda
iken, Houba/Tos5/0Osr13 i¢in ise polimorfizm oraninin %10 ile %87 arasinda dagildig:
bulunmustur. Ayrica caligmada sadece ¢esitler arasinda degil ayni bitkinin farkl

organlar1 arasinda da retrotranspozon hareketinin farkli oldugunu belirtmislerdir.

Giircan et al. (2017), Tirkiye’nin baz1 kdy ¢esidi bugdaylarinin molekiiler ve
agro-morfolojiksel karekterizasyonunu arastirmislardir. Calismada, Kastamonu, Kayseri
ve Konya illerinden toplanan 50 kavuzlu bugday genotipi, Kars’dan toplanan 15
ekmeklik bugday genotipi ve 5 ticari ¢esidi kullanmiglardir. Bitki boyu, basak basina
dane sayisi, bitki verimi, bagaklanma siiresi, olgunlasma siiresi, bin dane agirligi ve
protein orani gibi baz1 morfolojik karakterler degerlendirilmistir. Kars’dan toplanan
biitiin bugday popiilasyonlarinin kavuzsuz oldugu, Konya ve Kayseri’den toplanan
bugday popiilasyonlarimin kavuzlu oldugu belirtilmistir. Kastamonu’dan toplanan 23
kavuzlu bugdaym 14’1 siyez, 9’u ise gernik olarak ayrilmistir. Bitki verimi ve ploidi
seviyesi arasinda agik bir iligki oldugu ifade edilmistir. 11 SSR primer ¢ifti molekiiler
karakterizasyonu ve genetik ¢esitliligi tanimlamak amaciyla kullamlmistir. 11 SSR
primer cifti toplamda skorlanabilir 104 allel vermistir. Lokus basina allel sayis1 6 ile 16
arasinda dagilim gosterirken, ortalama allel sayis1 9,45 olarak bulunmustur. Ortalama
PIC degeri 0,67 iken, en diisiik ve en yiliksek PIC degeri sirasiyla 0,50 ve 0,86 olarak
saptanmigtir. PIC degerleri ilizerine dayali ortalama genetik ¢esitlilik 0.67 olarak
bulunmustur. Ayrica melezleme katsayisimi (inbreeding coefficient) veren Wright’in
fiksayon indeksi (F) (Wright’s fixation index) 0,69 ile 1 arasinda degismis ve ortalama
degeri 0,9 olarak bulunmustur. Genetik yapiy1 analiz etmek i¢in Fit, Fis ve Fst degerleri
PopGene32 programi ile hesaplanmistir. Popiilasyonlar arasindaki en yiiksek genetik
varyasyon (0,80) Xgwm312 markorii ile ortaya konulmustur. SSR markorlerinden elde

edilen veriler ile genetik iliskiyi ortaya koymak adina maksimum bilesik olabilirlik
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mesafesi (composite likelihood distance) metodu ile Mega Software (7.0.14 version)
kullanilarak UPGMA dendogrami elde edilmistir. 70 bugday genotipi dendogram
tizerinde iki ana grupta kiimelenmistir. Maksimum benzerlik Kayseri’den toplanan
genotipler arasindan Kayseri2, Kayseri5 ve Kayserill genotiplerinde gozlenmistir.
Popiilasyonun genetik yapisin1 degerlendirmek amaciyla STRUCTURE programi
kullanilmis ve K=6 olarak bulunmustur. 70 genotipten 55’inin STRUCTURE analizi
sonucunda saf oldugu ve geriye kalanlarin hibrit oldugu sonucuna varilmistir. Calisma
sonunda arastirmacilar SSR markorlerinin  farkli ploidi seviyelerindeki bugday

genotiplerini ayirmada etkili oldugunu belirtmislerdir.

Vuorinen et al. (2018), yabani gernik bugdayinda (Triticum turgidum ssp.
dicoccoides) genetik ¢esitliligi degerlendirmek amaciyla retrotranspozon markorleri
kullanmislardir. Calismada 1 Tiirk ve 14 Israil popiilasyonunu toplam 17 IRAP ve
REMAP retrotranspozon markor metodu ile incelemislerdir. Bu markor sistemleri
toplamda 224 polimorfik bant iiretmistir. Ortalama polimorfik lokus orani 0,360 iken,
genetik uzaklhigin derecesinin 0,138 ile 0,063 arasinda degistigini saptamislardir.
Beklenen heterozigotluk 0,002 ile 0,204 arasinda degismis olmakla birlikte en diisiikk
beklenen heterozigotluk BeT-Oren popiilasyonuna ait iken, en yiiksek deger ise Mt.
Hermon popiilasyonuna ait bulunmustur. Genetik uzaklik agisindan popiilasyonlar
degerlendirildiginde en uzak popiilasyonlar Bet-Oren ve Yehudiyya (0,9421) iken en
yakin popiilasyonlar Mt. Gilboa ve Mt. Gerizim (0,2185) olarak saptanmustir.
Yehudiyya (genetik uzaklik > 0,6391), Tabigha (genetik uzaklik > 0,6068) ve Bet-Oren
(genetik uzaklik > 0,5994) gesitlerinin diger ¢esitlerden ve birbirinden genetik olarak
uzak oldugu belirlenmistir. PCA (Principal Component Analysis= Ana Bilesenler
Analizi) analizi sonucunda Tirkiye’den alinan bugday genotiplerinin (West Diyarbakir)
Israil genotiplerinden ayr1 konumlanmis oldugu gériilmektedir. Calismanin sonucunda

orneklerin cografik dagiliminin genetik uzaklik ile tutarli olmadig1 sonucuna varilmstir.
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3. MATERYAL ve METOT

3.1. Materyal

Calismanin yapildig1 materyaller, Tiirkiye’nin Kars, Kastamonu, Mersin, Konya,

Sivas,

Erzincan,

Cankiri,

Kayseri,

Kahramanmaras,

Mardin,

Aksaray,

Nigde,

Diyarbakir, Yozgat, Adiyaman ve Van illerinden kody ¢esidi popiilasyonlar toplanmustir.

Cizelge 3.1°de genotiplerin toplandigi bolgeler verilmis olup, calismanin diger

asamalarinda da kullanilan genotip numaralar1 belirtilmistir.

Cizelge 3.1. Bu ¢alismada kullanilan genotiplere ait mevcut bilgiler

Genotip Il Tice/Koy
Numarasi

1 Diyarbakir Merkez
2 Kayseri Epge koyii
3 Kars Kuyucuk Koyii
4 Kahramanmaras Elbistan
5 Kastamonu Ihsangazi
6 Konya Merkez
7 Kastamonu Thsangazi
8 Aksaray Merkez
9 Van Gedelova
10 Kastamonu Thsangazi
11 Kayseri Yenikdy
12 Kayseri Pinarbasi
13 Kastamonu Thsangazi
14 Kayseri Hotga Koyii
15 Mersin Silifke
16 Kayseri Develi
17 Igdir Merkez
18 Kars Gegit Koyl
19 Van Merkez
20 Kastamonu Thsangazi
21 Kars Merkez
22 Erzincan Merkez
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Cizelge 3.1’in devam

Genotip il Tlce/Koy
Numarasi
23 Kars Biiytikgatma
24 Kayseri Glimiisoren
25 Kars Merkez
26 Kastamonu Merkez
27 Kastamonu fhsangazi
28 Kars Biiyiikgatma
29 Cankiri Merkez
30 Kayseri Epge koyii
31 Nigde Merkez
32 Kars Gegit Koyii
33 Kars Kiigiikcatma
34 Kastamonu Thsangazi
35 Kars Gegit Koyl
36 Mardin Merkez
37 Yozgat Merkez
38 Kayseri Yemliha
39 Sivas Divrigi
40 Konya Merkez
41 Adiyaman Merkez
42 Sivas Merkez
43 Sivas Gemerek
44 Kastamonu Thsangazi
45 Sivas Giiriin
46 Kars Gtivercin Koyt
47 Mersin Merkez
48 Kastamonu Thsangazi
49 Igdir Merkez
50 Sanliurfa Merkez
51 Van Gedelova
52 Mersin Carkeili koyi




Cizelge 3.1’in devam

Genotip il Tlce/Koy
Numarasi

53 Konya Merkez

54 Kars Durakl1 Koyt

95 Ahmetaga Bahri Dagdas Uluslararas1 Tarimsal
Arastirma Enstitiisti

56 Aydin-93 GAP Uluslararast Tarimsal Arastirma ve
Egitim Merkezi

57 Firat-93 GAP Uluslararas1 Tarimsal Arastirma ve
Egitim Merkezi

58 Cemre GAP Uluslararas1 Tarimsal Arastirma ve
Egitim Merkezi

3.1.1. Deneme alamnin se¢imi, toprak ve iklim verileri

Arastirmanin morfolojik gbézlem ve incelemeleri; Igdir ili kosullarinda, Igdir
Universitesi Tarmmsal Arastrma ve Uygulama Merkezi'nin deneme alaninda
yapilmistir. Igdir ovasi, Dogu Anadolu Bolgesinin mikroklima 6zelligi gosteren en
diistik rakimli, gevre illere gore fakli 6zellik gosteren (iklim, toprak ve bitki Ortiisii gibi)

ve yiizol¢limii genis olan ovalardan biridir (Karaoglu, 2011).

Cizelge 3.2. Denemenin kuruldugu arazinin toprak 6zellikleri

incelenen Ozellikler Degerleri
pH 8,60
EC (dS/m) 1,37
CaCOs3 (%) 22,25
Toplam N (%) 0,06
Organik madde (%) 1,20
P2Os5 (ppm) 51,50
K20 (ppm) 851,50

Deneme alaninin farkli noktalarindan aliman 0-20 cm derinligindeki topragin
Killi-tinll1 biinyeye sahip oldugu, toprak pH'sinin 8,6’ya (siddetli alkali) sahip oldugu,
organik madde miktarinin %1,20, kire¢ (CaCO3) miktarinin %22,25, azot miktarinin
(N) %0,06, potasyum miktarinin (K,O) 851,5 ppm, fosfor miktarinin 51,5 ppm ve
elektriksel iletkenlik degerinin 1,37 dS/m oldugu saptanmustir (Cizelge 3.2).

18



Cizelge 3.3. Igdir ili 2017 y1l1 ve uzun yillar ortalamalarina (UYO) ait iklim verileri

Yagis (mm) Sicaklik (°C) Nispi Nem (%0)

Aylar Yetisme uYyo Yetisme uYyo Yetisme  UYO
Sezonu Sezonu Sezonu

Mart 8,5 20,7 6,7 6,9 59,9 51,8
Nisan 14,5 38,1 13,4 13,4 47,2 49,6
Mayis 51,7 47,5 18,6 17,6 54,0 51,1
Haziran 6,9 33,6 24,2 22,3 42,9 47,1
Temmuz 6,1 13,4 28 26,2 41,9 45,1
Agustos 8,0 9,4 27,8 25,6 44,3 46,7
Toplam/Ort 95,7 162,6 19,8 18,7 48,4 48,6

*Meteoroloji Genel Midiirligi, 2017

2017 yili yagis, sicaklik ve nispi nem verileri incelendiginde; materyallerin ekili
oldugu donemlerin yagis miktarinin uzun yillar ortalamasinin yagis miktarindan 1,7 kat
daha az oldugu, sicakligin bir miktar fazla oldugu ve nispi nemin benzer miktarda
kaldig1 goriilmiistiir (Cizelge 3.3). Yagis miktarinin olumsuz etkilerini gidermek i¢in

materyaller diizenli olarak sulanmustir.

3.2. Metot
3.2.1. Materyallerin ekimi, bakimi ve hasadi

Tarlaya once 31 Mart 2017°de her bir popiilasyon 1 metre uzunlugundaki
siralara beserli siralar halinde olacak sekilde sira iizeri yaklagik 10 cm’lik mesafeler ile
3 tekerriirlii olacak sekilde; toplanmis 54 kdy c¢esidi ve 4 tescilli gesit araziye tesadiif
bloklari deneme desenine gore ekilmistir. Saf olacak sekilde toplam 6 kg/da azotun
yarist ve 4 Kkg/da fosforun tamami ekimle birlikte verilmis olup, kalan azot ise
kardeslenme ve sapa kalkma zamanlarinda verilmistir. Ekimden sonra cikis ve
¢imlenmenin garanti altina alinmasi i¢in genetik materyaller 10 Nisan 2017 tarihinden
sonra sulanmaya baslanmigtir. 26 Mayis 2017 tarihinde denemenin yabanci ot kontrolii

i¢in elle yolma yapilmistir. Materyaller elle hasat edilmistir.

Materyaller ayrica olusabilecek olumsuz durumlara karst 13 Nisan 2017
tarihinde torf dolu viyollere ekilmistir. Toplamda 67 popiilasyon viyollere ekilmis,

bunlarin 58’1 ¢imlenmistir. Cikislarin goriildigii (1-2 yaprakli) andan sonra 25 Nisan
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2017 tarihinde tarlaya sasirtilmistir. Tarlaya her bir popiilasyon 1 metre uzunlugundaki
siralara beserli siralar halinde olacak sekilde sira iizeri yaklasik 15 cm’lik mesafeler ile

3 tekerriirlii olarak araziye sasirtilmistir. Materyaller elle hasat edilmistir.

,~ ‘ "7 i "i.;:\ /{ \
Sekil 3.1. Araziye bugday popiilasyonlarinin ekimi ve bitki ¢ikislar1

3.2.2. Incelenen morfolojik ve tarimsal 6zellikler

Denemede, popiilasyonlarin genel goriiniimiine bakilarak mumsuluk, tiylilik,
kulak¢ik rengi, kavuzluluk, biiyiime habitusu, olgunlasma siiresi, basaklanma siiresi,
basak uzunlugu ve bitki boyu oOzellikleri Yal¢in (2007) ve Demirel (2013)’e gore
incelenmistir. Laboratuvarda, her popiilasyondan tesadiifen segilen 3 ila 10 bitkinin
Olgiimleri yapildiktan sonra bunlarin ortalamasi alinarak standart sapma ve varyasyon

katsayilar1 hesaplanmigtir. Yapilan analizlere iliskin detayli bilgiler asagida verilmistir.

3.2.2.a. Bitki boyu (cm)
Her popiilasyondan hasat oncesi 3-10 adet bitki belirlenip, ana sapin toprak
yiizeyinden basagin ucuna kadar olan mesafe (kilgiklar hari¢) cm cinsinden Olgiiliip,

ortalamasi alinarak bulunmustur.

3.2.2.b. Basak uzunlugu (cm)
Her popiilasyondan tesadiifii olarak alinan 3-10 adet ana sap basaginin, bagak alt
bogumundan, en istteki basak¢ik ucuna kadar olan (kilgiklar hari¢) uzunluk 6Slciilerek

cm olarak 6l¢tilmustir.
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3.2.2.c. Basaktaki dane sayisi (adet)
Basak boyu ve uzunlugu alinan bitkilerin basaklar1 toplamip, elle harman

edilerek ve daneler sayilarak bir basaktaki dane sayis1 bulunmustur.

3.2.2.¢. Basak verimi (g)

Bir basaktan ¢ikan daneler, hassas terazide tartilarak bagak verimi 6l¢iilmiistiir.

3.2.2.d. Bitki verimi (g)
Bir bitkiden elde edilen tim daneler hassas terazide tartilarak bitki verimi

bulunmustur.

3.2.2.e. Biyolojik verim (g)
Bir bitkinin toprak istii tim kisimlar terazide tartilarak, biyolojik verimleri

belirlenmistir.

3.2.2.f. Hasat indeksi (%)
Bir bitkiden elde edilen dane veriminin biyolojik verime bdlintip 100 ile
carpilmasiyla hasat indeksi hesaplanmistir. Hasat indeksi, dane miktariin yiizde olarak

toplam bitki miktarinin ne kadarlik kismini olusturdugunu belirtmektedir.

3.2.2.9. Basaklanma siiresi (giin)
Cimlenme ve c¢ikistan sonra parseldeki bitkilerin yaklasik %75’inin basagini,

yaprak kinindan ¢ikardigi tarih arasindaki giin sayilarak bulunmustur.

3.2.2.8. Olgunlasma siiresi (giin)
Cimlenme ve c¢ikistan sonra parseldeki bitkilerin yaklasik %90’1nin hasat

olgunluguna geldigi tarih arasindaki giinler sayilarak hesaplanmistir.

3.2.2.h. Bin dane agirhgi (g)
Harman edilmis daneler 100’er adet olmak iizere 4 defa sayilarak tartilmis ve
ortalamalar1 alindiktan sonra 10 ile carpilarak 1000 dane agirligit gram olarak

belirlenmistir.

3.2.2.1. Hektolitre agirhg (g)

Popiilasyonlarin 100 mI’sinin tartilarak agirliklart gram olarak hesaplanmistir.
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3.2.2.i. Kulakgik rengi
Tiim popiilasyonlarin vejetatif biiyiime donemi sirasinda kulakg¢ik renklerine

bakilarak mor veya beyaz olarak gézlemlenip belirlenmistir.

3.2.2.J. Tiyliiliik
Tiim popiilasyonlarin govdesi incelenerek gdovde tiiyliiliigiine bakilmas,

govdesinde tiiy olanlar var olarak, tiiy olamayanlar yok olarak belirlenmistir.

3.2.2.k. Mumsuluk
Tim popiilasyonlarin  govdeleri incelenerek govdedeki mumsuluguna
bakilmistir. Govdesinde mumsuluk olanlar var olarak, mumsuluk olamayanlar yok

olarak saptanmuistir.

3.2.2.1. Biiyiime habitusu
Bitkilerin gelisim durumlarma gore yatik, yart yatik ve dik olup olmadiklar

belirlenmistir.

3.2.2.m. Kavuzluluk
Hasattan sonra kavuzlu olan popiilasyonlar var, kavuzlu olmayanlar ise yok

olarak belirlenmistir.

3.2.3. Morfolojik ve tarimsal verilerin analizi

Kalitatif 6zellik olan kulakeik rengi, tiyliiliik, mumsuluk, biiylime habitusu ve
kavuzluluk gibi 6zelliklerin kesikli veri olmasi goz dniine alinarak elde edilen sonuglar
yiizde (%) olarak siniflandirilmistir. Bunlarin disindaki tiim gozlemler kantitatif veriler
olup, siireklilik igermesinden dolayr elde edilen verilerin varyasyonunu belirlemek
amaciyla temel istatistiksel unsurlardan olan ortalama, varyasyon katsayist ve standart

sapma ayr1 ayr1 hesaplanmistir (Diizgiines ve ark., 1983).

~~ Aritmetik Ortalama Standart Sapma Varyasyon Katsayisi =
n
X; F
— ; S i T < 2 'EX;F S
el TR n Aotk ==——— IS Y
p o 1 _ Lt V = ccmmeeeee x 100
n-1 n-1 X
X1: Birinci slctim degeri SS : Standart sapma S :Standart sapma
X - Ikinci slgiim degeri &
TN e Xi : i'nci olgim degeri X - Ortalama
X1 n'inci Slgiim degeri EX - V : Varyasyon Katsayist
X : n sayda 6lgiimiin ortalamasi
n : Olgiim sayisi

% .
Sekil 3.2. Morfolojik verilerin hesaplanmasinda kullanilan temel istatistiksel formiiller

(Demirel, 2013)
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3.2.4. Molekiiler karakterizasyon

Calismanmin molekiiler karakterizasyon kismi icin Atatiirk Universitesi Ziraat

Fakiiltesi Tarla Bitkileri Boliimiine ait molekiiler genetik laboratuvari kullanilmigtir

(Sekil 3.3 ve Sekil 3.4).

Sekil 3.3. Laboratuvar ¢alismasindan goriintiiler

r

's 2
—|

—

Sl . :
Sekil 3.4. Elektroforez sistemi ve jele DNA’larin yiiklenmesi
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3.2.5. Molekiiler karakterizasyon i¢in bitki materyallerinin hazirh@

Araziden hasat edilen bugday popiilasyonlar1 laboratuvar ortaminda
saklanmistir. Her bir popiilasyondan alinan 4-5 adet bugday ornekleri molekiiler analiz
icin Atatiirk Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Boliimiine ait seralarda

viyollere ekilip ¢imlendirme yapilmistir.

3.2.6. Genomik DNA izolasyonu

DNA izolasyonu; Doyle and Doyle (1990)’e gore CTAB
(Cetyltrimethylammonium bromide) protokolii modifiye edilerek uygulanmistir.
Uygulanan DNA izolasyon protokoliine gore; genotiplerin gen¢ yapraklarindan 0,30-
0,35 g olacak sekilde yaprak parcalari tartilip sivi azot kullanilarak havan igerisinde
pudra haline getirilerek eppendorf tiiplere aktarilmistir. Eppendorf tiip igerisinde yaprak
orneklerinin iizerine 1000 ul CTAB buffer ilave edilip, karigmasi i¢in 1-2 kez alt {ist
edildikten sonra bir saat boyunca 65-70 °C’deki su banyosunda bekletilmistir. Her on
dakikada bir 4-5 kez ¢ok yavas bir sekilde alt iist edilmistir. Daha sonra oda sicakliginda
10 dakika bekletilmistir. 24 °C’de 14000 devirde (rpm) 20 dakika santrifiij edilmistir.
Santrifiijlenen tiiplerin siipernatant kismindan 800 pl alinip, yeni eppendorf tiiplere
aktarilmustir. Uzerine daha sonra kloroform:izoamilalkol (24:1) (v/v) karisgmimdan 800
ul ilave edilmistir. Birkag kez alt iist edildikten sonra 4 °C’de 14000 devirde 20 dakika
santrifiij edilmistir. Sanrifiijlenen tiiplerin tist faz kismindan 600 pl alinip yeni tiiplere
aktarilmistir. Daha sonra lizerine kloroform:izoamilalkol (24:1) (v/v) 600 ul ilave
edilerek bir dakika boyunca alt {ist edilmistir. 4 °C’de 14000 devirde 20 dakika santrifiij
edilmistir. Santrifiij edilen tiiplerin igerisindeki iist faz kismindan 500 pl alinip buz
igerisine yerlestirilen yeni eppendorf tiiplerin icerisine aktarilmistir. Uzerine 100 pl
amonyum asetat (10 M), 100 ul sodyum asetat (3 M) ve 500 pl soguk isopropanol ilave
edilip birkag kez alt iist edilmistir. 4 °C’de 14000 devirde 20 dakika santrifiij edilmistir.
-20 °C’den cikarilan %70’lik etil alkolden 200 pl ekleyip bir dakika beklettikten sonra 4
°C’de 14000 devirde 5 dakika santrifiij edilmistir. Stv1 faz ¢ope dokiiliip DNA topag
oda sicakliginda kurumaya birakilmig ve topak kuruduktan sonra 100 pl 1x’lik TE (10
mM Tris, 0,1 mM EDTA, pH 7,4) i¢inde ¢ozdiiriilerek muhafaza edilmistir.
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3.2.7. Agaroz jel elektroforezinde DNA yogunlugunun incelenmesi

%1°lik agaroz jeli hazirlamak igin gerekli agaroz, 1X Tris-Asetikasit-EDTA
(TAE) tamponu ve jelin boyanmasi i¢in 100 ml agaroz soliisyonu bagina 10 pl olacak
sekilde SafeView™ Classic (G108, ABM) eklenmistir. 100°C’de kaynatilarak homojen
hale getirilmistir. Daha sonra elektroforez kasalarina dokiilerek taraklar takilip jel
polimerize olduktan sonra yiiklemeye hazir hale getirilmistir. izolasyonu yapilmus
orneklerden 2 pl alinarak ve tizerlerine 8 pl ultra saf su ve 2 pl brom fenol blue ilave
edilmistir. Elde edilen bu karisim mikropipet yardimiyla kuyucuklara yiiklenmistir. ilk
kuyucuga, 2 pl 1kb (DNA ladder, Fermentas GeneRuler ™) konulmustur. Elektroforez
islemi 60 Volt gerilim ve 400 mA akimla iki saat siire ile yiiriitiilmiistiir. Elektroforez
isleminden sonra yiiriitilen Ornekler Gel Doc™ XR+ goriintiileme sistemi ile

Ultraviyole (UV) 151k altinda agaroz jel goriintiilenerek bilgisayara aktarilmistir.

3.2.8. DNA yogunlugunun oél¢iilmesi

Molekiiler markor tekniklerinden herhangi biri  kullanilarak  yapilacak
caligmalarda genotiplere ait DNA’larin kalitesinin ve yogunluklarinin bilinmesi
gerekmektedir. DNA’nin kalitesi ve saflig: ile ilgili bilgileri veren Apz Ve Aggo dalga
boylarindaki absorbans oraninin yaklagik 1,8 nm olmasi beklenir (Wilfinger et al.,
1997). izolasyonu yapilan ve agaroz jel elektroforezinde safliklar1 belirlenen DNA’larin
miktarlari, Qubit ® 2.0 (Fluorometer, INVITROGEN) cihaziyla c¢ift sarmal DNA’larin
Aoz Ve Aggy degerleri olglimlenmistir. Saflik goriintiisiine ve kalite analizine gore stok
DNA’lar 5 ng/ul olacak sekilde seyreltilerek calisma soliisyonu hazirlanmigtir. PCR
reaksiyonlarinda kullanilmak amaciyla stok DNA’lar -20°C’de muhafaza edilmistir.

3.2.9. IPBS markér analizi

Primerlerin amplifikasyon ve polimorfizm durumunu incelemek i¢in 4 bugday
genotipinde PCR uygulanmistir. Literatiirden elde edilen 20 markor igerisinden en
parlak bant veren ve en iyi amplifikasyon olan 10 IPBS-retrotranspozons markorleri
kullanilmigtir (Kalendar et al., 2010). PCR Thermal Cycler cihazinda Cizelge 3.3°de
belirtildigi sekilde reaksiyona tabi tutulmustur.

IPBS-retrotranspozons Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) bilesenleri 7 pl
dH,0, 2 ul primer (10 pmol), 2 pl 10X PZR buffer (750 mM Tris-HCI pH 8.8, 200 mM
(NH4)2SO4 , % 0,1 (v/v) Tween—20), 2 ul MgCl; (25 mM), 0,5 ul NTP (2 mM her bir
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dNTP (dATP, dGTP, dCTP ve dTTP)), 0,5 ul Taq DNA polymerase (Applied
Biological Materials (ABM, Canada)) ve 4 pul DNA (5 ng/ul) olmak {izere toplam hacim
20 pl olacak sekilde hazirlanmistir.

Cizelge 3.4. PCR islemi i¢in reaksiyon basamaklari, siiresi ve sicakliklar

Reaksiyon Sicakhik Siire Reaksiyon Dongii
Basamagi (°C) (sn) Sayisi
On bozulma
(Denatiirasyon) %4 30 1
Bozulma
(Denatiirasyon) %4 25 42
Yapisma Markor baglanma 45 42
(Annealing) sicakligi
Uzama
(Extension) 72 60 42
Son Uzama 72 300 1

PCR analizi i¢in kullanilan markérlerin isimleri ve sekans bilgileri Cizelge

3.4’de yer almaktadir.

Cizelge 3.5. PCR analizlerinde kullanilan IPBS markérleri ve sekanslar

Numara Markor Adi Markor Sekanslari Amplifikasyon  Polimorfizm
1 IPBS -2219 GAACTTATSGC?’CGATACCA Var Var
2 IPBS -2270 ACCTGGCGTGCCA Var Var
3 IPBS -2271 GGCTCGGATGCCA Var Var
4 IPBS -2278 GCTCATGATACCA Var Var
5 IPBS -2375 TCGCATCAACCA Var Var
6 IPBS -2377 ACGAAGGGACCA Var Var
7 IPBS -2378 GGTCCTCATCCA Var Var
8 IPBS -2383 GCATGGCCTCCA Var Var
9 IPBS -2386 CTGATCAACCCA Var Var
10 IPBS -2390 GCAACAACCCCA Var Var

3.2.10. PCR iiriinlerinin agaroz jel elektroforezi

PTC-225 Peltier Thermal Cycler (MJ Research, Nevada, USA) cihazindan ¢ikan
(PCR) DNA o6rnekleri yatay jel elektroforez cihazinda yiritilmustir. %1,5’lik Sodyum
hidroksit (NaOH) - Borik asit - EDTA (SB) agaroz jeli hazirlanirken jelin boyanmasi
igin 100 ml agaroz soliisyonu basina 10ul olacak sekilde SafeView™ Classic (G108,
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ABM) eklendikten sonra elektroforez kasasina dokiilerek 6rnek sayisina uygun taraklar
takilmistir. Jel donduktan sonra 1X SB tamponu bulunan kasa igerisine yerlestirilmistir.
PCR tiiplerindeki amplifikasyon {irlini ve boyanin karismasi saglandiktan sonra
ornekler kuyulara yiiklenmistir. Ilk kuyucuga 2 pl isaretleyici (100 bp plus DNA ladder,
Thermo GeneRuler™) konulmustur. Elektroforez islemi 140 volt’ta iki buguk saat siire

ile gerceklestirilmistir.

3.2.11. Molekiiler verilerin analizi

Markoriin farkli genotipleri ayirt edebilmesine polimorfizm (farklilik gosterme)
denmekte olup markoérlerin polimorfizm oranlart markor tipine ve bitki tiirtine gore
biiyiik ol¢lide degismektedir (Yildirim ve Kandemir, 2001). Calismada kullanilan IPBS
markdrlerinin polimorfizm oranlari, markorlerden elde edilen toplam polimorfik bant
sayisinin, toplam bant sayisina boliinerek 100 ile garpilmasi sonucu asagida belirtilen

formiil ile bulunmustur:
(Polimorfik bant sayisi / Toplam bant sayis1) x 100 = Polimorfizm Orani (%)

DNA bantlarinin var olmast durumunda “1”, yoklugu durumunda “0” olarak
sonuglar bir veri dosyasina kaydedilmistir. PCR basarisizligi veya herhangi bir deneme
hatas1 nedeniyle olmadig1 diistiniilen bantlar ise kayip veri (missing data) “9” olarak
kaydedilmistir. Elde edilen DNA verileri NTSYS (Numerical Taxonomy Multivariate
Analysis System), NTSYS-pc version 2.11f, Exeter Software paket programi
kullanilarak analiz edilmistir (Rohlf, 2000). Bu program kullanilarak, popiilasyonlar
arasindaki benzerlik indeksleri hesaplanmistir (Dice, 1945) ve benzerlik indeksinden
yararlanilarak UPGMA metodu ile dendrogram olusturulmustur. DICE benzerlik
matriksine dayali UPGMA dendrogrami ve varyans-kovaryans matriksine dayali Temel
Bilesenler Analizi yapilmistir. DICE benzerlik katsayisina dayali matriks UPGMA
metoduna gore bireyler arasindaki genetik iliskiyi belirlemek i¢in SIMQUAL
modiiliinde 2a/(2atb+c) formiiline gore; a: Her ¢ift arasindaki karsilastirilan bant
varligimin toplami; b: Toplam bant sayisinin ilk birey i¢in varlig; c¢: Toplam bant
sayisinin ikinei birey icin varligir olusturulmustur. DICE benzerlik katsayisina dayali
matriks ilk olarak COPH. modiilii kullanilarak aga¢ matriksi ultrametrik benzerlik
matriksine g¢evrilip sonra MxCOMP modiilii kullanilarak ultrametrik benzerlik matriksi

ile benzerlik matriksi kiyaslanmistir. Temel Bilesenler Analizi igin 6ncelikle SIMINT
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modiilii kullanilarak korelasyon matriksi olusturulmus olup bu matriks EIGEN modiilii
kullanilarak eigen vektorleri hesaplanmistir. Eigen vektorleri PROJ modiiliinde
kullanilarak iki boyutlu (2D) ve ii¢ boyutlu (3D) grafikler elde edilmistir. IPBS

markdrlerine ait bazi degerler (H ve PIC) PowerMarker programi ile hesaplanmuigtir.

Popiilasyon yapisini tanimlamak icin STRUCTURE version 2.3.4 (Pritchard et
al., 2000) paket programi ile kiimeleme metodu kullanilarak elde edilmistir. Popiilasyon
sayist 1’den 10’a kadar belirlenmis ve 5000 tekrar ile 5000 yakma periyodu ayarlanarak
yap1 analizi gerceklestirilmistir. Popiilasyon sayilarimi belirlemek i¢in Delta K (AK)
ardisik  degerleri  arasindaki  verinin  kayit ihtimalindeki degisim  orani
temellendirilmistir. Delta K i¢gin STRUCTURE HARVESTER 0.6.94 Web version

programi kullanilmaisgtir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA

4.1. Morfolojik Gozlemler

Bu c¢alisma g¢ergevesinde sulu Kkosullarda yetistirilen 54 koy ¢esidi
popiilasyonlarindan 13 tanesi makarnalik bugday (Triticum durum), 20 tanesi ekmeklik
bugday (Triticum aestivum), 16 tanesi gernik bugday:1 (Triticum dicoccum) ve 5 tanesi
siyez bugdayr (Triticum monococcum)’dir. 4 tescilli bugday c¢esidinden 2 tanesi
makarnalik bugday (Triticum durum) ve 2 tanesi eckmeklik bugday (Triticum
aestivum)’dir. SPSS paket programinda, bitki boyu, basak uzunlugu, basakta dane
sayisi, basak verimi, bitki verimi, biyolojik verim ve hasat indekslerine ait verilerin
varyans analizleri yapilmistir (Cizelge 4.1). Ortalamalar arasindaki farklarin 6nem
diizeylerini belirlemek i¢in gruplama (Duncan Testi) uygulanmistir. Popiilasyon ve
cesitlere ait genotip numaralar1 Cizelge 4.2°de belirtilmis ve alinmig morfolojik

gozlemler ise takip eden gizelgelerde verilmistir.

Cizelge 4.1. Baz1 morfolojik degerlerlere ait varyans analiz sonuglari

F Degeri
Varyasyon gp
Kaynag BB BU BDS BV BTV BYV Hi
Tekerriir 2 3,23* 0,02  025% 353* 424* 381* 0,65%
Cesit 57 35,55** 282,38** 61,03** 16,20** 17,59** 43,24** 29,04**
Hata 114
Genel 173

**: 061 seviyesinde dnemli, *: %35 seviyesinde énemli, 6d: Onemli Degil, SD: Serbestlik derecesi, BB:
Bitki boyu, BU: Basak uzunlugu, BDS: Basakta dane sayis1, BV: Basak verimi, BTV: Bitki verimi, BYV:
Biyolojik verim, Hi: Hasat indeksi

Varyans analizi sonuglari incelendiginde, tekerriirler arasinda bitki boyu, basak
verimi, bitki verimi ve biyolojik verim bakimindan 6nemli (p<0,05) varyasyonlar
gozlemlenmisken, basak verimi, basakta dane sayis1 ve hasat indeksi yOniinden
istatistiki anlamda bir farklilik olmamustir. Cesitler arasinda bitki boyu, basak uzunlugu,
basakta dane sayisi, basak verimi, bitki verimi, biyolojik verim ve hasat indeksi

bakimindan istatistik anlamda ¢ok énemli (p<0,01) varyasyonlar gézlenmistir.
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Cizelge 4.2. Aragtirmada kullanilan genotiplerin tiir adlan

Genotip -y Aqy Genotip Tiir Adi Genotip i Ad
Numarasi Numarasi Numarasi
1 Triticum 21 Triticum 41 Triticum
durum dicoccum aestivum
2 Triticum 22 Triticum 42 Triticum
dicoccum aestivum aestivum
3 Triticum 23 Triticum 43 Triticum
dicoccum dicoccum durum
4 Triticum 24 Triticum 44 Triticum
aestivum aestivum dicoccum
5 Triticum 25 Triticum 45 Triticum
monococcum dicoccum aestivum
6 Triticum 26 Triticum 46 Triticum
aestivum durum dicoccum
7 Triticum 27 Triticum 47 Triticum
dicoccum monococcum durum
8 Triticum 28 Triticum 48 Triticum
aestivum dicoccum monococcum
9 Triticum 29 Triticum 49 Triticum
aestivum durum durum
10 Triticum 30 Triticum 50 Triticum
monococcum aestivum durum
11 Triticum 31 Triticum 51 Triticum
dicoccum aestivum aestivum
12 Triticum 32 Triticum 52 Triticum
aestivum durum durum
13 Triticum 33 Triticum 53 Triticum
dicoccum dicoccum durum
14 Triticum 34 Triticum 54 Triticum
dicoccum monococcum dicoccum
15 Triticum 35 Triticum 55 Triticum
durum durum aestivum
16 Triticum 36 Triticum 56 Triticum
dicoccum aestivum durum
17 Triticum 37 Triticum 57 Triticum
durum aestivum durum
18 Triticum 38 Triticum 58 Triticum
aestivum aestivum aestivum
19 Triticum 39 Triticum
aestivum aestivum
20 Triticum 40 Triticum
dicoccum aestivum

4.1.1. Bitki boyu
Biitiin popiilasyonlarin bitki boyu bakimindan ortalamalar1 incelendiginde, yerel
popiilasyonlar igerisinde bitki boyu 98,50 cm ile 42 numarali genotip en uzun olarak

belirlenmigken, en kiigiik bitki boyunun ise 54,25 cm ile 8 numarali genotipe ait oldugu
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goriilmistiir. Yerel makarnalik (Triticum durum) popiilasyonlar kendi igerisinde
incelendiginde ise bitki boyu bakimindan en uzun 91,75 cm ile 15 numarali genotip
iken en kisa 57,25 cm ile 47 numarali genotip oldugu saptanmistir. Yerel ekmeklik
(Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi icerisinde incelendiginde ise bitki boyu
bakimindan en uzun 98,50 cm ile 42 numarali genotip iken en kisa 54,25 cm ile 8
numarali genotip oldugu belirlenmistir. Gernik (Triticum dicoccum) bugday
popiilasyonlar1 kendi i¢erisinde incelendiginde ise bitki boyu bakimindan en uzun 95,75
cm ile 46 numarali genotip iken en kisa 69 cm ile 3 numarali genotipe ait oldugu
rastlanmistir. Siyez (Triticum monococcum) bugday popiilasyonlar1 kendi igerisinde
incelendiginde ise bitki boyu bakimindan en uzun 94,25 cm ile 48 numarali genotip
iken en kisa 62 cm ile 34 numarali genotip oldugu saptanmistir. Makarnalik bugday
cesitleri de bitki boyu bakimindan en uzun 76,50 cm ile 57 numarali Firat-93 ¢esidi iken
en kisa 59,25 cm ile 56 numarali Aydin-93 ¢esidi oldugu belirlenmistir. Ekmeklik
bugday cesitleri de bitki boyu bakimindan incelendiginde en uzun 63 cm ile 58 numarali
Cemre cesidi iken en kisa 56,25 cm ile 55 numarali Ahmetaga ¢esidi oldugu

saptanmuistir.

Cizelge 4.3. Arastirmada kullanilan genotiplerin bitki boyu (cm) gozlemleri

Standart

N?lemngigil Ortalama Sa(yir)na \2;;2 ) EnKisa EnUzun
1 63,00 uv 2,58 4,10 60,00 66,00
2 75,00 rst 4,16 5,55 70,00 80,00
3 69,00 tu 1,83 2,65 68,00 71,00
4 63,00 vu 3,46 5,50 59,00 65,00
5 91,00 bcdef 3,37 3,70 87,00 95,00
6 56,25 yz 1,71 3,04 54,00 57,00
7 69,75 st 4,03 5,78 65,00 74,00
8 54,25z 4,19 7,73 53,00 60,00
9 93,75 abc 6,34 6,77 85,00 100,00
10 81,00 hijklmnopr 4,55 5,61 76,00 87,00
11 78,50 Imnopr 4,51 5,74 75,00 85,00
12 84,50 ghijkim 4,20 4,97 80,00 90,00
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Cizelge 4.3’iin devam

Genotip Standart V.K.

Numarasi Ortalama Sa(ir)na (%) En Kisa EnUzun
13 80,25 jklmnopr 8,26 10,29 70,00 90,00
14 83,25 ghijklmnop 5,85 7,03 76,00 90,00
15 91,75 abcde 8,42 9,18 80,00 100,00
16 80,25 kimnopr 2,63 3,28 78,00 84,00
17 74,50 rst 1,29 1,73 73,00 76,00
18 93,50 ab 7,90 8,44 87,00 105,00
19 83,25 ghijklmno 5,91 7,10 75,00 89,00
20 87,00 efghi 2,58 2,97 84,00 90,00
21 86,50 efghij 3,11 3,59 82,00 89,00
22 85,75 fghijk 1,71 1,99 84,00 88,00
23 77,00 mnopr 3,16 411 73,00 80,00
24 92,00 bcde 2,58 2,81 89,00 95,00
25 82,25 ghijkimnop 4,35 5,29 83,00 86,00
26 88,00 efgh 2,16 2,45 85,00 90,00
27 88,75 cdefg 3,20 3,61 84,00 91,00
28 74,50 rs 4,73 6,34 68,00 78,00
29 63,75 uv 2,87 451 60,00 67,00
30 96,75 ab 2,50 2,58 94,00 100,00
31 78,00 mnopr 2,94 3,77 75,00 81,00
32 77,67 nopr 4,93 6,35 72,00 81,00
33 75,67 opr 4,51 5,96 71,00 80,00
34 62,00 vy 2,45 3,95 60,00 65,00
35 70,75 st 2,63 3,72 67,00 73,00
36 59,25 vyz 2,63 4,44 57,00 63,00
37 75,25 rst 4,99 6,63 70,00 80,00
38 83,75 ghijklmn 1,71 2,04 82,00 86,00
39 82,25 ghijkimnop 1,71 2,08 80,00 84,00
40 80,50 ijklmnopr 4,12 5,12 75,00 85,00
41 78,00 mnopr 3,27 4,19 74,00 82,00
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Cizelge 4.3’iin devam

Genotip Standart V.K.

Numarasi Ortalama Sa(ir)na (%) En Kisa EnUzun
42 98,50 a 2,52 2,55 96,00 102,00
43 83,75 ghijklmn 2,87 3,43 80,00 87,00
44 84,50 ghijklm 3,32 3,92 81,00 89,00
45 82,75 ghijkimnop 0,96 1,16 82,00 84,00
46 95,75 ab 1,71 1,78 94,00 98,00
47 57,25 vyz 2,22 3,87 54,00 59,00
48 94,25 abcd 1,26 1,34 93,00 96,00
49 81,00 jkImnopr 1,83 2,25 79,00 83,00
50 76,50 pr 2,65 3,46 74,00 80,00
51 85,50 fghijkl 1,29 1,51 84,00 87,00
52 83,00 ghijkimnop 2,58 3,11 80,00 86,00
53 87,75 defg 2,75 3,14 85,00 91,00
54 94,50 abc 2,08 2,20 92,00 97,00
55 56,25 yz 1,71 3,04 54,00 57,00
56 59,25 vyz 2,63 4,44 57,00 63,00
57 76,50 pr 2,65 3,46 74,00 80,00
58 63,00 uv 2,58 4,10 60,00 66,00

Ayni harfle gosterilen ortalamalar arainda 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur

Bitki boyuna ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik popiilasyonlar
kendi igerisinde ortalama 76,82 cm, ekmeklik popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama
80,33 cm, gernik popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 80,85 cm, siyez
popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 83,40 cm, makarnalik bugday ¢esitleri kendi
icerisinde ortalama 67,88 cm ve ekmeklik bugday cesitleri kendi igerisinde ortalama

59,63 cm oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.1. Bugday gruplarinin bitki boyu bakimindan grafikleri

Yal¢in (2007), tarafindan yiiriitilen bir g¢alismada gernik, ekmeklik ve
makarnalik bugday ¢esitlerine ait baz1 morfolojik parametrereler arasinda bitki boyu da
degerlendirilmistir. En yiiksek bitki boyu (190 cm) ile en diisiik bitki boyu (83 cm)
gernik popiilasyonlarinda goriilmiistiir. Bizim c¢alismamizda da her ne kadar siyez
bugdaylarin ortalamasi en yiiksek olsa da, en yiiksek bitki boyu gernik popiilasyonlari
arasinda goriilmektedir. Dolayist ile bizim ¢alismamizda elde edilen degerler mevcut
calisma ile benzerlik arz etmektedir. Demirel (2013), tarafindan yiiriitiilen ¢caligmada ise
siyez popiilasyonlarda en yiiksek bitki boyu Olgiilmiis olup bizim c¢aligmamiz ile
farklilik gostermistir. Bizim gozlemledigimiz gernik popiilasyonlarinin bitki boyu,
Pagnotta et al. (2005), tarafindan gozlenen bitki boyundan (93-115 cm) diisiik olmustur.
Bizim ¢aligmamizdaki ekmeklik ve makarnalik popiilasyonlar genel olarak, Aydin ve
ark. (2005), tarafindan iki farkli lokasyonda yiiriitiillen ¢aligmalar ile benzer sonuglari
vermistir. Aydin ve ark. (2005)’nin yaptigr c¢alismalar gostermistir ki farkl
lokasyonlarda bitki boylarinda farklilik olmustur. Nitekim, Igdir kosullarinda
yaptigimiz c¢alismamizda da genotipxcevre interaksiyonundan kaynakli farkli bitki
boylarimin gozlemlenebilecegi ayrica ¢ok farkli bolgelerden toplanan bugdaylarin

varyasyonunun da genis olmasi bu sonucu ¢ikarmaistir.
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4.1.2. Basak uzunlugu

Biitlin popiilasyonlarin basak uzunlugu bakimindan ortalamalar1 incelendiginde,
yerel popiilasyonlar igerisinde bagak uzunlugu 11,88 cm ile 41 numarali genotip en gok
olarak belirlenmisken, en kisa basak uzunlugu ise 4,44 cm ile 16 numarali genotipe ait
oldugu goriilmistiir. Yerel makarnalik (Triticum durum) popiilasyonlar kendi igerisinde
incelendiginde ise basak uzunlugu bakimindan en uzun 11,36 cm ile 1 numarali genotip
iken en kisa 4,48 cm ile 50 numarali genotip oldugu saptanmistir. Yerel ekmeklik
(Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi igerisinde incelendiginde ise basak uzunlugu
bakimindan en ¢ok 11,88 cm ile 41 numarali genotip iken en az 4,62 cm ile 12 ve 19
numarali genotipler oldugu belirlenmistir. Gernik (Triticum dicoccum) bugday
popiilasyonlart kendi igerisinde incelendiginde ise basak uzunlugu bakimindan en ¢ok
6,94 cm ile 21 numarali genotip iken en az 4,44 cm ile 16 numarali genotipe ait oldugu
rastlanmistir. Siyez (Triticum monococcum) bugday popiilasyonlar1 kendi igerisinde
incelendiginde ise basak uzunlugu bakimindan en ¢ok 5,56 cm ile 34 numarali genotip
iken en az 4,48 cm ile 10 numarali genotip oldugu saptanmistir. Makarnalik bugday
cesitleri de basak uzunlugu bakimindan en ¢ok 10.08 c¢cm ile 56 numarali Aydin-93
cesidi iken en az 4,48 cm ile 57 numarali Firat-93 ¢esidi oldugu belirlenmistir.
Ekmeklik bugday cesitleri de basak uzunlugu bakimindan incelendiginde en ¢ok 11,36
cm ile 58 numarali Cemre ¢esidi iken en az 7,38 cm ile 55 numarali Ahmetaga cesidi

oldugu saptanmustir.

Cizelge 4.4. Arastirmada kullanilan genotiplerin basak uzunlugu (cm) gézlemleri

Genotip Standart V.K.
Numarasi Ortalama Sa([ir)na (%) En Kisa En Uzun
1 11,36 b 0,30 2,68 11,00 11,80
2 4,86 xy 0,11 2,35 4,70 5,00
3 5,40 uv 0,16 2,93 5,20 5,60
4 9,60 de 0,16 1,65 9,40 9,80
5 4,90 wxy 0,21 4,33 4,60 5,10
6 7,38 no 0,15 2,01 7,20 7,60
7 5,34 uv 0,29 5,40 5,00 5,80
8 8,40 ij 0,29 3,47 8,00 8,70
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Cizelge 4.4’iin devam

Genotip Standart V.K.

Numarasi Ortalama Sa(rir)na (%) EnKisa  EnUzun
9 7,76 Im 0,21 2,67 7,50 8,00
10 4,48 7 0,33 7,30 4,10 4,90
11 6,08 rs 0,26 4,26 5,80 6,50
12 4,62 xyz 0,31 6,74 4,10 4,90
13 5,54 tu 0,26 471 5,20 5,90
14 6,24 qrs 0,18 2,91 6,00 6,50
15 7,86 ki 0,25 3,19 7,50 8,20
16 4,44 7 0,29 6,49 4,10 4,80
17 9,24 ef 0,19 2,11 9,00 9,50
18 8,82 gh 0,26 2,93 8,50 9,20
19 4,62 xyz 0,19 4,16 4,40 4,90
20 6,56 q 0,34 512 6,20 6,90
21 6,94 p 0,32 4,62 6,50 7,30
22 8,66 hi 0,24 2,78 8,40 9,00
23 6,14 qrs 0,34 5,47 5,80 6,70
24 4,88 wxy 0,26 5,30 4,50 5,20
25 452 yz 0,24 5,28 4,20 4,80
26 9,36 ef 0,23 2,46 9,00 9,60
27 5,52 tu 0,19 3,48 5,20 5,70
28 6,46 q 0,23 3,56 6,10 6,70
29 7,44 mno 0,30 3,99 7,10 7,90
30 7,70 Imn 0,21 2,75 7,50 8,00
31 7,76 Imn 0,23 2,97 7,50 8,10
32 7,10 op 0,23 3,30 6,90 7,50
33 5,08 vwx 0,15 2,92 4,90 5,30
34 5,56 tu 0,25 4,51 5,20 5,90
35 9,98 cd 0,16 1,65 9,80 10,20
36 10,08 ¢ 0,22 2,15 9,80 10,40
37 9,28 ef 0,47 5,08 8,70 9,90
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Cizelge 4.4’iin devam

Genotip Standart V.K.

Numarasi Ortalama Sa(rir)na (%) EnKisa  EnUzun
38 4,66 xyz 0,32 6,89 4,20 5,00
39 4,70 xyz 0,31 6,56 4,20 5,00
40 8,20 jk 0,25 3,11 7,90 8,60
41 11,88 a 0,26 2,18 11,50 12,20
42 8,82 gh 0,38 4,27 8,20 9,20
43 4,72 xyz 0,24 5,06 4,40 5,00
44 4,76 xXyz 0,30 6,23 4,30 5,10
45 4,72 xyz 0,30 6,43 4,30 5,10
46 6,22 qr 0,29 4,74 5,80 6,50
47 5,28 uvw 0,33 6,20 4,90 5,80
48 4,60 yz 0,52 11,40 4,00 5,30
49 10,10 ¢ 0,32 3,21 9,70 10,60
50 4,48 yz 0,41 9,12 4,00 4,90
51 4,64 yz 0,26 5,62 4,20 4,90
52 4,68 xyz 0,36 7,76 4,10 5,10
53 9,14 fg 0,30 3,25 8,80 9,60
54 5,84 st 0,40 6,91 5,20 6,30
55 7,38 no 0,15 2,01 7,20 7,60
56 10,08 c 0,22 2,15 9,80 10,40
57 4,48 yz 0,41 9,12 4,00 4,90
58 11,36 b 0,30 2,68 11,00 11,80

Ayni harfle gosterilen ortalamalar arainda 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur

Basak uzunluguna ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik
popiilasyonlar kendi icerisinde ortalama 7,75 cm, ekmeklik popiilasyonlar kendi
igerisinde ortalama 7,36 cm, gernik popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 5,65 cm,
siyez popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 5,01 cm, makarnalik bugday cesitleri
kendi icerisinde ortalama 7,28 cm ve ekmeklik bugday c¢esitleri kendi igerisinde

ortalama 9,37 cm oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.2. Bugday gruplarinin basak uzunlugu bakimindan grafikleri

Basak uzunlugu bakimindan c¢alismadaki ekmeklik ve makarnalik
popiilasyonlarin degerleri, Kaydan ve Yagmur (2008)’ un yaptig1 c¢alismadaki basak
uzunluklar1 verileri ile kismen Ortiismekle beraber bu calismada daha uzun basakli
bugdaylarin oldugu goriilmektedir. Yalgin (2007), tarafindan yiiriitiilen ¢alismada
gernik popiilasyonlarinin basak uzunluklari (9-15 cm), mevcut ¢alismaya gore (4,44-
6,94 cm) yiiksek oldugu gozlemlenmistir. Siyez popiilasyonlarinda Demirel (2013),
tarafindan gerceklestirilen ¢alismanin sonucuna gore daha uzun basaklarin oldugu

belirlenmistir.

4.1.3. Basaktaki dane sayisi

Biitiin popiilasyonlarin  basakta dane sayist bakimindan ortalamalari
incelendiginde, yerel popiilasyonlar igerisinde basakta dane sayist 34,67 adet ile 15
numarali genotip en ¢ok olarak belirlenmisken, en az basakta dane sayisi ise 11,20 adet
ile 24 numarali genotipe ait oldugu goriilmiistiir. Yerel makarnalik (Triticum durum)
poplilasyonlar kendi igerisinde incelendiginde ise basakta dane sayis1 bakimindan en
cok 34,67 adet ile 15 numarali genotip iken en az 13,20 adet ile 1 numarali genotip
oldugu saptanmistir. Yerel ekmeklik (Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi igerisinde
incelendiginde ise basakta dane sayist bakimindan en ¢ok 31,60 adet ile 36 numarali

genotip iken en az 11,20 adet ile 24 numarali genotip oldugu belirlenmistir. Gernik

38



(Triticum dicoccum) bugday popiilasyonlar1 kendi igerisinde incelendiginde ise basakta

dane sayisi bakimindan en ¢ok 29,33 adet ile 20 numarali genotip iken en az 12 adet ile

25 numarali genotipe ait oldugu tespit edilmistir. Siyez (Triticum monococcum) bugday

poplilasyonlar1 kendi icerisinde incelendiginde ise basakta dane sayisi bakimindan en

cok 21,33 adet ile 27 numarali genotip iken en az 12,50 adet ile 5 numarali genotip

oldugu saptanmistir. Makarnalik bugday cesitleri de basakta dane sayis1 bakimindan en

cok 31,60 adet ile 56 numarali Aydin-93 ¢esidi iken en az 25,20 adet ile 57 numaral

Firat-93 ¢esidi oldugu belirlenmistir. Ekmeklik bugday ¢esitleri de basakta dane sayisi

bakimindan incelendiginde en ¢ok 18 adet ile 55 numarali Ahmetaga ¢esidi iken en az

13.20 adet ile 58 numarali Cemre ¢esidi oldugu saptanmustir.

Cizelge 4.5. Arastirmada kullanilan genotiplerin bagaktaki dane sayis1 (adet) gozlemleri

Nii‘:iil Ortalama S;g(g;)lr?: \éol/j ) En Az En Cok
1 13,20 nop 1,64 12,45 11,00 15,00
2 20,33 gh 1,53 7,51 19,00 22,00
3 13,00 nop 1,63 12,56 11,00 15,00
4 18,50 hij 1,29 6,98 17,00 20,00
5 12,50 op 1,29 10,33 11,00 14,00
6 18,00 ijk 0,71 3,93 17,00 19,00
7 15,60 kIm 1,14 7,31 14,00 17,00
8 17,20 ijkl 1,30 7,58 16,00 19,00
9 15,25 klm 2,06 13,52 13,00 18,00
10 14,25 mno 0,96 6,72 13,00 15,00
11 16,60 ijklm 2,07 12,49 15,00 20,00
12 16,60 jkIm 2,30 13,87 14,00 20,00
13 18,75 hij 1,71 9,11 17,00 21,00
14 25,00 de 1,63 6,53 23,00 27,00
15 34,67 a 2,08 6,00 33,00 37,00
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Cizelge 4.5’in devam

N?ﬁﬂ:f,if;l Ortalama S;Z(E(gr?: \éc; ) En Az En Cok
16 19,80 gh 1,92 9,71 18,00 23,00
17 29,25¢ 1,71 5,84 27,00 31,00
18 22,67 ef 0,58 2,55 22,00 23,00
19 16,25 jklm 0,96 5,89 15,00 17,00
20 29,33 bc 0,58 1,97 29,00 30,00
21 23,50 def 0,71 3,01 23,00 24,00
22 18,00 ijk 0,82 4,54 17,00 19,00
23 18,75 hi 0,96 511 18,00 20,00
24 11,20 p 0,84 7,47 10,00 12,00
25 12,00 p 1,87 15,59 10,00 15,00
26 20,33 gh 1,53 7,51 19,00 22,00
27 21,33 fg 0,58 2,71 21,00 22,00
28 23,00 def 1,87 8,13 20,00 25,00
29 30,33 bc 1,53 5,04 29,00 32,00
30 15,25 Imno 1,26 8,25 14,00 17,00
31 18,00 ijk 1,41 7,86 16,00 19,00
32 23,33 def 1,53 6,55 22,00 25,00
33 16,75 ijklm 0,96 5,72 16,00 18,00
34 13,00 nop 1,87 14,39 10,00 15,00
35 24,80 de 1,48 5,98 23,00 27,00
36 31,60b 2,30 7,29 29,00 35,00
37 29,20 bc 1,64 5,63 27,00 31,00
38 16,60 ijklm 2,30 13,87 14,00 20,00
39 17,20 jkim 2,86 16,65 13,00 21,00
40 15,33 kimn 1,53 9,96 14,00 17,00
41 24,00 def 2,45 10,21 21,00 27,00
42 24,75 de 2,22 8,96 23,00 28,00
43 16,50 jkIm 2,08 12,62 14,00 19,00
44 17,50 ijkl 0,71 4,04 17,00 18,00
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Cizelge 4.5’in devam

N?ﬁﬂ:f,if;l Ortalama S;:(E;r?;t \éc; ) En Az En Cok
45 17,33 ijkl 1,53 8,81 16,00 19,00
46 24,20 de 0,45 1,85 24,00 25,00
47 24,67de 0,58 2,34 24,00 25,00
48 17,00 ijkl 0,82 4,80 16,00 18,00
49 30,25 bc 0,96 3,17 29,00 31,00
50 25,20 d 1,10 4,35 24,00 27,00
51 17,50 ijkIm 2,65 15,12 14,00 20,00
52 16,75 ijkl 2,06 12,31 14,00 19,00
53 30,00 bc 3,08 10,27 25,00 32,00
54 23,50 def 1,29 5,49 22,00 25,00
55 18,00 ijk 0,71 3,93 17,00 19,00
56 31,60b 2,30 7,29 29,00 35,00
57 25,20d 1,10 4,35 24,00 27,00
58 13,20 nop 1,64 12,45 11,00 15,00

Ayni harfle gosterilen ortalamalar arainda 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur

Basakta dane sayisina ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik

popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 24,56 adet, ekmeklik popiilasyonlar kendi

icerisinde ortalama 19,02 adet, gernik popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 19,85

adet, siyez popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 15,62 adet,

makarnalik bugday

cesitleri kendi igerisinde ortalama 28,40 adet ve ekmeklik bugday cesitleri kendi

igerisinde ortalama 15,60 adet oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.3. Bugday gruplarinin basakta dane sayis1 bakimindan grafikleri

Calisma sonucunda makarnalik ve ekmeklik popiilasyonlarin basakta dane
sayillarinin en az ve en ¢ok degerleri, Kaydan ve Yagmur (2008)’un yaptiklar
calismadaki basakta dane sayilar1 verilerine gére (20,32-27,47 adet) hem yiiksek hem de
diisikk dane sayilarina sahip popiilasyonlarin oldugunu gostermektedir. Ayrica, Caglar
ve ark. (2006), tarafindan yiiriitiilen ¢aligmadaki basakta dane sayilarinin verilerine gore
de (19,9-30,4 adet) bu calismadaki ekmeklik ve makarnalik popiilasyonlarindan daha
genis varyasyon gosterdigi belirlenmistir. Yalgin (2007)’a ait caligmadaki ekmeklik (62-
79 adet) ve makarnalik (46-63 adet) popiilasyonlarin basakta dane sayisi verilerinin,
mevcut ¢aligmadaki popiilasyonlara ait degerlerden yiliksek oldugu saptanmistir. Gernik
popiilasyonlarina ait bagakta dane sayisi (12-29,33 adet) verilerinin ortalamasi, Demirel
(2013)’in basakta dane sayis1 (13,5-19,3 adet) ortalamasindan daha yiiksek iken, Yalgin
(2007)’1n basakta dane sayisi (14-36 adet) ortalamasindan diisiik oldugu goriilmistiir.
Siyez popiilasyonlarinin ise basakta dane sayisi (12,5-21,33 adet) ortalamasinin Demirel
(2013)’in basakta dane sayis1 (19,3-33,3 adet) ortalamasindan diisiik oldugu

belirlenmistir.

4.1.4. Basak verimi
Biitlin popiilasyonlarin basak verimi bakimindan ortalamalar1 incelendiginde,

yerel popiilasyonlar igerisinde basak verimi 1,27 g ile 20 numarali genotip en ¢ok olarak
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belirlenmigken, en az basak veriminin ise 0,22 g ile 24 numarali genotipe ait oldugu
saptanmigtir. Yerel makarnalik (Triticum durum) popiilasyonlar kendi igerisinde
incelendiginde ise bagak verimi bakimindan en ¢ok 1,26 g ile 15 numarali genotip iken
en az 0,49 g ile 1 ve 43 numarali genotipler oldugu saptanmistir. Yerel ekmeklik
(Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi igerisinde incelendiginde ise basak verimi
bakimindan en ¢ok 1,26 g ile 36 numarali genotip iken en az 0,22 g ile 24 numarali
genotip oldugu belirlenmistir. Gernik (Triticum dicoccum) bugday popiilasyonlar: kendi
igerisinde incelendiginde ise basak verimi bakimindan en ¢ok 1,27 g ile 20 numaral
genotip iken en az 0,35 g ile 25 numarali genotipe ait oldugu saptanmistir. Siyez
(Triticum monococcum) bugday popiilasyonlari kendi igerisinde incelendiginde ise
bagak verimi bakimindan en ¢ok 0,52 g ile 27 ve 48 numarali genotipler iken en az 0,23
g ile 5 numarali genotip oldugu saptanmistir. Makarnalik bugday cesitleri de basak
verimi bakimindan en ¢ok 1,26 g ile 56 numarali Aydin-93 ¢esidi iken en az 1,10 g ile
57 numarali Firat-93 ¢esidi oldugu belirlenmistir. Ekmeklik bugday cesitleri de basak
verimi bakimindan incelendiginde en ¢ok 0,58 g ile 55 numarali Ahmetaga ¢esidi iken
en az 0,49 g ile 58 numarali Cemre gesidi oldugu saptanmustir.

Cizelge 4.6. Arastirmada kullanilan genotiplerin basak verimi (g) gdzlemleri

Standart

N?ﬁg:ipm Ortalama Sa(yir)na \2;,'2 ) En Az En Cok
1 0,49 oprst 0,10 20,12 0,34 0,61
2 0,60 Imnoprst 0,16 25,98 0,37 0,77
3 0,36 tu 0,11 30,91 0,22 0,49
4 0,39 rstu 0,15 37,76 0,23 0,52
5 0,23u 0,07 29,06 0,14 0,30
6 0,58 Inoprs 0,14 24,97 0,42 0,70
7 0,52 Imnoprst 0,12 22,80 0,39 0,62
8 0,68 ijklmno 0,11 15,91 0,56 0,77
9 0,66 ijklmno 0,19 28,50 0,45 0,81
10 0,38 rstu 0,14 36,55 0,27 0,54
11 0,54 Imnoprst 0,07 13,44 0,44 0,61
12 0,47 oprst 0,13 27,32 0,38 0,56

43



Cizelge 4.6’nin devam

N?ﬁﬂ:f,if;l Ortalama S;Z(E(gr?: \2(;2 ) En Az En Cok
13 0,73 hijklm 0,16 22,63 0,54 0,85
14 0,83 fghijk 0,11 13,04 0,72 0,96
15 1,26 a 0,24 19,27 0,98 1,43
16 0,57 Imnoprs 0,10 17,90 0,46 0,66
17 1,05 bcdef 0,08 7,78 0,93 1,11
18 0,74 ghijkl 0,08 10,37 0,67 0,82
19 0,55 Imnoprst 0,08 14,80 0,46 0,62
20 1,27 a 0,24 18,85 1,01 1,48
21 0,96 cdefg 0,08 8,45 0,87 1,03
22 0,66 ijklmno 0,11 16,84 0,54 0,76
23 0,57 Imnoprst 0,09 16,08 0,47 0,65
24 0,22 u 0,10 43,68 0,09 0,32
25 0,35 stu 0,10 28,21 0,24 0,43
26 0,69 ijklmno 0,11 15,34 0,61 0,84
27 0,52 Imnoprst 0,08 16,19 0,45 0,63
28 0,63 klmnopr 0,08 13,04 0,54 0,73
29 1,21 ab 0,12 10,02 1,08 1,32
30 0,72 hijklmn 0,11 14,63 0,61 0,82
31 0,63 jklmnop 0,11 17,76 0,51 0,73
32 0,56 Imnoprst 0,08 14,17 0,47 0,62
33 0,49 mnoprst 0,04 8,66 0,46 0,52
34 0,41 prstu 0,08 18,41 0,34 0,49
35 0,82 fghijk 0,10 11,63 0,72 0,91
36 1,26 ab 0,13 10,71 1,16 1,35
37 0,93 defgh 0,08 8,29 0,87 1,02
38 0,58 Imnoprs 0,07 11,49 0,52 0,65
39 0,58 Imnoprs 0,03 5,87 0,56 0,62
40 0,73 ghijkl 0,12 15,74 0,62 0,85
41 0,86 efghij 0,07 8,28 0,78 0,92
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Cizelge 4.6’nin devam

N?ﬁﬂ:f,if;l Ortalama S;Z(E;r?;t \2(;2 ) En Az En Cok
42 1,16 abc 0,14 12,26 1,03 1,31
43 0,49 noprst 0,21 43,13 0,25 0,65
44 0,54 Imnoprst 0,10 18,12 0,43 0,62
45 0,55 Imnoprst 0,07 12,70 0,48 0,62
46 0,92 defgh 0,13 13,81 0,78 1,03
47 0,75 ghijkl 0,11 14,68 0,65 0,87
48 0,52 Imnoprst 0,11 20,26 0,41 0,62
49 1,07 abcde 0,16 14,95 0,92 1,24
50 1,10 abcd 0,18 15,86 0,93 1,28
51 0,56 Imnoprst 0,08 13,30 0,49 0,64
52 0,55 Imnoprst 0,12 21,70 0,43 0,67
53 0,86 efghi 0,09 9,99 0,77 0,94
54 0,93 defgh 0,08 8,77 0,83 1,03
55 0,58 Imnoprs 0,14 24,97 0,42 0,70
56 1,26 ab 0,13 10,71 1,16 1,35
57 1,10 abcd 0,18 15,86 0,93 1,28
58 0,49 oprst 0,10 20,12 0,34 0,61

Ayni harfle gosterilen ortalamalar arainda 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur

Bagak verimine ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik popiilasyonlar

kendi igerisinde ortalama 0,84 g, ekmeklik popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 0,67

g, gernik popiilasyonlar kendi icerisinde ortalama 0,67 g, siyez popiilasyonlar kendi

igerisinde ortalama 0,41 g, makarnalik bugday cesitleri kendi icerisinde ortalama 1,18 g

ve ekmeklik bugday cesitleri kendi igerisinde ortalama 0,53 g oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.4. Bugday gruplarinin basak verimi bakimindan grafikleri

Yalgin (2007), tarafindan vyiiriitilen g¢alismada ekmeklik (2,66-3,72 g) ve
makarnalik (1,44-3,09 g) popiilasyonlarin basak verimlerinin, mevcut ¢alismadaki basak
verimlerinden daha yiiksek oldugu belirlenmistir. Gernik popiilasyonlarin basak
verimleri (0,35-1,27 @), Yal¢in (2007)’a ait basak verimi degerleriyle (0,20-1,34 @)
benzerlik gosterirken, Demirel (2013)’e ait basak verimlerinden (0,39-0,89 @) ise
kismen daha cok basak verimine sahip popiilasyonlarin oldugu saptanmistir. Siyez
popiilasyonlarina ait bagsak verimleri (0,23-0,52) ise Demirel (2013) ile (0,28-0,84 Q)

benzerlik gostermistir.

4.1.5. Bitki verimi

Biitiin popiilasyonlarin bitki verimi bakimindan ortalamalar1 incelendiginde,
yerel popiilasyonlar igerisinde bitki verimi 3,28 g ile 15 numarali genotip en yiiksek
olarak belirlenmigken, en diisiik bitki verimine ise 0,62 g ile 48 numarali genotipte
rastlanmistir.  Yerel makarnalik (Triticum durum) popiilasyonlar kendi igerisinde
incelendiginde ise bitki verimi bakimindan en yiiksek 3,28 g ile 15 numarali genotip
iken en diisiik 1,22 g ile 32 numarali genotip oldugu saptanmustir. Yerel ekmeklik
(Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi igerisinde incelendiginde ise bitki verimi
bakimindan en yiiksek 2,77 g ile 41 numarali genotip iken en diisiik 0,99 g ile 24

numarali genotip oldugu belirlenmistir. Gernik (Triticum dicoccum) bugday
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popiilasyonlar1 kendi igerisinde incelendiginde ise bitki verimi bakimindan en yiiksek
2,66 g ile 20 numarali genotip iken en diisiik 1,03 g ile 3 numarali genotipe ait oldugu
saptanmigtir. Siyez (Triticum monococcum) bugday popiilasyonlari kendi igerisinde
incelendiginde ise bitki verimi bakimindan en yiiksek 1,25 g ile 27 numarali genotip
iken en diisiik 0,62 g ile 48 numarali genotip oldugu saptanmistir. Makarnalik bugday
cesitleri de bitki verimi bakimindan en yiiksek 2,74 g ile 56 numarali Aydin-93 ¢esidi
iken en diisiik 2,36 g ile 57 numarali Firat-93 ¢esidi oldugu belirlenmistir. Ekmeklik
bugday cesitleri de bitki verimi bakimindan incelendiginde en yiiksek 2,56 g ile 58
numarali Cemre ¢esidi iken en diisiik 1,53 g ile 55 numarali Ahmetaga ¢esidi oldugu

saptanmistir.

Cizelge 4.7. Arastirmada kullanilan genotiplerin bitki verimi (g) gézlemleri

Genotip Standart V.K
Numaras1 Ortalama Sa(;:)tr)na (% ) En Az En Cok
1 2,56 b 0,29 11,46 2,16 2,84
2 1,34 jkimnop 0,10 7,75 1,22 1,45
3 1,03 opr 0,22 21,28 0,85 1,27
4 1,31 kimnop 0,12 9,49 1,16 1,46
5 0,97 pr 0,24 25,18 0,75 1,23
6 1,53 ghijklmn 0,19 12,07 1,35 1,72
7 1,08 nop 0,17 16,02 0,89 1,23
8 1,62 ghijklm 0,14 8,91 1,51 1,82
9 1,89 fghi 0,11 6,01 1,74 1,98
10 0,99 pr 0,21 21,28 0,79 1,21
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Cizelge 4.7’nin devam

Genotip Standart VK.

Numaras1 Ortalama Sa([:)tr)na (%) En Az En Cok
11 1,33 jkimnop 0,11 8,30 1,23 1,45
12 1,43 ijklmnop 0,13 9,00 1,29 1,57
13 1,76 fghijk 0,15 8,25 1,61 1,90
14 1,72 fghijkl 0,15 8,42 1,58 1,87
15 3,28a 0,27 8,25 3,00 3,54
16 1,55 ghijklmn 0,19 12,56 1,38 1,76
17 2,62 bc 0,23 8,59 2,36 2,80
18 1,94 efgh 0,22 11,34 1,72 2,16
19 1,44 ijkimnop 0,23 16,09 1,22 1,68
20 2,66 b 0,22 8,29 2,43 2,87
21 2,53 bc 0,21 8,33 2,33 2,75
22 1,64 ghijKlm 0,21 12,60 1,42 1,83
23 1,86 fghi 0,79 42,25 1,31 2,76
24 0,99 pr 0,24 24,03 0,79 1,25
25 1,21 mnop 0,29 23,84 0,97 1,53
26 1,86 fghi 0,22 11,82 1,64 2,08
27 1,25 Imnop 0,21 16,52 1,03 1,44
28 2,01 defg 0,31 15,49 1,71 2,33
29 2,32 bcde 0,31 13,16 2,03 2,64
30 1,92 efgh 0,28 14,67 1,68 2,23
31 1,58 ghijklm 0,21 13,27 1,37 1,79
32 1,22 mnop 0,22 17,58 1,01 1,44
33 1,20 mnop 0,22 18,43 0,95 1,37
34 1,21 mnop 0,28 23,22 0,92 1,48
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Cizelge 4.7’nin devam

Genotip Standart VK.

Numaras1 Ortalama Sa([:)tr)na (%) En Az En Cok
35 1,98 efg 0,32 15,99 1,69 2,32
36 2,74 b 0,25 9,14 2,49 2,99
37 1,79 fghij 0,24 13,15 1,55 2,02
38 1,48 hijklmno 0,25 16,74 1,28 1,76
39 1,48 hijklmno 0,23 15,40 1,29 1,73
40 2,43 bed 0,30 12,51 2,09 2,68
41 2,77hb 0,16 5,59 2,62 2,93
42 2,46 bc 0,24 9,90 2,25 2,73
43 1,44 ijkimnop 0,21 14,71 1,24 1,66
44 1,47 hijklmno 0,19 13,05 1,31 1,68
45 1,47 hijklmno 0,17 11,74 1,33 1,66
46 1,59 ghijklm 0,23 14,47 1,36 1,82
47 1,65 ghijklm 0,20 11,86 1,47 1,86
48 0,62r 0,17 27,96 0,43 0,77
49 2,56 bc 0,18 7,04 2,38 2,74
50 2,36 bcde 0,26 11,04 2,11 2,63
51 1,47 hijklmno 0,22 15,04 1,28 1,71
52 1,46 hijklmno 0,21 14,03 1,29 1,69
53 2,13 cdef 0,25 11,50 1,88 2,37
54 1,77 fghijk 0,12 6,56 1,66 1,89
55 1,53 ghijklmn 0,19 12,07 1,35 1,72
56 2,74 b 0,25 9,14 2,49 2,99
57 2,36 bcde 0,26 11,04 2,11 2,63
58 2,56 b 0,29 11,46 2,16 2,84

Ayn1 harfle gosterilen ortalamalar arainda 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur

Bitki verimine ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik popiilasyonlar

kendi icerisinde ortalama 2,11 g, ekmeklik popiilasyonlar kendi i¢erisinde ortalama 1,77

g, gernik popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 1,63 g, siyez popiilasyonlar kendi
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igerisinde ortalama 1,01 g, makarnalik bugday ¢esitleri kendi igerisinde ortalama 2,55 g

ve ekmeklik bugday cesitleri kendi igerisinde ortalama 2,04 g oldugu belirlenmistir.

Sekil 4.5. Bugday gruplarinin bitki verimi bakimindan grafikleri

Calismada kullanilan ekmeklik popiilasyonlar (0,99-2,27 @), makarnalik
popiilasyonlar (1,22-3.28 g) ve gernik popiilasyonlarina (1,03-2,66 g) ait bitki verimleri
degerlerinin Yalgin (2007)’1n verilerinden (ekmeklik; 12,93-38,50 g, makarnalik; 5,20-
16,64 g, gernik; 0,48-12,76 @) diisiik oldugu belirlenmistir. Demirel (2013), tarafindan
yiriitiilen calisma (Siyez; 0,35-1,05 g) ile mevcut ¢alismadaki siyez popiilasyonlarinin
bitki verimleri (0,62-1,25 g) karsilastirildiginda, kismen benzerlik gosterdigi fakat daha
verimli popiilasyonlarin oldugu saptanmistir. Genel olarak biitiin popiilasyonlarin bitki

verimi bakimindan Kaydan ve Yagmur (2008) ile benzerlik gosterdigi belirlenmistir.

4.1.6. Biyolojik verim

Biitiin popiilasyonlarin biyolojik verim bakimindan ortalamalar1 incelendiginde,
yerel popitlasyonlar igerisinde biyolojik verim en yiiksek 8,53 g ile 3 numaral
genotipten elde edilirken, en diisiik biyolojik verim ise 1,69 g ile 47 numarali genotipten
elde edilmistir. Yerel makarnalik (Triticum durum) popiilasyonlar kendi icerisinde
incelendiginde ise biyolojik verim bakimindan en yiliksek verim alinan, 7,91 g ile 29
numarali genotip iken en diisiik verimin 1,69 g ile 47 numarali genotipten alindigi
saptanmigtir.  Yerel ekmeklik (Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi igerisinde
incelendiginde ise biyolojik verim bakimindan en yiiksek 7,90 g ile 40 numarali genotip

one ¢ikmis, en disiik verim 2,19 g ile 6 numarali genotipten alinmistir. Gernik
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(Triticum dicoccum) bugday popiilasyonlar1 kendi igerisinde incelendiginde ise

biyolojik verim bakimindan en ¢ok 8,53 g ile 3 numarali genotip iken enaz 2,24 g ile 25

numarali genotipe ait oldugu saptanmustir. Siyez (Triticum monococcum) bugday

popiilasyonlar1 kendi igerisinde incelendiginde ise biyolojik verim bakimindan en ¢ok

7,34 g ile 27 numarali genotip iken en az 3,32 ¢ ile 5 numarali genotip oldugu

saptanmistir. Makarnalik bugday ¢esitleri de biyolojik verim bakimindan en ¢ok 5,09 g

ile 56 numarali Aydin-93 ¢esidi iken en az 5,02 g ile 57 numarali Firat-93 gesidi oldugu

belirlenmistir. Ekmeklik bugday ¢esitleri de biyolojik verim bakimindan incelendiginde

en ¢ok 4,70 g ile 58 numarali Cemre ¢esidi iken en az 2,19 g ile 55 numarali Ahmetaga

¢esidi oldugu saptanmustir.

Cizelge 4.8. Arastirmada kullanilan genotiplerin biyolojik verim (g) gézlemleri

Nii‘:iil Ortalama S;%Er;r?a:t \éoz ) En Az En Cok
1 4,70 ghi 0,46 9,84 4,21 5,13
2 3,16 mnoprs 0,31 9,64 2,86 3,47
3 8,53 a 0,45 5,22 8,08 8,97
4 2,42 rstu 0,43 17,90 1,96 2,82
5 3,32 Imnop 0,34 10,16 2,96 3,63
6 2,19 tu 0,37 17,02 1,78 2,51
7 2,85 noprst 0,46 16,10 2,36 3,27
8 2,32 stu 0,34 14,67 1,97 2,65
9 3,78 jkim 0,34 8,94 3,47 4,14
10 3,50 KImn 0,46 13,15 3,03 3,95
11 4,25 hijk 0,36 8,57 3,86 4,58
12 2,55 oprst 0,48 18,83 2,06 3,02
13 3,83 jkim 0,44 11,41 3,42 4,29
14 5,15 of 0,57 11,07 4,63 5,76
15 596 e 0,43 7,24 5,51 6,37
16 5,04 fgh 0,39 7,74 4,65 5,43
17 4,84 ghi 0,40 8,24 4,53 5,29
18 3,55 kimn 0,57 16,06 2,97 4,11
19 2,58 oprst 0,62 23,88 1,96 3,19
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Cizelge 4.8’in devam

N?lenrll::‘iail Ortalama S;ZE%?: \2(2 ) En Az En Cok
20 4,61 ghij 0,56 12,05 4,06 5,17
21 5,85 ef 0,41 6,94 5,43 6,24
22 7,09 cd 0,46 6,49 6,62 7,54
23 5,05 fgh 0,66 12,98 4,38 5,69
24 3,28 Imnopr 0,47 14,31 2,78 3,71
25 2,24 tu 0,33 14,93 1,88 2,54
26 4,03 ijkl 0,39 9,68 3,65 4,43
27 7,34 bc 0,44 5,95 6,86 7,71
28 3,60 kimn 0,40 11,14 3,28 4,05
29 791 ab 0,29 3,67 7,63 8,21
30 3,79 jkim 0,46 12,21 3,36 4,28
31 3,42 kimno 0,43 12,49 2,97 3,82
32 2,03 tu 0,40 19,94 1,66 2,46
33 2,86 noprst 0,42 14,81 2,41 3,25
34 3,85 jkim 0,42 10,88 3,49 4,31
35 4,12 ijkl 0,37 8,92 3,82 4,53
36 5,09 fgh 0,37 7,17 4,72 5,45
37 6,35 de 0,45 7,13 5,87 6,77
38 2,60 oprst 0,44 16,77 2,17 3,04
39 2,58 oprst 0,55 21,33 2,03 3,13
40 7,90 ab 0,59 7,41 7,37 8,53
41 2,84 noprst 0,37 12,86 2,52 3,24
42 6,05¢e 0,41 6,77 5,58 6,34
43 2,42 rstu 0,41 17,08 1,95 2,73
44 2,49 prstu 0,37 14,98 2,08 2,81
45 2,57 oprst 0,46 17,72 2,11 3,02
46 6,39 de 0,45 7,01 5,88 6,72
47 1,69u 0,59 34,70 1,14 2,31

48 4,60 ghij 0,57 12,32 4,06 5,19
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Cizelge 4.8’in devam

N(iemn:f‘:;l Ortalama S;Z(ré:;r?: \gfg ) En Az En Cok
49 6,14 e 0,48 7,74 5,67 6,62
50 5,02 fgh 0,48 9,65 4,49 5,44
51 2,59 oprst 0,45 17,41 2,14 3,04
52 2,55 oprst 0,45 17,48 2,09 2,98
53 6,09 e 0,35 5,80 571 6,41
54 3,28 Imnopr 0,38 11,70 2,86 3,61
55 2,19 tu 0,37 17,02 1,78 2,51
56 5,09 fgh 0,37 7,17 4,72 5,45
57 5,02 fgh 0,48 9,65 4,49 5,44
58 4,70 ghi 0,46 9,84 4,21 513

Ayni harfle gosterilen ortalamalar arainda 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur

Biyolojik verime ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik popiilasyonlar

kendi igerisinde ortalama 4,42 g, ekmeklik popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 3,78

g, gernik popiilasyonlar kendi icerisinde ortalama 4,32 g, siyez popiilasyonlar kendi

icerisinde ortalama 4,52 g, makarnalik bugday ¢esitleri kendi igerisinde ortalama 5,05 g

ve ekmeklik bugday cesitleri kendi icerisinde ortalama 3.44 g oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.6. Bugday gruplarinin biyolojik verimi bakimindan grafikleri
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Calismada kullanilan ekmeklik popiilasyonlar (2,19-7,9 @), makarnalik
popiilasyonlar (1,69-6,14 @) ve gernik popiilasyonlarin (2,24-8,53 @) biyolojik
verimlerinin Yalgin (2007)’1n verilerinden (ekmeklik; 40-100 g, makarnalik; 27-57 g,
gernik; 10-106 g) diisiik oldugu belirlenmistir. Demirel (2013), tarafindan yiiriitiilen
calisma (siyez; 1,20-2,74 g, gernik; 1,5-2,86 g) ile mevcut ¢alismadaki siyez (3,32-7,34
g) ve gernik (2,24-8,53 g) popiilasyonlarinin biyolojik verimleri karsilastirildiginda,
yiiksek biyolojik verime sahip popiilasyonlarin oldugu saptanmistir. Farkli ¢caligmalarda
kullanilan bugdaylarin genotipx¢evre interaksiyonlar1 biyolojik verimlerin sonuglarinda

genis bir varyasyona neden oldugu kanaatine varilmstir.

4.1.7. Hasat indeksi

Biitlin popiilasyonlarin hasat indeksi bakimindan ortalamalar1 incelendiginde,
yerel popiilasyonlar igerisinde hasat indeksi %46,69 ile 47 numaral1 genotip en yiiksek
olarak belirlenmisken, en diisiik hasat indeksi ise %4,09 ile 3 numarali genotipe ait
oldugu rastlanmistir. Yerel makarnalik (Triticum durum) popiilasyonlar kendi icerisinde
incelendiginde ise hasat indeksi bakimindan en yiiksek %46,69 ile 47 numarali genotip
iken en diisiik %210,02 ile 1 numarali genotip oldugu saptanmustir. Yerel ekmeklik
(Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi igerisinde incelendiginde ise hasat indeksi
bakimindan en yiiksek %30,25 ile 41 numarali genotip iken en diisiik %6,24 ile 24
numarali genotip oldugu belirlenmistir. Gernik (Triticum dicoccum) bugday
poplilasyonlar1 kendi igerisinde incelendiginde ise hasat indeksi bakimindan en yiiksek
%28,36 ile 54 numarali genotip iken en diisiik %4,09 ile 3 numarali genotipe ait oldugu
rastlanmustir. Siyez (Triticum monococcum) bugday popiilasyonlar1 kendi igerisinde
incelendiginde ise hasat indeksi bakimindan en yiiksek %11,23 ile 48 numarali genotip
iken en diisiik %6,61 ile 5 numarali genotip oldugu saptanmistir. Makarnalik bugday
cesitleri de hasat indeksi bakimindan en yiiksek %25,27 ile 56 numarali Aydin-93 ¢esidi
iken en diisiik %21,89 ile 57 numarali Firat-93 ¢esidi oldugu belirlenmistir. Ekmeklik
bugday cesitleri de hasat indeksi bakimindan incelendiginde en yiiksek %26,12 ile 55
numarali Ahmetaga ¢esidi iken en diisiik %10,02 ile 58 numarali Cemre ¢esidi oldugu

saptanmuistir.
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Cizelge 4.9. Arastirmada kullanilan genotiplerin hasat indeksi (%) gozlemleri

N?lemngizl Ortalama S;Z(Erjr?: \2(2 ) En Az En Cok
1 10,02 stuvy 1,91 19,04 8,08 11,89
2 18,25 ghijklm 4,78 26,17 12,94 22,19
3 4,09 z 1,37 33,50 2,72 5,46
4 15,72 jkimno 3,53 22,44 11,73 18,44
5 6,61 vyz 1,78 26,90 4,73 8,26
6 26,12 bed 2,24 8,59 23,60 27,89
7 18,24 ghijkim 1,49 8,19 16,53 19,24
8 29,27 be 0,98 3,33 28,43 30,34
9 17,37 hijklm 3,81 21,94 12,97 19,57
10 10,75 rstuv 2,56 23,82 8,91 13,67
11 12,41 noprst 0,96 7,77 11,40 13,32
12 19,60 fghij 1,92 9,79 18,45 21,82
13 18,83 fghijk 2,69 14,29 15,79 20,90
14 16,40 ijkimn 0,76 4,62 15,55 17,00
15 20,98 efghi 2,77 13,20 17,79 22,70
16 11,71 oprstu 1,65 14,05 9,89 13,10
17 21,43 efgh 1,18 5,52 20,53 22,77
18 20,89 efghi 1,45 6,93 19,95 22,56
19 21,57 efgh 2,03 9,40 19,44 23,47
20 27,49 be 2,27 8,27 24,88 28,98
21 16,35 ijkimn 0,29 1,74 16,02 16,52
22 9,22 tuvy 0,98 10,59 8,16 10,08
23 11,26 prstu 0,46 4,13 10,73 11,61
24 6,24 yz 2,75 44,02 3,24 8,63
25 15,44 jklmnop 2,32 15,04 12,77 16,93
26 17,72 ghijkim 1,14 6,45 16,71 18,96
27 7,37 uvyz 0,81 10,94 6,56 8,17
28 17,74 ghijkim 1,16 6,54 16,46 18,73
29 15,27 jklmnop 1,00 6,54 14,15 16,08

55



Cizelge 4.9’un devam

N?lemngizl Ortalama S;Z(Erjr?: \2(2 ) En Az En Cok
30 18,96 fghijk 0,73 3,84 18,15 19,57
31 18,45 fghijklm 1,10 5,99 17,17 19,11
32 27,87 bc 2,48 8,89 25,20 30,10
33 17,61 hijkim 1,55 8,79 16,00 19,09
34 10,59 rstuvy 0,82 7,70 9,74 11,37
35 19,88 fghij 0,94 4,74 18,85 20,70
36 25,27 cde 1,04 4,12 24,58 26,47
37 14,71 klmnopr 0,42 2,82 14,26 15,07
38 22,39 defg 1,38 6,17 21,38 23,96
39 23,07 def 4,04 17,50 19,81 21,82
40 9,22 tuvy 0,78 8,44 8,41 9,96
41 30,25 b 1,62 5,37 28,40 31,41
42 19,10 fghijk 1,36 7,14 18,17 20,66
43 19,48 fghij 5,85 30,05 21,82 23,81
44 21,52 efgh 0,74 3,45 20,67 22,06
45 21,70 defgh 1,11 5,14 20,53 22,75
46 14,30 Imnoprs 1,03 7,21 13,27 15,33
47 46,69 a 9,74 20,86 37,66 57,02
48 11,23 prstu 0,99 8,83 10,10 11,95
49 17,42 hijkim 1,26 7,22 16,23 18,73
50 21,89 defgh 1,46 6,68 20,71 23,53
51 21,92 defgh 0,93 4,23 21,05 22,90
52 21,62 efgh 0,97 4,48 20,57 22,48
53 14,16 mnoprs 0,61 4,29 13,49 14,66
54 28,36 bc 0,77 2,71 27,51 29,02
55 26,12 bed 2,24 8,59 23,60 27,89
56 25,27 cde 1,04 4,12 24,58 26,47
57 21,89 defgh 1,46 6,68 20,71 23,53
58 10,02 stuvy 1,91 19,04 8,08 11,89

Ayni harfle gosterilen ortalamalar arainda 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur
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Hasat indeksine ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik popiilasyonlar
kendi icerisinde ortalama %21,11, ekmeklik popiilasyonlar kendi icerisinde ortalama
%19,55, gernik popiilasyonlar kendi icerisinde ortalama %16,87, siyez popiilasyonlar
kendi igerisinde ortalama %9,31, makarnalik bugday cesitleri kendi igerisinde ortalama
%23,58 ve ekmeklik bugday cesitleri kendi icerisinde ortalama %18,07 oldugu

belirlenmistir.
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Sekil 4.7. Bugday gruplarinin hasat indeksi bakimindan grafikleri

Ekmeklik popiilasyonlarina ait hasat indeksi degerlerinin (%6,24-%30,25),
Yalgin (2007), tarafindan yiiriitiilen ¢alismaya gore (%25,97-%38,49) kismen benzer
kismen de diisiik degerlerin oldugu gozlemlenirken makarnalik popiilasyonlarinin hasat
indeksi degerlerinin (%17,69-%35,01), mevcut ¢alisma ile hem benzer oranlarda
(%10,02-%46,69) hem de diisiik varyasyonda oldugu saptanmistir. Mevcut ¢alismadaki
siyez (%6,61-%11,23) ve gernik (%4,09-%28,36) popiilasyonlarinin ise Demirel
(2013)’¢ ait hasat indeksi oranlarindan (Siyez; %28,22-%38,32, gernik; %32,50-
%40,17) diistik oldugu belirlenmistir.

4.1.8. Basaklanma siiresi
Biitiin popiilasyonlar bagaklanma siiresi bakimindan incelendiginde, yerel

popiilasyonlar icerisinde bagaklanma siiresi 72 giin ile 9 ve 30 numarali genotipler en
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uzun olarak belirlenmisken, en kisa basaklanma siiresi ise 48 giin ile 1 numaral
genotipe ait oldugu rastlanmistir. Yerel makarnalik (Triticum durum) popiilasyonlar
kendi icerisinde incelendiginde ise bagaklanma siiresi bakimindan en uzun 69 giin ile 15
numarali genotip iken en kisa 48 giin ile 1 numarali genotip oldugu saptanmistir. Yerel
ekmeklik (Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi igerisinde incelendiginde ise
basaklanma siiresi bakimindan en uzun 72 giin ile 9 ve 30 numarali genotipler iken en
kisa 52 giin ile 8 numarali genotip oldugu belirlenmistir. Gernik (Triticum dicoccum)
bugday popiilasyonlar1 kendi igerisinde incelendiginde ise basaklanma siiresi
bakimindan en uzun 65 giin ile 33 ve 46 numarali genotipler iken en kisa 51 giin ile 2
numarali genotipe ait oldugu rastlanmustir. Siyez (Triticum monococcum) bugday
popiilasyonlar1 kendi igerisinde incelendiginde ise basaklanma siiresi bakimindan en
uzun 69 giin ile 27 numarali genotip iken en kisa 62 giin ile 34 numarali genotip oldugu
saptanmistir. Makarnalik bugday ¢esitleri de basaklanma siiresi bakimindan en uzun 64
giin ile 56 numarali Aydin-93 ¢esidi iken en kisa 62 giin ile 57 numarali Firat-93 ¢esidi
oldugu belirlenmistir. Ekmeklik bugday cesitleri de bagsaklanma siiresi bakimindan
incelendiginde en uzun 65 giin ile 55 numarali Ahmetaga ¢esidi iken en kisa 62 giin ile

58 numarali cemre ¢esidi oldugu saptanmastir.

Cizelge 4.10. Arastirmada kullanilan genotiplerin basaklanma siiresi (giin) gozlemleri

Genotip  Basaklanma  Genotip  Basaklanma  Genotip  Basaklanma
Numaras1 Siiresi (giin) Numaras1 Siiresi (giin) Numarasi  Siiresi (giin)

1 48 21 64 41 62
2 o1 22 62 42 64
3 56 23 64 43 62
4 68 24 68 44 62
5 65 25 62 45 62
6 66 26 65 46 65
7 62 27 69 47 62
8 52 28 62 48 65
9 72 29 63 49 66
10 67 30 72 50 61
11 62 31 66 51 62
12 62 32 63 52 62
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Cizelge 4.10’un devam

Genotip  Basaklanma  Genotip  Basaklanma  Genotip  Basaklanma
Numaras1 Siiresi (giin) Numaras1 Siiresi (giin) Numarasi  Siiresi (giin)

13 63 33 65 53 62
14 61 34 62 54 63
15 69 35 61 55 65
16 62 36 62 56 64
17 63 37 63 57 62
18 67 38 62 58 62
19 62 39 62 Ortalama 63,01
20 63 40 64 Standart 407
Sapma (¥) '
V.K. (%) 6,46

Basaklanma siiresine ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik
popiilasyonlar kendi icerisinde ortalama 62,07 giin, ekmeklik popiilasyonlar kendi
igerisinde ortalama 64 giin, gernik popiilasyonlar kendi icerisinde ortalama 61,68 giin,
siyez popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 65,60 giin, makarnalik bugday cesitleri
kendi igerisinde ortalama 63 giin ve ekmeklik bugday cesitleri kendi icerisinde ortalama
63,50 giin oldugu belirlenmistir.

Sekil 4.8. Bugday gruplarinin basaklanma siiresi bakimindan grafikleri
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Kaydan ve Yagmur (2008) ile Kili¢ ve ark. (2014)’nmin yaptiklar1 ¢alismada
ekmeklik ve makarnalik genotiplerin basaklanma siirelerini, mevcut ¢alismadaki
basaklanma siireleri ile karsilastirdigimizda oldukca fazla oldugu belirlenmistir.
Basaklanma siiresinin bu c¢alismada az olmasinin sebebi, viyollerde Onceden
cimlendirilmis fidelerin araziye sasirtilmasi, yazlik ekimin yapilmasi ve gelisimlerinin
hizli olmasindan kaynakli oldugu kanaatine varilmistir. Nitekim, biitiin popiilasyonlarin

basaklanma siireleri Demirel (2013) ile benzerlik gostermektedir.

4.1.9. Olgunlagma siiresi

Biitiin  popiilasyonlarin  olgunlasma  siiresi bakimindan  ortalamalari
incelendiginde, yerel popiilasyonlar icerisinde olgunlagma siiresi 98 giin ile 9 ve 30
numarali genotipler en uzun olarak belirlenmigken, en kisa olgunlagsma siiresi ise 74 giin
ile 1 numarali genotipe ait oldugu saptanmustir. Yerel makarnalik (Triticum durum)
popiilasyonlar kendi igerisinde incelendiginde ise olgunlagsma siiresi bakimindan en
uzun 95 giin ile 15 numarali genotip iken en kisa 74 giin ile 1 numarali genotip oldugu
saptanmistir. Yerel ekmeklik (Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi igerisinde
incelendiginde ise olgunlasma siiresi bakimindan en uzun 98 giin ile 9 ve 30 numaral
genotipler iken en kisa 78 giin ile 8 numarali genotip oldugu belirlenmistir. Gernik
(Triticum dicoccum) bugday popiilasyonlart kendi igerisinde incelendiginde ise
olgunlagma siiresi bakimindan en uzun 91 giin ile 33 ve 46 numarali genotipler iken en
kisa 77 glin ile 2 numarali genotipe ait oldugu rastlanmistir. Siyez (Triticum
monococcum) bugday popiilasyonlar: kendi igerisinde incelendiginde ise olgunlasma
sliresi bakimindan en uzun 95 giin ile 27 numarali genotip iken en kisa 88 giin ile 34
numarali genotip oldugu saptanmistir. Makarnalik bugday cesitleri de olgunlagma siiresi
bakimindan en uzun 90 giin ile 56 numarali Aydin-93 ¢esidi iken en kisa 88 giin ile 57
numarali Firat-93 ¢esidi oldugu belirlenmistir. Ekmeklik bugday cesitleri de olgunlasma
stiresi bakimindan incelendiginde en uzun 89 giin ile 55 numarali Ahmetaga ¢esidi iken

en kisa 88 giin ile 58 numarali Cemre ¢esidi oldugu saptanmustir.
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Cizelge 4.11. Arastirmada kullanilan genotiplerin olgunlasma siiresi (giin) gézlemleri

Genotip  Olgunlasma  Genotip  Olgunlasma  Genotip  Olgunlasma

Numarasi Siiresi Numarasi Siiresi Numarasi Siiresi
1 74 21 90 41 88
2 77 22 88 42 90
3 82 23 90 43 88
4 94 24 94 44 88
5 91 25 88 45 88
6 92 26 91 46 91
7 88 27 95 47 88
8 78 28 88 48 91
9 98 29 89 49 92

10 93 30 98 50 87
11 88 31 92 51 88
12 88 32 89 52 88
13 89 33 91 53 88
14 87 34 88 54 89
15 95 35 87 55 88
16 88 36 88 56 90
17 89 37 89 57 88
18 93 38 88 58 88
19 88 39 88 Ortalama 88,98
20 89 40 90 Standart 406
Sapma (£) '
V.K. (%) 4,56

Olgunlagma siiresine ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik
popiilasyonlar kendi icerisinde ortalama 88,07 giin, ekmeklik popiilasyonlar kendi
icerisinde ortalama 90 giin, gernik popiilasyonlar kendi icerisinde ortalama 87,68 giin,
siyez popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 91,60 giin, makarnalik bugday ¢esitleri
kendi icerisinde ortalama 89 giin ve ekmeklik bugday cesitleri kendi igerisinde ortalama

88,50 giin oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.9. Bugday gruplarinin olgunlagma siiresi bakimindan grafikleri

Biitiin popiilasyonlara ait olgunlasma siireleri incelendiginde, elde edilen
verilerin Demirel (2013)’in ¢alismasindan daha diisiik oldugu gozlenmis, bu sonucun
Demirel’in ¢alismasini yiirtittiigii Kayseri ilinin rakiminin Igdir iline gore daha yiiksek

olmasindan kaynaklandigi kanaatine varilmistir

4.1.10. Bin dane agirhg

Biitiin popiilasyonlarin bin dane agirlig1 bakimindan ortalamalari incelendiginde,
yerel popiilasyonlar igerisinde bin dane agirligi 46,62 g ile 9 ve 30 numarali genotipler
en ¢ok olarak belirlenmisken, en az bin dane agirlhigi ise 18,47 g ile 10 numaral
genotipe ait oldugu rastlanmistir. Yerel makarnalik (Triticum durum) popiilasyonlar
kendi igerisinde incelendiginde ise bin dane agirligi bakimindan en ¢ok 44,84 g ile 50
numarali genotip iken en az 24,26 g ile 53 numarali genotip oldugu saptanmistir. Yerel
ekmeklik (Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi igerisinde incelendiginde ise bin
dane agirligi bakimindan en ¢ok 46,62 g ile 9 ve 30 numarali genotipler iken en az
20,32 g ile 24 numarali genotip oldugu belirlenmistir. Gernik (Triticum dicoccum)
bugday popiilasyonlar1 kendi igerisinde incelendiginde ise bin dane agirligi bakimindan
en ¢ok 42,23 g ile 20 numarali genotip iken en az 26,64 g ile 11 numarali genotipe ait
oldugu rastlanmistir. Siyez (Triticum monococcum) bugday popiilasyonlar: kendi

icerisinde incelendiginde ise bin dane agirligi bakimindan en ¢ok 27,48 g ile 34
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numarali genotip iken en az 18,47 g ile 10 numarali genotip oldugu saptanmistir.

Makarnalik bugday ¢esitleri de bin dane agirligi bakimindan en ¢ok 40,17 g ile 56

numarali Aydin-93 c¢esidi iken en az 33,82 g ile 57 numarali Firat-93 ¢esidi oldugu

belirlenmigtir. Ekmeklik bugday cesitleri de bin dane agirhig:

bakimindan

incelendiginde en ¢ok 35,13 g ile 55 numarali Ahmetaga ¢esidi iken en az 33,82 g ile 58

numarali Cemre ¢esidi oldugu saptanmustir.

Cizelge 4.12. Arastirmada kullanilan genotiplerin bin dane agirlig1 (g) gézlemleri

Genotip Bin Dane Genotip Bin Dane Genotip Bin Dane
Numarasi Agirhg Numarasi Agirhg Numarasi Agirhg

1 37,21 21 41,26 41 35,13
2 31,63 22 36,15 42 40,17
s 29,64 23 29,46 43 33,82
4 27,50 24 20,32 44 33,82
5 25,23 25 32,67 45 33,82
6 26,41 26 29,10 46 35,86
7 36,20 27 25,23 47 32,25
8 33,63 28 29,86 48 27,26
9 46,62 29 38,85 49 34,66
10 18,47 30 46,62 50 44,84
11 26,64 31 34,23 51 33,82
12 33,82 32 25,46 52 33,82
13 37,45 33 33,44 53 24,26
14 33,28 34 27,48 54 36,42
15 37,43 35 34,25 55 35,13
16 34,06 36 40,52 56 40,17
17 37,24 37 29,26 57 33,82
18 35,23 38 33,82 58 33,82
19 33,82 39 33,82 Ortalama 33,44
20 42,23 40 31,23 Standart 571

Sapma (¥) '

V. K. (%) 17,09

Bin dane agirhigmma ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik

popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 34,09 g, ekmeklik popiilasyonlar kendi
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icerisinde ortalama 34,30 g, gernik popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 33,99 g,
siyez popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 24,73 g, makarnalik bugday ¢esitleri
kendi igerisinde ortalama 36,99 g ve ekmeklik bugday cesitleri kendi icerisinde
ortalama 34,47 g oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.10. Bugday gruplarinin bin dane agirligir bakimindan grafikleri

Ekmeklik ve makarnalik popiilasyonlarin bin dane agirligi verilerinin; Caglar ve
ark. (2006), Kaydan ve Yagmur (2008), Yazar ve Karadogan (2008) ve Kili¢ ve ark.
(2014) ile ortiistiigh belirlenmistir. Gernik popiilasyonlarin bin dane agirligi verilerinin
Pagnotta et al. (2005)’1n bildirdigi degerler ile kismen ayn1 kismen az oldugu, Yalgin
(2007)’nin bildirdigi verilerden kismen ayn1 kismen de fazla oldugu saptanmistir. Siyez
popiilasyonlarin bin dane agirligr verilerinin, Demirel (2013)’{in bildirdigi degerler ile

kismen ayni kismen de diisiik oldugu belirlenmistir.

4.1.11. Hektolitre agirhg:

Biitiin  popiilasyonlarin ~ hektolitre = agirligit  bakimindan  ortalamalari
incelendiginde, yerel popiilasyonlar igerisinde hektolitre agirhigi 88,58 g ile 9 ve 30
numarali genotipler en ¢ok olarak belirlenmisken, en az hektolitre agirhigina ise 35,09 g
ile 10 numarali genotipe ait oldugu rastlanmistir. Yerel makarnalik (Triticum durum)

popiilasyonlar kendi igerisinde incelendiginde ise hektolitre agirligi bakimindan en ¢ok
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85,20 g ile 50 numarali genotip iken en az 46,09 g ile 53 numarali genotip oldugu
saptanmigtir. Yerel ekmeklik (Triticum aestivum) popiilasyonlar kendi igerisinde
incelendiginde ise hektolitre agirligi bakimindan en ¢ok 88,58 g ile 9 ve 30 numarali
genotipler iken en az 38,61 g ile 24 numarali genotip oldugu belirlenmistir. Gernik
(Triticum dicoccum) bugday popiilasyonlar1 kendi igerisinde incelendiginde ise
hektolitre agirligi bakimindan en ¢ok 80,24 g ile 20 numarali genotip iken en az 50,62 g
ile 11 numarali genotipe ait oldugu rastlanmistir. Siyez (Triticum monococcum) bugday
popiilasyonlar1 kendi igerisinde incelendiginde ise hektolitre agirligi bakimindan en ¢ok
52,21 g ile 34 numarali genotip iken en az 35,09 g ile 10 numarali genotip oldugu
saptanmistir. Makarnalik bugday c¢esitleri de hektolitre agirligi bakimindan en ¢ok 76,32
g ile 56 numarali Aydin-93 ¢esidi iken en az 64,26 g ile 57 numarali Firat-93 ¢esidi
oldugu belirlenmistir. Ekmeklik bugday cesitleri de hektolitre agirligi bakimindan
incelendiginde en ¢ok 66,75 g ile 55 numarali Ahmetaga ¢esidi iken en az 64,26 g ile 58

numarali Cemre ¢esidi oldugu saptanmastir.

Cizelge 4.13. Arastirmada kullanilan genotiplerin hektolitre agirligi (g) gozlemleri

Genotip Hektolitre Genotip Hektolitre Genotip Hektolitre

Numarasi Agirhg Numarasi Agirhg Numarasi Agirhg
1 70,70 21 78,39 41 66,75
2 60,10 22 68,69 42 76,32
3 56,32 23 55,97 43 64,26
4 52,25 24 38,61 44 64,26
5 47,94 25 62,07 45 64,26
6 50,18 26 55,29 46 68,13
7 68,78 27 47,94 47 61,28
8 63,90 28 56,73 48 51,79
9 88,58 29 73,82 49 65,85
10 35,09 30 88,58 50 85,20
11 50,62 31 65,04 51 64,26
12 64,26 32 48,37 52 64,26
13 71,16 33 63,54 53 46,09
14 63,23 34 52,21 54 69,20
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Cizelge 4.13’iin devam

Genotip Hektolitre Genotip Hektolitre Genotip Hektolitre

Numarasi Agirhg Numarasi Agirhg Numarasi Agirhg

15 71,12 35 65,08 55 66,75
16 64,71 36 76,99 56 76,32
17 70,76 37 55,59 57 64,26
18 66,94 38 64,26 58 64,26
19 64,26 39 64,26 Ortalama 63,54
20 80,24 40 59,34 Standart 10,86

Sapma (¥)

V. K. (%) 17,09

Hektolitre agirligina ait ortalama degerler incelendiginde, makarnalik
popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 64,77 ¢, ekmeklik popiilasyonlar kendi
icerisinde ortalama 65,16 g, gernik popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 64,59 g,
siyez popiilasyonlar kendi igerisinde ortalama 46,99 g, makarnalik bugday ¢esitleri
kendi igerisinde ortalama 70,29 g ve ekmeklik bugday cesitleri kendi icerisinde
ortalama 65,50 g oldugu belirlenmistir.

Sekil 4.11. Bugday gruplarinin hektolitre agirligi bakimindan grafikleri
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Biitiin popiilasyonlar genel olarak hektolitre agirligi bakimindan incelendiginde,
Yazar ve Karadogan (2008) ile Kilig ve ark. (2014)’nin bildirdikleri hektolitre

agirliklarindan diisiik oldugu belirlenmistir.

4.1.12. Kulakeik rengi
Biitiin popiilasyonlar ve ¢esitler genel olarak incelendiginde, tamaminin kulake¢ik
renginin beyaz oldugu tespit edilmistir. Nitekim, Demirel (2013) ile sonuglarin

ortiistiigii goriilmektedir (Cizelge 4.3).

4.1.13. Tiiyliliik

Biitiin popiilasyon ve gesitler genel olarak incelendiginde, %51,72 oraninda
tilyliiliik oldugu belirlenmistir. Makarnalik popiilasyonlar incelendiginde, popiilasyonun
%46,15°1 tlyliiliige sahip iken ekmeklik popiilasyonlarin %40’1nin tiyli oldugu
saptanmistir.  Gernik  popiilasyonlarinin = %68,75°1  tliyliiliige sahipken siyez
popiilasyonlarinin %100’ tiniin tiiylii oldugu tespit edilmistir. Makarnalik ve ekmeklik
cesitlerden Aydin-93, Firat-93, Ahmetaga ve Cemre’de ise tiiylillik olmadig:
belirlenmistir (Cizelge 4.3). Boylece, Demirel (2013) ile sonuglarin kismen Ortiistiigii

saptanmuistir.

4.1.14. Mumsuluk

Popiilasyon ve ¢esitlerin tamami genel olarak incelendiginde, %48,27 oraninin
mumsu oldugu saptanmistir. Makarnalik popiilasyonlarda mumsuluk oran1 %84,61 iken
ekmeklik popiilasyonlarda ise %65 oraninda mumsuluk oldugu belirlenmistir. Gernik
ve siyez popiilasyonlarinda mumsuluga rastlanmamis olup, makarnalik ve ekmeklik
cesitlerden olan Aydin-93, Firat-93, Ahmetaga ve Cemre’nin mumsu oldugu tespit
edilmistir (Cizelge 4.3). Bu sonuglarin, Demirel (2013) ile kismen Ortiistiigii

belirlenmistir.

4.1.15. Biiyiime habitusu
Biitiin popiilasyonlar ve ¢esitler genel olarak incelendiginde, tamaminin biiylime
habitusunun dik oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.3). Nitekim, Demirel (2013) ile

sonuglarin ortiistiigli goriilmektedir.
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4.1.16. Kavuzluluk

Biitiin popiilasyon ve g¢esitler genel olarak incelendiginde, %36,20 oraninda
kavuzlu oldugu saptanmistir. Gernik ve siyez popiilasyonlarinin tamaminin kavuzlu
oldugu belirlenmisken, ekmeklik ve makarnalik popiilasyonlar ile ekmeklik ve
makarnalik gesitlerin kavuzlu olmadigi saptanmistir (Cizelge 4.3). Boylece, Demirel

(2013) ile sonuglarin ortiistiigli saptanmustir.

Cizelge 4.14. Arastirmada kullanilan genetik materyallerde incelenen kalitatif gozlemler

N(?l(ilrllg:'iapSl Kglear:;‘;ilk Tiiyliiliik Mumsuluk : :g ::S:’J Kavuzluluk
1 Beyaz Yok Var Dik Yok
2 Beyaz Var Yok Dik Var
3 Beyaz Var Yok Dik Var
4 Beyaz Yok Var Dik Yok
5 Beyaz Var Yok Dik Var
6 Beyaz Yok Var Dik Yok
7 Beyaz Yok Yok Dik Var
8 Beyaz Yok Var Dik Yok
9 Beyaz Yok Var Dik Yok
10 Beyaz Var Yok Dik Var
11 Beyaz Yok Yok Dik Var
12 Beyaz Var Yok Dik Yok
13 Beyaz Var Yok Dik Var
14 Beyaz Var Yok Dik Var
15 Beyaz Yok Var Dik Yok
16 Beyaz Yok Yok Dik Var
17 Beyaz Yok Var Dik Yok
18 Beyaz Yok Var Dik Yok
19 Beyaz Var Yok Dik Yok
20 Beyaz Yok Yok Dik Var
21 Beyaz Var Yok Dik Var
22 Beyaz Yok Var Dik Yok
23 Beyaz Var Yok Dik Var
24 Beyaz Var Yok Dik Yok
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Cizelge 4.14’iin devamm

Genotip

Kulakeik

Biiyume

Numarasi Rengi Tiiyliilliik  Mumsuluk Habitusu Kavuzluluk
25 Beyaz Var Yok Dik Var
26 Beyaz Var Var Dik Yok
27 Beyaz Var Yok Dik Var
28 Beyaz Var Yok Dik Var
29 Beyaz Yok Var Dik Yok
30 Beyaz Yok Var Dik Yok
31 Beyaz Yok Var Dik Yok
32 Beyaz Var Var Dik Yok
33 Beyaz Var Yok Dik Var
34 Beyaz Var Yok Dik Var
35 Beyaz Var Var Dik Yok
36 Beyaz Yok Var Dik Yok
37 Beyaz Var Var Dik Yok
38 Beyaz Var Yok Dik Yok
39 Beyaz Var Yok Dik Yok
40 Beyaz Yok Var Dik Yok
41 Beyaz Yok Var Dik Yok
42 Beyaz Yok Var Dik Yok
43 Beyaz Var Yok Dik Yok
44 Beyaz Var Yok Dik Var
45 Beyaz Var Yok Dik Yok
46 Beyaz Yok Yok Dik Var
47 Beyaz Yok Var Dik Yok
48 Beyaz Var Yok Dik Var
49 Beyaz Yok Var Dik Yok
50 Beyaz Yok Var Dik Yok
51 Beyaz Var Yok Dik Yok
52 Beyaz Var Yok Dik Yok
53 Beyaz Var Var Dik Yok
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Cizelge 4.14’iin devamm

Genotip Kulakeik Tiiyliilliik  Mumsuluk Buyume Kavuzluluk
Numarasi Rengi Habitusu
54 Beyaz Var Yok Dik Var
55 Beyaz Yok Var Dik Yok
56 Beyaz Yok Var Dik Yok
57 Beyaz Yok Var Dik Yok
58 Beyaz Yok Var Dik Yok

4.2. Molekiiler (IPBS) Veriler
Toplam 58 genotip i¢in 10 IPBS markoriiniin her birinin polimorfizm (farklilik
gosterme) verdigi belirlenmistir. IPBS primerleri kullanilarak elde edilen bant profilleri

ve markorlerin gesitlilik degerleri Cizelge 4.14’de verilmistir.

Yaptigimiz  ¢alismaya gore, 10 IPBS markorii  kendi igerisinde
degerlendirildiginde markdr basina toplam bant sayist en az IPBS -2386 numarali
markdr olup, polimorfizm orani %80 iken en fazla polimorzm oran1 %100 ile IPBS -
2219, IPBS -2278, IPBS -2377, IPBS -2378 ve IPBS -2383 isimli markorlerdir. Toplam
bant sayis1 168 olup bunun 163 tanesi polimorfik bant vermistir. En az polimorfik bant
sayist 4 adet ile IPBS -2386 markoriinden elde edilmis iken en fazla 29 adet ile IPBS -
2219 markoériiniin  polimorfik bant verdigi belirlenmistir. Markér basina ortalama
polimorfik bant sayis1 ise 16,3 olarak bulunmustur. Nasri et al. (2013), Iran ekmeklik
bugday c¢esitlerinde ve 1slah hatlarinda genetik c¢esitliligi ortaya koymak adina
retrotranspozon temelli IRAP ve REMAP markor sistemini kullanmislardir. Calismada
test edilen IRAP markorlerinden 5 IRAP primer kombinasyonu ve 4 tek IRAP primeri
skorlanabilir ve polimorfik bant deseni olusturmus, 9 IRAP primerinin ¢ogaltigi 128
allelin %84’ polimorfik bant profili olusturmustur. Test edilen 88 REMAP primer
kombinasyonu %91 (240 allel) polimorfik lokus iiretmistir. Carvalho et al. (2010),
Portekize ait 48 yerel ekmeklik bugdaymm genomunu BARE-1, Sukkula ve Nikita
retrotranspozonlarina dayali gelistirilen primerler ile IRAP ve REMAP teknigini
kullanilarak ¢ogaltmislardir. A¢ik ve ayirt edilebilir bantlar binary matriks olusturmak
icin skorlanmigtir. Test edilen primer kombinasyonlar1 arasinda sadece 5 IRAP ve 6
REMAP kombinasyonu tiim ekmeklik bugday genotiplerini ¢ogaltmis ve IRAP
tekniginde sadece 1 sukkula primeri tek basina kullanildiginda PCR ile amplifikasyon
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saglanmistir. IRAP tekniginde 113 bant elde edilmis ve bunlarin 103’niin polimorfik
oldugu, REMAP tekniginde ise 53 bant elde edilmis bunlarin 51°nin polimorfik oldugu
tespit edilmistir. Ortalama polimorfizm oraninin IRAP teknigine (%91,15) gore
REMAP (%96.23) tekniginde daha yiiksek oldugu saptanmistir. Queen et al. (2003),
bugdayda BARE-1/Wis-2-1 A, Thv19, Tarl ve Tagermina retrotranspozonlarina dayali
molekiiler markorler ile genetik ¢esitliligi arastirdiklar: caligmada sirasiyla polimorfizm
oranlart %13, %13, %18 ve %17 olarak bulunmustur. Bizim ¢alismamiz da ise
polimorfizm oran1 %95,08 olup, polimorfizm oran1 Nasri et al. (2013), ve Carvalho et

al. (2010), ¢alismalarina yakin iken, Queen et al. (2003)’nin ¢alismalarindan yiiksektir.

IPBS morkérlerinin polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degerleri incelendiginde; en
az polimorfizm degeri 0,13 ile IPBS -2390 markoriinde goriilmiisken en fazla
polimorfizm degerinin ise 0,29 ile IPBS -2386 markoriine ait oldugu belirlenmistir. On
markoriin ortalama polimorfizm degeri de 0,22 olarak hesaplanmistir. Konovalov et al.
(2010), tarafindan retrotranspozon dayali markdérlerden BARE-1 ve Jeli molekiiler
markorlerini kullanarak Triticum boeoticum, Triticum monococcum, Triticum sinskajae
ve Triticum urartu bugday tiirleri arasindaki evrimsel iliski anlasilmaya c¢alisilmustir.
Ortalama PIC degeri BARE-1 i¢in 0,280 iken, Jeli i¢in 0,310 bulunmustur. Her iki
markor i¢in de allel frekansi hesaplanmis olup BARE-1’in allel frekansi 0,263, ve
Jeli’nin allel frekansi 0,314 bulunmustur. Giircan et al. (2017), tarafindan Tiirkiye nin
bazi illerinden toplanan kavuzlu bugday genotipleri arasindaki genetik cesitlilik SSR
markorleri ile incelenmistir. Calismada kullanilan 11 SSR markdriiniin ortalama PIC
degeri 0,67 iken, endiisiik PIC degeri 0,50 ve en yiiksek PIC degeri 0,86 olarak
bulunmustur. Eltaher et al. (2018), Nebraska’nin kislik bugday genotiplerine ait F3:6
1slah hatlarinin GBS (genotyping by sequencing) teknigi ile genetik cesitliligini ve
poplilasyon yapisini aragtirmiglardir. SNPs markorlerinin PIC degerinin 0,09 ile 0,37
arasinda dagilim gosterdigi ve ortalama PIC degerinin 0,23 oldugu rapor edilmistir.
Etminan et al. (2018), makarnalik bugdaylarda (gelistirilmis 1slah hatlar1 ve Iran koy
cesitleri) CAAT kutusu tiirevli polimorfizm primerlerini kullanarak genetik cesitliligi
analiz etmislerdir. Calismada kullanilan 22 markdre ait ortalama PIC degeri 0,31 ve

markorlerin ortalama ¢o6ziinlirlik gilicii (resolving power) 9,16 olarak saptanmistir.
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Mevcut c¢alismada IPBS markorlerine ait ortalama polimorfizm oranimnin mevcut

calismalar ile tutarli sonug sergiledigi goriilmektedir.

Markorlerden elde edilen gen ¢esitliligi (H) dikkate alindiginda da, en diisiik gen
cesitliligi degeri 0,15 ile IPBS -2390 iken en yiiksek gen ¢esitliligi degeri 0,36 ile IPBS
-2386 markoriine ait oldugu saptanmistir. Calismada kullanilan markorlerin ortalama
gen cesitliligi degerleri de 0,26 olarak belirlenmistir. Taheri et al. (2018), Iran’a ait
Triticum urartu ve Triticum boeoticum popiilasyonlarinin genetik ¢esitliligini
degerlendirdikleri ¢alismada IRAP markorleri i¢in en diisiik genetik ¢esitlilik 0,209 ve
en yiiksek genetik cesitlilik 0,430, REMAP markérleri i¢in ise sirastyla 0,175 ve 0,378
olarak saptanmistir. Shizuka et al. (2015), Tirkiye’den toplanan yabani bugday
genotiplerinde SSR markorlerini kullanarak genetik c¢esitliligi arastirmiglardir. 24 adet
SSR markoriiniin 9 tanesi polimorfik profil sergilemistir. Genetik ¢esitliligin 0,00 ile
saptanmistir. Umman’da yapilan bir baska calismada koy bugday cesitlerinde SSR
markorleri ile genetik ¢esitlilik ve genetik iligki ¢alisilmis olup ortalama gen cesitlililigi
makarnalik bugday ve ekmeklik bugdayda sirasiyla 0,29 ve 0,28 olarak belirlenmistir
(Zhang et al., 2006). Mevcut ¢alismada ortalama genetik ¢esitlilik degeri yukarida

deginilen ¢aligmalara yakin deger gostermektedir.
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Cizelge 4.15. 58 genotip i¢in kullanilan IPBS markdrlerinin karakterizasyon degerleri

Bantlarin Sayisi Cesitlilik Degerleri

Numara Markor At Toplam  Polimorfik P% H PIC
Ad1 (°C) Bant Bant

1 IPBS -2219 57 29 29 100 0,23 0,20

2 IPBS -2270 60 19 18 94,7 0,28 0,23

3 IPBS -2271 57,5 21 20 95,2 0,25 0,21

4 IPBS -2278 44 18 18 100 0,30 0,24

5 IPBS -2375 44 10 9 90 0,23 0,19

6 IPBS -2377 44 19 19 100 0,31 0,25

7 IPBS -2378 44 20 20 100 0,24 0,20

8 IPBS -2383 48 16 16 100 0,28 0,23

9 IPBS -2386 48 5 4 80 0,36 0,29

10 IPBS -2390 44 11 10 90,9 0,15 0,13
Toplam 168 163

Ortalama 16,8 16,3 95,08 0,26 0,22

At: Baglanma sicakligi, P%: Yiizdelik polimorfizm, H: Gen ¢esitliligi, PIC: Polimorfizm bilgi igerigi

4.3. Popiilasyonlar ve Tescilli Cesit Bugdaylarin Tanimlanmasi

Mevcut calismada, 10 IPBS markoérii ile 58 genotipin molekiiler tanimlamasi
yapilmistir. Polimorfik bantlar excel tablosuna 1 (var), 0 (yok) olarak skorlanmustir.
Elde edilen veriler NTSYSpc 2.11f programinda analiz edilmistir. IPBS DNA verileri
kullanilarak 58 genotip, DICE yontemine goére hesaplanmis ve genotipler arasindaki

benzerlik katsay1 degerleri olusturulmustur.

Ortalama DICE benzerlik katsayr degeri 0,5948 olarak saptanmistir. DICE
benzerlik katsay1 degerlerine gore genotipler karsilastirildiginda, 3 numarali genotip ile
10 numarali genotip 0,1299 benzerlik katsayr degeri ile birbirine en az benzeyen
genotipler olarak belirlenmisken, en ¢ok benzerlik gosteren genotipler 0,8829 benzerlik
katsay1 degeri ile 17 ve 49 numarali genotipler oldugu saptanmistir. Nasri et al. (2013),
tarafindan IRAP, REMAP ve IRAP + REMAP verileri i¢in Dice benzerlik indeksleri
hesaplanmis, IRAP markorlerinden elde edilen veriler ile hesaplanan ortalama Dice
benzerlik katsayist bugday 1slah hatlar i¢in 0,81, ¢esitler i¢cin 0,80 ve hem ¢esit hemde
hatlar i¢in 0,8 olarak tespit edilmistir. En yiiksek genetik benzerlik (0,98) 12 ve 177
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numarali hatlara ait iken, en diisiik genetik benzerlik (0,68) Chenab ¢esidi ve 608
numarali hat arasinda oldugu tespit edilmistir. REMAP i¢in Dice benzelik katsyisinin
0,63 ile (159-608 hatlar1) 0,92 (122-133 hatlar1) arasinda dagilim gosterdigi
belirtilmistir. Demirel (2013), kavuzlu bugdayda ISSR markér verileri ile Dice
benzerlik katsayisini hesaplamis en yiiksek Dice benzerlik katsayisi 0,91, en diisiik
benzerlik katsayisi 0,112 ve ortalama Dice benzerlik katsayis1 da 0,553 olarak
belirlenmistir. Darvishzadeh and Bernousi (2012), iran ekmeklik bugday ¢esitleri ve
1slah hatlar arasindaki iliskiyi belirlemek adma 23 ISSR markoriinden elde edilen
veriler ile Dice benzerlik katsayisin1 hesaplamislardir. Dice benzerlik katsayisinin
cesitler ve 1slah hatlar1 arasinda 0,76 ile 0,91 arasinda degistigini, ortalama dice
benzerlik katasyisinin gesitler i¢in 0,86, 1slah hatlar igin 0,85 ve hem ¢esit hem de 1slah
hatlarin1  kapsayan genotipler i¢in ise 0,85 oldugunu belirtmislerdir. En yiiksek
benzerligin 175 ve 170 hatlar arasinda oldugu saptanmistir. Litaratiirde yer alan
sonuclar ile mevcut c¢alismadaki sonuglarin farkli olmasi, hem kullanilan markor
sisteminin farkli olmasindan hem de ¢aligmada kullanilan genotiplerin farkli olmasindan

kaynaklanmaktadir (Cizelge 4.14).

Cizelge 4.16. IPBS verilerine gore DICE benzerlik katsay1 degerleri

1 2 3 4 5 6 7 8
1 1,000
2 0,5172 1,000
3 0,5758 0,6400 1,000
4 0,7733 0,4194 0,4571 1,000
5 0,2381 0,1471 0,1579 0,2791 1,000
6 0,7045 0,4167 0,5000 0,8409 0,3009 1,000
7 0,6265 0,4776 0,4800 0,7586 0,2752 0,7018 1,000
8 0,6593 0,4267 0,4337 0,7957 0,3158 0,8067 0,7304 1,000
9 0,6667 0,3824 0,4211 0,8372 0,2340 0,8367 0,7097 0,8119
10 0,2588 0,1449 0,1299 0,3023 0,8624 0,3509 0,2727 0,3304
11 0,7089 0,6032 0,5070 0,6250 0,2857 0,6000 0,7170 0,6306
12 0,6522 0,3684 0,4048 0,8387 0,3051 0,878 0,6723 0,7903
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Cizelge 4.16’min devam

1 2 3 4 5 6 7 8
13 0,6076 0,4444 0,5352 0,7561 0,2476 0,6909 0,8113 0,6667
14 0,557 0,5397 0,4507 0,6829 0,1798 0,6237 0,7955 0,6458
15 0,6494 0,3279 0,3714 0,7949 0,2549 0,7925 0,6471 0,7778
16 0,6047 0,4286 0,3846 0,6897 0,2857 0,6838 0,8142 0,6610
17 0,7294 0,3768 0,4156 0,8605 0,2593 0,8496 0,6422 0,7895
18 0,6914 0,3692 0,3836 0,8193 0,2376 0,7358 0,5686 0,7477
19 0,7000 0,3438 0,4167 0,8537 0,2745 0,8037 0,6214 0,7407
20 0,6207 0,4225 0,4810 0,6742 0,2832 0,6780 0,8421 0,6891
21 0,5823 0,4762 0,5070 0,7407 0,2697 0,6237 0,7727 0,6042
22 0,6506 0,3881 0,3467 0,8095 0,2752 0,7895 0,6545 0,7826
23 0,5238 0,4706 04211 0,6512 0,2667 0,6000 0,7358 0,6306
24 0,6739 0,3684 0,4286 0,8387 0,2857 0,7903 0,7000 0,768
25 0,5854 0,4848 0,4324 0,6747 0,2407 0,6549 0,7706 0,6491
26 0,6571 0,3704 0,3729 0,8286 0,3579 0,7879 0,7021 0,7071
27 0,2857 0,1639 0,1739 0,3333 0,7379 0,3519 0,2885 0,3486
28 0,6269 0,5882 0,5085 0,5143 0,1395 0,4176 0,5287 0,4565
29 0,5556 0,4286 0,4000 0,6757 0,2424 0,6990 0,7879 0,7048
30 0,6429 0,3824 0,4211 0,8235 0,2909 0,8348 0,6486 0,7414
31 0,6517 0,3014 0,3457 0,8222 0,2632 0,7731 0,6261 0,7667
32 0,6575 0,3509 0,3692 0,7838 0,2917 0,7525 0,6186 0,6667
33 0,6190 0,5000 0,4737 0,7209 0,2162 0,6897 0,8036 0,6838
34 0,4857 0,2963 0,3226 0,6389 0,1702 0,5859 0,6316 0,5400
35 0,6747 0,3582 0,3733 0,8333 0,3396 0,7928 0,6168 0,7679
36 0,7089 0,4127 0,4225 0,8750 0,3107 0,8148 0,6346 0,7706
37 0,6744 0,3714 0,3590 0,7586 0,3148 0,7788 0,6972 0,8070
38 0,6420 0,4706 0,4474 0,8444 0,2667 0,7963 0,6852 0,8108
39 0,6526 0,4557 0,4368 0,7708 0,3051 0,7967 0,6723 0,8065
40 0,5909 0,3889 0,4250 0,7416 0,2679 0,7692 0,6195 0,7119
41 0,6316 0,3797 0,4138 0,7500 0,2712 0,7642 0,6387 0,7742
42 0,6889 0,4054 0,4390 0,8132 0,2632 0,8067 0,6609 0,8000

75



Cizelge 4.16’nin devam

1 2 3 4 5 6 7 8
43 0,6154 0,4000 0,3855 0,7609 0,3130 0,8333 0,6034 0,7769
44 0,5870 0,4737 0,4286 0,6452 0,2712 0,6992 0,8235 0,6935
45 0,2353 0,1449 0,1558 0,3023 0,7091 0,3652 0,3243 0,3793
46 0,5652 0,4474 0,4286 0,6667 0,2542 0,6504 0,7731 0,6774
47 0,5934 0,4000 0,4096 0,7174 0,2783 0,7833 0,6207 0,8264
48 0,2469 0,1538 0,1644 0,2683 0,7290 0,3036 0,2407 0,3009
49 0,6591 0,4167 0,4500 0,8090 0,2523 0,7931 0,6071 0,7863
50 0,5349 0,4286 0,4103 0,6437 0,2500 0,6667 0,7257 0,7119
51 0,6824 0,4638 0,4675 0,8372 0,3119 0,7895 0,6727 0,8000
52 0,5882 0,4058 0,3896 0,6897 0,2857 0,6325 0,6903 0,6610
53 0,6067 0,3014 0,3210 0,7416 0,3243 0,7241 0,5714 0,7179
54 0,3951 0,2462 0,3014 0,5679 0,3269 0,5138 0,5333 0,4727
55 0,6047 0,3143 0,3846 0,7356 0,3333 0,7434 0,6055 0,6842
56 0,5135 0,3448 0,3492 0,6667 0,3434 0,6408 0,6735 0,6602
57 0,4952 0,2472 0,3299 0,5794 0,3636 0,5839 0,6165 0,6232
58 0,4878 0,2121 0,2973 0,6585 0,3000 0,5143 0,4752 0,5283

Cizelge 4.16’min devam

9 10 11 12 13 14 15 16
9 1,000
10 0,2316 1,000
11 0,5618 0,3208 1,000
12 0,7843 0,3361 0,6609 1,000
13 0,6742 0,2830 0,6667 0,6609 1,000
14 0,6517 0,1778 0,6429 0,6186 0,8333 1,000
15 0,7816 0,2913 0,5714 0,8182 0,6869 0,6173 1,000
16 0,6250 0,3009 0,7706 0,7377 0,7523 0,7692 0,6990 1,000
17 0,8211 0,3119 0,5524 0,8305 0,6476 0,6444 0,8317 0,6607
18 0,8132 0,2549 0,4490 0,7207 0,5510 0,6512 0,7742 0,5905
19 0,8444 0,2913 0,5051 0,7500 0,6061 0,6353 0,8125 0,6226
20 0,6804 0,2982 0,6909 0,6829 0,8545 0,7826 0,7048 0,8205
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Cizelge 4.16’nin devam

9 10 11 12 13 14 15 16
21 0,6292 0,2667 0,6667 0,6392 0,7619 0,7857 0,6420 0,7692
22 0,7527 0,3091 0,5660 0,7899 0,6038 0,5682 0,7843 0,6549
23 0,5957 0,2830 0,6667 0,6609 0,6275 0,6966 0,6392 0,7523
24 0,8235 0,3167 0,6207 0,7907 0,6897 0,6598 0,7857 0,6829
25 0,6522 0,2569 0,7429 0,6610 0,8190 0,8506 0,6800 0,8393
26 0,7179 0,3505 0,5870 0,7885 0,6593 0,6400 0,7907 0,7010
27 0,2299 0,7692 0,2800 0,3363 0,3600 0,2439 0,3093 0,2991
28 0,4675 0,1609 0,6747 0,4375 0,4819 0,6389 0,4810 0,5556
29 0,6341 0,2800 0,6737 0,7103 0,7292 0,7105 0,7158 0,7800
30 0,7660 0,3604 0,5794 0,8167 0,6729 0,6517 0,7647 0,6316
31 0,7475 0,3304 0,5946 0,8226 0,6126 0,5957 0,7850 0,6610
32 0,7229 0,3093 0,5161 0,7358 0,6452 0,6667 0,7727 0,6600
33 0,6596 0,2321 0,7593 0,7273 0,7778 0,7640 0,6990 0,8522
34 0,5250 0,1895 0,5055 0,5962 0,5934 0,5600 0,6047 0,6122
35 0,7312 0,3551 0,5825 0,7414 0,6602 0,6136 0,7800 0,6364
36 0,8090 0,3269 0,5600 0,7611 0,6400 0,6190 0,8333 0,6355
37 0,7500 0,3486 0,6286 0,7458 0,6667 0,6593 0,7843 0,7143
38 0,8261 0,2857 0,6139 0,8070 0,6796 0,6591 0,8041 0,6667
39 0,7619 0,3025 0,6261 0,7969 0,6783 0,6800 0,8000 0,6885
40 0,7551 0,3186 0,5688 0,8033 0,6239 0,6022 0,7500 0,6379
41 0,7429 0,3025 0,5913 0,7969 0,6435 0,6800 0,8036 0,6393
42 0,7600 0,2783 0,6306 0,8226 0,6667 0,6316 0,8148 0,6780
43 0,7723 0,3448 0,5357 0,7840 0,6250 0,5833 0,8257 0,6218
44 0,6275 0,2689 0,7478 0,6875 0,7478 0,7423 0,6364 0,8525
45 0,2316 0,7928 0,3551 0,3667 0,3364 0,2667 0,2885 0,3684
46 0,6863 0,2521 0,7478 0,7188 0,7652 0,7629 0,6364 0,7869
47 0,7525 0,3103 0,5536 0,7680 0,6429 0,6042 0,7778 0,6555
48 0,1978 0,7593 0,2885 0,3077 0,2692 0,2093 0,2772 0,3063
49 0,7959 0,2857 0,5741 0,8099 0,6481 0,6237 0,7885 0,6261
50 0,6458 0,2655 0,6606 0,6885 0,7523 0,7253 0,6604 0,6897

77



Cizelge 4.16’nin devam

9 10 11 12 13 14 15 16
51 0,8211 0,3091 0,6038 0,7563 0,6981 0,6889 0,8155 0,6372
52 0,6526 0,3186 0,6239 0,6557 0,6606 0,6667 0,6286 0,6897
53 0,7071 0,3571 0,5370 0,6942 0,5741 0,5532 0,7238 0,5913
54 0,4615 0,3048 0,4752 0,5263 0,5149 0,4884 0,5510 0,5556
55 0,7083 0,3486 0,5143 0,7119 0,6095 0,5934 0,7475 0,6250
56 0,6341 0,3960 0,5833 0,6667 0,6316 0,6835 0,6517 0,7129
57 0,5565 0,3759 0,5581 0,6479 0,6047 0,5818 0,5484 0,6765
58 0,5435 0,2772 0,3093 0,4727 0,4536 0,4368 0,5263 0,4231

Cizelge 4.16’nin devam

17 18 19 20 21 22 23 24
17 1,000
18 0,8317 1,000
19 0,8627 0,8632 1,000
20 0,6372 0,6038 0,6168 1,000
21 0,6667 0,6512 0,6353 0,7391 1,000
22 0,8073 0,8235 0,7961 0,6316 0,6364 1,000
23 0,5905 0,6122 0,5657 0,7091 0,8090 0,6226 1,000
24 0,8067 0,7857 0,7965 0,7097 0,6804 0,8333 0,6034 1,000
25 0,6481 0,6139 0,6275 0,8142 0,8276 0,6422 0,7238 0,6891
26 0,7872 0,7126 0,7727 0,6531 0,7222 0,7917 0,6742 0,7692
27 0,3107 0,2917 0,2887 0,3519 0,2927 0,3269 0,2600 0,3333
28 0,5116 0,5316 0,4500 0,4835 0,6389 0,4368 0,6265 0,4536
29 0,6327 0,5778 0,6022 0,7647 0,7105 0,6869 0,7234 0,6606
30 0,7818 0,7573 0,7692 0,6783 0,6742 0,8108 0,6168 0,8264
31 0,7895 0,7850 0,7963 0,6218 0,6383 0,8174 0,6486 0,8320
32 0,7500 0,7640 0,8222 0,6535 0,6923 0,7216 0,6237 0,7290
33 0,6306 0,5962 0,6095 0,8103 0,8090 0,6786 0,7593 0,7049
34 0,5957 0,5287 0,5682 0,5657 0,6667 0,6526 0,5934 0,5714
35 0,7925 0,7273 0,8000 0,5946 0,6591 0,7290 0,6019 0,7179
36 0,8544 0,8333 0,8660 0,6296 0,7143 0,8654 0,6200 0,8246
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Cizelge 4.16’min devam

17 18 19 20 21 22 23 24
37 0,7593 0,7129 0,7843 0,7080 0,5934 0,7339 0,6667 0,7731
38 0,8269 0,7551 0,8081 0,6727 0,6437 0,7810 0,6078 0,8000
39 0,7627 0,7387 0,7679 0,7317 0,6600 0,7563 0,6609 0,7752
40 0,7500 0,7238 0,7358 0,6496 0,6022 0,7434 0,6239 0,7967
41 0,8136 0,7387 0,7857 0,6667 0,6200 0,7395 0,6261 0,7907
42 0,7895 0,7664 0,7963 0,6723 0,6316 0,8000 0,6667 0,8160
43 0,8000 0,7222 0,7706 0,6167 0,5833 0,7586 0,5714 0,7778
44 0,6102 0,5225 0,5714 0,8130 0,7010 0,6555 0,7304 0,6822
45 0,2909 0,2524 0,2500 0,3304 0,2889 0,3243 0,2804 0,3471
46 0,6271 0,5405 0,5714 0,7805 0,7835 0,6387 0,6957 0,7132
47 0,7826 0,7222 0,7339 0,6500 0,5625 0,7759 0,5714 0,7619
48 0,2991 0,2800 0,2772 0,2857 0,2558 0,3333 0,2500 0,3051
49 0,8829 0,7500 0,7619 0,6552 0,6452 0,7500 0,5926 0,7705
50 0,6071 0,5333 0,5472 0,7350 0,6813 0,6195 0,6422 0,6504
51 0,7890 0,7451 0,7767 0,6842 0,7111 0,7636 0,6038 0,8000
52 0,6429 0,5905 0,5849 0,6838 0,7111 0,6549 0,6239 0,6667
53 0,7748 0,7115 0,7429 0,5517 0,5957 0,7143 0,5556 0,7213
54 0,5000 0,4330 0,4898 0,5138 0,6047 0,4952 0,5347 0,4522
55 0,6852 0,6733 0,7059 0,6372 0,6593 0,6606 0,6095 0,7059
56 0,6122 0,5714 0,5435 0,6667 0,7368 0,6400 0,6667 0,6111
57 0,5303 0,5120 0,5238 0,6277 0,5636 0,5414 0,5891 0,5874
58 0,5600 0,5591 0,5319 0,4190 0,5517 0,5347 0,4742 0,5225

Cizelge 4.16’min devam

25 26 27 28 29 30 31 32
25 1,000
26 0,6596 1,000
27 0,2913 0,3333 1,000
28 0,5814 0,4167 0,1728 1,000
29 0,7216 0,7059 0,2979 0,5000 1,000
30 0,6727 0,7917 0,4000 0,4318 0,6869 1,000
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Cizelge 4.16’nin devam

25 26 27 28 29 30 31 32

31 0,6667 0,7800 0,3303 0,4565 0,6538 0,8276 1,000

32 0,6875 0,800 0,3297 0,4324 0,6588 0,7551 0,7843 1,000
33 0,8288 0,7010 0,2642 0,5169 0,8000 0,6549 0,6838 0,6667
34 0,5957 0,6500 0,2472 0,4167 0,7229 0,6042 0,5800 0,5854
35 0,6604 0,7692 0,3564 0,4286 0,6392 0,7593 0,7679 0,7872
36 0,6796 0,8182 0,3265 0,4938 0,6667 0,8381 0,8257 0,7912
37 0,6481 0,7629 0,3107 0,4419 0,6869 0,7273 0,7719 0,7708
38 0,6538 0,7191 0,3232 0,4524 0,6105 0,7358 0,7636 0,6739
39 0,6949 0,7500 0,3363 0,4375 0,6355 0,7500 0,7742 0,7547
40 0,6607 0,7010 0,3178 0,4000 0,6535 0,7719 0,7797 0,7000
41 0,6610 0,7059 0,3363 0,4583 0,6606 0,7333 0,7742 0,6981
42 0,7193 0,7879 0,3303 0,4783 0,6857 0,7759 0,8333 0,7451
43 0,6261 0,7600 0,3273 0,4086 0,6415 0,7863 0,7603 0,6990
44 0,7966 0,6602 0,2655 0,5000 0,7664 0,6333 0,6129 0,6038
45 0,2909 0,3232 0,7429 0,1818 0,3366 0,3571 0,3448 0,2653
46 0,8475 0,6346 0,2655 0,5208 0,7103 0,6500 0,6452 0,5849
47 0,6261 0,6800 0,3455 0,4301 0,6857 0,7179 0,7107 0,6408
48 0,2617 0,3043 0,7843 0,1882 0,3265 0,3303 0,3009 0,2526
49 0,6486 0,7292 0,3019 0,4719 0,6337 0,7788 0,7521 0,7273
50 0,7500 0,6465 0,3178 0,4667 0,8350 0,6667 0,6271 0,6200
51 0,6972 0,7234 0,3846 0,4598 0,6800 0,7928 0,7478 0,7423
52 0,6607 0,5859 0,3738 0,5111 0,7647 0,6491 0,6102 0,5800
53 0,5946 0,6598 0,3396 0,4045 0,5686 0,6903 0,7009 0,6667
54 0,5192 0,5000 0,3838 0,4390 0,5474 0,4906 0,5091 0,4565
55 0,6111 0,7216 0,3301 0,3721 0,6458 0,7455 0,7018 0,7708
56 0,6327 0,5957 0,3830 0,4737 0,8182 0,6600 0,5962 0,6067
57 0,5909 0,5500 0,3465 0,3818 0,6281 0,5672 0,5797 0,5167
58 0,4400 0,5057 0,3158 0,3333 0,4783 0,4902 0,5094 0,5000
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Cizelge 4.16’nin devam

33 34 35 36 37 38 39 40
33 1,000
34 0,6186 1,000
35 0,6422 0,5870 1,000
36 0,6604 0,6517 0,8317 1,000
37 0,6847 0,4894 0,7547 0,7379 1,000
38 0,6852 0,5714 0,7451 0,8081 0,8077 1,000
39 0,7603 0,5192 0,7586 0,7788 0,8475 0,8772 1,000
40 0,6783 0,5102 0,6727 0,7477 0,7321 0,7593 0,7705 1,000
41 0,6612 0,5577 0,7414 0,7965 0,7458 0,8246 0,8125 0,8033
42 0,7350 0,5800 0,8214 0,8257 0,8070 0,8000 0,8226 0,7797
43 0,6441 0,5545 0,7611 0,8000 0,7652 0,7748 0,8160 0,7563
44 0,8099 0,5962 0,6207 0,6195 0,7119 0,6667 0,7188 0,6393
45 0,3363 0,2083 0,3148 0,3048 0,3455 0,3019 0,3500 0,2807
46 0,8099 0,5577 0,6034 0,6549 0,6271 0,6667 0,6875 0,6557
47 0,6610 0,5545 0,6903 0,7636 0,7478 0,8288 0,8320 0,7395
48 0,2545 0,2366 0,2667 0,3333 0,2804 0,2913 0,2735 0,2523
49 0,6316 0,5361 0,7706 0,7925 0,7387 0,8037 0,7769 0,7304
50 0,7304 0,6531 0,6182 0,6168 0,6429 0,6296 0,6557 0,6724
51 0,6964 0,5684 0,8224 0,8269 0,7339 0,8000 0,7899 0,7257
52 0,6957 0,6531 0,6000 0,6729 0,5893 0,6422 0,6230 0,5862
53 0,5789 0,5361 0,7706 0,7736 0,7027 0,7358 0,6777 0,6957
54 0,5421 0,6000 0,5490 0,5253 0,4615 0,5455 0,4912 0,4630
55 0,6306 0,5319 0,7170 0,7379 0,7593 0,6731 0,7458 0,6786
56 0,6733 0,5952 0,5684 0,6087 0,6337 0,5745 0,5926 0,6139
57 0,6370 0,5085 0,5385 0,5039 0,6364 0,5426 0,6197 0,5882
58 0,4466 0,4186 0,5714 0,5684 0,4800 0,4842 0,4727 0,4615
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Cizelge 4.16’nin devam

41 42 43 44 45 46 47 48
41 1,000
42 0,8065 1,000
43 0,7840 0,8099 1,000
44 0,6719 0,6613 0,6400 1,000
45 0,3333 0,3103 0,3419 0,3167 1,000
46 0,7188 0,6935 0,6240 0,8125 0,3333 1,000
47 0,8160 0,7438 0,7869 0,7040 0,3419 0,7040 1,000
48 0,3248 0,2832 0,2807 0,2735 0,8440 0,2564 0,3333 1,000
49 0,7769 0,7692 0,7797 0,5950 0,2478 0,6777 0,7966 0,2727
50 0,7049 0,6441 0,6387 0,7377 0,3158 0,7705 0,7059 0,2883
51 0,7899 0,8348 0,7759 0,6555 0,3423 0,7059 0,7414 0,2963
52 0,6557 0,6102 0,6050 0,6885 0,4035 0,7049 0,6723 0,4144
53 0,7438 0,7179 0,7288 0,5785 0,3363 0,6116 0,7119 0,3273
54 0,5263 0,4909 0,5225 0,5439 0,3585 0,5263 0,4685 0,3495
55 0,6949 0,6842 0,7130 0,6102 0,3455 0,6271 0,6783 0,2804
56 0,6038 0,5825 0,6154 0,6542 0,4466 0,6667 0,6731 0,3958
57 0,5634 0,5942 0,5324 0,6197 0,4179 0,6479 0,6043 0,3359
58 0,5273 0,5283 0,5234 0,4364 0,3137 0,4727 0,5047 0,3030
Cizelge 4.16’nin devam

49 50 51 52 53 54 55 56 57 58
49 1,000
50 0,6609 1,000
51 0,8036 0,6726 1,000
52 0,6261 0,7759 0,6549 1,000
53 0,7193 0,6087 0,7143 10,5913 1,000
54  0,4486 0,5185 0,5524 0,5000 0,5234 1,000
55 06667 0,6607 0,6972 0,5714 0,7027 0,4808 1,000
56 0,6400 0,7379 0,5918 0,7961 0,5743 0,5000 0,6535 1,000
57 05630 0,6765 0,4962 0,7500 0,5481 0,3906 0,5758 0,7097 1,000
58 05049 0,4231 0,5545 0,4615 0,5825 0,5417 0,5000 0,4835 0,3871 1,000
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4.4. 1PBS Jel Goriintiileri

Calismada kullanilan IPBS -2219, IPBS -2270, IPBS -2271, IPBS -2278, IPBS -
2375, IPBS -2377, IPBS -2378, IPBS -2383, IPBS -2386 ve IPBS -2390 isimli on adet
markor elektroforez jel sisteminde bant biyiiklikklerine gore ayrilmistir. Gorlintiiler
fotograflanmis ve Sekil 4.12, Sekil 4.13, Sekil 4.14, Sekil 4.15 ve Sekil 4.16’da

verilmistir.
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Sekil 4.12. IPBS-2219 (solda) ve IPBS-2270 (sagda) markorlerine ait jel goriintiileri
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Sekil 4.13. IPBS-2271 (solda) ve IPBS-2278 (sagda) markorlerine ait jel goriintiileri
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Sekil 4.16. IPBS-2386 (solda) ve IPBS-2390 (sagda) markorlerine ait jel goriintiileri

87



4.5. 1PBS Verileri Ile Elde Edilen UPGMA Dendogram

DICE benzerlik indeksinden yararlanarak 58 bugday genotiplerinin UPGMA
metodu ile kiimeleme analizi yapilmistir. Analiz sonucunda elde edilen dendogramdan
ultrametrik benzerlik matriksi olusturulmustur. Bu matriks DICE benzerlik matriksi ile
Mantel testi analizi yapilmistir (Mantel, 1967). Analiz sonucunda 58 bugday genotipine
ait bu korelasyon katsayi degeri r=0,96011 olarak belirlenmistir. Korelasyon degerinin
0,9 veya 0,9’dan biiyiik olmas1 dendrogram ile benzerlik indeksleri arasinda ytiksek bir
korelasyonun oldugunu ve dendrogramin benzerlik indeksini ¢ok iyi temsil ettigini
gostermektedir (Mohammadi and Prasanna, 2003). Nasri et al. ( 2013), ekmeklik
bugday genotiplerinde retrotranspozon dayali markor sistemlerini kullanarak genetik
cesitliligi arastirdiklar1 ¢alismalarinda benzerlik matriksler ve dendogram tiirevli
matriksler arasindaki uyumu dogrulamak adina mantel testi ile kophenetik korelasyon
katsayis1 hesaplamislardir. IRAP ve REMAP markorlerinden elde edilen kophenetik
matriksler arasindaki korelasyonun (r=0,13) oldukga diisiik oldugu belirlenmistir. Saeidi
et al. (2008), iran’a ait Aegilops tauschii genotipleri arasinda retroelement insersiyonel
polimorfizmini ve genetik g¢esitliligi arastirmiglardir. Calismalarinda matriksleri
karsilastirmak adina matriks korelasyon katsayisini hesaplamislar ve r=0,9297 olarak
bulunmustur. Beharav et al. (2010), 110 adet Triticum dicoccoides Koern genotipinde
RAPD markor sisteminden elde edilen veriler ile 3 farkli genetik matriksini
(Ssm=Simple matching similarity, Sp=Dice similarity, and S;=Jaccard similarity) mantel
testi ile karsilastirmiglardir. Simple matching i¢in mantel korelasyon katsayisi (1) 0,92
iken, Dice ve Jaccard i¢in sirastyla 0,998 ve 0,593 olarak tespit edilmistir. Mevcut
caligmada da mantel korelasyon katsayisinin yiiksek oldugu anlagilmaktadir. Bu da bize

benzerlik matriksimizin yiliksek giivenirlilige sahip oldugunu gostermektedir.

Elde edilen dendogramda benzerlik diizeyleri 0,29-0,88 arasinda degistigi
goriilmektedir. Dendogram, genotipleri ilk basta iki ana gruba ayirmistir (1 ve 2). Daha
sonra 2 numarali ana grup altinda alt gruplar olusmustur. 2 numarali ana grubun altinda
3 ve 4 numarali alt gruplar olusmustur. 4 numaral alt grubun altinda 5 ve 6 numaral
gruplar, 6 numarali alt grubun altinda 7 ve 8 numaral alt gruplar, 8 numarali alt grubun
altinda 9 ve 10 numarali alt gruplar ve 10 numarali alt grubun altinda da 11 ve 12

numarali alt gruplar olusmustur. Son olarak 11 numarali alt grubun altinda 11a ve 11b
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numarali guruplar olusurken, 12 numarali alt grubun altinda da 13 ve 14 numaral
gruplar meydana gelmistir. Dendogramin olusturdugu 1, 2, 3, 4, 6, 7, 8, 10, 11, 113,
11b, 12 ve 13 numarali ana grup ve alt gruplarin ayrilma dereceleri sirasiyla; yaklasik
0.750, 0.430, 0.548, 0.495, 0.541, 0.600, 0.582, 0.640, 0.700, 0.773, 0.710, 0.660, 0.710
oldugu belirlenmistir. 5, 9 ve 14 numarali alt gruplarda da farkli tek genotipin

kiimelesmesinden dolay1 ayrilma derecesi bulunmamaktadir.

Ana gruplar ve alt gruplar incelendiginde; 1 numarali ana grupta T.
monococcum’lar dan 5, 10, 27 ve 48 numarali genotipler ile T. aestivum’lar dan 45
numarali genotipin kiime olusturdugu belirlenmistir. 3 numarali alt grupta sadece T.
dicoccum’lar dan 2, 3 ve 28 numarali genotiplerin kiime olusturdugu saptanmustir. 5
numarali alt grupta 58 numarali genotipin (T. aestivum) tek basina kiime olusturdugu
gozlemlenmistir. 7 numarali alt grupta 34 numarali genotip (T. monococcum) ile 54
numarali genotipin (T. dicoccum) birlikte kiime olusturdugu belirlenmistir. 9 numarali
alt grupta da 57 numarali genotipin (T. durum) tek basina kiime olusturdugu
gozlemlenmistir. 11b numarali alt grupta sadece T. dicoccum’larin kiimelestigi ve
bunlarin da 7, 11, 13, 14, 16, 20, 21, 23, 25, 33, 44 ve 46 numarali genotipler oldugu
saptanmigtir. 11a numarali alt grupta ise sadece T. durum’larin kiimelestigi ve bunlarin
da 29, 50, 52 ve 56 numaral1 genotipler oldugu belirlenmistir. 13 numarali alt grupta da
T. aestivum’lar dan 4, 6, 8, 9, 12, 18, 19, 22, 24, 30, 31, 36, 37, 38, 39, 40, 41, 42, 51 ve
55 numarali genotipler ile T. durum’lar dan 15, 17, 26, 32, 35, 43, 47, 49 ve 53 numarali
genotiplerin kiimelestigi gozlemlenmistir. 14 numaral alt grupta ise sadece 1 numaralt

genotipin (T. durum) kiime olusturdugu belirlenmistir.
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Sekil 4.17. 58 bugday genotipi icin DICE benzerlik indeksinden yararlanilarak
olusturulan UPGMA dendogrami
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4.6. Molekiiler Verilere Dayali Temel Bilesenler Analizi

58 bugday genotipleri arasindaki genetik farkliligi gdstermek igin temel
bilesenler analizi yapilmistir. Temel bilesenler analizini yaparken NTSYS progami
kullanilmis ve kiimeleme analizlerinde kullanilan benzerlik matriksinden
yararlanilmistir. PCA sonucu iki boyutlu ve ti¢ boyutlu grafikler olusturulmustur. Temel
bilesen analizi, popiilasyonlarin birbirlerine gore genetik mesafelerini iki boyutlu veya
tic boyutlu mekanlarda gosterimini saglamak i¢in kullanilmaktadir (Klaedtke et al.,
2017).

Dendogramda belirlenen 1 numarali ana grubun, 2 numarali ana gruptan 0.29
ayrilma derecesiyle ayrildigi ve benzerlik oraninin az oldugu gozlenirken ayn1 zamanda

tic boyutlu grafikte de ¢cok uzak noktalara benzer 6zellikle konumlandigi belirlenmistir.

Dendogramda belirlenen 3 numarali alt grup, 4 ve 4’lin altinda olusan alt
gruplardan 0.43’liikk ayrilma derecesiyle ayrilitken iki boyutlu grafikte de diger

kiimelenen gruplardan farkli olarak uzak noktada konumlandigi saptanmistir.

PCA ile elde edilen grafikler ve dendogram genel olarak incelendiginde birbirine
tutarli sonuglar elde edilmistir, en uzak ve en yakin genotiplerin benzer sekilde

konumlandig1 goriilmektedir.
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Sekil 4.18. IPBS verileriyle yapilan temel bilesenler analizi sonucu elde edilen iki

boyutlu grafik

92



Dim-3
051 !
071 :
2
078 gl
288
035 , o
Sekil 4.19. IPBS verileriyle yapilan temel bilesenler analizi sonucu elde edilen iig¢

boyutlu grafik

Benzerlik matriksi kullanilarak elde edilen PCA sonucu iki boyutlu ve ii¢
boyutlu grafikler i¢in kiimiilatif olarak ilk {ic anabilesenin eigen degerleri toplami

%73,39 oldugu belirlenmistir. Eigen degerleri NTSYS programi ile elde edilmistir
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Buna gore ilk ii¢ eigen degerleri toplami, toplam varyasyonun %73,39’unu

aciklamaktadir (Cizelge 4.16).

Cizelge 4.17. Ilk ii¢ anabilesenin eigen degerleri

Anabilesenler Eigen Degeri Yiizdeleri Eklemeli Toplamlari
1. 36,01 62,09 62,09
2. 3,54 6,11 68,21
3. 3,00 5,17 73,39

4.7. Genotiplerin Poliilasyon Yapisi

58 bugday genotiplerinin popiilasyon yapisi

STRUCTURE programiyla

incelenmistir (Evanno et al., 2005). Delta K degerlerini belirlemek i¢in STRUCTURE
HARVESTER web uygulamasi kullanilmistir.

En yiiksek Delta K degeri 112,629 olarak hesaplanmistir. Delta K’ya gore 58

bugday genotipinin ti¢ farkli popiilasyondan olustugu belirlenmistir (Cizelge 4.17).

Cizelge 4.18. Structure analizinde hesaplanan Delta K degerleri

K Tekrar Mean Stdev Ln'(K) |ILn""(K)| Delta K
LnP(K)  LnP(K)

1 6 -7741,6 2,37206 — — —

2 6 -6452,4 330,494 1289,23 234,517 0,7096

3 6 -5397,7 8,39367 1054,72 945,367 112,629
4 6 -5288,3 558,375 109,35 351,333 0,62921
5 6 -4827,7 192,881 460,683 313,967 1,62778
6 6 -4680,9 148,003 146,717 1004,27 6,78545
7 6 -5538,5 2460,43 -857,55 2349,82 0,95504
8 6 -8745,9 4907,76 -3207,4 6064,9 1,23578
9 6 -5888,3 2059,83 2857,53 3668,9 1,78117
10 6 -6699,7 2242,64 -811,37 — —
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Deltak = mean(|L"(K)|) / sd(L(K))
120 |

100

Delta K

2 3 4 5 6 7 8 0
K

Sekil 4.20. Genotiplerin popiilasyon yapisini gosteren tahmini K degeri

Popiilasyon yapisi analizi sonucunda 3 alt gruba (Q1, Q2 ve Q3) ayrilan bugday
genotiplerinin 0,80 ve tizeri iiyelik katsayisina sahip 53 genotipin saflik oraninin yiiksek
oldugu, 5 genotipin ise hibrit oldugu belirlenmistir. Allellerin korelasyonunu
hesaplayarak popiilasyon farkinin (Fst: Fixation index) dlgiilmesi ile her bir alt grubun
ortalama Fst degerleri; Q1 (kirmizi) igin 0,5353, Q2 (yesil) i¢in 0,4416 ve Q3 (mavi)
icin 0,6934 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.19).
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Cizelge 4.19. 58 bugday genotipini alt popiilasyonlara ayiran liyelik katsayilari

womaan Q@2 @ RN QL @ o3
1 0,486 0,428 0,086 30 0,996 0,004 0,001
2 0,003 0,746 0,251 31 0,999 0,000 0,000
3 0,001 0,782 0,217 32 0,969 0,028 0,003
4 0,997 0,002 0,000 33 0,006 0,995 0,000
5 0,001 0,001 0,998 34 0,093 0,848 0,059
6 0,997 0,001 0,002 35 0,997 0,003 0,001
7 0,004 0,996 0,001 36 0,997 0,002 0,001
8 0,953 0,046 0,001 37 0,964 0,033 0,003
9 0,996 0,002 0,001 38 0,998 0,002 0,000
10 0,001 0,000 0,999 39 0,978 0,021 0,001
11 0,002 0,966 0,032 40 0,863 0,102 0,035
12 0,994 0,005 0,000 41 0,980 0,018 0,002
13 0,002 0,997 0,001 42 0,999 0,001 0,000
14 0,004 0,995 0,001 43 0,998 0,001 0,002
15 0,998 0,001 0,000 44 0,001 0,999 0,001
16 0,003 0,996 0,000 45 0,001 0,000 0,998
17 0,999 0,001 0,001 46 0,002 0,997 0,001
18 0,995 0,001 0,003 47 0,968 0,032 0,001
19 0,998 0,001 0,001 48 0,001 0,000 0,999
20 0,016 0,983 0,001 49 0,990 0,009 0,000
21 0,003 0,996 0,001 50 0,006 0,994 0,000
22 0,985 0,014 0,001 51 0,992 0,002 0,006
23 0,008 0,991 0,001 52 0,008 0,927 0,071
24 0,997 0,003 0,001 53 0,920 0,002 0,079
25 0,010 0,990 0,000 54 0,037 0,676 0,287
26 0,991 0,004 0,005 55 0,949 0,048 0,003
27 0,001 0,001 0,998 56 0,017 0,884 0,099
28 0,003 0,924 0,073 57 0,037 0,845 0,119
29 0,009 0,990 0,001 58 0,496 0,159 0,345
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Cizelge 4.20. Alt popiilasyonlara ait beklenen heterozigotluk ve Fst degerleri

Alt Popiilasyonlar Beklenen Heterozigotluk Fst
Q1 0,1501 0,5353
Q2 0,1944 0,4416
Q3 0,1639 0,6934
Ortalama 0,1695 0,5567

Cizelge 4.19 incelendiginde, T. dicoccum’lar (7, 11, 13, 14, 16, 20, 21, 23, 25,
28, 33 ve 44) ile 29, 46, 50, 52, 56 ve 57 numarali T. durum’lar ve 34 numarali T.
monococcum genotipleri Q2 popiilasyonunda gruplanmistir. T. monococcum’lar (5, 10,
27 ve 48) ile 45 numarali T.aestivum Q3 popiilasyonunda yer almiglardir. Ql

popiilasyonunda ise sadece ekmeklik ve makarnalik popiilasyonlar gruplanmaistir.

Giircan et al. (2017), kavuzlu bugdaylarda popiilasyonun genetik yapisini
degerlendirmek amaciyla STRUCTURE programimi  kullanmis ve K=6 olarak
bulmuslardir. 70 genotipten 55’inin STRUCTURE analizi sonucunda saf oldugu ve
geriye kalanlarin hibrit oldugu sonucuna varmislardir. Eltaher et al. (2018), 25.566 SNP
ile Bayesian metodunu islah hatlarinda olas1 alt popiilasyonlarin sayisini belirlemek i¢in
kullanmislardir. Popiilasyonun yapisint analiz etmek i¢cin STRUCTURE programini
kullanmiglar ve K degerini 3 olarak bulmuslardir. 3 alt popiilasyonda (Gi, G, ve Gj)
sirastyla 70, 130 ve 130 genotip yer almistir. Mevcut ¢alisgmada da 3 popiilasyon (Q1,
Q2 ve Q3) saptanmis ve her bir popiilasyondaki saf genotip sayisi sirasi ile 29, 19 ve 5
seklinde olugmustur.
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5. SONUCLAR ve ONERILER

Bu ¢alisma cergevesinde sulu kosullarda ve yazlik yetistirilen 54 tane bugday
poplilasyonu Tiirkiye nin farkli bolgelerinden toplanmistir. 2 adet makarnalik bugday
(Triticum durum) ve 2 adet ekmeklik bugday (Triticum aestivum) gesidi de ¢alismaya
dahil edilerek toplam da 58 bugday materyali 2017 yilinda Igdir Ilinde ekilmistir.
Bugday genotiplerinin bazi morfolojik ve tarimsal 6zellikleri incelenmis olup ayrica, bu
genotiplerin genetik benzerlikleri DNA diizeyinde PCR temelli IPBS markorleri

kullanilarak belirlenmistir. Bu ¢calismadan elde edilen sonuglar asagida 6zetlenmistir.

Tarla gozlemleri sonucunda, toplanan popiilasyonlarin 13 adeti makarnalik
bugday (Triticum durum), 20 adeti ekmeklik bugday (Triticum aestivum), 16 adeti
gernik bugday1 (Triticum dicoccum) ve 5 adeti siyez bugdayr (Triticum monococcum)
oldugu belirlenmistir. Bu genotiplerin morfolojik varyasyon gosterdigi ve bu ozellikler
yoniinden 54 popiilasyondan segilecek genotipler ile bugday 1slah ¢calismalarinda amaca
yonelik kullanilabilecegi, fakat secilen popiilasyon veya genotiplerde bu ¢aligmalarin

devam etmesinin faydali olacagi sonucuna varilmigtir.

Yerel makarnalik popiilasyonlar ile makarnalik c¢esitler kendi arasinda
morfolojik karakterler yoniinden incelendiginde; basak uzunlugu bakimindan 1
numarali genotipin, bitki boyu, basakta dane sayisi, basak verimi, bitki verimi,
basaklanma siiresi ve olgunlagma siiresi bakimindan 15 numarali genotipin, biyolojik
verim bakimindan 29 numarali genotipin, hasat indeksi bakimindan 47 numaral
genotipin, bin dane agirhig ve hektolitre agirligi bakimindan 50 numarali genotipin

diger genotiplerden daha yiiksek degerlere sahip olduklart goriilmektedir.

Yerel ekmeklik popiilasyonlar ile ekmeklik g¢esitler kendi arasinda morfolojik
karakterler yoniinden incelendiginde; basakta dane sayis1 ve basak verimi bakimindan
36 numarali genotipin, biyolojik verim bakimindan 40 numarali genotipin, basak
uzunlugu, bitki verimi ve hasat indeksi bakimindan 41 numarali genotipin bitki boyu
bakimindan 42 numarali genotipin, basaklanma siiresi ve olgunlasma siiresi, bin dane
agirhgr ve hektolitre agirligi bakimindan 9 ve 30 numarali genotiplerin diger

genotiplerden daha yliksek degerlere sahip olduklar1 goriilmektedir.
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Gernik popiilasyonlar1 kendi arasinda morfolojik karakterler yoOniinden
incelendiginde; biyolojik verim bakimindan 3 numarali genotipin, basakta dane sayisi,
basak verimi, bitki verimi, bin dane agirligi ve hektolitre agirligi bakimindan 20
numarali genotipin, basak uzunlugu bakimindan 21 numarali genotipin, basaklanma
siiresi ve olgunlagma siiresi bakimindan 33 ve 46 numarali genotiplerin, bitki boyu
bakimindan 46 numarali genotipin, hasat indeksi bakimindan 54 numarali genotipin,

diger genotiplerden daha yiiksek degerlere sahip olduklar1 goriilmektedir.

Siyez popiilasyonlar kendi arasinda morfolojik karakterler yoniinden
incelendiginde; bitki boyu bakimindan 48 numarali genotipin, basakta dane sayisi, bitki
verimi, biyolojik verim, basaklanma siiresi ve olgunlasma siiresi bakimindan 27
numarali genotipin, basak verimi bakimindan 27 ve 48 numarali genotiplerin, basak
uzunlugu, bin dane agirligir ve hektolitre agirligi bakimindan 34 numarali genotipin,
hasat indeksi bakimindan 48 numarali genotipin, diger genotiplerden daha yiiksek

degerlere sahip olduklar goriillmektedir.

Caligmada kullanilan 10 IPBS markdrlerinin bugdayda rahatlikla bir DNA
bolgesini ¢cogalttigi belirlenmistir. Bu markdrler toplam da 168 bant vermis, bu bantlarin
163’iinde polimorfizm goriilmiis ve polimorfizm yiizdelerinin ortalamasi da %95,08
olarak saptanmistir. Markorlerin, ortalama gen ¢esitliligi (H) degerleri 0,26 olarak,

ortalama polimorfizm degeri (PIC) de 0,22 olarak hesaplanmustir.

Analiz sonucunda 58 bugday genotipine ait ortalama DICE benzerlik katsayi
degeri 0,5948 olarak, korelasyon katsay1 degeri (r) de 0,96011 olarak belirlenmistir. 3
numarali genotip ile 10 numarali genotipin 0,1299 benzerlik katsay1 degeri ile birbirine
en az benzeyen genotipler olarak belirlenmisken, en ¢ok benzerlik gosteren genotiplerin

0,8829 benzerlik katsay1 degeri ile 17 ve 49 numarali genotipler oldugu saptanmstir.

58 bugday genotipinin popiilasyon yapist incelenmis ve en yiiksek Delta K
degeri 112,629 olarak hesaplanmistir. Delta K’ya gore 58 bugday genotipinin genetik

olarak ti¢ farkli popiilasyona ayrildig1 belirlenmistir.

Yerel makarnalik popiilasyonlar igerisinde en ge¢ olgunlasan 15 numaral
popiilasyonun bagak verimi ve bitki verimi bakimindan en yiliksek degere sahip olmasi

yoniinden ileriki 1slah ¢alismalarinda kullanilmasinin 6nemli olabilecegi belirlenmistir.
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Yerel makarnalik popiilasyonlar igerisinde en erkenci popiilasyonunda 1 numaral
bugdaylara ait oldugu saptanmistir. Yerel ekmeklik popiilasyonlar arasinda, basak
verimi, bitki verimi ve erkencilik bakimindan sirasiyla 36, 41, 8 numarali genotipler one
cikmisken, 9 ve 30 numarali popiilasyonlar hem gecci hem de hektolitre agirhig
bakimindan 6ne ge¢mislerdir. Gernik popiilasyonlar1 arasinda 20 numarali popiilasyon
bitki verimi, basak verimi ve hektolitre agirligi bakimindan en yiiksek degere sahip
oldugunu, 2 numarali popiilasyonun erken olgunlastigini, 33 ve 46 numaral
poplisyonlarin ge¢ olgunlastiklart belirlenmistir. Siyez popiilasyonlar: icerisinde ise 27
ve 48 numarali popiilasyonlarin basak verimi yoniinden one ¢iktiklarini, 27 numaral
popiilasyonun bitki verimi bakimindan yiiksek oldugu ve gec¢ olgunlastig1 saptanmstir.
34 numaral1 popiilasyonun da erken olgunlastig1 ve hektolitre agirliginin en fazla oldugu
belirlenmistir. Saptanan bu popiilasyonlarin 1slah c¢alismalarinda amaca yonelik

kullanilabilecegi kabul edilebilir.

Sonug¢ olarak, kullanilan bugday genotiplerinin morfolojik ve molekiiler
varyasyonu g0z Oniine alindiginda 1slah programi olusturulurken uzak ebeveynler
seciminde Onemli bilgiler vermektedir. Yerel c¢esitler genetik kaynak olarak
kullanilabilecegi i¢in bu genotipler ¢eside doniistiiriilebilecegi gibi mevcut cesitler ile
melezlenerek yeni ¢esitlerin gelistirilebilmesine imkan saglayabilecektir. IPBS
markorlerinin  filogenetik calismalarinda etkili bir sekilde kullanilabilecegi tespit
edilmistir. Bu ¢calismanin sonuglari ileriki genetik ve 1slah ¢alismalar1 agisindan ilk adim

olarak kabul edilebilir.
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