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Bugdaygiller, tiim diinya iilkelerinde oldugu gibi iilkemizde de en 6nemli tahil grubunu
olusturmaktadir. Zengin iklimsel 6zellik ve jeostratejik dneminden dolay1 pekgok yerel
bugday cesitlerinin yetistirilmesi ve gelistirilmesi i¢in de lilkemiz Onemli genetik
kaynaklara sahiptir. Bu sebeple iilkemizde farkli ekolojik sartlara uyum saglayabilen,
verim ve kalite 6zellikleri bakimindan da yiiksek performansa sahip olan yerel bugday
genotiplerini belirlemek ve kullanigli kilmak oldukg¢a biiyilk 6nem arz etmektedir.
Kuzeydogu Anadolu Bolgesinde Kars Sehri ve civarinda yetistirilen Kavilca bugdayi
(Triticum dicoccum Schrank) bu anlamda oldukga degerli goriilmektedir. Bu temel
bilgiler 15181nda bu caligmada, Kars ilinde yetistirilen ve dnemli bir genetik kaynak olan
yerel Kavilca bugdayma ait 10 farkli popililasyon 11 adet SSR markori ile
genotiplendirildi. Ozellikle popiilasyon diizeyinde farklilik olup olmadigmni belirlemek
amaci ile iki adet kiiltiir bugday ¢esidi olan ve Kars'm farkli bolgelerinden temin edilen

Triticum aestivum L. genotipleri de analizlere dahil edildi.

Calisma kapsaminda, popiilasyon dinamigi analizleri, Temel Koordinatlar Analizi

(PCoA), filogenetik analizler, genetik ¢esitlilik analizleri ve genetik-cografik mesafe



analizleri gerceklestirildi. Popiilasyon diizeyinde alt1 ana grup seklinde farklilasmanin
oldugu STRUCTURE; PCoA ve filogenetik analizler ile desteklenmektedir.
Popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyon diizeyi de yiiksek olarak bulunmustur. Tiim
genotipler i¢in cografi ve genetik uzaklik matrisleri arasindaki karsilastirma, istatiksel
olarak negatif bir korelasyon oldugunu ortaya koymaktadir (R?=0.04). Gergeklestirilen
bu tez calismasinin lilkemizde Kavilca bugday tariminin yayginlastirilmasia ve 1slah
caligmalarinda kullanilmasina referans saglayacagi diistiniilmektedir. Ayrica elde edilen
sonuglara gore SSR markorlerinin bugday genotiplendirme ¢alismalarinda daha fazla

miktart ile daha kapsamli sonuglar verebilecegi de belirlendi.
Anahtar Kelimeler: Kavilca Bugdayi, Genotiplendirme, Triticum dicoccum, SSR, Kars

2020, 99 Sayfa



ABSTRACT
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REGION USING SSR METHOD

Hatice DEMIR

Kafkas University
Graduate School of Applied and Natural Sciences

Department of Biology

Supervisor: Asst. Prof. Dr. Dogan ILHAN

Wheat constitute the most important grain group in our country as in all countries of the
world. Due to its rich climatic characteristics and geostrategic importance, our country
also has important genetic resources for the cultivation and development of many local
wheat varieties. For this reason, it is very important to determine local wheat genotypes
that can adapt to different ecological conditions in our country and define ones having
high performance in terms of efficiency and quality characteristics to make them useful.
Kavilca wheat (Triticum dicoccum Schrank) which is grown in and around Kars City in
northeastern Anatolia region is seen as very valuable in this sense. In the light of this
basic information, in this study, 10 different populations of local Kavilca wheat grown
in Kars province, which are important genetic sources, were genotyped with 11 SSR
markers. Triticum aestivum L. genotypes, which are two culture wheat varieties and
have been obtained from different regions of Kars, were also included in the analysis to

determine whether there is a difference in population level.

Within the scope of the study, population dynamics analysis, Principal Coordinates

Analysis (PCoA), phylogenetic analysis, genetic diversity analysis and genetic-



geographic distance analysis were performed. STRUCTURE, which has six main
groups of differentiation at the population level, was supported by PCoA and
phylogenetic analyses. The level of genetic variation between populations has also been
found to be high. The comparison between geographic and genetic distance matrices for
all genotypes revealed a statistically negative correlation (R?=0.04). It is thought that
this thesis study will provide a reference to the widespread use of Kavilca wheat
agriculture in our country and its use in breeding studies. In addition, according to the
results obtained, it has been determined that SSR markers can give more comprehensive

results with higher numbers in wheat genotyping studies.

Key Words: Kavilca Wheat, Genotyping, Triticum dicoccum, SSR, Kars

2020, 99 pages
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1. GENEL BILGILER
1.1 Giris

Tahillar kiltire alinan ilk bitkilerdendir ve bugdaygiller (Gramineae/Poaceae)
familyasinda yer almaktadirlar. Bugdayin tolerans simirlarinin genis olmasi, depolama
tasinma gibi Ozelliklerinin kolay olmasi ve en Onemlisi ekmek yapiminda
kullanilabilmesinden dolay1 tiim diinyada tiretimi ¢ok fazladir [1]. EKim alan1 ve tiretim
miktar1 agisindan bugday, tim diinyada oldugu gibi tilkemizde de ¢ok 6nemli bir tahil
grubudur. Hizla artis gosteren nufiis miktart ve ekim alanlarinin da giinden giine
azalmasindan dolay1 elde edilen iiriin miktar1 ile yeterli beslenebilmek zorlagmaktadir.
Bu sebeple her gecen giin artan besin ihtiyaclarinin karsilanabilmesi i¢in farkli ekolojik
sartlara uyum saglayabilen ayrica verim ve kalite 6zellikleri bakimindan yeterli olan
genotipleri belirleyebilmek Oonem arz etmektedir [2]. Yillik olarak, ihtiya¢ duyulan
protein miktarmin  %50'si insan ve hayvanlar tarafindan tiiketilen tahillardan
saglanmaktadir. Bu tahillar icerisinde ise bugday, tiiketilen proteinin %40'n1

karsilamaktadir. Besinlerden alinan kalorinin yaklasik %20'sine karsilik gelmektedir

[3].

Bugday tarihsel siirecle birlikte baz1 énemli asamalardan ge¢mistir. Ilk ortaya ¢iktig
donemlerde bugday ve arpa, tanelerini doken ve diizensiz ¢imlenen yabani form
halindeydiler. Yabani emmer basaginda, iki adet tane bulunmaktaydi. Bu tanelerden biri
sonbaharda ¢imlenme yasarsa diger tane bir sonraki yil ilkbaharda ¢imlenebiliyordu. Bu
nedenle bugdayin kiiltiire alinmasinda ¢imlenme biiyilik sorun olusturmaktaydi. Sonraki
yillarda dogal mutasyonlar geciren bugdaylar tanesini dokmeyen, diizenli ¢imlenen
formlara doniismiislerdir. Ornek vermek gerekirse; yabani Gernik (Triticum
dicoccoides) mutasyon veya dogal segilimle Gernik (Triticum dicoccum) denilen ilkel

forma evrimlesmistir [4].

Anadolu topraklarinda, insanoglu tarafindan ilk olarak tahillar ekilmis ve elde edilen
tirtinlerle beslenilmeye baslanilmistir. Yerlesik diizenin ilk triinlerinden oldugu kabul
edilen bugday, ilk zamanlar kaynatilip, lapa kivamina getirilerek tiiketilmektedir.
Toprak kalintilarinda bulduklar bugday tanelerini inceleyen Arkeobotanikgiler, siyez ve

kavilca bugdaylariyla karsilagsmislardir. Ayn1 familyaya ait olan bu bugdaylar, iklim



sartlara gore kendilerini bigimlendirmislerdir, daha iliman olan yerlerde siyez

bugday1, soguk iklimde yetisen akrabasi ise kavilca bugday: olarak isimlendirilmektedir

[5].

Cok eski zamanlarda kuraklik ve kitlik yillarinda ilkel tiirler dogrudan dogadan
toplanarak besin olarak tiiketilmistir. Triticum monococcum L. (Siyez) ve Triticum
dicoccum S. (Kavilca) gibi ilkel bugday tiirleri uzun yillar bu amagla kullanilmis daha
sonra fireticiler tarafindan kiiltiire alinmistir [6]. Bugiin kullanilan ekmeklik bugdayimn
genetik ¢esitliligi, gen igerigi, genom yapisi gibi bilgilere yabani emmer bugdayimnin (T.
turgidum ssp. dicoccoides) genom bilgisi sayesinde ayrintili olarak ulasilabilmektedir

[7].

Cok hizli biliyliyen diinya niifusuna yetebilmek i¢in gida iiretimindeki degisme ve
gelisme c¢alismalart da ¢ok hizli olacaktir. Yapilan arastirmalara gére bugday diinyanin
en 6nemli tahili konumundadir ve hemen arkasindan misir gelmektedir. Bugday kiiltiire
aliip yetistirildiginden beri modern bugday kiiltlirlerinde markor calismalar ilerlemis
ve kromozom bolgelerini tanimlamak, izlemek miimkiin olmustur. Bu baglamda genetik
cesitlilik calismalar1 ve yetistirme yontemlerinin basarisi kritik 6oneme sahiptir. Ciinkii
bu calismalarin basaris1 diinyada aglikla miicadele i¢in biiylik Oonem tasimaktadir.
Bugdayda hastalik ve viral etkenlere karsi direnci arttiran genlerin entegrasyonu 'Y esil

Devrim'in temelini olusturmustur ve genetik caligmalarin 6nemini de ortaya koymustur

[8, 9].

Genellikle tetraploit bugdaylar, ekmeklik bugday i¢in; sar1 pas, kurakliga kars
dayanmiklihk ve protein oranmi arttirmak amaciyla gen kaynagi olarak
kullanilabilmektedir. Hekzaploit bugdaylar ise, makarnalik bugday icin; soguga karsi
dayanikliligr arttirmak amaciyla gen kaynagi olarak kullanilabilmektedir [10]. Bazi
karakterler (bitki boyu, basaklanma siiresi, basak uzunlugu vb.) yoniinden ekmeklik
bugdaylarin olusturdugu tiim kombinasyonlar iimitvar melezler olarak tespit edilmistir.
Ilerleyen zamanlarda yapilacak 1slah arastirmalarinda elde edilen tiim bilgilerin mutlaka

katk1 sunacag belirtilmektedir [11].

Tarim riinlerinin  genetik havuzunun genisletilmesi acisindan yabani akrabalar

onemlidir. Bu sebeple iilkemiz, bugdayin birincil ve ikincil gen havuzunda bulunan 23



yabani akrabasma (Triticum, Aegilops, Amblyopyrum, Dasypyrum vb.) ev sahipligi

yapan ¢ok onemli bir gen merkezidir [12].

Emmer bugday varyetelerinin (Triticum dicoccum Schrank) organik tarim agisindan
uygun olup olmadigimi belirlemek amaciyla ¢esitli arastirmalar yapilmistir. En eski
tahillardan olan emmer bugdayr gelencksel yoOntemler sayesinde uygun Yyerlerde
yetistirilmistir. Giiniimiizde en ¢ok yetistirilen yerler Italya, Ispanya, Tiirkiye,
Avusturalya ve Cekya'dir. Sonug olarak; emmer bugdaymin gelecekte organik tarim
acisindan yeni bir i ve gecim kaynagi sunacagi da diisliniilmektedir. Organik tarim igin
ana parametrelerden birinin gida maddelerinin sahip oldugu kalite olduguna vurgu
yapilarak organik tarimin saglik agisindan Oneminin yanisira, bolgelerin gelismesi

iginde 6nem arz ettigi diistiniilmektedir [13].

DNA markorleriyle bugday genomunun haritalanmasi calismalart 1990°l1 yillarda
Uluslararas1 Bugdaygil Haritalama Organizasyonu (International Triticeae Mapping
Initiative-ITMI) girisimiyle baslamigtir [14]. T. turgidum ssp. dicoccoides bugdayindan
yiiksek protein igerigi geni (Gpc-Bl) klonlanarak dane protein igerigini artirmak
amaciyla makarnalik bugdaya aktarilmistir. Ciinkii yiiksek protein i¢in 1yi bir gen
kaynagi oldugu distinilmistiir. T. dicoccoides tirinin A ve B genomuna ait
kromozomlar i¢in yedeklenmis hatlar gelistirilmistir. Devam eden arastirmalar
sonucunda yedeklenen hatlarin ¢ok daha fazla protein ve mikro besin igerdigi tespit

edilmistir. Ayrica dane de ¢inko ve demir orani da artmistir [15-17].

T. dicoccum tiriiniin genetik ¢esitliligi tizerine bircok ¢alisma yapilmistir. Bu
calismalarda markorlerin kaliteli ve saglam genotipler olusturdugu belirtilmistir.
T.dicoccum tiiriintin kii¢iik bir cografi alanda dahi kuvvetli bir genetik farklilasma
gosterdigi tespit edilmigtir. Bu tlir i¢cin cografi izolasyonun saglanmasi bulundugu
bolgelerde mevcut genetik cesitliligin korunmasinda katki saglayacaktir. Yapilan
genetik cesitlilik ¢alismalar tahil bitkilerinin kdkenlerinin arastirilmasina, elde edilen
sonuclar bu bitkilerin daha bilingli ve yaygin olarak kullanilmasina imkan
saglamaktadir. Ayrica yapilan genetik caligmalar ekimi yapilan tahil {iriiniiniin degisen
iklim ve antropolojik sartlara ekolojik adaptasyonunu incelemek ic¢inde yardimci

olmaktadir [18].



Caligmamiza konu olan Kavilca bugday: birgok yerel cesitte oldugu gibi tilkemiz i¢in
onemli bir genetik kaynaktir. Bu nedenle genetik ¢esitliligi, popiilasyon yapist ve
genetik-cografi analizlerinin yapilmasi 6nem arz etmektedir. Genetik ¢esitlilik analizi
sonuglar1 kavilca bugdayinin korunmasina ve yaygin kullanilmasina katki saglayacaktir.
Kars ilinin iklimsel ozellikleri nedeniyle kavilca bugdayr morfolojik olarak da bazi
farklilagsmalar gostermektedir. Dolasiyla yaptigimiz genetik calismalar degisen ekolojik

sartlara adaptasyonu incelemeye de katki sunacaktir.

Bu c¢alismada Kars yoresine ait Kavilca (Triticum dicoccum Schrank) bitkisinin SSR
markorleri kullanilarak genotiplendirilmesi yapilmistir. Calismanin hedefleri ise su
sekilde Ozetlenebilir. Kars yoresine 0Ozgii olan Kavilca bugdayr genotiplerinin
popiilasyon dinamigi analizlerini, Temel Koordinatlar Analizini (PCoA), filogenetik
analizleri, genetik cesitlilik analizini, genetik-cografik mesafe analizini gerceklestirmek

ve SSR markérlerinin verimliligini test etmektir.

1.2 Bugdaygiller ve Tarimm

Tarihsel siireg boyunca birgok uygarliga besiklik eden Anadolu cografyasi, canlilarin
beslenmesinde biiyikk Olgiide kullanilan  bitki tiirlerinin ~ kiiltiire alinmasinda,
evcillestirilmesinde ve tiim diinyaya yayilmasinda Onemli roller oynamistir. Bu
bitkilerin gen merkezi konumunda olmasi ve bitkilerin diinya iizerine yayilmasinda bir
gecis noktast konumunda bulunmasi nedeniyle iilkemiz ¢ok 6nemli bir gen merkezidir.
Ayrica iki farkli gen merkezinin (Akdeniz ve Verimli Hilal Gen merkezleri) ortiistiigii
konumda bulunmas: sebebi ile bugdayla birlikte, diger 6nemli tarla bitkilerinin de gen

merkezi konumundadir [6, 19].

Yillardir diinya genelinde tarimi yapilan bugday, giiniimiizde en fazla ekim alanina (217
milyon ha), misir ve celtikten sonra da en fazla liretim miktarina (729 milyon ton) sahip
tarla bitkisidir. Diinyada en fazla ticarete konu olan (162 milyon ton) tarimsal {iriin
durumundaki bugday, diinya niifusunun temel besin ihtiyacin1 karsilamada kullanilan en
degerli tahil grubudur [20].



Diinyada bugdayin son derece yaygin olusunun ve beslenme icin temel besin kaynagi
olarak tercih edilmesinin en 6nemli sebepleri arasinda; tarihte ilk kdltiire alinan tarla
bitkisi olmasi, tanesinin uygun besleme degeri tasimasi, beslenme agisindan dengeli
aminoasitler igermesi, yetistirme, taginma, saklanma, islenmesindeki kolayliklar ve
genig adaptasyon yetenegi gibi 6zellikleri sayilabilir. Bununla beraber prolamin grubu
depo proteinleri (Gluten) igermesi nedeniyle, giiniimiiz de ekmek yapimina en uygun
tahil olmas1 ve tanesinde notr aromatik bilesikleri igermesi nedeniyle de bugday diinya

genelinde beslenmede en ¢ok tercih edilen tahildir [21].

Uluslararas1 Misir ve Bugday Gelistirme Merkezi (CIMMYT) verilerine gore, diinya
genelinde 80 milyon bugday yetistiricisi oldugu ve 2050 yilina gelindiginde diinyada
niifusun yeterli beslenmesi i¢in giinlimiizde iiretilen bugdaydan % 60-70 daha fazlasinin

tiretilmesi gerekecegi belirtilmektedir [22].

Bugday tiretiminde diinyada Cin, Hindistan, Rusya ve ABD ilk siralarda yer almaktadir
[23]. Ulkemizde esasen her bolgede yetistirilebilen bugday yaygin olarak i¢ Anadolu
Boélgesi'nde iiretilmektedir. 2018 yili ekmeklik bugday iiretiminde I¢ Anadolu Bolgesi
% 32'lik pay ile ilk sirada yer almaktadir. Bunu %18 ile Marmara Bolgesi ve %15 ile
Giineydogu Anadolu Bolgesi izlemektedir. Uretimin en az oldugu bélgeler Dogu
Anadolu ve Ege Bolgeleridir. 2018 bugday raporuna gore Tiirkiye'nin bugday verimi
yillar itibariyle yiikkselme kaydetmesine ragmen ortalamasi diinya veriminin altindadir.
Bugdayda verimliligi etkileyen en 6nemli faktor yiiksek kaliteli tohum kullanimidir.
Tiirkiye'nin bugday tiretimi 2017 yilinda 21.500.000 ton iken 2018 yilinda % 6,9
azaligla 20.000.000 ton olmustur. Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiitii (FAO)
verilerine gore 1998-2018 donemi itibariyle, gerceklesen Diinya ve Tiirkiye bugday
tiretimi Cizelge 1.1'de gosterilmistir. Tirkiye diinyada bugday iiretiminde yaklasik
%3'lik bir paya sahiptir. Bugday iretimi bakimindan Tiirkiye kendine yetecek
diizeydedir. Ancak bazi yillar olumsuz iklim kosullarindan ve iiretim ile kalitede

yasanan problemlerden dolay: talep karsilanamamakta ve ithalat yapilamamaktadir [24].



Bugday Uretimi (ton)

Cizelge 1.1 Tiirkiye ve Diinya Bugday Uretimi (Ton) [25]
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Yil Tiirkiye Diinya %
1998 21.000.000 596.175.815 3,5
1999 18.000.000 584.763.438 3,1
2000 21.000.000 584.999.160 3,6
2001 19.000.000 588.243.664 3,2
2002 19.500.000 592.045.286 3,3
2003 19.000.000 549.974.473 3,5
2004 21.000.000 634.666.010 3,3
2005 21.500.000 627.020.836 34
2006 20.010.000 614.381.123 3,3
2007 17.234.000 606.595.140 2,8
2008 17.782.000 680.294.443 2,6
2009 20.600.000 683.639.171 3,0
2010 19.674.000 640.802.665 3,1
2011 21.800.000 696.898.368 3,1
2012 20.100.000 673.728.907 3,0
2013 22.050.000 710.397.103 3,1
2014 19.000.000 728.730.126 2,6
2015 22.600.000 741.643.258 3,0
2016 20.600.000 748.392.150 2,8
2017 21.500.000 773.476.524 2,8
2018 20.000.000 734.045.174 2,7
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Tim diinyada bugday tarimi ve verimi elbette biiyilk dneme sahiptir. Bugdaygiller
icerisinde baz tiirler ise bircok dnemli 6zelligi blinyesinde barindirmaktadir. Bunlarin
en Onemlilerinden biri olan emmer bugdayr (T. dicoccum), tarimin siirdiiriilebilir
gelisimi bakimindan potansiyel ihtiva eden bir tahil ¢esididir. Bugday yetistiricileri
acisindan cok elverigli avantajlara (bugday hastaliklarina direng, kurakliga direng gibi)
sahip oldugu belirtilmektedir. Yapilan calismalar emmer bugdayi tarlalarmin patojen
saldirisina, pas hastaligina karsi ¢ok direngli oldugunu gostermektedir. Bu nedenle
bugday yetistiricileri tarafindan daha ¢ok tercih edilmelidir. Ayrica yiiksek protein
icerigi nedeniyle birgok yeni {iriin iiretimi i¢in kullanilmasi gereken bir potansiyel
rtindiir [26]. Yine emmer bugday1 yabanci otlara ve bir¢ok stres faktoriine (6rnegin
diisiik seviyeli azot giibreleme) karsi rekabet giicii yiiksek bir tlirdiir. Emmer bugdayi ve
diger bugdaylarin kiyaslandig1 arastirmalarda; emmer bugdayinin topraga adaptasyon,
iklimsel ¢evre kosullarina dayaniklilik, tahil kalitesi ve ham protein igerigi bakimindan

tistlin oldugu goriilmektedir [27].

1.3 Kavilca Bugdayi'nin Evrimsel Gelisimi

Bugdaymn gida olarak ilk kez M.O 8-10 bin yillar1 arasinda yetistirildigi kabul
edilmektedir. Tirkiye'de yaklasik 8000 yildir bugday yetistiriciligi yapilmaktadir,
zamanla Tirkiye bugdayin merkezlerinden biri konumuna gelmistir. Ayrica Tirkiye
bugday ekilen arazi bakimindan diinyanin en biiyiik iilkelerinden biridir [28]. Emmer
grubu bugdaylar M.O. 10000-4000 Bronz c¢agi boyunca varligm korumustur. Bu
stirecte ¢iplak bugdaylar, 6zellikle de tetraploit tiirler yavas yavas emmeri degistirmistir.
Kabuklu bugdaylar durum bugdaymin daha verimli ¢esitleriyle degisime ugramstir.
Bununla beraber, Rusya'nin giineyi gibi izole bolgelerde emmer 1900'lerin basina kadar
popiiler olmaya devam etmistir. Halen de emmer, Etiyopya'da onemli bir iriindiir.
Emmer bugdayr italya'da 'farro' olarak da isimlendirilen kabuklu bugday olarak
anilmaktadir. Einkorn bugday kiiltivasyonu ise bronz cagda azalmistir ve genellikle
bulgur ya da hayvan yemi olarak diger tahillarla karistirilarak kullanilmistir. Son
yillarda ise einkorn {iretimi Fransa, Hindistan, Tiirkiye, Yugoslavya ve italya'daki kiigiik

alanlar ile sinirlidir [29, 30].



Orta Anadolu'da orta bronz ¢agi boyunca (MO. 1900-1700) ekmeklik bugdayin, gernik
ve siyezden daha fazla goriildiigii tespit edilmistir. Ekmeklik bugdayin tanimlanmasi
saman kalintilarina dayanmaktadir. Einkorn bugday 6rnekleri orta bronz ¢agda oldukca
yaygindir ancak emmer bugday1 orneklerine cavdar ile birlikte bronz ¢agi boyunca

Osmanli bitkilerinde rastlanilmaktadir [31].

Evrimsel gelisim siirecinde bitkiler, ¢evre sartlarinin neden oldugu dogal genomik
degisimlere ugramislardir. Cevre kosullar1 sonucunda ortaya ¢ikan mutasyonlar ya da
yabanci bitkilerle tozlagma sonucunda bazi DNA modifikasyonlar1 meydana
gelebilmektedir [32, 33]. Bugday ve yem bitkilerinde diploit, tetraploit ve
hekzaploitlerin olusumu dogal olarak meydana gelen genetik degisimlere ornek
verilebilir. Karsilastirmali genetik caligmalar, bu degisimlerin nasil meydana geldigini
aciklayabilmektedir. Ayrica cins ve tiir arasindaki iliskiler hakkinda bilgi vermektedir

[34].

Tiim diinyanin ve Tirkiye’nin de beslenmesinde 6nemli bir yeri bulunan bugdayin Firat
ve Dicle nehri arasinda kalan “Verimli Hilal” adiyla bilinen bélgeden kaynaklandigi
belirtilmektedir. Tirkiye’de bugdayin yabani akrabalari, yaygin olmakla beraber en
fazla Giineydogu Anadolu Bolgesinde bulunmaktadir. Diploit bugdayin diinyada ilk kez
Gilineydogu Anadolu’daki Karacadag’da kiiltiire alindigi ve daha sonralari ise tiim
diinyaya buradan yayildigi kabul gormektedir. Triticum L. ve Aegilops L. cinsleri,
diploit (2n=14), tetraploit (4n=28) ve hekzaploit (6n=42) olmak iizere 3 ploidi
diizeyinde birgok tiirlere sahiptir (Sekil 1.2). Diinyada mevcut bulunan 27 tane yabani
bugday tiirtinden 20 tanesi Tiirkiye’de bulunmaktadir. Yabani bugday tiirleri zor gevre

sartlar1 ve agir otlatmaya ragmen, nesillerini giiniimiize kadar devam ettirebilmislerdir

[35].
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1.4 Kavilca Bugdayinin Bilimsel Simiflandirilmasi

Kavilca bugday1, Bugdaygiller (Gramineae=Poaceae) ailesinde bulunur. Triticum cinsi
ile ilgili ilk smiflandirma Linnaeus tarafindan yapilmistir [37]. "Species Plantarum"
eserinde Triticum cinsini Triticeae grubuna dahil etmistir ve Triticum cinsinin kiltiir
formlarimi kapsadigini belirtmistir. Bu siniflandirma bilim adamlar tarafindan uzun

yillar destek gormiistiir.

Diger siniflandirmada ise Schulz bugdaylar1 6ncelikle einkorn (kaplica), emmer (gernik)
ve ekmeklik bugday (dinkel) olarak gruplandirilmigtir. Daha sonra gruplari; ¢iplak
taneli kiiltlir formlari, kavuzlu kiiltiir formlart ve yabani formlar olarak gruplandirmistir

(Cizelge 1.2) [38].

Cizelge 1.2 Triticum tiirlerinin sistematik iliskileri [38]
Kiltiire alinmis bugday

Yabani ata Kavuzlu bugday Kavuzsuz bugday
Einkorn serisi T. aegilopoides T. monococcum ~ —mmmememmemeee-
Emmer serisi T. dicoccoides T. dicoccon T. durum
T. turgidum
T. polonicum
Dinkel serisi Bilinmiyor T. spelta T. compactum
T. vulgare

1929'da Eig tarafindan Aegilops ve Triticum cinsleri incelenmis ve kiltiirii
yapilamayanlar i¢in Aegilops adinin kullanilmasi 6nerilmistir. Eig daha ¢ok morfolojik
karakterler {izerinde durmustur. Tiir ve varyetelerin belirlenmesinde morfolojik
karakterelere ait ayrintili bilgiler vermistir. Aegilops cinsini 22 tiir ve birgok varyeteye
ayirmistir. Bunlara ilave olarak Asya kitasina ait 21 tiirtin 13 tanesinin Anadolu'da

oldugunu tespit etmistir [39].

1956'da Stebbins'in yaptigi siniflandirmada ise Aegilops ile Triticum cinslerinin

Triticum cinsi altinda siniflandirilmasi gerektigi vurgulanmistir [40].

1962'de Feldman ve Zohary Triticum ve Aegilops cinslerinin bugday grubunda

oldugunu ve bugiinkii poliploidlerin ¢evreye ¢ok iyi uyum saglayan formlari olduklarini
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aciklamiglardir. Ayrica farkli poliploid tilirlerin ve ara formlarin Tirkiye'de

bulundugunu Aegilops'un evrim alaninin Tiirkiye oldugunu belirtmislerdir [41].

1970'de Zohary, bitkisel gen kaynaklari agisindan yabani bugdaylarin 6nemini
belirtmistir. Aegilops (22 yabani tiir) ve Triticum cinslerinin bugday grubunda oldugunu
One siirmistiir. Ayrica yabani dort gen kaynagindan tgiiniin diploit birinin de tetraploit

oldugunu belirtmistir [42].

1994'de Van Slageren Triticum ve Aegilops cinslerinin cografi dagilimi ve morfolojik
karakterleri lizerine ¢alismalarda bulunmustur. Triticum ve Aegilops cinslerini farkli iki
cins olarak degerlendirmistir. 22 Aegilops ile 4 Triticum tiiriiniin tanimlanabilmesi igin

cografi dagilimlar1 ve morfolojik 6zellikleri ile ilgili ¢alismalarda bulunmustur [43].

Cizelge 1.3 Kavilca Bugdaymin Bilimsel Siniflandirma Basamaklari

Alem: Plantae (Bitkiler)
Sube: Angiosperms (Kapali tohumlular)
Sinif: Monocots (Tek ¢enekliler)
Takim: Poales
Familya: Poaceae (Bugdaygiller)
Cins: Triticum

Tur: T. dicoccum

1.5 Kavilca Bugdayinin Besin Degeri ve Faydalar

Kavilca bugday1 diger tahillar gibi bir¢ok besleyici unsuru biinyesinde barindirmaktadir.
Ancak baz1 6zellikleri nedeniyle diger bugday tiirlerinden ayrilmaktadir. Ornegin diger
birgok tiire gore daha fazla tokluk hissi vermektedir. Bu da hem enerji ihtiyact igin
onemli hem de kilo vermeye yardimei bir durumdur. Buna sebep olan ise bu bugdayin
icerisinde bulunan liflerin bir¢ok tiire gére daha fazla olmasidir. Bu 6zelligin bagirsak

kanseri riskini engelledigi belirtilmektedir [44].
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Kavilca bulguru c¢oziinebilen ve ¢oziinemeyen lifler (fiber) bakimindan oldukca
zengindir. Fiber diizenli olarak tiiketildiginde bagirsak kanseri riskini engelleyen 6nemli
bir besin elemanidir. Bulgurda bulunan lifler, i¢erisinde bulunan seliiloz, pektin gibi
yapilarla viicutta dengeleyici etki gostermektedir. Suda ¢oziinebilen lifler, kan sekerini
kontrol ederek Kkolesterolii diisiiriicti etki gostermektedir. Klasik bulgur bol miktarda
gluten proteini i¢cermesine ragmen, kavilca bulguru disiik gluten igermektedir [45].
Gluten varliginin bazi bireylerde ortaya ¢ikardigi onemli rahatsizliklar bulunmaktadir.
Bunlardan en 6nemlisi, gluten iceren gidalarla beslenme sonucunda ince bagirsagin
yapisinin bozulmasiyla ortaya ¢ikan ¢olyak hastaligidir. Colyak, genetik yatkinligi olan
bireylerde gluten ihtiva eden bugday, arpa, ¢avdar gibi gidalarin tiiketilmesi ile ortaya
cikan kronik bagisiklik sistemi bozuklugudur. Bilinen tek tedavisi glutensiz diyet
uygulamak yoluyla, ilerde olusabilecek tibbi komplikasyonlart onlemektir [46]. Bu

nedenle diislik gluten igeren kavilca beslenme agisindan énemli bir bugday tiirtidiir.

Yapilan arastirmalar, T. dicoccum unundan kaliteli bir somun ekmegi tretilebildigi, T.
dicoccum bugdaymnin tam tahil unundan yapilan ekmeklerin Triticale veya ¢avdar

ekmeklerine gore yogun tekstiir ve hafif bir tat'a sahip oldugu gorilmiistiir [47].

Karbonhidrat degeri diisiik olan kavilcanin protein degeri oldukca yiiksektir. Igerisinde
Bl ve B6 vitamini bulundurur. Ayrica bu bugdayin igerisinde bulunan lifler kan
sekerinin yiikselmesini engelleyerek kotii kolesterolii diisiiriicii bir etki gdstermektedir.
Olusabilecek kansizlik rahatsizligima karsi diizenli tiiketilmesi faydali bir olacaktir.
Icerisinde bulunan mineral ve vitaminler sayesinde bagirsaklarin diizenli bir sekilde
caligmasima katki sagladigi belirtilmektedir. Bagigiklik sistemini giiclendirdigi, kemik
erimesi ve kalp hastaliklarina kars1 etkili bir koruma sagladig: diisiiniilmektedir. Diyabet
olusma riskini azaltmakta ve kan sekerinin ani ylikselmesine engel olarak viicudun
insiilin salgilanmasina katki saglamaktadir. Demir minerali bakimindan oldukg¢a zengin

olan kavilcanin viicuda bol miktarda enerji verdigi belirtilmektedir [44].

Aragtirmalar, bazi emmer bugdaylarinin einkorn ve durum bugdaylarina gore
mikroelementler bakimindan ¢ok daha zengin oldugunu gostermektedir. Emmer bugday
hatlarinin ortalama Fe, Zn, Cu, Mn ve Se konsantrasyonlar1 sirasiyla su sekildedir;
41.72, 17.06, 2.85, 18.11, 0.05 mg/kg. Ayrica énemli vitaminlerden A, B1, B2, B5 ve

B6 vitaminlerinin konsantrasyonlar1 emmer bugdayinda 6lgiilmiis ve sirasiyla su sekilde
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tespit edilmistir; 65.48 pg/kg, 4.22 mg/kg, 0.36 mg/kg, 3.60 mg/kg, 2.06 mg/kg.
Bunlara ilaveten A ve B vitamin kompleksleri ve mikrobesinler bakimindan Emmer
bugdaylar1 durum ve einkorn bugdaylarina gore ¢ok daha iistiindiir [48]. Yabani emmer
bugdayr (T. dicoccoides) yiiksek konsantrasyonda Zn ve Fe igermektedir ve modern
kiiltiir bugdaylarindaki mikro besinlerin konsantrasyonlarini arttirmak i¢in potansiyel

genetik kaynaklardir [49].

Kavilca bugday1 6zellikle son yillarda organik tarima ilginin artmasi nedeniyle popiiler
duruma gelmeye baslamistir. Yapilan galismalarda diinyanin bazi1 bolgelerinde ¢ok daha
iyi tat, doku ve lezzet sebebiyle T. dicoccum bugdayi ile hazirlanan geleneksel
yiyecekler cok ilgi gdrmektedir. Bircok ¢alisma, yiiksek antioksidan bilesik icerigine
sahip oldugunu, biyoaktif bilesikler bakimindan zengin oldugunu ve nisastasinin yavas
sindirilebilirligi 6zelligine sahip oldugunu belirtmektedir. Bu nedenle dicoccum bugday1
ile hazirlanan gidalar hipoglisemik olarak nitelendirilmektedir. Ayrica diyabet ve ¢olyak
hastaliginin 1yilestirilmesinde katkis1 olabilecek yararlar1 ile ilgili bilgilendirme
calismalar1 yapilmaktadir. Ancak beslenme iizerine klinik ¢alismalar ve sagliga yararlari
hakkindaki arastirmalar heniiz sinirli sayidadir. Bu nedenle T. dicoccum, iizerinde daha

fazla arastirma yapilmasi gereken bir tiirdiir [50].

Cizelge 1.4 Kavilca Bugdaymin Besin Degeri (/100gr) [44]

Icerik Degeri Icerik Degeri
Enerji 350-479kcal B12 Vitamini 0,091 1U
Kiil 1,70 g K2 Vitamini 1,23 1U
Protein 14-25¢ Folik Asit 26 1U
Karbonhidrat 64,92 g Cinko 5,32 mg
Diyet lif 9,72 ¢ Demir 4,21 mg
Yag 1,78g Fosfor 159,7 mg
E Vitamini 0,09 mg Kalsiyum 32,26 mg
B1 Vitamini 0,25 mg Magnezyum 93,51 mg
B2 Vitamini 0,026 mg Potasyum 403,5 mg
Niasin 4,21 mg Sodyum 3,41 mg
B5 Vitamini 0,208 mg Selenyum 1151U
B6 Vitamini 0,41 mg Ham lif % 0,90
B7 Vitamini 1,66 1U Nisasta % 56,69
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1.6 Ulkemizdeki Yerel Cesitler ve Kavilca Tarim

Son yillarda yapilan ¢aligmalara gore yerel bugday cesitlerinin ekim alanlar1 giderek
daralmaktadir. Ekilen yerel bugdaylarin ne kadarlik bir alam1 kapsadigina dair net
istatistiki bilgi yayinlanmamasina ragmen en ¢ok yetistirilen yerel bugdaylar
belirlenmistir. Ulkemizde yetistirilen yerel bugdaylardan en fazla ekim alan1 bulunanlar
su sekilde siralanilir; Zerun, Ak Bugday, Kirmizi Bugday, Sar1 Bugday, Karakilgik,
Kirik, Siyez, Koca Bugday, Toptas [28]. Bu siralamada yer bulan siyezin yakin akrabasi
olan kavilca, Anadolu'da asirlardir yetisen ve nesli tiikenmekte olan antik bir bugday
tiiriidiir. Kars yoresinde Kavilca, Kabluca, Yaban Bugday:1 olarak da adlandirilmaktadir
[5]. Bugdaymn atalarindan biri olan bu gesit, modern bugday tiirlerinden farkli birgok
ozellige sahiptir. Bol lifli, yiiksek proteinli ama diisiik glutenlidir. Yerel bugday
cesitlerinin en Onemli 6zelliklerinden biri gluten miktarinin modern gesitlere gore farkli

olmasidir [51].

Kars ilinin genel yapisi itibariyle tarimsal arazileri yiiksek rakimdadir. Ayrica
mevsimsel ve gece-giindiiz 1s1 farkliliklar1 yiiksektir. Bitki yetistirme periyodunun kisa
olmast ve ekolojik yapmin da uygun olmayisi sebebiyle tarimda iiriin gesitligi az
oldugu gibi, ilde kuru tarim sistemi hakimdir. Bitkisel tiretim biiyiik oranda tahillar
tizerinde yogunlasmistir. Kars genelinde hububat olarak sadece arpa ve bugday

tiretilmekte olup, digerleri yok denecek kadar azdir [52, 53].

Kars'a 6zgii yerel bir genetik kaynak olan kavilca bugdayr emmer grubu bugdaylar
icerisinde degerlendirilmektedir. Kavilca bugdayr soguk iklime uyum saglamak i¢in
hem tohumu ¢evreleyen kabuk sayisini artirmis, hem de basagindaki ¢atallarin1 daha da
kalinlagtirmigtir [54]. Emmer (T. dicoccum) ve einkorn (T. monococcum) cesidi
bugdaylara Anadolunun en eski yerlesimlerinden Cayonii'nde de rastlanmistir.
Kastamonu'nun meshur siyezi ile birlikte Kars'in kavilcasi da iste bu antik bugday grubu

igerisinde yer almaktadir [5].

Kars yoresinde yerel tohumlar ve sifali kOy iirlinleri modern tarim uygulamalar
sonucunda yok olmaya yonelmistir. Anadolu'nun iiriinlerini yasatmak i¢in kurulmus
olan Tiirk-Amerikan Dernegi Anatolia Foundation destegiyle, 2006 yilindan beri proje

koylerinde nesli tilkenmekte olan yerel tahil ve tohum gesitleri geri getirilerek, organik
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tarim yontemleriyle ¢ogaltilmaktadir. 2007 yilinda yerelde kurulan Yer Gok Anadolu
Dernegi (2007-2010) tizerinden Birlesmis Milletler'den (GEF Kiiciik Destek Programi-
SGP) bir yillik ek bir destek alinmistir. Projeye bu siire¢ dahilinde 450'ye yakin ¢iftci
ailesi katilmistir. Bugilin proje, siirdiirtilebilirlik i¢in kurulan koy dernekleri ve uzman
kisiler onderliginde devam etmekte, liriinlerin ekimi, hasadi, paketlenmesi ve pazara
sunulmasiyla ilgili altyap: gelistirilmektedir. Koy halkinin 6nemsedigi fakat az miktarda

ekilen Kavilca projede korumaya alinan en 6nemli tirtinlerdendir [55].

Yerel gesitler, dogal popiilasyon olmalar1 sebebiyle modern bugdaylara gore gevre
kosullarina, hastalik ve zararlilara karsi daha dayanikhidir. Tirkiye’de yamagclarda,
kayalik alanlarda; diger {iriinlerin/modern bugday cesitlerinin yetisemeyecegi arazilerde
yetismektedir [6]. Farkli cografik sartlara adapte olarak gelisebilen bitki genetik
kaynaklariin, yabani ve yerel formlar1 genetik mirasin devamliligt icin oldukca

degerlidirler. Bu nedenle bu genetik kaynaklarin dogru yontemlerle kullanilmasi

gerekmektedir [56].

Dicoccum bugdayinin uyum yetenegi arastirildiginda cesitlerinin tiim kantitatif
karakterler i¢in 6zel ve genel uyum yeteneklerinin son derece yiiksek oldugu tespit
edilmistir [57]. Emmer bugdayinin abiyotik ve biyotik streslere karsi toleransli oldugu,
hastaliklara kars1 olduk¢a dayanikli oldugu ve zor cografi alanlara uygunluk gosterdigi
tespit edilmistir. Bu nedenle de sadece lezzetinden ve igerik olarak faydali olmasindan
dolayr degil bir¢ok olumsuz duruma karsi dayanikli olmasindan dolayr da bugday

1slahinda tercih edilmektedir [58].

1.7 Kavilca Bugdayinin Genetigi

Triticum cinsi biinyesinde yaklasik 300 tiir bulunmaktadir. Kiiltiiri yapilan bugday ve

diger bugday tiirleri de Triticum cinsi ve Poacea ailesi i¢inde yer almaktadir [59].

Ekmeklik bugday yaklasik 16.000 Mb genom biiyiikliigii ile tahillar arasinda en biiyiik
genoma sahiptir. Bu deger pirincin 40 kati, misir genomunun da yaklasik 8 kati

biiyiikliigiindedir. Kromozom segmentlerindeki  duplikasyonlar ve poliploidi
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mekanizmalar1 tahillarda genom biiyiikligiiniin olusumunda kritik rol oynamaktadir.

Tahillar igerisinde yer alan bugday en geng poliploid bitkidir [60].

Tahil tiirleri takriben 13 milyon y1l 6ncesinde bir atasal tiir iken tarihi siire¢ icerisinde
dogal mutasyonlar ve g¢evresel etkilesimlerden dolayr birbirinden ayrilmaya
baslamislardir. Triticum monococcum ve Triticum urartu (diploit) giiniimiizden yaklasik
0.5-1 milyon yil once birbirinden ayrisarak iki farkli tiir seklinde yeryiiziinde yer
bulmuslardir. Tetraploit olan, AABB ve AAGG genom yapisina sahip Triticum
turgidum ve Triticum timopheevii bugday tiirlerinin bazi morfolojik ve genetik
arastirmalar neticesinde T. monococcum ve T.urartu tirlerinin  birbirinden

ayrismasindan sonra ortaya ¢iktig1 belirtilmistir [59, 61].

T. turgidum dicoccoides (Emmerin yabani atasi) 1873 tarihinde Suriyenin giineyinde
Kornicke tarafindan kesfedilmistir. Liibnan, Urdiin, Israil ve Suriye'de 1910'da
Aaronsohn tarafindan tekrardan kesfedildigi belirtilmektedir. Tiim bu buluslar
Candolle'nin 1886'da belirttigi, bugday kiiltiirasyonu Firat Nehri havzasinda baglamigtir

Onerisinin dogrulugunu ispatlamistir [62].

Triticum urartu (Yabani diploit bugday, 2n=14, AuAu) ve Aegilops speltoides (yabani
¢im bitkisi, 2n=14, BB) yaklagik 30-50 bin yil &nce dogal olarak melezlenmis ve
kromozomlar1 katlanarak T. dicoccoides (yabani Emmer, 4n=28, AuAuBB) meydana
gelmistir. Einkorn ve Emmer bugdaylarin genetik iligkilerinin arastirilmasi neticesinde,
bu bugday tiirlerinin gen merkezinin iilkemizin Giliney Dogu Anadolu Bodlgesi
(Diyarbakir-Karacadag yoresi) oldugu tespit edilmistir. Bu tirler Verimli Hilal
bolgesinde dogal olarak yetismektedir. T. dicocoides tiiriinden yapilan dogal-yapay
seleksiyonlar sonucu T. dicoccum (kiiltiir Gernik bugdayr 4n=28 ve AuAuBB) kiiltiire
alimmustir [51, 62].

T. dicoccum S. (Kavilca Bugdayz), iki taneli soyulmus bugday olarak bilinmektedir. Iki
taneli bugdaylar tetraploit ve hekzaploit tiirleri temsil etmektedirler. Tetraploit
bugdaylarda somatik kromozom sayist 2n=4x=28'dir. Tetraploit gruptaki yabani
formlardan bir tanesi T. dicocoides'dir ve AABB genomlarini tasir. T. dicoccum ise
grubun kavuzlu kiiltir formudur. T. dicoccum, modern makarnalik bugdaym atasi

olarak kabul gérmektedir [63].
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Tiirkiye yabani bugday tiirlerinin (Aegilops sp.) genetik ¢esitlilik merkezidir. Ulkemizin
cogu bolgesinde rastlayabilecegimiz yabani bugday tiirleri, bugdayimn 1slahi, evrimi ile
ilgili arastirmalarda kullanilmaktadir. Ayrica giinimiizdeki makarnalik ve ekmeklik
bugdaylarin kalitelerinin arttiritlmasi i¢in yapilan genetik 1slah ¢alismalarinda da biiytik

onem arz etmektedir [51].

Kavilca bugday1 diger bir adiyla Gernik Avrupa'da emmer diye anilmaktadir. Siyeze
yakin akraba olan Triticum urartu (yabani kirmizi siyez) ile Aegilops (kegiotu)

cinsinden bir otun melezlenmesi ile ortaya ¢iktigi belirtilmektedir [36].

Ulkemizdeki bugdaylarin yabani ve akraba formlari gerek seleksiyon calismalar
gerekse kendi aralarindaki dogal melezlemeler neticesinde ilk olarak kavuzlu kiiltiir
formlarini1 olusturmustur. Sonradan ise ¢iplak taneli kiiltiir formlar1 meydana gelmistir.
Bu tiirlerin melezlenmesinde ve kromozom sayilarinin degismesinde yani giiniimiizde
bulunan kiiltiir gesitlerinin temelinde insan eliyle yapilan bir miidahalenin s6z konusu
olmadigi belirtilmektedir. Olusan kromozom farkliliklar1 ve meydana gelen
melezlemeler ile katlanmalar binlerce yil devam eden dogal etkilesimlerin sonucunda
dogal yollarla olugsmustur. Tabi ki glinlimiizde ve yakin ge¢miste yapilan bugday 1slah
caligmalarinda ayni tiir igerisinde yer alan gesitlerin birbiriyle melezlenmesi ile yeni
cesitler gelistirilmistir. Thtiyag duyuldugunda akraba tiirlerle yapilan dogal ve yapay
melezleme yontemleri kullanilarak yeni cesitler de gelistirilebilmektedir. Ancak,
giinlimiizde transgenik (baska organizmalardan gen aktarilmis) ticari bugday ¢esidinin

yetistiriciligi diinya genelinde ve iilkemizde yapilmamaktadir [64].

Gilinlimiizde, diinyada yaygin sekilde kiiltiirii yapilan makarnalik ve ekmeklik
bugdaylarin meydana gelmesinde ve kiiltiire alinmasinda yabani tetraploit bugday tiirii
olan T. dicoccoides 6nemli rol istlenmistir. Ciinkii bu tir her iki bugday kiiltiir
tiirlerinin evcillestirilmesinde ve kiiltiire alinmasinda ana rolii oynamistir. Netice olarak,
bugiin diinyada yaygin sekilde yetistirilen ekmeklik ve makarnalik bugdaylar T.
dicoccoides 'ten gen/genom (BB genomu) almistir. T. dicoccoides gesitlenme sonucu
diger tetraploit bugday alt tiirlerini ortaya ¢ikarmis ayrica T. dicoccoides hekzaploit
tiirlere genom (AABB) saglamistir. Ozet olarak, T. dicoccoides bugdayin kiiltiire alinma

stirecinde ¢ok dnemli bir yere sahiptir [65].
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Diinya {lizerinde yetistiriciligi yapilanlar ile yabani bugday tiir ve alt tiirleri Cizelge
1.5°de verilmistir. Cizelgede gortldiigi gibi Triticum cinsi icerisinde temel olarak 6 tiir
bulunmaktadir. Bu tiirlere ait 17 alt-tiir yer almaktadir ve bu alt tiirlerden 3 tanesi
yabani, 14 tanesi de kiiltiir formudur. Triticum urartu (2n=2x=14, A"A") sadece yabani
form olarak bulunurken, Triticum aestivum (6n=6x=42, A"A"BBDD) ve Triticum
zhukovskyi L. (6n=6x=42, A"ATA"A"GG) tiirleri ise sadece kiiltiir formlar1 olarak
bulunmaktadir [59].

Cizelge 1.5 Diinya lizerinde yetistiriciligi yapilan ile yabani bugday tiir ve alt tiirleri, ploidi diizeyleri,
kromozom sayilari, genom formiilleri ve bilinen isimleri [59]

Ploidi diizeyi ve . . Genom Bilinen isimleri bashca
Tiir ve alt tiirler o .
kromozom sayisi formiilii isimler
Diploit bugdaylar | Triticum monococcum L. AA Kaplca, Siyez
2n=14 _ i ;
subsp. aegilopoides Yabani Einkorn
(boeticum)
-subsp. monococcum Kiiltiir Einkorn (Siyez bugday1)
Triticum urartu AA Yabani Urartu bugday1
Tetraploit Triticum turgidum L. AABB Gernik, Catal Siyez
bugdaylar . . Yabani Emmer (Gernik)
4n=28 -subsp. dicoccoides bugday:
(MAKARNALIK) . Kiiltlir Emmer (Gernik)
-subsp. dicoccon <
bugday1
-subsp. durum Makarnalik bugday
subsp. polonicum Polanya bugday1 (Turna
gagasi)
-subsp. turanicum Horasan bugday1
-subsp. turgidum Kaba tahil (bugday)
-subsp. carthlicum (persicum) Pers (iran) bugday1
-subsp. paleocolchicum Giircii bugday1
Triticum timopheevii AAGG Rus bugdayi
“subsp. armenicum Yabani timophevi
(araraticum)
-subsp. timopheevii Kiilttir timophevi
Hekzaploit Triticum aestivum L. AABBDD | Ekmeklik bugday
gﬁijzylar -subsp. aestivum Ekmeklik bugday
(EKMEKLIK) -subsp. compactum Topbas bugday
-subsp. sphaerococcum Ciice bugday
-subsp. macha Maha bugday1
-subsp. spelta Spelt bugday1
Triticum zhukovskyi L. AAAAGG | Zhukovski bugdayi
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1.8 Bugdaygillerde Molekiiler Markor Teknolojileri

Genetik cesitliligi degerlendirmek amaciyla son yillarda bir¢ok genetik markoriin
kullanildigr bilinmektedir. Molekiiler markdrler, genomda bir gen ya da gen bolgesine
iliskin DNA pargasi olarak tamimlanmaktadir [66]. Genetik markoérler, canlilar
arasindaki polimorfik 0Ozellige sahip olan DNA bazlarim1 ya da dizilerini ortaya
cikarmak amaciyla kullanilan referans baz ya da niikleotit dizileri olarak kabul
edilmektedir. Bu dizilerin en 6nemli 6zelligi polimorfik olmalarinin yani sira kaliteli
genotip Uretebilme yetenegine sahip olmalart ve diisiik maliyete gereksinim
gostermeleridir. Ayrica genomda fazla miktarda bulunabilmeleridir [67]. Biitiin bir
genomun analiz edilebilecegi DNA'y1 elde etmek icin, herhangi bir kisimdan alinan az

miktarda doku pargas1t DNA eldesi igin yeterli olmaktadir [68].

Molekiiler markorler, gdzlenebilir karakterlere dayanan morfolojik markorlere ve temeli
proteine dayanan biyokimyasal markorlere gore oldukea giivenilirdir. Sayilar fazladir,
cevreden etkilenmezler, bitki gelisiminin herhangi bir evresinde kolayca gozlenebilirler
ve lokuslar arasi interaksiyon olusmamaktadir. Bu nedenlerle DNA markérleri 1slah

calismalarinda bitki materyallerinin seleksiyonu i¢in en iyi aragtir [69].

DNA temelli molekiiler markorler taksonomi, fizyoloji, embriyoloji, genetik
miihendisligi vb. alanlarda kullanilan ¢ok yonlii araglardir [70]. Polimeraz Zincir
Reaksiyonun (PZR) bulunmasindan sonra DNA markorleri kullanilarak gen etiketleme,
genetik haritalama, harita temelli olarak tarimsal a¢idan énemli genlerin belirlenmesi,
genetik cesitlilik caligmalari, filogenetik analizler, markdrler yardimiyla seleksiyon

(MAS) calismalari kolaylagsmistir [71].

Molekiiler markor teknikleri tahillar basta olmak {izere bircok bitki tiirinde genotip
tamimlamak amaciyla tercih edilmektedir [72]. Bugdayda tir ya da popiilasyon
diizeyinde, belli lokuslardaki farkliliklarin saptanmasi i¢in molekiiler markdorler
kullanilmaktadir. Bu araglar yiiksek derecede polimorfizm goriilmesine olanak
saglayarak farkliliklarin saptanmasini miimkiin kilmaktadirlar. Bu yontemlerde esas,

niikleotit siralamasi bilinen bir DNA pargacigiin (PZR) ile ¢ogaltilmasidir [73].

Bugdayda kullanilan molekiiler markor teknikleri: Hibridizasyon temelli teknikler;
RFLP (Restriksiyon Par¢a Uzunlugu Polimorfizmi) [74], PZR temelli teknikler; RAPD
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(Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA) [75], AFLP (Cogaltilmis Par¢a Uzunlugu
Polimorfizmi) [76], SSR (Basit Dizi Tekrarlari) [77], STS (Dizisi Etiketlenmis Alanlar)
[78], SNP (Tek Niikleotid Farkliliklar1) [79] seklinde siralanabilir. Bu markorlerden
RFLP teknigi giinlimiizde ¢ok fazla tercih edilmemektedir. Nedeni; radyoaktif madde

kullanilmasi, pahali ve zaman alicit olmas1 ayrica ¢ok miktarda DNA gerektirmesidir

[80].

Son yillarda DNA Dizi ve Cip teknolojisi kullanilan molekiiler markor teknikleri dikkat
¢ekmektedir. Bu teknolojiye dayanan, genomda tek niikleotit degisimi olarak bilinen
SNP yontemi giiniimiizde sik kullanilan molekiiler markdr teknigidir. Diger yontemlerle
belirlenemeyen gizli polimorfizmleri tespit edebilmesi ve genomda c¢ok miktarda
bulunmas1 ayrica diisitk mutasyon diizeyine sahip olmasi ile genetik ¢calismalarda tercih

edilmektedir [81].

Molekiiler markdr tekniklerini birbirleriyle kiyasladigimizda avantajli ve dezavantajli
yonleri oldugunu gorebiliriz. Bu yonler bircok kaynakta ayrintili olarak tartisilmistir
[82, 83]. Fakat son yillarda yiiksek polimorfizm diizeyinden dolayr SSR ve SNP
tekniklerinin ¢ok yaygin kullanildigim1 gérmekteyiz. Bununla birlikte giiniimiizde
tahillarda markor kullanimina bakildiginda SNP markdriintin kullanimi diger tekniklere
gore daha azdir. Ciinkii tahillarda ploidi diizeyi yiiksektir. Oldukga polimorfik olan SSR
markorleri daha fazla tercih edilmektedir [84].

Bugdayda genetik cesitlilik analizlerinin yapildig1 ¢alismalarda; RAPD, RFLP, AFLP
ve SSR markdrleri karsilagtirilmistir, elde edilen sonuglara gére AFLP ile SSR
markorlerinin, ortaya ¢ikan polimorfizm degerlerine gore en etkili markorler oldugu
saptanmistir. Buna ilave olarak AFLP'lerin pahali olmas1 nedeniyle SSR markdrlerin

daha avantajli ve kullanigli oldugu belirtilmektedir [85].

Son yillarda yaygmn olarak kullanilan EST (Isaretli ifade Edilen Diziler)ler farkli
mRNA'larin hepsine ya da belli bir kismina karsilik gelen tamamlayici DNA (CDNA)
klonlarinin dizi analizi sonucu olusturulmus markér teknigidir. ¢cDNA klonlarinin
rastgele dizi analizi olarak da bilinmektedir. EST'ler haritalama arastirmalarinda

kullanildiklar1 gibi SSR'larin belirlenmesi igin de kullanilmaktadirlar [86].

Basit dizi tekrarlar1 (SSR-Simple Sequence Repeats) olarak da bilinen mikrosatellitler,

DNA dizilerinde tekrar edilen en kiiciik birimleridir ve tekrar motifleri 1-6 bg arasinda
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degismektedir. Mikrosatellitleri ¢evreleyen bolgelerin dizileri (flanking region)
biliniyorsa o bolgelere uygun primerler tasarlanarak (genelde 20-25 b¢ uzunlugunda)
PCR ile ¢ogaltimi yapilabilmektedir. Bunun yanisira, akraba tiirler aras1 SSR primerleri
farkli canlilarda kullanilabilmektedir. DNA replikasyonu sirasinda meydana gelen dizi
atlama, yanlis baz eslesmeleri ve esit olmayan crossing-over olaylari mikrosatellit
sayillarimin  farkliligma neden olan temel olaylardir ve jel elektroforeziyle

belirlenebilmektedir [87, 88].

SSR'lar az DNA gerektirmesi, kararli olmasi, tekrarlanabilir ve otomasyona uygun
olmasi, yiiksek polimorfizm barindirmasindan dolayr gen haritalama caligsmalarinda
etkin olarak kullanilabilmektedir [89]. Ayrica bu markor sistemleri filogenetik
akrabaliklart ve genetik cesitliligi degerlendirmek i¢in farkli molekiiler markdrler
arasindan secilebilecek en uygun sistemlerden birisidir [90, 91]. PZR teknolojisinin
olmadig1 zamanlarda bir¢ok markor sistemi tercih edilirken, PZR teknolojisi ile birlikte

SSR'lar en ¢ok tercih edilen ve kullanilan markor olmustur [92].

SSR markérlerin bitkilerdeki polimorfik durumu ve frekansi ile ilgili ilk incelemeler
1992'de gergeklestirilmistir. Yapilan arastirmalar sonucunda SSR'larin bitkilerde
polimorfizme ilaveten bol ve genis dagilima da sahip oldugu ortaya konmustur [93].
Yapilan ¢ogu arastirmada, bir¢ok bitki tiirinde SSR'larin aydinlaticiligi yiiksek bir
markor oldugu ispatlanmistir [94, 95].

Genomik SSR'lar bugdayda, genetik ¢esitlilik analizleri gen etiketlemeleri ve genomik
haritalama amaciyla kullanilabilmektedir [96, 97]. Bugday cesitleri arasindaki genetik
iliskilerin belirlendigi bircok calismada, SSR’larin genetik kaynaklarin varyasyonunu
belirlemede gen bankalari tarafindan kullanilabilecek oldukga faydali araglar oldugu

ortaya konmustur [98].

1.9 Literatiir Calismalari

Giliniimiize kadar konuyla ilgili pek ¢ok ¢alisma yapilmistir. Bu ¢alismalar daha ¢ok

bugdaym kokenini ve evrimsel siirecini, besin degerini ve kullanilan hatlarin genetik
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cesitliligini belirlemeye yonelik markdr sistemli genotiplendirme caligsmalar1 olarak

karsimiza ¢ikmaktadir.

Yapilan aragtirmalara gore bugday, iilkemizde en fazla ekim alanina (7.8 milyon ha) ve
tretim miktarina (22.6 milyon ton) sahip tarla bitkisi durumundadir. Bugday ekim
alanlarinin, toplam tarim alanlari i¢erisindeki oran1 % 20 olarak belirtilirken, tarla tarimi
icerisinde ki orani ise % 40 olarak belirtilmektedir. Her y1l nadasa birakilan alanlar1 da
hesap edersek bu oran % 60'tir. Tiirkiyede giinliik tiiketilen kalorinin % 36’s1 bugday ve

bugday {iirtinlerinden karsilanmaktadir [99].

Yabani emmer bugday1 T. dicoccoides tiirliniin bugdayin kiiltiire alinma siirecindeki
Oneminin arastirildigt bir ¢alismada, diinyada bugday tretiminin % 95'ni hekzaploit
ekmeklik bugday, %5'ini ise tetraploit durum bugdayinin olusturdugu belirtilmektedir.
Yabani emmer bugday: ekili bugdaylarin dnciistidiir ve bugdayin kiiltiire alinmasinda
temel rol oynamistir. Bugdaymn kiiltiire alinmasi, gida dretimini arttirmistir ve
paralelinde kalkinmaya da olumlu etkisi olmustur. Yabani T. dicoccoides genotiplerinde
protein oram1 %13.9-28.9 iken yerli olanlarda %8-15 oraninda protein bulundugu
belirtilmistir. Zaten genel olarak bugdayin, tahil grubu arasinda en yiiksek protein
icerigine sahip tahil cinsi oldugu da vurgulanmaktadir. Calismada 6zellikle son yillarda
markdr kullanimmin artmasiyla tahil genomunun, genom diziliminin detayli olarak
ortaya kondugu belirtilmektedir. Bugday genomunun 9%85'i tekrar dizilerinden
olusmaktadir. Diploit yabani bugday T. urartu veya Ae. tauschii veya hekzaploit
ekmeklik bugday T. aestivum tiirleri, kiiltiire alma faktorlerinin ve diger ilgili genlerin
izolasyonunda yardimci olabilecek tiirlerdir. T. dicoccoides tiiriiniin ¢evresel streslere
kars1 toleranst da ekmeklik bugdayin iyilestirilmesi i¢in 6nem tagimaktadir. Ayrica T.
dicoccoides ve diger akraba tiirler arasindaki rastgele olmayan adaptif siiregler ve
kompleksler, tek genler, QTL'ler ve etkilesen biyokimyasal aglarin bugdayimn islah

caligmalar igin temel saglayabilecegi belirtilmektedir [65].

Yabani bugdayin evrimlesme siireci ve tetraploit bugdaymn evriminin arastirildigi
calismalarda, Emmer (Gernik) olarak bilinen T. dicoccoides alt tiiriiniin avlayici ve
toplayici insanlar tarafindan takriben 19.000 yil dncesinde kullanildigi ve Kizil Deniz
cevresinde bu durumu ispatlayan tarihi kalintilara rastlanildigi belirtilmistir. Bazi

kiltire alma calismalar1 genetik kayit altinda olmayabilir ¢iinkii kiiltiirler kaybolmus
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olabilir. Giinlimiizdeki popiilasyonlar ge¢mistekilerin ancak bir kismimi temsil
etmektedir. Daha sonralar1 yapilan molekiiler ¢aligmalar ise yabani emmerin yaklagik
300.000 ile 500.000 yil once olustugunu gostermektedir. Yabani habitatlar insan
etkisiyle azaltilmistir. 6zellikle tarimin basladigi yoksul bolgelerde bu durum daha da
giicliidiir. Evcillestirilmis emmerin ortaya ¢ikmasindan yaklasik 9000 yil sonra ¢iplak
taneli tiirler ortaya ¢ikmistir. Kiiltiire alinmis olan tetraploit bugdaym tek genotipten
ziyade polimorfik popiilasyonlar olarak gelistigi belirtilmektedir. Bu 6zellik ise genis
biyotik ve abiyotik stresleri tolere etme imkani ve zor sartlarda yetisme olanagi
saglamistir. Sonug olarak uzun yillar yabani ve kiiltiir genotip karigimlarinin ekilmesi
cok sayida melezlesmeyi ve evcil genlerin yabani genotiplere transferini
kolaylastirmistir. Hibridizasyon, genetik siiriiklenme, bilingli veya bilingsiz insan
se¢imi, Kkiiltire alinan tetraploit bugdaymmn genetik yapisim1  sekillendirdigi
belirtilmektedir [100, 101].

Einkorn bugdaylarin arastirildigi bir ¢alismada diploit bugdaylarin kiiltiir formu T.
monococcum L. (AmAm)’dur ve ilk kez Verimli Hilal bolgesinde, Karacadag yoresinde
Triticum boeticum’un evcillesmesi ile ortaya ¢iktigi tespit edilmistir. Bu bugday, tim
diinyada Einkorn diye bilinmektedir. Diger yabani diploit bugday tirii Triticum
urartu'nun yine Verimli Hilal bolgesinden koken aldigi ve higbir zaman
evcillesmemesine ragmen, kiltiirii yapilan tetraploit ve hekzaploit bugdaylara AA
genomunu saglayan tir oldugu vurgulanmaktadir. Farkli tlkelerden temin edilen
einkorn popiilasyonlarinin gen bankalarinda toplanmasinin, bugdayin gelistirilmesi ve
tim yararli 6zelliklerinin degerlendirilmesi agisindan 6nemli oldugu belirtilmektedir.
Aragtirmada einkornu tehdit eden genetik erozyonun ayrica bazi iilkelerde bu bugday
mahsiillerinin tamamen ortadan kalkmasinin genetik cesitlilik ve biyolojik ¢esitlilik
caligmalarini tehlikeye atabilecegi de vurgulanmaktadir. Sonug olarak koruma projeleri
gelistirmek, diinya capinda genetik cesitliligi analiz etmek, yararli tarimsal {riinlerin
ozelliklerinin tanimlanmas1 i¢in iyi tohum koleksiyonlar1 olusturmak ve bunlar

yapabilmek i¢in ¢ok ¢aba gostermek gerektigi belirtilmektedir [102].

Gelecek vaat eden iriin olarak Emmer bugdayi'nin yetistirilmesinin 6neminin
arastirildigr bir ¢alismada, besinsel kalitesi, 6zel tadi ve aromasi nedeniyle Emmer

bugdaymin son zamanlarda bazi Avrupa iilkelerinde yetistirilmeye tekrar baglandigi
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belirtilmistir. Ozellikle Etiyopya, Iran, Tiirkiye, Kafkaslar, Volga vadisinde, Eski
Yugoslavya cumhuriyetlerinde, Orta Avrupa’da, Italya’da Ispanya ve Hindistan’da
yetistirildigi belirtilmektedir. Ekmeklik ve makarnalik bugdayda biyotik ve abiyotik
strese karst direnci artiracak genetik kaynagin emmer bugdayinda oldugu
belirtilmektedir. Calismada, Emmer bugdayinin zengin igerigi ve kalitesi nedeniyle gida
sektoriinde artan kaliteli iiriin istegine talep artisi sebebiyle emmere ilginin de hizla
arttig1 vurgulanmaktadir. Sr2 geninin emmer bugdayindan elde edilmesi, pas hastaligina
direng Ozelllikleri bulundurmasi ayrica sicaklik ve kurakliga karsi toleransli olmasinin

da emmere kars1 ilgi uyandiran 6zellikler arasinda oldugu belirtilmektedir [58].

Emmer bugdayinin, ekmeklik bugdayin 1s1 toleransina genetik katkisinin arastirildig: bir
calismada, artan kiiresel sicakligin bugday veriminde diismeye neden oldugu ifade
edilmistir. Calismada 8 hekzaploit ve 11 tetraploit ebeveyn, 43 geri caprazlama
kombinasyonunda tekrarlayan ebeveynde hekzaploit kullanilarak birlestirilmistir.
Hekzaploit morfoloji i¢in 537 emmer bazli hekzaploit hat gelistirilmistir. 17 ticari gesit
ve hekzaploit tekrarlayan ebeveynler 2014-2016 doneminde tarlada iki ekim zamaninda
degerlendirilmistir. Ebeveynler ve ticari g¢esitlere kiyasla emmer kaynakli hatlar 1s1
stresi altinda daha iyi bir performans gostermislerdir. Emmer tlirevli hatlardan en
yiiksek verim alinmistir. Sonu¢ olarak emmer bugdayindan elde edilen hekzaploit
bugdaya verim, cekirdek agirhigi gibi ozellikler icin yeni genetik varyasyonlarin

eklenebilecegi tespit edilmistir [103].

Yapilan bir arastirmada, bugdaymn A ve B genomunun kromozomlarinda fotoperiyodu
etkileyen alellik durumlarinin varligt ve bunlarin farkli alellik alternatiflerinin
bulunmasiyla bitkilerin giin uzunluguna kars1 reaksiyonlarmin degistigi tespit edilmistir.
Tetraploit bugdayda fotoperyot duyarsizliginin daha az oldugu belirtilmistir. Calisma
sonucunda bugdayin tarimsal ortama adapte olmasinda fotoperyot yanitindaki

degisikligin ¢ok dnemli rol oynadigi bildirilmektedir [104].

Kunduru x Cham-I melezinden elde edilen 150 kendilenmis rekombinant hatt1 ile
anaglarinda RAPD DNA markorii kullanilarak iilkemizdeki makarnalik bugdaylarda ilk
defa haritalama caligmalar1 yapilmistir. 284 RAPD primeri anaglarda polimorfizm

bakimindan taranmis, polimorfik ve skorlanabilen 83 RAPD primeri 150 kendilenmis
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rekombinant hattinda analiz edilmistir. Analiz sonucunda 33 RAPD markoriiniin agilim

gosterdigi tespit edilmistir. Genetik harita ise maalesef olusturulamamigtir [105].

Yapilan bir calismada, RAPD-PCR teknigi ile T. dicoccoides ve T. dicoccon
popiilasyonlar1 arasinda genetik ¢esitlilik aragtirilmistir. Bu ¢alismada amag, her biri
Tiirkiye'de bulunan 11 yabani emmer (T. dicoccoides) ve 8 kiiltiir emmer (T. dicoccon)
popiilasyonunun genetik ¢esitliligini analiz etmektir. Calismada 14 giinliik bugday
fidelerinden DNA izolasyonu yapilmistir. Calismada bugday ornekleri 25 RAPD
markdrii ile analiz edilmistir. Toplam 178 amplifikasyon iirliniinden 85 tanesinin
polimorfik oldugu bildirilmistir. T. dicoccoides i¢in % 41.5, T. dicoccon igin ise % 32.9
polimorfizm yiizdeleri hesaplanmistir. Polimorfizmin ortalama ytizdesi % 47,75 oldugu
belirtilmistir. Calismada tiim Ornekler i¢in iki ana kiime olustugu belirtilmistir.
Arastiricilar bu calismada diisiik polimorfizm ylizdesi elde ettiklerini ve bunun
nedeninin ¢alisilan gruplar1 ayr1 ayr1 degerlendirmek icin kiiciik grup biiyiikliigline
sahip popiilasyonlarin kullanilmasi sonucunda olabilecegini bildirmislerdir. Ayrica
calisma sonucunda RAPD markoriiniin, inter ve spesifik seviyelerdeki genetik ¢esitliligi

acikca degerlendirebilecegi belirtilmistir [106].

Bir diger calismada, diploit ve tetraploit bugday tiirlerinin RAPD markoérleri ile genetik
tanimlanmas1 yapilmistir. Bu calismada 10 diploit ve tetraploit bugday tiiriiniin genetik
cesitliligi RAPD markérler kullanilarak hesaplanmistir. Iki tane diploit tiirden [Triticum
boeticum (yabani), Triticum monococcum] ve bes tane de tetraploit bugdaydan
[Triticum dicoccoides var. arabicum (yabani), Triticum dicoccum var. farrum, Triticum
dicoccum var. atratum, Triticum durum var. hordeiforme (Bereketli 95), Triticum
durum var. leucurum (Sharq), Triticum turgidum var. albayadurum, Triticum turgidum
var. salomonis ve Triticum persicum] analizler i¢in se¢ilmistir. Calisma i¢in 87 RAPD
primeri secilmistir. Bantlarin varligi icin 1(var) ve 0(yok) seklinde skorlama yapilmistir.
Polimorfizm yiizdesi en yiiksek 9%90.9 degeri ile OPB-10 primerinde gorilmiistiir.
Toplam polimorfizm yiizdesi ise %75 olarak hesaplanmistir. Genetik benzerlikleri
belirlemek i¢in Jacard'in kiime analiz algoritmasi kullanilmistir. Dendrogramda tiirler
iki gruba ayrilmistir. Varyete Triticum boeticum, Triticum dicoccoides var. arabicum
(yabani), Triticum dicoccum var. farrum ve Triticum dicoccum var. atratum birinci

grupta yer almaktadir. Triticum monococcum, Triticum turgidum var. albayadurum,
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Triticum turgidum var. salomonis ve Triticum persicum tiirleri ise ikinci grupta yer
almaktadir. Dendograma gore T. boeticum ve T. monococcum fenotipik 6zelliklerine
gore birbirine ¢ok yakin olmasina ragmen uzak genotipler olarak hesaplanmislardir.
Yine T. dicoccoides ve T. persicum tiirlerinin fenotipik 6zellikleri ¢ok benzerken
genotipik olarak kullanilan primerler i¢in farkli olduklar tespit edilmistir. Calisilan
orneklerin genetik ve fenotipik oOzellikler bakimindan farkliliklar — gosterdigi
belirtilmistir. Sonug olarak ise yapisal analizlerden elde edilen sonuglara gore genetik
olarak benzer genotiplerin fenotipik agidan farkli olabilecegi tespit edilmistir. Ayrica
ayni tiiriin farkli varyetelerinin ise fenotipik ve genotipik olarak benzerlik gosterdigi

belirtilmektedir [107].

Tritikale cesitleri ile ekmeklik bugdaylar arasindaki genetik benzerligin incelendigi bir
calismada, SSR, AFLP ve RAPD markorleri kullanilmistir. 14 ekmeklik bugday
(Triticum aestivum L.emend. Fiori&Paol. ve Triticum durum Desf.) ve Tritikale
kilttrleri kullanilmistir. 31 tane RAPD, 6 tane AFLP ve 25 tane de SSR markorii
calismada kullanilmistir. Polimorfik bant sayilart AFLP i¢in 39.7 RAPD igin 12.7 ve
SSR icin de 4.0 olarak bulunmustur. Fakat PIC (Polimorfizm Bilgi Igerigi) degeri 0.13-
0.86 degeriyle en yiiksek SSR'larda tespit edilmistir. Genetik benzerlik acisindan
yapilan degerlendirmede SSR'dan elde edilen dendrogramlarin AFLP ve RAPD'den
daha giivenilir oldugu vurgulanmistir. SSR markérleriyle ¢esitlerin - ¢ogunun

tanimlanabildigi belirtilmistir [108].

Bir diger ¢alismada, Tirkiye'de yetisen yabani ve ekili emmer (Triticum turgidum ssp.
dicoccoides) bugdaylarinin filogenetik ve taksonomik iligkisi IPBS-Retrotransposons
markirlarla aragtirllmistir. Tiirkiye'nin bugdaym ana merkezi oldugu ve bir¢ok kitaya
yayillmasinda onemli katkisinin oldugu belirtilmektedir. Caligmada 29 yabani emmer, 4
ekili emmer (Triticum turgidum ssp dicoccoides) ve 5 tanede durum bugdayr (T.
turgidum ssp. durum) olmak tizere toplam 38 bugday ¢esidinin genetik cesitliligi
incelenmistir. Skorlama islemi bantlarin varligi igin 1(var) ve O(yok) seklinde
yapilmigtir. Polimorfizm ortalamast % 87.85 olarak bulunmustur. Polimorfik bilgi
icerigi (PIC) de 0.660'dir. Gen gesitliligini hesaplamak i¢in GenAlEx v6.5, etkili allel
sayist i¢in de Shannon'un bilgi indeksi kullanilmistir. Gen c¢esitliligi 0.489, ortalama
etkili allel sayist 1.96 olarak tespit edilmistir ve bu degerler yiiksek bir varyasyon
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seviyesinin gostergesi olarak belirtilmistir. UPGMA yontemi ile ¢izilen dendogramda
tiim genotiplerin cografi konumlarina gore ayrildig: tespit edilmistir. 3 tiir arasindaki
kiimeleme ¢alismasinda durum bugdayi, yabani emmer ve ekili emmerden net bir
sekilde ayrilmistir. Burada agiga c¢ikan sonuglarin ana koordinat analizi ile de
desteklendigi belirtilmistir. Popiilasyon yapilarin1 belirlemek i¢in Evanno'nun
STRUCTURE analizi kullanilmis ve uygun kiime sayis1 (K) belirlenmistir. Bayes
temelli kiimelemeye gore genotipler iki popililasyona boliinmiistiir ve gozlenen
maksimum delta K degeri 2'dir. Bugday ¢esitleri arasindaki genetik mesafe R istatiksel
yazilimi ve Jaccord katsayist kullanilarak hesaplanmistir. Ortalama genetik uzaklik
0.398 olarak belirtilmistir. Calisma sonucunda IPBS-retrotranspozonlarin gesitlilik ve

filogenetik iliskilerin arastirilmasinda etkili oldugu vurgulanmistir [109].

Baska bir calismada, tetraploit kiiltiir bugdaylarin evrimsel ge¢misini arastirmak igin
genotipleme yoluyla sekanslama (GBS) yontemi kullamilmistir. Calismada 189 yabani
ve kiiltir bugdayindan olusan tetraploit bugday popiilasyonunda 1.172.469 tek
niikleotid polimorfizmi (SNP) belirlenmistir. SNP'lerin ¢ogu A ve B genomlarina
eslenmistir. Popiilasyonlarin hepsi cografi dagilimlarinin tamamini kapsayacak sekilde
secilmistir. Ana bilesen analizleri (PCA), yabani emmeri (T. turgidum subsp.
dicoccoides) kiiltiir emmeri (T. turgidum subsp. dicoccum) ve ¢iplak bugdaylardan
ayirmistir. Sadece birka¢ popiilasyonun PCA analizinde anormal kiimelenme yaptigi
bunun nedeninin de yanlis siniflandirma olabilecegini belirtmislerdir. GBS yonteminin
bugdayda tiirler ve alttlirler arasindaki genetik iliskiler hakkinda 1iyi bir bilgi
saglayabildigini belirtmislerdir. PCA analizi sonucunda tetraploit kiiltiir bugdaylarin,
bugdayla ilgili genetik ¢alismalarin sonucuyla tutarli olarak kuzey Bereketli Hilal'den
gelen yabani emmerlere en yakin akrabaliga sahip oldugunu tespit etmislerdir. Ayrica
PCA sonuglarina gore ¢iplak bugdaylar kiiltlir emmerleri ile ayr1 kiimelenme
gostermistir. Genetik cesitlilik i¢in yabani taksonlarda (T. turgidum subsp. dicoccoides
ve T. timopheevii subsp. armeniacum) kiiltiir alt tiirlerine gore ¢esitliligin daha yiiksek
oldugunu belirtmislerdir. 189 popiilasyon toplam 605 milyon okuma vermistir ve etiket
basina ii¢ okuma ile 6.962.191 etiket elde etmislerdir. 186 popiilasyon i¢in heterozigot
alanlarin oran1 %7.46, ortalama mindr allel frekansi da 0.133'dir. Popiilasyon yapisini
incelemek i¢in STRUCTURE analizi yapilmis ve 186 popiilasyon i¢in K=4 olarak tespit
edilmistir. Yapilan PCA, NJ ve STRUCTURE analizlerine goére yabani emmer
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bugdaylarinin homojen bir popiilasyon olusturdugunu belirtmislerdir. Calisma
sonucunda GBS ile SNP belirlemenin yabani ve ekili tetraploit bugday tiirleri ve
alttiirleri arasindaki genetik iligkileri belirleme de c¢ok dogru bilgi sagladigini
belirtmislerdir. Ayrica GBS'in genomun tiim kisimlarindan cesitlilik verilerini elde

edebilmek i¢in hizli bir yol oldugunu bildirmislerdir [110].

Bagka bir calismada, Israil ve Tiirkiye'den yabani emmer bugdaylarinin genetik
cesitliligi arastirilmistir. Calismada 25 yabani emmer popiilasyonu (200 birey) 1000
SNP markori ile analiz edilmistir. SNP markdrlerin biallelik gosterdigi i¢in genetik
cesitliligi orta diizeyde ortaya ¢ikardigini belirtmislerdir. Polimorfizm orant %80.6
olarak tespit edilmistir. PIC degeri 0.153, gen ¢esitliligi ise 0.184 olarak hesaplanmustir.
STRUCTURE analizi yapilmis ve optimal K degeri 2 olarak saptanmistir. Yani yabani
emmer bugdaylarmin genetik olarak iki gruba ayrildigini bildirmislerdir. Ayrica
Tiirkiye Orneklerinin digerlerinden acikca ayrildigini bildirmislerdir. Calismada
kiimeleme analizi yapilmistir ve yabani emmer bugdaymin cografi dagilimina paralel
olarak gruplandigini belirtmislerdir. Markor lokuslan ile ekocografik sartlar arasinda
uyumlu korelasyonlar goriildiigiinii agiklamislardir. Dogal seleksiyonun emmer
bugdayinda uyum ile alakali gen bdlgelerinin uyarlanabilir olmasinda 6nemli bir rol
iistlendigini bildirmislerdir. Genetik cesitliligi saptamak i¢cin SNP markorlerinin emmer
bugday popiilasyonlar1 i¢in se¢ici oldugunu da belirtmiglerdir. Ayrica genetik
cesitliligin ekolojik faktorlerle de iliskili olabildigini bildirmislerdir [111].

Italya'da yapilan bir galigmada emmer bugdayinm (Triticum dicoccon) agronomik,
kalite ve molekiiler karakterizasyonu yapilmistir. Calismada 20 emmer bugdayinin
molekiiler analizi yapilmistir. Genetik varyasyonlar1 degerlendirmek i¢in 6 EST-SSR
markor, 13 SSR markor ve 6 ISSR markorii kullanilmistir. Tiim genotiplerde protein
iceriginin yliksek oldugu belirtilmis ve ortalamasi %19.2 olarak bulunmustur.
Calismada 118 molekiiler lokus tespit edilmistir. Tim lokuslarda beklenen
heterozigotluk 0.25'dir. Sadece SSR ve EST-SSR markorleri dikkate alinirsa beklenen
heterozigotluk %51'e ulasmaktadir. 71 tane spesifik allel tespit edilmistir. Calismada
SSR'larin emmer genotipleri ic¢in ileri lireme hatlari, modern cesitler ve yetisme
alaninda etkili bir ayrim giiciine sahip oldugu agiklanmistir. Cizilen dendogramda tiim

molekiiler isaretleyicilerin kullanildigi ve iki belirgin grup seklinde kiimelenme

28



gozlendigi belirtilmistir. Yapilan analizde popiilasyonlar olduk¢a fazla genetik
degiskenlik gostermistir. Arastiricilar bunun nedeninin yiiksek varyasyon ve g¢apraz
tozlasma olabilecegini belirtmislerdir. Sonu¢ olarak goézlenen biiyiilk varyasyonun
emmer kullanimini artirmada, degerli 6zelliklerin makarnalik bugdaya aktarilmasinda
ve 1slah programlarinda kullanilmasinda 6nem arz ettigini belirtmislerdir. Ayrica emmer
bugdaylarinin hem agromorfolojik hem de molekiiler 6zellikler igin anlamli bir genetik
degiskenlik gosterdigi vurgulanmistir. Son yillarda besleyici 6zelligi ve organik tarima
ilginin artmasi nedeniyle emmer bugdaymnin ekim alaninin artacagi da belirtilmektedir

[112].

Avrupa'nin bir¢ok tilkesinden temin edilen 38 emmer bugdaymin (Triticum dicoccon)
morfolojik ve molekiiler 6zelliklerinin degerlendirildigi bir ¢alismada, 6 SSR, 6 EST-
SSR ve 6 ISSR markorleri kullanilmistir. Calismada protein igerigi, gluten kalitesi ve
genetik cesitlilikler degerlendirilmistir. Emmer bugdaymin ekmeklik ve durum
bugdayina gore yiiksek miktarda protein, mineral ihtiva ettigini belirtmislerdir. 107
molekiiler lokus degerlendirilmistir ve polimorfizm ortalamast 0.315 olarak
bulunmustur. En yiiksek polimorfizm gosteren emmer Israilden (0.495) temin edilen
popiilasyonlarda goriilmiistiir. Yapilan diger istatistikler ile birlikte degerlendirildiginde
genetik degiskenligin biiyiik oranda oldugunu belirtmislerdir. Tim popiilasyonlar
degerlendirildiginde aralarinda biiylik bir genetik mesafe degeri oldugu goriilmiistiir.
Tim lokuslar i¢in beklenen heterozigotluk 0.130 ve 0.390 arasinda degismektedir. 107
molekiiler lokus i¢in varyasyon bileseni popiilasyon i¢inde 41.35, popiilasyonlar
arasinda ise 4.65'dir. Orneklerin orjin bolgelerinin farkli popiilasyonlari iyi bir bigimde
ayirt etmede yeterli olmadigint bildirmislerdir. SSR, EST-SSR ve ISSR molekiiler
belirtecleriyle elde edilen genetik mesafeye dayanan dendogram c¢izilmistir ve 2 ana
grup gozlenmistir. Sonugta, emmer bugdayinin yiliksek genetik varyasyon seviyesine
sahip oldugunu bildirmislerdir. Ayrica ¢aligmada yapilan analizlere dayanarak, emmer
bugdayindaki istiin o6zelliklerin makarnalik bugdaya aktarilabilecegini, 1slah

programlarinda rahatlikla kullanilabilecegini belirtmislerdir [113].

Bir bagka arastirmada, yabani emmer (Triticum dicoccoides) bugdaynin ekolojik ve
genetik faktorlerinin  EST-SSR  markor c¢esitliligi ile korelasyonu arastirilmistir.

Caligmada 15 yabani emmer bugday popiilasyonu ve 25 EST-SSR markor analiz
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edilmigstir. Toplam 92 EST-SSR alleli tespit edilmistir ve allel sayist 1-7 arasinda
degismektedir. Ortalama allel sayis1 da 3.68'dir. Ayrica B genomundaki allel sayilart
(3.88) ve PIC degeri A genomundakinden (3.38) daha yiiksek bulunmustur. Genetik
benzerlik katsayist 0.189-0.966 arasindadir. Calismada kiimeleme analizi yapilmistir ve
cizilen dendogramda tiim genotipler 4 ana grupta kiimelenmistir. Popiilasyonlar
arasindaki genetik mesafe (GD) 0.112-0.672 arasinda degismekte ve ortalama GD
degeri 0.406 olarak hesaplanmistir. Birbirinden uzakta bulunan popiilasyonlarin daha
diisiik genetik mesafeye sahip oldugunu ve bitisik popiilasyonlarin ise daha yiiksek
genetik mesafeye sahip oldugunu belirtmislerdir. Mantel testi sonuglarina goére ise
genetik mesafe sonuglariin cografi bolgeden bagimsiz oldugunu bildirmislerdir.
Calisma sonucunda Israil'deki T. dicoccoides popiilasyonlarinin EST-SSR lokuslarinda
onemli genetik varyasyon bulundugunu ve ¢ok az da olsa ekolojik faktorlerle baglantili
oldugunu rapor etmislerdir. Ayrica EST-SSR ¢esitliliginin dogal se¢ilim ile uyumlu
oldugunu, i¢ ve dis faktorlerden etkilendigini belirtmislerdir [114].

Emmer bugdayinda genetik cesitliligin arastirildigi baska bir calismada SSR markorler
kullanilmigtir. Calismada 40 bugday popiilasyonu kullanilmistir. Orneklerin 13 tanesi
[ran'dan 27 tane yabani ve yerli popiilasyon ise CIMMYT'den temin edilmistir. 24 SSR
ve 4 EST-SSR markorii kullanilmigtir. CTAB yontemi ile geng yapraklardan DNA
izolasyonu yapilmistir. PCR sonrasinda bantlar 1(var), 0(yok) seklinde belirtilerek 0/1
matriksi olusturulmustur. Lokus basina ortalama 6 allel gozlenirken toplamda 168 allel
tespit edilmistir. 168 allelin 84 tanesi Iran popiilasyonlarina aittir. Xgwm 186 (2 allel),
Xgwm 312 (2 allel), Xgwm 415 (lallel) ve Xgwm 282 (1 allel) olmak iizere 4 SSR
lokusunda toplam 6 spesifik allel gozlenmistir. Polimorfik bilgi icerigi (PIC) 0.18-0.86
arasinda degismektedir. Ortalama PIC degeri 0.61'dir. Calismada kiime analizi i¢in
dendrogram ¢izilmistir. Dendrogramda jeografik kokene bagli olarak akrabalik iliskileri
gozlenmistir. Ornegin tiim Iran bolgesi oOrnekleri kiimelenmistir. Ermenistan,
Azerbaycan ve Giircistan1' da Kapsayan Transkafkasya popiilasyonlarinda da benzer
durum gdzlenmistir. Tiirkiye, Suriye ve Urdiin'den gelen yabani popiilasyonlar ise daha
genis bir kiimelenme gostermislerdir. Allellik bilgileri ve kiime analizine sonuglarina
gore yabani emmer bugdaylarinin yerli emmerlere gore daha degiskenlik gosterdigi
belirtilmistir. iran bolgesi emmerleri ise oldukea diisiik genetik gesitlilige sahiptir ayrica

Transkafkasya'nin yerli emmerlerinden oldukca farkli izole bir kiime olusturmustur.
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fran bolgesi ornekleri igin genetik ¢esitlilik 0.05-0.22 arasindadir. Sonug olarak
fran'daki emmerlerin diisiik genetik ¢esitlilik gosterdigi ve buna sebep olan olayin ise
genetik siiriiklenme ve azalan ekim alani olabilecegi belirtilmistir. Emmer genetik
kaynaklarinin iyi yonetilmesi ile beraber iiretim ve korumanin da arttirilmasi ile birlikte

genetik cesitliligin artacagini belirtmislerdir [115].

Bagka bir ¢alismada, bugday tiiriiniin genetik ¢esitliligi; morfolojik karakterler ve SSR
markorler kullanilarak belirlenmeye ¢alisilmistir. T. aestivum L. tiiriine ait yedi bugday
kullanilmistir. Bugdaylardan bes ¢esit Tarim Arastirma Merkezi (ARC), Giza ve
Misir'dan temin edilmistir. 1ki tane de egzotik cesit kullamilmustir. Calismada
bugdaylarin genetik ¢esitliligini belirlemek i¢in 48 SSR markorii ve 9 morfolojik
karakter kullanilarak degerlendirme yapilmistir. Calismada her SSR bandi i¢in 1(var) ve
O(yok) seklinde ikili veri matrisi kullanilarak skorlama yapilmistir. Toplamda 48 allel
tespit edilmis ve allel ortalamasi 3,2 bulunmustur. Allel sayis1 2-7 arasinda
degismektedir. En fazla allel Xgwm 437 (91-123 b¢) markoriinde tespit edilmistir.
Polimorfizm bilgi igerigi (PIC) 0.548-0.816 arasinda belirlenmistir. Gen ¢esitliligi 0.08-
0.95 arasindadir ve ortalama degeri 0.72 olarak hesaplanmistir. Bugday c¢esitleri
arasindaki iliskiyi degerlendirmek i¢in UPGMA kullanilarak kiime analizi yapilmistir.
Dendogramda iki ana kiime gozlenmistir. Kiimelerden birinde {i¢ tlir bulunurken diger
kiime alt iki kiimeye ayrilmaktadir. Calisma da yedi bugday arasinda ciddi oranda
genetik ¢esitlilik tespit edilmistir. Dendogram ile dar genotip havuzlu genotiplerde bile
SSR'larin ¢ok biiylik oranda genetik cesitliligi tespit edebilme yetenegi ortaya
konmustur. Sonu¢ olarak da SSR'larin genetik cesitlilik ¢alismalarinda basariyla
kullanilabilecegi belirtilmistir [116].

Bugday ¢esitleri arasindaki genetik cesitliligin SSR markorleri ile belirlendigi bir bagka
caligmada, Tirkiye'nin farkli bélgelerinden toplanan 23 adet ekmeklik bugday ¢esidinin
molekiiler karakterizasyonu ortaya konmustur. 32 adet SSR primeri kullanilarak
spesifik DNA bolgelerinin ¢ogaltilmasi yapilmistir. Yapilan analizlerde 174 polimorfik
5 monomorfik olmak tizere 179 skorlanabilir bant ortaya ¢ikmistir. Ortalama polimorfik
bant sayist 5.43 olarak tespit edilmistir. Polimorfizm yilizdesi %96.07'dir. 23 bugday
genotipine ait dendrogram ¢izilmistir. Dendrograma gdre genotipler 2 ana gruba

ayrilmistir. 1 genotip tek bagina bir ana grupta yer alirken diger tim genotipler ikinci
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grupta yer almiglardir. Cizilen dendrogram incelendiginde farkli bdlgelere ait
genotiplerin ayni alt grupta bulundugu gozlenmistir. Bu durum genetik farkliligin
olusmasinda cografi bolge disinda faktorlerinde etkili oldugunu gostermektedir. Yapilan
molekiiler markor analizi sonucunda ise gesitler arasindaki genetik benzerlikler ve
farkliliklar ortaya konmustur. Calisma sonucunda, daralan genetik cesitlilige ¢6ziim
olusturabilecek yazlik ekmeklik bugdaylarin belirlenmesinin kolaylastirildigi ayrica
bugday c¢esitlerinin tanimlama ve siniflandirmalarinin yapilabilmesi amaciyla SSR

markorleri kullanilmasinin yararl ve kullanisl oldugu vurgulanmistir [117].

[ran'da SSR markérler kullanilarak A genomu tasiyan Triticum tiirleri arasindaki
iligkilerin arastirildigi bir ¢alismada, A genomunu tasiyan 8 tiire ait 55 bugdayin
aralarindaki iliski arastirtlmistir. Calisilan 6rnekler arasinda yiiksek diizeyde
polimorfizm goézlenmistir. En yiiksek gen gesitliligi T. durum genotipleri arasinda
ortaya ¢ikarken, en diisiik genetik cesitlilik T. dicoccoides tiirlerinde bulunmustur.
Molekiiler varyans analizi yapildiginda, Triticum taksonlar1 igerisinde yiiksek genetik
cesitliligi temsil eden tiirler igin genetik varyans (%75,56) tespit edilmistir. Ancak
ploidi diizeyleri arasinda boyle bir fark gozlenmemistir. 31 A genomuna 6zgii SSR
primerlerinin tamaminin (316 adet) polimorfik oldugu belirtilmistir. Triticum tiirlerini
iceren 8 A genomunun 55 tanesinin genomik DNA'sindan 410 bant (alel) elde
edilmistir. Genetik benzerlik analizine bakilarak iran'da toplanan tiirler iki ana gruba
ayrilmistir. Bunlar; diploitler ve poliploidlerdir. Diploit ve poliploit tiirler arasindaki
genetik benzerlik sirasityla 0,85 ve 0,89 olarak belirtilmistir. Sonug olarak A genom
cesitliliginde farkli cografi bolgelerden anlamli bir fark olmadigi tespit edilmistir.
Istatiksel sonuglar incelendiginde iran'daki Triticum tiirleri arasinda yiiksek genetik
cesitlilik oldugu bunun ana nedeninin tiirler igerisindeki katilimlar arasindaki

farkliliklarin oldugunu belirtmislerdir [118].

Yapilan bir bagka ¢alismada, Sulaimanyah'taki (Irak) bazi bugday varyetelerinin SSR
markoér ile fenotipik ve molekiiler karakterizasyonu aragtirilmistir. Bu c¢alismada 11
ekmeklik ve makarnalik bugday cesidinin genetik ¢esitliligi, ¢imlenme karakteristigi
kullanilarak tayin edilmeye c¢alisilmistir. Calismada 12 SSR markoérii kullanilmistir.
Toplamda 18 polimorfik allel ekmeklik bugdayda, 20 polimorfik allelde makarnalik

bugdaydan elde edilmistir. Elde edilen fenotipik veriler sonucunda ¢imlenme igin
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cesitler arasinda ¢ok 6nemli farklar oldugu belirtilmistir (hiz, ¢imlenme yiizdesi, fide
uzunlugu, taze agirlik ve kuru agirlik). 12 SSR ile 11 ¢esit bugday analiz edilmistir.
Genetik benzerliklerin ekmeklik bugday i¢in 0,286-1, makarnalik bugday igin ise 0,333-
0,818 arasinda degistigi belirtilmistir. UPGMA kullanilarak genetik agag¢ ¢izilmistir.
Calisma sonucunda bunlarin ortak bir atadan geldikleri ve birlikte kiimelendikleri tespit
edilmistir. Calismada genetik akrabaliklar1 belirlemek i¢in morfolojik o6zellikler,
agronomik ozellikler, enzimatik ve molekiiler markorlerin yaygin olarak kullanilmasi
gerektigi vurgulanmistir. Ayrica ¢alisma sonucunda SSR markdrlerin bugday igin;
genetik cesitlilik calismalarinda, ¢esit tanimlamada, bitki ¢esitliligini koruma

arastirmalarinda basari ile kullanilabilecegi belirtilmistir [119].

Baska bir ¢alismada, orjinini degisik iilkelerden alan 36 yerel ekmeklik bugday cesidi
arasindaki genetik iliski arastirilmistir. Meksika ve Tirkiye'den bugday ornekleri
karsilagtirilmistir. 44 SSR markor kullanilmustir. 419 allel elde edilmistir. 44 polimorfik,
11'i monomorfik bant tespit edilmistir. Genetik ¢esitlilik (He) degeri, Tirkiye
orneklerinde 0,43, Meksika Orneklerinde ise 0,35 olarak bulunmustur. Yapilan
molekiiler varyans analizinde (AMOVA), Meksikadan temin edilen 6rneklerde %52,7
oraninda bulunurken Tirkiye Orneklerinde %67,6 olarak hesaplanmistir. Calismada,
genetik cesitliligin cesitli faktorlerden etkilendigi belirtilmistir. Bu faktorler; evrimsel
tarih, kendi kendine dollenme, dogal veya insan eliyle segilimdir. Tiirkiye ve Meksika
bugday ornekleri arasinda 6nemli genetik cesitlilik farki gézlenmistir. Tiirkiye bugday
orneklerindeki yiiksek ¢esitliligin uzun tarihsel evrim siireci ile agiklanabilecegi
belirtilmistir. Ayrica ¢alisma sonucunda SSR'larin genetik kaynaklari aragtirmada

faydali birer ara¢ oldugu da bildirilmistir [98].

Bir diger c¢alismada, makarnalik bugdaym somaklonlarinda SSR kullanilarak genetik
varyasyonlarin molekiiler karakterizasyonu arastirilmistir. Calismada 3 durum
bugdaymdan elde edilen 26 durum bugday somaklonunun genotiplendirilmesi i¢in 5
SSR kullanilmigtir. Genetik varyans orant  %21.74 olarak bulunmustur. Genetik
cesitlilik %71 gibi yiiksek bir oranda bulunmustur. En yliksek genetik ¢esitlilik gmw131
popiilasyonunda %75.37 olarak saptanmistir. Popiilasyonlar arasindaki genetik mesafe
0.83-1.67 olarak belirtilmistir. Allel frekanslarida hesaplanmis ve her bir popiilasyon

i¢cin 0-0.89 arasinda degistigi belirlenmistir. Calisma sonucunda, SSR markérlerin doku
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kiiltiirii ve varyant tanimlanmasindan elde edilen bitkilerin homojenligini incelemek

amaciyla kullanilabilecegi tespit edilmistir [120].

Triticum dicoccon S. bugdayinda genetik cesitlilik ve farklilasmanin analiz edildigi bir
diger caligmada, SSR markdrleri kullanilmistir. Tiirkiye'nin de oldugu 11 farkli cografi
bolgeden temin edilen 73 emmer bugday popiilasyonu 29 SSR markér kullanilarak
arastirilmistir. SSR primerleri toplam 357 allel olusturmustur. Lokus basina ortalama
allel sayisin1 12.31 olarak tespit etmislerdir. Fragmentlerin sayisinin 6 (Xgwm1066) ile
21 (Xgwm268) arasinda degistigini belirtmislerdir. Gen ¢esitliligi yiiksektir ve ortalama
degeri 0.82 olarak bulunmustur. Gen g¢esitliligi 0.60-0.94 arasinda degismektedir.
Aragstiricilar gen cesitliligi ile lokus sayis1 arasinda anlamli bir korelasyon oldugunu
belirtmislerdir. Ayrica bu uyumun, lokus sayisinin tek basia ¢esitlilik i¢in giiglii bir
gosterge olabilecegi anlamini tagidigini1 vurgulamislardir. Genetik varyasyon 11 cografi
bolge icinde %73, bolgeler arasinda ise %27 olarak tespit edilmistir. Bolgeler arasinda
genetik mesafe degerleri yliksektir ve bu durum farkli cografi orjinler arasinda genis bir
farklilasmanin olduguna isaret etmektedir. Lokus basina ortalama allel sayisi, Iran'da
4.86, Fas'ta 4.10 ve Ermenistan'da 4.03 degeri ile en yiiksek ortalamalar olmustur.
Yemen'de ise 2.83 degeri ile en diisiik ortalama allel sayisi tespit edilmistir. 11 bolge
icin ortalama heterozigotluk degeri %19.96'dir. Calismada UPGMA yontemi ile
kiimeleme analizi yapilmistir ve 73 popiilasyonun 2 ana gruba ayrildigini belitmislerdir.
Calisma sonucunda emmer bugdaymnin cografi orjinlerine iligkin genetik bilgi
saglandigint ve bu bilgilerin emmer bugdayinin 1slah ¢aligmalarina ve genetik kaynak
koruma programlarma katki sunacagini rapor etmislerdir. Ayrica SSR markdrlerin
genetik kaynak karakterizasyonunda kullaniminin basarili  sonuglar verdigini

belirtmislerdir [121].

Bir diger ¢alismada, Hindistan'da emmer bugdayinda (Triticum dicoccon S.) molekiiler
genetik cesitlilik analizi yapilmistir. 28'i yerel 20 taneside CIMMYT Meksika'dan temin
edilmis toplam 48 emmer bugday kullanilmistir. 47 SSR markdri kullanilarak genetik
degiskenlik degerlendirilmistir. 96 bp ile 334 bp arasinda allel boyutlar1 degismektedir.
Allel sayis1 2-9 arasindadir. Allel ortalamasi ise 3,87 olarak tespit edilmistir. 52 lokus
icin toplam 201 allel bulunmustur. Alleleri var yada yok olarak baz alan binary veri

matriksine gore benzerlik hesaplamalari yapilmigtir. Benzerlik katsayist 0,15-0,98
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olarak bulunmustur. Cogu popiilasyon i¢in 0.5'den biiyiikk olmasi yiiksek benzerlik
olarak degerlendirilmektedir. Bu nedenle benzerlik diizeyi yiiksek olarak
degerlendirilmistir. PIC degeri 0.04-0.76 arasindadir. Calismada UPGMA kullanilarak
dendogram c¢izilmistir. Kiime analizinde dokuz farkli popiilasyon ve ii¢ kiime ortaya
¢ikmistir. Bu analizde ticari varyetelerin ¢ok belli olacak sekilde ayr1 kiime olusturdugu
tespit edilmistir. Hint emmer popiilasyonlarinin olduk¢a homojen oldugu belirtilmistir.
Hindistandaki emmer bugdaylarinda ¢esitliligin fazla olmadig: belirtilmistir. Sonugta ise
diger bugday tiirlerinden gen aktarimi yapilarak ya da degisik cografik gruplar arasinda
gen aktarimi yapilarak bugdaydaki gesitliligin arttirilabilecegini onermislerdir [122].

Baska bir calismada, Kuzey Israil'de yabani emmer bugday: dogal yetisme alani olan iic
farkli bolgede incelenmistir. SSR ¢esitliliginin, genetik ve ekolojik faktorlerin etkilesimi
ile iligkisi analiz edilmistir. 335 tane Triticum dicoccoides popiilasyonu Ammiad(A),
Tabigha(T) ve Yehudiyya(Y) bolgelerinde ¢alisilmistir. Calismada 28 diniikleotit SSR
markori kullanilmistir. Polimorfik lokus oranlart su sekildedir: A (0.923), T(0.963) ve
Y (0.926). Calismada bolgeler arasinda ekolojik olarak ciddi farkliliklarin oldugu
belirtilmistir. Bu farkliliklara; yiikseklik, toprak nemi, tag varligi, toprak yiizeyi gibi
ozellikler sayilabilir. Ug popiilasyonun toprak tipine gore (terra rosa ve bazalt) iki farkli
edafik gruba ayrildigi belirtilmektedir. Dogal edafik se¢imin terra rossa ve bazalt
topraklarda bulunan iki grup arasinda ayrigmaya neden oldugu vurgulanmaktadir.
Bununla birlikte A,T,Y bolgelerindeki T. dicoccoides tiirlerinin SSR lokuslarinda da
ayrisma oldugu bildirilmektedir. Farkli yiiksekliklerde bulunan, farkli yillik yagis
oranlari olan A,T,Y bolgelerinde, T. dicoccoides popiilasyonlarinda yiiksek genetik
cesitlilik gozlendigi belirtilmektedir. Sonug olarak SSR ¢esitliliginin genetik faktorlerin
yanisira ekolojik farkliliklardan da etkilendigini belirtmislerdir. Genetik faktorlerin
(genom, kromozom, lokus gibi) SSR ¢esitliligi ile giiglii bir iliskisinin oldugunu, hem i¢
hem de dis faktorler ve bunlarin etkilesimlerinden SSR ¢esitliliginin etkilendigini tespit
etmiglerdir. Ayrica edafik streslerin, dogal secilimi etkiledigini replikasyon hatalarina

ve kodlama yapmayan dizilerde sapmalara neden olabilecegini belirtmislerdir [123].

Etiyopya'daki tetraploit yabani bugdaylarla yapilan bir ¢alismada genetik g¢esitlilik
SSR'lar kullanilarak tespit edilmistir. 141 tetraploit bugday kullanilmistir. Bunlar; T.

durum Dasf., T. dicoccon Schrank ve T. turgidum L.'dur. Calismada 29 mikrosatellit
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kullanilmistir. Her tiir i¢in ¢ok sayida allel tespit edilmistir. Ayrica polimorfizm
diizeyide oldukea yiiksektir. Alellerin varligi 1(var) ve 0(yok) seklinde ikili veri matrisi
olarak skorlanmistir. DICE benzerlik indeksi kullanilarak benzerlik katsayilar
hesaplanmustir. T. durum tiirtinde diger iki tiire gore daha fazla sayida allel bulunmustur.
T.durum (9.71), T. dicoccon (5.14) ve T. turgidum (7.00) olarak ortalama allel sayilar
tespit edilmistir. 29 SSR lokusundaki gen ¢esitliligi T. durum (0.684), T. dicoccon
(0.616), T. turgidum (0.688) olarak tespit edilmistir. Ug tiir i¢inde genetik ¢esitlilik ve
allel sayis1 bakimindan korelasyon katsayilarinin anlamli oldugu belirtilmistir. Tiirler
arasindaki genetik mesafe; T. durum ile T. turgidum arasinda 0.26 degeri ile en diisiik,
T. turgidum ile T. dicoccon arasinda 0.38 ile en yiiksek olarak tespit edilmistir. T. durum
ve T. dicoccon arasindaki genetik mesafe ise 0.34' tiir. Genetik benzerlik katsayilari ise
T. durum 0.34, T. dicoccon 0.46, T. turgidum 0.37 olarak tespit edilmistir. UPGMA
kullanilarak ¢izilen diyagramda 141 popiilasyon iki ana kiime seklinde gozlenmistir.
Kiimelerden biri alt1 alt kiimeye ayrilmigtir. Calisma sonucunda ii¢ tiir igin hesaplanan
diisiik genetik benzerlik katsayilar1 Etiyopya'daki bugday popiilasyonlarinda yiiksek
genetik cesitlilik varligini ispatlamistir. Ayrica g¢alismada SSR'larin popiilasyonlar
arasindaki akrabalik ve cesitlilik iliskilerini belirlemede giivenle kullanilabilecegi

vurgulanmistir [124].

Diger bir calismada hekzaploit bugday (Triticum aestivum L.) tiirlerinin genetik
cesitliligi SSR markdr kullanilarak cografi kokenlerine gore degerlendirilmistir.
Caligmada bugday oOrnekleri Kuzey Umman daglarindan temin edilmigtir. Toplam
genomik DNA her bir popiilasyonu temsil eden 6 6rnek havuzundan izole edilmistir.
161 bugday popiilasyonu 35 SSR markor kullanilarak calisgilmistir. Toplamda 305
polimorfik bant elde etmislerdir. Ortalamasi 0.50 olarak bulunan polimorfik bilgi igerigi
(PIC) degeri 0.02 ve 0.89 arasinda degiskenlik gostermektedir. 9.09 olarak tespit edilen
heterozigotluk yiizdesi en yiiksek Batinah bolgesindeki popiilasyonlarda kaydedilmistir.
Spesifik allel degeri en yiiksek Dakhilia bolgesinde tespit edilmistir ve spesifik alleller
ortalamasi 1.85 olarak bulunmustur. Bu sonuglar gen ¢esitliligi ve tiim bolgelerdeki allel
sayilar1 arasinda bir korelasyon oldugunu gostermektedir. 35 lokus i¢in iki degisken
arasindaki korelasyon katsayisinin 0.657 oldugu belirtilmistir. Bununla birlikte Batinah
(0.718), Dhahira (0.706), Dakhilia (0.657) ve Shargia (0.651) igin tespit edilen
korelasyon katsayilart bu bolgelerin birbirleriyle yakindan iliskili oldugunu
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gostermektedir. Ornekler icin kiime analizi yapilmistir ve cogu bugday tiirii bu analizle
ayirt edilebilmistir. Ancak bolgedeki bazi spesifik gruplara ulasmada basari
saglanamamistir. Sonug¢ olarak Umman topraklarindaki hekzaploit bugdaylarin oldukg¢a
yiiksek genetik cesitlilige sahip oldugu belirtilmistir. Ayrica mikrosatellitlerin g¢esitlilik

ve tanimlama ¢aligmalari igin ¢ok etkin bir ara¢ oldugu tespit edilmistir [125].

Yehudiyya (israil) bélgesinden temin edilen yabani emmer (Triticum dicoccoides)
popiilasyonlarinin incelendigi bir ¢alismada bugday popiilasyonlar: 28 SSR markér ile
analiz edilmistir. Caligmada kiimeleme analizi yapilmig ve allellerin dagiliminin iki
kiime gosterdigi bildirilmistir. T. dicoccoides popiilasyonlarinda hem kisa hem de uzun
diziler iizerinde ekolojik faktorlerin etkili oldugunu tespit etmislerdir. SSR ¢esitliligi
tizerindeki genetik faktorlerin (genom, kromozom) etkilerini arastirmak i¢in varyans
analizi  ANOVA'yt kullanmiglardir. Mutasyon mekanizmalarmin farkli tekrar
motiflerinde SSR ¢esitliligine dolayli etkilerini 6lgmek amaciyla ¢oklu regreasyon
kullanildigint belirtmislerdir. Sonuglarda genomun, ortalama tekrar sayisini etkiledigini
ve genom A'min tekrar sayisinda genom B'den daha fazla varyans gosterdigini
bildirmiglerdir. Calisma sonucunda ekolojik streslerin (yani giines yada golge ortamda
yetisen) bugday popiilasyonlarinin mutasyon miktarimi farkl etkileyebildigini ve sonug

olarak da SSR lokuslarinda genetik ¢esitlilige sebep olabildigini belirtmislerdir [126].

Bir diger aragtirmada, bugday (Triticum aestivum) genotiplerinde DNA parmak izi ve
genetik cesitlilik SSR markorler kullanilarak analiz edilmistir. 54 bugday (Triticum
aestivum) genotipi incelenmistir. Bunlarin 41 tanesi Hint kokenli 13 tanesi de egzotik
genotip kokenlidir. Bugdaylar Hint Bugday ve Arpa Arastirma Enstitlisii (IIWBR),
Karnal ve Ulusal Gen Bankasi, Ulusal Bitki Genetik Kaynaklar1 Biirosu (NBPGR) ve
Yeni Delhi'den temin edilmistir. Calismada 39 polimorfik SSR markdérii kullanilmistir.
Toplam 112 allel tespit edilmistir. Ortalama allel sayis1 2.87'dir. 7 tane SSR markorii
bugday genotiplerinin bazilarinda spesifik alleller meydana getirmistir. Skorlama iglemi
ikili veri matriksine gore yapilmistir. PIC degerleri PIC=1- YPij* formiiliine gore
hesaplanmistir. Polimorfik bilgi icerigi (PIC) 0.03 ile 0.49 arasinda degismektedir.
Ortalama PIC degeri 0.29 olarak hesaplanmistir. Bu deger genotipler arasinda genetik
cesitliligin diisiik oldugunu gostermektedir. Benzerlik degerleri %22.8 ile %78.7

arasinda degismektedir. Benzerlik ortalamasi ise %51.23 olarak hesaplanmistir.
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UPGMA kullanilarak bugday genotiplerinin kiime analizi yapilmistir. 54 genotip 4
kiime (A,B,C,D) olarak gruplandirilmistir. Kiime D ise 7 alt kiimeye ayrilmaktadir.
Kiime D, 43 genotip sayisi ile de maximum genotipe sahip grup olmustur. Calismada
kullanilan 13 egzotik genotipten alt1 tanesi alt kiime D4 i¢inde yer almistir. Ayrica iki
egzotik genotip de Hint kokenli genotipler ile ayni kiimede yer almiglardir. Sonug
olarak dendrogram da ayn1 kokene sahip genotiplerin birlikte kiime olusturdugu tespit
edilmistir. Sonug olarak SSR belirteclerin bugday i¢in DNA parmak izi ve genetik
cesitlilik belirleme ¢alismalarinda giivenle kullanilabilecegi belirtilmistir [127].

Diploit bugday tiirlerinde genetik iliskilerin arastirildigi baska bir ¢aligmada SSR
markorler kullanilmastir. Triticum urartu, Triticum boeoticum ve Triticum monococcum
popiilasyonlarindan toplam 139 6rnek kullanilmistir. Calisma i¢in 11 SSR markori
secilmistir. Toplamda 111 allel tespit edilmistir. Lokus basina diisen ortalama allel
sayist ise 10'dur. Allel frekansi 0.14 ile 0.82 arasinda degisiklik gostermistir ve ortalama
allel frekansi da 0.47 olarak hesaplanmigtir. 11 SSR mark6rii i¢in godzlenen
heterozigotluk 0.20 olurken beklenen heterozigotluk degeri de 0.65 olarak
hesaplanmistir. Polimorfik bilgi icerigi (PIC) her bir SSR i¢in 0.30 ile 0.90 arasinda
degismektedir. Ortalama PIC degeri ise 0.62 olarak belirtilmektedir. Bugday tiirleri
arasinda en yiiksek allel sayis1 T. urartu tiiriine aittir (81 allel) ayrica genetik cesitlilik
degeri de yiiksektir. Tirkiyeden temin edilen popiilasyonlarda genotip cesitliligi
oldukca yiiksek iken (0.6) Giircli popiilasyonlar1 daha disiik (0.11) gesitlilik
gostermistir. Kiimeleme analizi yapilmistir ve 139 bugday popiilasyonu tiir seviyesinde
ayirt edilmistir. Genetik benzerlik degerlerine bakildiginda en yiiksek benzerlik 0.84
degeri ile T. boeticum ve T. monococcum arasinda hesaplanmugtir. T. urartu ve T.
monococcum arasinda hesaplanan 0.46 ise en diisiik benzerlik degeri olmustur. PCoA
sonuglarina gore bugday tiirleri 3 ana grup olusturmaktadir. Calismada yapilan kiime
analizi PCoA analizini dogrulamaktadir. T.urartu ve T. monococcum tiirleri cografi
kokenlerine gore kiimelenme gostermis ve popiilasyonlar arasinda ciddi bir farklilik
gbozlenmemistir. Ilaveten Iran kokenli olan T. boeoticum popiilasyonlar: da cografi
kokenleriyle baglantili olarak birbirine ¢ok yakin ayri bir kiimelenme gostermislerdir.
Calisma sonucunda SSR markorlerin genetik ¢esitlilik analizlerinde ayirt ediciligi

yiiksek ve uygun araclar oldugu tespit edilmistir. Ayrica ¢calisma i¢in incelenen iig tiir ve
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on iilke arasinda Tiirkiye'nin en ¢esitli 6rneklere sahip tilke oldugu vurgulanmaktadir
[128].

Diger bir calismada, Israil ve Tiirkiye'den yabani emmer bugdayr T. dicoccoides
tiiriniin dogal popiilasyonlarinda mikrosatellit polimorfizmi arastirilmistir. Calismada
15 popiilasyonda 135 genotip, 20 SSR lokusu ile analiz edilmistir. Yabani emmer
bugday popiilasyonlarmin 126 tanesi Israil'den, 9 tanesi de Tiirkiye'den (Diyarbakir'in
22 km batis1) temin edilmistir. Baskin olarak kendi kendine dollenen bir tiir olmasina
ragmen gozlenen cesitlilik miktar1 olduk¢a fazladir. 20 Gatersleben bugday SSR"
(GWM) 364 allel iiretmistir. Ortalama allel sayis1 18 (5-26) olarak bulunmustur.
Polimorfik lokus orani ortalamasi 0.90 (0.45-0.00), gen c¢esitliligi ortalamasi 0.50
(0.094-0.736) ve Shannon'in bilgi indeksi ortalamasi 0.84 (0.166-1.307) olarak tespit
edilmistir. Popiilasyonlar arasindaki genetik mesafe katsayilarinin yiiksek oldugu ve
ortalama genetik mesafe katsayisinin 1.862 oldugu belirtilmistir. Bu deger oldukca
belirgin bir genetik sapma oldugunun gostergesidir. Tespit edilen genetik mesafenin
popiilasyonlar arasindaki cografi mesafe ile bir baglantisinin olmadig1 belirtilmistir.
Yabani bugday popiilasyonlari arasindaki iliskileri gorsellestirmek igin UPGMA
dendogrami olusturulmustur. Dendogram tiim yabani emmer bugdaylarinin ayirt
edilebildigini gdstermistir. SSR yontemi ile Israil ve Tiirkiye'deki farkli ekocografik
bolgelerden temin edilen Orneklerin  %88'inin orjin alanlariyla paralel olarak
simiflandirildigi ve mikrosatellit analizinin oldukga etkili oldugu tespit edilmistir. Elde
edilen sonuglarin daha 6nce RAPD ile yapilan c¢aligmalarla ile uygunluk gosterdigi
ancak SSR'larin genetik ¢esitlilik degerlerinin daha fazla oldugu belirtilmistir. Sonug
olarak arastirmacilar, T. dicoccoides tiiriiniin dogal popiilasyonlarinda genetik ¢esitlilik
belirleme caligmalar1 icin SSR markorlerinin ¢ok kullanish oldugunu belirtmislerdir.
Ayrica yabani emmer bugdayi icin zirai anlamda 6nemli 6zelliklerin isaretlenmesinde

de SSR markoérlerin ¢ok uygun oldugunu agiklamiglardir [129].

Baska bir calismada, Hint ekmeklik bugday cesitlerinde SSR markoérler kullanilarak
genetik ¢esitlilik analizi yapilmistir. Calismada 35 bugday ¢esidi i¢in 30 polimorfik
SSR markorii kullanilarak genetik ¢esitlilik belirlenmistir. Genotiplerin 29 tanesi Pissi
local'den 2 tanesi CIMMYT, Meksika'dan ve 3 tanesi de Delhi'den temin edilmistir.

Incelenen genotiplerde orta diizeyde polimorfizm tespit edilmistir. Toplamda 90 allel
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tespit edilmis ve ortalama allel sayist 3 olarak belirtilmistir. Polimorfik bilgi icerigi
0.06-0.76 arasinda degisen degerlerde bulunmustur ve ortalama PIC degeri de 0.45'tir.
Genotiplerden 'Pissi Local' irkinin, 0.42-0.74 arasinda degisen genetik uzaklik gosteren
cesitlerin ¢oguyla ¢ok yiiksek genetik mesafe ortaya koydugu belirtilmistir. Cizilen
dendrogramda (UPGMA) ii¢ ana kiime olustugu goriilmiistiir. 35 genotipin SSR tabanli
kiime analizinde tiim genotiplerin ayr1 kiimeler halinde siniflandig1 belirtilmistir. Farkli
Hint bugday ¢esitleri arasinda degiskenlik oldugu bilinmesine ragmen farkli zamanlarda
ve vyerlerde vyetistirilen bugday cesitleri, ortak genotiplerin kullanimini gdsteren
filogenetik agacta bir araya toplanmistir. Secilen hatlar arasindaki genetik iligkileri
analiz edebilmek i¢in Temel Koordinat Analizi de (PC0A) yapilmistir. PCOA sonuglari
kiime analiz sonuglarin1 desteklemektedir. Yine PCOA sonuglarina gore 'Pissi Local’
genotipinin diger genotiplerden agikca ayrildigi arastiricilar tarafindan belirtilmistir.
Calisma sonucunda aragtiricilar, SSR markor kullanilarak yapilan genetik iligki
analizinde Hint bugdaylarmin yesil devrimden sonra ortaya ¢ikan modern bugday
cesitlerinden onemli 6l¢iide farkli oldugunu belirtmislerdir. Ayrica bugdayda molekiiler
cesitliligi analiz etmede SSR markorlerin ¢ok giivenilir, kullanish ve etkin oldugunu

belirtmislerdir [130].

Yabani emmer bugday (Triticum turgidum ssp. dicoccoides) popiilasyonunun genetik
varyasyonunun biiyiikligiinii agiklamak ig¢in yapilan bir ¢alismada, Tirkiye'nin
giineyinden toplanan 91 6rnek kullanilmistir. Iki dogal habitatdan alinan bitkilerde
kloroplast DNA' sinin degisimi arastirilmistir. Kloroplast genomundaki 24 SSR markor
lokusundaki allellik varyasyonuna bakilmistir ve 15 SSR lokusunda varyasyon
gozlendigini bildirmislerdir. Ortalama allel sayis1 2.17 (1-4 araliginda degisen) olarak
tespit edilmistir. Tahmin edilen cesitlilik endeks ortalamalar1 iki popiilasyon igin
sirastyla; 0.28 ve 0.29 olarak bulunmustur. Elde ettikleri sonuglara gore iki popiilasyon
arasindaki mesafenin sadece 13 km olmasina ragmen c¢ok net bir genetik farklilasma
gozlenmistir. PCoA sonucunda 2 popiilasyonun arasinda net bir ayrilma gozlenmistir.
Ayrica gizilen dendrogramda 2 ana grup gézlenmistir. Toplam 23 kloroplast haplotipi
tanimlanmistir. Her popiilasyon igin haplotiplerin esit olmayan mikro-cografik dagilim
gosterdigini belirtmislerdir. Arastiricilar analiz sonuglarina gore yabani emmer
bugdaymnin kiigiik popiilasyonlarinda bile diger bugdaylara gore genetik ¢esitliligin

fazla oldugunu belirtmislerdir. Sonug olarak; Tiirkiye'nin giineyindeki yabani emmer
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bugdayinin, popiilasyonlari i¢inde ve arasinda ¢ok yliksek seviyede genetik c¢esitliligin

oldugunu belirtmislerdir [131].

Kavilca bugdayi ile yapilmis kapsamli molekiiler bir ¢alisma bulunmamaktadir. Ayrica
Kars iline 6zgii ¢ok oOnemli bir yerel genetik kaynak olan kavilca yeteri kadar
taninmamakta, 6nemi bilinmemektedir. Tez ¢calismamiz ile kavilca bugday 6rneklerinin;
genetik cesitlilik analizleri, popiilasyon dinamigi analizleri, filogenetik analizleri
gerceklestirilerek; heniiz yeni yeni taninmaya baglayan kavilca bugdaymi daha iyi
tanimlayarak ve ileriye doniik 1slah ¢aligmalarina da kaynak olusturarak, literatiire katki

saglayacagimizi diisiinmekteyiz.
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2. MATERYAL VE YONTEM

2.1 Bitkisel Materyaller

Calismada kullanilan Kavilca (Triticum dicoccum Schrank) bugdayina ait 10 farkli yerel

cesit Kars’in farkli koylerinden c¢iftgilerden temin edilmistir (Sekil 2.1). Bu bugday

tiirlinlin otogam olmasindan dolay1 her bir popiilasyondan birer 6rnek alinmistir. Ayrica

genetik ¢esitlilikleri karsilastirmak amaci ile yine Kars ilinin farkli kdylerinden

ciftgilerden temin edilen iki adet kirmizi bugday (Triticum aestivum L.) tiirii de

caligmaya dahil edilmistir (Cizelge 2.1).

Cizelge 2.1 Kullanilan bitkisel materyallere ait sayisal veriler

Kullanilan Yerel

Kullanilan Birey

Kullamlan Bugday Tiirii Bugday Lokasyonlar: Cesit Sayisi Sayisi
Triticum aestivum L. Dagpinar (Digor) 1 1
Triticum aestivum L. Asag1 kotanli Koyii (Selim) 1 1
Triticum dicoccum S. Benliahmet Kdyii (Selim) 1 1
Triticum dicoccum S. Kog Koyl (Arpagay) 1 1
Triticum dicoccum S. Incesu Koyii (Susuz) 1 1
Triticum dicoccum S. Dikme Koyii (Merkez) 1 1
Triticum dicoccum S. Kiirekdere Koyii (Arpacay) 1 1
Triticum dicoccum S. Dagpimar Koyii 1 1
Triticum dicoccum S. Gegit Koyl (Akyaka) 1 1
Triticum dicoccum S. Mezraa Koyl (Merkez) 1 1
Triticum dicoccum S. Degirmen koprii Koyd 1 1

(Arpagay)
Triticum dicoccum S. Arpagay Merkez 1 1
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2.2 Bitkilerin Yetistirilmesi

Kavilca bugdayr tohumlari Kafkas Universitesi Fen Edebiyat Fakiiltesi Molekiiler
Biyoloji ve Genetik Béliimiinde bulunan 16/8 saatlik uzun giin fotoperyodunu ve 25 °C

oda sicakligini igeren iklim odasinda viyollerde ¢imlendirilip yetistirilmistir.
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Resim 2.1 Kavilca bugday1 tohumlarinin Resim 2.2 Kavilca bugdayina ait tohumlarm
viyollere ekilmesi viyollerde yetistirilmesi (1 haftalik fideler)

/ : = ‘ \ R N "

¢ & . _
Resim 2.3 Kavilca bugdayina ait tohumlarin Resim 2.4 Kavilca bugdayina ait tohumlarin
viyollerde yetistirilmesi (2 haftalik fideler) viyollerde yetistirilmesi (3 haftalik fideler)

2.3 Molekiiler Markérler ve Genotiplendirme

2.3.1 Bitkilerden DNA Ekstraksiyonu

Bitki biiylitme odalarinda yetistirilen kavilca bugdaylarinin geng yapraklarindan CTAB
yontemi Kullanilarak DNA izolasyonu yapilmistir [132]. Elde edilen bu DNA’lar PZR
reaksiyonlarinda kullanilmak tizere 10 ng/ul konsantrasyonuna seyreltilerek hazir hale

getirilmistir.

Kullanilan Kimyvasallar ve Miktarlari

CTAB Ekstraksiyon Tamponu (600 ml)
CTAB ( Hexadecylmethyl Ammonium Bromide): 69

1M Tris (pH 7,5): 60 ml
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5M NaCl: 84 ml

0,5M EDTA (Ph 8): 12ml

Distile su: 440 ml

Kloroform/iso-Amil Alkol (24:1) (Herbir 100 ml 'de)
Kloroform: 96 ml

Iso-Amil Alkol: 4 ml

Cizelge 2.2 izolasyonda Kullanilan Kimyasal Miktarlart

Kimyasal Madde Miktari
CTAB Buffer 400 ul
Fenol:kloroform:izoamilalkol 400 pl
Isopropanol 400 pl

%70 EtOH 500 pl

%100 EtOH 500 pl

TE 200 pl

&
g
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Resim 2.5 Izolasyonda kullanilan kimyasallarin hazirlanmasi
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DNA izolasyonu Icin Orneklerin Hazirlanmasi

Yetistirilen kavilca bugdaylarindan alinan yapraklar 1,5 ml'lik mikrosantrifiij tiiplere
almarak -20 °C'de donduruldu. Daha sonra tiipler siv1 azot icerisine alinarak ezme islemi
yapildi. Bu islem ornekler tiiplerin dibinde iyice toz haline getirilinceye kadar devam

ettirildi.

DNA Ekstraksiyon Prosediirii

1. Inkiibatdr 65 °C'ye ayarlanarak acildi.

2. Sivi azot icerisinde ezilerek toz haline gelmis yaprak orneklerinin tiiplerin dibine
¢cokmesi icin kisa bir siire beklenildikten sonra tiiplerin kapaklar1 yavasca agildi ve her

birine 400 ul CTAB ekstraksiyon tamponu eklendi. Iyice karigmast igin alt {ist yapild.

3. Tiipler inkiibatore alinarak 1,5-2 saat inkiibe edildi. Inkiibasyon sirasinda her 15-20
dk'da bir tiipler alt tist edilerek karistirma yapildi.

4. DNA ekstrakti i¢ine 400 pul fenol:kloroform:izoamilalkol (25:24:1) eklendi ve tiipler

ters cevrilerek 30 kez iyice karigmasi sagland.

5. 8000 rpm'de 25 dakika boyunca santrifiij islemi yapildi. Ust faz dikkatlice yeni
tiiplere aktarildi.

6. 4 ve 5. basamaktaki islemler 3 defa tekrarlandi.

7. Yeni tiiplere aktarilan iist faza, 400 pl soguk (-20 °C de yaklagik 2 saat beklemis)
isopropanol eklendi ve DNA'y1 ¢okeltmek i¢in iyice karistirildi (30 kez ters gevirme

yapilarak).
8. 14000 rpm'de 25 dk santrifiij islemi yapildu.

9. Santrifiij sonras1 iist faz ¢ok dikkatli bir sekilde dokiildii. Tiiplerin dibinde pellet

goriildil.

10. Daha sonra tiiplere oda sicakliginda olan 500 ul %70 EtOH eklendi ve 5 dk

bekletildi. Pelletlerin yikanmasi saglandi.
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11. 14000 rpm'de 10 dk santrifiij islemi yapildu.

12. Santrifiij sonras1 ethanol ¢ok yavas ve dikkatli olarak dokiildii. Daha sonra 500 ul
%100 EtOH eklendi. Pelletlerin yikanmasi saglandi.

13. 14000 rpm'de 10 dk santrifiij islemi yapilda.

14. Santrifiij sonrasi ethanol dikkatlice dokiildii. Daha sonra DNA pelletleri oda

sicakliginda bir gece kurumaya birakildi.

15. Son asamada 200 ul TE ile pelletler ¢dzdiiriilerek -20 °C de muhafaza edilmek iizere
kaldirildi [132].

A

Resim 2.6 Ezme iglemi oncesi s1vi azot iginde Resim 2.7 CTAB tampon ¢ozeltisi eklenen
bekletilen kavilca bugdaylari tiiplerin inkiibatére alinmasi

Resim 2.8 Tiiplere fenol: kloroform: izoamilalkol Resim 2.9 Santrifiij sonrasi ¢okelme
eklenmesi
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Resim 2.10 Yeni tiipe aktarilan iist faza Resim 2.11 Yeni tiipe aktarilmus iist faza
fenol:kloroform:izoamilalkol eklenmesi isopropanol eklenmesi

Resim 2.12 Santrifiij sonrasinda tiiptin dibinde Resim 2.13 Pelletlerin alkolle yikanmasi
pelletin goriilmesi

Resim 2.14 Pelletlerin kurumaya birakilmasi Resim 2.15 Pelletlerin TE ile ¢ozdiiriilmesi
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2.3.2 DNA Konsantrasyon ve Safliginin Belirlenmesi

Izole edilen DNA'larin Nanodrop adli spektrofotometre ile konsantrasyonlar:
Olciilmiistiir. DNA safligin1 6lgmek igin 260 ve 280 nm absorbsiyon degerleri 6l¢iilmiis
ve oranlar1 hesaplanmistir. 1.8-2 arasindaki oranlarin saflifi  yiiksek olarak
degerlendirilmektedir. Orneklerde 260/280 orani 1,83-2,18 arasinda ¢ikmustir ve safligt
yiiksektir. DNA miktarlarinmn tayini igin UVS-99 UVIS drop cihazi kullanilmigtir
(Resim 2.16) ve elde edilen sonuglar listelenmistir (Cizelge 2.3) Konsantrasyon
Ol¢iimiinden sonra PCR'da kullanilmak {izere DNA'lar 10 ng/pl yogunluga

seyreltilmistir.

. L) =

Resim 2.16 DNA miktar ve saik tayini i¢in kullamlanA Nanodrop ¢

L

ithazi

Cizelge 2.3 DNA miktar ve kalite degerleri

Abs260 Abs280 260/280 Konsantrasyon(ng/pl)
1 2.453 1.175 2,09 122,6
2 6.521 3.253 2 326
3 9.505 4,717 2,02 475,2
4 4.615 2.349 1,96 230,7
5 6.009 3.139 1,91 300,4
6 7.054 3.606 1,96 352,6
7 8.217 4,131 1,99 410,8
8 0.509 0.234 2,18 254
9 6.312 3.448 1,83 3155
10 7.389 3.699 2 369,4
11 6.506 3.336 1,95 3253
12 18.094 8.491 2,13 904,7
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Saflik Elektroforezi

Konsantrasyon ve saflik 6l¢timii spektrofotometre ile yapilan DNA'larin varligini ve
miktarini gézlemlemek amaciyla hazirlanan %2'lik (3 gr agaroz+150 ml TAE) agaroz
jel goriintiisti Sekil 2.3'de verilmistir. Saflik elektroforezi i¢in; 2 ul DNA+ 2 ul Loading
Dye +8 ul ddH,0 karistirilarak kuyucuklara yiiklenmis ve 80 voltta 90 dakika

yuritilmistir.

9 10 11 12 M
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100

Sekil 2.3 Konsantrasyon ve saflik ol¢limii yapilan DNA'larin %2'lik agaroz jel
goriintiisii 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 b¢ DNA Ladder (DNA molekiiler

agirlik marker1) (5 ve 11 no 'lu 6rnekler i¢in izolasyon tekrar yapildi)
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2.3.3 SSR Markorlerin Secilimi

Calismanin baslangicinda, onceki ¢alismalarda kullanilan SSR markorlerinden kolay
skorlanan ve amplifikasyon yetenegi yiiksek olan 30 adet SSR markoérii taranmustir.
Fakat polimorfik 6zellik gosteren 11 adet SSR markorii segilmistir [133] (Cizelge 2.4).

Cizelge 2.4 Calismada kullanilan 11 adet SSR markdriin primerleri ve referanslari

Mignlziir ileri Primer 5’-3' (Forward) Geri Primer 5'-3'(Reverse) Primer Referansi
Xgwm46 GCA CGT GAATGG ATT GGAC TGA CCC AAT AGT GGT GGT CA Roder et al. 1998
Xgwm95 GAT CAA ACACAC ACCCCTCC AAT GCA AAG TGA AAA ACC CG Roder et al. 1998
Xgwm120 GAT CCACCTTCCTCTCTCTC GAT TAT ACT GGT GCC GAA AC Roder et al. 1998
Xgwml54 | TCA CAG AGA GAG AGG GAG GG ATG TGT ACATGT TGC CTG CA Roder et al. 1998
Xgwm155 CAATCATTT CCC CCT CCC AAT CAT TGG AAATCC ATATGC C | Roder et al. 1998
Xgwm340 | GCAATCTTTTTT CTG ACC ACG ACG AGG CAA GAACAC ACATG Roder et al. 1998
Xgwm361 GTA ACT TGT TGC CAA AGG GG ACA AAG TGG CAA AAG GAG ACA | Roder et al. 1998
Xgwm389 | ATC ATG TCG ATC TCC TTG ACG TGC CAT GCA CAT TAG CAG AT Roder et al. 1998
Xgwm540 | TCT CGC TGT GAAATCCTATTTC AGG CAT GGA TAG AGG GGC Roder et al. 1998
Xgwm558 | GGG ATT GCA TAT GAG ACA ACG TGC CAT GGT TGT AGT AGC CA Roder et al. 1998
Xgwm601 | ATC GAG GAC GAC ATG AAG GT TTA AGT TGC TGC CAATGT TCC Roder et al. 1998

2.3.4 PCR Reaksiyonlari

PCR islemi Bioneer Global Genomics Partner Thermocycler’inda gergeklestirilmistir.
Kullanilan PCR dongiisii Cizelge 2.6'da verilmistir. PCR igin kullanilacak primerlerin
en uygun baglanma sicakliklar1 (Tm) daha Once yapilan calismalardaki referanslar
rehberliginde tekrarlanan 6n denemeler sonucunda belirlenmistir. Reaksiyonlar

herbirinde 9,5 pul ddH,0, 1 pul ileri SSR primerleri, 1 pl geri SSR primerleri ve 12,5 pl
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Taq 2x Master Mix (1.5 mM MgCl,) 1 ul seyreltilmis genomik DNA iceren 25 ul final
hacmiyle gergeklestirilmistir (Cizelge 2.5). PCR firiinlerinin vermis oldugu bantlar ise
yatay elektroforetik sistemde agaroz jel elektroforezi yontemiyle belirlenmis ve iBright
CL1000 invitrogen markali jel goriintiileme sisteminde goriintiilenmistir (Resim 2.25).
Jel goriintiileri yorumlanmis ve bantlarin allel boyutuna gore skorlama islemi

yapilmustir.

PCR Kimyasallan

Cizelge 2.5 PCR reaksiyonlarinda kullanilan kimyasallar ve miktarlari

PCR reaksiyonu i¢in (25 pl) reaksiyon formiilii Miktar (ul)
Taqg 2x Master Mix (1.5 mM MgCl,) 125
fleri Primer 1
Geri Primer 1
ddH0 9.5
DNA Template (10ng/ pl) 1
Toplam 25

Cizelge 2.6 SSR-PCR Dongiisii

Islem Sicaklik Stire
On Denatiirasyon 94°C 3dk
Denatiirasyon 94°C 1dk
Baglanma 56-59°C 1dk > 45kez
Uzama 72°C 2 dk
Son Uzama 72°C 10 dk
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Resim 2.17 PCR reaksiyonlarinda kullanilacak Resim 2.18 PCR reaksiyon karigimlari eklenen
kimyasallarin hazirlanmasi strip'lere DNA' larin eklenmesi

Resim 2.19 PCR reaksiyonlari i¢in hazir olan Resim 2.20 PCR reaksiyonlari i¢in
strip'lerin cihaza yerlestirilmesi Termocycler'in ¢alistirilmast

2.3.5 PCR Uriinlerinin Agaroz Jel Elektroforezi

PCR islemleri sonrasinda elde edilen iiriinlerin bant goriintiilerinin alinabilmesi igin
elektroforez islemi gerceklestirilmistir. PCR f{iriinleri jel elektroforeze yiiklenmeden
once gerekli kimyasallar (Loading Dye ve ddH,0) ile birlestirilmistir. UV 1s18inda, elde
edilen bantlarin goriintiilenebilmesi i¢in etidyum bromiir jele ilave edilmistir. Ayrica
PCR iirlinlerine kuyucuklara yiiklemeye baslamadan 6nce DNA fragmanlarinin
izlenebilmesi i¢in 6x Loading Dye (yiikleme boyasi) eklenmistir. iBright CL1000
invitrogen markali Jel elektroforez cihazinda PCR iriinlerinin goriintiileme islemi

sonrasinda SSR bant uzunluklari tespit edilmistir.
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Kullanilan Kimyvasallar

Cizelge 2.7 Agaroz jel elektroforezinde kullanilan kimyasallar ve miktarlari

Kimyasallar Miktar
Agaroz (%5) 7.50r
Tampon Cozelti 1X 150 ml
Etidyum-Bromiir 3ul
Ladder 3ul
Agaroz ylikleme boyasi 2 ul
ddH,0 8 ul
PCR iiriinii 2 ul

Agaroz Jel Elektroforez Sistemine Hazirlik Prosediirii

1. 7.5 gr agaroz tartilip ve erlene konuldu.

2. 150 ml 1X TAE agarozun iizerine eklendi.

3. Hafifce galkalanip ve mikrodalga firina erimesi i¢in kondu.
4. Tamamen eriyene kadar mikrodalgada kaynatildi.

5. Biraz soguduktan sonra tizerine 3 pl Et-Br eklendi.

6. Biraz sogutulmus olan jel, 6nceden taraklar1 yerlestirilip hazirlanmis olan tanka
dokiildii.

7. Bir siire jelin donmast beklendi ve taraklar dikkatlice ¢ikarildi. Jel iizerinde

kuyucuklar olusturuldu.
8. Jelin lizerini kapatacak kadar tampon ¢6zelti tanka ilave edildi.

9. 2 ul PCR irint + 2 pl Loading Dye + 8 ul ddH,0 parafin iizerinde karistirilarak
kuyucuklara dikkatlice yiiklendi.

10. Ilk ve son kuyucuga 3 ul marker konuldu.

11. Cihaz 60 Voltta 150 dakikaya ayarlanarak baslatildi ve jel yiirtitiildii.
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12. Son olarak goriintiileme sisteminde jel goriintiilendi.

Resim 2.21 Elektroforez islemi igin Resim 2.22 Hazirlanan agaroz jelin donmasi ve
kimyasallarin hazirlanmasi yiikleme i¢in hazirliklarin yapilmasi

Resim 2.23 Kuyucuklara PCR firiinlerinin Resim 2.24 Orneklerin jel iizerinde yiiriimesi
yiiklenmesi

Resim 2.25 Kullanilan jel goriintiileme cihazi

56



2.4 Veri Analizleri

Fotograflandirilan bantlarin allel boyutuna gore skorlama islemi yapilmistir. Skorlama
islemi kodominant markor tekniginden dolayi 1(var) — 0(yok) seklinde gergeklestirilmis

ve veri analizleri yapilmustir.

Skorlama neticesinde elde edilen veriler kullanilarak popiilasyonlar arasindaki genetik
mesafelerin belirlenmesi i¢in GenAlEx 6.1 [134] yazilim programi kullanilmistir.
Genetik cesitliligin Olglimleri, tim popiilasyonlar ve bu popiilasyonlara ait bireyler
kullanilarak gergeklestirilmistir. Genetik ¢esitliligin belirlenmesinde allel frekanslari,
major allel frekanslari, gen gesitliligi ve polimorfizm bilgisi igerigi (PIC) gibi temel
kriterler kullanilarak bu Kriterler ic¢in analizler yapilmistir. Hesaplamalar igin

POWERMARKER v3.23 [135] yazilim programi kullanilmustir.

Popiilasyon yapisinin  belirlenmesi i¢gin  STRUCTURE  program:  kullanildi.
STRUCTURE programi Bayesian istatistigini temel almaktadir. Gruplar arasindaki
genetik ¢esitliligi en fazla aciklayan grubu belirlemek i¢in kullanilan bir programdir.
Program her bir K i¢in 10 tekrar ile hesaplanan verilerin logaritma olasiligi olarak
degerlendirilen L(K) degerini hesaplayarak grafikler vermektedir. Bu galismada optimal
kiime sayisim1 (K degeri) belirlemek i¢in K'nin 1'den 10'a kadar olan degerlendirilmesi
amaciyla 12 genotip kullanilmistir. Kaydedilen Markov Chain Monte Carlo (MCMC)
replikasyonlarinin uzunlugu 10000 tanesi veri toplanmadan atild1 ve her bir yiiriitmede
100000'den fazla MCMC replikasyonlarindan veri toplandi. Bu diizeyin uygun oldugu
literatiirlerde belirtilmistir [136]. Ad hoc prosediirii ile Evanno ve arkadaslarinin

gelistirdigi teknige gore optimal K degeri hesaplandi [137].

STRUCTURE programindan elde ettigimiz verileri dogrulamak ve popiilasyonlardaki
varyasyonu agiklamak amaci ile Temel Koordinatlar Analizi (PCoA), GenAlEx [134]
programi kullanilarak gerceklestirilmistir. Daha sonra neighbour-joining dendogrami
POWERMARKER V3.25 [135] programi kullanilarak olusturuldu. Buradan elde edilen
verileri kullanarak 12 bireyin popiilasyon diizeyinde molekiiler iligkisi i¢cin Neighbour
Joining agact DENDROSCOPE programu ile gizilerek gorsellestirildi [138].
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3. BULGULAR
3.1 Molekiiler Analizler

Calismada 10 Kavilca Bugday1 (T. dicoccum) ve 2 Kirmizi Bugday (T. aestivum) 11
SSR primeri ile taranmistir. Bu primerlerin amplifikasyonlart sonucu toplam 41 bant
elde edilmistir. Arastirmada kullanilan bugday genotiplerine ait SSR-PCR
analizlerinden elde edilen elektroforez jel goriintiileri asagida verilmistir. Tim jel
gorlntiilerindeki 1-12 arasinda numaralandirilmis 6rnekler Cizelge 2.1'deki siray1 takip

etmektedir.

200

100

Sekil 3.1 Xgwm46 primeri kullanilarak elde edilen PCR iiriinlerinin agaroz jeldeki
goriintiisti. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 b¢'lik DNA Marker1
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Sekil 3.2 Xgwm95 primeri kullanilarak elde edilen PCR iiriinlerinin agaroz jeldeki
goriintiisii. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bg¢'lik DNA Marker"
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Sekil 3.3 Xgwm120 primeri kullanilarak elde edilen PCR iirlinlerinin agaroz jeldeki
goriintiisti. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 b¢'lik DNA Marker'1
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Sekil 3.4 Xgwml154 primeri kullanilarak elde edilen PCR dtriinlerinin agaroz jeldeki
gorlintiisi. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bg'lik DNA Marker't
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Sekil 3.5 Xgwm155 primeri kullanilarak elde edilen PCR iirlinlerinin agaroz jeldeki
goriintiisti. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bg'lik DNA Marker"
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Sekil 3.6 Xgwm340 primeri kullanilarak elde edilen PCR iirlinlerinin agaroz jeldeki
goriintiisii. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bg¢'lik DNA Marker"
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Sekil 3.7 Xgwm361 primeri kullanilarak elde edilen PCR iirlinlerinin agaroz jeldeki
goriintiisti. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bg'lik DNA Marker"
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Sekil 3.8 Xgwm389 primeri kullanilarak elde edilen PCR iirlinlerinin agaroz jeldeki
goriintiisii. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bg¢'lik DNA Marker"
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Sekil 3.9 Xgwm540 primeri kullanilarak elde edilen PCR firiinlerinin agaroz jeldeki
goriintiisti. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 b¢'lik DNA Marker'1
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Sekil 3.10 Xgwm558 primeri kullanilarak elde edilen PCR f{irtinlerinin agaroz jeldeki
goriintiisti. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 b¢'lik DNA Marker'1
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Sekil 3.11 Xgwm601 primeri kullanilarak elde edilen PCR f{irlinlerinin agaroz jeldeki
goriintiisii. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bg¢'lik DNA Marker"
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3.2 Popiilasyon Yapisi ve Dinamigi Analizi

Popiilasyon yapist STRUCTURE programinda optimum K degerine gore belirlenmistir.
Optimal K degeri hem Pritchard ve ark. (2000) tarafindan belirlenen ad hoc prosediirii
hem de Evanno ve ark. (2005) tarafindan belirlenen yonteme gore belirlenmistir.
Asagidaki grafikler (Sekil 3.12 ve Sekil 3.13) her iki yontemden elde edilen sonuglarin
optimal K degerini sematize etmektedir. Her iki yontemde de optimal K degerinin (yani

kiime sayisinin) 6 oldugu goriilmiistiir.

-280 T A ’ |

-300 -

Mean of est. Ln prob of data

-310 -

-320 1

Sekil 3.12 Optimal K degerinin belirlenmesi i¢in Pritchard ve arkadaslarinin (2000)
tanimladigi ad hoc prosediiriine gore elde edilen sonug
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Evanno ve ark. tarafindan onerilen AK kriteri Sekil 3.13'de goriildiigii gibi 6 grupta

(K=6) maksimum degeri vermektedir.

3,5

2,5

Delta K

1S —0—Delta K

0,5

Sekil 3.13 Optimal K degerinin belirlenmesi i¢in Evanno ve arkadaslarinin (2005)
tanimladig1 Delta K prosediiriine gore elde edilen sonug

Cizelge 3.1 2 ile 8 arasindaki her kiime i¢in ortalama LnP(K), standart sapma ve Delta
K degeri. Evanno ve ark. (2005)'na gore en i1yi K degeri yildizli olandir

K Tekrarlar OJ;?DI?Sa St&?)a(rl)ga Delta K
2 10 -291.14 19.42 0.83
3 10 -293.28 17.45 0.47
4 10 -303.7 24.06 0.98
5 10 -290.5 20.93 0.018
6 10 -276.92 5.76 3.005
7 10 -280.68 16.08 0.44
8 10 -277.23 7.33 0.07
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Sekil 3.14 K=2, K=3 ve K=6 i¢in Bayes ¢ikarimina dayanan STRUCTURE goriintiileri

11 SSR primeri ile analiz edilen 12 popiilasyon arasinda Bayes ¢ikarimima dayanan
STRUCTURE goriintiileri Sekil 3.14'te verilmistir. Ad hoc ve delta K protokollerine
gore 6 sonucu elde edilmesine ragmen popiilasyonlarin STRUCTURE programinda net
olarak ayrismadigi goriilmektedir. Bunun sebebinin ise kullanilan markér sayisinin

yetersiz olmas ile iligkili oldugu diistiniilmektedir.
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3.3 Temel Koordinatlar Analizi (PCoA)

STRUCTURE ile elde edilen sonuglari dogrulamak ve popiilasyonlar arasindaki
varyasyonlart minimum seviyede aciklamak amaciyla 10 tetraploit ve 2 hekzaploit
genotip i¢in Temel Koordinatlar Analizi (PCoA) yapilmistir. Analiz yapilirken T.
dicoccum ve T. aestivum tiirleri PCoA ile gorsellestirilmis ve her iki tiir farkli renklerle
kodlanmigtir. PCoOA analizi incelendiginde T. dicoccum ve T. aestivum bugday
popiilasyonlart UPGMA dendrogram sonuglarina benzer sekilde gruplasmistir (Sekil
3.15). Analize gore genotipler 3 temel kiime seklinde gruplasma gostermektedir.
Sonuglara bakildiginda ABD genomuna sahip T. aestivum tiiriiniin AB genomuna sahip
Triticum dicoccum tiirinden net bir sekilde ayr1 grup olusturdugu goriilmektedir.
Calismada karsilagtirma yapmak amaciyla kullandigimiz ekmeklik kirmizi bugdayin (T.

aestivum) birbirine yakin akrabalik sergilemesi beklenen bir durumdur.

PCoOA sonucuna gore T. dicoccum (kirmizi renkli) ve T. aestivum (mavi renkli) bariz bir
sekilde ayrigmustir. 11 ve 12 no'lu bireylerin de ayr1 konumlandig belirlenmistir. 6, 7 ve
8 numarali genotipler i¢ ice bir pozisyonda yer almistir. 3, 4 ve 10 numarali bireyler de
birbirine yakin konumlanmistir. Ayni tiirden olan 1 ve 2 nolu bireyler de yakin bir
pozisyonda yer almistir. Genetik mesafe degerlerine gore uzakligin en az oldugu 6 ve 8
numarali popiilasyonlar birbirine en yakin konumlanirken, genetik uzakligin en fazla
oldugu 4 ve 11 no'lu popiilasyonlar ise birbirine en uzak konumlanan popiilasyonlar
olmustur (Sekil 3.15). Analiz sonucuna goére aymi tiirden olan T. dicoccum
popiilasyonlarinin farkli gruplara dagilmasi genotipler arasinda genetik varyasyon

diizeyine isaret etmektedir.
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Principal Coordinates (PCoA)

@ T. aestivum
® Arpagay ® T. dicoccum
Digor
® @ Asag Kotanh
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Coord. 1

Sekil 3.15 11 SSR markoriiniin kullanildig: analizden elde edilen iki ana komponent
temelinde farkli lokasyonlara ait kavilca bugdayr popiilasyonlarmin (T. dicoccum)
birbirinden ayrilmasi ve T. aestivum popiilasyonu ile ayrimi

3.4 Molekiiler Filogenetik Analizler

STRUCTURE ve PCoA'dan ortaya ¢ikan sonuglar teyit edebilmek ve 12 bugday
genotipine ait molekiiler iliskileri belirlemek amaciyla molekiiler filogenetik analizi
yapildi. Bu analizi yapabilmek i¢cin POWERMARKER V3.25 (2005) programi
kullanildi. Programdan elde edilen veriler ile 12 bireyin popiilasyon diizeyinde
molekiiler iligkisinin belirlenmesi i¢in olusturulan Neighbour-Joining agaci

DENDROSCOPE programi yardimiyla gorsellestirilmistir (Sekil 3.16).

12 genotip i¢in olusturulan NJ agacinda kirmizi ¢izgi ile gosterilenler T. aestivum
tiirline, mavi ¢izgi ile gosterilenler ise T. dicoccum tiiriine aittir. Ayni tiirden olan T.
aestivum genotipleri dendrogramda yakin kiimelenmislerdir. Ayrica Arpagay'dan temin

edilen T. dicoccum tiiriiniin de T. aestivum tiiriine ¢ok yakin yer aldig1 goriilmistiir.

Dendograma gore 12 popiilasyon ii¢ ana gruba ayrilmistir. Bunlardan birinci ana grup
iki alt gruba ayrilmistir. Bu alt gruplardan birinde Incesu popiilasyonu, diger alt grupta
ise kendi i¢inde tekrar alt gruplara ayrilan Kiirekdere, Dagpinar, Degirmenkoprii ve
Dikme popiilasyonlar1 kiimelenmistir. ikinci ana grubunda iki alt gruba ayrildig

goriilmiistiir. Bu alt gruplardan her ikisi de tekrar alt grup olusturmustur. Ikinci ana
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grubun ilk alt grubunda Mezraa, Benliahmet ve Kockdyii popiilasyonlar1 gruplanmaistir.
Ikinci ana grubun diger alt grubunda ise Asag Kotanli, Digor ve Arpagay
popiilasyonlar1 kiimelenmistir. Ugiincii ana grupta ise sadece Gegit popiilasyonu

bulunmaktadir.

ASAGI KOTANLI

DIGOR KOG KOYU

ARPACAY BENLIAHMET

GECIT MEZRAA
iINCESU DIKME
KUREKDERE DEGIRMENKOPRU

DAGPINAR

Sekil 3.16 12 Popiilasyona Ait Filogenetik Iliskinin NJ Agac1

3.5 Genetik Cesitlilik Analizi

Calismada 12 genotipe ait genetik cesitliligi hesaplamak icin; Allel Frekansi, Major
Allel Frekansi, Gen Cesitliligi ve Polimorfik Bilgi Igerigi gibi parametrelerin analizi
gerceklestirildi. Genetik mesafe popiilasyonlar arasindaki uzaklagsmanin bir ifadesidir.
Mesafe degeri kiiciikse yakin bir genetik iliski oldugu, mesafe degeri biiyiikse genetik
iliskinin daha uzak oldugu anlasilabilmektedir. Bu calismada popiilasyonlar arasindaki
genetik mesafe Nei'nin [139] genetik uzaklik hesaplama yontemine gére hesaplanmistir.

12 popiilasyon i¢in yapilan genetik mesafe sonuglarina bakildiginda en az genetik
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uzakligin 6 (Dikme) ve 8 (Dagpinar) numarali T. dicoccum popiilasyonlar1 arasinda
oldugu goriilmektedir. En fazla genetik mesafenin ise 4 (Kogkdy) ve 11
(Degirmenkoprii) T. dicoccum popiilasyonlar1 arasinda oldugu goriilmektedir (Cizelge
3.2). Bulunduklar1 lokasyonlara bakildiginda birbirine uzak konumlarda olan Dikme ve
Dagpinarda genetik mesafenin en az oldugu goriiliirken, birbirine olduk¢a yakin olan

Kockoy ve Degirmenkoprii'de ise genetik mesafe en fazladir.

Cizelge 3.2 SSR analizi sonucuna gore 2 T. aestivum ve 10 T. dicoccum
popiilasyonlarinin Nei'ye gore tiim lokuslar i¢in hesaplanan genetik mesafe matrisi

(GD)

Pop 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
1 0
2 18 0
3 16 18 0
4 19 15 9 0
5 19 19 19 18 0
6 16 16 12 15 13 0
7 16 14 14 19 13 6 0
8 18 14 16 13 11 4 8 0
9 18 20 12 17 15 10 10 12 0
10 14 16 10 13 17 14 14 14 12 0
11 18 18 18 23 19 8 10 10 16 20 0
12 12 12 14 17 21 10 12 12 20 16 10 0

Bu c¢alisgmada Kars'in farkli lokasyonlarindan temin edilen 10 kavilca (T. dicoccum)
bugday popiilasyonu ve 2 kirmizi bugday (T. aestivum) popiilasyonu SSR primerleri
kullanilarak analiz edilmistir. SSR primerleri toplamda 41 allel tiretmistir. Allel sayilar
incelendiginde en yiiksek allel sayisi (9) Xgwm-389 lokusunda en diisiik allel sayisi ise
(2) Xgwm-95, Xgwm-154, Xgwm-361 ve Xgwm-540 lokuslarinda belirlenmistir.
Ortalama allel sayisi1 ise 3,72 olarak hesaplanmistir (Cizelge 3.4).

Lokustaki allel frekansi hesaplamalari incelelen tiim popiilasyonlarda allelin bulunma
orani dikkate alinarak yapilir. Bu ¢alismada analizi yapilan popiilasyonlarda 11 lokus

tespit edilmistir (Cizelge 3.3). Lokus diizeyinde bakacak olursak;

Xgwm-46 lokusu icin en yiiksek allel frekansi 0.41 ile 4 ve 5 numaral allelde

gozlenirken 0.08 ile de 6. allelde en diisiik deger gbzlenmistir.
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Xgwm-95 lokusunda gozlenen 2 allelde 0.83 ile esit deger tespit edilmistir.

Xgwm-120 lokusunda en yiiksek allel frekansi 0.58 ile 4 numarali allelde en diisiik

deger ise 0.08 ile 3 numarali allelde gozlenmistir.

Xgwm-154 lokusunda gozlenen 2 allelde en yiiksek deger 0.75, en diisiik deger ise 0.25

olarak tespit edilmistir.

Xgwm-155 lokusu i¢in 0.66 degeri ile en yiiksek allel frekansi 3 numarali allelde

belirlenirken 0.08 degeri ile de 2 numarali allelde en diisiik deger belirlenmistir.
Xgwm-340 lokusunda frekans degerleri 0.5 olmak iizere 4 allel tespit edilmistir.

Xgwm-361 lokusunda belirlenen 2 allelden 0.33 degeri ile en yiiksek frekansa sahip 1

numarali allel olur iken 0.25 degeri de 2 numarali allelde belirlenmistir.

Xgwm-389 lokusu i¢in en yiiksek allel frekans1 degeri 0.33 ile 3 ve 4 numarali allelde
belirlenirken, en diisiik frekans degeri 0.08 ile 2, 7, 8 ve 9 numaral allellerde

belirlenmistir.

Xgwm-540 lokusunda en yiiksek allel frekansi 0.33 ile 2 numarali allelde, en diisiik

frekans degeri de 0.08 ile 1 numarali allelde tespit edilmistir.

Xgwm-558 lokusunda en yiiksek frekans degeri 0.83 ile 2 ve 4 numarali allellerde
belirlenirken en diisiik frekans degeri 0.16 degeri ile 1 ve 3 numarali allellerde

belirlenmistir.

Xgwm-601 lokusu i¢in en yliksek allel frekansi 0.25 ile 1 numaral allelde gézlenirken

en diisiik frekans degeri 0.08 ile 3 ve 4 numarali allellerde gozlenmistir.
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Cizelge 3.3 Popiilasyonlara gore lokuslardaki allel frekanslari

Alel/Lokus  Xgwm-  Xgwm  Xgwm  Xgwm  Xgwm  Xgwm  Xgwm  Xgwm  Xgwm = Xgwm = Xgwm

46 -95 -120 -154 -155 -340 -361 -389 -540 -558 -601
1 0.25 0.83 0.16 0.75 0.16 0.5 0.33 0.25 0.08 0.16 0.25
2 0.16 0.83 0.5 0.25 0.08 0.5 0.25 0.08 0.33 0.83 0.08
3 0.25 0.08 0.66 0.5 0.33 0.16 0.08
4 0.41 0.58 0.5 0.33 0.83
5 0.41 0.16
6 0.08 0.25
7 0.08
8 0.08
9 0.08

Calismamizda genetik cesitliligin tespit edilmesinde polimorfik lokusun etkinligini
belirlemek i¢in Polimorfik Bilgi Icerigi (PIC) degeri hesaplanmistir. Kavilca bugday
genotiplerinde polimorfik bilgi igerigi (PIC) en yiiksek 0.375 degeri ile Xgwm-340
primer ¢iftinde gozlenirken, en diisiik 0.190 degeri ile Xgwm-95 primer ciftinden elde
edilmistir. Polimorfik bilgi igerigi bakimindan; 0.325 ile Xgwm-361, 0.304 ile Xgwm-
154 ve 0.287 ile Xgwm-46 SSR primer ciftleri yiiksek degerler elde edilen primerler
olmustur. Xgwm-46, Xgwm-154 ve Xgwmn-361 primerlerinin kavilca bugday:
genotiplerinin, genetik ¢esitliligini  ayirt etmede en etkili primerler oldugu
anlagilmaktadir. Kavilca genotipleri i¢in ortalama polimorfik bilgi icerigi (PIC)
ortalamasi 0.264 olarak tespit edilmistir (Cizelge 3.4).

Cizelge 3.4 iki tiiriin (T. dicoccum, T. aestivum) 11 SSR markér ile amplifikasyonlar
sonucu olusan toplam allel sayilar1 ve PIC degerleri

No Primer Ad1 Allel Sayisi PIC Degeri
1 Xgwm-46 6 0.287
2 Xgwm-95 2 0.190
3 Xgwm-120 4 0.280
4 Xgwm-154 2 0.304
5 Xgwm-155 3 0.241
6 Xgwm-340 4 0.375
7 Xgwm-361 2 0.325
8 Xgwm-389 9 0.233
9 Xgwm-540 2 0.243
10 Xgwm-558 4 0.239
11 Xgwm-601 3 0.195
Ortalama 3.72 0.264
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Istatistiksel sonuglara bakildiginda; allel sayis1 ortalamasi (3.45), gen cesitliligi (0.30)
ve polimorfik bilgi igeriginin (0.24) kavilca bugdayinda, kirmizi1 bugdaya gore fazla
olmasi1 (Cizelge 3.5) genetik c¢esitliligin de kavilca bugdayinda daha yiiksek diizeyde
oldugunu ispatlamaktadir. Analizler sonucunda ortaya cikan bu farklilik aslinda T.
dicoccum tiirtinde genetik ¢esitliligin belli bir diizeyde korundugunu da gostermektedir.
Ciinkii birgok kiiltiir formunda yapay seleksiyon nedeniyle genetik homojenite

gorilebilmektedir.

Cizelge 3.5 ki tiiriin (T. dicoccum, T. aestivum) 12 adet genotipi icin 11 SSR lokusu
temelinde araliklar1 ile birlikte (parantez i¢inde) cesitlilik istatistikleri

Parametre Tamam T.aestivum T.dicoccum
Birey Sayisi 12 2 10

Allel Sayis 3.72 (2.00-9.00) 2 (0.00-2.00) 3.45 (0.00-9.00)
Major Allel Frekansi 0.76 (0.50-0.91) 0.78 (0.50-1.00) 0.78 (0.50-1.00)
Gen Cesitliligi 0.32 (0.15-0.48) 0.21 (0.00-0.50) 0.30 (0.00-0.50)

Polimorfik Bilgi icerigi 0.26 (0.14-0.37) 0.16 (0.00-0.37) 0.24 (0.00-0.37)

3.6 Cografik ve Genetik Uzakhklarin Korelasyonu

Cografi uzaklik ve genetik uzaklik arasindaki iliskiyi belirleyebilmek amaciyla
GenAlEx 6.1 yazilim ile popiilasyonlar arasindaki genetik mesafe matrisi
hesaplanmistir. Popiilasyonlarin enlem ve boylam degerleri Cizelge 3.6'da verilmistir.
Bu degerler kullanilarak popiilasyonlarin cografi uzaklik matrisi hesaplanmistir (Cizelge
3.7). Tum genotipler i¢in cografi uzaklik ve genetik uzaklik arasinda yapilan
karsilastirmada istatistiksel olarak zayif negatif bir korelasyon oldugu ortaya ¢ikmistir
(R?=0.04) (Sekil 3.17).
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Cizelge 3.6 T. dicoccum ve T. aestivum lokasyonlarinin Enlem-Boylam degerleri

Pop. No  Bugday Lokasyonlari Enlem (N) Boylam (E)
1 Dagpinar (Digor) 40,46344900 43,32416601
2 Asagi kotanlt Koyii (Selim) 40,46218999 42,90562599
3 Benliahmet K&yii (Selim) 40,48790500 42,90257291
4 Kog Koyii (Arpagay) 40,86334199 43,51571701
5 Incesu Koyii (Susuz) 40,74201600 43,12925090
6 Dikme Ko6yii (Merkez) 40,50762901 42,98111494
7 Kiirekdere Koyii (Arpagay) 40,71816590 43,49843090
8 Dagpinar Koyii 40,46344900 43,32416601
9 Gegit Koyt (Akyaka) 40,77485460 43,51654368
10 Mezraa Koyl (Merkez) 40,69680501 43,17520889
11 Degirmenkoprii Koyii (Arpacay) 40,81860901 43,42140101
12 Arpacay Merkez 40,84674701 43,33209501

Cizelge 3.7 T. dicoccum ve T. aestivum popiilasyonlarinin tiim genotipleri igin
hesaplanan cografik mesafe matrisi (km)

Pop 1 2 3 4 5 6 7 8 10 11 12
1 0

2 35 0

3 36 3 0

4 47 68 66 O

5 35 36 34 3 0

6 29 8 7 60 29 O

7 32 58 5 16 31 50 O

8 0 3% 36 47 3B 29 32 0

9 38 62 61 10 33 54 6 38

10 29 3 33 34 6 21 21 29 30 O

11 40 59 57 9 26 51 13 40 25 0

12 43 56 54 16 21 48 20 43 17 21 8 0

74



25

Genetik Uzakhk

°
5
°
R?=0.04
0
0 10 20 30 40 50 60 70 80
Cografi Uzakhik (km)

Sekil 3.17 12 popiilasyonun cografik ve genetik uzaklik matrisleri arasinda Mantel testi
regreasyonu
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4. SONUCLAR VE TARTISMA

Triticum urartu (baba ebeveyn) ve Triticum speltoides (ana ebeveyn) tiirlerinin
tozlagsmasi sonucunda yeni bir tiir olan T. dicoccoides tiirliniin (4x=28) olustugu
bilinmektedir [62]. Gliniimiizde, tiim diinyada yaygin sekilde yetistirilen makarnalik ve
ekmeklik bugdaylarin kiiltiire alinmasinda yabani tetraploit T. dicoccoides bugdayi
onemli rol oynamistir. Ciinkii bu tiir ekmeklik ve makarnalik kiiltiir tiirlerinin, kiiltiire
alinmasinda ana rolii Ustlenmistir. T. dicoccoides tetraploit bugdaylarin ilk yabani
formudur. Anadolu'da ise yabani gernik olarak taninmaktadir. Calismamizda
kullandigimiz T. dicoccum ise yabani gernik'in kiiltiire alinmis formudur. Tetraploit bir
tirdiir ve kromozom sayis1 da 2n=4x=28'dir. T. dicoccum tiirlintin kiiltiire alinmasiyla
yabani atasinin bagsakgiklarini dokme o&zelligi engellenmis fakat tane kavuzlulugu
ozelligi degismemistir. Calismamiza konu olan kavilca bugday: aslinda Kars ilinde
yetisen T. dicoccum tiiriiniin yerel bir ¢esididir [65, 140]. Kars ilinde tarimsal araziler
yiiksek rakimdadir ve gece giindiiz 1s1 farkliliklar1 oldukga yiiksektir, bu nedenle
cografik ve iklimsel varyasyonlar goriilebilmektedir. Kars'a 6zgli énemli bir yerel
genetik kaynak olan kavilca, bolgenin soguk iklim sartlarina uyum saglayarak tohumu
cevreleyen kabuk sayisini arttirmis ve basagindaki ¢atallari kalinlagtirmistir [52]. Koken
olarak kavilca bugdaymin ilk kez Giineydogu Anadolu Bolgesi 'Verimli Hilal'de kiiltiire
alindig1 kabul edilmektedir. Ulkemizde yiiksek verimli bugdaylarin yayginlasmasindan
once kavilca, beslenmede ¢ok kullanilan bir ¢esit idi. Giinlimiizde insan beslenmesinde
ihmal edilmis olan kavilca bugdayi, Kars disinda Kastamonu, Karabiik, Corum, Cankiri,
Bilecik, Eskisehir ve Bolu'da az miktarda yetistirilmektedir. Kars diginda yetistirilen
bolgelerdeki kavilca bugdayinin kavuz yapisi, iklim farkindan dolay1r daha yumusaktir
dolayisiyla hasadi ve kavuzlarin ayrilmas: daha kolaydir [141, 142].

DNA markorleri kullanilarak yapilan gen etiketleme, genetik haritalama, genetik
cesitlilik calismalari, filogenetik analizler gibi ¢alismalar 6zellikle polimeraz zincir
reaksiyonun kesfedilmesinden sonra olduk¢a kolaylagsmistir [71]. Diger tahillarda
oldugu gibi en yaygin tahil grubu olan bugdayda da tiir ya da popiilasyon diizeyinde,
belli lokuslardaki farkliliklarin saptanmasi i¢in molekiiler markorler kullanilmaktadir.
Molekiiler markorler popiilasyonlar ya da genotipler arasindaki polimorfizm bilgisinden
yararlanilarak varyasyonlarin ortaya c¢ikarilmasinda gorev goren araglardir [73].

Calismamizda kullandigimiz SSR'lar; filogenetik akrabaliklar, genetik gesitlilik, genetik
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haritalama, popiilasyon genetigi, evrimsel genetik gibi birgok alanda kullanilan
molekiiler markor teknigidir [89]. Dreisigacker ve ark. [98] 36 bugday popiilasyonu
arasindaki genetik cesitliligi belirlemek amaciyla yaptiklar1 bir c¢alismada SSR
markdrleri kullanmiglardir. Calismada 44 SSR markor kullanilmis ve genetik iliskilerin
belirlenmesinde SSR'larin oldukga etkili bir ara¢ oldugunu belirtmislerdir. Yine baska
bir ¢aligmada Fahima ve ark. [129] yabani emmer bugday1 popiilasyonlarinda SSR
polimorfizmi arastirmiglardir. 135 genotip 20 SSR ile muamele edilmistir. Elde ettikleri
sonuglara gore yabani emmer bugdayr i¢in genetik cesitlilik belirleme ¢alismalarinda
SSR markdrlerin ¢ok kullanisl oldugunu rapor etmislerdir. Yine Pagnotta ve ark. [112]
yaptiklar1 bir ¢alismada T. dicoccon tiirliniin molekiiler karaterizasyonunu farkli
markdrler kullanarak yapmislardir. Sonu¢ olarak SSR'larin  kullandiklar  diger
markorlere (ISSR ve EST-SSR) gore emmer genotipleri i¢in ¢ok etkili ayrim giiciine
sahip olduklarin1 belirtmislerdir. Kumar ve ark. [127] bugday genotiplerinde, DNA
parmak izi ve genetik cesitliligi SSR markorler kullanarak analiz etmislerdir.
Calismalarinda 39 polimorfik SSR markér kullanmislardir. Sonug¢ olarak SSR
markorlerin, DNA parmak izi ve genetik g¢esitlilik belirleme caligmalarinda

kullanimlarinin uygun oldugunu rapor etmislerdir.

Kavilca bugday genotiplerinin popiilasyon yapilar1 Bayesian yontemi ile STRUCTURE
programi kullanilarak degerlendirilmistir. Programda Bayesian yontemi ile her bireye
yerlestirdigi K kiimelerini belirlemek i¢in SSR veri bilgilerimizin tamamini kullanarak
ornekleme yapilmaktadir. (Sekil 3.12) Farkli K degerleri her biri 10 bagimsiz degerde
(1-10) test edilmistir. Optimal K degeri 6 olarak bulunmustur (Sekil 3.13). K kriterine
gore segilen degerler Cizelge 3.1'de verilmistir. 11 SSR primeri ile analiz edilen 12
poplilasyon arasinda Bayesian yontemine dayanan STRUCTURE goriintiileri Sekil
3.14'te verilmistir. Ad hoc ve delta K protokollerine gore 6 sonucu elde edilmesine
ragmen popiilasyonlarin STRUCTURE programinda net olarak ayrismadigi
goriilmektedir. Bunun sebebinin ise kullanilan markdr sayisinin yetersiz olmasi ile
iligkili oldugu disiiniilmektedir. Arystanbekkyzy ve ark. [109] Tirkiye'de yetisen
yabani ve kiiltir emmer bugdaylarimin filogenetik ve taksonomik iliskilerini
arastirmiglar ve yaptiklar1 STRUCTURE analizi sonuglarina gére optimum delta K
degerini 2 olarak bulmuslardir. Gurcan ve ark. [143] 70 adet Tiirkiye'nin eski bugday
tarlalarindan toplanmis gernik bugday1, Tir bugday: ve Kavuzlu bugday genotiplerinde
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SSR kullanarak yaptiklart molekiiler karakterizasyon ve agro-morfolojik ¢alismalarinda
STRUCTURE analizi sonucunda bugday gen havuzunun K=6 ana gruba ayrildigini
optimal K degerinin 6 oldugunu bildirmislerdir. Oliveira ve ark. [144] Iberya
yarimadasindan, 7 tetraploit bugday popiilasyonunu c¢ekirdek ve kloroplast SSR
markorler ile incelemislerdir. Calismalarinda STRUCTURE analizi yapmislardir ve
yaptiklar1 AK, LnP(D) ve Q-matris korelasyon analizleri ile K=2 ve K=6'da popiilasyon
karigimlarmin kararlilik gosterdigini bildirmislerdir. Bu sonuglarin elde ettigimiz K=6
degeri ile uyustugu goriilmektedir. Fakat literatiire baktigimizda K=2 ve K=3 optimum
degerlerinin belirlendigi ¢alismalar da yogunluk kazanmaktadir. Buradaki farkliligin

bizim markor sayimizin yeterli olmamasindan kaynaklandiginit sdyleyebiliriz.

STRUCTURE sonuglarint dogrulamak i¢in Temel Koordinat Analizi (PCoA)
gerceklestirilmistir  (Sekil 3.15). PCoOA sonuglarina bakildiginda T. aestivum
popiilasyonlar1 beklenildigi iizere ayr1 bir grup (1 [Digor] ve 2 [Asag1 Kotanli] numarali
popiilasyonlar) olusturmustur. Kavilca bugday popiilasyonlarinin tamami Kars
bolgesinden yani benzer eko-cografik bolgeden temin edilmistir. Buna ragmen PCoA
sonucuna baktigimizda farkli gruplasmalar goriilmektedir. 3 (Benliahmet), 4 (Kogkdy)
ve 10 (Mezraa) numarali popiilasyonlar ile 5 (Incesu), 6 (Dikme), 7 (Kiirekdere) ve 8
(Dagpinar) numarali popiilasyonlar birbirine yakin kiimelenmislerdir. 9 numarali Gegit
popiilasyonu ayr1 bir kiime olusturmustur. 11 numarali Degirmenkoprii popiilasyonu 6,
7, 8 numaral1 popiilasyonlara yakin kiimelenirken 12 numara ile ifade edilen Arpacay
popiilasyonu da dendogramda T. aestivum tiirii ile ayni grupta yer alirken PCOA
analizinde farkli bolgede yer almistir. Bu durum farkli genetik igerige sahip olunmasi ile
aciklanabilir. Ayrica iklimsel farkliliklar, enlem boylam degerleri, yiikseklik farki da
kiimelesmeler tizerinde etkili olmaktadir. Shizuka ve ark. [131] Tirkiye'nin giineyinden
temin ettikleri Triticum turgidum ssp. dicoccoides popiilasyonlarinda genetik
varyasyonu arastirmis ve popiilasyonlar arasindaki mesafenin fazla olmamasina ragmen
net bir genetik farklilasma go6zlendigini belirtmislerdir. Ayrica Tirkiye'de yabani
emmer bugdaylarinda genetik ¢esitliligin  yliksek  oldugunu  bildirmislerdir.
Calismamizdaki  dicoccum  popiilasyonlarinin  birbirinden  ayr1  kiimelenme
olusturmalarinin nedenleri arasinda bulunduklar1 bolgelerdeki ¢evresel farkliliklardan
(yiikseklik, enlem, toprak yapis1 gibi) dolay1 izolasyon olarak ayrilmalar1 da sayilabilir.

Kavilca bugdayr popiilasyonlarinda kiimelenme durumuna bakildiginda tiim
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genotiplerin bulunduklar1 lokasyonlar ile genetik mesafe uzakliklari arasinda bir
korelasyon bulunmamaktadir. Fahima ve ark. [129] Tiirkiye ve Israil'den yabani emmer
bugday1 ile yaptiklar1 c¢alismalarinda tespit edilen genetik mesafe uzakliklar ile
popiilasyonlar  arasindaki cografi mesafelerin bir baglantisinin  olmadigini

belirtmislerdir.

Calismamizin dahilinde SSR markorlerini kullanarak 12 popiilasyonun molekiiler
iliskilerini belirlemek amaciyla mesafe temelli Neighbour Joining (NJ) agaci
olusturduk. NJ agact DENDROSCOPE programi ile gorsellestirilmistir (Sekil 3.16).
Dendrogram incelendiginde kavilca bugdayinin ii¢ ana gruba ayrildig1 goriilmektedir.
Bu ana gruplardan birinde sadece Gegit popiilasyonu bulunmaktadir. Diger ana gruplar
ise kendi iglerinde alt gruplara ayrilmaktadir. Ayrica T. aestivum popiilasyonlar birlikte
kiimelenme gostermislerdir. Arpagay T. dicoccum popiilasyonu da T. aestivum
popiilasyonlar1 ile ayni grupta yer almistir. BBAADD genomuna sahip Arpacay
popiilasyonun (T. aestivum) BBAA genomlarini alabilecegi tiirlerden birinin emmer
bugday1 (T. dicoccum) oldugu yapilan galismalarda kabul gormiistiir ve bu tiirlerin
yakin kiimelenmesi goriilebilecek bir sonuctur. Kaymaz ve izbirak [106] Tiirkiye'den
bircok bolgeden (Kars hari¢) T. dicoccoides ve T. dicoccon bugdayinda genetik
cesitliligi analiz ettikleri caligmalarinda ¢izdikleri dendrogramda 2 ana grup elde
ettiklerini  bildirmislerdir. Salunkhe ve ark. [122] T. dicoccon bugdayinda SSR
markdrler ile yaptiklar1 molekiiler akrabalik analizi ¢caligmalarinda UPGMA kullanarak
dendrogram ¢izmis ve 9 popiilasyon igin 3 kiime olustugunu bildirmislerdir. Sarkar ve
ark. [130] 35 bugday ¢esidini 30 SSR markér ile inceledikleri ¢alismalarinda UPGMA
yontemi ile dendogram c¢izmis ve tiim bugday genotiplerinin 3 ana grup seklinde
kiimelendigini bildirmislerdir. Elde edilen sonuglarin bizim sonuglarimizla paralellik

gosterdigi goriilmektedir.

11 SSR primeri ile yapilan ¢alismanin sonucunda kavilca bugday1 popiilasyonlarinda
kullanilan primerler literatiirdeki fragment araliklarina uygun araliklarda fragmentler
tretmistir. T. dicoccum ve T. aestivum genotiplerinin SSR primer giftleri kullanilarak
genetik cesitlilik calismalarindan elde edilen sonuglar Cizelge 3.5'de verilmistir.
Calismada 11 adet SSR primer ¢ifti toplam 41 adet allel iiretmistir. En yiiksek allel
sayis1 9 allel ile Xgwm-389 SSR primerinden elde edilmistir. En diisiik allel sayisi ise 2
allel ile Xgwm-95, Xgwm-154, Xgwm-361 ve Xgwm-540 SSR primerlerinden elde
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edilmistir. SSR primerlerinden elde edilen ortalama allel sayisi 3.72 bulunmustur.
Salunkhe ve ark. [122] emmer bugdayinda (T. dicoccon S.) molekiiler gesitlilik analizi
yapmiglardir. 48 emmer bugdaymm1 47 SSR markor kullanarak degerlendirdikleri
caligmalarinda allel sayisimi 2 ile 9 arasinda bulmuslardir. Ortalama allel sayisim1 da
3.87 olarak tespit etmislerdir. Salem ve ark. [116] 48 SSR markérii kullanarak 7 bugday
poplilasyonu ile yaptiklari ¢aligmalarinda lokus basina diisen allel sayisini 2 ile 7
arasinda, ortalama allel sayisin1 da 3.2 olarak bulduklarini bildirmislerdir. Elde edilen

bu degerlerin ¢alismamizla yiiksek oranda uyum gosterdigi gortilmektedir.

Calismamizda, Polimorfik Bilgi Igerigi (PIC) degeri 0.14 ile 0.37 arasinda
degismektedir. Ortalama PIC degeri 0.26 olarak bulunmustur. En yiiksek PIC degerini
veren primer Xgwm-340, en diisiik PIC degerini veren primer ise Xgwm-95'dir (Cizelge
3.4). Polimorfik bilgi icerigi bakimindan, Xgwm-46 (0.287), Xgwm-154 (0.304) ve
Xgwmn-361 (0.325) primer ciftleri kavilca bugday1 genotiplerinin, genetik cesitliligini
ayirt etmede en etkili primerler olarak tespit edilmistir. Ren ve ark. [111] Israil ve
Tiirkiye'den temin ettikleri 25 yabani emmer bugdayinda genetik ¢esitliligi
aragtirmiglardir.  Yaptiklar1 ¢alismada polimorfik bilgi igerigini 0.153 olarak
bulmuslardir. Emebiri ve ark. [145] 188 yabani gernik bugdayr ve 7 EST-SSR markor
kullanarak yaptiklar1 ¢alismalarinda polimorfik bilgi icerigi ortalamasimi 0.66
bulmuslardir. PIC degerlerinin 0.52-0.86 arasinda oldugunu belirtmislerdir. Rafeipour
ve ark. [115] 40 emmer bugday popiilasyonunda genetik ¢esitliligi arastirdiklar:
caligmalarinda 24 SSR ve 4 EST-SSR markorii kullanmiglardir. Calismalarinda
polimorfik bilgi iceriginin 0.18-0.86 arasinda degistigini ve ortalamasinin da 0.61
oldugunu bildirmislerdir. Bu calismada elde edilen PIC degerleri verilen literatiir
orneklerinin bazilarindan yiiksek, bazilarindan ise disiiktiir. Bu farkliligin olugmasina
calismada kullanilan kavilca bugdayr Ornekleri ve ¢alismada kullanilan SSR
markorlerinin farkli sayilarda ve lokalitelerde olmasi neden olabilir. Calismamizda
analiz edilen kavilca bugdayr PIC degeri 0.24 olarak bulunmustur. Ayrica ¢aligmada
kullandigimiz T. aestivum tiirlinde ise PIC degeri 0.16'dir. Gen c¢esitliligine
baktigimizda ise T. dicoccum genotiplerinde 0.30 iken T. aestivum genotiplerinde 0.21
olarak hesaplanmistir. Bu veriler 1s1¢inda kavilca bugdaymin daha yiiksek cesitlilikte
allel igerdigini bu durumun da genetik ¢esitliligini arttirdigin1 sdyleyebiliriz. Kumar ve
ark. [127] T. aestivum genotiplerinde 7 SSR kullanarak yaptiklar1 genetik gesitlilik
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analizi ¢alismalarinda 54 bugday genotipi incelemis ve ortalama PIC degerini 0.29
olarak tespit etmislerdir. Bulduklari tiim sonuglari yorumladiklarinda, T. aestivum
genotiplerinde genetik cesitliligin diisiik oldugunu belirtmislerdir. Arystanbekkyzy ve
ark. [109] ise Tiirkiye'de yetisen 38 yabani ve kiiltiir emmer bugdaylarinda filogenetik
iligkiyi arastirdiklar1 ¢aligmalarinda PIC degerini 0.66, Gen Cesitliligini ise 0.48 olarak
bulmuslardir. Bu degerleri yorumladiklarinda ise yiiksek bir genetik cesitlilik
varligindan bahsetmislerdir. Bu c¢alismalardan elde edilen sonuglar (sayisal degerler
kullanilan orneklerden dolayr farklilik igerse de) ve yorumlar bizim c¢alismamizi

desteklemektedir.

Genetik mesafe popiilasyonlar arasindaki uzaklasmadir. Yiiksek genetik mesafe degeri,
lokasyonlar arasindaki farkliligin fazla oldugunun gostergesidir. Calismamizda 12
poplilasyonun genetik mesafe matrisine baktigimizda, en fazla genetik uzakligin
Kogkoy (4) ve Degirmenkoprii (11) T. dicoccum popiilasyonlari arasinda oldugunu, en
az genetik uzakligin ise Dikme (6) ve Dagpmar (8) T. dicoccum popiilasyonlart arasinda
oldugunu gérmekteyiz (Cizelge 3.2). Tim genotipler ig¢in cografi uzaklik ve genetik
uzaklik arasinda yaptigimiz karsilagtirmada istatiksel olarak zayif negatif bir korelasyon
oldugu ortaya c¢ikmistir (R?=0.04) (Sekil 3.17). Bu sonuca gore, popiilasyonlar
arasindaki genetik farklilasma cografi uzakliktan kaynaklanmamaktadir diyebiliriz.
Oliveria ve ark. [144] tetraploit 53 bugday popiilasyonunu incelemis ve cografi uzaklik
ile genetik uzaklik arasinda zayif diizeyde korelasyon bulduklarini (r=0.21, p<0.001)
bildirmislerdir. Ren ve ark. [111] yabani emmer bugdaylarinda genetik cesitliligi
arastirdiklar1 ¢alismalarinda, genetik ve cografi uzaklik iligkisini belirlemek i¢in
yaptiklar1 mantel test sonucuna gore r=0.05 bulmuslar ve popiilasyonlar arasindaki
genetik farklilagmanin cografi mesafeden bagimsiz oldugunu belirtmislerdir. Dong ve
ark. [114] 15 yabani emmer bugday popiilasyonunu 25 EST-SSR markorler ile analiz
ettikleri ¢alismalarinda popiilasyonlar arasindaki genetik mesafe degerini ortalama 0.4
olarak bulmuglardir. Calismalarinda birbirinden cografi olarak wuzakta bulunan
popiilasyonlarin daha diisiik genetik mesafeye sahip oldugunu ve genetik mesafenin
cografi bolgeden bagimsiz oldugunu belirtmislerdir. Yine Fahima ve ark. [129] Israil ve
Tiirkiye orjinli yabani emmer bugday: ile yaptiklari calismalarinda popiilasyonlar
arasindaki genetik mesafe ortalamasini 1.8 olarak bulmuglar ve popiilasyonlar

arasindaki cografi mesafe ile genetik mesafenin bir baglantisinin olmadigini rapor
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etmislerdir. Aragtirmalardan elde edilen bu benzer sonuglarin ¢alismamizin sonuglarini

destekledigini gérmekteyiz.

Bu ¢alismada Kars yo6resine 6zgii olan Kavilca Bugdayinin SSR markérleri kullanilarak
genotiplendirilmesi gergeklestirilmistir. Elde edilen sonuglar neticesinde bu yerel
bugday tiiriiniin yliksek bir genetik ¢esitlilige ve allelik zenginlige sahip oldugu
anlasilmaktadir. Genomik yapi itibari ile giinlimiizde ekmeklik amaciyla kullanilan
kirmizi bugday tiirline yliksek diizeyde benzerlik gosterdigi de STRUCTURE
analizinden elde edilen ¢alismalarla kanitlanmustir. Kars ili igerisindeki farkli cografik
ve iklimsel varyasyonlardan dolay1 kavilca bugday tiiriiniin 3 temel grupta ayristiklari
da PCoA ve filogenetik calismalarla desteklenmistir. Yoresel bir ¢esit olan kavilca
bugday: ile ilgili Tiirkiye'de SSR yontemi kullanilarak yapilmis molekiiler diizeyde
aragtirmalarin smirli sayida oldugu gériilmektedir. Ozellikle Kars iline ait énemli bir
yerel genetik kaynak olan kavilca bugdaymin genotiplendirilerek molekiiler

karakterizasyonunun yapilmasi, bilimsel anlamda olduk¢a degerli goriilmektedir.

Bu sebeple, bu ¢alismadan elde edilen sonuglarin yapilacak olan ¢alismalar agisindan da
onemli oldugu distiniilmektedir. Ekim alani giderek azalan yerel emmer kavilca
bugdayr biyotik ve abiyotik ¢evre kosullarma olduk¢a dayaniklidir, ekim alanlar
arttirllmalidir ayrica organik tarim i¢in de uygun oldugu anlatilmalidir. Besin igerigi
bakimindan da cok zengin olan kavilca bugdayinin herkes tarafindan taninmasi ve
tarimda tekrar ekim alaninin genisletilmesi i¢in de c¢alismamizin referans olacagi
diigiiniilmektedir. Ayrica molekiiler diizeyde varyasyon gosteren kavilca bugday
popiilasyonlari igerisinden tstiin 6zellik gosteren genotipler belirlenerek makarnalik ve
ekmeklik bugday 1slah c¢alismalarinda basarili  bir sekilde kullanilabilecegi
diistiniilmektedir. SSR  markorlerinin - genetik  ¢esitlilik, popiilasyon dinamizmi,
molekiiler akrabalik ve genetik-cografi temelli mesafe analizleri i¢in uygun molekiiler

arac olduklar da literatiir ¢alismalar1 paralelinde anlasilmaktadir.
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