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ÖZET 

TÜRKİYE’NİN FARKLI BÖLGELERİNDEN TOPLANMIŞ YEREL BUĞDAY 

GENOTİPLERİNİN MORFOLOJİK VE MOLEKÜLER 

KARAKTERİZASYONU 

DEMİREL, Fatih 

Doktora Tezi, Tarla Bitkileri Anabilim Dalı 

Danışman: Prof. Dr. Bünyamin YILDIRIM 

Kasım 2018, 111 sayfa 

Bu çalışmada, 13 adet makarnalık buğday (Triticum durum), 20 adet ekmeklik 

buğday (Triticum aestivum), 16 adet gernik buğdayı (Triticum dicoccum) ve 5 adet siyez 

buğdayı (Triticum monococcum) genotiplerine ek olarak, 2 adet makarnalık buğday 

(Triticum durum) çeşidi ve 2 adet ekmeklik buğday (Triticum aestivum) çeşidi olmak 

üzere 58 adet buğday genotipinin morfolojik ve moleküler özellikleri incelenmiştir. Bu 

genotiplerin morfolojik özellikleri bakımından ortalama; bitki boyu 78.81 cm, başak 

uzunluğu 6.84 cm, başakta dane sayısı 20.4 adet, başak verimi 0.7 g, bitki verimi 1.77 g, 

biyolojik verim 4.17 g, hasat indeksi %18.36, başaklanma süresi 63.01 gün, olgunlaşma 

süresi 88.98 gün, bin dane ağırlığı 33.44 g ve hektolitre ağırlığı 63.54 g olarak 

belirlenmiştir. Kalitatif özelliklerde ise tüylülük oranı %51.72 ve mumsuluk oranı 

%48.28 olarak saptanmıştır. 10 adet IPBS markörleri kullanılarak moleküler tanımlama 

yapılmış olup, toplamda 163 adet polimorfik bant görülmüş ve polimorfizm 

yüzdelerinin ortalaması da %95.08 olarak saptanmıştır. Markörlerin, ortalama gen 

çeşitliliği (H) değerleri 0.26 olarak, ortalama polimorfizm değeri (PIC) de 0.22 olarak 

hesaplanmıştır. Ortalama Dice benzerlik katsayı değeri 0.5948 olarak, korelasyon 

katsayı değeri (r) de 0.96011 olarak belirlenmiştir. Genotipler arasındaki genetik 

uzaklık, NTSYS-pc yazılımı kullanılarak hesaplanmış ve 0.1299 ile 0.8829 arasında 

değiştiği gözlenmiştir. Genotiplerin popülasyon yapısı STRUCTURE software ile 

incelenmiş ve en yüksek Delta K değeri 112.629 olarak hesaplanmıştır. Delta K’ya göre 

58 buğday genotipinin genetik olarak üç alt popülasyona ayrıldığı belirlenmiştir. 

Genotiplerin morfolojik ve moleküler varyasyon gösterdiği belirlenmiş olup, genetik 

çeşitlilik ve popülasyon yapı analizlerine ait sonuçların gelecekteki buğday ıslah 

çalışmaları ve melezlemelerde ebeveyn seçimlerinin planlanmasında kullanılabileceği 

sonucuna varılmıştır. 

 

Anahtar kelimeler: Gernik ve siyez, Ekmeklik ve makarnalık buğday, Polimorfizm, 

Islah, IPBS  
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ABSTRACT 

MORPHOLOGICAL AND MOLECULAR IDENTIFICATION OF LANDRACE 

WHEAT GENOTYPES COLLECTED FROM DIFFERENT REGIONS OF 

TURKEY  

DEMİREL, Fatih 

PhD Thesis, Department Of Field Crops 

Thesis Advisors: Prof. Dr. Bünyamin 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, 

20.4, 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  
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azalan, kavuzlu buğdaylar olarak bilinen ve günümüzde kullanılan ticari buğdayların 

atası olan bu buğdaylar, ıslah çalışmaları için önemli gen kaynakları olarak 

bilinmektedir. Bu çalışma ile Iğdır’da başlatılması planlanılan ıslah programında farklı 
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1. GİRİŞ 

Buğday, Gramineae familyasının Triticeae oymağında yer almaktadır. Buğdayın 

ticareti yapılan iki ana grubu bulunmaktadır. Hekzaploid (2n=42, AABBDD) olan 

ekmeklik buğday (Triticum aestivum) ve tetraploid (2n=28, AABB) olan makarnalık 

(Triticum durum) buğdayıdır. Ayrıca, günümüzde kültürü yapılan diploid (2n=14, AA) 

olan siyez (Triticum monococcum) buğdayı ile tetraploid (2n=28, AABB) olan gernik 

(Triticum dicoccum) buğdaylarının azda olsa yetiştiriciliği yapılmaktadır. 

Kullanıldıkları yerlere göre bu türler değişik şekilde sınıflandırılmaktadır. Hekzaploid 

olan buğdaylar; baklava, ekmek, pasta, bisküvi ve börek yapımında kullanılmaktadır. 

Tetraploid buğdaylar; makarna ve bulgur yapımında yoğun olarak kullanılmakta olup, 

diploid buğdaylar ise bulgur ve makarna yapımında kullanılmaktadır (Yalçın, 2007; 

Šramková, 2009). 

Buğday dünyada geniş ölçüde kültürü yapılan önemli besin kaynaklarından 

biridir. FAO verilerine göre; dünya buğday üretimi, 1961 yılından beri sürekli olarak 

artış göstermektedir. 2016 dünya geneli toplam buğday üretimine bakıldığında, 749,5 

milyon tona ulaşıldığı görülmektedir. 2016 yılı için buğdayın toplam ekim alanı 220 

milyon ha civarında iken buğday verimi ortalama 3,4 bin kg/ha olarak verilmiştir. 

Türkiye buğday üretim verilerine göre 2016 yılı için, 20,6 milyon ton üretim 

gerçekleşmiştir. 7,6 milyon ha alana ekimi gerçekleştirilen buğdayın verimi ise ortalama 

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

İnsan beslenmesinde temel gıda olarak yer alan buğday başlıca ekmek ve 

makarna yapımında kullanılmaktadır. Buğday için talep son yıllarda diğer tarımsal 

ürünlerden daha hızlı olarak artmaktadır. Hızla büyüyen dünya popülasyonunun buğday 

ihtiyacını karşılamak için 2020 yılında 840 milyon ton (Rosegrant et al., 1995) ve 1,05 

milyar ton (Kronstad, 1998) arasında ihtiyaç olacağı öngürülmektedir. Ayrıca dünya 

popülasyonu hızla arttığından ve küresel ısınmadan dolayı, ıslahçılar ve çiftçiler 2050 

yılında talebi karşılamak için buğday üretimini %70’e kadar artırma sorunu ile karşı 

karşıyadır ve bu da yıllık verimin %2,4 artırılması gerektiğini göstermektedir 

(Marcussen et al., 2014). Fakat günümüzde ürün verimindeki artışın ortalama oranı 

sadece yıllık %0,9’dur. Bu değer arzu edilen orandan oldukça düşüktür (Ray et al., 
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2013). Buğdayın yetiştirilmesi için gereken arazi sınırlı olduğundan, buğday üretimini 

ve verimi artırmanın yolu farklı tarımsal disiplinlerden araştırmacıların ve özellikle bitki 

ıslahçılarının geliştirdiği yeni çeşitler sayesinde olacağı belirtilmektedir (Braun et al., 

1998).  

Bitkilerin besin içeriklerini zenginleştirmek, biyotik ve abiyotik koşullara 

dirençli hale getirmek, alerjik etkilere neden olanların yapısını değiştirmek, antioksidant 

ve flavonoidler gibi yararlı bileşenlerin miktarını artırmak gibi istenilen özelliklere 

sahip yeni bitkiler elde etmek için (Vardar Kanlıtepe ve ark., 2010) uzun yıllar süren 

bitki ıslah metodlarına hız kazandırmak amacıyla moleküler markörlerin kullanımının 

önemi vurgulanmaktadır (Yorgancılar ve ark., 2015). Moleküler markörler tek başına 

bir ıslah çalışmasına yeterli olamayacağı için klasik bitki ıslahına destekleyici teknikler 

olarak belirtilmiştir (Yorgancılar ve ark., 2015). 

Moleküler markörler, elektroforeze dayalı olması, PCR (Polymerase Chain 

Reaction = Polimeraz Zincir Reaksiyonu)’a dayalı olması, tekrarlanabilirlik durumları, 

ucuz ya da pahalılık durumları, iş gücü yoğunlukları ve tasarlandıkları DNA 

bölgelerinin farklılık göstermeleri gibi durumlara sahiptirler (Kumlay ve ark., 2015). 

Bazı DNA markör sistemleri olarak; isozyme analizi (Oliver and Zapater, 1984; 

Rasmussen and Rasmussen, 1995), SSR (Simple Sequence Repeat=Basit Tekrar 

Dizilimi) veya Mikrosatellit DNA Markörleri (Kawchuk et al., 1996), RFLP (Randomly 

Fragment Length Polymorphism = Tesadüfi Kesilmiş Uzunluk Polimorfizmi) (Ford and 

Taylor, 1997), RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA = Tesadüfi Çoğaltılmış 

Polimorfik DNA), AFLP (Randomly Fragment Length Polymorphism = Kesilerek 

Çoğaltılmış Uzunluk Polimorfizmi), STS (Sequence Tagged Site = Dizisi Etiketlenmiş 

Sekans) (Hosaka et al., 1994; Sosinski and Douches, 1996; Vos et al., 1995; Yıldırım, 

1999), ISSR (Inter Simple Sequence Repeat = Bazit Tekrarlı Diziler Arası Polimorfizm) 

(Levi et al., 2006), SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism = Sekansa Bağlı 

Çoğaltılmış Polimorfizm) (Li and Quiros, 2001) ve SNP (Single Nucleotide 

Polymorphism = Tek Nükleotit Polimorfizmi) (Beissinger et al., 2013) teknikleri 

geliştirilmiştir.  

Moleküler markör olarak retrotranspozonların kullanılması; DNA temelli 

moleküler markörler, bir genom içerisinde yer alan bir gen bölgesi veya bir gen bölgesi 
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ile ilişkili DNA parçalarıdır. 1980’li yıllardan beri genetik ve ıslah çalışmalarında 

moleküler markörler kullanılmıştır. Morfolojik, fizyolojik ve moleküler düzeyde 

gerçekleştirilen analizler, canlılar arasında ki farklılıkları tanımlamak ve bu farklılıklara 

dayanarak canlıları sınıflandırmak için kullanılan yöntemlerdir (Yang et al., 2009). 

Teknolojinin gelişmesi ile birlikte moleküler genetik ve biyoteknoloji alanlarında hızlı 

gelişmeler olmuştur. Moleküler markörler; genetik çeşitlilik, gen tanımlama, genetik 

karakterizasyon, filogenetik analizler, parmak izi ve özellikle MAS-esaslı bitki ıslahında 

arzu edilen özelliklerden sorumlu genlerin belirlenmesi gibi çalışmalar için önem 

taşımaktadır (Demirel et al., 2018). Çoğu retrotranspozon insersiyonu genom boyunca 

dağıldığından ve genetik olarak kalıtım gösterdiğinden dolayı bitkiler arasında 

insersiyon polimorfizmi, filogenetik analizler ve genetik çeşitlilik çalışmaları için 

moleküler markörlerin geliştirilmesi amacıyla kullanılmıştır (Schulman et al., 2004; 

Kalendar et al., 2011; Poczai et al., 2013). Retrotranspozonlar, filogenetik ve pedigri 

analizlerinde de sıkça kullanılmıştır (Kalendar et al., 2010). 

Retrotranspozon insersiyonuna dayalı IRAP (inter-retrotransposon amplification 

polymorphism) (Kalendar et al., 1999; Smýkal 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) çeşitli markör sistemleri 

geliştirilmiştir. 

Primer arası bağlanma yeri (IPBS-Inter-Primer Binding Sequence): IPBS tekniği 

retrotranspozon polimorfizmin izolasyonu ve gösterimi amacıyla sıkça kullanılan bir 

yöntemdir. Kalendar et al. (2010), tarafından geliştirilen IPBS moleküler markörleri 

farklı LTR (Uzun Uç Tekrarı) sekanslarını tanımlamak için kullanılan ve çeşitler 

arasında polimorfizmi direkt olarak görselleştiren bir metotdur. Bu metot 5’ LTR’lere 

komşu olan ve farklı LTR retrotranspozon aileleri arasında korunmuş olan primer 

bağlanma dizi (PBS) bölgeleri üzerine odaklanmıştır. PBS bölgelerine dizayn edilmiş 

primerler ile PCR amplifikasyonu iki LTR sekansı içerisine yerleşmiş PBS bölgeleri 

arasında gerçekleşmektedir (Şekil 1.1) (Alzohairy et al., 2004). tRNA, geri (reverse) 
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transkripsiyonu başlatmak için PBS bölgelerine bağlanır, PBS sekansları tRNA’nın 3’ 

ucu sekansına tamamlayıcıdır (complementary) ve bazıları hariç hemen hemen tüm 

LTR retrotranspozon aileleri boyunca korunmuştur (Kelly et al., 2003; Hizi, 2008). 

Böylece bu bölgeye dizayn edilmiş PCR primerleri protein kodlama bölgelerinden 

yoksun TRIMs ve LARD gibi otonom olmayan elementlerin dahil olduğu farklı LTR 

sekanslarını içeren DNA parçalarını üretmektedir (Kalendar et al., 2010). IPBS metodu 

farklı LTR sekanslarını taramak için çeşitli avantajlara sahiptir ve DNA parmak izi 

çalışmalarında kullanıma uygundur. Ayrıca, son yıllarda yeni nesil sekanslama 

teknolojileri daha kısa zamanda ve daha az maliyetle sekans verilerinin çokça elde 

edilmesini sağlayarak genetik ve genomik çalışmaları hızlandırmıştır. Böylece IPBS 

metodu ile genom çapında LTR retrotranspozon ailelerinin geniş çapta taranmasına 

imkan sağlanmıştır. IPBS tekniğinin avantajları; bitki genomlarında retrotranspozonlara 

sıkca rastlanması, IPBS markörlerin bir organizmada kullanımından sonra herhangi bir 

organizmada da uygulanabilir olması ve evrensel olmasıdır. Buğday, mısır, arpa, elma 

gibi birçok bitki ve hayvanda bu teknik başarılı bir şekilde uygulanmıştır (Kalendar et 

al., 2010). Ayrıca, farklı araştırmacılar tarafından keten (Smýkal et al., 2011), kayısı 

(Baranek et al., 2012) ve nohut (Andeden et al., 2013) gibi bitkilerde de bu teknik 

genetik çalışmalar için kullanılmıştır. Dolayısıyla bu metot PBS elementlerine sahip 

retrotranspozonları içeren birçok organizmada evrensel ve transfer edilebilir 

gözükmektedir (Gailite and Rungis, 2012). Özellikle IPBS amplifikasyon tekniği sekans 

bilgisi gerektirmeksizin uygulanabilen güçlü bir DNA parmak izi (DNA fingerprinting) 

teknolojisidir. Ayrıca IPBS moleküler markörleri uzun primer boyutundan ve yüksek 

bağlanma gücünden dolayı, yüksek derecede üretkenliğe sahiptirler. IPBS markörleri 

klon analizlerinde, genetik çeşitlilik analizlerinde ve filogenetik çalışmalarda başarılı bir 

şekilde uygulanmıştır (Smykal et al., 2011; Baránek et al., 2012; Gailite and Rungis, 

2012). 
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Şekil 1.1. IPBS tekniği ile DNA’nın PCR ile amplifikasyonunun şematik gösterimi 

(Alzohairy et al (2014)’den modifiye edilmiştir) 

Bu çalışma ile Türkiye’nin farklı bölgelerinden toplanmış ekmeklik ve 

makarnalık buğdaylar ile son yıllarda ekiliş oranı azalan, halk arasında kavılca, kavulca, 

kaplıca, gacer gibi isimlerle bilinen siyez ve gernik buğdaylarının (kavuzlu buğdaylar) 

IPBS markör sistemi ile genetik düzeyde varyasyonu ve akrabalık ilişkisini ortaya 

çıkarmak hedeflenmiştir. Ayrıca, bazı agro-morfolojik karakterlerin de incelenmesi 

yapılmıştır. Bu çalışmanın sonucunda elde edilen verilerin, oluşturulacak ıslah 

programlarına katkı sağlaması amaçlanmıştır. 
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2. KAYNAK ÖZETLERİ 

Queen et al. (2003), buğdayda retrotranspozona dayalı moleküler markörler ile 

bağlantı (linkage) ve genetik çeşitlilik çalışması yürütmüşlerdir. Çalışmada BARE-1 ve 

Thv19 retrotranspozonlarına dayalı SSAP markör sitemi ve Tar1 ve Tagermina 

LTR’lerinden türevlenen retrotranspozon spesifik SSAP markörleri kullanılmıştır. 26 

tanesi Aegilops, 9 tanesi Triticum olmak üzere 35 adet Triticeae örneği genetik çeşitlilik 

için kullanılmıştır. Genetik çeşitlilik için BARE-1/Wis-2-1 A ve Thv19 ‘un her ikisi 

yaklaşık olarak %13 polimorfik bant sergilemiş, Tagermina ise %17 SSAP bant 

polimorfizmi göstermiştir. Ayrıca Tar1 ise yaklaşık %18 SSAP bant plimorfizmi 

göstermiştir. PAUP’ye dayalı analiz metodu kullanılarak SSAP retrotranspozon markör 

verilerinden elde edilen filogenetik ağaçta Triticum ve Aegilops türlerinin birbirinden 

iki ana grupta ayrıldığı görülmüştür. 

Yağdı (2004), Bursa koşullarında geliştirilmiş 12 hat ile 1 kontrol ekmeklik 

buğday genotiplerinin bazı kalite özelliklerini iki yıl boyunca araştırmıştır. 

Çalışmalarında genotiplerin ilk yıl ve ikinci yıl ortalamalarının hektolitre ağırlığının 

79,0-80,93 kg/100 L ve bin tane ağırlığının ise 42,88-51,17 g arasında değiştiğini 

belirtmiştir. 

Zaki and Ghany (2004), allotetraploid pamuk örneklerinde (Gossypium 

barbadense L.) Ty3/gypsy retrotranspozonu araştırmışlardır. Ty3/gypsy’ün geri 

(reverse) transkriptaz geninin bir kısmı izole edilmiş, klonlanmış ve sekanslanmış, 

neticede bu retro elementlerin pamuk genomunda yüksek kopya sayısına sahip olduğu 

bulunmuştur.  

Aydın ve ark. (2005), Samsun ve Amasya’da yetiştirdikleri 5 kontrol çeşidi ve 

20 ekmeklik buğday hatlarının verim ve kalite özelliklerini inceledikleri çalışmalarında; 

genotiplerin bitki boylarının Samsun’da 72,5-106,3 cm, Amasya’da ise 63,8-86,3 cm 

arasında değiştiğini bildirmişlerdir.  

Sözen ve Yağdı (2005), on bir makarnalık buğday (T. durum) çeşidi ile 

2001/2002 ve 2002/2003 yetiştirme yıllarında yaptıkları çalışma ile bu buğday 

genotiplerinin hektolitre ağırlıklarını, yaş öz değerlerini, sedimantasyon değerlerini ve 

protein oranlarını incelemişlerdir. Hektolitre ağırlığı ile protein oranı arasında olumlu ve 
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önemli bir ilişki buldukları çalışmalarında, 2001/2002 yetiştirme yıllarında genotiplerin 

hektolitre ağırlıklarının 79,7 kg/100 L ile 82,8 kg/100 L arasında olduğunu, 2002/2003 

yetiştirme yıllarında ise genotiplerin hektolitre ağırlıklarının 79,9 kg/100 L ile 82,2 

kg/100 L arasında değiştiğini saptamışlardır. 

Pagnotta et al. (2005), İtalya ekolojisinde yapmış oldukları çalışmada 39 gernik 

buğdayında bazı morfolojik özellikler ile moleküler karakterizasyon araştırması 

yapmışlardır. Morfolojik çalışmalar kapsamında genotiplerinin bitki boyunu 93-115 cm 

aralığında, bin dane ağırlıklarını 39,6-66,9 g aralığında ve başaklanma sürelerini 7-25 

gün aralığında olduğunu belirtmişlerdir. Gelecekteki ıslah programlarında bu gernik 

genotiplerinin kaynak olarak kullanılabileceğini belirttikleri çalışmada, SSR 

markörlerini kullanmışlardır. Bu markörlere ait Ho (Gözlenen genetik uzaklık) değerini 

0,07 ve He (Beklenen genetik uzaklık) değerini 0,35 olarak saptamışlardır. Moleküler 

analizler neticesinde sadece çeşitler arasında değil, çeşitler içinde de genetik çeşitliliğin 

olduğu görülmüştür. 

Çağlar ve ark. (2006), 25 ekmeklik buğday çeşitlerinde yaptıkları iki yıllık 

çalışmalarında, çeşitlerin vejetatif periyodunu, tane olum sürelerini, bitki boylarını, m
2
 

deki başak sayılarını, başaktaki tane sayılarını, bin tane ağırlıklarını, tane olum 

oranlarını, tane verimlerini, hektolitre ağırlıklarını ve ham protein oranlarını 

incelemişlerdir. Bitki boyu hariç, diğer karakterler yönünden yıl-çeşit interaksiyonlarını 

önemli olarak buldukları çalışmalarında; bitki boyu, başakta tane sayısı, bin tane ağırlığı 

ve hektolitre ağırlığı parametrelerinin ürün yıllarına göre ortalamalarını (1. yıl - 2. yıl) 

sırasıyla 72,5-99,3 cm, 19,9-30,4 adet, 34,1-42,5 g ve 75,3-79,3 kg olarak 

belirtmişlerdir. 

Yalçın (2007), 5 ekmeklik buğday (T. aestivum ssp. aestivum) ve 5 makarnalık 

buğday (T. turgidum ssp. durum) ile 70 yabani gernik (T. turgidum ssp. dicoccoides) 

genotiplerinin morfolojik ve fizyolojik özelliklerini saptamak için araştırma yapmıştır. 

Çalışmasının sonucunda bazı morfolojik ve fizyolojik özellikler bakımından yabani 

gerniklerin makarnalık ve ekmeklik çeşitlerden daha çok genetik varyasyon gösterdiğini 

belirtmiştir. 



8 

 

Kaydan ve Yağmur (2008), Van ekolojik koşullarında iki yıllık çalışmalarında 

bazı ekmeklik buğday çeşitlerinde verim ve verim öğeleri üzerine bir araştırma 

gerçekleştirmişlerdir. Kışlık ekim yaptıkları çalışmada başaklanma süresi, başak 

uzunluğu, bitki boyu, başakta dane sayısı, başakta dane verimi ve bin dane ağırlığı 

özelliklerinin birinci ve ikinci yıllardaki ortalamalarının en az ve en çok olarak sırasıyla 

180,75-190,62 gün, 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 olduğunu belirtmişlerdir.  

Yazar ve Karadoğan (2008), Ankara’da taban ve kıraç arazide iki yıl süreyle 8 

makarnalık buğday çeşidi ile 2 ıslah hattının verim ve kalite özelliklerini 

incelemişlerdir. Yaptıkları çalışmalarında hat ve çeşitlerin ortalama olarak bin tane 

ağırlıklarının 38,60-47,87 g arasında ve hektolitre ağırlıklarının da 75,40-79,50 kg 

arasında olduğunu bildirmişlerdir. 

Peleg et al. (2008), yabani makarnalık buğdayda allel farklılığı ile ekocoğrafik 

farklılık arasındaki ilişkiyi incelemek için SSR markörlerini kullanmışlardır. Çalışmada, 

25 adet popülasyona ait 145 genotip kullanılarak 54 SSR primer çifti ile analiz 

edilmiştir. SSR verilerine dayalı analizler sonucunda popülasyon içi varyasyon %56 

iken, popülasyonlar arası varyasyon %44 olarak bulunmuştur. Çalışma sonucunda 

araştırmacılar genetik farklılık ile coğrafik uzaklık arasında ilişki olmadığını 

belirtmişlerdir. 

Konovalov et al. (2010), BARE-1 ve Jeli LTR retrotranspozonları üzerine dayalı 

moleküler markörleri kullanarak diploid buğdayda evrimsel ilişkiyi araştırmışlardır. 30 

Triticum boeoticum, 4 Triticum monococcum, 1 Triticum sinskajae ve 17 Triticum 

urartu olmak üzere toplam 52 adet buğday çalışılmıştır. BARE-1 retrotranspozon esaslı 

SSAP markörü için 284 polimorfik bant sayısı bulunurken, Jeli retrotranspozon esaslı 

SSAP için 199 polimorfik bant sayısı bulunmuştur. Ayrıca ortalama PIC değeri BARE-

1 için 0,280 iken, Jeli için 0,310 bulunmuştur. Her iki markör için de allel frekansı 

hesaplanmış olup BARE-1’in allel frekansı 0,263 ve Jeli’nin allel frekansı 0,314 

bulunmuştur. Çalışmanın sonunda Gypsy sınıfı LTR retrotranspozon ailesinden olan 

Jeli’nin B ve D genomları ile karşılaştırıldığında A genomunda daha fazla amplifiye 

olduğu gözlenmiştir. Araştırmacılar her iki markör sisteminin filogenetik çalışmalar, 
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genetik haritalama, QTL analizi ve tür ya da çeşit tanımlaması gibi çeşitli çalışmalarda 

kullanılabileceğini ifade etmişlerdir. 

Rungis et al. (2012), AFLP ve IPBS markörlerini kullanarak ıslahçılar tarafından 

geliştirilmiş buğday, arpa ve yulafa ait ileri ıslah hatlarının genetik çeşitliliğini 

değerlendirmişlerdir. Tritikale 9402-3 hattının alt hatlarında polimorfik AFLP lokus ve 

polimorfik IPBS lokus sayısı 2008, 2009 ve 2010 yıllarında değişim göstermiştir. 2008 

yılında polimorfik AFLP lokus %99,52 iken 2009 ve 2010 yıllarında sırasıyla %93,58 

ve %47,44 olarak bulunmuştur. IPBS için polimorfik lokus 2008 yılında %96.55 iken, 

2009 ve 2010 yıllarında sırasıyla %82,89 ve %63,89 olarak saptanmıştır. Ayrıca 

çalışmada Nei (1978)’nin genetik uzaklığı her iki markör sistemi ile her 3 yıl için 

hesaplanmıştır. Ortalama genetik uzaklık üç yıl boyunca sırasıyla AFLP markörü için 

0.147, 0.076 ve 0.025 iken, IPBS retrotranspozon markörü için 0.122, 0.085 ve 0.025 

değerleri bulunmuştur. Çalışmada her iki moleküler markör sistemi ve morfolojik seçim 

yöntemi birlikte kullanılarak ileri ıslah hatlarında genetik çeşitliliğin azaltılması 

sağlanmıştır. 

Andeden et al. (2013), yabani nohut türlerinde genetik çeşitliliği ve ilişkiyi 

belirlemek amacıyla IPBS retrotranspozon ve ISSR markörlerini kullanmışlardır. 6 

nohut türüne (C. bijugum, C. pinnatifidum, C. echinospermum, C. reticulatum, C. 

judaicum ve C. arietinum) ait toplam 71 örnek IPBS ve ISSR markörü ile taranmış olup 

ISSR markörü ile toplam 136 skorlanabilir bant elde edilirken, IPBS için 130 bant elde 

edilmiştir. ISSR markörü için ortalama polimorfizm 13,5 iken (%99,3), IPBS için 

ortalama polimorfizm 13,0 (%100) olarak bulunmuştur. 71 genotip arasındaki ortalama 

genetik çeşitlilik 0,27 iken, bu değer 0,05 ile 0,50 arasında dağılım göstermiştir. C. 

echinospermum ve C. pinnatifidum türlerine ait genotipler arasında polimorfizm 

açısından en fazla çeşitliliğin olduğu, C. arietinum genotiplerinde ise düşük 

polimorfizm görüldüğünü açıklamışlardır. Her iki markör sistemi içinde PIC değeri 0,91 

olarak bulunmuştur. ISSR ve IPBS markörlerinden elde edilen genetik benzerlik mantel 

testi ile karşılaştırılmış olup, korelasyon katsayısı (r) 0,89 olarak bulunmuştur. Bir 

genotip hariç (ILWC73068 (C. echinospermum)) aynı türe ait genotipler kümeleme 

analizi sonucunda aynı grup altında birlikte kümelenmişlerdir. Mevcut çalışmada IPBS 
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retrotranspozonlarının yabani ve kültüre alınmış nohut türlerinde çeşitlilik çalışmaları 

için kullanışlı olduğuna değinilmiştir. 

Demirel (2013), diploid ve tetraploid köy çeşitleri ile tescilli çeşitlerin arasındaki 

moleküler ve morfolojik özelliklerin tanımlanması için araştırma yapmıştır. Yaptığı 

çalışmada morfolojik gözlemlerden bitki verimini, biyolojik verimini, hasat indeksini ve 

olgunlaşma sürelerini ortalama olarak sırasıyla 0,64 g, 1,85 g, %34,24 ve 107,20 gün 

olarak belirtmiştir. ISSR markörlerini kullanarak yaptığı moleküler çalışmasında 

ortalama DICE benzerlik katsayısını 0,55, ortalama polimorfik bant sayısını 10,21 ve 

ortalama polimorfizm oranını ise %95,42 olarak saptamıştır. 

Krupin et al. (2013), tuz stresine karşı tuza tolerantlı buğdaylar geliştirmek için 

buğdaygil çimininde (Thinopyrum) yer aldığı, buğdayın yabani akrabaları arasında gen 

donörü araştırmışlardır. Hibrit 10 tuza tolerant buğday-buğday çimi hattının farklı 

sodyum klorid (100, 150 ve 200 mM) konsantrasyonlarında çimlenmeden sonra 3’üncü 

ve 7’nci günde kök ve yaprak büyüme oranları hesaplanmıştır. Çalışmada araştırılan 

hatlar arasındaki genetik uzaklığı bulmak için IPBS, RAPD ve ISSR markörleri 

kullanılmıştır. Çalışma sonunda tuz toleransı benzer olan hatların genetik olarak da 

birbirine benzer olduğu kanısına varılmıştır. 

Yılmaz and Gözükırmızı (2013), arpa doku kültüründe, kültüre almanın genetik 

etkisini araştırmak için BAGY2 retrotranspozon markörlerini kullanmışlardır. 

Çalışmada kültür süresine bağlı olarak BAGY2 polimorfizm oranlarının arttığını 

gözlemlemişlerdir. Çalışmada kontrol grubu ile 45 ve 90 günlük kalluslar birbirleriyle 

ve kendi içlerinde karşılaştırılmıştır. Kontrol grubu kendi içinde homomorfik iken, 

kontrol grupları ile 45 ve 90 günlük kallusları karşılaştırdıklarında polimorfizm 

oranlarını sırası ile %5 ve %20 olarak belirlemişlerdir. Araştırmacılar bulguları 

değerlendirdiğinde gruplar arasında görülen BAGY2 retrotranspozon markörü bant 

profillerinin farklı olmasının, doku kültürünün süresi ve koşulları ile ilgili olabileceğini 

ifade etmişlerdir. 

Guo et al. (2014), üzüm çeşitlerinde IPBS markörleri ile moleküler çeşitliliği 

araştırmışlardır. Çalışmada bu amaç için 35 üzüm çeşidi ve 15 IPBS markörü 

kullanmışlardır. IPBS markörleri ile 35 genotipte toplamda 99 stabil ve skorlanabilir 
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bant seçilmiş olup, IPBS primerleri için her markör başına ortalama bant sayısını 6,6 

olarak bulmuşlardır. Polimorfik bant yüzdesi %42,9 ile %100 arasında değişmiş, 

ortalama değeri ise %86,3 olarak saptamışlardır. Bu markörlerden elde edilen moleküler 

veriler ile genetik benzerlik matriksi oluşturulmuş, benzerlik matriksinden 

yararlanılarak UPGMA dendrogramı elde edilmiş ve dendogramda 3 ana küme 

oluştuğu, yabani ve kültür çeşitlerinin birbirinden ayrı gruplandığı gözlenmiştir. Ayrıca, 

çalışmada Mantel testi gerçekleştirilmiş ve kophenetik korelasyon sayısının (r) 0,81 

olduğu ve oluşturulan dendogramın IPBS markörlerinden elde edilen verileri iyi temsil 

ettiği belirtilmiştir. Çalışmanın sonucunda hem kültüre alınmış Çin çeşitlerinde hem de 

yabani üzüm çeşitlerinde genetik çeşitliliğin fazla olduğu, üzüm germplazmlarının 

genetik çeşitliliğini değerlendirmek için IPBS markörlerinin uygun olduğu kanısına 

varmışlardır. 

Kılıç ve ark. (2014), Güneydoğu Anadolu Bölgesi ekolojik koşullarında ileri 

kademe ekmeklik buğday hatları ve tescilli çeşitler ile yaptıkları çalışmada farklı 

çevrelerde genotiplerin bazı kalite özelliklerini incelemişlerdir. Diyarbakır 

lokasyonunda yaptıkları çalışmada genotiplere ait ortalama başaklanma süresini 124 

gün ile 133 gün arasında, bitki boyunu 75 ile 100 cm aralığında, hektolitre ağırlığını 

75,3 kg ile 80 kg arasında ve bin dane ağırlığını ise 26 g ile 33,4 g aralığında olduğunu 

saptamışlardır.  

Baloch et al. (2015a), mercimekte genetik çeşitliliği ve mercimek çeşitlerinin 

birbirleri ile arasındaki ilişkiyi araştırmak için 10 ISSR markörü ve 73 IPBS 

retrotranspozon markörü kullanmışlardır. 6 farklı çeşite ait genotiplerde hem IPBS hem 

de ISSR markörlerinden 10 tanesi tekrarlanabilir ve kesin fragmentler ürettiği için 

seçilmiştir. 10 IPBS için 151 bant skorlanmış bunlardan 150 tanesi polimorfik (%99,3) 

bulunmuştur. 10 ISSR için ise 138 bant skorlanmış ve skorlanan bu bantların hepsinin 

polimorfik (%100) olduğu tespit edilmiştir. IPBS için ortalama PIC değeri 0.90 iken, 

ISSR için ise 0,97 olarak saptanmıştır. L. culinaris subsp. orientalis ve L. ervoides için 

IPBS markörlerinden iyi sonuçlar elde ederken; L. Lamottei’de bu markör sistemi düşük 

polimorfizm göstermiştir. Sonuç olarak Lens culinaris subsp. culinaris ve Lens 

culinaris subsp. orientalis arasında gözlenen yakın ilişkinin IPBS retrotranspozon 

markörleriyle açıkça ortaya konulduğu görülmüştür. 
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Baloch et al. (2015b), Türkiye germplazmındaki bezelyelerin popülasyon 

yapısını araştırmak amacıyla DNA temelli IPBS retrotranspozon markörlerini 

kullanmışlardır. Çalışmada 104 tane köy çeşidi ve 34 tane tarla ıslah hattı kullanılmıştır. 

Çalışmada kullanılan 12 IPBS retrotranspozon markörünün toplamda 106 adet 

skorlanabilir bant verdiği ve bunların 81’inin polimorfik olduğu sonucuna varılmıştır. 

Ayrıca kullanılan bu primerlerin ortalama PIC değerinin 0,61 olduğunu ve 0,33 ile 0,84 

arasında dağıldığını rapor etmişlerdir. Çalışmada popülasyon yapısını incelemek için 

STRUCTURE programı kullanılmış olup K değeri 3 ve 5 olarak saptanmıştır. Türk 

köyçeşidi bezelyelerde gözlenen yüksek genetik çeşitliliğin coğrafiksel orijin ile ilişkili 

olmadığı açıklanmıştır. IPBS markörlerinin bezelye germplazmının moleküler 

karakterizasyonu için uygun olduğu önerilmiştir. 

Shizuka et al. (2015), Türkiye’ye ait yabani makarnalık buğday 

popülasyonlarında kloroplast SSR markörlerini kullanarak genetik çeşitliliği 

araştırmışlardır. Gaziantep bölgesinden toplanmış 91 adet yabani makarnalık buğday 

genotipi 24 adet kloroplast SSR primer çifti ile taranmıştır. 24 adet SSR marköründen 9 

tanesi polimorfik olarak bulunmuş ve ortalama allel sayısının 2,17 olduğu saptanmıştır. 

Popülasyonlar için beklenen genetik çeşitlilik (He) 0,00 ile 0,70 arasında değişirken, 

genetik çeşitlilik ortalamasının 0.28 - 0.29 arasında değiştiği görülmüştür Araştırmacılar 

çalışmada kullanılan yabani makarnalık buğday popülasyonlarında genetik varyasyonun 

yüksek olduğunu rapor etmişlerdir. 

Yıldız et al. (2015), Türk bamya germplazmlarında genetik çeşitliliği araştırmak 

için IPBS retrotranspozon ve SSR markörlerini kullanmışlardır. 66 bamya köy çeşidi 

genetik çeşitlilik için değerlendirilmiştir. 13 IPBS markörü ile toplamda 88 bant elde 

edilmiş, bu bantların %40,2’sinin polimorfik olduğu, her primer başına ortalama bant 

sayısının 6,8 olduğu belirtilmiştir. IPBS markörü için genetik çeşitlilik ve Shannon’un 

bilgi içeriği sırasıyla 0,01 ile 0,13 ve 0,02 ile 0,021 arasında değişim göstermiştir. SSR 

için ise genetik çeşitlilik ve Shannon’un bilgi içeriği (Bir toplulukta verilen farklı türlere 

ait çeşitliliğin matematiksel olarak ölçümü (Chao and Shen, 2003)) sırasıyla 0,06 ile 

0,46 ve 0,14 ile 0,65 arasında değişim göstermiştir. SSR markörü için PIC değeri 0,52 

ile 0.81 arasında iken, IPBS için bu değer 0,12 ile 0,99 arasında saptanmıştır. SSR ve 

IPBS verilerine dayalı Neighbor Joining (NJ) analizi bütün genotipleri 4 gruba 
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bölmüştür. Fakat SSR markörleri IPBS’ye göre bamyaları orijinleri bakımından 

gruplamada daha etkin bulunmuştur. Çalışmada popülasyonun yapısını belirlemek 

amacıyla STRUCTURE programı kullanılmış ve popülasyon sayısı iki olarak (K=2) 

belirtilmiştir. Türk bamya çeşitlerinde genetik çeşitliliğin az olduğu ve genetik bir dar 

boğaz yaşandığı ortaya konulmuştur. Islah öncesi veri oluşturmak için kullanılan IPBS 

markör sisteminin daha büyük genetik varyasyon oluşturmak için ıslahçılara kolaylık 

sağlayacağını belirtmişlerdir. 

Kırdök and Çiftçi (2016), Akdenize ait fıstık çeşitlerinde genetik çeşitliliği 

tanımlamaya çalışmışlardır. Bu kapsamda IPBS, IRAP ve REMAP markör sistemleri 

kullanılmıştır. Çalışmada kullanılan 7 fıstık türü şunlardır; 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 markör sistemi diğer markör sistemleri ile 

karşılaştırıldığında en fazla lokus bilgisi sağlamıştır (toplam 319 lokus, her bir markör 

başına 35,44 polimorfik lokus sayısı). Ancak her 3 markör sisteminde (IPBS, IRAP ve 

REMAP) polimorfizm oranı (0,94, 0,93 ve 0,93), beklenen heterozigotluk (0,35, 0,32 ve 

0,3) ve PIC değerleri (0,35, 0,35 ve 0,32) birbirine yakın olarak tespit edilmiştir. Ayrıca 

çalışmada IPBS ve IRAP markörleri arasında Mantel testi gerçekleştirilmiş ve Mantel 

korelasyon degeri 0,79 olarak bulunmuştur. IPBS, IRAP ve REMAP arasındaki 

korelasyon ise 0,96 olarak saptanmıştır. Ancak REMAP ve diğer iki markör sistemi 

birlikte karşılaştırıldığında Mantel korelasyon değerinin 0,47 ile oldukça düşük olduğu 

belirtilmiştir. Neighbor joining metodu ile oluşturulan ağaç Akdeniz fıstık türlerini 

genel olarak 3 grupta kümelemiştir. İlk grup P. vera ve P. khinjuk türlerine ait 

genotiplerinden oluşurken, 2’nci grup P. mutica ve P. atlantica, 3’üncü grubun ise P. 

lentiscus, P. palaestina ve P. terebinthus’a ait genotiplerden oluştuğu ifade 

edilmektedir. Ayrıca çalışma sonucunda elde edilen mantel test sonuçlarının litaratür ile 

karşılaştırıldığında yüksek olmadığı ve bunun sebebinin her bir markör sisteminin farklı 

mobil retrotranspozon bölgeleri hedef almasından kaynaklı olabileceği öne sürülmüştür. 

Araştırmacılar retrotranspozona dayalı moleküler markörlerin diğer fıstık türleri için 

moleküler karakterizasyon ve moleküler ıslah çalışmaları için kullanılabileceğini ifade 

etmişlerdir. 
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Yüzbaşıoğlu et al. (2016), yürüttükleri çalışmalarında pirinçte Hopi/Osr27 ve 

Houba/Tos5/Osr13 retrotranspozonlarını incelemişlerdir. Çalışmada Oryza sativa’ya ait 

Ipsala, Beser ve Osmancık-97 çeşitlerine ait 10 günlük kök ve yapraklarında 

retrotranspozon hareketi araştırılmıştır. Petri disklerde her 3 çeşide ait 3 bitki olacak 

şekilde filtre kağıdı arasında çimlendirilen bitkiciklerin yaprak ve kök örnekleri 10 gün 

sonra toplanılmıştır. Toplanan örneklerden genomik DNA izolasyonundan sonra PCR 

ile DNA’lar çoğaltılmıştır. Hopi/Osr27 için polimorfizm oranı %0 ile %17 arasında 

iken, Houba/Tos5/Osr13 için ise polimorfizm oranının %10 ile %87 arasında dağıldığı 

bulunmuştur. Ayrıca çalışmada sadece çeşitler arasında değil aynı bitkinin farklı 

organları arasında da retrotranspozon hareketinin farklı olduğunu belirtmişlerdir. 

Gürcan et al. (2017), Türkiye’nin bazı köy çeşidi buğdaylarının moleküler ve 

agro-morfolojiksel karekterizasyonunu araştırmışlardır. Çalışmada, Kastamonu, Kayseri 

ve Konya illerinden toplanan 50 kavuzlu buğday genotipi, Kars’dan toplanan 15 

ekmeklik buğday genotipi ve 5 ticari çeşidi kullanmışlardır. Bitki boyu, başak başına 

dane sayısı, bitki verimi, başaklanma süresi, olgunlaşma süresi, bin dane ağırlığı ve 

protein oranı gibi bazı morfolojik karakterler değerlendirilmiştir. Kars’dan toplanan 

bütün buğday popülasyonlarının kavuzsuz olduğu, Konya ve Kayseri’den toplanan 

buğday popülasyonlarının kavuzlu olduğu belirtilmiştir. Kastamonu’dan toplanan 23 

kavuzlu buğdayın 14’ü siyez, 9’u ise gernik olarak ayrılmıştır. Bitki verimi ve ploidi 

seviyesi arasında açık bir ilişki olduğu ifade edilmiştir. 11 SSR primer çifti moleküler 

karakterizasyonu ve genetik çeşitliliği tanımlamak amacıyla kullanılmıştır. 11 SSR 

primer çifti toplamda skorlanabilir 104 allel vermiştir. Lokus başına allel sayısı 6 ile 16 

arasında dağılım gösterirken, ortalama allel sayısı 9,45 olarak bulunmuştur. Ortalama 

PIC değeri 0,67 iken, en düşük ve en yüksek PIC değeri sırasıyla 0,50 ve 0,86 olarak 

saptanmıştır. PIC değerleri üzerine dayalı ortalama genetik çeşitlilik 0.67 olarak 

bulunmuştur. Ayrıca melezleme katsayısını (inbreeding coefficient) veren Wright’ın 

fiksayon indeksi (F) (Wright’s fixation index) 0,69 ile 1 arasında değişmiş ve ortalama 

değeri 0,9 olarak bulunmuştur. Genetik yapıyı analiz etmek için Fit, Fis ve Fst değerleri 

PopGene32 programı ile hesaplanmıştır. Popülasyonlar arasındaki en yüksek genetik 

varyasyon (0,80) Xgwm312 markörü ile ortaya konulmuştur. SSR markörlerinden elde 

edilen veriler ile genetik ilişkiyi ortaya koymak adına maksimum bileşik olabilirlik 
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mesafesi (composite likelihood distance) metodu ile Mega Software (7.0.14 version) 

kullanılarak UPGMA dendogramı elde edilmiştir. 70 buğday genotipi dendogram 

üzerinde iki ana grupta kümelenmiştir. Maksimum benzerlik Kayseri’den toplanan 

genotipler arasından Kayseri2, Kayseri5 ve Kayseri11 genotiplerinde gözlenmiştir. 

Popülasyonun genetik yapısını değerlendirmek amacıyla STRUCTURE programı 

kullanılmış ve K=6 olarak bulunmuştur. 70 genotipten 55’inin STRUCTURE analizi 

sonucunda saf olduğu ve geriye kalanların hibrit olduğu sonucuna varılmıştır. Çalışma 

sonunda araştırmacılar SSR markörlerinin farklı ploidi seviyelerindeki buğday 

genotiplerini ayırmada etkili olduğunu belirtmişlerdir. 

Vuorinen et al. (2018), yabani gernik buğdayında (Triticum turgidum ssp. 

dicoccoides) genetik çeşitliliği değerlendirmek amacıyla retrotranspozon markörleri 

kullanmışlardır. Çalışmada 1 Türk ve 14 İsrail popülasyonunu toplam 17 IRAP ve 

REMAP retrotranspozon markör metodu ile incelemişlerdir. Bu markör sistemleri 

toplamda 224 polimorfik bant üretmiştir. Ortalama polimorfik lokus oranı 0,360 iken, 

genetik uzaklığın derecesinin 0,138 ile 0,063 arasında değiştiğini saptamışlardır. 

Beklenen heterozigotluk 0,002 ile 0,204 arasında değişmiş olmakla birlikte en düşük 

beklenen heterozigotluk BeT-Oren popülasyonuna ait iken, en yüksek değer ise Mt. 

Hermon popülasyonuna ait bulunmuştur. Genetik uzaklık açısından popülasyonlar 

değerlendirildiğinde en uzak popülasyonlar Bet-Oren ve Yehudiyya (0,9421) iken en 

yakın popülasyonlar Mt. Gilboa ve Mt. Gerizim (0,2185) olarak saptanmıştır. 

Yehudiyya (genetik uzaklık ≥ 0,6391), Tabigha (genetik uzaklık ≥ 0,6068) ve Bet-Oren 

(genetik uzaklık ≥ 0,5994) çeşitlerinin diğer çeşitlerden ve birbirinden genetik olarak 

uzak olduğu belirlenmiştir. PCA (Principal Component Analysis= Ana Bileşenler 

Analizi) analizi sonucunda Türkiye’den alınan buğday genotiplerinin (West Diyarbakır) 

İsrail genotiplerinden ayrı konumlanmış olduğu görülmektedir. Çalışmanın sonucunda 

örneklerin coğrafik dağılımının genetik uzaklık ile tutarlı olmadığı sonucuna varılmıştır.  
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3. MATERYAL ve METOT 

3.1. Materyal 

Çalışmanın yapıldığı materyaller, Türkiye’nin Kars, Kastamonu, Mersin, Konya, 

Sivas, Erzincan, Çankırı, Kayseri, Kahramanmaraş, Mardin, Aksaray, Niğde, 

Diyarbakır, Yozgat, Adıyaman ve Van illerinden köy çeşidi popülasyonlar toplanmıştır. 

Çizelge 3.1’de genotiplerin toplandığı bölgeler verilmiş olup, çalışmanın diğer 

aşamalarında da kullanılan genotip numaraları belirtilmiştir. 

Çizelge 3.1. Bu çalışmada kullanılan genotiplere ait mevcut bilgiler 

Genotip 

Numarası 

İl İlçe/Köy 

1 Diyarbakır Merkez 

2 Kayseri Epçe köyü 

3 Kars Kuyucuk Köyü 

4 Kahramanmaraş Elbistan 

5 Kastamonu İhsangazi 

6 Konya Merkez 

7 Kastamonu İhsangazi 

8 Aksaray Merkez 

9 Van Gedelova 

10 Kastamonu İhsangazi 

11 Kayseri Yeniköy 

12 Kayseri Pınarbaşı 

13 Kastamonu İhsangazi 

14 Kayseri Hotça Köyü 

15 Mersin Silifke 

16 Kayseri Develi 

17 Iğdır Merkez 

18 Kars Geçit Köyü 

19 Van Merkez 

20 Kastamonu İhsangazi 

21 Kars Merkez 

22 Erzincan Merkez 
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Çizelge 3.1’in devamı 

Genotip 

Numarası 

İl İlçe/Köy 

23 Kars Büyükçatma 

24 Kayseri Gümüşören 

25 Kars Merkez 

26 Kastamonu Merkez 

27 Kastamonu İhsangazi 

28 Kars Büyükçatma 

29 Çankırı Merkez 

30 Kayseri Epçe köyü 

31 Niğde Merkez 

32 Kars Geçit Köyü 

33 Kars Küçükçatma 

34 Kastamonu İhsangazi 

35 Kars Geçit Köyü 

36 Mardin Merkez 

37 Yozgat Merkez 

38 Kayseri Yemliha 

39 Sivas Divriği 

40 Konya Merkez 

41 Adıyaman Merkez 

42 Sivas Merkez 

43 Sivas Gemerek 

44 Kastamonu İhsangazi 

45 Sivas Gürün 

46 Kars Güvercin Köyü 

47 Mersin Merkez 

48 Kastamonu İhsangazi 

49 Iğdır Merkez 

50 Şanlıurfa Merkez 

51 Van Gedelova 

52 Mersin Çarkçılı köyü 
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Çizelge 3.1’in devamı 

Genotip 

Numarası 

İl İlçe/Köy 

53 Konya Merkez 

54 Kars Duraklı Köyü 

55 Ahmetağa Bahri Dağdaş Uluslararası Tarımsal 

Araştırma Enstitüsü 

56 Aydın-93 GAP Uluslararası Tarımsal Araştırma ve 

Eğitim Merkezi 

57 Fırat-93 GAP Uluslararası Tarımsal Araştırma ve 

Eğitim Merkezi 

58 Cemre GAP Uluslararası Tarımsal Araştırma ve 

Eğitim Merkezi 

3.1.1. Deneme alanının seçimi, toprak ve iklim verileri 

Araştırmanın morfolojik gözlem ve incelemeleri; Iğdır ili koşullarında, Iğdır 

Üniversitesi Tarımsal Araştırma ve Uygulama Merkezi’nin deneme alanında 

yapılmıştır. Iğdır ovası, Doğu Anadolu Bölgesinin mikroklima özelliği gösteren en 

düşük rakımlı, çevre illere göre faklı özellik gösteren (iklim, toprak ve bitki örtüsü gibi) 

ve yüzölçümü geniş olan ovalardan biridir (Karaoğlu, 2011). 

Çizelge 3.2. Denemenin kurulduğu arazinin toprak özellikleri 

İncelenen Özellikler Değerleri 

pH 8,60 

EC (dS/m) 1,37 

CaCO3 (%) 22,25 

Toplam N (%) 0,06 

Organik madde (%) 1,20 

P2O5 (ppm) 51,50 

K2O (ppm) 851,50 

Deneme alanının farklı noktalarından alınan 0-20 cm derinliğindeki toprağın 

killi-tınllı bünyeye sahip olduğu, toprak pH'sının 8,6’ya (şiddetli alkali) sahip olduğu, 

organik madde miktarının %1,20, kireç (CaCO3) miktarının %22,25, azot miktarının 

(N) %0,06, potasyum miktarının (K2O) 851,5 ppm, fosfor miktarının 51,5 ppm ve 

elektriksel iletkenlik değerinin 1,37 dS/m olduğu saptanmıştır (Çizelge 3.2). 
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Çizelge 3.3. Iğdır ili 2017 yılı ve uzun yıllar ortalamalarına (UYO) ait iklim verileri 

Aylar 

Yağış (mm) Sıcaklık (
o
C) Nispi Nem (%) 

Yetişme 

Sezonu 

UYO Yetişme 

Sezonu 

UYO Yetişme 

Sezonu 

UYO 

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 

Mayıs 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 

Ağustos 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 Müdürlüğü, 2017 

2017 yılı yağış, sıcaklık ve nispi nem verileri incelendiğinde; materyallerin ekili 

olduğu dönemlerin yağış miktarının uzun yıllar ortalamasının yağış miktarından 1,7 kat 

daha az olduğu, sıcaklığın bir miktar fazla olduğu ve nispi nemin benzer miktarda 

kaldığı görülmüştür (Çizelge 3.3). Yağış miktarının olumsuz etkilerini gidermek için 

materyaller düzenli olarak sulanmıştır. 

3.2. Metot 

3.2.1. Materyallerin ekimi, bakımı ve hasadı 

Tarlaya önce 31 Mart 2017’de her bir popülasyon 1 metre uzunluğundaki 

sıralara beşerli sıralar halinde olacak şekilde sıra üzeri yaklaşık 10 cm’lik mesafeler ile 

3 tekerrürlü olacak şekilde; toplanmış 54 köy çeşidi ve 4 tescilli çeşit araziye tesadüf 

blokları deneme desenine göre ekilmiştir. Saf olacak şekilde toplam 6 kg/da azotun 

yarısı ve 4 kg/da fosforun tamamı ekimle birlikte verilmiş olup, kalan azot ise 

kardeşlenme ve sapa kalkma zamanlarında verilmiştir. Ekimden sonra çıkış ve 

çimlenmenin garanti altına alınması için genetik materyaller 10 Nisan 2017 tarihinden 

sonra sulanmaya başlanmıştır. 26 Mayıs 2017 tarihinde denemenin yabancı ot kontrolü 

için elle yolma yapılmıştır. Materyaller elle hasat edilmiştir. 

Materyaller ayrıca oluşabilecek olumsuz durumlara karşı 13 Nisan 2017 

tarihinde torf dolu viyollere ekilmiştir. Toplamda 67 popülasyon viyollere ekilmiş, 

bunların 58’i çimlenmiştir. Çıkışların görüldüğü (1-2 yapraklı) andan sonra 25 Nisan 
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2017 tarihinde tarlaya şaşırtılmıştır. Tarlaya her bir popülasyon 1 metre uzunluğundaki 

sıralara beşerli sıralar halinde olacak şekilde sıra üzeri yaklaşık 15 cm’lik mesafeler ile 

3 tekerrürlü olarak araziye şaşırtılmıştır. Materyaller elle hasat edilmiştir. 

 
Şekil 3.1. Araziye buğday popülasyonlarının ekimi ve bitki çıkışları 

3.2.2. İncelenen morfolojik ve tarımsal özellikler 

Denemede, popülasyonların genel görünümüne bakılarak mumsuluk, tüylülük, 

kulakçık rengi, kavuzluluk, büyüme habitusu, olgunlaşma süresi, başaklanma süresi, 

başak uzunluğu ve bitki boyu özellikleri Yalçın (2007) ve Demirel (2013)’e göre 

incelenmiştir. Laboratuvarda, her popülasyondan tesadüfen seçilen 3 ila 10 bitkinin 

ölçümleri yapıldıktan sonra bunların ortalaması alınarak standart sapma ve varyasyon 

katsayıları hesaplanmıştır. Yapılan analizlere ilişkin detaylı bilgiler aşağıda verilmiştir. 

3.2.2.a. Bitki boyu (cm) 

Her popülasyondan hasat öncesi 3-10 adet bitki belirlenip, ana sapın toprak 

yüzeyinden başağın ucuna kadar olan mesafe (kılçıklar hariç) cm cinsinden ölçülüp, 

ortalaması alınarak bulunmuştur. 

3.2.2.b. Başak uzunluğu (cm) 

Her popülasyondan tesadüfü olarak alınan 3-10 adet ana sap başağının, başak alt 

boğumundan, en üstteki başakçık ucuna kadar olan (kılçıklar hariç) uzunluk ölçülerek 

cm olarak ölçülmüştür. 
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3.2.2.c. Başaktaki dane sayısı (adet) 

Başak boyu ve uzunluğu alınan bitkilerin başakları toplanıp, elle harman 

edilerek ve daneler sayılarak bir başaktaki dane sayısı bulunmuştur. 

3.2.2.ç. Başak verimi (g) 

Bir başaktan çıkan daneler, hassas terazide tartılarak başak verimi ölçülmüştür. 

3.2.2.d. Bitki verimi (g) 

Bir bitkiden elde edilen tüm daneler hassas terazide tartılarak bitki verimi 

bulunmuştur. 

3.2.2.e. Biyolojik verim (g) 

Bir bitkinin toprak üstü tüm kısımları terazide tartılarak, biyolojik verimleri 

belirlenmiştir. 

3.2.2.f. Hasat indeksi (%) 

Bir bitkiden elde edilen dane veriminin biyolojik verime bölünüp 100 ile 

çarpılmasıyla hasat indeksi hesaplanmıştır. Hasat indeksi, dane miktarının yüzde olarak 

toplam bitki miktarının ne kadarlık kısmını oluşturduğunu belirtmektedir. 

3.2.2.g. Başaklanma süresi (gün) 

Çimlenme ve çıkıştan sonra parseldeki bitkilerin yaklaşık %75’inin başağını, 

yaprak kınından çıkardığı tarih arasındaki gün sayılarak bulunmuştur. 

3.2.2.ğ. Olgunlaşma süresi (gün) 

Çimlenme ve çıkıştan sonra parseldeki bitkilerin yaklaşık %90’ının hasat 

olgunluğuna geldiği tarih arasındaki günler sayılarak hesaplanmıştır. 

3.2.2.h. Bin dane ağırlığı (g) 

Harman edilmiş daneler 100’er adet olmak üzere 4 defa sayılarak tartılmış ve 

ortalamaları alındıktan sonra 10 ile çarpılarak 1000 dane ağırlığı gram olarak 

belirlenmiştir. 

3.2.2.ı. Hektolitre ağırlığı (g) 

Popülasyonların 100 ml’sinin tartılarak ağırlıkları gram olarak hesaplanmıştır. 
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3.2.2.i. Kulakçık rengi 

Tüm popülasyonların vejetatif büyüme dönemi sırasında kulakçık renklerine 

bakılarak mor veya beyaz olarak gözlemlenip belirlenmiştir. 

3.2.2.j. Tüylülük 

Tüm popülasyonların gövdesi incelenerek gövde tüylülüğüne bakılmış, 

gövdesinde tüy olanlar var olarak, tüy olamayanlar yok olarak belirlenmiştir. 

3.2.2.k. Mumsuluk 

Tüm popülasyonların gövdeleri incelenerek gövdedeki mumsuluğuna 

bakılmıştır. Gövdesinde mumsuluk olanlar var olarak, mumsuluk olamayanlar yok 

olarak saptanmıştır. 

3.2.2.l. Büyüme habitusu 

Bitkilerin gelişim durumlarına göre yatık, yarı yatık ve dik olup olmadıkları 

belirlenmiştir. 

3.2.2.m. Kavuzluluk 

Hasattan sonra kavuzlu olan popülasyonlar var, kavuzlu olmayanlar ise yok 

olarak belirlenmiştir. 

3.2.3. Morfolojik ve tarımsal verilerin analizi 

Kalitatif özellik olan kulakçık rengi, tüylülük, mumsuluk, büyüme habitusu ve 

kavuzluluk gibi özelliklerin kesikli veri olması göz önüne alınarak elde edilen sonuçlar 

yüzde (%) olarak sınıflandırılmıştır. Bunların dışındaki tüm gözlemler kantitatif veriler 

olup, süreklilik içermesinden dolayı elde edilen verilerin varyasyonunu belirlemek 

amacıyla temel istatistiksel unsurlardan olan ortalama, varyasyon katsayısı ve standart 

sapma ayrı ayrı hesaplanmıştır (Düzgüneş ve ark., 1983). 

 
Şekil 3.2. Morfolojik verilerin hesaplanmasında kullanılan temel istatistiksel formüller 

(Demirel, 2013) 
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3.2.4. Moleküler karakterizasyon 

Çalışmanın moleküler karakterizasyon kısmı için Atatürk Üniversitesi Ziraat 

Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümüne ait moleküler genetik laboratuvarı kullanılmıştır 

(Şekil 3.3 ve Şekil 3.4). 

 
Şekil 3.3. Laboratuvar çalışmasından görüntüler 

 
Şekil 3.4. Elektroforez sistemi ve jele DNA’ların yüklenmesi 
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3.2.5. Moleküler karakterizasyon için bitki materyallerinin hazırlığı 

Araziden hasat edilen buğday popülasyonları laboratuvar ortamında 

saklanmıştır. Her bir popülasyondan alınan 4-5 adet buğday örnekleri moleküler analiz 

için Atatürk Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Bölümüne ait seralarda 

viyollere ekilip çimlendirme yapılmıştır.  

3.2.6. Genomik DNA izolasyonu 

DNA izolasyonu; Doyle and Doyle (1990)’e göre CTAB 

(Cetyltrimethylammonium bromide) protokolü modifiye edilerek uygulanmıştır. 

Uygulanan DNA izolasyon protokolüne göre; genotiplerin genç yapraklarından 0,30-

0,35 g olacak şekilde yaprak parçaları tartılıp sıvı azot kullanılarak havan içerisinde 

pudra haline getirilerek eppendorf tüplere aktarılmıştır. Eppendorf tüp içerisinde yaprak 

örneklerinin üzerine 1000 μl CTAB buffer ilave edilip, karışması için 1-2 kez alt üst 

edildikten sonra bir saat boyunca 65-70 
o
C’deki su banyosunda bekletilmiştir. Her on 

dakikada bir 4-5 kez çok yavaş bir şekilde alt üst edilmiştir. Daha sonra oda sıcaklığında 

10 dakika bekletilmiştir. 24 
o
C’de 14000 devirde (rpm) 20 dakika santrifüj edilmiştir. 

Santrifüjlenen tüplerin süpernatant kısmından 800 μl alınıp, yeni eppendorf tüplere 

aktarılmıştır. Üzerine daha sonra kloroform:izoamilalkol (24:1) (v/v) karışımından 800 

μl ilave edilmiştir. Birkaç kez alt üst edildikten sonra 4 
o
C’de 14000 devirde 20 dakika 

santrifüj edilmiştir. Sanrifüjlenen tüplerin üst faz kısmından 600 μl alınıp yeni tüplere 

aktarılmıştır. Daha sonra üzerine  kloroform:izoamilalkol (24:1) (v/v) 600 μl ilave 

edilerek bir dakika boyunca alt üst edilmiştir. 4 
o
C’de 14000 devirde 20 dakika santrifüj 

edilmiştir. Santrifüj edilen tüplerin içerisindeki üst faz kısmından 500 μl alınıp buz 

içerisine yerleştirilen yeni eppendorf tüplerin içerisine aktarılmıştır. Üzerine 100 μl 

amonyum asetat (10 M), 100 μl sodyum asetat (3 M) ve 500 μl soğuk isopropanol ilave 

edilip birkaç kez alt üst edilmiştir. 4 
o
C’de 14000 devirde 20 dakika santrifüj edilmiştir. 

-20 
o
C’den çıkarılan %70’lik etil alkolden 200 μl ekleyip bir dakika beklettikten sonra 4 

o
C’de 14000 devirde 5 dakika santrifüj edilmiştir. Sıvı faz çöpe dökülüp DNA topağı 

oda sıcaklığında kurumaya bırakılmış ve topak kuruduktan sonra 100 μl 1x’lik TE (10 

mM Tris, 0,1 mM EDTA, pH 7,4) içinde çözdürülerek muhafaza edilmiştir. 
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3.2.7. Agaroz jel elektroforezinde DNA yoğunluğunun incelenmesi  

%1’lik agaroz jeli hazırlamak için gerekli agaroz, 1X Tris-Asetikasit-EDTA 

(TAE) tamponu ve jelin boyanması için 100 ml agaroz solüsyonu başına 10 μl olacak 

şekilde SafeView™ Classic (G108, ABM) eklenmiştir. 100°C’de kaynatılarak homojen 

hale getirilmiştir. Daha sonra elektroforez kasalarına dökülerek taraklar takılıp jel 

polimerize olduktan sonra yüklemeye hazır hale getirilmiştir. İzolasyonu yapılmış 

örneklerden 2 μl alınarak ve üzerlerine 8 μl ultra saf su ve 2 μl brom fenol blue ilave 

edilmiştir. Elde edilen bu karışım mikropipet yardımıyla kuyucuklara yüklenmiştir. İlk 

kuyucuğa, 2 μl 1kb (DNA ladder, Fermentas GeneRuler 
TM

) konulmuştur. Elektroforez 

işlemi 60 Volt gerilim ve 400 mA akımla iki saat süre ile yürütülmüştür. Elektroforez 

işleminden sonra yürütülen örnekler Gel Doc™ XR+ görüntüleme sistemi ile 

Ultraviyole (UV) ışık altında agaroz jel görüntülenerek bilgisayara aktarılmıştır.  

3.2.8. DNA yoğunluğunun ölçülmesi 

Moleküler markör tekniklerinden herhangi biri kullanılarak yapılacak 

çalışmalarda genotiplere ait DNA’ların kalitesinin ve yoğunluklarının bilinmesi 

gerekmektedir. DNA’nın kalitesi ve saflığı ile ilgili bilgileri veren A230 ve A280 dalga 

boylarındaki absorbans oranının yaklaşık 1,8 nm olması beklenir (Wilfinger et al., 

1997). İzolasyonu yapılan ve agaroz jel elektroforezinde saflıkları belirlenen DNA’ların 

miktarları, Qubit ® 2.0 (Fluorometer, INVITROGEN) cihazıyla çift sarmal DNA’ların 

A230 ve A280 değerleri ölçümlenmiştir. Saflık görüntüsüne ve kalite analizine göre stok 

DNA’lar 5 ng/μl olacak şekilde seyreltilerek çalışma solüsyonu hazırlanmıştır. PCR 

reaksiyonlarında kullanılmak amacıyla stok DNA’lar -20°C’de muhafaza edilmiştir. 

3.2.9. IPBS markör analizi 

Primerlerin amplifikasyon ve polimorfizm durumunu incelemek için 4 buğday 

genotipinde PCR uygulanmıştır. Literatürden elde edilen 20 markör içerisinden en 

parlak bant veren ve en iyi amplifikasyon olan 10 IPBS-retrotranspozons markörleri 

kullanılmıştır (Kalendar et al., 2010). PCR Thermal Cycler cihazında Çizelge 3.3’de 

belirtildiği şekilde reaksiyona tabi tutulmuştur.  

IPBS-retrotranspozons Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) bileşenleri 7 μl 

dH2O, 2 μl primer (10 pmol), 2 μl 10X PZR buffer (750 mM Tris-HCI pH 8.8, 200 mM 

(NH4)2SO4 , % 0,1 (v/v) Tween–20), 2 μl MgCl2 (25 mM), 0,5 μl dNTP (2 mM her bir 
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dNTP (dATP, dGTP, dCTP ve dTTP)), 0,5 μl Taq DNA polymerase (Applied 

Biological Materials (ABM, Canada)) ve 4 μl DNA (5 ng/μl) olmak üzere toplam hacim 

20 μl olacak şekilde hazırlanmıştır. 

Çizelge 3.4. PCR işlemi için reaksiyon basamakları, süresi ve sıcaklıkları 

Reaksiyon 

Basamağı 

Sıcaklık 

(
o
C) 

Süre 

(sn) 

Reaksiyon Döngü 

Sayısı 

Ön bozulma 

(Denatürasyon) 
94 30 1 

Bozulma 

(Denatürasyon) 
94 25 42 

Yapışma 

(Annealing) 

Markör bağlanma 

sıcaklığı 
45 42 

Uzama 

(Extension) 
72 60 42 

Son Uzama 72 300 1 

PCR analizi için kullanılan markörlerin isimleri ve sekans bilgileri Çizelge 

3.4’de yer almaktadır. 

Çizelge 3.5. PCR analizlerinde kullanılan IPBS markörleri ve sekansları 

Numara Markör Adı Markör Sekansları 

5’--3’ 

Amplifikasyon Polimorfizm 

1 IPBS -2219 GAACTTATGCCGATACCA  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 ürünlerinin agaroz jel elektroforezi  

PTC–225 Peltier Thermal Cycler (MJ Research, Nevada, USA) cihazından çıkan 

(PCR) DNA örnekleri yatay jel elektroforez cihazında yürütülmüştür. %1,5’lik Sodyum 

hidroksit (NaOH) - Borik asit - EDTA (SB) agaroz jeli hazırlanırken jelin boyanması 

için 100 ml agaroz solüsyonu başına 10μl olacak şekilde SafeView™ Classic (G108, 
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ABM) eklendikten sonra elektroforez kasasına dökülerek örnek sayısına uygun taraklar 

takılmıştır. Jel donduktan sonra 1X SB tamponu bulunan kasa içerisine yerleştirilmiştir. 

PCR tüplerindeki amplifikasyon ürünü ve boyanın karışması sağlandıktan sonra 

örnekler kuyulara yüklenmiştir. İlk kuyucuğa 2 μl işaretleyici (100 bp plus DNA ladder, 

Thermo GeneRuler™) konulmuştur. Elektroforez işlemi 140 volt’ta iki buçuk saat süre 

ile gerçekleştirilmiştir. 

3.2.11. Moleküler verilerin analizi 

Markörün farklı genotipleri ayırt edebilmesine polimorfizm (farklılık gösterme) 

denmekte olup markörlerin polimorfizm oranları markör tipine ve bitki türüne göre 

büyük ölçüde değişmektedir (Yıldırım ve Kandemir, 2001). Çalışmada kullanılan IPBS 

markörlerinin polimorfizm oranları, markörlerden elde edilen toplam polimorfik bant 

sayısının, toplam bant sayısına bölünerek 100 ile çarpılması sonucu aşağıda belirtilen 

formül ile bulunmuştur: 

(Polimorfik bant sayısı / Toplam bant sayısı) x 100 = Polimorfizm Oranı (%) 

DNA bantlarının var olması durumunda “1”, yokluğu durumunda “0” olarak 

sonuçlar bir veri dosyasına kaydedilmiştir. PCR başarısızlığı veya herhangi bir deneme 

hatası nedeniyle olmadığı düşünülen bantlar ise kayıp veri (missing data) “9” olarak 

kaydedilmiştir. Elde edilen DNA verileri NTSYS (Numerical Taxonomy Multivariate 

Analysis System), NTSYS-pc version 2.11f, Exeter Software paket programı 

kullanılarak analiz edilmiştir (Rohlf, 2000). Bu program kullanılarak, popülasyonlar 

arasındaki benzerlik indeksleri hesaplanmıştır (Dice, 1945) ve benzerlik indeksinden 

yararlanılarak UPGMA metodu ile dendrogram oluşturulmuştur. DICE benzerlik 

matriksine dayalı UPGMA dendrogramı ve varyans-kovaryans matriksine dayalı Temel 

Bileşenler Analizi yapılmıştır. DICE benzerlik katsayısına dayalı matriks UPGMA 

metoduna göre bireyler arasındaki genetik ilişkiyi belirlemek için SIMQUAL 

modülünde 2a/(2a+b+c) formülüne göre; a: Her çift arasındaki karşılaştırılan bant 

varlığının toplamı; b: Toplam bant sayısının ilk birey için varlığı; c: Toplam bant 

sayısının ikinci birey için varlığı oluşturulmuştur. DICE benzerlik katsayısına dayalı 

matriks ilk olarak COPH. modülü kullanılarak ağaç matriksi ultrametrik benzerlik 

matriksine çevrilip sonra MxCOMP modülü kullanılarak ultrametrik benzerlik matriksi 

ile benzerlik matriksi kıyaslanmıştır. Temel Bileşenler Analizi için öncelikle SIMINT 
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modülü kullanılarak korelasyon matriksi oluşturulmuş olup bu matriks EIGEN modülü 

kullanılarak eigen vektörleri hesaplanmıştır. Eigen vektörleri PROJ modülünde 

kullanılarak iki boyutlu (2D) ve üç boyutlu (3D) grafikler elde edilmiştir. IPBS 

markörlerine ait bazı değerler (H ve PIC) PowerMarker programı ile hesaplanmıştır. 

Popülasyon yapısını tanımlamak için STRUCTURE version 2.3.4 (Pritchard et 

al., 2000) paket programı ile kümeleme metodu kullanılarak elde edilmiştir. Popülasyon 

sayısı 1’den 10’a kadar belirlenmiş ve 5000 tekrar ile 5000 yakma periyodu ayarlanarak 

yapı analizi gerçekleştirilmiştir. Popülasyon sayılarını belirlemek için Delta K (ΔK) 

ardışık değerleri arasındaki verinin kayıt ihtimalindeki değişim oranı 

temellendirilmiştir. Delta K için STRUCTURE HARVESTER 0.6.94 Web version 

programı kullanılmıştır.  
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4. ARAŞTIRMA BULGULARI ve TARTIŞMA 

4.1. Morfolojik Gözlemler 

Bu çalışma çerçevesinde sulu koşullarda yetiştirilen 54 köy çeşidi 

popülasyonlarından 13 tanesi makarnalık buğday (Triticum durum), 20 tanesi ekmeklik 

buğday (Triticum aestivum), 16 tanesi gernik buğdayı (Triticum dicoccum) ve 5 tanesi 

siyez buğdayı (Triticum monococcum)’dır. 4 tescilli buğday çeşidinden 2 tanesi 

makarnalık buğday (Triticum durum) ve 2 tanesi ekmeklik buğday (Triticum 

aestivum)’dır. SPSS paket programında, bitki boyu, başak uzunluğu, başakta dane 

sayısı, başak verimi, bitki verimi, biyolojik verim ve hasat indekslerine ait verilerin 

varyans analizleri yapılmıştır (Çizelge 4.1). Ortalamalar arasındaki farkların önem 

düzeylerini belirlemek için gruplama (Duncan Testi) uygulanmıştır. Popülasyon ve 

çeşitlere ait genotip numaraları Çizelge 4.2’de belirtilmiş ve alınmış morfolojik 

gözlemler ise takip eden çizelgelerde verilmiştir. 

Çizelge 4.1. Bazı morfolojik değerlerlere ait varyans analiz sonuçları 

Varyasyon 

Kaynağı 
SD 

F Değeri 

BB BU BDS BV BTV BYV Hİ 

Tekerrür 2 3,23* 0,02
öd

 0,25
 öd

 3,53* 4,24* 3,81* 0,65
 öd

 

Çeşit 57 35,55** 282,38** 61,03** 16,20** 17,59** 43,24** 29,04** 

Hata 114        

Genel 173        

**: %1 seviyesinde önemli, *: %5 seviyesinde önemli, öd: Önemli Değil, SD: Serbestlik derecesi, BB: 

Bitki boyu, BU: Başak uzunluğu, BDS: Başakta dane sayısı, BV: Başak verimi, BTV: Bitki verimi, BYV: 

Biyolojik verim, Hİ: Hasat indeksi 

Varyans analizi sonuçları incelendiğinde, tekerrürler arasında bitki boyu, başak 

verimi, bitki verimi ve biyolojik verim bakımından önemli (p≤0,05) varyasyonlar 

gözlemlenmişken, başak verimi, başakta dane sayısı ve hasat indeksi yönünden 

istatistiki anlamda bir farklılık olmamıştır. Çeşitler arasında bitki boyu, başak uzunluğu, 

başakta dane sayısı, başak verimi, bitki verimi, biyolojik verim ve hasat indeksi 

bakımından istatistik anlamda çok önemli (p≤0,01) varyasyonlar gözlenmiştir. 
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Çizelge 4.2. Araştırmada kullanılan genotiplerin tür adları 

Genotip 

Numarası 
Tür Adı 

Genotip 

Numarası 
Tür Adı 

Genotip 

Numarası 
Tür Adı 

1 Triticum 

durum 
21 Triticum 

dicoccum 
41 Triticum 

aestivum 

2 Triticum 

dicoccum 
22 Triticum 

aestivum 
42 Triticum 

aestivum 

3 Triticum 

dicoccum 
23 Triticum 

dicoccum 
43 Triticum 

durum 

4 Triticum 

aestivum 
24 Triticum 

aestivum 
44 Triticum 

dicoccum 

5 Triticum 

monococcum 
25 Triticum 

dicoccum 
45 Triticum 

aestivum 

6 Triticum 

aestivum 
26 Triticum 

durum 
46 Triticum 

dicoccum 

7 Triticum 

dicoccum 
27 Triticum 

monococcum 
47 Triticum 

durum 

8 Triticum 

aestivum 
28 Triticum 

dicoccum 
48 Triticum 

monococcum 

9 Triticum 

aestivum 
29 Triticum 

durum 
49 Triticum 

durum 

10 Triticum 

monococcum 
30 Triticum 

aestivum 
50 Triticum 

durum 

11 Triticum 

dicoccum 
31 Triticum 

aestivum 
51 Triticum 

aestivum 

12 Triticum 

aestivum 
32 Triticum 

durum 
52 Triticum 

durum 

13 Triticum 

dicoccum 
33 Triticum 

dicoccum 
53 Triticum 

durum 

14 Triticum 

dicoccum 
34 Triticum 

monococcum 
54 Triticum 

dicoccum 

15 Triticum 

durum 
35 Triticum 

durum 
55 Triticum 

aestivum 

16 Triticum 

dicoccum 
36 Triticum 

aestivum 
56 Triticum 

durum 

17 Triticum 

durum 
37 Triticum 

aestivum 
57 Triticum 

durum 

18 Triticum 

aestivum 
38 Triticum 

aestivum 
58 Triticum 

aestivum 

19 Triticum 

aestivum 
39 Triticum 

aestivum 
  

20 Triticum 

dicoccum 
40 Triticum 

aestivum 
  

4.1.1. Bitki boyu 

Bütün popülasyonların bitki boyu bakımından ortalamaları incelendiğinde, yerel 

popülasyonlar içerisinde bitki boyu 98,50 cm ile 42 numaralı genotip en uzun olarak 

belirlenmişken, en küçük bitki boyunun ise 54,25 cm ile 8 numaralı genotipe ait olduğu 
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görülmüştür. Yerel makarnalık (Triticum durum) popülasyonlar kendi içerisinde 

incelendiğinde ise bitki boyu bakımından en uzun 91,75 cm ile 15 numaralı genotip 

iken en kısa 57,25 cm ile 47 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Yerel ekmeklik 

(Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde incelendiğinde ise bitki boyu 

bakımından en uzun 98,50 cm ile 42 numaralı genotip iken en kısa 54,25 cm ile 8 

numaralı genotip olduğu belirlenmiştir. Gernik (Triticum dicoccum) buğday 

popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise bitki boyu bakımından en uzun 95,75 

cm ile 46 numaralı genotip iken en kısa 69 cm ile 3 numaralı genotipe ait olduğu 

rastlanmıştır. Siyez (Triticum monococcum) buğday popülasyonları kendi içerisinde 

incelendiğinde ise bitki boyu bakımından en uzun 94,25 cm ile 48 numaralı genotip 

iken en kısa 62 cm ile 34 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Makarnalık buğday 

çeşitleri de bitki boyu bakımından en uzun 76,50 cm ile 57 numaralı Fırat-93 çeşidi iken 

en kısa 59,25 cm ile 56 numaralı Aydın-93 çeşidi olduğu belirlenmiştir. Ekmeklik 

buğday çeşitleri de bitki boyu bakımından incelendiğinde en uzun 63 cm ile 58 numaralı 

Cemre çeşidi iken en kısa 56,25 cm ile 55 numaralı Ahmetağa çeşidi olduğu 

saptanmıştır.  

Çizelge 4.3. Araştırmada kullanılan genotiplerin bitki boyu (cm) gözlemleri 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Kısa En Uzun 

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 54,25 z 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 lmnopr 4,51 5,74 75,00 85,00 

12 84,50 ghijklm 4,20 4,97 80,00 90,00 

 



32 

 

Çizelge 4.3’ün devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Kısa En Uzun 

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 klmnopr 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 4,11 73,00 80,00 

24 92,00 bcde 2,58 2,81 89,00 95,00 

25 82,25 ghijklmnop 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 4,51 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 ghijklmnop 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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Çizelge 4.3’ün devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Kısa En Uzun 

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 ghijklmnop 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 jklmnopr 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 ghijklmnop 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 

Aynı harfle gösterilen ortalamalar araında 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur  

Bitki boyuna ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık popülasyonlar 

kendi içerisinde ortalama 76,82 cm, ekmeklik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 

80,33 cm, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 80,85 cm, siyez 

popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 83,40 cm, makarnalık buğday çeşitleri kendi 

içerisinde ortalama 67,88 cm ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama 

59,63 cm olduğu belirlenmiştir. 
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Şekil 4.1. Buğday gruplarının bitki boyu bakımından grafikleri 

Yalçın (2007), tarafından yürütülen bir çalışmada gernik, ekmeklik ve 

makarnalık buğday çeşitlerine ait bazı morfolojik parametrereler arasında bitki boyu da 

değerlendirilmiştir. En yüksek bitki boyu (190 cm) ile en düşük bitki boyu (83 cm) 

gernik popülasyonlarında görülmüştür. Bizim çalışmamızda da her ne kadar siyez 

buğdayların ortalaması en yüksek olsa da, en yüksek bitki boyu gernik popülasyonları 

arasında görülmektedir. Dolayısı ile bizim çalışmamızda elde edilen değerler mevcut 

çalışma ile benzerlik arz etmektedir. Demirel (2013), tarafından yürütülen çalışmada ise 

siyez popülasyonlarda en yüksek bitki boyu ölçülmüş olup bizim çalışmamız ile 

farklılık göstermiştir. Bizim gözlemlediğimiz gernik popülasyonlarının bitki boyu, 

Pagnotta et al. (2005), tarafından gözlenen bitki boyundan (93-115 cm) düşük olmuştur. 

Bizim çalışmamızdaki ekmeklik ve makarnalık popülasyonlar genel olarak, Aydın ve 

ark. (2005), tarafından iki farklı lokasyonda yürütülen çalışmalar ile benzer sonuçları 

vermiştir. Aydın ve ark. (2005)’nın yaptığı çalışmalar göstermiştir ki farklı 

lokasyonlarda bitki boylarında farklılık olmuştur. Nitekim, Iğdır koşullarında 

yaptığımız çalışmamızda da genotipxçevre interaksiyonundan kaynaklı farklı bitki 

boylarının gözlemlenebileceği ayrıca çok farklı bölgelerden toplanan buğdayların 

varyasyonunun da geniş olması bu sonucu çıkarmıştır. 
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4.1.2. Başak uzunluğu 

Bütün popülasyonların başak uzunluğu bakımından ortalamaları incelendiğinde, 

yerel popülasyonlar içerisinde başak uzunluğu 11,88 cm ile 41 numaralı genotip en çok 

olarak belirlenmişken, en kısa başak uzunluğu ise 4,44 cm ile 16 numaralı genotipe ait 

olduğu görülmüştür. Yerel makarnalık (Triticum durum) popülasyonlar kendi içerisinde 

incelendiğinde ise başak uzunluğu bakımından en uzun 11,36 cm ile 1 numaralı genotip 

iken en kısa 4,48 cm ile 50 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Yerel ekmeklik 

(Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde incelendiğinde ise başak uzunluğu 

bakımından en çok 11,88 cm ile 41 numaralı genotip iken en az 4,62 cm ile 12 ve 19 

numaralı genotipler olduğu belirlenmiştir. Gernik (Triticum dicoccum) buğday 

popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise başak uzunluğu bakımından en çok 

6,94 cm ile 21 numaralı genotip iken en az 4,44 cm ile 16 numaralı genotipe ait olduğu 

rastlanmıştır. Siyez (Triticum monococcum) buğday popülasyonları kendi içerisinde 

incelendiğinde ise başak uzunluğu bakımından en çok 5,56 cm ile 34 numaralı genotip 

iken en az 4,48 cm ile 10 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Makarnalık buğday 

çeşitleri de başak uzunluğu bakımından en çok 10.08 cm ile 56 numaralı Aydın-93 

çeşidi iken en az 4,48 cm ile 57 numaralı Fırat-93 çeşidi olduğu belirlenmiştir. 

Ekmeklik buğday çeşitleri de başak uzunluğu bakımından incelendiğinde en çok 11,36 

cm ile 58 numaralı Cemre çeşidi iken en az 7,38 cm ile 55 numaralı Ahmetağa çeşidi 

olduğu saptanmıştır. 

Çizelge 4.4. Araştırmada kullanılan genotiplerin başak uzunluğu (cm) gözlemleri 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Kısa 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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Çizelge 4.4’ün devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Kısa En Uzun 

9 7,76 lm 0,21 2,67 7,50 8,00 

10 4,48 z 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 4,71 5,20 5,90 

14 6,24 qrs 0,18 2,91 6,00 6,50 

15 7,86 kl 0,25 3,19 7,50 8,20 

16 4,44 z 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 5,12 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 4,52 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 lmn 0,21 2,75 7,50 8,00 

31 7,76 lmn 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 c 0,22 2,15 9,80 10,40 

37 9,28 ef 0,47 5,08 8,70 9,90 
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Çizelge 4.4’ün devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Kısa En Uzun 

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 xyz 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 c 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 

Aynı harfle gösterilen ortalamalar araında 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur  

Başak uzunluğuna ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık 

popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 7,75 cm, ekmeklik popülasyonlar kendi 

içerisinde ortalama 7,36 cm, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 5,65 cm, 

siyez popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 5,01 cm,  makarnalık buğday çeşitleri 

kendi içerisinde ortalama 7,28 cm ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi içerisinde 

ortalama 9,37 cm olduğu belirlenmiştir. 
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Şekil 4.2. Buğday gruplarının başak uzunluğu bakımından grafikleri 

Başak uzunluğu bakımından çalışmadaki ekmeklik ve makarnalık 

popülasyonların değerleri, Kaydan ve Yağmur (2008)’ un yaptığı çalışmadaki başak 

uzunlukları verileri ile kısmen örtüşmekle beraber bu çalışmada daha uzun başaklı 

buğdayların olduğu görülmektedir. Yalçın (2007), tarafından yürütülen çalışmada 

gernik popülasyonlarının başak uzunlukları (9-15 cm), mevcut çalışmaya göre (4,44-

6,94 cm) yüksek olduğu gözlemlenmiştir. Siyez popülasyonlarında Demirel (2013), 

tarafından gerçekleştirilen çalışmanın sonucuna göre daha uzun başakların olduğu 

belirlenmiştir.  

4.1.3. Başaktaki dane sayısı 

Bütün popülasyonların başakta dane sayısı bakımından ortalamaları 

incelendiğinde, yerel popülasyonlar içerisinde başakta dane sayısı 34,67 adet ile 15 

numaralı genotip en çok olarak belirlenmişken, en az başakta dane sayısı ise 11,20 adet 

ile 24 numaralı genotipe ait olduğu görülmüştür. Yerel makarnalık (Triticum durum) 

popülasyonlar kendi içerisinde incelendiğinde ise başakta dane sayısı bakımından en 

çok 34,67 adet ile 15 numaralı genotip iken en az 13,20 adet ile 1 numaralı genotip 

olduğu saptanmıştır. Yerel ekmeklik (Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde 

incelendiğinde ise başakta dane sayısı bakımından en çok 31,60 adet ile 36 numaralı 

genotip iken en az 11,20 adet ile 24 numaralı genotip olduğu belirlenmiştir. Gernik 
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(Triticum dicoccum) buğday popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise başakta 

dane sayısı bakımından en çok 29,33 adet ile 20 numaralı genotip iken en az 12 adet ile 

25 numaralı genotipe ait olduğu tespit edilmiştir. Siyez (Triticum monococcum) buğday 

popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise başakta dane sayısı bakımından en 

çok 21,33 adet ile 27 numaralı genotip iken en az 12,50 adet ile 5 numaralı genotip 

olduğu saptanmıştır. Makarnalık buğday çeşitleri de başakta dane sayısı bakımından en 

çok 31,60 adet ile 56 numaralı Aydın-93 çeşidi iken en az 25,20 adet ile 57 numaralı 

Fırat-93 çeşidi olduğu belirlenmiştir. Ekmeklik buğday çeşitleri de başakta dane sayısı 

bakımından incelendiğinde en çok 18 adet ile 55 numaralı Ahmetağa çeşidi iken en az 

13.20 adet ile 58 numaralı Cemre çeşidi olduğu saptanmıştır. 

Çizelge 4.5. Araştırmada kullanılan genotiplerin başaktaki dane sayısı (adet) gözlemleri 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

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 klm 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 jklm 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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Çizelge 4.5’in devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

16 19,80 gh 1,92 9,71 18,00 23,00 

17 29,25 c 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 5,11 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 lmno 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 31,60 b 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 jklm 2,86 16,65 13,00 21,00 

40 15,33 klmn 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 jklm 2,08 12,62 14,00 19,00 

44 17,50 ijkl 0,71 4,04 17,00 18,00 
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Çizelge 4.5’in devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

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 ijklm 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 31,60 b 2,30 7,29 29,00 35,00 

57 25,20 d 1,10 4,35 24,00 27,00 

58 13,20 nop 1,64 12,45 11,00 15,00 

Aynı harfle gösterilen ortalamalar araında 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur  

Başakta dane sayısına ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık 

popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 24,56 adet, ekmeklik popülasyonlar kendi 

içerisinde ortalama 19,02 adet, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 19,85 

adet, siyez popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 15,62 adet,  makarnalık buğday 

çeşitleri kendi içerisinde ortalama 28,40 adet ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi 

içerisinde ortalama 15,60 adet olduğu belirlenmiştir. 
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Şekil 4.3. Buğday gruplarının başakta dane sayısı bakımından grafikleri 

Çalışma sonucunda makarnalık ve ekmeklik popülasyonların başakta dane 

sayılarının en az ve en çok değerleri, Kaydan ve Yağmur (2008)’un yaptıkları 

çalışmadaki başakta dane sayıları verilerine göre (20,32-27,47 adet) hem yüksek hem de 

düşük dane sayılarına sahip popülasyonların olduğunu göstermektedir. Ayrıca, Çağlar 

ve ark. (2006), tarafından yürütülen çalışmadaki başakta dane sayılarının verilerine göre 

de (19,9-30,4 adet) bu çalışmadaki ekmeklik ve makarnalık popülasyonlarından daha 

geniş varyasyon gösterdiği belirlenmiştir. Yalçın (2007)’a ait çalışmadaki ekmeklik (62-

79 adet) ve makarnalık (46-63 adet) popülasyonların başakta dane sayısı verilerinin, 

mevcut çalışmadaki popülasyonlara ait değerlerden yüksek olduğu saptanmıştır. Gernik 

popülasyonlarına ait başakta dane sayısı (12-29,33 adet) verilerinin ortalaması, Demirel 

(2013)’in başakta dane sayısı (13,5-19,3 adet) ortalamasından daha yüksek iken, Yalçın 

(2007)’ın başakta dane sayısı (14-36 adet) ortalamasından düşük olduğu görülmüştür. 

Siyez popülasyonlarının ise başakta dane sayısı (12,5-21,33 adet) ortalamasının Demirel 

(2013)’in başakta dane sayısı (19,3-33,3 adet) ortalamasından düşük olduğu 

belirlenmiştir. 

4.1.4. Başak verimi 

Bütün popülasyonların başak verimi bakımından ortalamaları incelendiğinde, 

yerel popülasyonlar içerisinde başak verimi 1,27 g ile 20 numaralı genotip en çok olarak 
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belirlenmişken, en az başak veriminin ise 0,22 g ile 24 numaralı genotipe ait olduğu 

saptanmıştır. Yerel makarnalık (Triticum durum) popülasyonlar kendi içerisinde 

incelendiğinde ise başak verimi bakımından en çok 1,26 g ile 15 numaralı genotip iken 

en az 0,49 g ile 1 ve 43 numaralı genotipler olduğu saptanmıştır. Yerel ekmeklik 

(Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde incelendiğinde ise başak verimi 

bakımından en çok 1,26 g ile 36 numaralı genotip iken en az 0,22 g ile 24 numaralı 

genotip olduğu belirlenmiştir. Gernik (Triticum dicoccum) buğday popülasyonları kendi 

içerisinde incelendiğinde ise başak verimi bakımından en çok 1,27 g ile 20 numaralı 

genotip iken en az 0,35 g ile 25 numaralı genotipe ait olduğu saptanmıştır. Siyez 

(Triticum monococcum) buğday popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise 

başak verimi bakımından en çok 0,52 g ile 27 ve 48 numaralı genotipler iken en az 0,23 

g ile 5 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Makarnalık buğday çeşitleri de başak 

verimi bakımından en çok 1,26 g ile 56 numaralı Aydın-93 çeşidi iken en az 1,10 g ile 

57 numaralı Fırat-93 çeşidi olduğu belirlenmiştir. Ekmeklik buğday çeşitleri de başak 

verimi bakımından incelendiğinde en çok 0,58 g ile 55 numaralı Ahmetağa çeşidi iken 

en az 0,49 g ile 58 numaralı Cemre çeşidi olduğu saptanmıştır. 

Çizelge 4.6. Araştırmada kullanılan genotiplerin başak verimi (g) gözlemleri 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

1 0,49 oprst 0,10 20,12 0,34 0,61 

2 0,60 lmnoprst 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 0,23 u 0,07 29,06 0,14 0,30 

6 0,58 lnoprs 0,14 24,97 0,42 0,70 

7 0,52 lmnoprst 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 lmnoprst 0,07 13,44 0,44 0,61 

12 0,47 oprst 0,13 27,32 0,38 0,56 
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Çizelge 4.6’nın devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

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 lmnoprs 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 lmnoprst 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 lmnoprst 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 lmnoprst 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 lmnoprst 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 lmnoprs 0,07 11,49 0,52 0,65 

39 0,58 lmnoprs 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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Çizelge 4.6’nın devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

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 lmnoprst 0,10 18,12 0,43 0,62 

45 0,55 lmnoprst 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 lmnoprst 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 lmnoprst 0,08 13,30 0,49 0,64 

52 0,55 lmnoprst 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 lmnoprs 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 

Aynı harfle gösterilen ortalamalar araında 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur  

Başak verimine ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık popülasyonlar 

kendi içerisinde ortalama 0,84 g, ekmeklik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 0,67 

g, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 0,67 g, siyez popülasyonlar kendi 

içerisinde ortalama 0,41 g, makarnalık buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama 1,18 g 

ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama 0,53 g olduğu belirlenmiştir. 
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Şekil 4.4. Buğday gruplarının başak verimi bakımından grafikleri 

Yalçın (2007), tarafından yürütülen çalışmada ekmeklik (2,66-3,72 g) ve 

makarnalık (1,44-3,09 g) popülasyonların başak verimlerinin, mevcut çalışmadaki başak 

verimlerinden daha yüksek olduğu belirlenmiştir. Gernik popülasyonların başak 

verimleri (0,35-1,27 g), Yalçın (2007)’a ait başak verimi değerleriyle (0,20-1,34 g) 

benzerlik gösterirken, Demirel (2013)’e ait başak verimlerinden (0,39-0,89 g) ise 

kısmen daha çok başak verimine sahip popülasyonların olduğu saptanmıştır. Siyez 

popülasyonlarına ait başak verimleri (0,23-0,52) ise Demirel (2013) ile (0,28-0,84 g) 

benzerlik göstermiştir. 

4.1.5. Bitki verimi  

Bütün popülasyonların bitki verimi bakımından ortalamaları incelendiğinde, 

yerel popülasyonlar içerisinde bitki verimi 3,28 g ile 15 numaralı genotip en yüksek 

olarak belirlenmişken, en düşük bitki verimine ise 0,62 g ile 48 numaralı genotipte 

rastlanmıştır. Yerel makarnalık (Triticum durum) popülasyonlar kendi içerisinde 

incelendiğinde ise bitki verimi bakımından en yüksek 3,28 g ile 15 numaralı genotip 

iken en düşük 1,22 g ile 32 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Yerel ekmeklik 

(Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde incelendiğinde ise bitki verimi 

bakımından en yüksek 2,77 g ile 41 numaralı genotip iken en düşük 0,99 g ile 24 

numaralı genotip olduğu belirlenmiştir. Gernik (Triticum dicoccum) buğday 
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popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise bitki verimi bakımından en yüksek 

2,66 g ile 20 numaralı genotip iken en düşük 1,03 g ile 3 numaralı genotipe ait olduğu 

saptanmıştır. Siyez (Triticum monococcum) buğday popülasyonları kendi içerisinde 

incelendiğinde ise bitki verimi bakımından en yüksek 1,25 g ile 27 numaralı genotip 

iken en düşük 0,62 g ile 48 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Makarnalık buğday 

çeşitleri de bitki verimi bakımından en yüksek 2,74 g ile 56 numaralı Aydın-93 çeşidi 

iken en düşük 2,36 g ile 57 numaralı Fırat-93 çeşidi olduğu belirlenmiştir. Ekmeklik 

buğday çeşitleri de bitki verimi bakımından incelendiğinde en yüksek 2,56 g ile 58 

numaralı Cemre çeşidi iken en düşük 1,53 g ile 55 numaralı Ahmetağa çeşidi olduğu 

saptanmıştır. 

Çizelge 4.7. Araştırmada kullanılan genotiplerin bitki verimi (g) gözlemleri 

Genotip 

Numarası Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

1 2,56 b 0,29 11,46 2,16 2,84 

2 1,34 jklmnop 0,10 7,75 1,22 1,45 

3 1,03 opr 0,22 21,28 0,85 1,27 

4 1,31 klmnop 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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Çizelge 4.7’nin devamı 

Genotip 

Numarası Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

11 1,33 jklmnop 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 3,28 a 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 ijklmnop 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 lmnop 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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Çizelge 4.7’nin devamı 

Genotip 

Numarası Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

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 bcd 0,30 12,51 2,09 2,68 

41 2,77 b 0,16 5,59 2,62 2,93 

42 2,46 bc 0,24 9,90 2,25 2,73 

43 1,44 ijklmnop 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 0,62 r 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 

Aynı harfle gösterilen ortalamalar araında 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur  

Bitki verimine ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık popülasyonlar 

kendi içerisinde ortalama 2,11 g, ekmeklik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 1,77 

g, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 1,63 g, siyez popülasyonlar kendi 
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içerisinde ortalama 1,01 g,  makarnalık buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama 2,55 g 

ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama 2,04 g olduğu belirlenmiştir. 

 
Şekil 4.5. Buğday gruplarının bitki verimi bakımından grafikleri 

Çalışmada kullanılan ekmeklik popülasyonlar (0,99-2,27 g), makarnalık 

popülasyonlar (1,22-3.28 g) ve gernik popülasyonlarına (1,03-2,66 g) ait bitki verimleri 

değerlerinin Yalçın (2007)’ın verilerinden (ekmeklik; 12,93-38,50 g, makarnalık; 5,20-

16,64 g, gernik; 0,48-12,76 g) düşük olduğu belirlenmiştir. Demirel (2013), tarafından 

yürütülen çalışma (siyez; 0,35-1,05 g) ile mevcut çalışmadaki siyez popülasyonlarının 

bitki verimleri (0,62-1,25 g) karşılaştırıldığında, kısmen benzerlik gösterdiği fakat daha 

verimli popülasyonların olduğu saptanmıştır. Genel olarak bütün popülasyonların bitki 

verimi bakımından Kaydan ve Yağmur (2008) ile benzerlik gösterdiği belirlenmiştir. 

4.1.6. Biyolojik verim 

Bütün popülasyonların biyolojik verim bakımından ortalamaları incelendiğinde, 

yerel popülasyonlar içerisinde biyolojik verim en yüksek 8,53 g ile 3 numaralı 

genotipten elde edilirken, en düşük biyolojik verim ise 1,69 g ile 47 numaralı genotipten 

elde edilmiştir. Yerel makarnalık (Triticum durum) popülasyonlar kendi içerisinde 

incelendiğinde ise biyolojik verim bakımından en yüksek verim alınan, 7,91 g ile 29 

numaralı genotip iken en düşük verimin 1,69 g ile 47 numaralı genotipten alındığı  

saptanmıştır. Yerel ekmeklik (Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde 

incelendiğinde ise biyolojik verim bakımından en yüksek 7,90 g ile 40 numaralı genotip 

öne çıkmış,  en düşük verim 2,19 g ile 6 numaralı genotipten alınmıştır.  Gernik 
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(Triticum dicoccum) buğday popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise 

biyolojik verim bakımından en çok 8,53 g ile 3 numaralı genotip iken en az 2,24 g ile 25 

numaralı genotipe ait olduğu saptanmıştır. Siyez (Triticum monococcum) buğday 

popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise biyolojik verim bakımından en çok 

7,34 g ile 27 numaralı genotip iken en az 3,32 g ile 5 numaralı genotip olduğu 

saptanmıştır. Makarnalık buğday çeşitleri de biyolojik verim bakımından en çok 5,09 g 

ile 56 numaralı Aydın-93 çeşidi iken en az 5,02 g ile 57 numaralı Fırat-93 çeşidi olduğu 

belirlenmiştir. Ekmeklik buğday çeşitleri de biyolojik verim bakımından incelendiğinde 

en çok 4,70 g ile 58 numaralı Cemre çeşidi iken en az 2,19 g ile 55 numaralı Ahmetağa 

çeşidi olduğu saptanmıştır. 

Çizelge 4.8. Araştırmada kullanılan genotiplerin biyolojik verim (g) gözlemleri 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

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 lmnop 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 jklm 0,34 8,94 3,47 4,14 

10 3,50 klmn 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 jklm 0,44 11,41 3,42 4,29 

14 5,15 gf 0,57 11,07 4,63 5,76 

15 5,96 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 klmn 0,57 16,06 2,97 4,11 

19 2,58 oprst 0,62 23,88 1,96 3,19 
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Çizelge 4.8’in devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

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 lmnopr 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 klmn 0,40 11,14 3,28 4,05 

29 7,91 ab 0,29 3,67 7,63 8,21 

30 3,79 jklm 0,46 12,21 3,36 4,28 

31 3,42 klmno 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 jklm 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 1,69 u 0,59 34,70 1,14 2,31 

48 4,60 ghij 0,57 12,32 4,06 5,19 
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Çizelge 4.8’in devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

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 5,71 6,41 

54 3,28 lmnopr 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 5,13 

Aynı harfle gösterilen ortalamalar araında 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur  

Biyolojik verime ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık popülasyonlar 

kendi içerisinde ortalama 4,42 g, ekmeklik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 3,78 

g, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 4,32 g, siyez popülasyonlar kendi 

içerisinde ortalama 4,52 g,  makarnalık buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama 5,05 g 

ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama 3.44 g olduğu belirlenmiştir. 

 
Şekil 4.6. Buğday gruplarının biyolojik verimi bakımından grafikleri 
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Çalışmada kullanılan ekmeklik popülasyonlar (2,19-7,9 g), makarnalık 

popülasyonlar (1,69-6,14 g) ve gernik popülasyonların (2,24-8,53 g) biyolojik 

verimlerinin Yalçın (2007)’ın verilerinden (ekmeklik; 40-100 g, makarnalık; 27-57 g, 

gernik; 10-106 g) düşük olduğu belirlenmiştir. Demirel (2013), tarafından yürütülen 

çalışma (siyez; 1,20-2,74 g, gernik; 1,5-2,86 g) ile mevcut çalışmadaki siyez (3,32-7,34 

g) ve gernik (2,24-8,53 g) popülasyonlarının biyolojik verimleri karşılaştırıldığında, 

yüksek biyolojik verime sahip popülasyonların olduğu saptanmıştır. Farklı çalışmalarda 

kullanılan buğdayların genotipxçevre interaksiyonları biyolojik verimlerin sonuçlarında 

geniş bir varyasyona neden olduğu kanaatine varılmıştır. 

4.1.7. Hasat indeksi 

Bütün popülasyonların hasat indeksi bakımından ortalamaları incelendiğinde, 

yerel popülasyonlar içerisinde hasat indeksi %46,69 ile 47 numaralı genotip en yüksek 

olarak belirlenmişken, en düşük hasat indeksi ise %4,09 ile 3 numaralı genotipe ait 

olduğu rastlanmıştır. Yerel makarnalık (Triticum durum) popülasyonlar kendi içerisinde 

incelendiğinde ise hasat indeksi bakımından en yüksek %46,69 ile 47 numaralı genotip 

iken en düşük %10,02 ile 1 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Yerel ekmeklik 

(Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde incelendiğinde ise hasat indeksi 

bakımından en yüksek %30,25 ile 41 numaralı genotip iken en düşük %6,24 ile 24 

numaralı genotip olduğu belirlenmiştir. Gernik (Triticum dicoccum) buğday 

popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise hasat indeksi bakımından en yüksek 

%28,36 ile 54 numaralı genotip iken en düşük %4,09 ile 3 numaralı genotipe ait olduğu 

rastlanmıştır. Siyez (Triticum monococcum) buğday popülasyonları kendi içerisinde 

incelendiğinde ise hasat indeksi bakımından en yüksek %11,23 ile 48 numaralı genotip 

iken en düşük %6,61 ile 5 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Makarnalık buğday 

çeşitleri de hasat indeksi bakımından en yüksek %25,27 ile 56 numaralı Aydın-93 çeşidi 

iken en düşük %21,89 ile 57 numaralı Fırat-93 çeşidi olduğu belirlenmiştir. Ekmeklik 

buğday çeşitleri de hasat indeksi bakımından incelendiğinde en yüksek %26,12 ile 55 

numaralı Ahmetağa çeşidi iken en düşük %10,02 ile 58 numaralı Cemre çeşidi olduğu 

saptanmıştır. 
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Çizelge 4.9. Araştırmada kullanılan genotiplerin hasat indeksi (%) gözlemleri 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

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 jklmno 3,53 22,44 11,73 18,44 

5 6,61 vyz 1,78 26,90 4,73 8,26 

6 26,12 bcd 2,24 8,59 23,60 27,89 

7 18,24 ghijklm 1,49 8,19 16,53 19,24 

8 29,27 bc 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 fghijkl 2,69 14,29 15,79 20,90 

14 16,40 ijklmn 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 bc 2,27 8,27 24,88 28,98 

21 16,35 ijklmn 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 ghijklm 1,14 6,45 16,71 18,96 

27 7,37 uvyz 0,81 10,94 6,56 8,17 

28 17,74 ghijklm 1,16 6,54 16,46 18,73 

29 15,27 jklmnop 1,00 6,54 14,15 16,08 
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Çizelge 4.9’un devamı 

Genotip 

Numarası 
Ortalama 

Standart 

Sapma 

(±) 

V.K. 

(%) 
En Az En Çok 

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 hijklm 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 lmnoprs 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 hijklm 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 bcd 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 

Aynı harfle gösterilen ortalamalar araında 0,05 ihtimal seviyesinde fark yoktur  
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Hasat indeksine ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık popülasyonlar 

kendi içerisinde ortalama %21,11, ekmeklik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 

%19,55, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama %16,87, siyez popülasyonlar 

kendi içerisinde ortalama %9,31,  makarnalık buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama 

%23,58 ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama %18,07 olduğu 

belirlenmiştir. 

 
Şekil 4.7. Buğday gruplarının hasat indeksi bakımından grafikleri 

Ekmeklik popülasyonlarına ait hasat indeksi değerlerinin (%6,24-%30,25), 

Yalçın (2007), tarafından yürütülen çalışmaya göre (%25,97-%38,49) kısmen benzer 

kısmen de düşük değerlerin olduğu gözlemlenirken makarnalık popülasyonlarının hasat 

indeksi değerlerinin (%17,69-%35,01), mevcut çalışma ile hem benzer oranlarda 

(%10,02-%46,69) hem de düşük varyasyonda olduğu saptanmıştır. Mevcut çalışmadaki 

siyez (%6,61-%11,23) ve gernik (%4,09-%28,36) popülasyonlarının ise Demirel 

(2013)’e ait hasat indeksi oranlarından (siyez; %28,22-%38,32, gernik; %32,50-

%40,17) düşük olduğu belirlenmiştir. 

4.1.8. Başaklanma süresi  

Bütün popülasyonlar başaklanma süresi bakımından incelendiğinde, yerel 

popülasyonlar içerisinde başaklanma süresi 72 gün ile 9 ve 30 numaralı genotipler en 
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uzun olarak belirlenmişken, en kısa başaklanma süresi ise 48 gün ile 1 numaralı 

genotipe ait olduğu rastlanmıştır. Yerel makarnalık (Triticum durum) popülasyonlar 

kendi içerisinde incelendiğinde ise başaklanma süresi bakımından en uzun 69 gün ile 15 

numaralı genotip iken en kısa 48 gün ile 1 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Yerel 

ekmeklik (Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde incelendiğinde ise 

başaklanma süresi bakımından en uzun 72 gün ile 9 ve 30 numaralı genotipler iken en 

kısa 52 gün ile 8 numaralı genotip olduğu belirlenmiştir. Gernik (Triticum dicoccum) 

buğday popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise başaklanma süresi 

bakımından en uzun 65 gün ile 33 ve 46 numaralı genotipler iken en kısa 51 gün ile 2 

numaralı genotipe ait olduğu rastlanmıştır. Siyez (Triticum monococcum) buğday 

popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise başaklanma süresi bakımından en 

uzun 69 gün ile 27 numaralı genotip iken en kısa 62 gün ile 34 numaralı genotip olduğu 

saptanmıştır. Makarnalık buğday çeşitleri de başaklanma süresi bakımından en uzun 64 

gün ile 56 numaralı Aydın-93 çeşidi iken en kısa 62 gün ile 57 numaralı Fırat-93 çeşidi 

olduğu belirlenmiştir. Ekmeklik buğday çeşitleri de başaklanma süresi bakımından 

incelendiğinde en uzun 65 gün ile 55 numaralı Ahmetağa çeşidi iken en kısa 62 gün ile 

58 numaralı cemre çeşidi olduğu saptanmıştır. 

Çizelge 4.10. Araştırmada kullanılan genotiplerin başaklanma süresi (gün) gözlemleri 

Genotip 

Numarası 

Başaklanma 

Süresi (gün) 

Genotip 

Numarası 

Başaklanma 

Süresi (gün) 

Genotip 

Numarası 

Başaklanma 

Süresi (gün) 

1 48 21 64 41 62 

2 51 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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Çizelge 4.10’un devamı 

Genotip 

Numarası 

Başaklanma 

Süresi (gün) 

Genotip 

Numarası 

Başaklanma 

Süresi (gün) 

Genotip 

Numarası 

Başaklanma 

Süresi (gün) 

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 

Sapma (±) 
4,07 

    V.K. (%) 6,46 

Başaklanma süresine ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık 

popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 62,07 gün, ekmeklik popülasyonlar kendi 

içerisinde ortalama 64 gün, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 61,68 gün, 

siyez popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 65,60 gün, makarnalık buğday çeşitleri 

kendi içerisinde ortalama 63 gün ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama 

63,50 gün olduğu belirlenmiştir. 

 
Şekil 4.8. Buğday gruplarının başaklanma süresi bakımından grafikleri 
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Kaydan ve Yağmur (2008) ile Kılıç ve ark. (2014)’nın yaptıkları çalışmada 

ekmeklik ve makarnalık genotiplerin başaklanma sürelerini, mevcut çalışmadaki 

başaklanma süreleri ile karşılaştırdığımızda oldukça fazla olduğu belirlenmiştir. 

Başaklanma süresinin bu çalışmada az olmasının sebebi, viyollerde önceden 

çimlendirilmiş fidelerin araziye şaşırtılması, yazlık ekimin yapılması ve gelişimlerinin 

hızlı olmasından kaynaklı olduğu kanaatine varılmıştır. Nitekim, bütün popülasyonların 

başaklanma süreleri Demirel (2013) ile benzerlik göstermektedir. 

4.1.9. Olgunlaşma süresi  

Bütün popülasyonların olgunlaşma süresi bakımından ortalamaları 

incelendiğinde, yerel popülasyonlar içerisinde olgunlaşma süresi 98 gün ile 9 ve 30 

numaralı genotipler en uzun olarak belirlenmişken, en kısa olgunlaşma süresi ise 74 gün 

ile 1 numaralı genotipe ait olduğu saptanmıştır. Yerel makarnalık (Triticum durum) 

popülasyonlar kendi içerisinde incelendiğinde ise olgunlaşma süresi bakımından en 

uzun 95 gün ile 15 numaralı genotip iken en kısa 74 gün ile 1 numaralı genotip olduğu 

saptanmıştır. Yerel ekmeklik (Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde 

incelendiğinde ise olgunlaşma süresi bakımından en uzun 98 gün ile 9 ve 30 numaralı 

genotipler iken en kısa 78 gün ile 8 numaralı genotip olduğu belirlenmiştir. Gernik 

(Triticum dicoccum) buğday popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise 

olgunlaşma süresi bakımından en uzun 91 gün ile 33 ve 46 numaralı genotipler iken en 

kısa 77 gün ile 2 numaralı genotipe ait olduğu rastlanmıştır. Siyez (Triticum 

monococcum) buğday popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise olgunlaşma 

süresi bakımından en uzun 95 gün ile 27 numaralı genotip iken en kısa 88 gün ile 34 

numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Makarnalık buğday çeşitleri de olgunlaşma süresi 

bakımından en uzun 90 gün ile 56 numaralı Aydın-93 çeşidi iken en kısa 88 gün ile 57 

numaralı Fırat-93 çeşidi olduğu belirlenmiştir. Ekmeklik buğday çeşitleri de olgunlaşma 

süresi bakımından incelendiğinde en uzun 89 gün ile 55 numaralı Ahmetağa çeşidi iken 

en kısa 88 gün ile 58 numaralı Cemre çeşidi olduğu saptanmıştır. 
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Çizelge 4.11. Araştırmada kullanılan genotiplerin olgunlaşma süresi (gün) gözlemleri 

Genotip 

Numarası 

Olgunlaşma 

Süresi 

Genotip 

Numarası 

Olgunlaşma 

Süresi 

Genotip 

Numarası 

Olgunlaşma 

Süresi 

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 

Sapma (±) 
4,06 

    V.K. (%) 4,56 

Olgunlaşma süresine ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık 

popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 88,07 gün, ekmeklik popülasyonlar kendi 

içerisinde ortalama 90 gün, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 87,68 gün, 

siyez popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 91,60 gün, makarnalık buğday çeşitleri 

kendi içerisinde ortalama 89 gün ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi içerisinde ortalama 

88,50 gün olduğu belirlenmiştir. 
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Şekil 4.9. Buğday gruplarının olgunlaşma süresi bakımından grafikleri 

Bütün popülasyonlara ait olgunlaşma süreleri incelendiğinde, elde edilen 

verilerin Demirel (2013)’in çalışmasından daha düşük olduğu gözlenmiş, bu sonucun 

Demirel’in çalışmasını yürüttüğü Kayseri ilinin rakımının Iğdır iline göre daha yüksek 

olmasından kaynaklandığı kanaatine varılmıştır 

4.1.10. Bin dane ağırlığı 

Bütün popülasyonların bin dane ağırlığı bakımından ortalamaları incelendiğinde, 

yerel popülasyonlar içerisinde bin dane ağırlığı 46,62 g ile 9 ve 30 numaralı genotipler 

en çok olarak belirlenmişken, en az bin dane ağırlığı ise 18,47 g ile 10 numaralı 

genotipe ait olduğu rastlanmıştır. Yerel makarnalık (Triticum durum) popülasyonlar 

kendi içerisinde incelendiğinde ise bin dane ağırlığı bakımından en çok 44,84 g ile 50 

numaralı genotip iken en az 24,26 g ile 53 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. Yerel 

ekmeklik (Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde incelendiğinde ise bin 

dane ağırlığı bakımından en çok 46,62 g ile 9 ve 30 numaralı genotipler iken en az 

20,32 g ile 24 numaralı genotip olduğu belirlenmiştir. Gernik (Triticum dicoccum) 

buğday popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise bin dane ağırlığı bakımından 

en çok 42,23 g ile 20 numaralı genotip iken en az 26,64 g ile 11 numaralı genotipe ait 

olduğu rastlanmıştır. Siyez (Triticum monococcum) buğday popülasyonları kendi 

içerisinde incelendiğinde ise bin dane ağırlığı bakımından en çok 27,48 g ile 34 
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numaralı genotip iken en az 18,47 g ile 10 numaralı genotip olduğu saptanmıştır. 

Makarnalık buğday çeşitleri de bin dane ağırlığı bakımından en çok 40,17 g ile 56 

numaralı Aydın-93 çeşidi iken en az 33,82 g ile 57 numaralı Fırat-93 çeşidi olduğu 

belirlenmiştir. Ekmeklik buğday çeşitleri de bin dane ağırlığı bakımından 

incelendiğinde en çok 35,13 g ile 55 numaralı Ahmetağa çeşidi iken en az 33,82 g ile 58 

numaralı Cemre çeşidi olduğu saptanmıştır. 

Çizelge 4.12. Araştırmada kullanılan genotiplerin bin dane ağırlığı (g) gözlemleri 

Genotip 

Numarası 

Bin Dane 

Ağırlığı 

Genotip 

Numarası 

Bin Dane 

Ağırlığı 

Genotip 

Numarası 

Bin Dane 

Ağırlığı 

1 37,21 21 41,26 41 35,13 

2 31,63 22 36,15 42 40,17 

3 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 

Sapma (±) 
5,71 

    V. K. (%) 17,09 

Bin dane ağırlığına ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık 

popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 34,09 g, ekmeklik popülasyonlar kendi 
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içerisinde ortalama 34,30 g, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 33,99 g, 

siyez popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 24,73 g, makarnalık buğday çeşitleri 

kendi içerisinde ortalama 36,99 g ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi içerisinde 

ortalama 34,47 g olduğu belirlenmiştir. 

 
Şekil 4.10. Buğday gruplarının bin dane ağırlığı bakımından grafikleri 

Ekmeklik ve makarnalık popülasyonların bin dane ağırlığı verilerinin; Çağlar ve 

ark. (2006), Kaydan ve Yağmur (2008), Yazar ve Karadoğan (2008) ve Kılıç ve ark. 

(2014) ile örtüştüğü belirlenmiştir. Gernik popülasyonların bin dane ağırlığı verilerinin 

Pagnotta et al. (2005)’ın bildirdiği değerler ile kısmen aynı kısmen az olduğu, Yalçın 

(2007)’nin bildirdiği verilerden kısmen aynı kısmen de fazla olduğu saptanmıştır. Siyez 

popülasyonların bin dane ağırlığı verilerinin, Demirel (2013)’ün bildirdiği değerler ile 

kısmen aynı kısmen de düşük olduğu belirlenmiştir. 

4.1.11. Hektolitre ağırlığı 

Bütün popülasyonların hektolitre ağırlığı bakımından ortalamaları 

incelendiğinde, yerel popülasyonlar içerisinde hektolitre ağırlığı 88,58 g ile 9 ve 30 

numaralı genotipler en çok olarak belirlenmişken, en az hektolitre ağırlığına ise 35,09 g 

ile 10 numaralı genotipe ait olduğu rastlanmıştır. Yerel makarnalık (Triticum durum) 

popülasyonlar kendi içerisinde incelendiğinde ise hektolitre ağırlığı bakımından en çok 
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85,20 g ile 50 numaralı genotip iken en az 46,09 g ile 53 numaralı genotip olduğu 

saptanmıştır. Yerel ekmeklik (Triticum aestivum) popülasyonlar kendi içerisinde 

incelendiğinde ise hektolitre ağırlığı bakımından en çok 88,58 g ile 9 ve 30 numaralı 

genotipler iken en az 38,61 g ile 24 numaralı genotip olduğu belirlenmiştir. Gernik 

(Triticum dicoccum) buğday popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise 

hektolitre ağırlığı bakımından en çok 80,24 g ile 20 numaralı genotip iken en az 50,62 g 

ile 11 numaralı genotipe ait olduğu rastlanmıştır. Siyez (Triticum monococcum) buğday 

popülasyonları kendi içerisinde incelendiğinde ise hektolitre ağırlığı bakımından en çok 

52,21 g ile 34 numaralı genotip iken en az 35,09 g ile 10 numaralı genotip olduğu 

saptanmıştır. Makarnalık buğday çeşitleri de hektolitre ağırlığı bakımından en çok 76,32 

g ile 56 numaralı Aydın-93 çeşidi iken en az 64,26 g ile 57 numaralı Fırat-93 çeşidi 

olduğu belirlenmiştir. Ekmeklik buğday çeşitleri de hektolitre ağırlığı bakımından 

incelendiğinde en çok 66,75 g ile 55 numaralı Ahmetağa çeşidi iken en az 64,26 g ile 58 

numaralı Cemre çeşidi olduğu saptanmıştır. 

Çizelge 4.13. Araştırmada kullanılan genotiplerin hektolitre ağırlığı (g) gözlemleri 

Genotip 

Numarası 

Hektolitre 

Ağırlığı 

Genotip 

Numarası 

Hektolitre 

Ağırlığı 

Genotip 

Numarası 

Hektolitre 

Ağırlığı 

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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Çizelge 4.13’ün devamı 

Genotip 

Numarası 

Hektolitre 

Ağırlığı 

Genotip 

Numarası 

Hektolitre 

Ağırlığı 

Genotip 

Numarası 

Hektolitre 

Ağırlığı 

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 

Sapma (±) 
10,86 

    V. K. (%) 17,09 

Hektolitre ağırlığına ait ortalama değerler incelendiğinde, makarnalık 

popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 64,77 g, ekmeklik popülasyonlar kendi 

içerisinde ortalama 65,16 g, gernik popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 64,59 g, 

siyez popülasyonlar kendi içerisinde ortalama 46,99 g, makarnalık buğday çeşitleri 

kendi içerisinde ortalama 70,29 g ve ekmeklik buğday çeşitleri kendi içerisinde 

ortalama 65,50 g olduğu belirlenmiştir. 

 
Şekil 4.11. Buğday gruplarının hektolitre ağırlığı bakımından grafikleri 
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Bütün popülasyonlar genel olarak hektolitre ağırlığı bakımından incelendiğinde, 

Yazar ve Karadoğan (2008) ile Kılıç ve ark. (2014)’nın bildirdikleri hektolitre 

ağırlıklarından düşük olduğu belirlenmiştir. 

4.1.12. Kulakçık rengi 

Bütün popülasyonlar ve çeşitler genel olarak incelendiğinde, tamamının kulakçık 

renginin beyaz olduğu tespit edilmiştir. Nitekim, Demirel (2013) ile sonuçların 

örtüştüğü görülmektedir (Çizelge 4.3). 

4.1.13. Tüylülük 

Bütün popülasyon ve çeşitler genel olarak incelendiğinde, %51,72 oranında 

tüylülük olduğu belirlenmiştir. Makarnalık popülasyonlar incelendiğinde, popülasyonun 

%46,15’i tüylülüğe sahip iken ekmeklik popülasyonların %40’ının tüylü olduğu 

saptanmıştır. Gernik popülasyonlarının %68,75’i tüylülüğe sahipken siyez 

popülasyonlarının %100’ünün tüylü olduğu tespit edilmiştir. Makarnalık ve ekmeklik 

çeşitlerden Aydın-93, Fırat-93, Ahmetağa ve Cemre’de ise tüylülük olmadığı 

belirlenmiştir (Çizelge 4.3). Böylece, Demirel (2013) ile sonuçların kısmen örtüştüğü 

saptanmıştır. 

4.1.14. Mumsuluk 

Popülasyon ve çeşitlerin tamamı genel olarak incelendiğinde, %48,27 oranının 

mumsu olduğu saptanmıştır. Makarnalık popülasyonlarda mumsuluk oranı %84,61 iken 

ekmeklik popülasyonlarda ise %65 oranında mumsuluk olduğu belirlenmiştir.  Gernik 

ve siyez popülasyonlarında mumsuluğa rastlanmamış olup, makarnalık ve ekmeklik 

çeşitlerden olan Aydın-93, Fırat-93, Ahmetağa ve Cemre’nin mumsu olduğu tespit 

edilmiştir (Çizelge 4.3). Bu sonuçların, Demirel (2013) ile kısmen örtüştüğü 

belirlenmiştir. 

4.1.15. Büyüme habitusu 

Bütün popülasyonlar ve çeşitler genel olarak incelendiğinde, tamamının büyüme 

habitusunun dik olduğu belirlenmiştir (Çizelge 4.3). Nitekim, Demirel (2013) ile 

sonuçların örtüştüğü görülmektedir. 
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4.1.16. Kavuzluluk 

Bütün popülasyon ve çeşitler genel olarak incelendiğinde, %36,20 oranında 

kavuzlu olduğu saptanmıştır. Gernik ve siyez popülasyonlarının tamamının kavuzlu 

olduğu belirlenmişken, ekmeklik ve makarnalık popülasyonlar ile ekmeklik ve 

makarnalık çeşitlerin kavuzlu olmadığı saptanmıştır (Çizelge 4.3). Böylece, Demirel 

(2013) ile sonuçların örtüştüğü saptanmıştır. 

Çizelge 4.14. Araştırmada kullanılan genetik materyallerde incelenen kalitatif gözlemler 

Genotip 

Numarası 

Kulakçık 

Rengi 
Tüylülük Mumsuluk 

Büyüme 

Habitusu 
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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Çizelge 4.14’ün devamı 

Genotip 

Numarası 

Kulakçık 

Rengi 
Tüylülük Mumsuluk 

Büyüme 

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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Çizelge 4.14’ün devamı 

Genotip 

Numarası 

Kulakçık 

Rengi 
Tüylülük Mumsuluk 

Büyüme 

Habitusu 
Kavuzluluk 

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. Moleküler (IPBS) Veriler 

Toplam 58 genotip için 10 IPBS markörünün her birinin polimorfizm (farklılık 

gösterme) verdiği belirlenmiştir. IPBS primerleri kullanılarak elde edilen bant profilleri 

ve markörlerin çeşitlilik değerleri Çizelge 4.14’de verilmiştir. 

Yaptığımız çalışmaya göre, 10 IPBS markörü kendi içerisinde 

değerlendirildiğinde markör başına toplam bant sayısı en az IPBS -2386 numaralı 

markör olup, polimorfizm oranı %80 iken en fazla polimorzm oranı %100 ile IPBS -

2219, IPBS -2278, IPBS -2377, IPBS -2378 ve IPBS -2383 isimli markörlerdir. Toplam 

bant sayısı 168 olup bunun 163 tanesi polimorfik bant vermiştir. En az polimorfik bant 

sayısı 4 adet ile IPBS -2386 marköründen elde edilmiş iken en fazla 29 adet ile IPBS -

2219 markörünün polimorfik bant verdiği belirlenmiştir. Markör başına ortalama 

polimorfik bant sayısı ise 16,3 olarak bulunmuştur. Nasri et al. (2013), İran ekmeklik 

buğday çeşitlerinde ve ıslah hatlarında genetik çeşitliliği ortaya koymak adına 

retrotranspozon temelli IRAP ve REMAP markör sistemini kullanmışlardır. Çalışmada 

test edilen IRAP markörlerinden 5 IRAP primer kombinasyonu ve 4 tek IRAP primeri 

skorlanabilir ve polimorfik bant deseni oluşturmuş, 9 IRAP primerinin çoğaltığı 128 

allelin %84’ü polimorfik bant profili oluşturmuştur. Test edilen 88 REMAP primer 

kombinasyonu %91 (240 allel) polimorfik lokus üretmiştir. Carvalho et al. (2010), 

Portekize ait 48 yerel ekmeklik buğdayın genomunu BARE-1, Sukkula ve Nikita 

retrotranspozonlarına dayalı geliştirilen primerler ile IRAP ve REMAP tekniğini 

kullanılarak çoğaltmışlardır. Açık ve ayırt edilebilir bantlar binary matriks oluşturmak 

için skorlanmıştır. Test edilen primer kombinasyonları arasında sadece 5 IRAP ve 6 

REMAP kombinasyonu tüm ekmeklik buğday genotiplerini çoğaltmış ve IRAP 

tekniğinde sadece 1 sukkula primeri tek başına kullanıldığında PCR ile amplifikasyon 
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sağlanmıştır. IRAP tekniğinde 113 bant elde edilmiş ve bunların 103’nün polimorfik 

olduğu, REMAP tekniğinde ise 53 bant elde edilmiş bunların 51’nin polimorfik olduğu 

tespit edilmiştir. Ortalama polimorfizm oranının IRAP tekniğine (%91,15) göre 

REMAP (%96.23) tekniğinde daha yüksek olduğu saptanmıştır. Queen et al. (2003), 

buğdayda BARE-1/Wis-2-1 A, Thv19, Tar1 ve Tagermina retrotranspozonlarına dayalı 

moleküler markörler ile genetik çeşitliliği araştırdıkları çalışmada sırasıyla polimorfizm 

oranları %13, %13, %18 ve %17 olarak bulunmuştur. Bizim çalışmamız da ise 

polimorfizm oranı %95,08 olup, polimorfizm oranı Nasri et al. (2013), ve Carvalho et 

al. (2010), çalışmalarına yakın iken, Queen et al. (2003)’nın çalışmalarından yüksektir. 

IPBS mörkörlerinin polimorfizm bilgi içeriği (PIC) değerleri incelendiğinde; en 

az polimorfizm değeri 0,13 ile IPBS -2390 marköründe görülmüşken en fazla 

polimorfizm değerinin ise 0,29 ile IPBS -2386 markörüne ait olduğu belirlenmiştir. On 

markörün ortalama polimorfizm değeri de 0,22 olarak hesaplanmıştır. Konovalov et al. 

(2010), tarafından retrotranspozon dayalı markörlerden BARE-1 ve Jeli moleküler 

markörlerini kullanarak Triticum boeoticum, Triticum monococcum, Triticum sinskajae 

ve Triticum urartu buğday türleri arasındaki evrimsel ilişki anlaşılmaya çalışılmıştır. 

Ortalama PIC değeri BARE-1 için 0,280 iken, Jeli için 0,310 bulunmuştur. Her iki 

markör için de allel frekansı hesaplanmış olup BARE-1’in allel frekansı 0,263, ve 

Jeli’nin allel frekansı 0,314 bulunmuştur. Gürcan et al. (2017), tarafından Türkiye’nin 

bazı illerinden toplanan kavuzlu buğday genotipleri arasındaki genetik çeşitlilik SSR 

markörleri ile incelenmiştir. Çalışmada kullanılan 11 SSR markörünün ortalama PIC 

değeri 0,67 iken, endüşük PIC değeri 0,50 ve en yüksek PIC değeri 0,86 olarak 

bulunmuştur. Eltaher et al. (2018), Nebraska’nın kışlık buğday genotiplerine ait F3:6 

ıslah hatlarının GBS (genotyping by sequencing) tekniği ile genetik çeşitliliğini ve 

popülasyon yapısını araştırmışlardır. SNPs markörlerinin PIC değerinin 0,09 ile 0,37 

arasında dağılım gösterdiği ve ortalama PIC değerinin 0,23 olduğu rapor edilmiştir. 

Etminan et al. (2018), makarnalık buğdaylarda (geliştirilmiş ıslah hatları ve İran köy 

çeşitleri) CAAT kutusu türevli polimorfizm primerlerini kullanarak genetik çeşitliliği 

analiz etmişlerdir. Çalışmada kullanılan 22 marköre ait ortalama PIC değeri 0,31 ve 

markörlerin ortalama çözünürlük gücü (resolving power) 9,16 olarak saptanmıştır. 
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Mevcut çalışmada IPBS markörlerine ait ortalama polimorfizm oranının mevcut 

çalışmalar ile tutarlı sonuç sergilediği görülmektedir. 

Markörlerden elde edilen gen çeşitliliği (H) dikkate alındığında da, en düşük gen 

çeşitliliği değeri 0,15 ile IPBS -2390 iken en yüksek gen çeşitliliği değeri 0,36 ile IPBS 

-2386 markörüne ait olduğu saptanmıştır. Çalışmada kullanılan markörlerin ortalama 

gen çeşitliliği değerleri de 0,26 olarak belirlenmiştir. Taheri et al. (2018), İran’a ait 

Triticum urartu ve Triticum boeoticum popülasyonlarının genetik çeşitliliğini 

değerlendirdikleri çalışmada IRAP markörleri için en düşük genetik çeşitlilik 0,209 ve 

en yüksek genetik çeşitlilik 0,430, REMAP markörleri için ise sırasıyla 0,175 ve 0,378 

olarak saptanmıştır. Shizuka et al. (2015), Türkiye’den toplanan yabani buğday 

genotiplerinde SSR markörlerini kullanarak genetik çeşitliliği araştırmışlardır. 24 adet 

SSR markörünün 9 tanesi polimorfik profil sergilemiştir. Genetik çeşitliliğin 0,00 ile 

0,70 arasında değiştiği, genetik çeşitlilik ortalamasının 0,28 – 0,29 arasında değiştiği 

saptanmıştır. Umman’da yapılan bir başka çalışmada köy buğday çeşitlerinde SSR 

markörleri ile genetik çeşitlilik ve genetik ilişki çalışılmış olup ortalama gen çeşitlililiği 

makarnalık buğday ve ekmeklik buğdayda sırasıyla 0,29 ve 0,28 olarak belirlenmiştir 

(Zhang et al., 2006). Mevcut çalışmada ortalama genetik çeşitlilik değeri yukarıda 

değinilen çalışmalara yakın değer göstermektedir. 
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Çizelge 4.15. 58 genotip için kullanılan IPBS markörlerinin karakterizasyon değerleri 

   Bantların Sayısı Çeşitlilik Değerleri 

Numara Markör 

Adı 

At 

(
o
C) 

Toplam 

Bant 

Polimorfik 

Bant 

P% H PIC 

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: Bağlanma sıcaklığı, P%: Yüzdelik polimorfizm, H: Gen çeşitliliği, PIC: Polimorfizm bilgi içeriği 

4.3. Popülasyonlar ve Tescilli Çeşit Buğdayların Tanımlanması 

Mevcut çalışmada, 10 IPBS markörü ile 58 genotipin moleküler tanımlaması 

yapılmıştır. Polimorfik bantlar excel tablosuna 1 (var), 0 (yok) olarak skorlanmıştır. 

Elde edilen veriler NTSYSpc 2.11f programında analiz edilmiştir. IPBS DNA verileri 

kullanılarak 58 genotip, DICE yöntemine göre hesaplanmış ve genotipler arasındaki 

benzerlik katsayı değerleri oluşturulmuştur.  

Ortalama DICE benzerlik katsayı değeri 0,5948 olarak saptanmıştır. DICE 

benzerlik katsayı değerlerine göre genotipler karşılaştırıldığında, 3 numaralı genotip ile 

10 numaralı genotip 0,1299 benzerlik katsayı değeri ile birbirine en az benzeyen 

genotipler olarak belirlenmişken, en çok benzerlik gösteren genotipler 0,8829 benzerlik 

katsayı değeri ile 17 ve 49 numaralı genotipler olduğu saptanmıştır. Nasri et al. (2013), 

tarafından IRAP, REMAP ve IRAP + REMAP verileri için Dice benzerlik indeksleri 

hesaplanmış, IRAP markörlerinden elde edilen veriler ile hesaplanan ortalama Dice 

benzerlik katsayısı buğday ıslah hatları için 0,81, çeşitler için 0,80 ve hem çeşit hemde 

hatlar için 0,8 olarak tespit edilmiştir. En yüksek genetik benzerlik (0,98) 12 ve 177 
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numaralı hatlara ait iken, en düşük genetik benzerlik (0,68) Chenab çeşidi ve 608 

numaralı hat arasında olduğu tespit edilmiştir. REMAP için Dice benzelik katsyısının 

0,63 ile (159-608 hatları) 0,92 (122-133 hatları) arasında dağılım gösterdiği 

belirtilmiştir. Demirel (2013), kavuzlu buğdayda ISSR markör verileri ile Dice 

benzerlik katsayısını hesaplamış en yüksek Dice benzerlik katsayısı 0,91, en düşük 

benzerlik katsayısı 0,112 ve ortalama Dice benzerlik katsayısı da 0,553 olarak 

belirlenmiştir. Darvishzadeh and Bernousi (2012), İran ekmeklik buğday çeşitleri ve 

ıslah hatları arasındaki ilişkiyi belirlemek adına 23 ISSR marköründen elde edilen 

veriler ile Dice benzerlik katsayısını hesaplamışlardır. Dice benzerlik katsayısının 

çeşitler ve ıslah hatları arasında 0,76 ile 0,91 arasında değiştiğini, ortalama dice 

benzerlik katasyısının çeşitler için 0,86, ıslah hatları için 0,85 ve hem çeşit hem de ıslah 

hatlarını kapsayan genotipler için ise 0,85 olduğunu belirtmişlerdir. En yüksek 

benzerliğin 175 ve 170 hatlar arasında olduğu saptanmıştır. Litaratürde yer alan 

sonuçlar ile mevcut çalışmadaki sonuçların farklı olması, hem kullanılan markör 

sisteminin farklı olmasından hem de çalışmada kullanılan genotiplerin farklı olmasından 

kaynaklanmaktadır (Çizelge 4.14). 

Çizelge 4.16. IPBS verilerine göre DICE benzerlik katsayı değerleri 

 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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Çizelge 4.16’nın devamı 

 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 0,4211 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 
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Çizelge 4.16’nın devamı 

 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 

Çizelge 4.16’nın devamı 

 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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Çizelge 4.16’nın devamı 

 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 
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Çizelge 4.16’nın devamı 

 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 

Çizelge 4.16’nın devamı 

 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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Çizelge 4.16’nın devamı 

 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 

Çizelge 4.16’nın devamı 

 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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Çizelge 4.16’nın devamı 

 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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Çizelge 4.16’nın devamı 

 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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Çizelge 4.16’nın devamı 

 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 

Çizelge 4.16’nın devamı 

 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 0,5913 1,000      

54 0,4486 0,5185 0,5524 0,5000 0,5234 1,000     

55 0,6667 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 0,5630 0,6765 0,4962 0,7500 0,5481 0,3906 0,5758 0,7097 1,000  

58 0,5049 0,4231 0,5545 0,4615 0,5825 0,5417 0,5000 0,4835 0,3871 1,000 
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4.4. IPBS Jel Görüntüleri 

Çalışmada kullanılan IPBS -2219, IPBS -2270, IPBS -2271, IPBS -2278, IPBS -

2375, IPBS -2377, IPBS -2378, IPBS -2383, IPBS -2386 ve IPBS -2390 isimli on adet 

markör elektroforez jel sisteminde bant büyüklüklerine göre ayrılmıştır. Görüntüler 

fotoğraflanmış ve Şekil 4.12, Şekil 4.13, Şekil 4.14, Şekil 4.15 ve Şekil 4.16’da 

verilmiştir. 

   
Şekil 4.12. IPBS-2219 (solda) ve IPBS-2270 (sağda) markörlerine ait jel görüntüleri 
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Şekil 4.13. IPBS-2271 (solda) ve IPBS-2278 (sağda) markörlerine ait jel görüntüleri 



85 

 

  
Şekil 4.14. IPBS-2375 (solda) ve IPBS-2377 (sağda) markörlerine ait jel görüntüleri 
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Şekil 4.15. IPBS-2378 (solda) ve IPBS-2383 (sağda) markörlerine ait jel görüntüleri 
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Şekil 4.16. IPBS-2386 (solda) ve IPBS-2390 (sağda) markörlerine ait jel görüntüleri 
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4.5. IPBS Verileri İle Elde Edilen UPGMA Dendogramı 

DICE benzerlik indeksinden yararlanarak 58 buğday genotiplerinin UPGMA 

metodu ile kümeleme analizi yapılmıştır. Analiz sonucunda elde edilen dendogramdan 

ultrametrik benzerlik matriksi oluşturulmuştur. Bu matriks DICE benzerlik matriksi ile 

Mantel testi analizi yapılmıştır (Mantel, 1967). Analiz sonucunda 58 buğday genotipine 

ait bu korelasyon katsayı değeri r=0,96011 olarak belirlenmiştir. Korelasyon değerinin 

0,9 veya 0,9’dan büyük olması dendrogram ile benzerlik indeksleri arasında yüksek bir 

korelasyonun olduğunu ve dendrogramın benzerlik indeksini çok iyi temsil ettiğini 

göstermektedir (Mohammadi and Prasanna, 2003). Nasri et al. ( 2013), ekmeklik 

buğday genotiplerinde retrotranspozon dayalı markör sistemlerini kullanarak genetik 

çeşitliliği araştırdıkları çalışmalarında benzerlik matriksler ve dendogram türevli 

matriksler arasındaki uyumu doğrulamak adına mantel testi ile kophenetik korelasyon 

katsayısı hesaplamışlardır. IRAP ve REMAP markörlerinden elde edilen kophenetik 

matriksler arasındaki korelasyonun (r=0,13) oldukça düşük olduğu belirlenmiştir. Saeidi 

et al. (2008), İran’a ait Aegilops tauschii genotipleri arasında retroelement insersiyonel 

polimorfizmini ve genetik çeşitliliği araştırmışlardır. Çalışmalarında matriksleri 

karşılaştırmak adına matriks korelasyon katsayısını hesaplamışlar ve r=0,9297 olarak 

bulunmuştur. Beharav et al. (2010), 110 adet Triticum dicoccoides Koern genotipinde 

RAPD markör sisteminden elde edilen veriler ile 3 farklı genetik matriksini 

(SSM=Simple matching similarity, SD=Dice similarity, and SJ=Jaccard similarity) mantel 

testi ile karşılaştırmışlardır. Simple matching için mantel korelasyon katsayısı (r) 0,92 

iken, Dice ve Jaccard için sırasıyla 0,998 ve 0,593 olarak tespit edilmiştir. Mevcut 

çalışmada da mantel korelasyon katsayısının yüksek olduğu anlaşılmaktadır. Bu da bize 

benzerlik matriksimizin yüksek güvenirliliğe sahip olduğunu göstermektedir. 

Elde edilen dendogramda benzerlik düzeyleri 0,29-0,88 arasında değiştiği 

görülmektedir. Dendogram, genotipleri ilk başta iki ana gruba ayırmıştır (1 ve 2). Daha 

sonra 2 numaralı ana grup altında alt gruplar oluşmuştur. 2 numaralı ana grubun altında 

3 ve 4 numaralı alt gruplar oluşmuştur. 4 numaralı alt grubun altında 5 ve 6 numaralı 

gruplar, 6 numaralı alt grubun altında 7 ve 8 numaralı alt gruplar, 8 numaralı alt grubun 

altında 9 ve 10 numaralı alt gruplar ve 10 numaralı alt grubun altında da 11 ve 12 

numaralı alt gruplar oluşmuştur. Son olarak 11 numaralı alt grubun altında 11a ve 11b 
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numaralı guruplar oluşurken, 12 numaralı alt grubun altında da 13 ve 14 numaralı 

gruplar meydana gelmiştir. Dendogramın oluşturduğu 1, 2, 3, 4, 6, 7, 8, 10, 11, 11a, 

11b, 12 ve 13 numaralı ana grup ve alt grupların ayrılma dereceleri sırasıyla; yaklaşık 

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 

olduğu belirlenmiştir. 5, 9 ve 14 numaralı alt gruplarda da farklı tek genotipin 

kümeleşmesinden dolayı ayrılma derecesi bulunmamaktadır.  

Ana gruplar ve alt gruplar incelendiğinde; 1 numaralı ana grupta T. 

monococcum’lar dan 5, 10, 27 ve 48 numaralı genotipler ile T. aestivum’lar dan 45 

numaralı genotipin küme oluşturduğu belirlenmiştir. 3 numaralı alt grupta sadece T. 

dicoccum’lar dan 2, 3 ve 28 numaralı genotiplerin küme oluşturduğu saptanmıştır. 5 

numaralı alt grupta 58 numaralı genotipin (T. aestivum) tek başına küme oluşturduğu 

gözlemlenmiştir. 7 numaralı alt grupta 34 numaralı genotip (T. monococcum) ile 54 

numaralı genotipin (T. dicoccum) birlikte küme oluşturduğu belirlenmiştir. 9 numaralı 

alt grupta da 57 numaralı genotipin (T. durum) tek başına küme oluşturduğu 

gözlemlenmiştir. 11b numaralı alt grupta sadece T. dicoccum’ların kümeleştiği ve 

bunların da 7, 11, 13, 14, 16, 20, 21, 23, 25, 33, 44 ve 46 numaralı genotipler olduğu 

saptanmıştır. 11a numaralı alt grupta ise sadece T. durum’ların kümeleştiği ve bunların 

da 29, 50, 52 ve 56 numaralı genotipler olduğu belirlenmiştir. 13 numaralı 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 numaralı genotipler ile T. durum’lar dan 15, 17, 26, 32, 35, 43, 47, 49 ve 53 numaralı 

genotiplerin kümeleştiği gözlemlenmiştir. 14 numaralı alt grupta ise sadece 1 numaralı 

genotipin (T. durum) küme oluşturduğu belirlenmiştir. 
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Şekil 4.17. 58 buğday genotipi için DICE benzerlik indeksinden yararlanılarak 

oluşturulan UPGMA dendogramı 
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4.6. Moleküler Verilere Dayalı Temel Bileşenler Analizi 

58 buğday genotipleri arasındaki genetik farklılığı göstermek için temel 

bileşenler analizi yapılmıştır. Temel bileşenler analizini yaparken NTSYS progamı 

kullanılmış ve kümeleme analizlerinde kullanılan benzerlik matriksinden 

yararlanılmıştır. PCA sonucu iki boyutlu ve üç boyutlu grafikler oluşturulmuştur. Temel 

bileşen analizi, popülasyonların birbirlerine göre genetik mesafelerini iki boyutlu veya 

üç boyutlu mekanlarda gösterimini sağlamak için kullanılmaktadır (Klaedtke et al., 

2017). 

Dendogramda belirlenen 1 numaralı ana grubun, 2 numaralı ana gruptan 0.29 

ayrılma derecesiyle ayrıldığı ve benzerlik oranının az olduğu gözlenirken aynı zamanda 

üç boyutlu grafikte de çok uzak noktalara benzer özellikle konumlandığı belirlenmiştir. 

Dendogramda belirlenen 3 numaralı alt grup, 4 ve 4’ün altında oluşan alt 

gruplardan 0.43’lük ayrılma derecesiyle ayrılırken iki boyutlu grafikte de diğer 

kümelenen gruplardan farklı olarak uzak noktada konumlandığı saptanmıştır.  

PCA ile elde edilen grafikler ve dendogram genel olarak incelendiğinde birbirine 

tutarlı sonuçlar elde edilmiştir, en uzak ve en yakın genotiplerin benzer şekilde 

konumlandığı görülmektedir. 
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Şekil 4.18. IPBS verileriyle yapılan temel bileşenler analizi sonucu elde edilen iki 

boyutlu grafik 
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Şekil 4.19. IPBS verileriyle yapılan temel bileşenler analizi sonucu elde edilen üç 

boyutlu grafik 

Benzerlik matriksi kullanılarak elde edilen PCA sonucu iki boyutlu ve üç 

boyutlu grafikler için kümülatif olarak ilk üç anabileşenin eigen değerleri toplamı 

%73,39 olduğu belirlenmiştir. Eigen değerleri NTSYS programı ile elde edilmiştir. 
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Buna göre ilk üç eigen değerleri toplamı, toplam varyasyonun %73,39’unu 

açıklamaktadır (Çizelge 4.16). 

Çizelge 4.17. İlk üç anabileşenin eigen değerleri 

Anabileşenler Eigen Değeri Yüzdeleri Eklemeli Toplamları 

1. 36,01 62,09 62,09 

2. 3,54 6,11 68,21 

3. 3,00 5,17 73,39 

4.7. Genotiplerin Polülasyon Yapısı 

58 buğday genotiplerinin popülasyon yapısı STRUCTURE programıyla 

incelenmiştir (Evanno et al., 2005). Delta K değerlerini belirlemek için STRUCTURE 

HARVESTER web uygulaması kullanılmıştır. 

En yüksek Delta K değeri 112,629 olarak hesaplanmıştır. Delta K’ya göre 58 

buğday genotipinin üç farklı popülasyondan oluştuğu belirlenmiştir (Çizelge 4.17).  

Çizelge 4.18. Structure analizinde hesaplanan Delta K değerleri 

K Tekrar 
Mean 

LnP(K) 

Stdev 

LnP(K) 
Ln'(K) |Ln''(K)| Delta 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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Şekil 4.20. Genotiplerin popülasyon yapısını gösteren tahmini K değeri 

Popülasyon yapısı analizi sonucunda 3 alt gruba (Q1, Q2 ve Q3) ayrılan buğday 

genotiplerinin 0,80 ve üzeri üyelik katsayısına sahip 53 genotipin saflık oranının yüksek 

olduğu, 5 genotipin ise hibrit olduğu belirlenmiştir. Allellerin korelasyonunu 

hesaplayarak popülasyon farkının (FST: Fixation index) ölçülmesi ile her bir alt grubun 

ortalama FST değerleri; Q1 (kırmızı) için 0,5353, Q2 (yeşil) için 0,4416 ve Q3 (mavi) 

için 0,6934 olarak hesaplanmıştır (Çizelge 4.19). 

 
Şekil 4.21. 58 buğday genotipinin genetik popülasyonunun yapı analizinin şeması 

(K=3) 
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Çizelge 4.19. 58 buğday genotipini alt popülasyonlara ayıran üyelik katsayıları 

Genotip 

numarası 
Q1 Q2 Q3 

Genotip 

numarası 
Q1 Q2 Q3 

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 0,005 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 0,005 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 0,003 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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Çizelge 4.20. Alt popülasyonlara ait beklenen heterozigotluk ve FST değerleri 

Alt Popülasyonlar Beklenen Heterozigotluk FST 

Q1 0,1501 0,5353 

Q2 0,1944 0,4416 

Q3 0,1639 0,6934 

Ortalama 0,1695 0,5567 

Çizelge 4.19 incelendiğinde, T. dicoccum’lar (7, 11, 13, 14, 16, 20, 21, 23, 25, 

28, 33 ve 44) ile 29, 46, 50, 52, 56 ve 57 numaralı T. durum’lar ve 34 numaralı T. 

monococcum genotipleri Q2 popülasyonunda gruplanmıştır. T. monococcum’lar (5, 10, 

27 ve 48) ile 45 numaralı T.aestivum Q3 popülasyonunda yer almışlardır. Q1 

popülasyonunda ise sadece ekmeklik ve makarnalık popülasyonlar gruplanmıştır. 

Gürcan et al. (2017), kavuzlu buğdaylarda popülasyonun genetik yapısını 

değerlendirmek amacıyla STRUCTURE programını kullanmış ve K=6 olarak 

bulmuşlardır. 70 genotipten 55’inin STRUCTURE analizi sonucunda saf olduğu ve 

geriye kalanların hibrit olduğu sonucuna varmışlardır. Eltaher et al. (2018), 25.566 SNP 

ile Bayesian metodunu ıslah hatlarında olası alt popülasyonların sayısını belirlemek için 

kullanmışlardır. Popülasyonun yapısını analiz etmek için STRUCTURE programını 

kullanmışlar ve K değerini 3 olarak bulmuşlardır. 3 alt popülasyonda (G1, G2 ve G3) 

sırasıyla 70, 130 ve 130 genotip yer almıştır. Mevcut çalışmada da 3 popülasyon (Q1, 

Q2 ve Q3) saptanmış ve her bir popülasyondaki saf genotip sayısı sırası ile 29, 19 ve 5 

şeklinde oluşmuştur. 
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5. SONUÇLAR ve ÖNERİLER 

Bu çalışma çerçevesinde sulu koşullarda ve yazlık yetiştirilen 54 tane buğday 

popülasyonu Türkiye’nin farklı bölgelerinden toplanmıştır. 2 adet makarnalık buğday 

(Triticum durum) ve 2 adet ekmeklik buğday (Triticum aestivum) çeşidi de çalışmaya 

dâhil edilerek toplam da 58 buğday materyali 2017 yılında Iğdır İlinde ekilmiştir.  

Buğday genotiplerinin bazı morfolojik ve tarımsal özellikleri incelenmiş olup ayrıca, bu 

genotiplerin genetik benzerlikleri DNA düzeyinde PCR temelli IPBS markörleri 

kullanılarak belirlenmiştir. Bu çalışmadan elde edilen sonuçlar aşağıda özetlenmiştir. 

Tarla gözlemleri sonucunda, toplanan popülasyonların 13 adeti makarnalık 

buğday (Triticum durum), 20 adeti ekmeklik buğday (Triticum aestivum), 16 adeti 

gernik buğdayı (Triticum dicoccum) ve 5 adeti siyez buğdayı (Triticum monococcum) 

olduğu belirlenmiştir. Bu genotiplerin morfolojik varyasyon gösterdiği ve bu özellikler 

yönünden 54 popülasyondan seçilecek genotipler ile buğday ıslah çalışmalarında amaca 

yönelik kullanılabileceği, fakat seçilen popülasyon veya genotiplerde bu çalışmaların 

devam etmesinin faydalı olacağı sonucuna varılmıştır.  

Yerel makarnalık popülasyonlar ile makarnalık çeşitler kendi arasında 

morfolojik karakterler yönünden incelendiğinde; başak uzunluğu bakımından 1 

numaralı genotipin, bitki boyu, başakta dane sayısı, başak verimi, bitki verimi,  

başaklanma süresi ve olgunlaşma süresi bakımından 15 numaralı genotipin, biyolojik 

verim bakımından 29 numaralı genotipin, hasat indeksi bakımından 47 numaralı 

genotipin, bin dane ağırlığı ve hektolitre ağırlığı bakımından 50 numaralı genotipin 

diğer genotiplerden daha yüksek değerlere sahip oldukları görülmektedir. 

Yerel ekmeklik popülasyonlar ile ekmeklik çeşitler kendi arasında morfolojik 

karakterler yönünden incelendiğinde; başakta dane sayısı ve başak verimi bakımından 

36 numaralı genotipin, biyolojik verim bakımından 40 numaralı genotipin, başak 

uzunluğu, bitki verimi ve hasat indeksi bakımından 41 numaralı genotipin bitki boyu 

bakımından 42 numaralı genotipin, başaklanma süresi ve olgunlaşma süresi, bin dane 

ağırlığı ve hektolitre ağırlığı bakımından 9 ve 30 numaralı genotiplerin diğer 

genotiplerden daha yüksek değerlere sahip oldukları görülmektedir. 
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Gernik popülasyonları kendi arasında morfolojik karakterler yönünden 

incelendiğinde; biyolojik verim bakımından 3 numaralı genotipin, başakta dane sayısı, 

başak verimi, bitki verimi, bin dane ağırlığı ve hektolitre ağırlığı bakımından 20 

numaralı genotipin, başak uzunluğu bakımından 21 numaralı genotipin, başaklanma 

süresi ve olgunlaşma süresi bakımından 33 ve 46 numaralı genotiplerin, bitki boyu 

bakımından 46 numaralı genotipin, hasat indeksi bakımından 54 numaralı genotipin, 

diğer genotiplerden daha yüksek değerlere sahip oldukları görülmektedir. 

Siyez popülasyonlar kendi arasında morfolojik karakterler yönünden 

incelendiğinde; bitki boyu bakımından 48 numaralı genotipin, başakta dane sayısı, bitki 

verimi, biyolojik verim, başaklanma süresi ve olgunlaşma süresi bakımından 27 

numaralı genotipin, başak verimi bakımından 27 ve 48 numaralı genotiplerin, başak 

uzunluğu, bin dane ağırlığı ve hektolitre ağırlığı bakımından 34 numaralı genotipin, 

hasat indeksi bakımından 48 numaralı genotipin, diğer genotiplerden daha yüksek 

değerlere sahip oldukları görülmektedir. 

Çalışmada kullanılan 10 IPBS markörlerinin buğdayda rahatlıkla bir DNA 

bölgesini çoğalttığı belirlenmiştir. Bu markörler toplam da 168 bant vermiş, bu bantların 

163’ünde polimorfizm görülmüş ve polimorfizm yüzdelerinin ortalaması da %95,08 

olarak saptanmıştır. Markörlerin, ortalama gen çeşitliliği (H) değerleri 0,26 olarak, 

ortalama polimorfizm değeri (PIC) de 0,22 olarak hesaplanmıştır.  

Analiz sonucunda 58 buğday genotipine ait ortalama DICE benzerlik katsayı 

değeri 0,5948 olarak, korelasyon katsayı değeri (r) de 0,96011 olarak belirlenmiştir. 3 

numaralı genotip ile 10 numaralı genotipin 0,1299 benzerlik katsayı değeri ile birbirine 

en az benzeyen genotipler olarak belirlenmişken, en çok benzerlik gösteren genotiplerin 

0,8829 benzerlik katsayı değeri ile 17 ve 49 numaralı genotipler olduğu saptanmıştır. 

58 buğday genotipinin popülasyon yapısı incelenmiş ve en yüksek Delta K 

değeri 112,629 olarak hesaplanmıştır. Delta K’ya göre 58 buğday genotipinin genetik 

olarak üç farklı popülasyona ayrıldığı belirlenmiştir. 

Yerel makarnalık popülasyonlar içerisinde en geç olgunlaşan 15 numaralı 

popülasyonun başak verimi ve bitki verimi bakımından en yüksek değere sahip olması 

yönünden ileriki ıslah çalışmalarında kullanılmasının önemli olabileceği belirlenmiştir. 



100 

 

Yerel makarnalık popülasyonlar içerisinde en erkenci popülasyonunda 1 numaralı 

buğdaylara ait olduğu saptanmıştır. Yerel ekmeklik popülasyonlar arasında, başak 

verimi, bitki verimi ve erkencilik bakımından sırasıyla 36, 41, 8 numaralı genotipler öne 

çıkmışken, 9 ve 30 numaralı popülasyonlar hem geçci hem de hektolitre ağırlığı 

bakımından öne geçmişlerdir. Gernik popülasyonları arasında 20 numaralı popülasyon 

bitki verimi, başak verimi ve hektolitre ağırlığı bakımından en yüksek değere sahip 

olduğunu, 2 numaralı popülasyonun erken olgunlaştığını, 33 ve 46 numaralı 

popüsyonların geç olgunlaştıkları belirlenmiştir. Siyez popülasyonları içerisinde ise 27 

ve 48 numaralı popülasyonların başak verimi yönünden öne çıktıklarını, 27 numaralı 

popülasyonun bitki verimi bakımından yüksek olduğu ve geç olgunlaştığı saptanmıştır. 

34 numaralı popülasyonun da erken olgunlaştığı ve hektolitre ağırlığının en fazla olduğu 

belirlenmiştir. Saptanan bu popülasyonların ıslah çalışmalarında amaca yönelik 

kullanılabileceği kabul edilebilir. 

Sonuç olarak, kullanılan buğday genotiplerinin morfolojik ve moleküler 

varyasyonu göz önüne alındığında ıslah programı oluşturulurken uzak ebeveynler 

seçiminde önemli bilgiler vermektedir. Yerel çeşitler genetik kaynak olarak 

kullanılabileceği için bu genotipler çeşide dönüştürülebileceği gibi mevcut çeşitler ile 

melezlenerek yeni çeşitlerin geliştirilebilmesine imkan sağlayabilecektir. IPBS 

markörlerinin filogenetik çalışmalarında etkili bir şekilde kullanılabileceği tespit 

edilmiştir. Bu çalışmanın sonuçları ileriki genetik ve ıslah çalışmaları açısından ilk adım 

olarak kabul edilebilir.  
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