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ÖZET 

 

(Doktora Tezi) 

 

KARS YÖRESĠNE AĠT KAVILCA (Triticum dicoccum Schrank) BĠTKĠSĠNĠN       

SSR YÖNTEMĠ ĠLE GENOTĠPLENDĠRĠLMESĠ 

 

Hatice DEMĠR 

 

Kafkas Üniversitesi 

Fen Bilimleri Enstitüsü 

Biyoloji Anabilim Dalı 

 

Danışman: Dr. Öğr. Üyesi Doğan İLHAN 

 

 

Buğdaygiller, tüm dünya ülkelerinde olduğu gibi ülkemizde de en önemli tahıl grubunu 

oluĢturmaktadır. Zengin iklimsel özellik ve jeostratejik öneminden dolayı pekçok yerel 

buğday çeĢitlerinin yetiĢtirilmesi ve geliĢtirilmesi için de ülkemiz önemli genetik 

kaynaklara sahiptir. Bu sebeple ülkemizde farklı ekolojik Ģartlara uyum sağlayabilen, 

verim ve kalite özellikleri bakımından da yüksek performansa sahip olan yerel buğday 

genotiplerini belirlemek ve kullanıĢlı kılmak oldukça büyük önem arz etmektedir. 

Kuzeydoğu Anadolu Bölgesinde Kars ġehri ve civarında yetiĢtirilen Kavılca buğdayı 

(Triticum dicoccum Schrank) bu anlamda oldukça değerli görülmektedir. Bu temel 

bilgiler ıĢığında bu çalıĢmada, Kars ilinde yetiĢtirilen ve önemli bir genetik kaynak olan 

yerel Kavılca buğdayına ait 10 farklı popülasyon 11 adet SSR markörü ile 

genotiplendirildi. Özellikle popülasyon düzeyinde farklılık olup olmadığını belirlemek 

amacı ile iki adet kültür buğday çeĢidi olan ve Kars'ın farklı bölgelerinden temin edilen 

Triticum aestivum L. genotipleri de analizlere dahil edildi. 

 

ÇalıĢma kapsamında, popülasyon dinamiği analizleri, Temel Koordinatlar Analizi 

(PCoA), filogenetik analizler, genetik çeĢitlilik analizleri ve genetik-coğrafik mesafe 



ii 

analizleri gerçekleĢtirildi. Popülasyon düzeyinde altı ana grup Ģeklinde farklılaĢmanın 

olduğu STRUCTURE; PCoA ve filogenetik analizler ile desteklenmektedir. 

Popülasyonlar arasındaki genetik varyasyon düzeyi de yüksek olarak bulunmuĢtur. Tüm 

genotipler için coğrafi ve genetik uzaklık matrisleri arasındaki karĢılaĢtırma, istatiksel 

olarak negatif bir korelasyon olduğunu ortaya koymaktadır (R
2
=0.04). GerçekleĢtirilen 

bu tez çalıĢmasının ülkemizde Kavılca buğday tarımının yaygınlaĢtırılmasına ve ıslah 

çalıĢmalarında kullanılmasına referans sağlayacağı düĢünülmektedir. Ayrıca elde edilen 

sonuçlara göre SSR markörlerinin buğday genotiplendirme çalıĢmalarında daha fazla 

miktarı ile daha kapsamlı sonuçlar verebileceği de belirlendi. 

 

Anahtar Kelimeler: Kavılca Buğdayı, Genotiplendirme, Triticum dicoccum, SSR, Kars 

 

2020, 99 Sayfa 
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ABSTRACT 

 

(Ph.D. Thesis) 

 

GENOTYPING OF KAVILCA (Triticum dicoccum Schrank) PLANT OF KARS 

REGION USING SSR METHOD  

 

Hatice DEMĠR 

 

Kafkas University 

Graduate School of Applied and Natural Sciences 

Department of Biology 

 

Supervisor: Asst. Prof. Dr. Doğan İLHAN 

 

 

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. 

Kavılca 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 Kavılca 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-
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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
2
=0.04). It is thought that 

this thesis study will provide a reference to the widespread use of Kavılca 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: Kavılca Wheat, Genotyping, Triticum dicoccum, SSR, Kars 

 

2020, 99 pages 
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1. GENEL BİLGİLER 

1.1 Giriş 

Tahıllar kültüre alınan ilk bitkilerdendir ve buğdaygiller (Gramineae/Poaceae) 

familyasında yer almaktadırlar. Buğdayın tolerans sınırlarının geniĢ olması, depolama 

taĢınma gibi özelliklerinin kolay olması ve en önemlisi ekmek yapımında 

kullanılabilmesinden dolayı tüm dünyada üretimi çok fazladır [1]. Ekim alanı ve üretim 

miktarı açısından buğday, tüm dünyada olduğu gibi ülkemizde de çok önemli bir tahıl 

grubudur. Hızla artıĢ gösteren nufüs miktarı ve ekim alanlarının da günden güne 

azalmasından dolayı elde edilen ürün miktarı ile yeterli beslenebilmek zorlaĢmaktadır. 

Bu sebeple her geçen gün artan besin ihtiyaçlarının karĢılanabilmesi için farklı ekolojik 

Ģartlara uyum sağlayabilen ayrıca verim ve kalite özellikleri bakımından yeterli olan 

genotipleri belirleyebilmek önem arz etmektedir [2]. Yıllık olarak, ihtiyaç duyulan 

protein miktarının %50'si insan ve hayvanlar tarafından tüketilen tahıllardan 

sağlanmaktadır. Bu tahıllar içerisinde ise buğday, tüketilen proteinin %40'nı 

karĢılamaktadır. Besinlerden alınan kalorinin yaklaĢık %20'sine karĢılık gelmektedir  

[3]. 

Buğday tarihsel süreçle birlikte bazı önemli aĢamalardan geçmiĢtir. Ġlk ortaya çıktığı 

dönemlerde buğday ve arpa, tanelerini döken ve düzensiz çimlenen yabani form 

halindeydiler. Yabani emmer baĢağında, iki adet tane bulunmaktaydı. Bu tanelerden biri 

sonbaharda çimlenme yaĢarsa diğer tane bir sonraki yıl ilkbaharda çimlenebiliyordu. Bu 

nedenle buğdayın kültüre alınmasında çimlenme büyük sorun oluĢturmaktaydı. Sonraki 

yıllarda doğal mutasyonlar geçiren buğdaylar tanesini dökmeyen, düzenli çimlenen 

formlara dönüĢmüĢlerdir. Örnek vermek gerekirse; yabani Gernik (Triticum 

dicoccoides) mutasyon veya doğal seçilimle Gernik (Triticum dicoccum) denilen ilkel 

forma evrimleĢmiĢtir [4]. 

Anadolu topraklarında, insanoğlu tarafından ilk olarak tahıllar ekilmiĢ ve elde edilen 

ürünlerle beslenilmeye baĢlanılmıĢtır. YerleĢik düzenin ilk ürünlerinden olduğu kabul 

edilen buğday, ilk zamanlar kaynatılıp, lapa kıvamına getirilerek tüketilmektedir. 

Toprak kalıntılarında buldukları buğday tanelerini inceleyen Arkeobotanikçiler, siyez ve 

kavılca buğdaylarıyla karĢılaĢmıĢlardır. Aynı familyaya ait olan bu buğdaylar, iklim 
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Ģartlarına göre kendilerini biçimlendirmiĢlerdir, daha ılıman olan yerlerde siyez 

buğdayı, soğuk iklimde yetiĢen akrabası ise kavılca buğdayı olarak isimlendirilmektedir 

[5]. 

Çok eski zamanlarda kuraklık ve kıtlık yıllarında ilkel türler doğrudan doğadan 

toplanarak besin olarak tüketilmiĢtir. Triticum monococcum L. (Siyez) ve Triticum 

dicoccum S. (Kavılca) gibi ilkel buğday türleri uzun yıllar bu amaçla kullanılmıĢ daha 

sonra üreticiler tarafından kültüre alınmıĢtır [6]. Bugün kullanılan ekmeklik buğdayın 

genetik çeĢitliliği, gen içeriği, genom yapısı gibi bilgilere yabani emmer buğdayının (T. 

turgidum ssp. dicoccoides) genom bilgisi sayesinde ayrıntılı olarak ulaĢılabilmektedir 

[7]. 

Çok hızlı büyüyen dünya nüfusuna yetebilmek için gıda üretimindeki değiĢme ve 

geliĢme çalıĢmaları da çok hızlı olacaktır. Yapılan araĢtırmalara göre buğday dünyanın 

en önemli tahılı konumundadır ve hemen arkasından mısır gelmektedir. Buğday kültüre 

alınıp yetiĢtirildiğinden beri modern buğday kültürlerinde markör çalıĢmaları ilerlemiĢ 

ve kromozom bölgelerini tanımlamak, izlemek mümkün olmuĢtur. Bu bağlamda genetik 

çeĢitlilik çalıĢmaları ve yetiĢtirme yöntemlerinin baĢarısı kritik öneme sahiptir. Çünkü 

bu çalıĢmaların baĢarısı dünyada açlıkla mücadele için büyük önem taĢımaktadır. 

Buğdayda hastalık ve viral etkenlere karĢı direnci arttıran genlerin entegrasyonu 'YeĢil 

Devrim'in temelini oluĢturmuĢtur ve genetik çalıĢmaların önemini de ortaya koymuĢtur 

[8, 9]. 

Genellikle tetraploit buğdaylar, ekmeklik buğday için; sarı pas, kuraklığa karĢı  

dayanıklılık ve protein oranını arttırmak amacıyla gen kaynağı olarak 

kullanılabilmektedir. Hekzaploit buğdaylar ise, makarnalık buğday için; soğuğa karĢı 

dayanıklılığı arttırmak amacıyla gen kaynağı olarak kullanılabilmektedir [10]. Bazı 

karakterler (bitki boyu, baĢaklanma süresi, baĢak uzunluğu vb.) yönünden ekmeklik 

buğdayların oluĢturduğu tüm kombinasyonlar ümitvar melezler olarak tespit edilmiĢtir. 

Ġlerleyen zamanlarda yapılacak ıslah araĢtırmalarında elde edilen tüm bilgilerin mutlaka 

katkı sunacağı belirtilmektedir [11]. 

Tarım ürünlerinin genetik havuzunun geniĢletilmesi açısından yabani akrabalar 

önemlidir. Bu sebeple ülkemiz, buğdayın birincil ve ikincil gen havuzunda bulunan 23 
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yabani akrabasına (Triticum, Aegilops, Amblyopyrum, Dasypyrum vb.) ev sahipliği 

yapan çok önemli bir gen merkezidir  [12]. 

Emmer buğday varyetelerinin (Triticum dicoccum Schrank) organik tarım açısından 

uygun olup olmadığını belirlemek amacıyla çeĢitli araĢtırmalar yapılmıĢtır. En eski 

tahıllardan olan emmer buğdayı geleneksel yöntemler sayesinde uygun yerlerde 

yetiĢtirilmiĢtir. Günümüzde en çok yetiĢtirilen yerler Ġtalya, Ġspanya, Türkiye, 

Avusturalya ve Çekya'dır. Sonuç olarak; emmer buğdayının gelecekte organik tarım 

açısından yeni bir iĢ ve geçim kaynağı sunacağı da düĢünülmektedir. Organik tarım için 

ana parametrelerden birinin gıda maddelerinin sahip olduğu kalite olduğuna vurgu 

yapılarak organik tarımın sağlık açısından öneminin yanısıra, bölgelerin geliĢmesi 

içinde önem arz ettiği düĢünülmektedir [13]. 

DNA markörleriyle buğday genomunun haritalanması çalıĢmaları 1990’lı yıllarda  

Uluslararası Buğdaygil Haritalama Organizasyonu (International Triticeae Mapping 

Initiative-ITMI) giriĢimiyle baĢlamıĢtır [14]. T. turgidum ssp. dicoccoides buğdayından 

yüksek protein içeriği geni (Gpc-B1) klonlanarak dane protein içeriğini artırmak 

amacıyla makarnalık buğdaya aktarılmıĢtır. Çünkü yüksek protein için iyi bir gen 

kaynağı olduğu düĢünülmüĢtür. T. dicoccoides türünün A ve B genomuna ait 

kromozomlar için yedeklenmiĢ hatlar geliĢtirilmiĢtir. Devam eden araĢtırmalar 

sonucunda yedeklenen hatların çok daha fazla protein ve mikro besin içerdiği tespit 

edilmiĢtir. Ayrıca dane de çinko ve demir oranı da artmıĢtır [15–17].  

T. dicoccum türünün genetik çeĢitliliği üzerine birçok çalıĢma yapılmıĢtır. Bu 

çalıĢmalarda markörlerin kaliteli ve sağlam genotipler oluĢturduğu belirtilmiĢtir. 

T.dicoccum türünün küçük bir coğrafi alanda dahi kuvvetli bir genetik farklılaĢma 

gösterdiği tespit edilmiĢtir. Bu tür için coğrafi izolasyonun sağlanması bulunduğu 

bölgelerde mevcut genetik çeĢitliliğin korunmasında katkı sağlayacaktır. Yapılan 

genetik çeĢitlilik çalıĢmaları tahıl bitkilerinin kökenlerinin araĢtırılmasına, elde edilen 

sonuçlar bu bitkilerin daha bilinçli ve yaygın olarak kullanılmasına imkan 

sağlamaktadır. Ayrıca yapılan genetik çalıĢmalar ekimi yapılan tahıl ürününün değiĢen 

iklim ve antropolojik Ģartlara ekolojik adaptasyonunu incelemek içinde yardımcı 

olmaktadır [18].  



4 

ÇalıĢmamıza konu olan Kavılca buğdayı birçok yerel çeĢitte olduğu gibi ülkemiz için 

önemli bir genetik kaynaktır. Bu nedenle genetik çeĢitliliği, popülasyon yapısı ve 

genetik-coğrafi analizlerinin yapılması önem arz etmektedir. Genetik çeĢitlilik analizi 

sonuçları kavılca buğdayının korunmasına ve yaygın kullanılmasına katkı sağlayacaktır. 

Kars ilinin iklimsel özellikleri nedeniyle kavılca buğdayı morfolojik olarak da bazı 

farklılaĢmalar göstermektedir. Dolasıyla yaptığımız genetik çalıĢmalar değiĢen ekolojik 

Ģartlara adaptasyonu incelemeye de katkı sunacaktır. 

Bu çalıĢmada Kars yöresine ait Kavılca (Triticum dicoccum Schrank) bitkisinin SSR 

markörleri kullanılarak genotiplendirilmesi yapılmıĢtır. ÇalıĢmanın hedefleri ise Ģu 

Ģekilde özetlenebilir. Kars yöresine özgü olan Kavılca buğdayı genotiplerinin 

popülasyon dinamiği analizlerini, Temel Koordinatlar Analizini (PCoA), filogenetik 

analizleri, genetik çeĢitlilik analizini, genetik-coğrafik mesafe analizini gerçekleĢtirmek 

ve SSR markörlerinin verimliliğini test etmektir. 

 

1.2 Buğdaygiller ve Tarımı 

Tarihsel süreç boyunca birçok uygarlığa beĢiklik eden Anadolu coğrafyası, canlıların 

beslenmesinde büyük ölçüde kullanılan bitki türlerinin kültüre alınmasında, 

evcilleĢtirilmesinde ve tüm dünyaya yayılmasında önemli roller oynamıĢtır. Bu 

bitkilerin gen merkezi konumunda olması ve bitkilerin dünya üzerine yayılmasında bir 

geçiĢ noktası konumunda bulunması nedeniyle ülkemiz çok önemli bir gen merkezidir. 

Ayrıca iki farklı gen merkezinin (Akdeniz ve Verimli Hilal Gen merkezleri) örtüĢtüğü 

konumda bulunması sebebi ile buğdayla birlikte, diğer önemli tarla bitkilerinin de gen 

merkezi konumundadır [6, 19]. 

Yıllardır dünya genelinde tarımı yapılan buğday, günümüzde en fazla ekim alanına (217 

milyon ha), mısır ve çeltikten sonra da en fazla üretim miktarına (729 milyon ton) sahip 

tarla bitkisidir. Dünyada en fazla ticarete konu olan (162 milyon ton) tarımsal ürün 

durumundaki buğday, dünya nüfusunun temel besin ihtiyacını karĢılamada kullanılan en 

değerli tahıl grubudur [20]. 
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Dünyada buğdayın son derece yaygın oluĢunun ve beslenme için temel besin kaynağı 

olarak tercih edilmesinin en önemli sebepleri arasında; tarihte ilk kültüre alınan tarla 

bitkisi olması, tanesinin uygun besleme değeri taĢıması, beslenme açısından dengeli 

aminoasitler içermesi, yetiĢtirme, taĢınma, saklanma, iĢlenmesindeki kolaylıklar ve 

geniĢ adaptasyon yeteneği gibi özellikleri sayılabilir. Bununla beraber prolamin grubu 

depo proteinleri (Gluten) içermesi nedeniyle, günümüz de ekmek yapımına en uygun 

tahıl olması ve tanesinde nötr aromatik bileĢikleri içermesi nedeniyle de buğday dünya 

genelinde beslenmede en çok tercih edilen tahıldır [21].  

Uluslararası Mısır ve Buğday GeliĢtirme Merkezi (CIMMYT) verilerine göre, dünya 

genelinde 80 milyon buğday yetiĢtiricisi olduğu ve 2050 yılına gelindiğinde dünyada 

nüfusun yeterli beslenmesi için günümüzde üretilen buğdaydan % 60-70 daha fazlasının 

üretilmesi gerekeceği belirtilmektedir [22]. 

Buğday üretiminde dünyada Çin, Hindistan, Rusya ve ABD ilk sıralarda yer almaktadır 

[23]. Ülkemizde esasen her bölgede yetiĢtirilebilen buğday yaygın olarak Ġç Anadolu 

Bölgesi'nde üretilmektedir. 2018 yılı ekmeklik buğday üretiminde Ġç Anadolu Bölgesi 

% 32'lik pay ile ilk sırada yer almaktadır. Bunu %18 ile Marmara Bölgesi ve %15 ile 

Güneydoğu Anadolu Bölgesi izlemektedir. Üretimin en az olduğu bölgeler Doğu 

Anadolu ve Ege Bölgeleridir. 2018 buğday raporuna göre Türkiye'nin buğday verimi 

yıllar itibariyle yükselme kaydetmesine rağmen ortalaması dünya veriminin altındadır. 

Buğdayda verimliliği etkileyen en önemli faktör yüksek kaliteli tohum kullanımıdır. 

Türkiye'nin buğday üretimi 2017 yılında 21.500.000 ton iken 2018 yılında % 6,9 

azalıĢla 20.000.000 ton olmuĢtur. BirleĢmiĢ Milletler Gıda ve Tarım Örgütü (FAO) 

verilerine göre 1998-2018 dönemi itibariyle, gerçekleĢen Dünya ve Türkiye buğday 

üretimi Çizelge 1.1'de gösterilmiĢtir. Türkiye dünyada buğday üretiminde yaklaĢık 

%3'lük bir paya sahiptir. Buğday üretimi bakımından Türkiye kendine yetecek 

düzeydedir. Ancak bazı yıllar olumsuz iklim koĢullarından ve üretim ile kalitede 

yaĢanan problemlerden dolayı talep karĢılanamamakta ve ithalat yapılamamaktadır [24]. 
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Çizelge 1.1 Türkiye ve Dünya Buğday Üretimi (Ton) [25] 

Yıl Türkiye Dünya % 

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 3,4 

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 

 

 

Şekil 1.1 Türkiye ve dünya buğday üretiminin yıllara göre değiĢimi 
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Tüm dünyada buğday tarımı ve verimi elbette büyük öneme sahiptir. Buğdaygiller 

içerisinde bazı türler ise birçok önemli özelliği bünyesinde barındırmaktadır. Bunların 

en önemlilerinden biri olan emmer buğdayı (T. dicoccum), tarımın sürdürülebilir 

geliĢimi bakımından potansiyel ihtiva eden bir tahıl çeĢididir. Buğday yetiĢtiricileri 

açısından çok elveriĢli avantajlara (buğday hastalıklarına direnç, kuraklığa direnç gibi) 

sahip olduğu belirtilmektedir. Yapılan çalıĢmalar emmer buğdayı tarlalarının patojen 

saldırısına, pas hastalığına karĢı çok dirençli olduğunu göstermektedir. Bu nedenle 

buğday yetiĢtiricileri tarafından daha çok tercih edilmelidir. Ayrıca yüksek protein 

içeriği nedeniyle birçok yeni ürün üretimi için kullanılması gereken bir potansiyel 

üründür [26]. Yine emmer buğdayı yabancı otlara ve birçok stres faktörüne (örneğin 

düĢük seviyeli azot gübreleme) karĢı rekabet gücü yüksek bir türdür. Emmer buğdayı ve 

diğer buğdayların kıyaslandığı araĢtırmalarda; emmer buğdayının toprağa adaptasyon, 

iklimsel çevre koĢullarına dayanıklılık, tahıl kalitesi ve ham protein içeriği bakımından 

üstün olduğu görülmektedir [27].  

 

1.3 Kavılca Buğdayı'nın Evrimsel Gelişimi 

Buğdayın gıda olarak ilk kez M.Ö 8-10 bin yılları arasında yetiĢtirildiği kabul 

edilmektedir. Türkiye'de yaklaĢık 8000 yıldır buğday yetiĢtiriciliği yapılmaktadır, 

zamanla Türkiye buğdayın merkezlerinden biri konumuna gelmiĢtir. Ayrıca Türkiye 

buğday ekilen arazi bakımından dünyanın en büyük ülkelerinden biridir [28]. Emmer 

grubu buğdaylar M.Ö. 10000-4000 Bronz çağı boyunca varlığını korumuĢtur. Bu 

süreçte çıplak buğdaylar, özellikle de tetraploit türler yavaĢ yavaĢ emmeri değiĢtirmiĢtir. 

Kabuklu buğdaylar durum buğdayının daha verimli çeĢitleriyle değiĢime uğramıĢtır. 

Bununla beraber, Rusya'nın güneyi gibi izole bölgelerde emmer 1900'lerin baĢına kadar 

popüler olmaya devam etmiĢtir. Halen de emmer, Etiyopya'da önemli bir üründür. 

Emmer buğdayı Ġtalya'da 'farro' olarak da isimlendirilen kabuklu buğday olarak 

anılmaktadır. Einkorn buğday kültivasyonu ise bronz çağda azalmıĢtır ve genellikle 

bulgur ya da hayvan yemi olarak diğer tahıllarla karıĢtırılarak kullanılmıĢtır. Son 

yıllarda ise einkorn üretimi Fransa, Hindistan, Türkiye, Yugoslavya ve Ġtalya'daki küçük 

alanlar ile sınırlıdır [29, 30]. 
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Orta Anadolu'da orta bronz çağı boyunca (MÖ. 1900-1700) ekmeklik buğdayın, gernik 

ve siyezden daha fazla görüldüğü tespit edilmiĢtir. Ekmeklik buğdayın tanımlanması 

saman kalıntılarına dayanmaktadır. Einkorn buğday örnekleri orta bronz çağda oldukça 

yaygındır ancak emmer buğdayı örneklerine çavdar ile birlikte bronz çağı boyunca 

Osmanlı bitkilerinde rastlanılmaktadır [31]. 

Evrimsel geliĢim sürecinde bitkiler, çevre Ģartlarının neden olduğu doğal genomik 

değiĢimlere uğramıĢlardır. Çevre koĢulları sonucunda ortaya çıkan mutasyonlar ya da 

yabancı bitkilerle tozlaĢma sonucunda bazı DNA modifikasyonları meydana 

gelebilmektedir [32, 33]. Buğday ve yem bitkilerinde diploit, tetraploit ve 

hekzaploitlerin oluĢumu doğal olarak meydana gelen genetik değiĢimlere örnek 

verilebilir. KarĢılaĢtırmalı genetik çalıĢmalar, bu değiĢimlerin nasıl meydana geldiğini 

açıklayabilmektedir. Ayrıca cins ve tür arasındaki iliĢkiler hakkında bilgi vermektedir 

[34]. 

Tüm dünyanın ve Türkiye’nin de beslenmesinde önemli bir yeri bulunan buğdayın Fırat 

ve Dicle nehri arasında kalan “Verimli Hilal” adıyla bilinen bölgeden kaynaklandığı 

belirtilmektedir. Türkiye’de buğdayın yabani akrabaları, yaygın olmakla beraber en 

fazla Güneydoğu Anadolu Bölgesinde bulunmaktadır. Diploit buğdayın dünyada ilk kez 

Güneydoğu Anadolu’daki Karacadağ’da kültüre alındığı ve daha sonraları ise tüm 

dünyaya buradan yayıldığı kabul görmektedir. Triticum L. ve Aegilops L. cinsleri, 

diploit (2n=14), tetraploit (4n=28) ve hekzaploit (6n=42) olmak üzere 3 ploidi 

düzeyinde birçok türlere sahiptir (ġekil 1.2). Dünyada mevcut bulunan 27 tane yabani 

buğday türünden 20 tanesi Türkiye’de bulunmaktadır. Yabani buğday türleri zor çevre 

Ģartları ve ağır otlatmaya rağmen, nesillerini günümüze kadar devam ettirebilmiĢlerdir 

[35]. 
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Diploid türler atası? 

2x=14 

Akbuğday atası 

Aegilops speltoides? 

2x=14 BB 

Oluştuğu tahmini 

süre (yıl önce) 

30.000 

AA genomlu türler atası? 

2x=14 AA 

Yabani siyez 

Triticum boeoticum 

2x=14 AmAm 

 

Urartu buğdayı 

Triticum urartu 

2x=14 AuAu 

 

Tespih buğdayı 

Aegilops tauschii 

2x=14 DD 

 

Yabani Gernik 

Triticum dicoccoides 

4x=28AuAuBB 

 Yabani formu 

Kültür formu 10.000 
Gernik 

Triticum diccoccon 

4x=28 AuAuBB 

 

Siyez 

Triticum monococcum 

2x=14 AmAm 

 

9.000 

Spelta 

Triticum spelta 

6x=42AuAuBBDD 

 

8.500 

Kavuzlu veya 

kapalı daneler 

Kavuzsuz veya 

çıplak daneler 
Makarnalık Buğday 

Triticum durum 

4x=28 AuAu BB 

 

Ekmeklik Buğday 

Triticum aestivum 

6x=42 AuAuBBDD 

 

 

Şekil 1.2 Kültür buğdaylarının doğal yolla oluĢum Ģeması (Siyez=Einkorn, 

Gernik=Emmer)[36] 
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1.4 Kavılca Buğdayının Bilimsel Sınıflandırılması 

Kavılca buğdayı, Buğdaygiller (Gramineae=Poaceae) ailesinde bulunur. Triticum cinsi 

ile ilgili ilk sınıflandırma Linnaeus tarafından yapılmıĢtır [37]. ''Species Plantarum'' 

eserinde Triticum cinsini Triticeae grubuna dahil etmiĢtir ve Triticum cinsinin kültür 

formlarını kapsadığını belirtmiĢtir. Bu sınıflandırma bilim adamları tarafından uzun 

yıllar destek görmüĢtür. 

Diğer sınıflandırmada ise Schulz buğdayları öncelikle einkorn (kaplıca), emmer (gernik) 

ve ekmeklik buğday (dinkel) olarak gruplandırılmıĢtır. Daha sonra grupları; çıplak 

taneli kültür formları, kavuzlu kültür formları ve yabani formlar olarak gruplandırmıĢtır 

(Çizelge 1.2) [38]. 

Çizelge 1.2 Triticum türlerinin sistematik iliĢkileri [38] 

  Kültüre alınmıĢ buğday 

 Yabani ata Kavuzlu buğday Kavuzsuz buğday 

Einkorn serisi T. aegilopoides T. monococcum ---------------- 

Emmer serisi T. dicoccoides T. dicoccon T. durum 

   T. turgidum 

   T. polonicum 

Dinkel serisi Bilinmiyor T. spelta T. compactum 

   T. vulgare 

 

1929'da Eig tarafından Aegilops ve Triticum cinsleri incelenmiĢ ve kültürü 

yapılamayanlar için Aegilops adının kullanılması önerilmiĢtir. Eig daha çok morfolojik 

karakterler üzerinde durmuĢtur. Tür ve varyetelerin belirlenmesinde morfolojik 

karakterelere ait ayrıntılı bilgiler vermiĢtir. Aegilops cinsini 22 tür ve birçok varyeteye 

ayırmıĢtır. Bunlara ilave olarak Asya kıtasına ait 21 türün 13 tanesinin Anadolu'da 

olduğunu tespit etmiĢtir [39].  

1956'da Stebbins'ın yaptığı sınıflandırmada ise Aegilops ile Triticum cinslerinin 

Triticum cinsi altında sınıflandırılması gerektiği vurgulanmıĢtır [40]. 

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

olduğunu ve bugünkü poliploidlerin çevreye çok iyi uyum sağlayan formları olduklarını 
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açıklamıĢlardır. Ayrıca farklı poliploid türlerin ve ara formların Türkiye'de 

bulunduğunu Aegilops'un evrim alanının Türkiye olduğunu belirtmiĢlerdir [41]. 

1970'de Zohary, bitkisel gen kaynakları açısından yabani buğdayların önemini 

belirtmiĢtir. Aegilops (22 yabani tür) ve Triticum cinslerinin buğday grubunda olduğunu 

öne sürmüĢtür. Ayrıca yabani dört gen kaynağından üçünün diploit birinin de tetraploit 

olduğunu belirtmiĢtir [42]. 

1994'de Van Slageren Triticum ve Aegilops cinslerinin coğrafi dağılımı ve morfolojik 

karakterleri üzerine çalıĢmalarda bulunmuĢtur. Triticum ve Aegilops cinslerini farklı iki 

cins olarak değerlendirmiĢtir. 22 Aegilops ile 4 Triticum türünün tanımlanabilmesi için 

coğrafi dağılımları ve morfolojik özellikleri ile ilgili çalıĢmalarda bulunmuĢtur [43]. 

Çizelge 1.3 Kavılca Buğdayının Bilimsel Sınıflandırma Basamakları 

Âlem: Plantae (Bitkiler) 

 ġube: Angiosperms (Kapalı tohumlular) 

  Sınıf: Monocots (Tek çenekliler) 

   Takım: Poales 

    Familya: Poaceae (Buğdaygiller) 

      Cins: Triticum 

       Tür: T. dicoccum 

 

 

1.5 Kavılca Buğdayının Besin Değeri ve Faydaları 

Kavılca buğdayı diğer tahıllar gibi birçok besleyici unsuru bünyesinde barındırmaktadır. 

Ancak bazı özellikleri nedeniyle diğer buğday türlerinden ayrılmaktadır. Örneğin diğer 

birçok türe göre daha fazla tokluk hissi vermektedir. Bu da hem enerji ihtiyacı için 

önemli hem de kilo vermeye yardımcı bir durumdur. Buna sebep olan ise bu buğdayın 

içerisinde bulunan liflerin birçok türe göre daha fazla olmasıdır. Bu özelliğin bağırsak 

kanseri riskini engellediği belirtilmektedir [44]. 

http://tr.wikipedia.org/wiki/Plantae
http://tr.wikipedia.org/wiki/Angiosperms
http://tr.wikipedia.org/wiki/Monocots
http://tr.wikipedia.org/wiki/Poales
http://tr.wikipedia.org/wiki/Poaceae
http://tr.wikipedia.org/wiki/Triticum
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Kavılca bulguru çözünebilen ve çözünemeyen lifler (fiber) bakımından oldukça 

zengindir. Fiber düzenli olarak tüketildiğinde bağırsak kanseri riskini engelleyen önemli 

bir besin elemanıdır. Bulgurda bulunan lifler, içerisinde bulunan selüloz, pektin gibi 

yapılarla vücutta dengeleyici etki göstermektedir. Suda çözünebilen lifler, kan Ģekerini 

kontrol ederek kolesterolü düĢürücü etki göstermektedir. Klasik bulgur bol miktarda 

gluten proteini içermesine rağmen, kavılca bulguru düĢük gluten içermektedir [45]. 

Gluten varlığının bazı bireylerde ortaya çıkardığı önemli rahatsızlıklar bulunmaktadır. 

Bunlardan en önemlisi, gluten içeren gıdalarla beslenme sonucunda ince bağırsağın 

yapısının bozulmasıyla ortaya çıkan çölyak hastalığıdır. Çölyak, genetik yatkınlığı olan 

bireylerde gluten ihtiva eden buğday, arpa, çavdar gibi gıdaların tüketilmesi ile ortaya 

çıkan kronik bağıĢıklık sistemi bozukluğudur. Bilinen tek tedavisi glutensiz diyet 

uygulamak yoluyla, ilerde oluĢabilecek tıbbi komplikasyonları önlemektir [46]. Bu 

nedenle düĢük gluten içeren kavılca beslenme açısından önemli bir buğday türüdür. 

Yapılan araĢtırmalar, T. dicoccum unundan kaliteli bir somun ekmeği üretilebildiği, T. 

dicoccum buğdayının tam tahıl unundan yapılan ekmeklerin Triticale veya çavdar 

ekmeklerine göre yoğun tekstür ve hafif bir tat'a sahip olduğu görülmüĢtür [47]. 

Karbonhidrat değeri düĢük olan kavılcanın protein değeri oldukça yüksektir. Ġçerisinde 

B1 ve B6 vitamini bulundurur. Ayrıca bu buğdayın içerisinde bulunan lifler kan 

Ģekerinin yükselmesini engelleyerek kötü kolesterolü düĢürücü bir etki göstermektedir. 

OluĢabilecek kansızlık rahatsızlığına karĢı düzenli tüketilmesi faydalı bir olacaktır. 

Ġçerisinde bulunan mineral ve vitaminler sayesinde bağırsakların düzenli bir Ģekilde 

çalıĢmasına katkı sağladığı belirtilmektedir. BağıĢıklık sistemini güçlendirdiği, kemik 

erimesi ve kalp hastalıklarına karĢı etkili bir koruma sağladığı düĢünülmektedir. Diyabet 

oluĢma riskini azaltmakta ve kan Ģekerinin ani yükselmesine engel olarak vücudun 

insülin salgılanmasına katkı sağlamaktadır. Demir minerali bakımından oldukça zengin 

olan kavılcanın vücuda bol miktarda enerji verdiği belirtilmektedir [44]. 

AraĢtırmalar, bazı emmer buğdaylarının einkorn ve durum buğdaylarına göre 

mikroelementler bakımından çok daha zengin olduğunu göstermektedir. Emmer buğday 

hatlarının ortalama Fe, Zn, Cu, Mn ve Se konsantrasyonları sırasıyla Ģu Ģekildedir; 

41.72, 17.06, 2.85, 18.11, 0.05 mg/kg. Ayrıca önemli vitaminlerden A, B1, B2, B5 ve 

B6 vitaminlerinin konsantrasyonları emmer buğdayında ölçülmüĢ ve sırasıyla Ģu Ģekilde 
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tespit edilmiĢtir; 65.48 µg/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 bakımından Emmer 

buğdayları durum ve einkorn buğdaylarına göre çok daha üstündür [48]. Yabani emmer 

buğdayı (T. dicoccoides)  yüksek konsantrasyonda Zn ve Fe içermektedir ve modern 

kültür buğdaylarındaki mikro besinlerin konsantrasyonlarını arttırmak için potansiyel 

genetik kaynaklardır [49]. 

Kavılca buğdayı özellikle son yıllarda organik tarıma ilginin artması nedeniyle popüler 

duruma gelmeye baĢlamıĢtır. Yapılan çalıĢmalarda dünyanın bazı bölgelerinde çok daha 

iyi tat, doku ve lezzet sebebiyle T. dicoccum buğdayı ile hazırlanan geleneksel 

yiyecekler çok ilgi görmektedir. Birçok çalıĢma, yüksek antioksidan bileĢik içeriğine 

sahip olduğunu, biyoaktif bileĢikler bakımından zengin olduğunu ve niĢastasının yavaĢ 

sindirilebilirliği özelliğine sahip olduğunu belirtmektedir. Bu nedenle dicoccum buğdayı 

ile hazırlanan gıdalar hipoglisemik olarak nitelendirilmektedir. Ayrıca diyabet ve çölyak 

hastalığının iyileĢtirilmesinde katkısı olabilecek yararları ile ilgili bilgilendirme 

çalıĢmaları yapılmaktadır. Ancak beslenme üzerine klinik çalıĢmalar ve sağlığa yararları 

hakkındaki araĢtırmalar henüz sınırlı sayıdadır. Bu nedenle T. dicoccum, üzerinde daha 

fazla araĢtırma yapılması gereken bir türdür [50].  

Çizelge 1.4 Kavılca Buğdayının Besin Değeri (/100gr) [44] 

İçerik Değeri İçerik Değeri 

Enerji 350-479kcal B12 Vitamini 0,091 IU 

Kül 1,70 g K2 Vitamini 1,23 IU 

Protein 14-25 g Folik Asit 26 IU 

Karbonhidrat 64,92 g Çinko 5,32 mg 

Diyet lif 9,72 g Demir 4,21 mg 

Yağ 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 11,5 IU 

B6 Vitamini 0,41 mg Ham lif % 0,90 

B7 Vitamini 1,66 IU NiĢasta % 56,69 
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1.6 Ülkemizdeki Yerel Çeşitler ve Kavılca Tarımı  

Son yıllarda yapılan çalıĢmalara göre yerel buğday çeĢitlerinin ekim alanları giderek 

daralmaktadır. Ekilen yerel buğdayların ne kadarlık bir alanı kapsadığına dair net 

istatistiki bilgi yayınlanmamasına rağmen en çok yetiĢtirilen yerel buğdaylar 

belirlenmiĢtir. Ülkemizde yetiĢtirilen yerel buğdaylardan en fazla ekim alanı bulunanlar 

Ģu Ģekilde sıralanılır; Zerun, Ak Buğday, Kırmızı Buğday, Sarı Buğday, Karakılçık, 

Kırık, Siyez, Koca Buğday, ToptaĢ [28]. Bu sıralamada yer bulan siyezin yakın akrabası 

olan kavılca, Anadolu'da asırlardır yetiĢen ve nesli tükenmekte olan antik bir buğday 

türüdür. Kars yöresinde Kavılca, Kabluca, Yaban Buğdayı olarak da adlandırılmaktadır 

[5]. Buğdayın atalarından biri olan bu çeĢit, modern buğday türlerinden farklı birçok 

özelliğe sahiptir. Bol lifli, yüksek proteinli ama düĢük glutenlidir. Yerel buğday 

çeĢitlerinin en  önemli özelliklerinden biri gluten miktarının modern çeĢitlere göre farklı 

olmasıdır [51]. 

Kars ilinin genel yapısı itibariyle tarımsal arazileri yüksek rakımdadır. Ayrıca 

mevsimsel ve gece-gündüz ısı farklılıkları yüksektir. Bitki yetiĢtirme periyodunun kısa 

olması ve ekolojik yapının da uygun olmayıĢı sebebiyle  tarımda ürün çeĢitliği az 

olduğu  gibi, ilde kuru tarım sistemi hakimdir. Bitkisel üretim büyük oranda tahıllar 

üzerinde yoğunlaĢmıĢtır. Kars genelinde hububat olarak sadece arpa ve buğday 

üretilmekte olup, diğerleri yok denecek kadar azdır [52, 53]. 

Kars'a özgü yerel bir genetik kaynak olan kavılca buğdayı emmer grubu buğdaylar 

içerisinde değerlendirilmektedir. Kavılca buğdayı soğuk iklime uyum sağlamak için 

hem tohumu çevreleyen kabuk sayısını artırmıĢ, hem de baĢağındaki çatallarını daha da 

kalınlaĢtırmıĢtır [54]. Emmer (T. dicoccum) ve einkorn (T. monococcum) çeĢidi 

buğdaylara Anadolu'nun en eski yerleĢimlerinden Çayönü'nde de rastlanmıĢtır. 

Kastamonu'nun meĢhur siyezi ile birlikte Kars'ın kavılcası da iĢte bu antik buğday grubu 

içerisinde yer almaktadır [5]. 

Kars yöresinde yerel tohumlar ve Ģifali köy ürünleri modern tarım uygulamaları 

sonucunda yok olmaya yönelmiĢtir. Anadolu'nun ürünlerini yaĢatmak için kurulmuĢ 

olan Türk-Amerikan Derneği Anatolia Foundation desteğiyle, 2006 yılından beri proje 

köylerinde nesli tükenmekte olan yerel tahıl ve tohum çeĢitleri geri getirilerek, organik 
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tarım yöntemleriyle çoğaltılmaktadır. 2007 yılında yerelde kurulan Yer Gök Anadolu 

Derneği (2007-2010) üzerinden BirleĢmiĢ Milletler'den (GEF Küçük Destek Programı-

SGP) bir yıllık ek bir destek alınmıĢtır. Projeye bu süreç dahilinde 450'ye yakın çiftçi 

ailesi katılmıĢtır. Bugün  proje, sürdürülebilirlik için kurulan köy dernekleri ve uzman 

kiĢiler önderliğinde devam etmekte, ürünlerin ekimi, hasadı, paketlenmesi ve pazara 

sunulmasıyla ilgili altyapı geliĢtirilmektedir. Köy halkının önemsediği fakat az miktarda 

ekilen Kavılca projede korumaya alınan en önemli ürünlerdendir [55]. 

Yerel çeĢitler, doğal popülasyon olmaları sebebiyle modern buğdaylara göre çevre 

koĢullarına, hastalık ve zararlılara karĢı daha dayanıklıdır. Türkiye’de yamaçlarda, 

kayalık alanlarda; diğer ürünlerin/modern buğday çeĢitlerinin yetiĢemeyeceği arazilerde 

yetiĢmektedir [6]. Farklı coğrafik Ģartlara adapte olarak geliĢebilen bitki genetik 

kaynaklarının, yabani ve yerel formları genetik mirasın devamlılığı için oldukça 

değerlidirler. Bu nedenle bu genetik kaynakların doğru yöntemlerle kullanılması 

gerekmektedir [56]. 

Dicoccum buğdayının uyum yeteneği araĢtırıldığında çeĢitlerinin tüm kantitatif 

karakterler için özel ve genel uyum yeteneklerinin son derece yüksek olduğu tespit 

edilmiĢtir [57]. Emmer buğdayının abiyotik ve biyotik streslere karĢı toleranslı olduğu, 

hastalıklara karĢı oldukça dayanıklı olduğu ve zor coğrafi alanlara uygunluk gösterdiği 

tespit edilmiĢtir. Bu nedenle de sadece lezzetinden ve içerik olarak faydalı olmasından 

dolayı değil birçok olumsuz duruma karĢı dayanıklı olmasından dolayı da buğday 

ıslahında tercih edilmektedir [58]. 

 

1.7 Kavılca Buğdayının Genetiği 

Triticum cinsi bünyesinde yaklaĢık 300 tür bulunmaktadır. Kültürü yapılan buğday ve 

diğer buğday türleri de Triticum cinsi ve Poacea ailesi içinde yer almaktadır [59].  

Ekmeklik buğday yaklaĢık 16.000 Mb genom büyüklüğü ile tahıllar arasında en büyük 

genoma sahiptir. Bu değer pirincin 40 katı, mısır genomunun da yaklaĢık 8 katı 

büyüklüğündedir. Kromozom segmentlerindeki duplikasyonlar ve poliploidi 
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mekanizmaları tahıllarda genom büyüklüğünün oluĢumunda kritik rol oynamaktadır. 

Tahıllar içerisinde yer alan buğday en genç poliploid bitkidir [60]. 

Tahıl türleri takriben 13 milyon yıl öncesinde bir atasal tür iken tarihi süreç içerisinde 

doğal mutasyonlar ve çevresel etkileĢimlerden dolayı birbirinden ayrılmaya 

baĢlamıĢlardır. Triticum monococcum ve Triticum urartu (diploit) günümüzden yaklaĢık 

0.5-1 milyon yıl önce birbirinden ayrıĢarak iki farklı tür Ģeklinde yeryüzünde yer 

bulmuĢlardır. Tetraploit olan, AABB ve AAGG genom yapısına sahip Triticum 

turgidum ve Triticum timopheevii buğday türlerinin  bazı morfolojik ve genetik 

araĢtırmalar neticesinde T. monococcum ve T.urartu türlerinin birbirinden 

ayrıĢmasından sonra ortaya çıktığı belirtilmiĢtir [59, 61].  

T. turgidum dicoccoides (Emmerin yabani atası) 1873 tarihinde Suriyenin güneyinde 

Kornicke tarafından keĢfedilmiĢtir. Lübnan, Ürdün, Ġsrail ve Suriye'de 1910'da 

Aaronsohn tarafından tekrardan keĢfedildiği belirtilmektedir. Tüm bu buluĢlar 

Candolle'nin 1886'da belirttiği, buğday kültürasyonu Fırat Nehri havzasında baĢlamıĢtır 

önerisinin doğruluğunu ispatlamıĢtır [62].  

Triticum urartu (Yabani diploit buğday, 2n=14, AuAu) ve Aegilops speltoides (yabani 

çim bitkisi, 2n=14, BB) yaklaĢık 30-50 bin yıl önce doğal olarak melezlenmiĢ ve 

kromozomları katlanarak T. dicoccoides (yabani Emmer, 4n=28, AuAuBB) meydana 

gelmiĢtir. Einkorn ve Emmer buğdayların genetik iliĢkilerinin araĢtırılması neticesinde, 

bu buğday türlerinin gen merkezinin ülkemizin Güney Doğu Anadolu Bölgesi 

(Diyarbakır-Karacadağ yöresi) olduğu tespit edilmiĢtir. Bu türler Verimli Hilal 

bölgesinde doğal olarak yetiĢmektedir. T. dicocoides türünden yapılan doğal-yapay 

seleksiyonlar sonucu T. dicoccum (kültür Gernik buğdayı 4n=28 ve AuAuBB) kültüre 

alınmıĢtır [51, 62]. 

T. dicoccum S. (Kavılca Buğdayı), iki taneli soyulmuĢ buğday olarak bilinmektedir. Ġki 

taneli buğdaylar tetraploit ve hekzaploit türleri temsil etmektedirler. Tetraploit 

buğdaylarda somatik kromozom sayısı 2n=4x=28'dir. Tetraploit gruptaki yabani 

formlardan bir tanesi T. dicocoides'dir ve AABB genomlarını taĢır. T. dicoccum ise 

grubun kavuzlu kültür formudur. T. dicoccum,  modern makarnalık buğdayın atası 

olarak kabul görmektedir [63]. 
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Türkiye yabani buğday türlerinin (Aegilops sp.) genetik çeĢitlilik merkezidir. Ülkemizin 

çoğu bölgesinde rastlayabileceğimiz yabani buğday türleri, buğdayın ıslahı, evrimi ile 

ilgili araĢtırmalarda kullanılmaktadır. Ayrıca günümüzdeki makarnalık ve ekmeklik 

buğdayların kalitelerinin arttırılması için yapılan genetik ıslah çalıĢmalarında da büyük 

önem arz etmektedir [51]. 

Kavılca buğdayı diğer bir adıyla Gernik Avrupa'da emmer diye anılmaktadır. Siyeze 

yakın akraba olan Triticum urartu (yabani kırmızı siyez) ile Aegilops (keçiotu) 

cinsinden bir otun melezlenmesi ile ortaya çıktığı belirtilmektedir [36].  

Ülkemizdeki buğdayların yabani ve akraba formları gerek seleksiyon çalıĢmaları 

gerekse kendi aralarındaki doğal melezlemeler neticesinde ilk olarak kavuzlu kültür 

formlarını oluĢturmuĢtur. Sonradan ise çıplak taneli kültür formları meydana gelmiĢtir. 

Bu türlerin melezlenmesinde ve kromozom sayılarının değiĢmesinde yani günümüzde 

bulunan kültür çeĢitlerinin temelinde insan eliyle yapılan bir müdahalenin söz konusu 

olmadığı belirtilmektedir. OluĢan kromozom farklılıkları ve meydana gelen 

melezlemeler ile katlanmalar binlerce yıl devam eden doğal etkileĢimlerin sonucunda 

doğal yollarla oluĢmuĢtur. Tabi ki günümüzde ve yakın geçmiĢte yapılan buğday ıslah 

çalıĢmalarında aynı tür içerisinde yer alan çeĢitlerin birbiriyle melezlenmesi ile yeni 

çeĢitler geliĢtirilmiĢtir. Ġhtiyaç duyulduğunda akraba türlerle yapılan doğal ve yapay 

melezleme yöntemleri kullanılarak yeni çeĢitler de geliĢtirilebilmektedir. Ancak, 

günümüzde transgenik (baĢka organizmalardan gen aktarılmıĢ) ticari buğday çeĢidinin 

yetiĢtiriciliği dünya genelinde ve ülkemizde yapılmamaktadır [64]. 

Günümüzde, dünyada yaygın Ģekilde kültürü yapılan makarnalık ve ekmeklik 

buğdayların meydana gelmesinde ve kültüre alınmasında yabani tetraploit buğday türü 

olan T. dicoccoides önemli rol üstlenmiĢtir. Çünkü bu tür her iki buğday kültür 

türlerinin evcilleĢtirilmesinde ve kültüre alınmasında ana rolü oynamıĢtır. Netice olarak, 

bugün dünyada yaygın Ģekilde yetiĢtirilen ekmeklik ve makarnalık buğdaylar T. 

dicoccoides’ten gen/genom (BB genomu) almıĢtır. T. dicoccoides çeĢitlenme sonucu 

diğer tetraploit buğday alt türlerini ortaya çıkarmıĢ ayrıca T. dicoccoides hekzaploit 

türlere genom (AABB) sağlamıĢtır. Özet olarak, T. dicoccoides buğdayın kültüre alınma 

sürecinde çok önemli bir yere sahiptir [65]. 
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Dünya üzerinde yetiĢtiriciliği yapılanlar ile yabani buğday tür ve alt türleri Çizelge 

1.5’de verilmiĢtir. Çizelgede görüldüğü gibi Triticum cinsi içerisinde temel olarak 6 tür 

bulunmaktadır. Bu türlere ait 17 alt-tür yer almaktadır ve bu alt türlerden 3 tanesi 

yabani, 14 tanesi de kültür formudur. Triticum urartu  (2n=2x=14, A
u
A

u 
) sadece yabani 

form olarak bulunurken, Triticum aestivum (6n=6x=42, A
u
A

u
BBDD) ve Triticum 

zhukovskyi L. (6n=6x=42, A
m

A
m

A
u
A

u
GG) türleri ise sadece kültür formları olarak 

bulunmaktadır [59]. 

Çizelge 1.5 Dünya üzerinde yetiĢtiriciliği yapılan ile yabani buğday tür ve alt türleri, ploidi düzeyleri,          

kromozom sayıları, genom formülleri ve bilinen isimleri [59] 

Ploidi düzeyi ve 

kromozom sayısı 
Tür ve alt türler 

Genom 

formülü 

Bilinen isimleri başlıca 

isimler 

Diploit buğdaylar  

2n=14   
Triticum monococcum L.  AA Kaplıca, Siyez  

-subsp. aegilopoides 

(boeticum)  
  Yabani Einkorn  

-subsp. monococcum    Kültür Einkorn (Siyez buğdayı)  

Triticum urartu  AA Yabani Urartu buğdayı  

Tetraploit 

buğdaylar  

4n=28  

(MAKARNALIK) 

  

Triticum turgidum L.  AABB  Gernik, Çatal Siyez  

-subsp. dicoccoides    
Yabani Emmer (Gernik) 

buğdayı  

-subsp. dicoccon    
Kültür Emmer (Gernik) 

buğdayı  

-subsp. durum    Makarnalık buğday  

-subsp. polonicum   
Polanya buğdayı (Turna 

gagası)  

-subsp. turanicum    Horasan buğdayı  

-subsp. turgidum    Kaba tahıl (buğday)  

-subsp. carthlicum (persicum)    Pers (Ġran) buğdayı  

-subsp. paleocolchicum    Gürcü buğdayı  

Triticum timopheevii   AAGG  Rus buğdayı  

-subsp. armenicum 

(araraticum)  
  Yabani timophevi  

-subsp. timopheevii    Kültür timophevi  

Hekzaploit 

buğdaylar  

6n=42  

(EKMEKLĠK)   

Triticum aestivum L.   AABBDD  Ekmeklik buğday 

-subsp. aestivum    Ekmeklik buğday  

-subsp. compactum    TopbaĢ buğday  

-subsp. sphaerococcum    Cüce buğday  

-subsp. macha    Maha buğdayı  

-subsp. spelta    Spelt buğdayı  

Triticum zhukovskyi L.   AAAAGG   Zhukovski buğdayı  
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1.8 Buğdaygillerde Moleküler Markör Teknolojileri 

Genetik çeĢitliliği değerlendirmek amacıyla son yıllarda birçok genetik markörün 

kullanıldığı bilinmektedir. Moleküler markörler, genomda bir gen ya da gen bölgesine 

iliĢkin DNA parçası olarak tanımlanmaktadır [66]. Genetik markörler, canlılar 

arasındaki polimorfik özelliğe sahip olan DNA bazlarını ya da dizilerini ortaya 

çıkarmak amacıyla kullanılan referans baz ya da nükleotit dizileri olarak kabul 

edilmektedir. Bu dizilerin en önemli özelliği polimorfik olmalarının yanı sıra kaliteli 

genotip üretebilme yeteneğine sahip olmaları ve düĢük maliyete gereksinim 

göstermeleridir. Ayrıca genomda fazla miktarda bulunabilmeleridir [67]. Bütün bir 

genomun analiz edilebileceği DNA'yı elde etmek için, herhangi bir kısımdan alınan az 

miktarda doku parçası DNA eldesi için yeterli olmaktadır [68]. 

Moleküler markörler, gözlenebilir karakterlere dayanan morfolojik markörlere ve temeli 

proteine dayanan biyokimyasal markörlere göre oldukça güvenilirdir. Sayıları fazladır, 

çevreden etkilenmezler, bitki geliĢiminin herhangi bir evresinde kolayca gözlenebilirler 

ve lokuslar arası interaksiyon oluĢmamaktadır. Bu nedenlerle DNA markörleri ıslah 

çalıĢmalarında bitki materyallerinin seleksiyonu için en iyi araçtır [69]. 

DNA temelli moleküler markörler taksonomi, fizyoloji, embriyoloji, genetik 

mühendisliği vb. alanlarda kullanılan çok yönlü araçlardır [70]. Polimeraz Zincir 

Reaksiyonun (PZR) bulunmasından sonra DNA markörleri kullanılarak gen etiketleme, 

genetik haritalama, harita temelli olarak tarımsal açıdan önemli genlerin belirlenmesi, 

genetik çeĢitlilik çalıĢmaları, filogenetik analizler, markörler yardımıyla seleksiyon 

(MAS) çalıĢmaları kolaylaĢmıĢtır [71]. 

Moleküler markör teknikleri tahıllar baĢta olmak üzere birçok bitki türünde genotip 

tanımlamak amacıyla tercih edilmektedir [72]. Buğdayda tür ya da popülasyon 

düzeyinde, belli lokuslardaki farklılıkların saptanması için moleküler markörler 

kullanılmaktadır. Bu araçlar yüksek derecede polimorfizm görülmesine olanak 

sağlayarak farklılıkların saptanmasını mümkün kılmaktadırlar. Bu yöntemlerde esas, 

nükleotit sıralaması bilinen bir DNA parçacığının (PZR) ile çoğaltılmasıdır [73]. 

Buğdayda kullanılan moleküler markör teknikleri: Hibridizasyon temelli teknikler; 

RFLP (Restriksiyon Parça Uzunluğu Polimorfizmi) [74], PZR temelli teknikler; RAPD 
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(Rastgele ÇoğaltılmıĢ Polimorfik DNA) [75], AFLP (ÇoğaltılmıĢ Parça Uzunluğu 

Polimorfizmi) [76], SSR (Basit Dizi Tekrarları) [77], STS (Dizisi EtiketlenmiĢ Alanlar) 

[78], SNP (Tek Nükleotid Farklılıkları) [79] Ģeklinde sıralanabilir. Bu markörlerden 

RFLP tekniği günümüzde çok fazla tercih edilmemektedir. Nedeni; radyoaktif madde 

kullanılması, pahalı ve zaman alıcı olması ayrıca çok miktarda DNA gerektirmesidir 

[80]. 

Son yıllarda DNA Dizi ve Çip teknolojisi kullanılan moleküler markör teknikleri dikkat 

çekmektedir. Bu teknolojiye dayanan, genomda tek nükleotit değiĢimi olarak bilinen 

SNP yöntemi günümüzde sık kullanılan moleküler markör tekniğidir. Diğer yöntemlerle 

belirlenemeyen gizli polimorfizmleri tespit edebilmesi ve genomda çok miktarda 

bulunması ayrıca düĢük mutasyon düzeyine sahip olması ile genetik çalıĢmalarda tercih 

edilmektedir [81]. 

Moleküler markör tekniklerini birbirleriyle kıyasladığımızda avantajlı ve dezavantajlı 

yönleri olduğunu görebiliriz. Bu yönler birçok kaynakta ayrıntılı olarak tartıĢılmıĢtır 

[82, 83]. Fakat son yıllarda yüksek polimorfizm düzeyinden dolayı SSR ve SNP 

tekniklerinin çok yaygın kullanıldığını görmekteyiz. Bununla birlikte günümüzde 

tahıllarda markör kullanımına bakıldığında SNP markörünün kullanımı diğer tekniklere 

göre daha azdır. Çünkü tahıllarda ploidi düzeyi yüksektir. Oldukça polimorfik olan SSR 

markörleri daha fazla tercih edilmektedir [84]. 

Buğdayda genetik çeĢitlilik analizlerinin yapıldığı çalıĢmalarda; RAPD, RFLP, AFLP 

ve SSR markörleri karĢılaĢtırılmıĢtır, elde edilen sonuçlara göre AFLP ile SSR 

markörlerinin, ortaya çıkan polimorfizm değerlerine göre en etkili markörler olduğu 

saptanmıĢtır. Buna ilave olarak AFLP'lerin pahalı olması nedeniyle SSR markörlerin 

daha avantajlı ve kullanıĢlı olduğu belirtilmektedir [85]. 

Son yıllarda yaygın olarak kullanılan EST (ĠĢaretli Ġfade Edilen Diziler)'ler farklı 

mRNA'ların hepsine ya da belli bir kısmına karĢılık gelen tamamlayıcı DNA (cDNA) 

klonlarının dizi analizi sonucu oluĢturulmuĢ markör tekniğidir. cDNA klonlarının 

rastgele dizi analizi olarak da bilinmektedir. EST'ler haritalama araĢtırmalarında 

kullanıldıkları gibi SSR'ların belirlenmesi için de kullanılmaktadırlar [86]. 

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

DNA dizilerinde tekrar edilen en küçük birimleridir ve tekrar motifleri 1–6 bç arasında 
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değiĢmektedir. Mikrosatellitleri çevreleyen bölgelerin dizileri (flanking region) 

biliniyorsa o bölgelere uygun primerler tasarlanarak (genelde 20–25 bç uzunluğunda) 

PCR ile çoğaltımı yapılabilmektedir. Bunun yanısıra, akraba türler arası SSR primerleri 

farklı canlılarda kullanılabilmektedir. DNA replikasyonu sırasında meydana gelen dizi 

atlama, yanlıĢ baz eĢleĢmeleri ve eĢit olmayan crossing-over olayları mikrosatellit 

sayılarının farklılığına neden olan temel olaylardır ve jel elektroforeziyle 

belirlenebilmektedir [87, 88]. 

SSR'lar az DNA gerektirmesi, kararlı olması, tekrarlanabilir ve otomasyona uygun 

olması, yüksek polimorfizm barındırmasından dolayı gen haritalama çalıĢmalarında 

etkin olarak kullanılabilmektedir [89]. Ayrıca bu markör sistemleri filogenetik 

akrabalıkları ve genetik çeĢitliliği değerlendirmek için farklı moleküler markörler 

arasından seçilebilecek en uygun sistemlerden birisidir [90, 91]. PZR teknolojisinin 

olmadığı zamanlarda birçok markör sistemi tercih edilirken, PZR teknolojisi ile birlikte 

SSR'lar en çok tercih edilen ve kullanılan markör olmuĢtur [92]. 

SSR markörlerin bitkilerdeki polimorfik durumu ve frekansı ile ilgili ilk incelemeler 

1992'de gerçekleĢtirilmiĢtir. Yapılan araĢtırmalar sonucunda SSR'ların bitkilerde 

polimorfizme ilaveten bol ve geniĢ dağılıma da sahip olduğu ortaya konmuĢtur [93].  

Yapılan çoğu araĢtırmada, birçok bitki türünde SSR'ların aydınlatıcılığı yüksek bir 

markör olduğu ispatlanmıĢtır [94, 95].  

Genomik SSR'lar buğdayda, genetik çeĢitlilik analizleri  gen etiketlemeleri  ve genomik 

haritalama amacıyla kullanılabilmektedir [96, 97]. Buğday çeĢitleri arasındaki genetik 

iliĢkilerin belirlendiği birçok çalıĢmada, SSR’ların genetik kaynakların varyasyonunu 

belirlemede gen bankaları tarafından kullanılabilecek oldukça faydalı araçlar olduğu 

ortaya konmuĢtur [98]. 

 

1.9 Literatür Çalışmaları  

Günümüze kadar konuyla ilgili pek çok çalıĢma yapılmıĢtır. Bu çalıĢmalar daha çok 

buğdayın kökenini ve evrimsel sürecini, besin değerini ve kullanılan hatların genetik 
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çeĢitliliğini belirlemeye yönelik markör sistemli genotiplendirme çalıĢmaları olarak 

karĢımıza çıkmaktadır. 

Yapılan araĢtırmalara göre buğday, ülkemizde en fazla ekim alanına (7.8 milyon ha) ve 

üretim miktarına (22.6 milyon ton) sahip tarla bitkisi durumundadır. Buğday ekim 

alanlarının, toplam tarım alanları içerisindeki oranı % 20 olarak belirtilirken, tarla tarımı 

içerisinde ki oranı ise % 40 olarak belirtilmektedir. Her yıl nadasa bırakılan alanları da 

hesap edersek bu oran % 60'tır. Türkiyede günlük tüketilen kalorinin % 36’sı buğday ve 

buğday ürünlerinden karĢılanmaktadır [99]. 

Yabani emmer buğdayı T. dicoccoides türünün buğdayın kültüre alınma sürecindeki 

öneminin araĢtırıldığı bir çalıĢmada, dünyada buğday üretiminin % 95'ni hekzaploit 

ekmeklik buğday, %5'ini ise tetraploit durum buğdayının oluĢturduğu belirtilmektedir. 

Yabani emmer buğdayı ekili buğdayların öncüsüdür ve buğdayın kültüre alınmasında 

temel rol oynamıĢtır. Buğdayın kültüre alınması, gıda üretimini arttırmıĢtır ve 

paralelinde kalkınmaya da olumlu etkisi olmuĢtur. Yabani T. dicoccoides genotiplerinde 

protein oranı %13.9-28.9 iken yerli olanlarda %8-15 oranında protein bulunduğu 

belirtilmiĢtir. Zaten genel olarak buğdayın, tahıl grubu arasında en yüksek protein 

içeriğine sahip tahıl cinsi olduğu da vurgulanmaktadır. ÇalıĢmada özellikle son yıllarda 

markör kullanımının artmasıyla tahıl genomunun, genom diziliminin detaylı olarak 

ortaya konduğu belirtilmektedir. Buğday genomunun %85'i tekrar dizilerinden 

oluĢmaktadır. Diploit yabani buğday T. urartu veya Ae. tauschii veya hekzaploit 

ekmeklik buğday T. aestivum türleri, kültüre alma faktörlerinin ve diğer ilgili genlerin 

izolasyonunda yardımcı olabilecek türlerdir. T. dicoccoides türünün çevresel streslere 

karĢı toleransı da ekmeklik buğdayın iyileĢtirilmesi için önem taĢımaktadır. Ayrıca T. 

dicoccoides ve diğer akraba türler arasındaki rastgele olmayan adaptif süreçler ve 

kompleksler, tek genler, QTL'ler ve etkileĢen biyokimyasal ağların buğdayın ıslah 

çalıĢmaları için temel sağlayabileceği belirtilmektedir [65]. 

Yabani buğdayın evrimleĢme süreci ve tetraploit buğdayın evriminin araĢtırıldığı 

çalıĢmalarda, Emmer (Gernik) olarak bilinen T. dicoccoides alt türünün avlayıcı ve 

toplayıcı insanlar tarafından takriben 19.000 yıl öncesinde kullanıldığı ve Kızıl Deniz 

çevresinde bu durumu ispatlayan tarihi kalıntılara rastlanıldığı belirtilmiĢtir. Bazı 

kültüre alma çalıĢmaları genetik kayıt altında olmayabilir çünkü kültürler kaybolmuĢ 
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olabilir. Günümüzdeki popülasyonlar geçmiĢtekilerin ancak bir kısmını temsil 

etmektedir. Daha sonraları yapılan moleküler çalıĢmalar ise yabani emmerin yaklaĢık 

300.000 ile 500.000 yıl önce oluĢtuğunu göstermektedir. Yabani habitatlar insan 

etkisiyle azaltılmıĢtır. özellikle tarımın baĢladığı yoksul bölgelerde bu durum daha da 

güçlüdür. EvcilleĢtirilmiĢ emmerin ortaya çıkmasından yaklaĢık 9000 yıl sonra çıplak 

taneli türler ortaya çıkmıĢtır. Kültüre alınmıĢ olan tetraploit buğdayın tek genotipten 

ziyade polimorfik popülasyonlar olarak geliĢtiği belirtilmektedir. Bu özellik ise geniĢ 

biyotik ve abiyotik stresleri tolere etme imkanı ve zor Ģartlarda yetiĢme olanağı 

sağlamıĢtır. Sonuç olarak uzun yıllar yabani ve kültür genotip karıĢımlarının ekilmesi 

çok sayıda melezleĢmeyi ve evcil genlerin yabani genotiplere transferini 

kolaylaĢtırmıĢtır. Hibridizasyon, genetik sürüklenme, bilinçli veya bilinçsiz insan 

seçimi, kültüre alınan tetraploit buğdayının genetik yapısını Ģekillendirdiği 

belirtilmektedir [100, 101].  

Einkorn buğdayların araĢtırıldığı bir çalıĢmada diploit buğdayların kültür formu T. 

monococcum L. (AmAm)’dur ve ilk kez Verimli Hilal bölgesinde, Karacadağ yöresinde 

Triticum boeticum’un evcilleĢmesi ile ortaya çıktığı tespit edilmiĢtir. Bu buğday, tüm 

dünyada Einkorn diye bilinmektedir. Diğer yabani diploit buğday türü Triticum 

urartu'nun yine Verimli Hilal bölgesinden köken aldığı ve hiçbir zaman 

evcilleĢmemesine rağmen, kültürü yapılan tetraploit ve hekzaploit buğdaylara AA 

genomunu sağlayan tür olduğu vurgulanmaktadır. Farklı ülkelerden temin edilen 

einkorn popülasyonlarının gen bankalarında toplanmasının, buğdayın geliĢtirilmesi ve 

tüm yararlı özelliklerinin değerlendirilmesi açısından önemli olduğu belirtilmektedir. 

AraĢtırmada einkornu tehdit eden genetik erozyonun ayrıca bazı ülkelerde bu buğday 

mahsüllerinin tamamen ortadan kalkmasının genetik çeĢitlilik ve biyolojik çeĢitlilik 

çalıĢmalarını tehlikeye atabileceği de vurgulanmaktadır. Sonuç olarak koruma projeleri 

geliĢtirmek, dünya çapında genetik çeĢitliliği analiz etmek, yararlı tarımsal ürünlerin 

özelliklerinin tanımlanması için iyi tohum koleksiyonları oluĢturmak ve bunları 

yapabilmek için çok çaba göstermek gerektiği belirtilmektedir [102]. 

Gelecek vaat eden ürün olarak Emmer buğdayı'nın yetiĢtirilmesinin öneminin 

araĢtırıldığı bir çalıĢmada, besinsel kalitesi, özel tadı ve aroması nedeniyle Emmer 

buğdayının son zamanlarda bazı Avrupa ülkelerinde yetiĢtirilmeye tekrar baĢlandığı 
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belirtilmiĢtir. Özellikle Etiyopya, Ġran, Türkiye, Kafkaslar, Volga vadisinde, Eski 

Yugoslavya cumhuriyetlerinde, Orta Avrupa’da, Ġtalya’da Ġspanya ve Hindistan’da 

yetiĢtirildiği belirtilmektedir. Ekmeklik ve makarnalık buğdayda biyotik ve abiyotik 

strese karĢı direnci artıracak genetik kaynağın emmer buğdayında olduğu 

belirtilmektedir. ÇalıĢmada, Emmer buğdayının zengin içeriği ve kalitesi nedeniyle gıda 

sektöründe artan kaliteli ürün isteğine talep artıĢı sebebiyle emmere ilginin de hızla 

arttığı vurgulanmaktadır. Sr2 geninin emmer buğdayından elde edilmesi, pas hastalığına 

direnç özelllikleri bulundurması ayrıca sıcaklık ve kuraklığa karĢı toleranslı olmasının 

da emmere karĢı ilgi uyandıran özellikler arasında olduğu belirtilmektedir [58]. 

Emmer buğdayının, ekmeklik buğdayın ısı toleransına genetik katkısının araĢtırıldığı bir 

çalıĢmada, artan küresel sıcaklığın buğday veriminde düĢmeye neden olduğu ifade 

edilmiĢtir. ÇalıĢmada 8 hekzaploit ve 11 tetraploit ebeveyn, 43 geri çaprazlama 

kombinasyonunda tekrarlayan ebeveynde hekzaploit kullanılarak birleĢtirilmiĢtir. 

Hekzaploit morfoloji için 537 emmer bazlı hekzaploit hat geliĢtirilmiĢtir. 17 ticari çeĢit 

ve hekzaploit tekrarlayan ebeveynler 2014-2016 döneminde tarlada iki ekim zamanında 

değerlendirilmiĢtir.  Ebeveynler ve ticari çeĢitlere kıyasla emmer kaynaklı hatlar ısı 

stresi altında daha iyi bir performans göstermiĢlerdir. Emmer türevli hatlardan en 

yüksek verim alınmıĢtır. Sonuç olarak emmer buğdayından elde edilen hekzaploit 

buğdaya verim, çekirdek ağırlığı gibi özellikler için yeni genetik varyasyonların 

eklenebileceği tespit edilmiĢtir [103]. 

Yapılan bir araĢtırmada, buğdayın A ve B genomunun kromozomlarında  fotoperiyodu 

etkileyen alellik durumlarının varlığı ve bunların farklı alellik alternatiflerinin 

bulunmasıyla bitkilerin gün uzunluğuna karĢı reaksiyonlarının değiĢtiği tespit edilmiĢtir. 

Tetraploit buğdayda fotoperyot duyarsızlığının daha az olduğu belirtilmiĢtir. ÇalıĢma 

sonucunda buğdayın tarımsal ortama adapte olmasında fotoperyot yanıtındaki 

değiĢikliğin çok önemli rol oynadığı bildirilmektedir [104].  

Kunduru x Cham-I melezinden elde edilen 150 kendilenmiĢ rekombinant hattı ile 

anaçlarında RAPD DNA markörü kullanılarak ülkemizdeki makarnalık buğdaylarda ilk 

defa haritalama çalıĢmaları yapılmıĢtır. 284 RAPD primeri anaçlarda polimorfizm 

bakımından taranmıĢ, polimorfik ve skorlanabilen 83 RAPD primeri 150 kendilenmiĢ 
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rekombinant hattında analiz edilmiĢtir. Analiz sonucunda 33 RAPD markörünün açılım 

gösterdiği tespit edilmiĢtir. Genetik harita ise maalesef oluĢturulamamıĢtır [105]. 

Yapılan bir çalıĢmada, RAPD-PCR tekniği ile T. dicoccoides ve T. dicoccon 

popülasyonları arasında genetik çeĢitlilik araĢtırılmıĢtır. Bu çalıĢmada amaç, her biri 

Türkiye'de bulunan 11 yabani emmer (T. dicoccoides) ve 8 kültür emmer (T. dicoccon) 

popülasyonunun genetik çeĢitliliğini analiz etmektir. ÇalıĢmada 14 günlük buğday 

fidelerinden DNA izolasyonu yapılmıĢtır. ÇalıĢmada buğday örnekleri 25 RAPD 

markörü ile analiz edilmiĢtir. Toplam 178 amplifikasyon ürününden 85 tanesinin 

polimorfik olduğu bildirilmiĢtir. T. dicoccoides için % 41.5, T. dicoccon için ise % 32.9 

polimorfizm yüzdeleri hesaplanmıĢtır. Polimorfizmin ortalama yüzdesi % 47,75 olduğu 

belirtilmiĢtir. ÇalıĢmada tüm örnekler için iki ana küme oluĢtuğu belirtilmiĢtir. 

AraĢtırıcılar bu çalıĢmada düĢük polimorfizm yüzdesi elde ettiklerini ve bunun 

nedeninin çalıĢılan grupları ayrı ayrı değerlendirmek için küçük grup büyüklüğüne 

sahip popülasyonların kullanılması sonucunda olabileceğini bildirmiĢlerdir. Ayrıca 

çalıĢma sonucunda RAPD markörünün, inter ve spesifik seviyelerdeki genetik çeĢitliliği 

açıkça değerlendirebileceği belirtilmiĢtir [106]. 

Bir diğer çalıĢmada, diploit ve tetraploit buğday türlerinin RAPD markörleri ile genetik 

tanımlanması yapılmıĢtır. Bu çalıĢmada 10 diploit ve tetraploit buğday türünün genetik 

çeĢitliliği RAPD markörler kullanılarak hesaplanmıĢtır.  Ġki tane diploit türden [Triticum 

boeticum (yabani), Triticum monococcum] ve beĢ tane de tetraploit buğdaydan 

[Triticum dicoccoides var. arabicum (yabani), Triticum dicoccum var. farrum, Triticum 

dicoccum var. atratum, Triticum durum var. hordeiforme (Bereketli 95), Triticum 

durum var. Ieucurum (Sharq), Triticum turgidum var. albayadurum, Triticum turgidum 

var. salomonis ve Triticum persicum] analizler için seçilmiĢtir. ÇalıĢma için 87 RAPD 

primeri seçilmiĢtir. Bantların varlığı için 1(var) ve 0(yok) Ģeklinde skorlama yapılmıĢtır. 

Polimorfizm yüzdesi en yüksek %90.9 değeri ile OPB-10 primerinde görülmüĢtür. 

Toplam polimorfizm yüzdesi ise %75 olarak hesaplanmıĢtır. Genetik benzerlikleri 

belirlemek için Jacard'ın küme analiz algoritması kullanılmıĢtır. Dendrogramda türler 

iki gruba ayrılmıĢtır. Varyete Triticum boeticum, Triticum dicoccoides var. arabicum 

(yabani), Triticum dicoccum var. farrum ve Triticum dicoccum var. atratum birinci 

grupta yer almaktadır. Triticum monococcum, Triticum turgidum var. albayadurum, 
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Triticum turgidum var. salomonis ve  Triticum persicum türleri ise ikinci grupta yer 

almaktadır. Dendograma göre T. boeticum ve T. monococcum fenotipik özelliklerine 

göre birbirine çok yakın olmasına rağmen uzak genotipler olarak hesaplanmıĢlardır. 

Yine T. dicoccoides ve T. persicum türlerinin fenotipik özellikleri çok benzerken 

genotipik olarak kullanılan primerler için farklı oldukları tespit edilmiĢtir. ÇalıĢılan 

örneklerin genetik ve fenotipik özellikler bakımından farklılıklar gösterdiği 

belirtilmiĢtir. Sonuç olarak ise yapısal analizlerden elde edilen sonuçlara göre genetik 

olarak benzer genotiplerin fenotipik açıdan farklı olabileceği tespit edilmiĢtir. Ayrıca 

aynı türün farklı varyetelerinin ise fenotipik ve genotipik olarak benzerlik gösterdiği 

belirtilmektedir [107]. 

Tritikale çeĢitleri ile ekmeklik buğdaylar arasındaki genetik benzerliğin incelendiği bir 

çalıĢmada, SSR, AFLP ve RAPD markörleri kullanılmıĢtır. 14 ekmeklik buğday 

(Triticum aestivum L.emend. Fiori&Paol. ve Triticum durum Desf.) ve Tritikale 

kültürleri kullanılmıĢtır. 31 tane RAPD, 6 tane AFLP ve 25 tane de SSR markörü 

çalıĢmada kullanılmıĢtır. Polimorfik bant sayıları AFLP için 39.7  RAPD için 12.7 ve 

SSR için de 4.0 olarak bulunmuĢtur. Fakat PIC (Polimorfizm Bilgi Ġçeriği) değeri 0.13-

0.86 değeriyle en yüksek SSR'larda tespit edilmiĢtir. Genetik benzerlik açısından 

yapılan değerlendirmede  SSR'dan elde edilen dendrogramların AFLP ve RAPD'den 

daha güvenilir olduğu vurgulanmıĢtır. SSR markörleriyle çeĢitlerin çoğunun 

tanımlanabildiği belirtilmiĢtir [108]. 

Bir diğer çalıĢmada, Türkiye'de yetiĢen yabani ve ekili emmer (Triticum turgidum ssp. 

dicoccoides) buğdaylarının filogenetik ve taksonomik iliĢkisi ĠPBS-Retrotransposons 

markırlarla araĢtırılmıĢtır. Türkiye'nin buğdayın ana merkezi olduğu ve birçok kıtaya 

yayılmasında önemli katkısının olduğu belirtilmektedir. ÇalıĢmada 29 yabani emmer, 4 

ekili emmer (Triticum turgidum ssp dicoccoides) ve 5 tanede durum buğdayı (T. 

turgidum ssp. durum) olmak üzere toplam 38 buğday çeĢidinin genetik çeĢitliliği 

incelenmiĢtir. Skorlama iĢlemi bantların varlığı için 1(var) ve 0(yok) Ģeklinde 

yapılmıĢtır. Polimorfizm ortalaması % 87.85 olarak bulunmuĢtur. Polimorfik bilgi 

içeriği (PIC) de 0.660'dır. Gen çeĢitliliğini hesaplamak için GenAlEx v6.5, etkili allel 

sayısı için de Shannon'un bilgi indeksi kullanılmıĢtır. Gen çeĢitliliği 0.489, ortalama 

etkili allel sayısı 1.96 olarak tespit edilmiĢtir ve bu değerler yüksek bir varyasyon 
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seviyesinin göstergesi olarak belirtilmiĢtir. UPGMA yöntemi ile çizilen dendogramda 

tüm genotiplerin coğrafi konumlarına göre ayrıldığı tespit edilmiĢtir. 3 tür arasındaki 

kümeleme çalıĢmasında durum buğdayı, yabani emmer ve ekili emmerden net bir 

Ģekilde ayrılmıĢtır. Burada açığa çıkan sonuçların ana koordinat analizi ile de 

desteklendiği belirtilmiĢtir. Popülasyon yapılarını belirlemek için Evanno'nun 

STRUCTURE analizi kullanılmıĢ ve uygun küme sayısı (K) belirlenmiĢtir. Bayes 

temelli kümelemeye göre genotipler iki popülasyona bölünmüĢtür ve gözlenen 

maksimum delta K değeri 2'dir. Buğday çeĢitleri arasındaki genetik mesafe R istatiksel 

yazılımı ve Jaccord katsayısı kullanılarak hesaplanmıĢtır. Ortalama genetik uzaklık 

0.398 olarak belirtilmiĢtir. ÇalıĢma sonucunda ĠPBS-retrotranspozonların çeĢitlilik ve 

filogenetik iliĢkilerin araĢtırılmasında etkili olduğu vurgulanmıĢtır [109]. 

BaĢka bir çalıĢmada, tetraploit kültür buğdayların evrimsel geçmiĢini araĢtırmak için 

genotipleme yoluyla sekanslama (GBS) yöntemi kullanılmıĢtır. ÇalıĢmada 189 yabani 

ve kültür buğdayından oluĢan tetraploit buğday popülasyonunda 1.172.469 tek 

nükleotid polimorfizmi (SNP) belirlenmiĢtir. SNP'lerin çoğu A ve B genomlarına 

eĢlenmiĢtir. Popülasyonların hepsi coğrafi dağılımlarının tamamını kapsayacak Ģekilde 

seçilmiĢtir. Ana bileĢen analizleri (PCA), yabani emmeri (T. turgidum subsp. 

dicoccoides) kültür emmeri (T. turgidum subsp. dicoccum) ve çıplak buğdaylardan 

ayırmıĢtır. Sadece birkaç popülasyonun PCA analizinde anormal kümelenme yaptığı 

bunun nedeninin de yanlıĢ sınıflandırma olabileceğini belirtmiĢlerdir. GBS yönteminin 

buğdayda türler ve alttürler arasındaki genetik iliĢkiler hakkında iyi bir bilgi 

sağlayabildiğini belirtmiĢlerdir. PCA analizi sonucunda tetraploit kültür buğdayların, 

buğdayla ilgili genetik çalıĢmaların sonucuyla tutarlı olarak kuzey Bereketli Hilal'den 

gelen yabani emmerlere en yakın akrabalığa sahip olduğunu tespit etmiĢlerdir. Ayrıca 

PCA sonuçlarına göre çıplak buğdaylar kültür emmerleri ile ayrı kümelenme 

göstermiĢtir.  Genetik çeĢitlilik için yabani taksonlarda (T. turgidum subsp. dicoccoides 

ve T. timopheevii subsp. armeniacum) kültür alt türlerine göre çeĢitliliğin daha yüksek 

olduğunu belirtmiĢlerdir. 189 popülasyon toplam 605 milyon okuma vermiĢtir ve etiket 

baĢına üç okuma ile 6.962.191 etiket elde etmiĢlerdir. 186 popülasyon için heterozigot 

alanların oranı %7.46, ortalama minör allel frekansı da 0.133'dir. Popülasyon yapısını 

incelemek için STRUCTURE analizi yapılmıĢ ve 186 popülasyon için K=4 olarak tespit 

edilmiĢtir. Yapılan PCA, NJ ve STRUCTURE analizlerine göre yabani emmer 
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buğdaylarının homojen bir popülasyon oluĢturduğunu belirtmiĢlerdir. ÇalıĢma 

sonucunda GBS ile SNP belirlemenin yabani ve ekili tetraploit buğday türleri ve 

alttürleri arasındaki genetik iliĢkileri belirleme de çok doğru bilgi sağladığını 

belirtmiĢlerdir. Ayrıca GBS'in genomun tüm kısımlarından çeĢitlilik verilerini elde 

edebilmek için hızlı bir yol olduğunu bildirmiĢlerdir [110]. 

BaĢka bir çalıĢmada, Ġsrail ve Türkiye'den yabani emmer buğdaylarının genetik 

çeĢitliliği araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢmada 25 yabani emmer popülasyonu (200 birey) 1000 

SNP markörü ile analiz edilmiĢtir. SNP markörlerin biallelik gösterdiği için genetik 

çeĢitliliği orta düzeyde ortaya çıkardığını belirtmiĢlerdir. Polimorfizm oranı %80.6 

olarak tespit edilmiĢtir. PIC değeri 0.153, gen çeĢitliliği ise 0.184 olarak hesaplanmıĢtır.  

STRUCTURE analizi yapılmıĢ ve optimal K değeri 2 olarak saptanmıĢtır. Yani yabani 

emmer buğdaylarının genetik olarak iki gruba ayrıldığını bildirmiĢlerdir. Ayrıca 

Türkiye örneklerinin diğerlerinden açıkca ayrıldığını bildirmiĢlerdir. ÇalıĢmada 

kümeleme analizi yapılmıĢtır ve yabani emmer buğdayının coğrafi dağılımına paralel 

olarak gruplandığını belirtmiĢlerdir. Markör lokusları ile ekocoğrafik Ģartlar arasında 

uyumlu korelasyonlar görüldüğünü açıklamıĢlardır. Doğal seleksiyonun emmer 

buğdayında uyum ile alakalı gen bölgelerinin uyarlanabilir olmasında önemli bir rol 

üstlendiğini bildirmiĢlerdir. Genetik çeĢitliliği saptamak için SNP markörlerinin emmer 

buğday popülasyonları için seçici olduğunu da belirtmiĢlerdir. Ayrıca genetik 

çeĢitliliğin ekolojik faktörlerle de iliĢkili olabildiğini bildirmiĢlerdir [111]. 

Ġtalya'da yapılan bir çalıĢmada emmer buğdayının (Triticum dicoccon) agronomik, 

kalite ve moleküler karakterizasyonu yapılmıĢtır. ÇalıĢmada 20 emmer buğdayının 

moleküler analizi yapılmıĢtır. Genetik varyasyonları değerlendirmek için 6 EST-SSR 

markör, 13 SSR markör ve 6 ISSR markörü kullanılmıĢtır. Tüm genotiplerde protein 

içeriğinin yüksek olduğu belirtilmiĢ ve ortalaması %19.2 olarak bulunmuĢtur. 

ÇalıĢmada 118 moleküler lokus tespit edilmiĢtir. Tüm lokuslarda beklenen 

heterozigotluk 0.25'dir. Sadece SSR ve EST-SSR markörleri dikkate alınırsa beklenen 

heterozigotluk %51'e ulaĢmaktadır. 71 tane spesifik allel tespit edilmiĢtir. ÇalıĢmada 

SSR'ların emmer genotipleri için ileri üreme hatları, modern çeĢitler ve yetiĢme 

alanında etkili bir ayrım gücüne sahip olduğu açıklanmıĢtır. Çizilen dendogramda tüm 

moleküler iĢaretleyicilerin kullanıldığı ve iki belirgin grup Ģeklinde kümelenme 
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gözlendiği belirtilmiĢtir. Yapılan analizde popülasyonlar oldukça fazla genetik 

değiĢkenlik göstermiĢtir. AraĢtırıcılar bunun nedeninin yüksek varyasyon ve çapraz 

tozlaĢma olabileceğini belirtmiĢlerdir. Sonuç olarak gözlenen büyük varyasyonun 

emmer kullanımını artırmada, değerli özelliklerin makarnalık buğdaya aktarılmasında 

ve ıslah programlarında kullanılmasında önem arz ettiğini belirtmiĢlerdir. Ayrıca emmer 

buğdaylarının hem agromorfolojik hem de moleküler özellikler için anlamlı bir genetik 

değiĢkenlik gösterdiği vurgulanmıĢtır. Son yıllarda besleyici özelliği ve organik tarıma 

ilginin artması nedeniyle emmer buğdayının ekim alanının artacağı da belirtilmektedir 

[112]. 

Avrupa'nın birçok ülkesinden temin edilen 38 emmer buğdayının (Triticum dicoccon) 

morfolojik ve moleküler özelliklerinin değerlendirildiği bir çalıĢmada, 6 SSR, 6 EST-

SSR ve 6 ISSR markörleri kullanılmıĢtır. ÇalıĢmada protein içeriği, gluten kalitesi ve 

genetik çeĢitlilikler değerlendirilmiĢtir. Emmer buğdayının ekmeklik ve durum 

buğdayına göre yüksek miktarda protein, mineral ihtiva ettiğini belirtmiĢlerdir. 107 

moleküler lokus değerlendirilmiĢtir ve polimorfizm ortalaması 0.315 olarak 

bulunmuĢtur. En yüksek polimorfizm gösteren emmer Ġsrailden (0.495) temin edilen 

popülasyonlarda görülmüĢtür. Yapılan diğer istatistikler ile birlikte değerlendirildiğinde 

genetik değiĢkenliğin büyük oranda olduğunu belirtmiĢlerdir. Tüm popülasyonlar 

değerlendirildiğinde aralarında büyük bir genetik mesafe değeri olduğu görülmüĢtür. 

Tüm lokuslar için beklenen heterozigotluk 0.130 ve 0.390 arasında değiĢmektedir. 107 

moleküler lokus için varyasyon bileĢeni popülasyon içinde 41.35, popülasyonlar 

arasında ise 4.65'dir. Örneklerin orjin bölgelerinin farklı popülasyonları iyi bir biçimde 

ayırt etmede yeterli olmadığını bildirmiĢlerdir. SSR, EST-SSR ve ISSR moleküler 

belirteçleriyle elde edilen genetik mesafeye dayanan dendogram çizilmiĢtir ve 2 ana 

grup gözlenmiĢtir. Sonuçta, emmer buğdayının yüksek genetik varyasyon seviyesine 

sahip olduğunu bildirmiĢlerdir. Ayrıca çalıĢmada yapılan analizlere dayanarak, emmer 

buğdayındaki üstün özelliklerin makarnalık buğdaya aktarılabileceğini, ıslah 

programlarında rahatlıkla kullanılabileceğini belirtmiĢlerdir [113]. 

Bir baĢka araĢtırmada, yabani emmer (Triticum dicoccoides) buğdayının ekolojik ve 

genetik faktörlerinin EST-SSR markör çeĢitliliği ile korelasyonu araĢtırılmıĢtır. 

ÇalıĢmada 15 yabani emmer buğday popülasyonu ve 25 EST-SSR markör analiz 
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edilmiĢtir. Toplam 92 EST-SSR alleli tespit edilmiĢtir ve allel sayısı 1-7 arasında 

değiĢmektedir. Ortalama allel sayısı da 3.68'dir. Ayrıca B genomundaki allel sayıları 

(3.88) ve PIC değeri A genomundakinden (3.38) daha yüksek bulunmuĢtur. Genetik 

benzerlik katsayısı 0.189-0.966 arasındadır. ÇalıĢmada kümeleme analizi yapılmıĢtır ve 

çizilen dendogramda tüm genotipler 4 ana grupta kümelenmiĢtir. Popülasyonlar 

arasındaki genetik mesafe (GD) 0.112-0.672 arasında değiĢmekte ve ortalama GD 

değeri 0.406 olarak hesaplanmıĢtır. Birbirinden uzakta bulunan popülasyonların daha 

düĢük genetik mesafeye sahip olduğunu ve bitiĢik popülasyonların ise daha yüksek 

genetik mesafeye sahip olduğunu belirtmiĢlerdir. Mantel testi sonuçlarına göre ise 

genetik mesafe sonuçlarının coğrafi bölgeden bağımsız olduğunu bildirmiĢlerdir. 

ÇalıĢma sonucunda Ġsrail'deki T. dicoccoides popülasyonlarının EST-SSR lokuslarında 

önemli genetik varyasyon bulunduğunu ve çok az da olsa ekolojik faktörlerle bağlantılı 

olduğunu rapor etmiĢlerdir. Ayrıca EST-SSR çeĢitliliğinin doğal seçilim ile uyumlu 

olduğunu, iç ve dıĢ faktörlerden etkilendiğini belirtmiĢlerdir [114]. 

Emmer buğdayında genetik çeĢitliliğin araĢtırıldığı baĢka bir çalıĢmada SSR markörler 

kullanılmıĢtır. ÇalıĢmada 40 buğday popülasyonu kullanılmıĢtır. Örneklerin 13 tanesi 

Ġran'dan 27 tane yabani ve yerli popülasyon ise CIMMYT'den temin edilmiĢtir. 24 SSR 

ve 4 EST-SSR markörü kullanılmıĢtır. CTAB yöntemi ile genç yapraklardan DNA 

izolasyonu yapılmıĢtır. PCR sonrasında bantlar 1(var), 0(yok) Ģeklinde belirtilerek 0/1 

matriksi oluĢturulmuĢtur. Lokus baĢına ortalama 6 allel gözlenirken toplamda 168 allel 

tespit edilmiĢtir. 168 allelin 84 tanesi Ġran popülasyonlarına aittir. Xgwm 186 (2 allel), 

Xgwm 312 (2 allel), Xgwm 415 (1allel) ve Xgwm 282 (1 allel) olmak üzere 4 SSR 

lokusunda toplam 6 spesifik allel gözlenmiĢtir. Polimorfik bilgi içeriği (PIC) 0.18-0.86 

arasında değiĢmektedir. Ortalama PIC değeri 0.61'dir. ÇalıĢmada küme analizi için 

dendrogram çizilmiĢtir. Dendrogramda jeografik kökene bağlı olarak akrabalık iliĢkileri 

gözlenmiĢtir. Örneğin tüm Ġran bölgesi örnekleri kümelenmiĢtir. Ermenistan, 

Azerbaycan ve Gürcistanı' da kapsayan Transkafkasya popülasyonlarında da benzer 

durum gözlenmiĢtir. Türkiye, Suriye ve Ürdün'den gelen yabani popülasyonlar ise daha 

geniĢ bir kümelenme göstermiĢlerdir. Allellik bilgileri ve küme analizine sonuçlarına 

göre yabani emmer buğdaylarının yerli emmerlere göre daha değiĢkenlik gösterdiği 

belirtilmiĢtir. Ġran bölgesi emmerleri ise oldukça düĢük genetik çeĢitliliğe sahiptir ayrıca 

Transkafkasya'nın yerli emmerlerinden oldukça farklı izole bir küme oluĢturmuĢtur. 
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Ġran bölgesi örnekleri için genetik çeĢitlilik 0.05-0.22 arasındadır. Sonuç olarak 

Ġran'daki emmerlerin düĢük genetik çeĢitlilik gösterdiği ve buna sebep olan olayın ise  

genetik sürüklenme ve azalan ekim alanı olabileceği belirtilmiĢtir. Emmer genetik 

kaynaklarının iyi yönetilmesi ile beraber üretim ve korumanın da arttırılması ile birlikte 

genetik çeĢitliliğin artacağını belirtmiĢlerdir [115]. 

BaĢka bir çalıĢmada, buğday türünün genetik çeĢitliliği; morfolojik karakterler ve SSR 

markörler kullanılarak belirlenmeye çalıĢılmıĢtır. T. aestivum L. türüne ait yedi buğday 

kullanılmıĢtır. Buğdaylardan beĢ çeĢit Tarım AraĢtırma Merkezi (ARC), Giza ve 

Mısır'dan temin edilmiĢtir. Ġki tane de egzotik çeĢit kullanılmıĢtır. ÇalıĢmada 

buğdayların genetik çeĢitliliğini belirlemek için 48 SSR markörü ve 9 morfolojik 

karakter kullanılarak değerlendirme yapılmıĢtır. ÇalıĢmada her SSR bandı için 1(var) ve 

0(yok) Ģeklinde ikili veri matrisi kullanılarak skorlama yapılmıĢtır. Toplamda 48 allel 

tespit edilmiĢ ve allel ortalaması 3,2 bulunmuĢtur. Allel sayısı 2-7 arasında 

değiĢmektedir. En fazla allel Xgwm 437 (91-123 bç) marköründe tespit edilmiĢtir. 

Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) 0.548-0.816 arasında belirlenmiĢtir. Gen çeĢitliliği 0.08-

0.95 arasındadır ve ortalama değeri 0.72 olarak hesaplanmıĢtır. Buğday çeĢitleri 

arasındaki iliĢkiyi değerlendirmek için UPGMA kullanılarak küme analizi yapılmıĢtır. 

Dendogramda iki ana küme gözlenmiĢtir. Kümelerden birinde üç tür bulunurken diğer 

küme alt iki kümeye ayrılmaktadır. ÇalıĢma da yedi buğday arasında ciddi oranda 

genetik çeĢitlilik tespit edilmiĢtir. Dendogram ile dar genotip havuzlu genotiplerde bile 

SSR'ların çok büyük oranda genetik çeĢitliliği tespit edebilme yeteneği ortaya 

konmuĢtur. Sonuç olarak da SSR'ların genetik çeĢitlilik çalıĢmalarında baĢarıyla 

kullanılabileceği belirtilmiĢtir [116]. 

Buğday çeĢitleri arasındaki genetik çeĢitliliğin SSR markörleri ile belirlendiği bir baĢka 

çalıĢmada, Türkiye'nin farklı bölgelerinden toplanan 23 adet ekmeklik buğday çeĢidinin 

moleküler karakterizasyonu ortaya konmuĢtur. 32 adet SSR primeri kullanılarak 

spesifik DNA bölgelerinin çoğaltılması yapılmıĢtır. Yapılan analizlerde 174 polimorfik 

5 monomorfik olmak üzere 179 skorlanabilir bant ortaya çıkmıĢtır. Ortalama polimorfik 

bant sayısı 5.43 olarak tespit edilmiĢtir. Polimorfizm yüzdesi %96.07'dir. 23 buğday 

genotipine ait dendrogram çizilmiĢtir. Dendrograma göre genotipler 2 ana gruba 

ayrılmıĢtır. 1 genotip tek baĢına bir ana grupta yer alırken diğer tüm genotipler ikinci 
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grupta yer almıĢlardır. Çizilen dendrogram incelendiğinde farklı bölgelere ait 

genotiplerin aynı alt grupta bulunduğu gözlenmiĢtir. Bu durum genetik farklılığın 

oluĢmasında coğrafi bölge dıĢında faktörlerinde etkili olduğunu göstermektedir. Yapılan 

moleküler markör analizi sonucunda ise çeĢitler arasındaki genetik benzerlikler ve 

farklılıklar ortaya konmuĢtur. ÇalıĢma sonucunda, daralan genetik çeĢitliliğe çözüm 

oluĢturabilecek yazlık ekmeklik buğdayların belirlenmesinin kolaylaĢtırıldığı ayrıca 

buğday çeĢitlerinin tanımlama ve sınıflandırmalarının yapılabilmesi amacıyla SSR 

markörleri kullanılmasının yararlı ve kullanıĢlı olduğu vurgulanmıĢtır [117]. 

Ġran'da SSR markörler kullanılarak A genomu taĢıyan Triticum türleri arasındaki 

iliĢkilerin araĢtırıldığı bir çalıĢmada, A genomunu taĢıyan 8 türe ait 55 buğdayın 

aralarındaki iliĢki araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢılan örnekler arasında yüksek düzeyde 

polimorfizm gözlenmiĢtir. En yüksek gen çeĢitliliği T. durum genotipleri arasında 

ortaya çıkarken, en düĢük genetik çeĢitlilik T. dicoccoides türlerinde bulunmuĢtur. 

Moleküler varyans analizi yapıldığında, Triticum taksonları içerisinde yüksek genetik 

çeĢitliliği temsil eden türler için genetik varyans (%75,56) tespit edilmiĢtir. Ancak 

ploidi düzeyleri arasında böyle bir fark gözlenmemiĢtir. 31 A genomuna özgü SSR 

primerlerinin tamamının (316 adet) polimorfik olduğu belirtilmiĢtir. Triticum türlerini 

içeren 8 A genomunun 55 tanesinin genomik DNA'sından 410 bant (alel) elde 

edilmiĢtir. Genetik benzerlik analizine bakılarak Ġran'da toplanan türler  iki ana gruba 

ayrılmıĢtır. Bunlar; diploitler ve poliploidlerdir. Diploit ve poliploit türler arasındaki 

genetik benzerlik sırasıyla 0,85 ve 0,89 olarak belirtilmiĢtir. Sonuç olarak A genom 

çeĢitliliğinde farklı coğrafi bölgelerden anlamlı bir fark olmadığı tespit edilmiĢtir. 

Ġstatiksel sonuçlar incelendiğinde Ġran'daki Triticum türleri arasında yüksek genetik 

çeĢitlilik olduğu bunun ana nedeninin türler içerisindeki katılımlar arasındaki 

farklılıkların olduğunu belirtmiĢlerdir [118]. 

Yapılan bir baĢka çalıĢmada, Sulaimanyah'taki (Irak) bazı buğday varyetelerinin SSR 

markör ile fenotipik ve moleküler karakterizasyonu araĢtırılmıĢtır. Bu çalıĢmada 11 

ekmeklik ve makarnalık buğday çeĢidinin genetik çeĢitliliği, çimlenme karakteristiği 

kullanılarak tayin edilmeye çalıĢılmıĢtır. ÇalıĢmada 12 SSR markörü kullanılmıĢtır. 

Toplamda 18 polimorfik allel ekmeklik buğdayda, 20 polimorfik allelde makarnalık 

buğdaydan elde edilmiĢtir. Elde edilen fenotipik veriler sonucunda çimlenme için 
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çeĢitler arasında çok önemli farklar  olduğu belirtilmiĢtir (hız, çimlenme yüzdesi, fide 

uzunluğu, taze ağırlık ve kuru ağırlık). 12 SSR ile 11 çeĢit buğday analiz edilmiĢtir. 

Genetik benzerliklerin ekmeklik buğday için 0,286-1, makarnalık buğday için ise 0,333-

0,818 arasında değiĢtiği belirtilmiĢtir. UPGMA kullanılarak genetik ağaç çizilmiĢtir.  

ÇalıĢma sonucunda bunların ortak bir atadan geldikleri ve birlikte kümelendikleri tespit 

edilmiĢtir. ÇalıĢmada genetik akrabalıkları belirlemek için morfolojik özellikler, 

agronomik özellikler, enzimatik ve moleküler markörlerin yaygın olarak kullanılması 

gerektiği vurgulanmıĢtır. Ayrıca çalıĢma sonucunda SSR markörlerin buğday için; 

genetik çeĢitlilik çalıĢmalarında, çeĢit tanımlamada, bitki çeĢitliliğini koruma 

araĢtırmalarında baĢarı ile kullanılabileceği belirtilmiĢtir [119]. 

BaĢka bir çalıĢmada, orjinini değiĢik ülkelerden alan 36 yerel ekmeklik buğday çeĢidi 

arasındaki genetik iliĢki araĢtırılmıĢtır. Meksika ve Türkiye'den buğday örnekleri 

karĢılaĢtırılmıĢtır. 44 SSR markör kullanılmıĢtır. 419 allel elde edilmiĢtir. 44 polimorfik, 

11'i monomorfik bant tespit edilmiĢtir. Genetik çeĢitlilik (He) değeri, Türkiye 

örneklerinde 0,43, Meksika örneklerinde ise 0,35 olarak bulunmuĢtur. Yapılan 

moleküler varyans analizinde (AMOVA), Meksikadan temin edilen örneklerde %52,7 

oranında bulunurken Türkiye örneklerinde %67,6 olarak hesaplanmıĢtır. ÇalıĢmada, 

genetik çeĢitliliğin çeĢitli faktörlerden etkilendiği belirtilmiĢtir. Bu faktörler; evrimsel 

tarih, kendi kendine döllenme, doğal veya insan eliyle seçilimdir. Türkiye ve Meksika 

buğday örnekleri arasında önemli genetik çeĢitlilik farkı gözlenmiĢtir. Türkiye buğday 

örneklerindeki yüksek çeĢitliliğin uzun tarihsel evrim süreci ile açıklanabileceği 

belirtilmiĢtir. Ayrıca  çalıĢma sonucunda SSR'ların genetik kaynakları araĢtırmada 

faydalı birer araç olduğu da bildirilmiĢtir [98].  

Bir diğer çalıĢmada, makarnalık buğdayın somaklonlarında SSR kullanılarak genetik 

varyasyonların moleküler karakterizasyonu araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢmada 3 durum 

buğdayından elde edilen 26 durum buğday somaklonunun genotiplendirilmesi için 5 

SSR kullanılmıĢtır. Genetik varyans oranı  %21.74 olarak bulunmuĢtur. Genetik 

çeĢitlilik %71 gibi yüksek bir oranda bulunmuĢtur. En yüksek genetik çeĢitlilik gmw131 

popülasyonunda %75.37 olarak saptanmıĢtır. Popülasyonlar arasındaki genetik mesafe 

0.83-1.67 olarak belirtilmiĢtir. Allel frekanslarıda hesaplanmıĢ ve her bir popülasyon 

için 0-0.89 arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. ÇalıĢma sonucunda,  SSR markörlerin doku 
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kültürü ve varyant tanımlanmasından elde edilen bitkilerin homojenliğini incelemek 

amacıyla kullanılabileceği tespit edilmiĢtir [120]. 

Triticum dicoccon S. buğdayında genetik çeĢitlilik ve farklılaĢmanın analiz edildiği bir 

diğer çalıĢmada, SSR markörleri kullanılmıĢtır. Türkiye'nin de olduğu 11 farklı coğrafi 

bölgeden temin edilen 73 emmer buğday popülasyonu 29 SSR markör kullanılarak 

araĢtırılmıĢtır. SSR primerleri toplam 357 allel oluĢturmuĢtur. Lokus baĢına ortalama 

allel sayısını 12.31 olarak tespit etmiĢlerdir. Fragmentlerin sayısının 6 (Xgwm1066) ile 

21 (Xgwm268) arasında değiĢtiğini belirtmiĢlerdir. Gen çeĢitliliği yüksektir ve ortalama 

değeri 0.82 olarak bulunmuĢtur. Gen çeĢitliliği 0.60-0.94 arasında değiĢmektedir. 

AraĢtırıcılar gen çeĢitliliği ile lokus sayısı arasında anlamlı bir korelasyon olduğunu 

belirtmiĢlerdir. Ayrıca bu uyumun, lokus sayısının tek baĢına çeĢitlilik için güçlü bir 

gösterge olabileceği anlamını taĢıdığını vurgulamıĢlardır. Genetik varyasyon 11 coğrafi 

bölge içinde %73, bölgeler arasında ise %27 olarak tespit edilmiĢtir. Bölgeler arasında 

genetik mesafe değerleri yüksektir ve bu durum farklı coğrafi orjinler arasında geniĢ bir 

farklılaĢmanın olduğuna iĢaret etmektedir.  Lokus baĢına ortalama allel sayısı, Ġran'da 

4.86, Fas'ta 4.10 ve Ermenistan'da 4.03 değeri ile en yüksek ortalamalar olmuĢtur. 

Yemen'de ise 2.83 değeri ile en düĢük ortalama allel sayısı tespit edilmiĢtir. 11 bölge 

için ortalama heterozigotluk değeri %19.96'dır. ÇalıĢmada UPGMA yöntemi ile 

kümeleme analizi yapılmıĢtır ve 73 popülasyonun 2 ana gruba ayrıldığını belitmiĢlerdir. 

ÇalıĢma sonucunda emmer buğdayının coğrafi orjinlerine iliĢkin genetik bilgi 

sağlandığını ve bu bilgilerin emmer buğdayının ıslah çalıĢmalarına ve genetik kaynak 

koruma programlarına katkı sunacağını rapor etmiĢlerdir. Ayrıca SSR markörlerin 

genetik kaynak karakterizasyonunda kullanımının baĢarılı sonuçlar verdiğini 

belirtmiĢlerdir [121]. 

Bir diğer çalıĢmada, Hindistan'da emmer buğdayında (Triticum dicoccon S.) moleküler 

genetik çeĢitlilik analizi yapılmıĢtır. 28'i yerel 20 taneside CIMMYT Meksika'dan temin 

edilmiĢ toplam 48 emmer buğdayı kullanılmıĢtır. 47 SSR markörü kullanılarak genetik 

değiĢkenlik değerlendirilmiĢtir. 96 bp ile 334 bp arasında allel boyutları değiĢmektedir. 

Allel sayısı 2-9 arasındadır. Allel ortalaması ise 3,87 olarak tespit edilmiĢtir. 52 lokus 

için toplam 201 allel bulunmuĢtur. Alleleri var yada yok olarak baz alan binary veri 

matriksine göre benzerlik hesaplamaları yapılmıĢtır. Benzerlik katsayısı 0,15-0,98 
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olarak bulunmuĢtur. Çoğu popülasyon için 0.5'den büyük olması yüksek benzerlik 

olarak değerlendirilmektedir. Bu nedenle benzerlik düzeyi yüksek olarak 

değerlendirilmiĢtir. PIC değeri 0.04-0.76 arasındadır. ÇalıĢmada UPGMA kullanılarak 

dendogram çizilmiĢtir. Küme analizinde dokuz farklı popülasyon ve üç küme ortaya 

çıkmıĢtır. Bu analizde ticari varyetelerin çok belli olacak Ģekilde ayrı küme oluĢturduğu 

tespit edilmiĢtir. Hint emmer popülasyonlarının oldukça homojen olduğu belirtilmiĢtir. 

Hindistandaki emmer buğdaylarında çeĢitliliğin fazla olmadığı belirtilmiĢtir. Sonuçta ise 

diğer buğday türlerinden gen aktarımı yapılarak ya da değiĢik coğrafik gruplar arasında 

gen aktarımı yapılarak buğdaydaki çeĢitliliğin arttırılabileceğini önermiĢlerdir [122]. 

BaĢka bir çalıĢmada, Kuzey Ġsrail'de yabani emmer buğdayı doğal yetiĢme alanı olan üç 

farklı bölgede incelenmiĢtir. SSR çeĢitliliğinin, genetik ve ekolojik faktörlerin etkileĢimi 

ile iliĢkisi analiz edilmiĢtir. 335 tane Triticum dicoccoides popülasyonu Ammiad(A), 

Tabigha(T) ve Yehudiyya(Y) bölgelerinde çalıĢılmıĢtır. ÇalıĢmada 28 dinükleotit SSR 

markörü kullanılmıĢtır. Polimorfik lokus oranları Ģu Ģekildedir: A (0.923), T(0.963) ve 

Y(0.926). ÇalıĢmada bölgeler arasında ekolojik olarak ciddi farklılıkların olduğu 

belirtilmiĢtir. Bu farklılıklara; yükseklik, toprak nemi, taĢ varlığı, toprak yüzeyi gibi 

özellikler sayılabilir. Üç popülasyonun toprak tipine göre (terra rosa ve bazalt) iki farklı 

edafik gruba  ayrıldığı belirtilmektedir. Doğal edafik seçimin terra rossa ve bazalt 

topraklarda bulunan iki grup arasında ayrıĢmaya neden olduğu vurgulanmaktadır. 

Bununla birlikte A,T,Y bölgelerindeki T. dicoccoides türlerinin SSR lokuslarında da 

ayrıĢma olduğu bildirilmektedir. Farklı yüksekliklerde bulunan, farklı yıllık yağıĢ 

oranları olan A,T,Y bölgelerinde, T. dicoccoides popülasyonlarında yüksek genetik 

çeĢitlilik gözlendiği belirtilmektedir. Sonuç olarak SSR çeĢitliliğinin genetik faktörlerin 

yanısıra ekolojik farklılıklardan da etkilendiğini belirtmiĢlerdir. Genetik faktörlerin 

(genom, kromozom, lokus gibi) SSR çeĢitliliği ile güçlü bir iliĢkisinin olduğunu, hem iç 

hem de dıĢ faktörler ve bunların etkileĢimlerinden SSR çeĢitliliğinin etkilendiğini tespit 

etmiĢlerdir. Ayrıca edafik streslerin, doğal seçilimi etkilediğini replikasyon hatalarına 

ve kodlama yapmayan dizilerde sapmalara neden olabileceğini belirtmiĢlerdir [123]. 

Etiyopya'daki tetraploit yabani buğdaylarla yapılan bir çalıĢmada genetik çeĢitlilik 

SSR'lar kullanılarak tespit edilmiĢtir. 141 tetraploit buğday kullanılmıĢtır. Bunlar; T. 

durum Dasf., T. dicoccon Schrank ve T. turgidum L.'dur. ÇalıĢmada 29 mikrosatellit 



36 

kullanılmıĢtır. Her tür için çok sayıda allel tespit edilmiĢtir. Ayrıca polimorfizm 

düzeyide oldukça yüksektir. Alellerin varlığı 1(var) ve 0(yok) Ģeklinde ikili veri matrisi 

olarak skorlanmıĢtır. DICE benzerlik indeksi kullanılarak benzerlik katsayıları 

hesaplanmıĢtır. T. durum türünde diğer iki türe göre daha fazla sayıda allel bulunmuĢtur. 

T.durum (9.71), T. dicoccon (5.14) ve T. turgidum (7.00) olarak ortalama allel sayıları 

tespit edilmiĢtir. 29 SSR lokusundaki gen çeĢitliliği T. durum (0.684), T. dicoccon 

(0.616), T. turgidum (0.688) olarak tespit edilmiĢtir. Üç tür içinde genetik çeĢitlilik ve 

allel sayısı bakımından korelasyon katsayılarının anlamlı olduğu belirtilmiĢtir. Türler 

arasındaki genetik mesafe; T. durum ile T. turgidum arasında 0.26 değeri ile en düĢük, 

T. turgidum ile T. dicoccon arasında 0.38 ile en yüksek olarak tespit edilmiĢtir. T. durum 

ve T. dicoccon arasındaki genetik mesafe ise 0.34' tür. Genetik benzerlik katsayıları ise 

T. durum 0.34, T. dicoccon 0.46, T. turgidum 0.37 olarak tespit edilmiĢtir. UPGMA 

kullanılarak çizilen diyagramda 141 popülasyon iki ana küme  Ģeklinde gözlenmiĢtir. 

Kümelerden biri altı alt kümeye ayrılmıĢtır. ÇalıĢma sonucunda üç tür için hesaplanan 

düĢük genetik benzerlik katsayıları Etiyopya'daki buğday popülasyonlarında yüksek 

genetik çeĢitlilik varlığını ispatlamıĢtır. Ayrıca çalıĢmada SSR'ların popülasyonlar 

arasındaki akrabalık ve çeĢitlilik iliĢkilerini belirlemede güvenle kullanılabileceği 

vurgulanmıĢtır [124]. 

Diğer bir çalıĢmada hekzaploit buğday (Triticum aestivum L.) türlerinin genetik 

çeĢitliliği SSR markör kullanılarak coğrafi kökenlerine göre değerlendirilmiĢtir. 

ÇalıĢmada buğday örnekleri Kuzey Umman dağlarından temin edilmiĢtir. Toplam 

genomik DNA her bir popülasyonu temsil eden 6 örnek havuzundan izole edilmiĢtir. 

161 buğday popülasyonu 35 SSR markör kullanılarak çalıĢılmıĢtır. Toplamda 305 

polimorfik bant elde etmiĢlerdir. Ortalaması 0.50 olarak bulunan polimorfik bilgi içeriği 

(PIC) değeri 0.02 ve 0.89 arasında değiĢkenlik göstermektedir. 9.09 olarak tespit edilen 

heterozigotluk yüzdesi en yüksek Batinah bölgesindeki popülasyonlarda kaydedilmiĢtir. 

Spesifik allel değeri en yüksek Dakhilia bölgesinde tespit edilmiĢtir ve spesifik alleller 

ortalaması 1.85 olarak bulunmuĢtur. Bu sonuçlar gen çeĢitliliği ve tüm bölgelerdeki allel 

sayıları arasında bir korelasyon olduğunu göstermektedir. 35 lokus için iki değiĢken 

arasındaki korelasyon katsayısının 0.657 olduğu belirtilmiĢtir. Bununla birlikte Batinah 

(0.718), Dhahira (0.706), Dakhilia (0.657) ve Sharqia (0.651) için tespit edilen 

korelasyon katsayıları bu bölgelerin birbirleriyle yakından iliĢkili olduğunu 
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göstermektedir. Örnekler için küme analizi yapılmıĢtır ve çoğu buğday türü bu analizle 

ayırt edilebilmiĢtir. Ancak bölgedeki bazı spesifik gruplara ulaĢmada baĢarı 

sağlanamamıĢtır. Sonuç olarak Umman topraklarındaki hekzaploit buğdayların oldukça 

yüksek genetik çeĢitliliğe sahip olduğu belirtilmiĢtir. Ayrıca mikrosatellitlerin çeĢitlilik 

ve tanımlama çalıĢmaları için çok etkin bir araç olduğu tespit edilmiĢtir [125]. 

Yehudiyya (Ġsrail) bölgesinden temin edilen yabani emmer (Triticum dicoccoides) 

popülasyonlarının incelendiği bir çalıĢmada buğday popülasyonları 28 SSR markör ile 

analiz edilmiĢtir. ÇalıĢmada kümeleme analizi yapılmıĢ ve allellerin dağılımının iki 

küme gösterdiği bildirilmiĢtir. T. dicoccoides popülasyonlarında hem kısa hem de uzun 

diziler üzerinde ekolojik faktörlerin etkili olduğunu tespit etmiĢlerdir. SSR çeĢitliliği 

üzerindeki genetik faktörlerin (genom, kromozom) etkilerini araĢtırmak için varyans 

analizi ANOVA'yı kullanmıĢlardır. Mutasyon mekanizmalarının farklı tekrar 

motiflerinde SSR çeĢitliliğine dolaylı etkilerini ölçmek amacıyla çoklu regreasyon 

kullanıldığını belirtmiĢlerdir. Sonuçlarda genomun, ortalama tekrar sayısını etkilediğini 

ve genom A'nın tekrar sayısında genom B'den daha fazla varyans gösterdiğini 

bildirmiĢlerdir.   ÇalıĢma sonucunda ekolojik streslerin (yani güneĢ yada gölge ortamda 

yetiĢen) buğday popülasyonlarının mutasyon miktarını farklı etkileyebildiğini ve sonuç 

olarak da SSR lokuslarında genetik çeĢitliliğe sebep olabildiğini belirtmiĢlerdir [126]. 

Bir diğer araĢtırmada, buğday (Triticum aestivum) genotiplerinde DNA parmak izi ve 

genetik çeĢitlilik SSR markörler kullanılarak analiz edilmiĢtir. 54 buğday (Triticum 

aestivum) genotipi incelenmiĢtir. Bunların 41 tanesi Hint kökenli 13 tanesi de egzotik 

genotip kökenlidir. Buğdaylar Hint Buğday ve Arpa AraĢtırma Enstitüsü (IIWBR), 

Karnal ve Ulusal Gen Bankası, Ulusal Bitki Genetik Kaynakları Bürosu (NBPGR) ve 

Yeni Delhi'den temin edilmiĢtir. ÇalıĢmada 39 polimorfik SSR markörü kullanılmıĢtır. 

Toplam 112 allel tespit edilmiĢtir. Ortalama allel sayısı 2.87'dir. 7 tane SSR markörü 

buğday genotiplerinin bazılarında spesifik alleller meydana getirmiĢtir. Skorlama iĢlemi 

ikili veri matriksine göre yapılmıĢtır. PIC değerleri PIC=1- ∑Pij
2
 formülüne göre 

hesaplanmıĢtır. Polimorfik bilgi içeriği (PIC) 0.03 ile 0.49 arasında değiĢmektedir. 

Ortalama PIC değeri 0.29 olarak hesaplanmıĢtır. Bu değer genotipler arasında genetik 

çeĢitliliğin düĢük olduğunu göstermektedir. Benzerlik değerleri %22.8 ile %78.7 

arasında değiĢmektedir. Benzerlik ortalaması ise %51.23 olarak hesaplanmıĢtır. 
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UPGMA kullanılarak buğday genotiplerinin küme analizi yapılmıĢtır. 54 genotip 4 

küme (A,B,C,D) olarak gruplandırılmıĢtır. Küme D ise 7 alt kümeye ayrılmaktadır. 

Küme D, 43 genotip sayısı ile de maximum genotipe sahip grup olmuĢtur. ÇalıĢmada 

kullanılan 13 egzotik genotipten altı tanesi alt küme D4 içinde yer almıĢtır. Ayrıca iki 

egzotik genotip de Hint kökenli genotipler ile aynı kümede yer almıĢlardır. Sonuç 

olarak dendrogram da aynı kökene sahip genotiplerin birlikte küme oluĢturduğu tespit 

edilmiĢtir. Sonuç olarak SSR belirteçlerin buğday için DNA parmak izi ve genetik 

çeĢitlilik belirleme çalıĢmalarında güvenle kullanılabileceği belirtilmiĢtir [127]. 

Diploit buğday türlerinde genetik iliĢkilerin araĢtırıldığı baĢka bir çalıĢmada SSR 

markörler kullanılmıĢtır. Triticum urartu, Triticum boeoticum ve Triticum monococcum 

popülasyonlarından toplam 139 örnek kullanılmıĢtır. ÇalıĢma için 11 SSR markörü 

seçilmiĢtir. Toplamda 111 allel tespit edilmiĢtir. Lokus baĢına düĢen ortalama allel 

sayısı ise 10'dur. Allel frekansı 0.14 ile 0.82 arasında değiĢiklik göstermiĢtir ve ortalama 

allel frekansı da 0.47 olarak hesaplanmıĢtır. 11 SSR markörü için gözlenen 

heterozigotluk 0.20 olurken beklenen heterozigotluk değeri de 0.65 olarak 

hesaplanmıĢtır. Polimorfik bilgi içeriği (PIC) her bir SSR için 0.30 ile 0.90 arasında 

değiĢmektedir. Ortalama PIC değeri ise 0.62 olarak belirtilmektedir. Buğday türleri 

arasında en yüksek allel sayısı T. urartu türüne aittir (81 allel) ayrıca genetik çeĢitlilik 

değeri de yüksektir. Türkiyeden temin edilen popülasyonlarda genotip çeĢitliliği 

oldukça yüksek iken (0.6) Gürcü popülasyonları daha düĢük (0.11) çeĢitlilik 

göstermiĢtir. Kümeleme analizi yapılmıĢtır ve 139 buğday popülasyonu tür seviyesinde 

ayırt edilmiĢtir. Genetik benzerlik değerlerine bakıldığında en yüksek benzerlik 0.84 

değeri ile T. boeticum ve T. monococcum arasında hesaplanmıĢtır. T. urartu ve T. 

monococcum arasında hesaplanan 0.46 ise en düĢük benzerlik değeri olmuĢtur. PCoA 

sonuçlarına göre buğday türleri 3 ana grup oluĢturmaktadır. ÇalıĢmada yapılan küme 

analizi PCoA analizini doğrulamaktadır. T.urartu ve T. monococcum türleri coğrafi 

kökenlerine göre kümelenme göstermiĢ ve popülasyonlar arasında ciddi bir farklılık 

gözlenmemiĢtir. Ġlaveten Ġran kökenli olan T. boeoticum popülasyonları da coğrafi 

kökenleriyle bağlantılı olarak birbirine çok yakın ayrı bir kümelenme göstermiĢlerdir. 

ÇalıĢma sonucunda SSR markörlerin genetik çeĢitlilik analizlerinde ayırt ediciliği 

yüksek ve uygun araçlar olduğu tespit edilmiĢtir. Ayrıca çalıĢma için incelenen üç tür ve 
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on ülke arasında Türkiye'nin en çeĢitli örneklere sahip ülke olduğu vurgulanmaktadır 

[128]. 

Diğer bir çalıĢmada, Ġsrail ve Türkiye'den yabani emmer buğdayı T. dicoccoides 

türünün doğal popülasyonlarında mikrosatellit polimorfizmi araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢmada 

15 popülasyonda 135 genotip, 20 SSR lokusu ile analiz edilmiĢtir. Yabani emmer 

buğday popülasyonlarının 126 tanesi Ġsrail'den, 9 tanesi de Türkiye'den (Diyarbakır'ın 

22 km batısı) temin edilmiĢtir. Baskın olarak kendi kendine döllenen bir tür olmasına 

rağmen gözlenen çeĢitlilik miktarı oldukça fazladır. 20 Gatersleben buğday SSR'ı 

(GWM) 364 allel üretmiĢtir. Ortalama allel sayısı 18 (5-26) olarak bulunmuĢtur. 

Polimorfik lokus oranı ortalaması 0.90 (0.45-0.00), gen çeĢitliliği ortalaması 0.50 

(0.094-0.736) ve Shannon'ın bilgi indeksi ortalaması 0.84 (0.166-1.307) olarak tespit 

edilmiĢtir. Popülasyonlar arasındaki genetik mesafe katsayılarının yüksek olduğu ve 

ortalama genetik mesafe katsayısının 1.862 olduğu belirtilmiĢtir. Bu değer oldukça 

belirgin bir genetik sapma olduğunun göstergesidir. Tespit edilen genetik mesafenin 

popülasyonlar arasındaki coğrafi mesafe ile bir bağlantısının olmadığı belirtilmiĢtir. 

Yabani buğday popülasyonları arasındaki iliĢkileri görselleĢtirmek için UPGMA 

dendogramı oluĢturulmuĢtur. Dendogram tüm yabani emmer buğdaylarının ayırt 

edilebildiğini göstermiĢtir. SSR yöntemi ile Ġsrail ve Türkiye'deki farklı ekocoğrafik 

bölgelerden temin edilen örneklerin %88'inin orjin alanlarıyla paralel olarak 

sınıflandırıldığı ve mikrosatellit analizinin oldukça etkili olduğu tespit edilmiĢtir. Elde 

edilen sonuçların daha önce RAPD ile yapılan çalıĢmalarla ile uygunluk gösterdiği 

ancak SSR'ların genetik çeĢitlilik değerlerinin daha fazla olduğu belirtilmiĢtir. Sonuç 

olarak araĢtırmacılar, T. dicoccoides türünün doğal popülasyonlarında genetik çeĢitlilik 

belirleme çalıĢmaları için SSR markörlerinin çok kullanıĢlı olduğunu belirtmiĢlerdir. 

Ayrıca yabani emmer buğdayı için zirai anlamda önemli özelliklerin iĢaretlenmesinde 

de SSR markörlerin çok uygun olduğunu açıklamıĢlardır [129]. 

BaĢka bir çalıĢmada, Hint ekmeklik buğday çeĢitlerinde  SSR markörler kullanılarak 

genetik çeĢitlilik analizi yapılmıĢtır. ÇalıĢmada 35 buğday çeĢidi için 30 polimorfik 

SSR markörü kullanılarak genetik çeĢitlilik belirlenmiĢtir. Genotiplerin 29 tanesi Pissi 

local'den  2 tanesi CIMMYT, Meksika'dan ve 3 tanesi de Delhi'den temin edilmiĢtir. 

Ġncelenen genotiplerde orta düzeyde polimorfizm tespit edilmiĢtir. Toplamda 90 allel 
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tespit edilmiĢ ve ortalama allel sayısı 3 olarak belirtilmiĢtir. Polimorfik bilgi içeriği 

0.06-0.76 arasında değiĢen değerlerde bulunmuĢtur ve ortalama PIC değeri de 0.45'tir. 

Genotiplerden 'Pissi Local' ırkının, 0.42-0.74 arasında değiĢen genetik uzaklık gösteren 

çeĢitlerin çoğuyla çok yüksek genetik mesafe ortaya koyduğu belirtilmiĢtir. Çizilen 

dendrogramda (UPGMA) üç ana küme oluĢtuğu görülmüĢtür. 35 genotipin SSR tabanlı 

küme analizinde tüm genotiplerin ayrı kümeler halinde sınıflandığı belirtilmiĢtir. Farklı 

Hint buğday çeĢitleri arasında değiĢkenlik olduğu bilinmesine rağmen farklı zamanlarda 

ve yerlerde yetiĢtirilen buğday çeĢitleri, ortak genotiplerin kullanımını gösteren 

filogenetik ağaçta bir araya toplanmıĢtır. Seçilen hatlar arasındaki genetik iliĢkileri 

analiz edebilmek için Temel Koordinat Analizi de (PCoA) yapılmıĢtır. PCoA sonuçları 

küme analiz sonuçlarını desteklemektedir. Yine PCoA sonuçlarına göre 'Pissi Local' 

genotipinin diğer genotiplerden açıkca ayrıldığı araĢtırıcılar tarafından belirtilmiĢtir. 

ÇalıĢma sonucunda araĢtırıcılar, SSR markör kullanılarak yapılan genetik iliĢki 

analizinde Hint buğdaylarının yeĢil devrimden sonra ortaya çıkan modern buğday 

çeĢitlerinden önemli ölçüde farklı olduğunu belirtmiĢlerdir. Ayrıca buğdayda moleküler 

çeĢitliliği analiz etmede SSR markörlerin çok güvenilir, kullanıĢlı ve etkin olduğunu 

belirtmiĢlerdir [130]. 

Yabani emmer buğday (Triticum turgidum ssp. dicoccoides) popülasyonunun genetik 

varyasyonunun büyüklüğünü açıklamak için yapılan bir çalıĢmada, Türkiye'nin 

güneyinden toplanan 91 örnek kullanılmıĢtır. Ġki doğal habitatdan alınan bitkilerde 

kloroplast DNA' sının değiĢimi araĢtırılmıĢtır. Kloroplast genomundaki 24 SSR markör 

lokusundaki allellik varyasyonuna bakılmıĢtır ve 15 SSR lokusunda varyasyon 

gözlendiğini bildirmiĢlerdir. Ortalama allel sayısı 2.17 (1-4 aralığında değiĢen) olarak 

tespit edilmiĢtir. Tahmin edilen çeĢitlilik endeks ortalamaları iki popülasyon için 

sırasıyla; 0.28 ve 0.29 olarak bulunmuĢtur. Elde ettikleri sonuçlara göre iki popülasyon 

arasındaki mesafenin sadece 13 km olmasına rağmen çok net bir genetik farklılaĢma 

gözlenmiĢtir. PCoA sonucunda 2 popülasyonun arasında net bir ayrılma gözlenmiĢtir. 

Ayrıca çizilen dendrogramda 2 ana grup gözlenmiĢtir. Toplam 23 kloroplast haplotipi 

tanımlanmıĢtır. Her popülasyon için haplotiplerin eĢit olmayan mikro-coğrafik dağılım 

gösterdiğini belirtmiĢlerdir. AraĢtırıcılar analiz sonuçlarına göre yabani emmer 

buğdayının küçük popülasyonlarında bile diğer buğdaylara göre genetik çeĢitliliğin 

fazla olduğunu belirtmiĢlerdir. Sonuç olarak; Türkiye'nin güneyindeki yabani emmer 
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buğdayının, popülasyonları içinde ve arasında çok yüksek seviyede genetik çeĢitliliğin 

olduğunu belirtmiĢlerdir [131]. 

Kavılca buğdayı ile yapılmıĢ kapsamlı moleküler bir çalıĢma bulunmamaktadır. Ayrıca 

Kars iline özgü çok önemli bir yerel genetik kaynak olan kavılca yeteri kadar 

tanınmamakta, önemi bilinmemektedir. Tez çalıĢmamız ile kavılca buğday örneklerinin; 

genetik çeĢitlilik analizleri, popülasyon dinamiği analizleri, filogenetik analizleri 

gerçekleĢtirilerek; henüz yeni yeni tanınmaya baĢlayan kavılca buğdayını daha iyi 

tanımlayarak ve ileriye dönük ıslah çalıĢmalarına da kaynak oluĢturarak, literatüre katkı 

sağlayacağımızı düĢünmekteyiz. 
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2. MATERYAL VE YÖNTEM 

2.1 Bitkisel Materyaller 

ÇalıĢmada kullanılan Kavılca (Triticum dicoccum Schrank) buğdayına ait 10 farklı yerel 

çeĢit Kars’ın farklı köylerinden çiftçilerden temin edilmiĢtir (ġekil 2.1). Bu buğday 

türünün otogam olmasından dolayı her bir popülasyondan birer örnek alınmıĢtır. Ayrıca 

genetik çeĢitlilikleri karĢılaĢtırmak amacı ile yine Kars ilinin farklı köylerinden 

çiftçilerden temin edilen iki adet kırmızı buğday (Triticum aestivum L.) türü de 

çalıĢmaya dahil edilmiĢtir (Çizelge 2.1). 

Çizelge 2.1 Kullanılan bitkisel materyallere ait sayısal veriler 

Kullanılan Buğday Türü Buğday Lokasyonları 
Kullanılan Yerel 

Çeşit Sayısı 

Kullanılan Birey 

Sayısı 

Triticum aestivum L. Dağpınar (Digor) 1 1 

Triticum aestivum L. AĢağı kotanlı Köyü (Selim) 1 1 

Triticum dicoccum S. Benliahmet Köyü (Selim) 1 1 

Triticum dicoccum S. Koç Köyü (Arpaçay) 1 1 

Triticum dicoccum S. Ġncesu Köyü (Susuz) 1 1 

Triticum dicoccum S. Dikme Köyü (Merkez) 1 1 

Triticum dicoccum S. Kürekdere Köyü (Arpaçay) 1 1 

Triticum dicoccum S. Dağpınar Köyü 1 1 

Triticum dicoccum S. Geçit Köyü (Akyaka) 1 1 

Triticum dicoccum S. Mezraa Köyü (Merkez) 1 1 

Triticum dicoccum S. 
Değirmen köprü Köyü 

(Arpaçay) 
1 1 

Triticum dicoccum S. Arpaçay Merkez 1 1 
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Şekil 2.1 ÇalıĢmada kullanılan buğday örneklerinin temin edildiği köylere ait 

lokasyonlar 
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Şekil 2.2 12 buğday popülasyonunun Neighbour joining ağacı ile coğrafi kökenlerini 

gösteren harita 
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2.2 Bitkilerin Yetiştirilmesi 

Kavılca buğdayı tohumları Kafkas Üniversitesi Fen Edebiyat Fakültesi Moleküler 

Biyoloji ve Genetik Bölümünde bulunan 16/8 saatlik uzun gün fotoperyodunu ve 25 
0
C 

oda sıcaklığını içeren iklim odasında viyollerde çimlendirilip  yetiĢtirilmiĢtir. 

 
Resim 2.1 Kavılca buğdayı tohumlarının 

viyollere ekilmesi 

 

 
Resim 2.2 Kavılca buğdayına ait tohumların 

viyollerde yetiĢtirilmesi (1 haftalık fideler) 

 
Resim 2.3 Kavılca buğdayına ait tohumların 

viyollerde yetiĢtirilmesi (2 haftalık fideler) 

 

 
Resim 2.4 Kavılca buğdayına ait tohumların 

viyollerde yetiĢtirilmesi (3 haftalık fideler) 

                   

 

2.3 Moleküler Markörler ve Genotiplendirme  

2.3.1 Bitkilerden DNA Ekstraksiyonu 

Bitki büyütme odalarında yetiĢtirilen kavılca buğdaylarının genç yapraklarından CTAB 

yöntemi kullanılarak DNA izolasyonu yapılmıĢtır [132]. Elde edilen bu DNA’lar PZR 

reaksiyonlarında kullanılmak üzere 10 ng/µl konsantrasyonuna seyreltilerek hazır hale 

getirilmiĢtir. 

 Kullanılan Kimyasallar ve Miktarları 

CTAB Ekstraksiyon Tamponu (600 ml) 

CTAB ( Hexadecylmethyl Ammonium Bromide): 6g 

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/İso-Amil Alkol (24:1) (Herbir 100 ml 'de) 

Kloroform: 96 ml 

Ġso-Amil Alkol: 4 ml 

Çizelge 2.2 Ġzolasyonda Kullanılan Kimyasal Miktarları 

Kimyasal Madde Miktarı 

  

CTAB Buffer 400 µl 

Fenol:kloroform:izoamilalkol 400 µl 

Ġsopropanol 400 µl 

%70 EtOH 500 µl 

%100 EtOH 500 µl 

TE 200 µl 

 

 

Resim 2.5 Ġzolasyonda kullanılan kimyasalların hazırlanması 
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DNA Ġzolasyonu Ġçin Örneklerin Hazırlanması 

YetiĢtirilen kavılca buğdaylarından alınan yapraklar 1,5 ml'lik mikrosantrifüj tüplere 

alınarak -20 
o
C'de donduruldu. Daha sonra tüpler sıvı azot içerisine alınarak ezme iĢlemi 

yapıldı. Bu iĢlem örnekler tüplerin dibinde iyice toz haline getirilinceye kadar devam 

ettirildi. 

 

DNA Ekstraksiyon Prosedürü 

1. Ġnkübatör 65 
o
C'ye ayarlanarak açıldı. 

2. Sıvı azot içerisinde ezilerek toz haline gelmiĢ yaprak örneklerinin tüplerin dibine 

çökmesi için kısa bir süre beklenildikten sonra tüplerin kapakları yavaĢça açıldı ve her 

birine 400 µl CTAB ekstraksiyon tamponu eklendi. Ġyice karıĢması için alt üst yapıldı. 

3. Tüpler inkübatöre alınarak 1,5-2 saat inkübe edildi. Ġnkübasyon sırasında her 15-20 

dk'da bir tüpler alt üst edilerek karıĢtırma yapıldı. 

4. DNA ekstraktı içine 400 µl fenol:kloroform:izoamilalkol (25:24:1) eklendi ve tüpler 

ters çevrilerek 30 kez iyice karıĢması sağlandı. 

5. 8000 rpm'de 25 dakika boyunca santrifüj iĢlemi yapıldı. Üst faz dikkatlice yeni 

tüplere aktarıldı. 

6. 4 ve 5. basamaktaki iĢlemler 3 defa tekrarlandı. 

7. Yeni tüplere aktarılan üst faza, 400 µl soğuk (-20 
o
C de yaklaĢık 2 saat beklemiĢ) 

isopropanol eklendi ve DNA'yı çökeltmek için iyice karıĢtırıldı (30 kez ters çevirme 

yapılarak). 

8. 14000 rpm'de 25 dk santrifüj iĢlemi yapıldı. 

9. Santrifüj sonrası üst faz çok dikkatli bir Ģekilde döküldü. Tüplerin dibinde pellet 

görüldü. 

10. Daha sonra tüplere oda sıcaklığında olan 500 µl %70 EtOH eklendi ve 5 dk 

bekletildi. Pelletlerin yıkanması sağlandı. 
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11. 14000 rpm'de 10 dk santrifüj iĢlemi yapıldı. 

12. Santrifüj sonrası ethanol çok yavaĢ ve dikkatli olarak döküldü. Daha sonra 500 µl 

%100 EtOH eklendi. Pelletlerin yıkanması sağlandı. 

13. 14000 rpm'de 10 dk santrifüj iĢlemi yapıldı. 

14. Santrifüj sonrası ethanol dikkatlice döküldü. Daha sonra DNA pelletleri oda 

sıcaklığında bir gece kurumaya bırakıldı. 

15. Son aĢamada 200 µl TE ile pelletler çözdürülerek -20 
o
C de muhafaza edilmek üzere 

kaldırıldı [132]. 

 

 

Resim 2.6 Ezme iĢlemi öncesi sıvı azot içinde 

bekletilen kavılca buğdayları 

 

 

Resim 2.7 CTAB tampon çözeltisi eklenen 

tüplerin inkübatöre alınması 

   

 

Resim 2.8 Tüplere fenol: kloroform: izoamilalkol 

eklenmesi 

 

 

Resim 2.9 Santrifüj sonrası çökelme 
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Resim 2.10 Yeni tüpe aktarılan üst faza  

fenol:kloroform:izoamilalkol eklenmesi 

 

 

Resim 2.11 Yeni tüpe aktarılmıĢ üst faza 

isopropanol eklenmesi 

 

Resim 2.12 Santrifüj sonrasında tüpün dibinde 

pelletin görülmesi 

 

 

Resim 2.13 Pelletlerin alkolle yıkanması 

 

Resim 2.14 Pelletlerin kurumaya bırakılması 

 

 

Resim 2.15 Pelletlerin TE ile çözdürülmesi 
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2.3.2 DNA Konsantrasyon ve Saflığının Belirlenmesi 

Ġzole edilen DNA'ların Nanodrop adlı spektrofotometre ile konsantrasyonları 

ölçülmüĢtür. DNA saflığını ölçmek için 260 ve 280 nm absorbsiyon değerleri ölçülmüĢ 

ve oranları hesaplanmıĢtır. 1.8-2 arasındaki oranların saflığı yüksek olarak 

değerlendirilmektedir. Örneklerde 260/280 oranı 1,83-2,18 arasında çıkmıĢtır ve saflığı 

yüksektir. DNA miktarlarının tayini için UVS-99 UVĠS drop cihazı kullanılmıĢtır 

(Resim 2.16) ve elde edilen sonuçlar listelenmiĢtir (Çizelge 2.3) Konsantrasyon 

ölçümünden sonra PCR'da kullanılmak üzere DNA'lar 10 ng/µl yoğunluğa 

seyreltilmiĢtir. 

 
          Resim 2.16 DNA miktar ve saflık tayini için kullanılan Nanodrop cihazı 

 

Çizelge 2.3 DNA miktar ve kalite değerleri 

 
Abs260 Abs280 260/280 Konsantrasyon(ng/µl) 

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 25,4 

9 6.312 3.448 1,83 315,5 

10 7.389 3.699 2 369,4 

11 6.506 3.336 1,95 325,3 

12 18.094 8.491 2,13 904,7 
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Saflık Elektroforezi 

Konsantrasyon ve saflık ölçümü spektrofotometre ile yapılan DNA'ların varlığını ve 

miktarını gözlemlemek amacıyla hazırlanan %2'lik (3 gr agaroz+150 ml TAE) agaroz 

jel görüntüsü ġekil 2.3'de verilmiĢtir. Saflık elektroforezi için; 2 µl DNA+ 2 µl Loading 

Dye +8 µl ddH20  karıĢtırılarak kuyucuklara yüklenmiĢ ve 80 voltta 90 dakika 

yürütülmüĢtür. 

 

 

Şekil 2.3 Konsantrasyon ve saflık ölçümü yapılan DNA'ların %2'lik agaroz jel 

görüntüsü 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç DNA Ladder (DNA moleküler 

ağırlık markerı) (5 ve 11 no 'lu örnekler için izolasyon tekrar yapıldı) 
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2.3.3 SSR Markörlerin Seçilimi  

ÇalıĢmanın baĢlangıcında, önceki çalıĢmalarda kullanılan SSR markörlerinden kolay 

skorlanan ve amplifikasyon yeteneği yüksek olan 30 adet SSR markörü taranmıĢtır. 

Fakat polimorfik özellik gösteren 11 adet SSR markörü seçilmiĢtir [133] (Çizelge 2.4). 

    Çizelge 2.4 ÇalıĢmada kullanılan 11 adet SSR markörün primerleri ve referansları 

Markör 

İsmi 
İleri Primer 5′-3′ (Forward) Geri Primer 5′-3′(Reverse) Primer Referansı 

Xgwm46 GCA CGT GAA TGG ATT GGA C TGA CCC AAT AGT GGT GGT CA Roder et al. 1998 

Xgwm95 GAT CAA ACA CAC ACC CCT CC AAT GCA AAG TGA AAA ACC CG Roder et al. 1998 

Xgwm120 GAT CCA CCT TCC TCT CTC TC GAT TAT ACT GGT GCC GAA AC Roder et al. 1998 

Xgwm154 TCA CAG AGA GAG AGG GAG GG ATG TGT ACA TGT TGC CTG CA Roder et al. 1998 

Xgwm155 CAA TCA TTT CCC CCT CCC AAT CAT TGG AAA TCC ATA TGC C Roder et al. 1998 

Xgwm340 GCA ATC TTT TTT CTG ACC ACG ACG AGG CAA GAA CAC ACA TG 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 GAA ATC CTA TTT C 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 CAA TGT TCC Roder et al. 1998 

 

 

2.3.4 PCR Reaksiyonları 

PCR iĢlemi Bioneer Global Genomics Partner Thermocycler’ında gerçekleĢtirilmiĢtir. 

Kullanılan PCR döngüsü Çizelge 2.6'da verilmiĢtir. PCR için kullanılacak primerlerin 

en uygun bağlanma sıcaklıkları (Tm) daha önce yapılan çalıĢmalardaki referanslar 

rehberliğinde tekrarlanan ön denemeler sonucunda belirlenmiĢtir. Reaksiyonlar 

herbirinde 9,5 µl ddH20, 1 µl ileri SSR primerleri, 1 µl geri SSR primerleri ve 12,5 µl 
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Taq 2x Master Mix (1.5 mM MgCl2), 1 µl seyreltilmiĢ genomik DNA içeren 25 µl final 

hacmiyle gerçekleĢtirilmiĢtir (Çizelge 2.5). PCR ürünlerinin vermiĢ olduğu bantlar ise 

yatay elektroforetik sistemde agaroz jel elektroforezi yöntemiyle belirlenmiĢ ve iBright 

CL1000 invitrogen markalı jel görüntüleme sisteminde görüntülenmiĢtir (Resim 2.25). 

Jel görüntüleri yorumlanmıĢ ve bantların allel boyutuna göre skorlama iĢlemi 

yapılmıĢtır. 

 

PCR Kimyasalları 

Çizelge 2.5 PCR reaksiyonlarında kullanılan kimyasallar ve miktarları 

PCR reaksiyonu için (25 µl) reaksiyon formülü Miktar (µl) 

Taq 2x Master Mix (1.5 mM MgCl2) 12.5 

Ġleri Primer  1 

Geri Primer 1 

ddH20  9.5 

DNA Template (10ng/ µl)  1 

Toplam  25 

 

Çizelge 2.6 SSR-PCR Döngüsü 

ĠĢlem Sıcaklık Süre 

Ön Denatürasyon 94
0
C 3 dk 

Denatürasyon 94
0
C 1 dk 

Bağlanma 56-59
0
C 1 dk 

Uzama 72
0
C 2 dk 

Son Uzama 72
0
C 10 dk 

 

45 kez 
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Resim 2.17 PCR reaksiyonlarında kullanılacak 

kimyasalların hazırlanması 

 

 

Resim 2.18 PCR reaksiyon karıĢımları eklenen 

strip'lere DNA' ların eklenmesi 

 

 

Resim 2.19 PCR reaksiyonları için hazır olan 

strip'lerin cihaza yerleĢtirilmesi 

 

 

Resim 2.20 PCR reaksiyonları için 

Termocycler'in çalıĢtırılması 

  

 

2.3.5 PCR Ürünlerinin Agaroz Jel Elektroforezi 

PCR iĢlemleri sonrasında elde edilen ürünlerin bant görüntülerinin alınabilmesi için 

elektroforez iĢlemi gerçekleĢtirilmiĢtir. PCR ürünleri jel elektroforeze yüklenmeden 

önce gerekli kimyasallar (Loading Dye ve ddH2O) ile birleĢtirilmiĢtir. UV ıĢığında, elde 

edilen bantların görüntülenebilmesi için etidyum bromür jele ilave edilmiĢtir. Ayrıca 

PCR ürünlerine kuyucuklara yüklemeye baĢlamadan önce DNA fragmanlarının 

izlenebilmesi için 6x Loading Dye (yükleme boyası) eklenmiĢtir. iBright CL1000 

invitrogen markalı Jel elektroforez cihazında PCR ürünlerinin görüntüleme iĢlemi 

sonrasında SSR bant uzunlukları tespit edilmiĢtir.  
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Kullanılan Kimyasallar 

Çizelge 2.7 Agaroz jel elektroforezinde kullanılan kimyasallar ve miktarları 

Kimyasallar Miktar 

Agaroz (%5) 7.5 gr 

Tampon Çözelti 1X  150 ml 

Etidyum-Bromür 3 µl 

Ladder  3 µl 

Agaroz yükleme boyası 

ddH2O 

PCR ürünü 

2 µl 

8 µl 

2 µl 

  

Agaroz Jel Elektroforez Sistemine Hazırlık Prosedürü  

1. 7.5 gr agaroz tartılıp ve erlene konuldu. 

2. 150 ml 1X TAE agarozun üzerine eklendi. 

3. Hafifçe çalkalanıp ve mikrodalga fırına erimesi için kondu. 

4. Tamamen eriyene kadar mikrodalgada kaynatıldı. 

5. Biraz soğuduktan sonra üzerine 3 µl Et-Br eklendi. 

6. Biraz soğutulmuĢ olan jel, önceden tarakları yerleĢtirilip hazırlanmıĢ olan tanka 

döküldü. 

7. Bir süre jelin donması beklendi ve taraklar dikkatlice çıkarıldı. Jel üzerinde 

kuyucuklar oluĢturuldu. 

8. Jelin üzerini kapatacak kadar tampon çözelti tanka ilave edildi. 

9. 2 µl PCR ürünü + 2 µl Loading Dye + 8 µl ddH2O parafin üzerinde karıĢtırılarak 

kuyucuklara dikkatlice yüklendi. 

10. Ġlk ve son kuyucuğa 3 µl marker konuldu. 

11. Cihaz 60 Voltta 150 dakikaya ayarlanarak baĢlatıldı ve jel yürütüldü.  
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12. Son olarak görüntüleme sisteminde jel görüntülendi. 

 

Resim 2.21 Elektroforez iĢlemi için 

kimyasalların hazırlanması 

 

 

Resim 2.22 Hazırlanan agaroz jelin donması ve 

yükleme için hazırlıkların yapılması 

   

 

Resim 2.23 Kuyucuklara PCR ürünlerinin 

yüklenmesi  

 

 

Resim 2.24 Örneklerin jel üzerinde yürümesi 

 

Resim 2.25 Kullanılan jel görüntüleme cihazı 
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2.4 Veri Analizleri 

Fotoğraflandırılan bantların allel boyutuna göre skorlama iĢlemi yapılmıĢtır. Skorlama 

iĢlemi kodominant markör tekniğinden dolayı 1(var) – 0(yok) Ģeklinde gerçekleĢtirilmiĢ 

ve veri analizleri yapılmıĢtır. 

Skorlama neticesinde elde edilen veriler kullanılarak popülasyonlar arasındaki genetik 

mesafelerin belirlenmesi için GenAlEx 6.1 [134] yazılım programı kullanılmıĢtır. 

Genetik çeĢitliliğin ölçümleri, tüm popülasyonlar ve bu popülasyonlara ait bireyler 

kullanılarak gerçekleĢtirilmiĢtir. Genetik çeĢitliliğin belirlenmesinde allel frekansları, 

majör allel frekansları, gen çeĢitliliği ve polimorfizm bilgisi içeriği (PIC) gibi temel 

kriterler kullanılarak bu kriterler için analizler yapılmıĢtır. Hesaplamalar için 

POWERMARKER v3.23 [135] yazılım programı kullanılmıĢtır. 

Popülasyon yapısının belirlenmesi için STRUCTURE programı kullanıldı. 

STRUCTURE programı Bayesian istatistiğini temel almaktadır. Gruplar arasındaki 

genetik çeĢitliliği en fazla açıklayan grubu belirlemek için kullanılan bir programdır. 

Program her bir K için 10 tekrar ile hesaplanan verilerin logaritma olasılığı olarak 

değerlendirilen L(K) değerini hesaplayarak grafikler vermektedir. Bu çalıĢmada optimal 

küme sayısını (K değeri) belirlemek için K'nın 1'den 10'a kadar olan değerlendirilmesi 

amacıyla 12 genotip kullanılmıĢtır. Kaydedilen Markov Chain Monte Carlo (MCMC) 

replikasyonlarının uzunluğu 10000 tanesi veri toplanmadan atıldı ve her bir yürütmede 

100000'den fazla MCMC replikasyonlarından veri toplandı. Bu düzeyin uygun olduğu 

literatürlerde belirtilmiĢtir [136]. Ad hoc prosedürü ile Evanno ve arkadaĢlarının 

geliĢtirdiği tekniğe göre optimal K değeri hesaplandı [137]. 

STRUCTURE programından elde ettiğimiz verileri doğrulamak ve popülasyonlardaki 

varyasyonu açıklamak amacı ile Temel Koordinatlar Analizi (PCoA), GenAlEx [134] 

programı kullanılarak gerçekleĢtirilmiĢtir. Daha sonra neighbour-joining dendogramı 

POWERMARKER V3.25 [135] programı kullanılarak oluĢturuldu. Buradan elde edilen 

verileri kullanarak 12 bireyin popülasyon düzeyinde moleküler iliĢkisi için Neighbour 

Joining ağacı DENDROSCOPE programı ile çizilerek görselleĢtirildi [138]. 
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3. BULGULAR 

3.1 Moleküler Analizler 

ÇalıĢmada 10 Kavılca Buğdayı (T. dicoccum) ve 2 Kırmızı Buğday (T. aestivum) 11 

SSR primeri ile taranmıĢtır. Bu primerlerin amplifikasyonları sonucu toplam 41 bant 

elde edilmiĢtir. AraĢtırmada kullanılan buğday genotiplerine ait SSR-PCR 

analizlerinden elde edilen elektroforez jel görüntüleri aĢağıda verilmiĢtir. Tüm jel 

görüntülerindeki 1-12 arasında numaralandırılmıĢ örnekler Çizelge 2.1'deki sırayı takip 

etmektedir. 

 

Şekil 3.1 Xgwm46 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 
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Şekil 3.2 Xgwm95 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 

 

 

Şekil 3.3 Xgwm120 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 
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Şekil 3.4 Xgwm154 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 

 

 

Şekil 3.5 Xgwm155 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 
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Şekil 3.6 Xgwm340 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 

 

 

Şekil 3.7 Xgwm361 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 
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Şekil 3.8 Xgwm389 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 

 

 

Şekil 3.9 Xgwm540 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 
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Şekil 3.10 Xgwm558 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 

 

 

Şekil 3.11 Xgwm601 primeri kullanılarak elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1-2: T.aestivum, 3-12: T. dicoccum, M: 100 bç'lık DNA Marker'ı 
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3.2 Popülasyon Yapısı ve Dinamiği Analizi 

Popülasyon yapısı STRUCTURE programında optimum K değerine göre belirlenmiĢtir. 

Optimal K değeri hem Pritchard ve ark. (2000) tarafından belirlenen ad hoc prosedürü 

hem de Evanno ve ark. (2005) tarafından belirlenen yönteme göre belirlenmiĢtir. 

AĢağıdaki grafikler (ġekil 3.12 ve ġekil 3.13) her iki yöntemden elde edilen sonuçların 

optimal K değerini Ģematize etmektedir. Her iki yöntemde de optimal K değerinin (yani 

küme sayısının) 6 olduğu görülmüĢtür. 

 

 

Şekil 3.12 Optimal K değerinin belirlenmesi için Pritchard ve arkadaĢlarının (2000) 

tanımladığı ad hoc prosedürüne göre elde edilen sonuç 

  



65 

Evanno ve ark. tarafından önerilen ΔK kriteri ġekil 3.13'de görüldüğü gibi 6 grupta 

(K=6) maksimum değeri vermektedir.  

 
Şekil 3.13 Optimal K değerinin belirlenmesi için Evanno ve arkadaĢlarının (2005) 

tanımladığı Delta K prosedürüne göre elde edilen sonuç 

 

Çizelge 3.1 2 ile 8 arasındaki her küme için ortalama LnP(K), standart sapma ve Delta 

K değeri. Evanno ve ark. (2005)'na göre en iyi K değeri yıldızlı olandır 

K Tekrarlar 
Ortalama 

LnP(K) 

Std.Sapma 

LnP(K) 
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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Şekil 3.14 K=2, K=3 ve K=6 için Bayes çıkarımına dayanan STRUCTURE görüntüleri 

 

11 SSR primeri ile analiz edilen 12 popülasyon arasında Bayes çıkarımına dayanan 

STRUCTURE görüntüleri ġekil 3.14'te verilmiĢtir. Ad hoc ve delta K protokollerine 

göre 6 sonucu elde edilmesine rağmen popülasyonların STRUCTURE programında net 

olarak ayrıĢmadığı görülmektedir. Bunun sebebinin ise kullanılan markör sayısının 

yetersiz olması ile iliĢkili olduğu düĢünülmektedir. 

 

K=6 

K=3 

K=2 
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3.3 Temel Koordinatlar Analizi (PCoA) 

STRUCTURE ile elde edilen sonuçları doğrulamak ve popülasyonlar arasındaki 

varyasyonları minimum seviyede açıklamak amacıyla 10 tetraploit ve 2 hekzaploit 

genotip için Temel Koordinatlar Analizi (PCoA) yapılmıĢtır. Analiz yapılırken T. 

dicoccum ve T. aestivum türleri PCoA ile görselleĢtirilmiĢ ve her iki tür farklı renklerle 

kodlanmıĢtır. PCoA analizi incelendiğinde T. dicoccum ve T. aestivum buğday 

popülasyonları UPGMA dendrogram sonuçlarına benzer Ģekilde gruplaĢmıĢtır (ġekil 

3.15). Analize göre genotipler 3 temel küme Ģeklinde gruplaĢma göstermektedir. 

Sonuçlara bakıldığında ABD genomuna sahip T. aestivum türünün AB genomuna sahip 

Triticum dicoccum türünden net bir Ģekilde ayrı grup oluĢturduğu görülmektedir. 

ÇalıĢmada karĢılaĢtırma yapmak amacıyla kullandığımız ekmeklik kırmızı buğdayın (T.  

aestivum) birbirine yakın akrabalık sergilemesi beklenen bir durumdur. 

PCoA sonucuna göre T. dicoccum (kırmızı renkli) ve T. aestivum (mavi renkli) bariz bir 

Ģekilde ayrıĢmıĢtır. 11 ve 12 no'lu bireylerin de ayrı konumlandığı belirlenmiĢtir. 6, 7 ve 

8 numaralı genotipler iç içe bir pozisyonda yer almıĢtır. 3, 4 ve 10 numaralı bireyler de 

birbirine yakın konumlanmıĢtır. Aynı türden olan 1 ve 2 nolu bireyler de yakın bir 

pozisyonda yer almıĢtır. Genetik mesafe değerlerine göre uzaklığın en az olduğu 6 ve 8 

numaralı popülasyonlar birbirine en yakın konumlanırken, genetik uzaklığın en fazla 

olduğu 4 ve 11 no'lu popülasyonlar ise birbirine en uzak konumlanan popülasyonlar 

olmuĢtur (ġekil 3.15). Analiz sonucuna göre aynı türden olan T. dicoccum 

popülasyonlarının farklı gruplara dağılması genotipler arasında genetik varyasyon 

düzeyine iĢaret etmektedir. 
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Şekil 3.15 11 SSR markörünün kullanıldığı analizden elde edilen iki ana komponent 

temelinde farklı lokasyonlara ait kavılca buğdayı popülasyonlarının (T. dicoccum) 

birbirinden ayrılması ve T. aestivum popülasyonu ile ayrımı  

 

3.4 Moleküler Filogenetik Analizler 

STRUCTURE ve PCoA'dan ortaya çıkan sonuçları teyit edebilmek ve 12 buğday 

genotipine ait moleküler iliĢkileri belirlemek amacıyla moleküler filogenetik analizi 

yapıldı. Bu analizi yapabilmek için POWERMARKER V3.25 (2005) programı 

kullanıldı. Programdan elde edilen veriler ile 12 bireyin popülasyon düzeyinde 

moleküler iliĢkisinin belirlenmesi için oluĢturulan Neighbour-Joining ağacı 

DENDROSCOPE programı yardımıyla görselleĢtirilmiĢtir (ġekil 3.16). 

12 genotip için oluĢturulan NJ ağacında kırmızı çizgi ile gösterilenler T. aestivum 

türüne, mavi çizgi ile gösterilenler ise T. dicoccum türüne aittir. Aynı türden olan T. 

aestivum genotipleri dendrogramda yakın kümelenmiĢlerdir. Ayrıca Arpaçay'dan temin 

edilen T. dicoccum türünün de T. aestivum türüne çok yakın yer aldığı görülmüĢtür.  

Dendograma göre 12 popülasyon üç ana gruba ayrılmıĢtır. Bunlardan birinci ana grup 

iki alt gruba ayrılmıĢtır. Bu alt gruplardan birinde Ġncesu popülasyonu, diğer alt grupta 

ise kendi içinde tekrar alt gruplara ayrılan Kürekdere, Dağpınar, Değirmenköprü ve 

Dikme popülasyonları kümelenmiĢtir. Ġkinci ana grubunda iki alt gruba ayrıldığı 

görülmüĢtür. Bu alt gruplardan her ikisi de tekrar alt grup oluĢturmuĢtur. Ġkinci ana 
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grubun ilk alt grubunda Mezraa, Benliahmet ve Koçköyü popülasyonları gruplanmıĢtır. 

Ġkinci ana grubun diğer alt grubunda ise AĢağı Kotanlı, Digor ve Arpaçay 

popülasyonları kümelenmiĢtir. Üçüncü ana grupta ise sadece Geçit popülasyonu 

bulunmaktadır. 

 

Şekil 3.16 12 Popülasyona Ait Filogenetik ĠliĢkinin NJ Ağacı 

 

3.5 Genetik Çeşitlilik Analizi 

ÇalıĢmada 12 genotipe ait genetik çeĢitliliği hesaplamak için; Allel Frekansı, Majör 

Allel Frekansı, Gen ÇeĢitliliği ve Polimorfik Bilgi Ġçeriği gibi parametrelerin analizi 

gerçekleĢtirildi. Genetik mesafe popülasyonlar arasındaki uzaklaĢmanın bir ifadesidir. 

Mesafe değeri küçükse yakın bir genetik iliĢki olduğu, mesafe değeri büyükse genetik 

iliĢkinin daha uzak olduğu anlaĢılabilmektedir. Bu çalıĢmada popülasyonlar arasındaki 

genetik mesafe Nei'nin [139] genetik uzaklık hesaplama yöntemine göre hesaplanmıĢtır. 

12 popülasyon için yapılan genetik mesafe sonuçlarına bakıldığında en az genetik 



70 

uzaklığın 6 (Dikme) ve 8 (Dağpınar) numaralı T. dicoccum popülasyonları arasında 

olduğu görülmektedir. En fazla genetik mesafenin ise 4 (Koçköy) ve 11 

(Değirmenköprü) T. dicoccum popülasyonları arasında olduğu görülmektedir (Çizelge 

3.2). Bulundukları lokasyonlara bakıldığında birbirine uzak konumlarda olan Dikme ve 

Dağpınarda genetik mesafenin en az olduğu görülürken, birbirine oldukça yakın olan 

Koçköy ve Değirmenköprü'de ise genetik mesafe en fazladır. 

Çizelge 3.2 SSR analizi sonucuna göre 2 T. aestivum ve 10 T. dicoccum 

popülasyonlarının Nei'ye göre tüm lokuslar için 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 çalıĢmada Kars'ın farklı lokasyonlarından temin edilen 10 kavılca (T. dicoccum) 

buğday popülasyonu ve 2 kırmızı buğday (T. aestivum) popülasyonu SSR primerleri 

kullanılarak analiz edilmiĢtir. SSR primerleri toplamda 41 allel üretmiĢtir. Allel sayıları 

incelendiğinde en yüksek allel sayısı (9) Xgwm-389 lokusunda en düĢük allel sayısı ise 

(2) Xgwm-95, Xgwm-154, Xgwm-361 ve Xgwm-540 lokuslarında belirlenmiĢtir. 

Ortalama allel sayısı ise 3,72 olarak hesaplanmıĢtır (Çizelge 3.4).  

Lokustaki allel frekansı hesaplamaları incelelen tüm popülasyonlarda allelin bulunma 

oranı dikkate alınarak yapılır. Bu çalıĢmada analizi yapılan popülasyonlarda 11 lokus 

tespit edilmiĢtir (Çizelge 3.3). Lokus düzeyinde bakacak olursak; 

Xgwm-46 lokusu için en yüksek allel frekansı 0.41 ile 4 ve 5 numaralı allelde 

gözlenirken 0.08 ile de 6. allelde en düĢük değer gözlenmiĢtir.  



71 

Xgwm-95 lokusunda gözlenen 2 allelde 0.83 ile eĢit değer tespit edilmiĢtir. 

Xgwm-120 lokusunda en yüksek allel frekansı 0.58 ile 4 numaralı allelde en düĢük 

değer ise 0.08 ile 3 numaralı allelde gözlenmiĢtir.  

Xgwm-154 lokusunda gözlenen 2 allelde en yüksek değer 0.75, en düĢük değer ise 0.25 

olarak tespit edilmiĢtir. 

Xgwm-155 lokusu için 0.66 değeri ile en yüksek allel frekansı 3 numaralı allelde 

belirlenirken 0.08 değeri ile de 2 numaralı allelde en düĢük değer belirlenmiĢtir. 

Xgwm-340 lokusunda frekans değerleri 0.5 olmak üzere 4 allel tespit edilmiĢtir. 

Xgwm-361 lokusunda belirlenen 2 allelden 0.33 değeri ile en yüksek frekansa sahip 1 

numaralı allel olur iken 0.25 değeri de 2 numaralı allelde belirlenmiĢtir. 

Xgwm-389 lokusu için en yüksek allel frekansı değeri 0.33 ile  3 ve 4 numaralı allelde 

belirlenirken, en düĢük frekans değeri 0.08 ile 2, 7, 8 ve 9 numaralı allellerde 

belirlenmiĢtir. 

Xgwm-540 lokusunda en yüksek allel frekansı 0.33 ile 2 numaralı allelde, en düĢük 

frekans değeri de 0.08 ile 1 numaralı allelde tespit edilmiĢtir. 

Xgwm-558 lokusunda en yüksek frekans değeri 0.83 ile 2 ve 4 numaralı allellerde 

belirlenirken en düĢük frekans değeri 0.16 değeri ile 1 ve 3 numaralı allellerde 

belirlenmiĢtir. 

Xgwm-601 lokusu için en yüksek allel frekansı 0.25 ile 1 numaralı allelde gözlenirken 

en düĢük frekans değeri 0.08 ile 3 ve 4 numaralı allellerde gözlenmiĢtir. 
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Çizelge 3.3 Popülasyonlara göre lokuslardaki allel frekansları 

Alel/Lokus Xgwm-

46 

Xgwm

-95 

Xgwm

-120 

Xgwm

-154 

Xgwm

-155 

Xgwm

-340 

Xgwm

-361 

Xgwm

-389 

Xgwm

-540 

Xgwm

-558 

Xgwm

-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    

 

ÇalıĢmamızda genetik çeĢitliliğin tespit edilmesinde polimorfik lokusun etkinliğini 

belirlemek için Polimorfik Bilgi Ġçeriği (PIC) değeri hesaplanmıĢtır. Kavılca buğday 

genotiplerinde polimorfik bilgi içeriği (PIC) en yüksek 0.375 değeri ile Xgwm-340 

primer çiftinde gözlenirken, en düĢük 0.190 değeri ile Xgwm-95 primer çiftinden elde 

edilmiĢtir. Polimorfik bilgi içeriği bakımından; 0.325 ile Xgwm-361, 0.304 ile Xgwm-

154 ve 0.287 ile Xgwm-46 SSR primer çiftleri yüksek değerler elde edilen primerler 

olmuĢtur. Xgwm-46, Xgwm-154 ve Xgwmn-361 primerlerinin kavılca buğdayı 

genotiplerinin, genetik çeĢitliliğini ayırt etmede en etkili primerler olduğu 

anlaĢılmaktadır. Kavılca genotipleri için ortalama polimorfik bilgi içeriği (PIC) 

ortalaması 0.264 olarak tespit edilmiĢtir (Çizelge 3.4).  

Çizelge 3.4 Ġki türün (T. dicoccum, T. aestivum) 11 SSR markör ile amplifikasyonları 

sonucu oluĢan toplam allel sayıları ve PIC değerleri 

No Primer Adı Allel Sayısı PIC Değeri 

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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Ġstatistiksel sonuçlara bakıldığında; allel sayısı ortalaması (3.45), gen çeĢitliliği (0.30) 

ve polimorfik bilgi içeriğinin (0.24) kavılca buğdayında, kırmızı buğdaya göre fazla 

olması (Çizelge 3.5) genetik çeĢitliliğin de kavılca buğdayında daha yüksek düzeyde 

olduğunu ispatlamaktadır. Analizler sonucunda ortaya çıkan bu farklılık aslında T. 

dicoccum türünde genetik çeĢitliliğin belli bir düzeyde korunduğunu da göstermektedir. 

Çünkü birçok kültür formunda yapay seleksiyon nedeniyle genetik homojenite 

görülebilmektedir. 

Çizelge 3.5 Ġki türün (T. dicoccum, T. aestivum) 12 adet genotipi için 11 SSR lokusu 

temelinde aralıkları ile birlikte (parantez içinde) çeĢitlilik istatistikleri 

Parametre Tamamı T.aestivum T.dicoccum 

 

Birey Sayısı 12 2 10 

 

Allel Sayısı 3.72 (2.00-9.00) 2 (0.00-2.00) 3.45 (0.00-9.00) 

 

Majör Allel Frekansı 0.76 (0.50-0.91) 0.78 (0.50-1.00) 0.78 (0.50-1.00) 

    

Gen Çeşitliliği 0.32 (0.15-0.48) 0.21 (0.00-0.50) 0.30 (0.00-0.50) 

    

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

    

    

    

 

3.6 Coğrafik ve Genetik Uzaklıkların Korelasyonu 

Coğrafi uzaklık ve genetik uzaklık arasındaki iliĢkiyi belirleyebilmek amacıyla 

GenAlEx 6.1 yazılımı ile popülasyonlar arasındaki genetik mesafe matrisi 

hesaplanmıĢtır. Popülasyonların enlem ve boylam değerleri Çizelge 3.6'da verilmiĢtir. 

Bu değerler kullanılarak popülasyonların coğrafi uzaklık matrisi hesaplanmıĢtır (Çizelge 

3.7). Tüm genotipler için coğrafi uzaklık ve genetik uzaklık arasında yapılan 

karĢılaĢtırmada istatistiksel olarak zayıf negatif bir korelasyon olduğu ortaya çıkmıĢtır 

(R
2
=0.04) (ġekil 3.17). 
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Çizelge 3.6 T. dicoccum ve T. aestivum  lokasyonlarının Enlem-Boylam değerleri 

Pop. No Buğday Lokasyonları Enlem (N) Boylam (E) 

1 Dağpınar (Digor)  40,46344900      43,32416601 

2 AĢağı kotanlı Köyü (Selim) 40,46218999 42,90562599 

3 Benliahmet Köyü (Selim) 40,48790500 42,90257291 

4 Koç Köyü (Arpaçay) 40,86334199 43,51571701 

5 Ġncesu Köyü (Susuz) 40,74201600 43,12925090 

6 Dikme Köyü (Merkez) 40,50762901 42,98111494 

7 Kürekdere Köyü (Arpaçay) 40,71816590 43,49843090 

8 Dağpınar Köyü 40,46344900 43,32416601 

9 Geçit Köyü (Akyaka) 40,77485460 43,51654368 

10 Mezraa Köyü (Merkez) 40,69680501 43,17520889 

11 Değirmenköprü Köyü (Arpaçay) 40,81860901 43,42140101 

12 Arpaçay Merkez 40,84674701 43,33209501 

 

 

Çizelge 3.7 T. dicoccum ve T. aestivum popülasyonlarının tüm genotipleri için 

hesaplanan coğrafik mesafe matrisi (km) 

Pop  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

1  0 

           2  35 0 

          3  36 3 0 

         4  47 68 66 0 

        5  35 36 34 35 0 

       6  29 8 7 60 29 0 

      7  32 58 56 16 31 50 0 

     8  0 35 36 47 35 29 32 0 

    9  38 62 61 10 33 54 6 38 0 

   10  29 35 33 34 6 27 27 29 30 0 

  11  40 59 57 9 26 51 13 40 9 25 0 

 12  43 56 54 16 21 48 20 43 17 21 8 0 
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Şekil 3.17 12 popülasyonun coğrafik ve genetik uzaklık matrisleri arasında Mantel testi 

regreasyonu 
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4. SONUÇLAR VE TARTIŞMA 

Triticum urartu (baba ebeveyn) ve Triticum speltoides (ana ebeveyn) türlerinin 

tozlaĢması sonucunda yeni bir tür olan T. dicoccoides türünün (4x=28) oluĢtuğu 

bilinmektedir [62]. Günümüzde, tüm dünyada yaygın Ģekilde yetiĢtirilen makarnalık ve 

ekmeklik buğdayların kültüre alınmasında yabani tetraploit T. dicoccoides buğdayı 

önemli rol oynamıĢtır. Çünkü bu tür ekmeklik ve makarnalık kültür türlerinin, kültüre 

alınmasında ana rolü üstlenmiĢtir. T. dicoccoides tetraploit buğdayların ilk yabani 

formudur. Anadolu'da ise yabani gernik olarak tanınmaktadır. ÇalıĢmamızda 

kullandığımız T. dicoccum ise yabani gernik'in kültüre alınmıĢ formudur. Tetraploit bir 

türdür ve kromozom sayısı da 2n=4x=28'dir. T. dicoccum türünün kültüre alınmasıyla 

yabani atasının baĢakçıklarını dökme özelliği engellenmiĢ fakat tane kavuzluluğu 

özelliği değiĢmemiĢtir. ÇalıĢmamıza konu olan kavılca buğdayı aslında Kars ilinde 

yetiĢen T. dicoccum türünün yerel bir çeĢididir [65, 140]. Kars ilinde tarımsal araziler 

yüksek rakımdadır ve gece gündüz ısı farklılıkları oldukça yüksektir, bu nedenle 

coğrafik ve iklimsel varyasyonlar görülebilmektedir. Kars'a özgü önemli bir yerel 

genetik kaynak olan kavılca, bölgenin soğuk iklim Ģartlarına uyum sağlayarak tohumu 

çevreleyen kabuk sayısını arttırmıĢ ve baĢağındaki çatalları kalınlaĢtırmıĢtır [52]. Köken 

olarak kavılca buğdayının ilk kez Güneydoğu Anadolu Bölgesi 'Verimli Hilal'de kültüre 

alındığı kabul edilmektedir. Ülkemizde yüksek verimli buğdayların yaygınlaĢmasından 

önce kavılca, beslenmede çok kullanılan bir çeĢit idi. Günümüzde insan beslenmesinde 

ihmal edilmiĢ olan kavılca buğdayı, Kars dıĢında Kastamonu, Karabük, Çorum, Çankırı, 

Bilecik, EskiĢehir ve Bolu'da az miktarda yetiĢtirilmektedir. Kars dıĢında yetiĢtirilen 

bölgelerdeki kavılca buğdayının kavuz yapısı, iklim farkından dolayı daha yumuĢaktır 

dolayısıyla hasadı ve kavuzların ayrılması daha kolaydır [141, 142]. 

DNA markörleri kullanılarak yapılan gen etiketleme, genetik haritalama, genetik 

çeĢitlilik çalıĢmaları, filogenetik analizler gibi çalıĢmalar özellikle polimeraz zincir 

reaksiyonun keĢfedilmesinden sonra oldukça kolaylaĢmıĢtır [71]. Diğer tahıllarda 

olduğu gibi en yaygın tahıl grubu olan buğdayda da tür ya da popülasyon düzeyinde, 

belli lokuslardaki farklılıkların saptanması için moleküler markörler kullanılmaktadır. 

Moleküler markörler popülasyonlar ya da genotipler arasındaki polimorfizm bilgisinden 

yararlanılarak varyasyonların ortaya çıkarılmasında görev gören araçlardır [73]. 

ÇalıĢmamızda kullandığımız SSR'lar; filogenetik akrabalıklar, genetik çeĢitlilik, genetik 
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haritalama, popülasyon genetiği, evrimsel genetik gibi birçok alanda kullanılan  

moleküler markör tekniğidir [89]. Dreisigacker ve ark. [98] 36 buğday popülasyonu 

arasındaki genetik çeĢitliliği belirlemek amacıyla yaptıkları bir çalıĢmada SSR 

markörleri kullanmıĢlardır. ÇalıĢmada 44 SSR markör kullanılmıĢ ve genetik iliĢkilerin 

belirlenmesinde SSR'ların oldukça etkili bir araç olduğunu belirtmiĢlerdir. Yine baĢka 

bir çalıĢmada Fahima ve ark. [129] yabani emmer buğdayı popülasyonlarında SSR 

polimorfizmi araĢtırmıĢlardır. 135 genotip 20 SSR ile muamele edilmiĢtir. Elde ettikleri 

sonuçlara göre yabani emmer buğdayı için genetik çeĢitlilik belirleme çalıĢmalarında 

SSR markörlerin çok kullanıĢlı olduğunu rapor etmiĢlerdir. Yine Pagnotta ve ark. [112] 

yaptıkları bir çalıĢmada T. dicoccon türünün moleküler karaterizasyonunu farklı 

markörler kullanarak yapmıĢlardır. Sonuç olarak SSR'ların kullandıkları diğer 

markörlere (ISSR ve EST-SSR) göre emmer genotipleri için çok etkili ayrım gücüne 

sahip olduklarını belirtmiĢlerdir. Kumar ve ark. [127] buğday genotiplerinde, DNA 

parmak izi ve genetik çeĢitliliği SSR markörler kullanarak analiz etmiĢlerdir. 

ÇalıĢmalarında 39 polimorfik SSR markör kullanmıĢlardır. Sonuç olarak SSR 

markörlerin, DNA parmak izi ve genetik çeĢitlilik belirleme çalıĢmalarında 

kullanımlarının uygun olduğunu rapor etmiĢlerdir. 

Kavılca buğday genotiplerinin popülasyon yapıları Bayesian yöntemi ile STRUCTURE 

programı kullanılarak değerlendirilmiĢtir. Programda Bayesian yöntemi ile her bireye 

yerleĢtirdiği K kümelerini belirlemek için SSR veri bilgilerimizin tamamını kullanarak 

örnekleme yapılmaktadır. (ġekil 3.12) Farklı K değerleri her biri 10 bağımsız değerde 

(1-10) test edilmiĢtir. Optimal K değeri 6 olarak bulunmuĢtur (ġekil 3.13). K kriterine 

göre seçilen değerler Çizelge 3.1'de verilmiĢtir. 11 SSR primeri ile analiz edilen 12 

popülasyon arasında Bayesian yöntemine dayanan STRUCTURE görüntüleri ġekil 

3.14'te verilmiĢtir. Ad hoc ve delta K protokollerine göre 6 sonucu elde edilmesine 

rağmen popülasyonların STRUCTURE programında net olarak ayrıĢmadığı 

görülmektedir. Bunun sebebinin ise kullanılan markör sayısının yetersiz olması ile 

iliĢkili olduğu düĢünülmektedir. Arystanbekkyzy ve ark. [109] Türkiye'de yetiĢen 

yabani ve kültür emmer buğdaylarının filogenetik ve taksonomik iliĢkilerini 

araĢtırmıĢlar ve yaptıkları STRUCTURE analizi sonuçlarına göre optimum delta K 

değerini 2 olarak bulmuĢlardır. Gurcan ve ark. [143] 70 adet Türkiye'nin eski buğday 

tarlalarından toplanmıĢ gernik buğdayı, Tir buğdayı ve Kavuzlu buğday genotiplerinde 
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SSR kullanarak yaptıkları moleküler karakterizasyon ve agro-morfolojik çalıĢmalarında 

STRUCTURE analizi sonucunda buğday gen havuzunun K=6 ana gruba ayrıldığını  

optimal K değerinin 6 olduğunu bildirmiĢlerdir. Oliveira ve ark. [144] Ġberya 

yarımadasından, 7 tetraploit buğday popülasyonunu çekirdek ve kloroplast SSR 

markörler ile incelemiĢlerdir. ÇalıĢmalarında STRUCTURE analizi yapmıĢlardır ve 

yaptıkları ΔK, LnP(D) ve Q-matris korelasyon analizleri ile K=2 ve K=6'da popülasyon 

karıĢımlarının kararlılık gösterdiğini bildirmiĢlerdir. Bu sonuçların elde ettiğimiz K=6 

değeri ile uyuĢtuğu görülmektedir. Fakat literatüre baktığımızda K=2 ve K=3 optimum 

değerlerinin belirlendiği çalıĢmalar da yoğunluk kazanmaktadır. Buradaki farklılığın 

bizim markör sayımızın yeterli olmamasından kaynaklandığını söyleyebiliriz. 

STRUCTURE sonuçlarını doğrulamak için Temel Koordinat Analizi (PCoA) 

gerçekleĢtirilmiĢtir (ġekil 3.15). PCoA sonuçlarına bakıldığında T. aestivum 

popülasyonları beklenildiği üzere ayrı bir grup (1 [Digor] ve 2 [AĢağı Kotanlı] numaralı 

popülasyonlar) oluĢturmuĢtur. Kavılca buğday popülasyonlarının tamamı Kars 

bölgesinden yani benzer eko-coğrafik bölgeden temin edilmiĢtir. Buna rağmen PCoA 

sonucuna baktığımızda farklı gruplaĢmalar görülmektedir. 3 (Benliahmet), 4 (Koçköy) 

ve 10 (Mezraa) numaralı popülasyonlar ile 5 (Ġncesu), 6 (Dikme), 7 (Kürekdere) ve 8 

(Dağpınar) numaralı popülasyonlar birbirine yakın kümelenmiĢlerdir. 9 numaralı Geçit 

popülasyonu ayrı bir küme oluĢturmuĢtur. 11 numaralı Değirmenköprü popülasyonu 6, 

7, 8 numaralı popülasyonlara yakın kümelenirken 12 numara ile ifade edilen Arpaçay 

popülasyonu da dendogramda T. aestivum türü ile aynı grupta yer alırken PCoA 

analizinde farklı bölgede yer almıĢtır. Bu durum farklı genetik içeriğe sahip olunması ile 

açıklanabilir. Ayrıca iklimsel farklılıklar, enlem boylam değerleri, yükseklik farkı da 

kümeleĢmeler üzerinde etkili olmaktadır. Shizuka ve ark. [131] Türkiye'nin güneyinden 

temin ettikleri Triticum turgidum ssp. dicoccoides popülasyonlarında genetik 

varyasyonu araĢtırmıĢ ve popülasyonlar arasındaki mesafenin fazla olmamasına rağmen 

net bir genetik farklılaĢma gözlendiğini belirtmiĢlerdir. Ayrıca Türkiye'de yabani 

emmer buğdaylarında genetik çeĢitliliğin yüksek olduğunu bildirmiĢlerdir.  

ÇalıĢmamızdaki dicoccum popülasyonlarının birbirinden ayrı kümelenme 

oluĢturmalarının nedenleri arasında bulundukları bölgelerdeki çevresel farklılıklardan 

(yükseklik, enlem, toprak yapısı gibi) dolayı izolasyon olarak ayrılmaları da sayılabilir. 

Kavılca buğdayı popülasyonlarında kümelenme durumuna bakıldığında tüm 



79 

genotiplerin bulundukları lokasyonlar ile genetik mesafe uzaklıkları arasında bir 

korelasyon bulunmamaktadır. Fahima ve ark. [129] Türkiye ve Ġsrail'den yabani emmer 

buğdayı ile yaptıkları çalıĢmalarında tespit edilen genetik mesafe uzaklıkları ile 

popülasyonlar arasındaki coğrafi mesafelerin bir bağlantısının olmadığını 

belirtmiĢlerdir.  

ÇalıĢmamızın dahilinde SSR markörlerini kullanarak 12 popülasyonun moleküler 

iliĢkilerini belirlemek amacıyla mesafe temelli Neighbour Joining (NJ) ağacı 

oluĢturduk. NJ ağacı DENDROSCOPE programı ile görselleĢtirilmiĢtir (ġekil 3.16). 

Dendrogram incelendiğinde kavılca buğdayının üç ana gruba ayrıldığı görülmektedir. 

Bu ana gruplardan birinde sadece  Geçit popülasyonu bulunmaktadır. Diğer ana gruplar 

ise kendi içlerinde alt gruplara ayrılmaktadır. Ayrıca T. aestivum popülasyonları birlikte 

kümelenme göstermiĢlerdir. Arpaçay T. dicoccum popülasyonu da T. aestivum 

popülasyonları ile aynı grupta yer almıĢtır. BBAADD genomuna sahip Arpaçay 

popülasyonun (T. aestivum) BBAA genomlarını alabileceği türlerden birinin emmer 

buğdayı (T. dicoccum) olduğu yapılan çalıĢmalarda kabul görmüĢtür ve bu türlerin 

yakın kümelenmesi görülebilecek bir sonuçtur. Kaymaz ve Ġzbirak [106] Türkiye'den 

birçok bölgeden (Kars hariç) T. dicoccoides ve T. dicoccon buğdayında genetik 

çeĢitliliği analiz ettikleri çalıĢmalarında çizdikleri dendrogramda 2 ana grup elde 

ettiklerini bildirmiĢlerdir. Salunkhe ve ark. [122] T. dicoccon buğdayında SSR 

markörler ile yaptıkları moleküler akrabalık analizi çalıĢmalarında UPGMA kullanarak 

dendrogram çizmiĢ ve 9 popülasyon için 3 küme oluĢtuğunu bildirmiĢlerdir. Sarkar ve 

ark. [130] 35 buğday çeĢidini 30 SSR markör ile inceledikleri çalıĢmalarında UPGMA 

yöntemi ile dendogram çizmiĢ ve tüm buğday genotiplerinin 3 ana grup Ģeklinde 

kümelendiğini bildirmiĢlerdir. Elde edilen sonuçların bizim sonuçlarımızla paralellik 

gösterdiği görülmektedir. 

11 SSR primeri ile yapılan çalıĢmanın sonucunda kavılca buğdayı popülasyonlarında 

kullanılan primerler literatürdeki fragment aralıklarına uygun aralıklarda fragmentler 

üretmiĢtir. T. dicoccum ve T. aestivum genotiplerinin SSR primer çiftleri kullanılarak 

genetik çeĢitlilik çalıĢmalarından elde edilen sonuçlar Çizelge 3.5'de verilmiĢtir. 

ÇalıĢmada 11 adet SSR primer çifti toplam 41 adet allel üretmiĢtir. En yüksek allel 

sayısı 9 allel ile Xgwm-389 SSR primerinden elde edilmiĢtir. En düĢük allel sayısı ise 2 

allel ile Xgwm-95, Xgwm-154, Xgwm-361 ve Xgwm-540 SSR primerlerinden elde 
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edilmiĢtir. SSR primerlerinden elde edilen ortalama allel sayısı 3.72 bulunmuĢtur. 

Salunkhe ve ark. [122] emmer buğdayında (T. dicoccon S.) moleküler çeĢitlilik analizi 

yapmıĢlardır. 48 emmer buğdayını 47 SSR markör kullanarak değerlendirdikleri 

çalıĢmalarında allel sayısını 2 ile 9 arasında bulmuĢlardır. Ortalama allel sayısını da 

3.87 olarak tespit etmiĢlerdir. Salem ve ark. [116] 48 SSR markörü kullanarak 7 buğday 

popülasyonu ile yaptıkları çalıĢmalarında lokus baĢına düĢen allel sayısını 2 ile 7 

arasında, ortalama allel sayısını da 3.2 olarak bulduklarını bildirmiĢlerdir. Elde edilen 

bu değerlerin çalıĢmamızla yüksek oranda uyum gösterdiği görülmektedir.  

ÇalıĢmamızda, Polimorfik Bilgi Ġçeriği (PIC) değeri 0.14 ile 0.37 arasında 

değiĢmektedir. Ortalama PIC değeri 0.26 olarak bulunmuĢtur. En yüksek PIC değerini 

veren primer Xgwm-340, en düĢük PIC değerini veren primer ise Xgwm-95'dir (Çizelge 

3.4). Polimorfik bilgi içeriği bakımından; Xgwm-46 (0.287), Xgwm-154 (0.304) ve 

Xgwmn-361 (0.325) primer çiftleri kavılca buğdayı genotiplerinin, genetik çeĢitliliğini 

ayırt etmede en etkili primerler olarak tespit edilmiĢtir. Ren ve ark. [111] Ġsrail ve 

Türkiye'den temin ettikleri 25 yabani emmer buğdayında genetik çeĢitliliği 

araĢtırmıĢlardır. Yaptıkları çalıĢmada polimorfik bilgi içeriğini 0.153 olarak 

bulmuĢlardır. Emebiri ve ark. [145] 188 yabani gernik buğdayı ve 7 EST-SSR markör 

kullanarak yaptıkları çalıĢmalarında polimorfik bilgi içeriği ortalamasını 0.66 

bulmuĢlardır. PIC değerlerinin 0.52-0.86 arasında olduğunu belirtmiĢlerdir. Rafeipour 

ve ark. [115] 40 emmer buğday popülasyonunda genetik çeĢitliliği araĢtırdıkları 

çalıĢmalarında 24 SSR ve 4 EST-SSR markörü kullanmıĢlardır. ÇalıĢmalarında 

polimorfik bilgi içeriğinin 0.18-0.86 arasında değiĢtiğini ve ortalamasının da 0.61 

olduğunu bildirmiĢlerdir. Bu çalıĢmada elde edilen PIC değerleri verilen literatür 

örneklerinin bazılarından yüksek, bazılarından ise düĢüktür. Bu farklılığın oluĢmasına 

çalıĢmada kullanılan kavılca buğdayı örnekleri ve çalıĢmada kullanılan SSR 

markörlerinin farklı sayılarda ve lokalitelerde olması neden olabilir. ÇalıĢmamızda 

analiz edilen kavılca buğdayı PIC değeri 0.24 olarak bulunmuĢtur. Ayrıca çalıĢmada 

kullandığımız T. aestivum türünde ise PIC değeri 0.16'dır. Gen çeĢitliliğine 

baktığımızda ise T. dicoccum genotiplerinde 0.30 iken T. aestivum genotiplerinde 0.21 

olarak hesaplanmıĢtır. Bu veriler ıĢığında kavılca buğdayının daha yüksek çeĢitlilikte 

allel içerdiğini bu durumun da genetik çeĢitliliğini arttırdığını söyleyebiliriz. Kumar ve 

ark. [127] T. aestivum genotiplerinde 7 SSR kullanarak yaptıkları genetik çeĢitlilik 
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analizi çalıĢmalarında 54 buğday genotipi incelemiĢ ve ortalama PIC değerini 0.29 

olarak tespit etmiĢlerdir. Buldukları tüm sonuçları yorumladıklarında, T. aestivum 

genotiplerinde genetik çeĢitliliğin düĢük olduğunu belirtmiĢlerdir. Arystanbekkyzy ve 

ark. [109] ise Türkiye'de yetiĢen 38 yabani ve kültür emmer buğdaylarında filogenetik 

iliĢkiyi araĢtırdıkları çalıĢmalarında PIC değerini 0.66, Gen ÇeĢitliliğini ise 0.48 olarak 

bulmuĢlardır. Bu değerleri yorumladıklarında ise yüksek bir genetik çeĢitlilik 

varlığından bahsetmiĢlerdir. Bu çalıĢmalardan elde edilen sonuçlar (sayısal değerler 

kullanılan örneklerden dolayı farklılık içerse de) ve yorumlar bizim çalıĢmamızı 

desteklemektedir. 

Genetik mesafe popülasyonlar arasındaki uzaklaĢmadır. Yüksek genetik mesafe değeri, 

lokasyonlar arasındaki farklılığın fazla olduğunun göstergesidir. ÇalıĢmamızda 12 

popülasyonun genetik mesafe matrisine baktığımızda, en fazla genetik uzaklığın  

Koçköy (4) ve Değirmenköprü (11) T. dicoccum popülasyonları arasında olduğunu, en 

az genetik uzaklığın ise Dikme (6) ve Dağpınar (8) T. dicoccum popülasyonları arasında 

olduğunu görmekteyiz (Çizelge 3.2). Tüm genotipler için coğrafi uzaklık ve genetik 

uzaklık arasında yaptığımız karĢılaĢtırmada istatiksel olarak zayıf negatif bir korelasyon 

olduğu ortaya çıkmıĢtır (R
2
=0.04) (ġekil 3.17). Bu sonuca göre, popülasyonlar 

arasındaki genetik farklılaĢma coğrafi uzaklıktan kaynaklanmamaktadır diyebiliriz. 

Oliveria ve ark. [144] tetraploit 53 buğday popülasyonunu incelemiĢ ve coğrafi uzaklık 

ile genetik uzaklık arasında zayıf düzeyde korelasyon bulduklarını (r=0.21, p<0.001) 

bildirmiĢlerdir. Ren ve ark. [111] yabani emmer buğdaylarında genetik çeĢitliliği 

araĢtırdıkları çalıĢmalarında, genetik ve coğrafi uzaklık iliĢkisini belirlemek için 

yaptıkları mantel test sonucuna göre r=0.05 bulmuĢlar ve popülasyonlar arasındaki 

genetik farklılaĢmanın coğrafi mesafeden bağımsız olduğunu belirtmiĢlerdir.  Dong ve 

ark. [114] 15 yabani emmer buğday popülasyonunu 25 EST-SSR markörler ile analiz 

ettikleri çalıĢmalarında popülasyonlar arasındaki genetik mesafe değerini ortalama 0.4 

olarak bulmuĢlardır. ÇalıĢmalarında birbirinden coğrafi olarak uzakta bulunan 

popülasyonların daha düĢük genetik mesafeye sahip olduğunu ve genetik mesafenin 

coğrafi bölgeden bağımsız olduğunu belirtmiĢlerdir. Yine Fahima ve ark. [129] Ġsrail ve 

Türkiye orjinli yabani emmer buğdayı ile yaptıkları çalıĢmalarında popülasyonlar 

arasındaki genetik mesafe ortalamasını 1.8 olarak bulmuĢlar ve popülasyonlar 

arasındaki coğrafi mesafe ile genetik mesafenin bir bağlantısının olmadığını rapor 
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etmiĢlerdir. AraĢtırmalardan elde edilen bu benzer sonuçların çalıĢmamızın sonuçlarını 

desteklediğini görmekteyiz. 

Bu çalıĢmada Kars yöresine özgü olan Kavılca Buğdayının SSR markörleri kullanılarak 

genotiplendirilmesi gerçekleĢtirilmiĢtir. Elde edilen sonuçlar neticesinde bu yerel 

buğday türünün yüksek bir genetik çeĢitliliğe ve allelik zenginliğe sahip olduğu 

anlaĢılmaktadır. Genomik yapı itibari ile günümüzde ekmeklik amacıyla kullanılan 

kırmızı buğday türüne yüksek düzeyde benzerlik gösterdiği de STRUCTURE 

analizinden elde edilen çalıĢmalarla kanıtlanmıĢtır. Kars ili içerisindeki farklı coğrafik 

ve iklimsel varyasyonlardan dolayı kavılca buğday türünün 3 temel grupta ayrıĢtıkları 

da PCoA ve filogenetik çalıĢmalarla desteklenmiĢtir. Yöresel bir çeĢit olan kavılca 

buğdayı ile ilgili Türkiye'de SSR yöntemi kullanılarak yapılmıĢ moleküler düzeyde 

araĢtırmaların sınırlı sayıda olduğu görülmektedir. Özellikle Kars iline ait önemli bir 

yerel genetik kaynak olan kavılca buğdayının genotiplendirilerek moleküler 

karakterizasyonunun yapılması, bilimsel anlamda oldukça değerli görülmektedir.  

Bu sebeple, bu çalıĢmadan elde edilen sonuçların yapılacak olan çalıĢmalar açısından da 

önemli olduğu düĢünülmektedir. Ekim alanı giderek azalan yerel emmer kavılca 

buğdayı biyotik ve abiyotik çevre koĢullarına oldukça dayanıklıdır, ekim alanları 

arttırılmalıdır ayrıca organik tarım için de uygun olduğu anlatılmalıdır. Besin içeriği 

bakımından da çok zengin olan kavılca buğdayının herkes tarafından tanınması ve 

tarımda tekrar ekim alanının geniĢletilmesi için de çalıĢmamızın referans olacağı 

düĢünülmektedir. Ayrıca moleküler düzeyde varyasyon gösteren kavılca buğday 

popülasyonları içerisinden üstün özellik gösteren genotipler belirlenerek makarnalık ve 

ekmeklik buğday ıslah çalıĢmalarında baĢarılı bir Ģekilde kullanılabileceği 

düĢünülmektedir. SSR markörlerinin genetik çeĢitlilik, popülasyon dinamizmi, 

moleküler akrabalık ve genetik-coğrafi temelli mesafe analizleri için uygun moleküler 

araç oldukları da literatür çalıĢmaları paralelinde anlaĢılmaktadır. 
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