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ÖZET 

Yüksek Lisans Tezi 

BAZI EKMEKLĠK BUĞDAY GENOTĠPLERĠNĠN KURAKLIĞA TOLERANS 

BAKIMINDAN DNA MARKÖRLERĠYLE  KARAKTERĠZASYONU 

Begüm TERZĠ 

Karamanoğlu Mehmetbey Üniversitesi 

Fen Bilimleri Enstitüsü 

Biyomühendislik Anabilim Dalı 

DanıĢman: Doç. Dr. Özlem ATEġ SÖNMEZOĞLU 

Ocak, 2017, 94 Sayfa 

Ġnsan beslenmesindeki önemi ve geniĢ adaptasyon yeteneği sayesinde, dünyanın en 

önemli bitkilerinden biri olan buğdayın kuraklığa bağlı olarak veriminin azalması, 

tarımsal üretimde sürdürülebilirliği ve dünya besin güvencesini tehdit etmektedir. 

Kuraklığın etkilerini en aza indirebilmek için yapılan kuraklığa dayanıklı çeĢit ıslahının 

birinci aĢaması, buğday genotiplerinin kuraklığa tolerans bakımından moleküler ve 

biyokimyasal karakterizasyonu ve sınıflandırılmasıdır.  

Bu çalıĢmanın amacı; Türkiye’de yaygın olarak yetiĢtirilen ve farklı bölge koĢullarına 

adapte olmuĢ ekmeklik buğday çeĢitleri ile bazı ekmeklik buğday hatlarının kuraklığa 

tolerans bakımından karakterizasyonunun yapılmasıdır. Bu amaçla, genotiplere ait 

DNA’lar, farklı kromozomlarda haritalanmıĢ QTL’lerin varlığı açısından moleküler 

markörlerle taranmıĢtır. Kontrol çeĢitler arasında yapılan taramalar sonucu incelenen 45 

markörden en polimorfik olan ve en net görüntü veren 15 adet DNA markörü (SSR) 

belirlenerek çalıĢmada kullanılmıĢtır. AraĢtırma sonucunda moleküler markörlerle 

yapılan taramalara göre kuraklığa dayanıklılık bakımından toleranslı ve hassas kontrol 

çeĢitleri ile genetik benzerlik gösteren ekmeklik buğday genotipleri belirlenmiĢtir. SSR 

temelli oluĢturulan dendograma göre incelenen genotipler kuraklığa toleranslılık 

bakımından iki ana gruba ayrılmıĢtır. SSR primerleri ile yapılan moleküler taramalar 

sonucunda 0,14 ile 0,71 arasında değiĢim gösteren genetik benzerlik katsayılarına göre, 

kuraklığa toleranslı Gerek 79 kontrol çeĢidine en yakın genotiplerin 8 ve 11, en uzak 

genotiplerin ise 16 numaralı genotip ile kuraklığa toleranslı kontrol çeĢidi Sultan 95 

olduğu belirlenmiĢtir. Kuraklığa tolerans bakımından gruplandırılan genotiplerin ve 

çalıĢmada kullanılan SSR markörlerinin kuraklıkla ilgili moleküler ve ıslah 

çalıĢmalarında yararlı bilgiler sağlayacağı beklenmektedir. 

Anahtar Kelimeler: Ekmeklik Buğday, Kuraklık, Moleküler Markör, QTL, Triticum 

aestivum. 
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ABSTRACT 

Ms Thesis 

CHARACTERIZATION OF SOME BREAD WHEAT GENOTYPES WITH  

DNA MARKERS FOR DROUGHT TOLERANCE 

Begüm TERZĠ 

Karamanoğlu Mehmetbey University 

Graduate School of Natural and Applied Sciences 

Department of Bioengineering 

Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Özlem ATEġ SÖNMEZOĞLU 

January, 2017, 94 pages 

Thanks to ability to adapt a wide range of areas and importance in human nutrition, 

wheat is one of the most important crop in the word but yield of wheat has been reduced 

by drought stress. It threatens sustainability and world food security in agricultural 

production. The first stage of drought tolerant variety breeding is molecular and 

biochemical characterization and classification of wheat genotypes in terms of tolerance 

to drought. 

The aim of the present study was characterization of widely grown bread wheat 

cultivars and some breeding lines for drought tolerance which adapted to different 

regions in Turkey. DNAs of the genotypes were screened for the presence of QTLs 

mapped to different chromosomes. Results of the molecular studies identified and 

detected 15 polymorphic DNA markers (SSRs) which gave the clearest images among 

the control genotypes. In the end of the research, bread wheat genotypes which show 

tolerance or sensitivity to drought and have genetic similarity with control varieties 

were determined by molecular markers. According to SSR based dendogram, two main 

groups were obtained for drought tolerance. End of the molecular screening with SSR 

primers genetic similarity coefficients were obtained that ranging from 0,14 to 0,71. 

Number of 8 and 11 were the closest genotypes to drought tolerant cultivar Gerek 79 

and the furthest genotypes of this cultivar were number of 16 and drought sensitive 

cultivar Sultan 95. Genotypes that were grouped in terms of tolerance to drought and 

SSR markers are expected to provide a useful information for drought related molecular 

breeding studies. 

Key words: Bread Wheat, Drought, Molecular Marker, QTL, Triticum aestivum. 
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1. GİRİŞ 

Kuraklık, günümüzde bitkisel üretimi ve verimi sınırlayan en önemli çevresel stres 

faktörlerinden biridir. Bitkiler kuraklık, tuzluluk, aşırı yağış ve sıcaklık gibi abiyotik 

stres koşullarına maruz kalmakta bu durum bitkinin gelişimini ve büyümesini olumsuz 

etkilemekte, bunun yanında bitkide metabolik ve fizyolojik değişimlerin oluşmasına 

neden olmaktadır. Küresel ısınmanın sebep olduğu hava değişimlerinden kaynaklanan 

kuraklığın etkilerini en aza indirmek için kuraklığa toleranslı bitkilerin üretimine 

yönelik çalışmaların öncelikli olarak devam ettirilmesi gerekmektedir. Abiyotik stres 

koşullarının bitkide meydana getirdiği bu etkiler oldukça karmaşık özelliklere sahiptir 

bu nedenle anlaşılmaları konusunda çok sayıda çalışma yürütülmektedir. Klasik ıslah 

yaklaşımlarının yanında kuraklığa toleranslı yabani türlerin genotipik mekanizmalarının 

aydınlatılması adına genetik mühendisliği çalışmaları ile markör teknolojilerinin birlikte 

kullanılması gerekmektedir.  

Geniş adaptasyon yeteneği ve insan beslenmesindeki önemi nedeniyle dünyanın en 

önemli bitkilerinden biri olan buğdayda kuraklığa bağlı olarak verimin azalması, 

tarımsal üretimde sürdürülebilirliği ve dünya besin güvencesini tehdit etmektedir. 

Küresel buğday üretimi, iklim değişimlerinin artması ile tekrarlanan kuraklık sebebiyle 

gittikçe azalmaktadır (Li ve ark., 2009; Mwadzingeni ve ark., 2016). Kuraklığa 

toleranslı çeşitler, esas anlamıyla kuraklığın kötü etkilerine karşı koruyucu 

mekanizmalara sahip çeşitlerdir. Ancak kuraklık, her biri küçük etkili çok sayıda gen 

tarafından kontrol edilen kompleks bir özelliktir (Bernardo, 2008). Buğdayda var olan 

büyük genetik çeşitlilik, buğdayın kökeni ve çeşitlerinden türeyen germplasmları ile 

yabani akrabalardan kültüre alınmış buğday çeşitleri ve ıslah stokları kuraklık toleransı 

açısından büyük oranda zengin bir genetik çeşitlilik sağlamaktadır (Dodig ve ark., 2010; 

Nevo ve Chen, 2010; Drovak ve ark., 2011; Yıldırım ve ark., 2011a; Ateş Sönmezoğlu 

ve ark., 2012). Çünkü bitki aynı çeşitten olsa bile kuraklığa tolerans bakımından 

farklılıklar göstermektedir. Aynı türün farklı çeşitleri arasında kuraklığa tolerans 

bakımından farklılık görülebilir. Bu sebeple aynı türün kuraklığa toleranslı çeşidinin 

kullanılması kuraklık koşullarında daha iyi verim ve daha yüksek üretim sağlayacaktır. 

Klasik ıslah ile yetiştirilen bitkilerin çoğu verimlerinin arttırılması amacıyla uygun 

koşullardaki tarım arazilerine ekilmekte ve buna adapte olacak şekilde 
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yetiştirilmektedir. Bu sebeple tarımsal üretim amacıyla kullanılan çeşitlerin çoğu 

kuraklığa karşı toleranslı değildir (Öztürk, 2015). Üretimde büyük oranda pay sahibi 

olan, bölge koşullarına adapte olmuş kuraklığa toleranslı bitkilerin geliştirilmesi 

amacıyla biyoteknoloji ve ıslah çalışmalarının hızla devam etmesi çok önemlidir. 

Kuraklığın etkilerini en aza indirebilmek için yapılan araştırma çalışmalarının başında 

gelen kuraklığa dayanıklı çeşit ıslahının birinci aşaması buğday çeşit ve hatlarının 

kuraklığa tolerans bakımından moleküler ve biyokimyasal olarak karakterizasyonu ve 

sınıflandırılmasıdır. 

Bu çalışmanın amacı; Türkiye‟de yaygın olarak yetiştirilen ve farklı bölge koşullarına 

adapte olmuş ekmeklik buğday çeşitleri ile Eskişehir Geçit Kuşağı Tarımsal Araştırma 

Enstitüsünde geliştirilmiş bazı ekmeklik buğday hatlarının kuraklığa tolerans 

bakımından genetik karakterizasyonunun yapılmasıdır. Bu amaçla moleküler 

taramalarda farklı araştırmacılar tarafındangeliştirilen ve haritalanankuraklığa tolerans 

ile bağlantılı olan mikrosatelit (SSR), tek nükleotid polimorfizmleri (SNP), rastgele 

çoğaltılmış parça polimorfizmleri (RAPD) markörleri kullanılmıştır. Kontrol genotipler 

arasında polimorfik olduğu belirlenen 15 adet SSR markörü kullanılarak ekmeklik 

buğday genotiplerinin kuraklığa tolerans bakımından karakterizasyonu yapılmıştır. 

Kullanılan SSR primerlerine göre çalışmada incelenen ekmeklik buğday çeşit ve 

hatlarından birbirine en yakın genotiplerin 0,71 benzerlik katsayısı ile 8 ve 10 numaralı 

genotipler olduğu, birbirine en uzak genotiplerin ise 0,14‟ lük benzerlik oranı ile 9 ve 17 

numaralı genotipler olduğu tespit edilmiştir. Ayrıca kuraklığa hassas ve toleranslı 

kontrol çeşitleri arasındaki genetik benzerlik oranının % 23,5 olduğu da saptanmıştır. 

Kuraklığa toleranslı kontrol çeşidi Gerek 79 ile en yakın genotiplerin 8 ve 11 numaralı 

genotipler olduğu, en uzak genotiplerin ise 16 numaralı genotip ile Sultan 95 kontrol 

çeşidi olduğu belirlenmiştir. Kontrol çeşitler ile olan genetik benzerlik oranları ve 

oluşturulan dendogram ile kuraklığa dayanıklılıkla ilgili ileride yapılacak olan ıslah 

çalışmaları ve genetik araştırmalara bir ön veri oluşturulmuştur. Ayrıca çalışmada 

kullanılan SSR markörlerine ait bulguların da kuraklıkla ilgili genetik karakterizasyon 

araştırmaları ve genetik kaynakların etkin kullanımında faydalı olacağı 

düşünülmektedir. 
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2. KURAMSAL TEMELLER ve KAYNAK ÖZETLERİ 

Bitkilerde büyüme, gelişme ve metabolizmayı etkileyen ya da engelleyen durumlara 

stres adı verilmektedir. Stres bitkilerin biyosentetik kapasitelerini azaltır, normal 

fonksiyonlarını değiştirir ve bitkinin ölümüne yol açabilecek zararlara neden olabilir 

(Lichtenhaler, 1996; Gürel ve Avcıoğlu, 2001; Yılmaz ve ark., 2011). Fizyolojik ve 

biyokimyasal nedenli stres etkisi sebebiyle gen ifadesinde modifikasyonlar meydana 

gelmektedir. Bu genlerin tanımlanması ve tespit edilmesi, toleranslı bitkilerin 

geliştirilmesi açısından temel oluşturmaktadır. Çevre değişimlerinin organizmada 

oluşturduğu etkilerin transkripsiyonel seviyede incelenmesi eksprasyon profilinin 

oluşturulması bakımından oldukça önemlidir (Molina ve ark., 2008; Nemat ve ark., 

2015). 

Stres faktörleri, kökenlerine göre abiyotik ve biyotik stres faktörleri olmak üzere iki 

gruba ayrılmaktadır. Virüs, bakteri ve fungusları içeren patojenler, böcekler ve 

herbivorlar biyotik stres faktörleridir. Abiyotik stres faktörleri ise soğuk, sıcak, 

kuraklık, tuzluluk, su fazlalığı, radyasyon, çeşitli kimyasallar, rüzgar ve toprakta besin 

yetersizliği gibi çevresel faktörlerdir (Mahajan ve Tuteja, 2005; Yılmaz ve ark., 2011). 

Abiyotik stres dünya genelinde bitki kaybına neden olan en önemli etmendir ve önemli 

kültür bitkilerinin % 50‟den fazlasında verimi azaltmaktadır (Boyer, 1982; Esmail ve 

ark., 2012). Abiyotik stres temel besin maddelerinin başında gelen buğdayda, bitki 

gelişimini, verimi ve tane kalitesini etkilemektedir. Dört temel abiyotik stres kaynağı 

içinde (kuraklık, sıcaklık, tuzluluk, metal toksisitesi) kuraklık, tek başına besin 

güvenliğini oldukça tehdit etmektedir (Dreisigacker ve ark., 2016). Küresel ısınmanın 

sonucu olarak yağış azalmakta, buharlaşma artmaktadır bu durum dünya genelinde 

abiyotik stres faktörleri arasında olan kuraklık dönemlerinin artmasına sebep 

olmaktadır. Abiyotik stres kaynakları içinde kuraklığın bitki verimini % 50 oranında 

azaltması tarım toplumları açısından büyük bir ekonomik kayba neden olmaktadır 

(Akpınar ve ark., 2013; Budak ve ark., 2015). Kuraklık dünyanın birçok ülkesinde 

bitkisel üretimi sınırlayan en etkili abiyotik stres kaynağıdır ve yetersiz yağış ve/veya 

değişen yağış modellerinden kötü şekilde etkilenen en önemli çevresel stres 

faktörlerinin başında gelmektedir (Toker ve ark., 2007; Mir ve ark., 2012). Kuraklığın 
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sebep olduğu hasar etki süresine, zamanına ve şiddetine bağlıdır (Serraj ve ark., 2005). 

Yıl içindeki yetersiz ve/veya düzensiz yağış ile yüksek sıcaklık kuraklığa neden olan 

temel faktörlerdir. Kuraklık bitkinin büyüme koşulları, fizyolojisi, genotipi ve gelişim 

evresi gibi çeşitli faktörlerden etkilenen çok yönlü bir özellik olması nedeniyle kuraklık 

toleransı mekanizması çeşitli gen ekspresyon modelleri ve kompleks sinyal sistemlerini 

içermektedir (Kantar ve ark., 2011; Akpınar ve ark., 2013). Kuraklık çoğunlukla yüksek 

sıcaklıkla birlikte meydana gelmekte bu durum su kaybını arttırmakta ve fotosentetik 

kinetiği etkilemektedir (Mir ve ark., 2012). Kuraklık dünya üzerinde ekilebilir alanlarda 

görülen stres faktörleri arasında  % 26‟lık payla en büyük orana sahiptir (Blum, 2006; 

Kutlu, 2010). Kuraklık stresi bitkilerde çok sayıda fizyolojik, biyokimyasal ve 

moleküler olaya neden olmakta, bunun sonucu olarak bitkiler, sınırlanan çevresel 

koşullara uyum sağlayacak tolerans mekanizmaları geliştirebilmektedirler (Arora, 2002; 

Kalefetoğlu ve Ekmekçi, 2005; Kutlu, 2010). Ayrıca bu strese tepki, hücresel gen ifade 

profilinin değişmesi ve bu tür koşullara maruz kalmış çok sayıda genin indüklenmesi 

sonucu ortaya çıkmaktadır (Shinozaki ve Yamaguchi-Shinozaki, 2000; Ameen, 2013).  

Bitki gelişiminin farklı evrelerinde kuraklık toleransı, hücresel ve organizma düzeyinde 

çok sayıda fizikokimyasal süreci içeren kompleks bir özelliğe sahiptir (Kadam ve ark., 

2012). Kuraklığa dayanıklılık, her biri minör etkiye sahip çok sayıda gen tarafından 

kontrol edilir, bitki fizyolojisinde farklılıklara yol açabilir ve çevre şartlarının etkisi 

altında kalabilmesi bakımından kompleks ve kantitatif özelliktedir (Barnabas ve ark., 

2008; Fleury ve ark., 2010). Kuraklık toleransı, transkripsiyon faktörleri (TS), 

mikroRNA (miRNA), hormonlar, proteinler, kofaktörler, iyonlar ve metabolitler ile 

çeşitli genlerin etkisi ile gerçekleşmektedir. Son zamanlarda, tek nükleotid 

polimorfizmlerinin (SNP) de aralarında olduğu bazı moleküler markörler ve kantitatif 

karakter lokuslarının (QTL) kuraklık sinyali mekanizmasından sorumlu genlerle ilişkili 

olduğu belirtilmiştir (Budak ve ark., 2015). Kuraklıkla ilgili bazı genler genomda, 

eklemeli ve eklemeli olmayan etkilere sahip kantitatif karakter lokusları (QTLs) olarak 

yerleşim göstermişlerdir.  

Kuraklığa toleransın iyileştirilmesiyle bitki çeşitlerinin geliştirilmesi, artan insan 

nüfusuna karşı bitki verimi ve gıda güvenliğinin sağlanması açısından sürdürülebilir ve 

ekonomik olarak uygulanabilir bir yaklaşım olarak düşünülmektedir. Önceleri 
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geleneksel ıslah yöntemleriyle kuraklığa karşı dayanıklı bitki çeşitleri geliştirme 

çabaları, kuraklık şartları altında verim gibi özelliklerin genotip x çevre etkileşimleri 

nedeniyle engellenmekteydi  (Blum, 1988; Passioura, 2012; Langridge ve Reynolds, 

2015). Ancak son zamanlardaki moleküler ve genomik teknolojilerdeki ilerlemeler, pek 

çok bitkide kullanılabilen tanımlayıcı moleküler markörlerin geliştirilmesini ve bu 

sayede kantitatif karakter lokuslarının (QTL) belirlenmesini sağlamıştır (Salvi ve 

Tuberosa, 2015).  

DNA markör teknolojileri uygulamaları, seleksiyon sırasında poligenik özellikler 

açısından çevre tarafından karışıklığa sebep olan etmenleri elimine etmekte bunun 

yanında bitkinin herhangi bir dönemdeki gelişim evresine bağlı kalmaksızın seleksiyon 

yapılabilmesine imkan sağlamaktadır. Bu konuda çok sayıda moleküler markör 

kullanılmaktadır. Bu markörler arasından en dikkat çekenleri Polimeraz Zincir 

Reaksiyonuna (PCR) dayalı DNA markörleridir (Mwadzingeni ve ark., 2016). 

ABA birikimine dayalı kuraklığa toleransla ilgili önemli bir QTL buğdayda 5A 

kromozomunda bulunmaktadır ve kaynak genotipleri “Ciano 67” ile “SQ1” çeşitleridir 

(Quarrie ve ark., 1994). Ayrıca çok sayıda transkripsiyon faktörü ailesi de bitkide stres 

toleransı ile ilişkilidir. Bunlar içinde bZIP, Dreb, WRKY, bHLH, MYB ve NAC 

transkripsiyon faktörleri buğdayda stres toleransına karşı tespit edilen düzenleyici 

genlerin bazı önemli gruplarını temsil etmektedir. Bu genler için sınırlı sayıda markör 

geliştirilebilmiştir.  

Wei ve ark. (2009), Dreb-B1 geni için fonksiyonel bir markör geliştirmiş ardından bu 

markör CIMMYT ve Chang ve ark. (2013) tarafından da test edilerek TaSAP-A1 genine 

yakın bağlı markör olarak tanımlanmıştır. Genomun kapsamlı haritalanmasını sağlayan 

haritalama yaklaşımları kullanılarak yapılan uluslararası çalışmalarda belirtilen QTL‟ler 

sayesinde kuraklık stresi koşulları altında tahıl veriminde başarılı gelişmeler 

yaşanmıştır. Fleury ve ark. (2010) yürüttükleri çalışma sonucunda buğdayda kuraklıkla 

alakalı 20‟den fazla QTL özetlemişlerdir. Örnek verilecek olursa; kromozom 3BL 

üzerinde sıcaklık ve kuraklık koşulları altında tane verimi ile bitki örtüsü (kanopi) 

sıcaklığı varyansının % 22‟sini açıklayan QTL tespit edilmiştir (Bennett ve ark., 2012). 
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Aynı kromozom (3B) üzerinde Bonneau ve ark. (2013) ile Sukumaran ve ark. (2015) 

tarafından da kuraklık stresi altında tane verimi çalışmaları yapılmıştır. 

Bölgesel ıslah havuzlarına yeni gen ve gen kombinasyonlarının girmesi çevre açısından 

geniş ürün adaptasyonu ihtiyacı oluşturmakta iken; dar genetik çeşitlilik kuraklık 

toleransı gibi abiyotik stres koşullarının iyileştirilmesini kısıtlamaktadır. Bu yüzden, 

buğday genotip koleksiyonları boyunca gelecekteki buğday ıslah programları için 

genetik varyasyonu arttırmak adına özellikle kuraklık gibi önemli stres faktörleri ile 

ilgili genetik çeşitliliğin karakterize edilmesi büyük önem taşımaktadır (Huang ve ark., 

2002; Dodig ve ark., 2010). 

Markör destekli seleksiyonla buğdayda kuraklık toleransının iyileştirilmesi tam 

anlamıyla henüz başarılabilmiş değildir. Bunun sebepleri arasında, kuraklıkla ilgili 

genlerin poligenik özellikleri, buğdayın karmaşık yapısı ve büyük genom boyutu 

verilebilir (Paux ve ark., 2006; Berkman ve ark., 2012; Mwadzingeni ve ark., 2016). 

Tohum verim stabilizasyonunda moleküler mekanizmanın anlaşılmasındaki eksiklikler 

nedeniyle hem klasik ıslah hem de modern genetik yöntemler kullanılarak yapılan 

kuraklığa toleranslı tahılların geliştirilmesinde sınırlamalar mevcuttur (Passioura, 2010; 

Sinclair, 2011). Kuraklık tolerans mekanizmasının anlaşılmasındaki eksiklikler ve 

buğdayın kuraklıkla ilgili gen bölgelerinin kalıtımındaki karmaşıklık sebebiyle 

kuraklığa dayanıklı çeşit ıslahı kolay değildir. Çünkü, gözlemsel morfolojik verilere 

dayalı klasik bitki ıslahı yolu ile yapılan seleksiyonun başarısı, mevsimsel yağıştaki 

değişim, genotipik adaptasyon ile bunların miktar ve dağılımı ile doğrudan ilişkilidir 

(Cooper ve ark., 2001; Passioura, 2006; Tomar ve ark., 2016).  

Fakat, son yıllarda, kuraklığa dayanıklı yabani türlerden faydalanma ve moleküler 

biyolojideki hızlı ilerlemeler ile fonksiyonel genomik ve transgenik teknolojiler 

kuraklıkla ilgili çalışmaları hızlandırmış, moleküler açıdan ilgili genlerin tespiti ve gen 

bölgelerinin tanımlanmasında önemli ilerlemeler kaydedilmiştir (Budak ve ark., 2013; 

Yıldırım ve ark., 2013). Kuraklığa dayanıklılıkla ilgili moleküler mekanizmanın da 

dahil olduğu markör destekli bitki ıslahına ilişkin çok sayıda araştırma yapılmıştır 

(Patnaikt ve Khurana, 2001; Rellegrineschi ve ark., 2002; Chen ve Gallie, 2004; 
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Rampino ve ark., 2006; Zhao ve ark., 2008; Wei ve ark., 2009; Ashraf, 2010; Ateş 

Sönmezoğlu ve ark., 2010a; Huseynova ve Rustamova, 2010). 

İnsan beslenmesinde en önemli temel gıda ürünlerinden biri olan buğday üretimi ve 

verimi kuraklıktan olumsuz etkilenmektedir. Dünya nüfusunun yaklaşık % 35‟inin 

temel besin maddesi olan buğday, dünyada ve Türkiye‟de en fazla yetiştirilen kültür 

bitkisidir (Ateş Sönmezoğlu ve ark., 2012; Esmail ve ark., 2012). Küresel ısınmanın 

getirdiği kuraklık ve hızlı nüfus artışı gibi nedenlerden dolayı buğday gibi temel besin 

maddelerine olan talep her geçen gün artmaktadır. Geniş adaptasyon yeteneği ve insan 

beslenmesindeki önemi nedeniyle, dünyanın en önemli bitkileriden biri olan buğdayın 

kuraklığa bağlı olarak veriminin azalması, tarımsal üretimde sürdürülebilirliği ve artan 

dünya nüfusunun besin ihtiyacının karşılanmasını tehlikeye sokmaktadır. 2015/16 

USDA (Birleşik Devletler Tarım Departmanı) verilerine göre Türkiye dünya buğday 

üretiminde 19,5 milyon tonla dokuzuncu sırada yer almaktadır. Dünya üretiminde 

önemli bir yere sahip olan Türkiye, küresel iklim değişimlerinin etkisi ile artan yüksek 

sıcaklık ve azalan yağışların sebep olduğu kuraklık riski altındadır.  

Kuraklığın mevcut etkilerinin azaltılması amacıyla ilk olarak mevcut çeşitlerin kuraklık 

toleransı bakımından karakterizasyonlarının yapılması gerekmektedir. Kuraklığa 

dayanımı iyi olan genotiplerin seçimi ve kuraklığa dayanımı iyi olan çeşitlerin 

geliştirilmesi çalışmalarında etkili seleksiyon kriterlerinin belirlenmesi, üzerinde çok 

çalışılan bir konu haline gelmiştir. Kuraklığa toleransı yüksek çeşitlerin ortaya 

çıkarılması için öncelikle genotiplerin sulu ve kuru koşullar altındaki performanslarının 

belirlenmesi gerekmektedir (Clarke ve ark., 1992; Kutlu, 2010). Ancak kurak koşullar 

altında sadece verim bakımından yapılacak seleksiyonun başarısı, tane veriminin 

kalıtım derecesinin düşük olması nedeniyle yetersiz kalmaktadır. Bu nedenle stres 

koşulları altında verim azalmalarını engelleyen belirli bazı özelliklerin, tane verimiyle 

kombine edilmesi gerektiği ileri sürülmüştür (Sharma ve Thakur, 2004).  

Mardeh ve ark. (2006), değişen çevre koşulları altında kuraklığa dayanıklı genotipleri 

belirlemek için kuraklık duyarlılık indeksi (KDI), stres tolerans indeksi (STI), ortalama 

verimlilik (OV), geometrik ortalama verimlilik (GOV), verim indeksi (VI), verim 

stabilite indeksi (VSI), tolerans (TOL) gibi seleksiyon indekslerinin kullanılabilirlik 
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düzeyini araştırmışlardır. Araştırmacılar 11 ekmeklik buğday hattını iki farklı 

lokasyonda iki yıl yetiştirmişler, çalışma sonucunda yıllar, lokasyonlar ve uygulamalar 

arasında önemli farklılıklar olduğunu bildirmişlerdir. Elde ettikleri sonuçlar 

doğrultusunda ılımlı stres koşulları altında, OV, GOV ve STI‟nın etkili birer seleksiyon 

kriteri olduğunu; şiddetli stres koşulları altında ise KDI‟nın kuraklığa dayanıklılığı 

yüksek genotipleri ayırmada daha etkili olduğunu ifade etmişlerdir. 

Başer ve ark. (2005), sekiz ekmeklik buğday çeşidi ve 19 ileri ekmeklik buğday hattı 

ile, genotiplerin kurağa dayanıklılık özelliklerindeki değişimleri ve bunların tane 

verimiyle olan basit ve çoklu ilişkilerini belirlemek amacıyla iki yıllık bir çalışma 

yürütmüşler ve buğday genotiplerinin başaklanma gün sayısı, tane dolum süresi, bitki 

boyu, bayrak yaprak alanı, mumsuluk oranı, stoma sayısı ve yaprağın su tutma yeteneği 

gibi özelliklerini incelemişlerdir. Araştırmacılar yaptıkları korelasyon ve path analizleri 

sonucuna göre; yaprak su tutma yeteneği, tane dolum süresi ve bayrak yaprak alanının 

kuraklığa dayanıklılık bakımından yapılacak seleksiyon için önemli ölçütler olduğunu 

belirlemişler,  mumsuluğun tane verimi üzerinde olumlu bir etkisinin 

gözlemlenmediğini ifade etmişlerdir. 

 

Naserian ve ark. (2014), İran buğday genotiplerinde, abiyotik stres etmeni olarak 

kuraklık ve tuzluluğun bazı kantitatif özellikler üzerinde etkilerini araştırmışlardır. 

Kuraklık şartlarında hektolitre ağırlığı, fertil başak, verim ve hasat indeksi bakımından 

en verimli bitkilerin seçilerek tane protein içeriğinin arttırılabileceğini bildirmişlerdir.  

Morfolojik markörlerin kullanıldığı fenotipik analizlerin başta çevre, kalıtım ve genlerin 

sayısından etkilenmeleri, yapılan çalışmaların güvenilirliğini kısıtlamaktadır. 

Biyokimyasal markörlerin ise az sayıda olmaları ve belli gelişme dönemlerinde özel 

dokularda analiz edilmeleri gibi devavantajları vardır. Islah ve genetik karakterizasyon 

çalışmalarında moleküler markörlerin kullanımı morfolojik ve biyokimyasal 

markörlerin bu tür kısıtlamalarını en aza indirmektedir (Ateş Sönmezoğlu ve Balkan, 

2014). Moleküler markörlerin çevreden etkilenmemeleri sayesinde daha güvenilir 

fenotip tahmini ve ko-dominant markörlerle genotiplerin daha doğru ve etkili seçilimi 

yapılabilmektedir (Botstein ve ark., 1980; Helentjaris ve ark., 1985; Williams ve ark., 

1990). Moleküler markörler;  fenotipik ve biyokimyasal markörlere göre; çevreden 

etkilenmemeleri, tekrarlanabilirlik, genomda birden fazla bölgenin belirlenebilmesine 
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imkan sağlamaları, tek dokuya özgü olmayıp tüm dokularda tanımlanabilmeleri, ko-

dominant yapıları ve geniş varyasyon göstermeleri gibi avantajları sayesinde, bitkilerde 

moleküler karakterizasyon, genetik teşhis ve filogenetik analizlerde yaygın bir şekilde 

kullanılmaktadır (Yıldırım ve ark., 2011b; Ateş Sönmezoğlu ve Balkan, 2014). DNA 

markörleri kullanılarak türlerin taksonomik tanımlanması yapılabilmekte, filogenetik 

olarak akrabalık dereceleri belirlenebilmektedir (Rafalski ve ark., 1996; Lowe ve ark., 

1996, Ateş Sönmezoğlu, 2006; Yıldırım ve ark., 2011a; Ateş Sönmezoğlu ve Kütük, 

2014). 

Günümüzde Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) temelli moleküler markörler buğdayda 

genetik karakterizasyon ve moleküler bitki ıslahında yaygın bir şekilde kullanılmaktadır 

(Williams ve ark., 1990; Wei ve ark., 2009; Ameen, 2013). Moleküler markörler, 

çalışılan örnekler için bitki dokusunun veya çevre etkisinin altında kalmadan, bitki 

gelişiminin çok erken dönemlerinde çeşit tespiti ve karakterizasyon çalışmalarında 

kullanılmaktadır (Manifesto ve ark., 2001). Buğdayda genetik karakterizasyon 

çalışmalarında; çoğaltılmış parça uzunluk polimorfizimleri (AFLP) (Barrett ve Kidwell, 

1998), dizisi etiketlenmiş mikrosatellit bölgeleri  (STMSs) veya genel olarak (SSR) 

(Prasad ve ark., 2000) ve kloroplast spesifik mikrosatellit markörleri (cpSSR) (Tomar 

ve ark., 2013) gibi PZR temelli moleküler markörler kullanılmaktadır. Buğdayda 

yapılan moleküler çalışmalarda; genomda çok sayıda bulunmaları, ko-dominat yapıları, 

lokus spesifik olmaları, tekrarlanabilirlikleri ve yüksek bilgi içeriği gibi üstün özellikleri 

nedeniyle SSR markörleri sıkça kullanılmaktadır (De Loose ve Gheysen, 1995; Röder 

ve ark., 1998; Yıldırım ve ark., 2009). 

Basit dizi tekrarları (SSR) olarak da bilinen mikrosatellit markörleri, multiallelik 

doğaları, kromozom spesifikliği, yüksek polimorfizm oranı ve buğday genomu boyunca 

geniş dağılımı gibi özellikleri sayesinde buğdayda genetik karakterizasyon çalışmaları 

için en uygun moleküler markörlerdir (Prasad veark., 2009; Dodig ve ark., 2010; Ateş 

Sönmezoğlu ve ark., 2010a; Yıldırım ve ark., 2011a; Ateş Sönmezoğlu ve ark., 2012). 

Ekmeklik buğday, % 90‟ı tekrarlı dizilerden meydana gelmiş oldukça karmaşık ve 

büyük genom boyutuna (ortalama 16x10
9
 bç) sahip bir bitkidir (Li ve ark., 2004; Nemat 

ve ark., 2015). Buğdayın bu karmaşık yapısına ek olarak standardize fenotipik 
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tekniklerin eksikliği de kuraklık toleransı çalışmalarını kısıtlamaktadır. Bu sebeple, ileri 

fenotipik ve genomik teknolojilerin birlikte kullanılması genomik karakterizasyon, 

genomik seleksiyon, moleküler markör tespiti, QTL haritalama ve aday genlerin keşfi 

gibi çalışmalarda başarı şansını arttırmaktadır. Markör teknolojileri uygulamaları, 

seleksiyon sırasında poligenik özellikler açısından çevre tarafından karışıklığa sebep 

olan etmenleri elimine etmekte bunun yanında bitkinin herhangi bir dönemdeki gelişim 

evresine bağlı kalmaksızın seleksiyon yapılabilmesine imkan sağlamaktadır. Bu konuda 

çok sayıda moleküler markör çeşidi kullanılmaktadır. Bu markörler arasından en dikkat 

çekenleri dizi temelli DNA markörleridir. Özellikle tek nükleotid polimorfizmleri 

(SNPs) ve mikrosatellitlerin (SSRs) bu konuda oldukça popüler olmaları ile birlikte, 

kalıtımsal varyasyon ile yüksek bağlantı göstermeleri bakımından kompleks özelliklerin 

incelenmesinde de avantajlı olacakları beklenmektedir (Gupta ve ark., 2011; Berkman 

ve ark., 2012; Mwadzingeni ve ark., 2016).  

Buğdayda fenotipik olarak kuraklıktan sorumlu çok sayıda özelliğin kromozom 

üzerindeki QTL bölgelerinin muhtemel yerlerinin belirlenmesi moleküler markörler 

yardımıyla mümkün olmuştur (Ibrahim ve ark., 2012; Ahmad ve ark., 2014). Ancak 

kuraklık toleransı ile alakalı QTL‟lerin tanımlanmasında, bu özelliğe birçok genin etki 

etmesi, bazı QTL bölgelerinin kararsız olması, buğday genomunun çok büyük olması ve 

epistatik QTL interaksiyonları gibi kısıtlayıcı etmenler de etki etmektedir (Ashraf ve 

ark., 2010; Kumar ve ark., 2010; Sharma, 2013). Dahası genin varlığına dair bir bilgi de 

olmayabilir. Eğer gen ifade edilmiyorsa (non-expressed gen) ekspresyon seviyesi 

belirlenemeyebilir veya kompleks bir özelliği etkiliyor olabilir, ayrıca başka bir özelliği 

ilgilendiren diğer genler üzerinde de bir etki gösterebilir. Tüm bu nedenlerden dolayı 

kuraklık gibi kompleks özelliklerde çok sayıda ve farklı kromozom bölgelerinden 

moleküler markörler kullanılmalıdır (Mwadzingeni ve ark., 2016). 

Markör destekli seleksiyon (MAS) bitki ıslahını hızlandırmak ve güvenilir seleksiyonu 

sağlamak için kullanılan bir tekniktir (Wei ve ark., 2009; Ateş Sönmezoğlu ve ark., 

2010b; Huseynova ve Rustamova, 2010; Yıldırım ve ark., 2013). Geleneksel olarak, 

çeşitlerin seleksiyonu morfolojik özellikleri temel alınarak yapılmakta ve bunun sonucu 

olarak poligenik karakterlerin analizi zor olmaktadır. Bu tür kısıtlamalar ilgilenilen 

özellik bakımından markör destekli seleksiyon kullanılarak aşılmaktadır (Ameen, 
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2013). Markör destekli ıslah yoluyla, daha önce mümkün olmayan, su stresi altındaki 

bir bitki germplasmının binlerce genomik bölgesinin yararlılığını incelemek mümkün 

olabilmektedir (Ashraf, 2010; Huseynova ve Rustamova, 2010).  

Kuraklığın etkilerini en aza indirmek amacıyla yapılan araştırmalar (sulama ve diğer 

kültürel işlemler) arasında en önemlilerinden biri kuraklığa dayanıklı çeşit ıslahıdır. 

Mahsullerin verim stabilitesini artırmak için en umut verici ve ekonomik çözümlerden 

biri yüksek verimli çeşitlerin kuraklık toleransı ile ilgili genlerinin ve genomik 

bölgelerinin türler arası melezleme (introgression) ile genetik açıdan iyileştirilmesidir 

(Blum, 2006; Nevo ve Chen, 2010; Kadam ve ark., 2012). DNA markörlerinin 

kullanımı ile yüksek yoğunluklu moleküler bağlantı haritasının geliştirilmesi, kantitatif 

karakter lokusları (QTL) içeren kompleks özelliklerin genomik ilişkilendirme boyunca 

genetik temellerinin parçalara ayrılarak incelenmesi için olanak sağlamaktadır (Kadam 

ve ark., 2012).  

Buğdayda stres faktörleri ile ilgili dünya genelinde çok sayıda genetik çeşitlilik 

araştırmaları yapılmaktadır (Dodig ve ark., 2010; Esmail ve ark., 2012; Ameen, 2013). 

SNP  (Tek Nükleotid Polimorfizmi) markörleri moleküler çalışmalarda geniş bir 

kullanıma sahiptir. Özellikle ekmeklik buğday, hekzaploid genom yapısı sebebiyle diğer 

tahıllara oranla daha yüksek SNP oranına sahiptir (Ateş Sönmezoğlu ve ark., 2010c; 

Shavrukov, 2016a). Shavrukov ve ark. (2016b) Kuzey Kazakistan bölgesinin kurak 

şartlarında kurdukları denemede, 89 bölgesel ticari ekmeklik buğday çeşidini 19 

Ampliflour SNP markörü aracılığıyla taramışlar ve kuraklığa duyarlı genler için allelik 

varyasyonlar elde ettiklerini bildirmişlerdir. SNP markörü Katu 48‟in, Dreb 2 

(Dehydration responsive element binding factor 2) tipi gen olan TaDREB5 geni için 

kullanılan çeşitler boyunca düzgün bir allelik dağılım gösterdiği, incelenen genotiplerin 

kuraklık koşulları altında düşük ve yüksek verimli olmak üzere iki ana gruba ayrıldığı 

ifade edilmiştir. 

Kuraklıkla ilişkili gen bölgeleri veya moleküllerin tanımlanması açısından ilgili gen ve 

proteinlerinklonlanmasıve detaylı karakterizasyonu kuraklığa toleranslı bitkilerin 

geliştirilmesinde temel adımı oluşturmaktadır. Kuraklık çalışmaları genellikle ABA 

(Absisik asit)-bağımlı ve ABA-bağımsız olan DREB (Dehidrasyondan sorumlu 
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bağlayıcı elementler) yolakları olmak üzere iki transkripsiyonel düzenleyici döngüyü 

içermektedir (Budak ve ark., 2013). ABA, dehidrin gen ekspresyonunda önemli bir 

indükleyici olup, kuraklığa tolerans ve dormansinin korunmasında önemli rollere 

sahiptir (Busk ve ve ark., 1997; Suakar, 2012). ABA-bağımlı stres ilişkili en temel sınıfı 

MYB Transkripsiyonu oluşturmaktadır. Son yıllarda ekmeklik buğdayda kuraklığa 

dayanımla ilişkili açığa çıkarılmış ABA-bağımlı MYB tip bilinen kuraklık sinyalleri; 

R2R3 ve MYB3R‟dir. ABA-bağımsız DREB yolaklarından Dreb-1 TFs genellikle 

soğuk stresine karşı duyarlı iken, Dreb-2 TFs kuraklık stresine karşı duyarlıdır (Cai ve 

ark., 2011). Dreb-1B, Dreb-1C ve Dreb-1A proteinleri dehidrasyondan (kurumadan) 

sorumlu elementi (DRE) taşıyan gen ekspresyonlarında düşük sıcaklıkta indüklenerek 

aktive olurlar (Shinozaki ve Shinozaki, 2000). DRE elementleri aynı zamanda  

kuraklığa ve kurumaya spesifik transkripsiyon faktörleri (Dreb-2A ve Dreb-2B) ile ilgili 

bir aile olarak da tanımlanmaktadır (Liu ve ark., 1998; Suakar, 2012). Buğdayda çok 

sayıda DREB homoloğu tanımlanmış olsa da, DREB2 kaynaklı kuraklığa tolerans 

tepkileri henüz tamamen aydınlatılamamıştır. 

Huseynova ve Rustamova (2010) çalışmalarında; toleranslı, orta toleranslı ve 

toleranssız 12 buğday genotipinde kuraklığa dayanıklılığı belirlemek için RAPD ve 

fonksiyonel primerleri kullanarak kromozom 3A, 3B ve 3D kromozomlarında 

moleküler markör taramaları yapmışlardır. Yapılan çalışmada buğdayda Dreb genleri 

beş spesifik primer ile incelenmiştir. A genomunda P21F/P21R ve P25F/PR primerleri, 

B genomunda P18F/P18R primerleri, D genomunda P20F/P20R ile P22F/PR primerleri 

kullanılmıştır. Kuraklığa yarı dayanıklı Tale-38 genotipi hariç, incelenen kuraklığa 

dayanıklı ve kuraklığa duyarlı diğer tüm genotiplerde Dreb1 (Dehydration Responsive 

Element Binding Proteins) geninin 3A kromozomunda bulunduğu tespit edilmiş, bu 

bölgeyi çevreleyen primerlerin kuraklığa dayanıklılıkla ilgili taramalarda başarıyla 

kullanılabileceği ifade edilmiştir (Huseynova ve Rustamova, 2010). 

Farklı bir araştırmada (Wei ve ark., 2009) yapılan moleküler taramalarda, SNP S770 

Dreb-B1 için Xfbb 117 ve Xmwg 818 markörleri arasında kromozom 3BL üzerinde 

tanımlanmıştır. Edae ve ark. (2013) ise sıcaklık stresi, bitki artış indeksi ve biyokütle 

için Dreb-1A, bayrak yaprak genişliği, hasat indeksi, yaprak genişliği için ERA1-B ve 
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ERA1-D, verim ve bin tane ağırlığı için 1-FEH-A ve 1-FEH-B olmak üzere 5 sinyal geni 

içeren kuraklık ve verimle alakalı yolaklar için tanımlanmıştır. 

Tomar ve ark. (2016) kuraklık stresi koşullarında morfolojik ve agronomik karakterlerin 

korelasyon analizini yapmışlar, 31 buğday genotipi arasındaki filogenetik ilişkiyi SSR 

markörleri aracılığıyla belirlemişlerdir.Basit dizi tekrarları (SSR) olarak bilinen 

mikrosatellit markörleri; multi-allelik doğaları, kromozom spesifikliği, yüksek 

polimorfizm oranı ve buğday genomu boyunca geniş dağılım göstermeleri bakımından 

buğdayda genetik karakterizasyon ve markör destekli ıslah çalışmaları için tercih edilen  

moleküler markörlerdir (Prasad ve ark., 2009). 

Farklı bir çalışmada, kuraklık bakımından değişiklik gösteren İsrail ve civarındaki 

bölgelerden 25 popülasyonla temsil edilen 145 yabani tip buğdaydan oluşan bir 

koleksiyon içinde, bu yabani tip buğdayların lokuslarındaki allelik çeşitlilik bakımından 

54 mikrosatellit analiz edilmiştir. Popülasyonlarda genotipler boyunca % 56 oranında 

genetik çeşitlilik bulunurken, popülasyonlar arasında % 44 oranında varyasyon 

bulunduğu ve SSR‟ların buğdayda genetik çeşitlilik çalışmalarında oldukça yararlı ve 

kullanışlı markörler olduğu bildirilmiştir (Peleg ve ark., 2008). 

Buğdayda kuraklığa tolerans için 4B kromozomunun kısa kolundaki genomik ilişkilerin 

incelendiği bir çalışmada, özellikle kuraklığa dayanıklı aday genler üzerinde durulmuş, 

farklı şekilde ifade edilmelerinin ve genomik bölgelerdeki yerlerinin tespiti 

araştırılmıştır (Kadam ve ark., 2012). Buğdayda kuraklığa tolerans için markör destekli 

ıslahta kullanılmak üzere önemli bölgelerle sıkı bağlantılı markörlerin kullanılabileceği 

bildirilmiştir. 

Kültür buğdaylarında ve yabani tip buğdaylarda kuraklık toleransının incelendiği bir 

diğer araştırmada, modern çeşitlerin yabani akrabalarının, özellikle de                           

T. dicoccoides‟ in kuraklığa toleransı için yüksek potansiyele sahip olduğu 

belirlenmiştir (Budak ve ark., 2013). Yapılan çalışmada türler arası melezleme aracılığı 

ile modern buğday çeşitlerinde kuraklıkla ilgili aday genleri karakterize etmişler ve bu 

genlerin işlevlerini moleküler çalışmalarla teyit etmişlerdir. 
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Kuraklık toleransı açısından buğday genotiplerinde biyokimyasal ve moleküler 

markörler kullanılarak yapılan bir genetik karakterizasyon çalışmasında (Esmail ve ark., 

2012), buğday genotiplerinin genetik benzerlik ve farklılıklarının tespit edilmesi 

amacıyla biyokimyasal (SDS-PAGE) ve moleküler markörler kullanılmıştır. Yapılan 

fenotipik analizler sonucu, 25 buğday genotipinde çimlenme yüzdeleri arasında büyük 

farklılıklar bulunduğu ve incelenen çeşitlerden yedisinin kuraklığa daha toleranslı 

olduğu tespitedilmiştir. SDS-PAGE ve RAPD-PCR analizlerinin birlikte 

değerlendirildiği sonuçlara göre incelenen buğday genotipleri kuraklığa dayanıklılık 

bakımından üç ana gruba ayrılmıştır (Esmail ve ark., 2012). 

Genotip koleksiyonlarında genetik çeşitliliğin araştırılmasında kullanılan moleküler 

markörler için tüm allel sayısının ve sırasıyla bunların kombinasyonlarındaki PIC 

(Polymorphism Information Content; Polimorfizm Bilgi İçeriği) verilerinin 

değerlendirilmesinin daha sonra yapılacak karakterizasyon çalışmaları için faydalı 

bilgiler sağlayacağı tespit edilmiştir (Hao ve ark., 2006). Hao ve ark. (2006), 

inceledikleri tüm genotipler için lokus başına PIC sayısının önemli bir bilgi 

oluşturduğunu ve her lokustaki allelerin sayısı ile pozitif korelasyon gösterdiğini 

bildirilmişler, Huang ve ark. (2002) ile Hai ve ark. (2007)  da yaptıkları çalışmalarda 

ifade edilen bulgularla uyumlu ve birbirini destekler nitelikte sonuçlar elde etmişlerdir. 

Bu tez çalışmasında da kullanılan markörlerin PIC ve allel sayıları hesaplanmış, böylece 

daha sonra yapılacak çalışmalara ön veri sağlanmıştır. 

Bibi ve ark. (2010) tarafından buğday genotiplerinde kuraklığa toleransı araştırmak için 

moleküler markör destekli seleksiyonun kullanıldığı bir çalışma yürütülmüştür. 

Araştırmada toplam 100 allel, % 78 oranında polimorfik ve % 22 oranında monomorfik 

olarak rastgele 15 primer ile amplifiye edilmiştir. Çalışmada 14 genotip, buğday 

genomunda kuraklığa tolerans ile ilgili spesifik bölgeler bakımından F2R2 primeri ile 

13 genotip ise yine genomda spesifik bölgeler (Dreb dizisi) bakımından F3R3 primeri 

ile işaretlenmiştir. 

Ekmeklik buğdayda kuraklığa toleransın moleküler markörlerle incelendiği farklı bir 

araştırmada, altı buğday genotipi, RAPD primerleri kullanılarak taranmış; dört 

genotipin kuraklığa toleranslı, iki genotipin ise hassas olduğu belirlenmiştir (Ameen, 
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2013).  Elde edilen sonuçlara göre kuraklığa toleranslı buğday genotiplerinin 

belirlenmesinde kullanılan RAPD primerlerinden yedisinin başarıyla kullanılabilineceği 

tespit edilmiştir.  

Kışlık ve yazlık ekmeklik buğday çeşitlerinin kuraklığa tolerans bakımından genetik 

çeşitliliğinin fenotipik gözlemler ve basit dizi tekrarları (SSR) ile incelendiği bir 

çalışmada, genotipler kuraklık toleransına (yüksek, orta, düşük) ve kaynak bölgelerine 

göre gruplara ayrılmıştır (Dodig ve ark., 2010). Yapılan moleküler varyans analizleri, 

kuraklığa tolerans ile coğrafi gruplar (bölgeler) arasındaki bağlantının % 96 oranında 

toplam varyasyon ile açıklanabileceğini göstermiştir. Yüksek derecede kuraklığa 

toleranslı genotipler arasındaki genetik çeşitliliğin, kuraklığa toleransı oldukça az olan 

genotiplerden fazla olduğu görülmüştür. Altı bölgesel grup arasında yapılan 

karşılaştırmalı SSR analizleri sonucu Kuzey Amerika‟daki genotiplerin diğer 

bölgelerdeki genotiplere oranla daha fazla genetik çeşitlilik gösterdiği saptanmıştır 

(Dodig ve ark., 2010).  

Azaltılmış nem koşullarında 4A kromozomunun tane verimi üzerinde etkili QTL 

bölgesi SSR ve STS markörleri kullanılarak haritalanmıştır (Kirigwi ve ark., 2006). 

İncelenen QTL‟nin; tane verimi, tane doluluk oranı, başak yoğunluğu, m
2
‟deki tane 

sayısı, biyokütle verimi, biyokütle verim oranı ve kuraklığa hassaslık indeksi (DSI) ile 

de ilişkili olduğu ifade edilmiştir. Çalışmada kullanılan bu özelliklerle bağlantılı olan 

moleküler markörler, kromozom 4A üzerinde sırasıyla % 20, 33, 15, 23, 30, 26 ve 41 

oranlarında fenotipik varyasyonla ifade edilmiştir. Xwmc 89 mikrosatellit markörünün 

incelenen QTL‟ye 7,7 cM‟lık uzaklıkta olduğu ve fenotipik varyasyonu en net şekilde 

gösterdiği bildirilmiştir. Çalışma sonucunda Xwmc 89‟un kuraklık toleransını arttırmak 

amacıyla yapılacak ıslah çalışmalarında markör destekli seleksiyonda güvenilir bir 

şekilde kullanılabilineceği belirtilmiştir. Bu tez çalışmasında da Xwmc 89 primeri 

moleküler taramalarda kullanılmıştır. 

Pakniyat ve Tavakol (2007), kuraklığa tolerans ile ilişkili RAPD markörleri kullanarak 

20 ekmeklik buğday çeşidinin genetik çeşitliliğini araştırmışlardır. Araştırmada 

kullanılan çeşitlerden altı tanesinin kuraklığa toleranslı olduğu bilinmektedir. Kullanılan 

RAPD primerlerinden P6 ve P7‟nin kuraklığa toleranslı çeşitlerde sırasıyla, 920 ve 750 
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bç (baz çifti) büyüklüklerinde bant verdikleri, kuraklığa toleranslı olmayan çeşitlerde ise 

bu aralıkta bant vermedikleri görülmüştür. Sonuç olarak bu baz çifti büyüklüklerine dair 

bulguların ekmeklik buğdayda kuraklığa toleransla ilişkili olabileceği ileri sürülmüştür. 

Al-Kordy ve ark. (2013) tarafından yapılan çalışmada, 109 buğday genotipinin 

kuraklığa tolerans bakımından incelenmesi amacıyla spesifik iki tip markör (AFLP ve 

ISSR) kullanılmış, genotipler arasında yüksek oranda polimorfizm tespit edilmiştir. İki 

tip markör çeşidine ait 49 adet primer kuraklığa tolerans açısından incelenmiştir. Basit 

tekrarlı diziler arası polimorfizm (ISSR) analizlerinin sonuçlarına göre ekmeklik buğday 

çeşitleri arasındaki genetik çeşitliliğin tespitinde bu markör tipinin yararlı ve 

kullanılabilir olduğu belirlenmiştir. Her iki tip markör analizleri de markör destekli 

seleksiyonun ekmeklik buğdayda kuraklığa tolerans açısından ıslah çalışmalarında 

başarıyla kullanılabilecek bir yöntem olduğunu bir kez daha göstermiştir. 

Wei ve ark. (2009), Chinese Spring çeşidinde 3A, 3B ve 3D kromozomunda yer alan 

Dreb1 genlerini genoma spesifik primerler kullanarak incelemişlerdir. İki adet SNP 

(S646 and S770)  markörü kullanılarak Opata 85 ve W7984 ailelerinde Dreb-B1 geni 

açısından polimorfizm belirlenmiş, ancak Dreb-A1 ve Dreb-D1 açısından farklılık tespit 

edilememiştir. Farklı bir çalışmada (Dodig ve ark., 2010), allel spesifik SNP primeri 

P40 ile 115 adet rekombinant saf hat (RIL) taranmış, 3BL kromozomu üzerindeki Dreb-

B1 geni, Xmwg 818 ve Xfbb 117 markörleri ile haritalanmıştır. 3B kromozomu 

üzerinde haritalanan Dreb-B1 geninin, kuraklık toleransının iyileştirilmesi amacıyla 

yapılacak buğday ıslahı çalışmalarında MAS ile etkin bir şekilde kullanılabileceği ifade 

edilmiştir. 

Nachit ve ark. (2000), CIMMYT/ICARDA kurak bölge ıslah programı içerisinde, 

buğdayın yabani akrabaları arasında moleküler markörler kullanarak kuraklığa tolerans 

araştırması yapmışlardır. Bu çalışmada tane verimi, tane içeriği ve bazı fizyolojik stres 

özellikleri moleküler RFLP markörleriyle ilişkilendirilmiştir. Sonuçlar kullanılan 

markörlerin tane özellikleri, tane içeriği ve fiziksel stres özellikleri ile yakından ilişkili 

olduğunu göstermiştir. Ayrıca bu markörlerin makarnalık buğdayda kuraklık toleransını 

geliştirmek için markör destekli seleksiyon aracılığı ile kullanılabileceği belirtilmiştir. 
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Diab ve ark. (2008), makarnalık buğday hatlarında 12 bilinen gen ve 103 farklı ifade 

edilmiş dizi etiketleri (EST) kullanarak 55 adet polimorfizm saptamışlardır. Kuraklık 

stresi ile ilgili gen bölgelerinin tespiti amacıyla tek nokta analizi ve birleşik aralık 

haritalaması kullanılmıştır. Kuraklık toleransı özelliği açısından QTL ile ilişkili 6 aday 

gen ve 19 dEST‟yi de içeren 178 markör kullanılmıştır. Sonuçlar makarnalık buğdayda 

kuraklık toleransınının geliştirilmesi çalışmaları için moleküler markörlere dayalı 

markör destekli seleksiyonun kullanılmasının kuraklığa dayanıklılığın geliştirilmesinde 

önemli katkılar sağlayacağını göstermiştir. 

Kuraklık stresinden farklı oranlarda etkilenen ekmeklik buğday hat ve çeşitleri 

arasındaki genetik çeşitliliğin çoğaltılmış parça uzunluk polimorfizmi (AFLP) 

kullanılarak araştırıldığı bir çalışmada çeşitlerin kuraklık stresi altında agronomik 

performansı da incelenmiştir (Esmaeilzadeh ve ark., 2004). Toplam 28 genotipin 

incelendiği çalışmada 14 adet İran çeşidinin fenotipik gözlemleri İran‟da, 14 adet 

CIMMYT‟den gelen çeşidin fenotipik verileri ise Meksika‟da alınmıştır. On AFLP 

primer çifti ile 28 çeşidin moleküler taramalarından 335 polimorfik bant tespit 

edilmiştir. İran‟dan alınan materyalin AFLP markörleri ile yapılan genetik çeşitlilik 

analizine göre kuraklığa toleranslı altı genotip belirlenmiştir. CIMMYT‟den alınan 

materyallerde ise agronomik performans ve AFLP markörleri kullanılarak yapılan 

taramalar sonucunda genetik çeşitlilik bakımından önemli bir farklılık gözlenmemiştir. 

Çalışmadan elde edilen sonuçlara göre, genotipler ile benzer agronomik performans ve 

farklı genetik yapının kombine edilerek incelenmesinin ıslah programında kuraklık 

stresine toleransın geliştirilmesi açısından avantaj oluşturduğu ifade edilmiştir. 

Golabadi ve ark. (2011), mikrosatellit markörlerini kullanarak kantitatif karakter 

lokuslarını; bin dane ağırlığı, başaktaki dane ağırlığı, başaktaki dane sayısı, m
2
‟deki 

başak sayısı, başak ağırlığı, başak hasat indeksi ve hasat indeksi gibi verim içerikleriyle 

ilişkilendirmişlerdir. Çalışmada kuraklığa dayanıklı Oste-Gata arasındaki 

melezlemelerden üretilen 151 bireyden oluşan F3 ve F4 hat populasyonları ve kuraklığa 

hassas Massara-1 durum buğdayları kullanılmıştır. Ekmeklik buğdayda A ve B 

genomlarında belirtilen iki yüz mikrosatellit markör parental polimorfizm analizlerinde 

kullanılmış ve 30 polimorfik SSR markörü F2:3 ailesinin 151 bireyinde denenmiştir. 

QTL analizlerinde tek markör regresyon analizi (SMA) ve birleşik aralık haritalaması 
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(CIM) kullanılmıştır. SMA sonuçlarına göre yaklaşık % 20 fenotipik varyasyon 

saptanmış, hasat indeksi ve bin dane ağırlığının Xcfd 22-7B ve Xcfa 2114-6A 

markörleri ile bağlantılı olduğu belirlenmiştir. Benzer şekilde, Xgwm 181-3B, Xwmc 

405-7B, Xgwm148-3B ve Xwmc 166-7B markörünün başak hasat indeksi ve başaktaki 

dane ağırlığı ile bağlantılı olduğu saptanmıştır. İncelenen tüm özellikler ile bağlantılı 

toplam 20 adet minör ve majör QTL belirlenmiştir. QTL haritası 10 markör ile 

ilişkilendirilmiştir. Sabit ve sabit olmayan kuraklık stresi altında, QTL‟ nin % 49,5 

oranıyla fenotipik varyasyonla açıklanabileceği ortaya konmuştur (Golabadi ve ark., 

2011). 

Shaha ve ark. (2009), hekzaploid ve kuraklığa toleranslı 53 buğday genotipi arasında 

moleküler markörlere dayalı tanımlama çalışması yapmışlar ve bu amaçla moleküler 

taramalar için farklı RAPD primerleri kullanmışlardır. İncelenen genotipler arasında en 

yüksek amplifikasyon değerini OpG-2 primeri göstermiştir. Üç set materyal arasındaki 

genetik uzaklık ve benzerlik katsayısı UPGMA (Unweighted Pair Group of Arithamatic 

Means) fonksiyonu kullanılarak hesaplanmıştır. İncelenen genotipler ve elit Pakistan 

ekmeklik buğday çeşitleriyle kıyaslandığında Ulusal Tarım Araştırma Merkezi (NARC) 

bünyesinde geliştirilen genotipler % 69,70 ile çok daha yüksek polimorfizm 

göstermiştir. Çalışmada kullanılan genotiplerden NARC‟a ait olanlar arasında kuraklığa 

toleranslılık bakımından yüksek oranda varyasyon bulunduğu tespit edilmiştir.  

Rashed ve ark. (2010) DNA markörlerini kullandıkları çalışmalarında, kuraklık 

şartlarında yetiştirilen 20 ekmeklik buğday çeşidi arasından kuraklığa en dayanıklı 

(Sahel 1 çeşidi) ve hassas olan (hat 13) genotipleri kuraklık duyarlılık indeksine göre 

seçmişler, kuraklık stresine karşı zıt özellik gösteren bu iki çeşidin melezlenmesiyle 

elde edilen F1 bitkilerinin kendilenmesi sonucu F2 bitkilerini elde etmişlerdir. Seçilen 

iki anaç çeşit ve bunların F1 ile F2 bitkileri kuraklıkla ilişkili özellikleri bakımından 

değerlendirilmiş, her iki gruptan (F1 ve F2) 5‟er bitki 9 adet RAPD primeri ile taranarak 

buğdayda kuraklıkla ilişkili markörlere dayalı moleküler karakterizasyon 

gerçekleştirilmiştir. Sonuçlara göre 4 pozitif ve 2 negatif RAPD markörünün ekmeklik 

buğdayda kuraklık çalışmaları açısından güvenilir bir şekilde kullanılabileceği 

belirtilmiştir. Ayrıca, elde edilen sonuç ve bulgular Nachit ve ark. (2000) tarafından 

yapılan buğdayda moleküler markörler aracılığı ile tane verimi, verim içerikleri ile 
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fizyolojik stres özelliklerinin incelenmesi çalışmasındaki moleküler markörlerin 

kullanımı ile ilgili sonuçlar bakımından birbirlerini desteklemektedir. Yapılan çok 

sayıda çalışmada moleküler ıslah aracılığı ile abiyotik strese toleranslı bitkilerin markör 

destekli seleksiyonu çalışmaları için bu özelliklerle ilgili potansiyel markörlerin 

kullanılabileceği ifade edilmiştir. Çeltik (Naqvi ve ark., 1995; makarnalık buğday 

(Penner ve ark., 1996; mısır (Abdel-Tawab ve ark., 1998) ve ekmeklik buğday (Penner 

ve ark., 1996) gibi pek çok bitki için markör destekli seleksiyonda moleküler markörler 

ile çalışılmıştır. 

Faheem ve ark. (2015), SSR markörlerini kullanarak kuraklığa tolerans bakımından D 

genom temelli genetik çeşitlilik araştırması yapmışlardır. Toplam 23 SSR markörü 

kullandıkları çalışmalarında Polimorfizm Bilgi İçeriği (PIC) değerlerini ortaya koymuş 

ve genetik küme analizi oluşturmuşlardır. Sonuç olarak elde ettikleri veriler, çalışmada 

kullanılan genotiplerin özellikle yarı kurak ve kurak çevre şartları için buğday ıslah 

programlarında kullanılabilmesi ve SSR markörlerinin bu amaçla kullanılabileceğinin 

gösterilmesi bakımından bilgi verici olmuştur. 

Buğdayda çimlenme özellikleri ve moleküler analizlere dayalı olarak kuraklık ve 

sıcaklık toleransının değerlendirildiği bir çalışmada (El-Rawy ve Youssef, 2014),  14 

buğday hattı arasında kuraklık ve sıcaklık toleransının değerlendirilmesi açısından 

deneylerde polietilen glikol ve hücre zarı stabilitesi (HZS) kullanmışlardır. İncelenen 

tüm fide özellikleri için önemli bir varyasyon olduğu gözlenmiştir. Test edilen 

karakterler arasında, farklı seviyelerde kalıtım ve genetik ilerleme olduğu bulunmuş ve 

karakterin eklemeli veya eklemesiz gen etkisiyle kontrol edilip edilmediği 

belirlenmiştir. Kuraklık, kök ve sürgün boylarında önemli bir düşüşe neden olurken, 

kuraklık stresi altındaki kök ve sürgün çapında artış gözlenmiştir. Kuraklık koşulları 

altında, kök boyu kuraklığa duyarlılık indeksi (KDI) ile önemli ölçüde negatif 

korelasyon göstermiştir. Fide özelliklerine göre kümeleme analizi KDI ve HZS ağırlıklı 

hatlara ayrılmıştır. Bazı hatlar düşük KDI ve yüksek HZS altında kuraklık ve sıcaklık 

toleransı göstermişlerdir. Moleküler taramalara göre dizi ilişkili çoğaltılmış polimorfizm 

(SRAP) markörlerinden toplam 135 bant çoğaltılmış, test edilen 30 hat arasında % 86 

oranında polimorfizm görülmüştür. SRAP markörleri kümeleme analizinde buğday 

genotipleri arasında etkili bir ayrım göstermiştir. Tüm yüksek DSI hatları bir alt küme 
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oluşturmuş, SRAP markörleri sırasıyla yüksek ve düşük KDI‟lı hatlar için 10 ve 3 adet 

spesifik bant oluşturmuştur. Bu sonuçların ve bant büyüklüklerinin ileride yapılabilecek 

kuraklık toleransı ile ilgili çalışmalarda SRAP markörlerinin başarılı bir şekilde 

kullanılabileceği bildirilmiştir (El-Rawy ve Youssef, 2014). 

Farklı bir araştırmada, kuraklık ve sıcaklığa direncin geliştirilmesi çalışmalarında, yerel 

buğday genotiplerinin ıslah programlarına dahil edilmesinin önemli olduğu ve 

moleküler markörlerin her genotipin haplotipini belirlemede kullanılabileceği 

bildirilmiştir (Quarrie ve ark., 2003). Fenotipteki varyasyonla ilişkili markör ile allelik 

varyasyon ilişkilendirme testi yapılarak, stres direnci geliştirilmiş karakterlerin 

etiketlenmesi mümkündür, böylece bu yeni çeşitler daha verimli şekilde ıslah 

programlarına dahil edilmiş olur. Quarrie ve ark. (2003) çalışmalarında, kuraklığa 

dayanıklılık dahil olmak üzere çok sayıda özellik bakımından fenotipik olarak 

gözlenmiş 96 katılımlı geniş bir buğday genetik kaynağı kullanmışlardır. Çalışmada 

allelik varyasyonları, fenotipik varyasyonla ilişkilendirmek için 47 mikrosatellit (SSR) 

markörü belirlenmiştir. Önemli allel ilişkilendirmeleri, çiçeklenme zamanı ve sap 

uzunluğu, fotoperiyot (Ppd), vernalizasyon (Vrn) ve temel cücelik geni (Rht-D1) ile 

lokus yakınlığı olan SSR markörleri ile tanımlanmıştır. Kromozom 6D‟de bulunan 

çiçeklenme zamanı psp32300 SSR markörü ile de yüksek derecede ilişkilendirilmiştir. 

Genotiplerin alt grubunda ise 6AL kromozomu üzerindeki psp 3071 markörü, 

Güneydoğu Sırbistan‟da kuraklık altındaki verim denemelerinde önemli derecede ilişki 

göstermiştir. Bu şartlar altında verimle en çok ilişkilendirilen bileşen tane ağırlığı 

olmuştur. Çalışma sonucunda kuraklığa direncin geliştirilmesi hedefli ıslah 

programlarında, bu markörlerin anaç genotiplerinin belirlenmesinde ve markör destekli 

seleksiyonda güvenilir şekilde kullanılabileceği bildirilmiştir. 

Kuraklık toleransının araştırıldığı bir çalışmada, 1960‟larda Hindistan'da yetiştirilen 

kuraklığa en toleranslı ekmeklik buğday çeşidi olan „C306‟ kullanılmıştır. Kumar ve 

ark.(2012) yaptıkları bu çalışmada, çeşitler arası haritalama popülasyonu oluşturmak 

amacıyla rekombinant kendilenmiş hatları „C306‟ ile melezlemiş, 9 adet „HUW206‟ 

kuraklığa tolerans içerikleri, stres altında fotosistemin potansiyel kuantum etkisi (PS) II 

(Fv/Fm), klorofil içeriği (Chl), bayrak yaprak sıcaklığı (Lt) ve bitki başına tane verimi 

(Gyp) bakımından değerlendirmişlerdir. İyi sulama ve su stresi şartları Kansas State 
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Üniversitesi‟nin (USA) sera ve büyüme kabinlerinde sağlanarak birbirinden bağımsız üç 

deney kurulmuştur. Toplam 560 mikrosatellit markörü kullanılarak tüm genom boyunca 

aileler arasındaki polimorfizm izlenmiştir. Stres altında  düşük bayrak yaprak sıcaklığı 

için  QTL (QLt.ksu-1D)‟nin  1D kromozomunun kısa kolunda, Xbarc 272 ve Xgwm 

337 markörleri arasında, 3,5 LOD, % 37 fenotipik varyasyonla bulunduğu bildirilmiştir. 

Stres altında Fv/Fm (QFv/Fm.ksu-3B) ve Chl (QChl.ksu-3B) PS ll‟nin kuantum etki 

kontrolü ile klorofil içeriği için QTL, kromozom 3B üzerinde birlikte yerleşmiş, Xbarc 

68-Xbarc 101 markörleri arasında her özellik için, % 35-40‟lık fenotipik varyasyonla 

açıklanmıştır. Gyp için QTL (QGyp.ksu-4A), 4A kromozomu üzerinde bulunmuş, 3,2 

LOD değeri ve % 16,3 fenotipik varyasyonla açıklanmıştır. QTL‟ler, Fv/Fm için 

kromozom 3A, 6A, 2B, 4B ve 4D‟de; Chl için 3A, 6A, 2B ve 4B‟de ve Lt için ise 1A, 

3A, 6A, 3B ve 5B kromozomlarında gözlenmiştir. Çalışma sonuçlarında belirlenen QTL 

bölgeleri, C306 çeşidinin kuraklık toleransının genetik mekanizmasını anlamak için 

bilgi verici olmuş ve tarla denemeleri kullanılarak markör-fenotip bağlantısı 

açıklanabilmiştir (Kumar ve ark., 2012). 

Tomar ve ark. (2016) kuraklık stresi koşullarında morfolojik ve agronomik karakterlerin 

korelasyon analizini yapmışlar, 31 buğday genotipi arasındaki filogenetik ilişkiyi SSR 

markörleri aracılığıyla belirlemişlerdir. Çalışma sonucunda SSR markörlerinin 

buğdayda kuraklık toleransı ile ilgili genetik karakterizasyon çalışmalarında başarılı ve 

etkin bir şekilde kullanılabileceği bildirilmiştir. Bu tez çalışmasında da incelenen 

buğday genotiplerinin kuraklığa tolerans bakımından genetik karakterizasyonunun 

yapılması anacıyla SSR markörleri kullanılmıştır. 

Ramya ve ark. (2015) kuraklık ve sıcaklık toleransı için ıslah çalışmalarında 

kullanılmak üzere 24 modern buğday genotipinin fizyolojik ve genetik karakterizasyon 

çalışmasını yapmışlardır. Popülasyon analizine göre genotipler 7 ana gruba ayrılmış 

moleküler taramalar sonucu toleranslı ve hassas gruplar arasında yüksek polimorfizim 

oranı tespit edilmiştir. 

Bitki verimi, çeşitli iklimsel olayların gittikçe artması ve değişim göstermesi sebebiyle 

azalmakta ve bu durum küresel besin güvenliğini tehdit etmektedir (Mickelbart ve ark., 

2015).Yirmi birinci yüzyılda küresel ısınma dolayısıyla artan iklim olaylarının sebep 
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olduğu tarıma elverişli aranan kalite ve yeterlilikte ekilebilir arazilerin azalmasına 

rağmen, sürekli artan insan popülasyonunun besin ihtiyacını karşılayacak miktarda 

üretimin yolları aranmaktadır. Bu değişen iklim olaylarının seller, kuraklık ve aşırı 

sıcaklıkların normal oluş sıklığında artışa sebep olacağı tahmin edilmektedir (Bailey-

Serres ve ark., 2012; Boyer ve ark., 2013; Hirabayashi ve ark., 2013; Pryor ve ark., 

2013; Bita ve ark., 2013). Tamamlanmış iklim değişimi ve bitki üretim modellerine 

etkisi mısır, buğday ve pirinç gibi önemli tahıllarda verimi azaltmaktadır. Bu yüzyıl 

boyunca bu verim azalmalarının küresel besin üretimi içinde diğer bitkisel ürünlerde de 

dallanması beklenmektedir (Rosenzweig ve ark., 2014; Lizumi ve ark., 2013).  

2015-2016 yılı verilerine göre Türkiye 19,5 milyon tonluk üretimle dünya buğday 

üretiminde dokuzuncu sırada yer almaktadır. Dünya üretiminde önemli bir yere sahip 

olan Türkiye de küresel iklim değişimlerinin etkisi ile artan yüksek sıcaklık ve azalan 

yağışların sebep olduğu kuraklık riski altındadır. Kuraklığın mevcut etkilerinin 

azaltılması yani tarımsal anlamda tarlada ekilmiş olan bitkinin gelişme dönemlerinde 

köklerinden alabildiği su miktarını arttırmak adına etkin sulama stratejilerinin 

geliştirilmesi gerekmektedir; ancak, mevcut su kaynaklarının limitli olması ile küresel 

iklim değişimlerinin sebep olduğu yağış azalmaları nedeniyle mevcut olan su 

rezervlerinin de düşmesi beklenmektedir (Tuberosa, 2012; Turner ve ark., 2014; Öztürk, 

2015). 

Markör teknolojileri uygulamaları, seleksiyonda karışıklığa sebep olan çevre etklerini 

elimine etmekte, bunun yanında bitkinin gelişim evresine bağlı kalmaksızın seleksiyon 

yapılabilmesine imkan sağlamaktadır. Bu konuda kullanılan moleküler markörler 

arasından en dikkat çekenleri dizi temelli DNA markörleridir (Mwadzingeni ve ark., 

2016). 

Bu tez çalışmasında moleküler taramalarda farklı araştırmacılar tarafından geliştirilen 

kuraklığa tolerans ile bağlantılı basit dizi tekrarları (SSR) kullanılmıştır. SSR markörleri 

kullanarak çalışmada incelenen ekmeklik buğday çeşit ve hatlarının kuraklığa tolerans 

bakımından genetik karakterizasyonu yapılmıştır. 
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3. MATERYAL VE METOT 

3.1. Bitki Materyali 

Bu çalışmada materyal olarak, kuraklığa toleransla ilgili fizyolojik testler sonucu öne 

çıkan 9 adet tescilli ekmeklik buğday çeşidi ile Eskişehir Geçit Kuşağı Tarımsal 

Araştırma Enstitüsünde (GKTAE) geliştirilmiş 10 adet ekmeklik buğday hattı 

kullanılmıştır (Çizelge 3.1). Kontrol çeşit olarak kuraklığa oldukça toleranslı olduğu 

bilinen Gerek 79 çeşidi ile hassas Sultan 95 çeşidi kullanılmıştır. 

Çizelge 3.1. Araştırmada kullanılan ekmeklik buğday çeşit ve hatları 

No Geliştiren 

Kurum 

Çeşit/ Hat Adı Fizyolojik Açıdan Önemli 

Parametre 

1 GKTAE HAYMANA79/ALTAY2000 Tane Doldurma 

2 GKTAE GRK/CTY//MESA/3/RL6043/4*NAC/4/MNCH 
Erken Kapatma, Oransal Su 

İçeriği 

3 GKTAE T 98-9//VORONA/HD2402 
Erken Kapatma, Oransal Su 

İçeriği 

4 GKTAE ATTILA//AGRI/NAC/3/ESKINA-8 
Erken Kapatma, Oransal Su 

İçeriği 

5 GKTAE SMZ01/BEZ1 
Bitki Örtüsü Sıcaklığı, 

Oransal Su İçeriği 

6 GKTAE PASTOR/DEMIR2000//MUFITBEY Yeşil Kalma Süresi 

7 GKTAE 
TRK13 RESEL//TRAP#1/BOW/4/EKG15// 

TAST/SPRW/3/2*ID800994.W/VEE/5/SOYER02 

Biyokütle, Metrekarede Tane 

8 GKTAE CALIBASAN/MUFITBEY Biyokütle, Metrekarede Tane 

9 GKTAE PM ME1 IRR_S-5/2*YAKAR99 Biyokütle, Metrekarede Tane 

10 GKTAE 
PM ME1 IRR_S-

32//TMP64/YY305/3/MUFITBEY 

Yeşil Kalma Süresi 

11 BDUTAE KARAHAN Biyokütle, Erken Kapatma 

12 GKTAE SÖNMEZ 2001 Erkencilik, Biyokütle 

13 TTAE KATE-1 
Erkencilik, Membran 

Stabilitesi 

14 GKTAE ALTAY 2000 Biyokütle, Sap Özelliği 

15 TARM BAYRAKTAR Erkencilik, Biyokütle 

16 GKTAE HARMANKAYA 99 Yüksek Klorofil Oranı 

17 GKTAE İZGİ 2001 
Biyokütle, Erken Kapatma, 

Erkencilik 

18 GKTAE GEREK 79 
Yüksek Kardeşlenme 

Kapasitesi, Erkencilik 

19 GKTAE SULTAN 95  

GKTAE:  Eskişehir Geçit Kuşağı Tarımsal Araştırma Enstitüsü 

BDUTAE: Bahri Dağdaş Uluslararası Tarımsal Araştırma Enstitüsü  

TTAE: Trakya Tarımsal Araştırma Enstitüsü 

TARM: Ankara Tarla Bitkileri Merkez Araştırma Enstitüsü 
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Buğday tohumları petrilerde çimlendirilerek iki yapraklı döneme gelen bitkiler viyollere 

şaşırtılmıştır (Şekil 3.1). DNA izolasyonu için uygun büyüklükteki en genç 

yapraklardan örnekler alınmış ve DNA ekstraksiyonu gerçekleştirilmiştir.  

 Şekil 3.1. DNA izolasyonundan kullanılan buğday örnekleri 

Çalışmada incelenen buğday genotiplerinin DNA markörleriyle genetik 

karakterizasyonu her bir çeşitte üç farklı bitkide üç tekerrürlü olarak yapılmıştır.  

3.2. DNA İzolasyonu  

 

İki-üç yapraklı döneme gelen çeşitlerden alınan yaprak örneklerinde DNA izolasyonu 

yapılmıştır. Bazı değişikliklerle standardize edilerek modifiye edilen DNA ekstraksiyon 

metodu aşağıda verilmiştir (Doyle ve Doyle, 1990).  

a) 1,5 cm boyundaki (100 mg) buğday yaprağı likit nitrojen içinde öğütülür ve üzerine 

500 μL buffer ilave edilir.  

 * 100 ml buffer hazırlamak için; 

 65 ml  ddH2O,  

 10 ml   1 M  Tris  (pH: 7.5),  

 14 ml   5 M  NaCl 



 
 

25 

 

 10 ml   0,5 M  EDTA (pH: 8.0) karıştırılarak  65  
o
C‟de ısıtılır.  

  1 gr CTAB ile  

 1 ml 14 M Beta Merkapto Etanol (BME) eklenir. 

b) Bir ünite Proteinase K eklendikten sonra (bir ünite 20 μl) vortekste karıştırılır. 

c) 40 μl % 20 SDS (veya 80 μl  % 10 SDS) eklenerek 65 
o
C‟de su banyosunda 1 saat 

tutulur ve ara sıra alt üst ederek karıştırılır. 

d) Su banyosundan çıkarılan tüplere 2 / 3  hacim (400 μl) kloroform:isoamil alkol (24:1) 

eklenir. 5-10 dakika alt üst edilerek karıştırılır.  

e) 10.000 g‟de 15 dakika santrifüj edilir. 

f) Süpernatant 2 / 3 hacim yani 300 μl 2-propanol içeren yeni bir tüpe alınır. Alt üst 

edilerek DNA gözle görülür hale getirilir.  

g)  15 dakika 10.000 g‟de santrifüj edilir.  

h)  Sıvı dökülür. Pelet kuruduktan sonra 500 μl 1 x TE eklenir. Su banyosunda 65 
o
C‟de 

2 saat tutulur. 

ı) Her bir tüpe 10 mg / ml RNase çözeltisinden 1 μl eklenir. DNA 65 
o
C‟de su 

banyosunda 1 saat bekletilir. 

j)  400 μl  kloroform: isoamil alkol (24:1) eklenir.  Tüpler 10-15 dakika alt üst edilerek 

karıştırılır.   

k)  15 dakika 10.000 g‟de santrifüj edilir. 

l) Süpernatant 80 μl 1,2 M NaCl (veya 26 μl 5 M NaCl ) içeren yeni bir tüpe alınır ve 

hafifçe karıştırılır. 

m) Tüplere 800 μl  % 96‟lık soğuk etil alkol ilave edilir. Alt üst edilip karıştırılarak 

DNA çökeltilir. 

n) 10.000 g‟de 20 dakika santrifüj edilir ve sıvı dökülür.  

o)  Pelet 1.200 μl  % 70 soğuk etil alkol ile dikkatlice yıkanır. Tüpler ters çevrilmiş 

halde 2 saat kurutulur.  

p) Kuruyan pelet 100 μl 1 x TE‟de çözülür. Sonuçta toplam 20 μg civarında DNA elde 

edilebilir. 



 
 

26 

 

İzole edilen DNA‟lar agaroz jelde koşulmuş ve görüntülenmiştir (Şekil 3.2). DNA 

miktarı yetersiz olan çeşitlerde izolasyon işlemi tekrarlanmıştır.  

Şekil 3.2. Agaroz jelde görüntülenen DNA‟lar 

DNA örnekleri 24 ml 5 x TBE, 96 ml ddH2O, 1,2 gr Agaroz (Sigma, Lot# 

SLBN6401V) ve 8 µl Etidyum Bromür (10 mg/ml) içeren 120 ml % 1‟ lik Agaroz 

jellerde koşulmuştur. DNA ve PZR örneklerinin yürütülmesinde Thermo Scientific EC 

1000 XL Power Supply Elektroforez Sistemi, DNA ve PZR ürünlerinin yürütüldüğü 

jellerin görüntülenmesinde ise BIO-RAD ChemiDOC MP Görüntüleme Sistemi 

kullanılmıştır  (Şekil 3.3 ve 3.4).  

 

                               Şekil 3.3. Çalışmada kullanılan agaroz jel elektroforezi 
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         Şekil 3.4. UV görüntüleme cihazı 

3.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu  

Kontrol genotiplere ait DNA‟lar, farklı kromozomlara haritalanmış QTL varlığı 

açısından taranmıştır. Bu amaçla, birçok araştırıcı tarafından haritalanan ve kuraklığa 

toleranslılık ile bağlantılı olan mikrosatelit (SSR) (Çizelge 3.2), tek nükleotid 

farklılıkları (SNP) verastgele çoğaltılmış polimorfik DNA (RAPD) markörleri (Çizelge 

3.3) kullanılmıştır. 

Çizelge 3.2. Taramalarda kullanılan SSR primerlerine ait bilgiler 

SSR 

Primerleri 

Kromozom Primer Dizisi 

(5’3’) 

Genetik Harita 

 Kaynağı 

Xgwm 550 1B 
F- CCCACAAGAACCTTTGAAGA 

R- CATTGTGTGTGCAAGGCAC 

Somers ve Isaac, 

2004 

Xwmc 105 6B 
F- AATGTCATGCGTGTAGTAGCCA 

R- AAGCGCACTTAACAGAAGAGGG 

Somers ve Isaac, 

2004 

Xwmc 78 3B 
F- AGTAAATCCTCCCTTCGGCTTC 

R- AGCTTCTTTGCTAGTCCGTTGC 

Somers ve Isaac, 

2004 

Xwmc 304 2A 
F- CGATACAAGGAAGACCAGCC 

R- GGTTCGTCTGGTTCGCAAGT 
Somers ve Isaac, 

2004 

Xgwm 108 3B 
F- CGACAATGGGGTCTTAGCAT 

R- TGCACACTTAAATTACATCCGC 
Röder ve ark., 

1998 

Xwmc 118 5B 
F- AGAATTAGCCCTTGAGTTGGTC 

R- CTCCCATCGCTAAAGATGGTAT 
Somers ve Isaac, 

2004 

Xgwm 99 1A 
F- AAGATGGACGTATGCATCACA 

R- GCCATATTTGATGACGCATA 

Röder ve ark., 

1998 
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Çizelge 3.2. Taramalarda kullanılan SSR primerlerine ait bilgiler (devam) 

SSR 

Primerleri 

Kromozom Primer Dizisi 

(5’3’) 

Genetik Harita 

 Kaynağı 

Xgwm 357 1A 
F- TATGGTCAAAGTTGGACCTCG  

R- AGGCTGCAGCTCTTCTTCAG  

Röder ve ark., 

1998 

Xgwm 11 1B 
F- GGATAGTCAGACAATTCTTGTG  

R- GTGAATTGTGTCTTGTATGCTTCC  

Röder ve ark., 

1998 

Xgwm 337 1D 
F- CCTCTTCCTCCCTCACTTAGC  

R- TGCTAACTGGCCTTTGCC  

Korzun ve ark., 

1997 

Xgwm 458 1D 
F- AATGGCAATTGGAAGACATAGC  

R- TTCGCAATGTTGATTTGGC  

Röder ve ark., 

1998 

Xpsp 3088 2A 
F- GTGGTGTTACTTTGTAGGTTTCTCC 

R- GGACCATTGGTATGTTTTCTAGTC 

Bryan ve ark., 

1997 

Xgwm 257 2B 
F- AGAGTGCATGGTGGGACG  

R- CCAAGACGATGCTGAAGTCA  

Röder ve ark., 

1998 

Xgwm 484 2D 
F- ACATCGCTCTTCACAAACCC  

R- AGTTCCGGTCATGGCTAGG  

Röder ve ark., 

1998 

Xgwm 155 3A 
F- CAATCATTTCCCCCTCCC  

R- AATCATTGGAAATCCATATGCC  

Dodig ve ark., 

2010 

Xgwm 369 3A 
F- CTGCAGGCCATGATGATG  

R- ACCGTGGGTGTTGTGAGC  

Dodig ve ark., 

2010 

Xgwm 389 3B 
F- ATCATGTCGATCTCCTTGACG  

R- TGCCATGCACATTAGCAGAT  

Röder ve ark., 

1998 

Xwmc 56 3B 
F- TTCGTCCCCATCCCAGACTAAC  

R- AGAGATATCGATTCGGGGGTGC 

Dodig ve ark., 

2010 

Xwmc 89 4A 
F- ATGTCCACGTGCTAGGGAGGTA 

R- TTGCCTCCCAAGACGAAATAAC 

Somers ve Isaac, 

2004 

Xgwm 3 3D 
F- GCAGCGGCACTGGTACATTT  

R- AATATCGCATCACTATCCCA  

Fu ve ark.,  

2007 

Xgwm 161 3D 
F- GATCGAGTGATGGCAGATGG  

R- TGTGAATTACTTGGACGTGG  

Röder ve ark., 

1998 

Xgwm 165.2 4B 
F- TGCAGTGGTCAGATGTTTCC  

R- CTTTTCTTTCAGATTGCGCC  

Korzun ve ark., 

1997 

Xgwm 192.2 4B 
F- GGTTTTCTTTCAGATTGCGC  

R- CGTTGTCTAATCTTGCCTTGC  

Röder ve ark., 

1998 

Xpsp 3078 4B 
F- TTTGCAGCTTGACATATAGGTAG 

R- AAAAGCGGCAAGATGCACCTTG 

Bryan ve ark., 

1997 

Xgwm 603 7A 
F-ACAAACGGTGACAATGCAAGGA 

R-CGCCTCTCTCGTAAGCCTCAAC 

Röder ve ark., 

1998 

Xgwm 186 5A 
F- GCAGAGCCTGGTTCAAAAAG  

R- CGCCTCTAGCGAGAGCTATG  

Dodig ve ark., 

2010 

Xgwm 540 5B 
F- TCTCGCTGTGAAATCCTATTTC  

R- AGGCATGGATAGAGGGGC  

Dodig ve ark., 

2010 

Xwmc 73 5B 
F- TTGTGCACCGCACTTACGTCTC  

R- ACACCCGGTCTCCGATCCTTAG 

Somers ve Isaac, 

2004 

Xgwm 190 5D 
F- GTGCTTGCTGAGCTATGAGTC  

R- GTGCCACGTGGTACCTTTG  

Röder ve ark., 

1998 

Xgwm 292 5D 
F- TCACCGTGGTCACCGAC  

R- CCACCGAGCCGATAATGTAC  

Röder ve ark., 

1998 

Xpsp 3071 6A 
F- CGTGCCCTACACCTCCTTTTCTCTC 

R- TCCGTACATACTCCGGGAGACC 

Bryan ve ark., 

1997 

Xgwm 626 6B 
F- GATCTAAAATGTTATTTTCTCTC  

R- TGACTATCAGCTAAACGTGT  

Röder ve ark., 

1998 

Xgwm 325 6D 
F- TTTCTTCTGTCGTTCTCTTCCC  

R- TTTTTACGCGTCAACGACG  

Korzun ve ark., 

1997 

Xpsp 3200 6D 
F- GTTCTGAAGACATTACGGATG 

R- GAGAATAGCTGGTTTTGTGG 

Bryan ve ark., 

1997 
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Çizelge 3.2. Taramalarda kullanılan SSR primerlerine ait bilgiler (devam) 

SSR 

Primerleri 

Kromozom Primer Dizisi 

(5’3’) 

Genetik Harita 

 Kaynağı 

Xwmc 177  2A 
F-AGGGCTCTCTTTAATTCTTGCT 

R-GGTCTATCGTAATCCACCTGTA 

Somers ve Isaac, 

2004 

XPsp 3030 7B 
F- GATCGGCTGAGAAAAGAGGC 

R- TTGTTGACTTGGTCAGTCGG 

Bryan ve ark., 

1997 

Xgwm 295 7D 
F- GTGAAGCAGACCCACAACAC  

R- GACGGCTGCGACGTAGAG  

Röder ve ark., 

1998 

Xpsp 3123 7D 
F-AGATTAGATGGCATAAGCAAAGAGC 

R-GATTAATCACCGCCCTTGGTCC 

Bryan ve ark., 

1997 

F: Forward, R: Reverse 

Çizelge 3.3. Kontrol çeşitlerinin moleküler taramalarında kullanılan SNP ve RAPD markörleri 

SNP ve RAPD 

Markörleri 
Kromozom 

Primer Dizisi 

(5’ 3’) 

Genetik Harita 

Kaynağı 

P6 1A TCGGCGGTTC 
Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

P7 1A CTGCATCGTG 
Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

P18F 3B CCCAACCCAAGTGATAATAATCT 
Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

P18R 3B TTGTGCTCTCATGGGTACTT 
Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

P40 3B ATATGGATTGCCTTGATGCA Wei ve ark., 2009 

P20F 3D TCGTCCCTCTTCTCGCTCCAT 
Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

P20R 3D GCGGTTGCCCCATTAGACATAG 
Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

P21F 3A CGGAACCACTCCCTCCATCTC 
Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

P21R 3A CGGTTGCCCCATTAGACGTAA 
Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

P22F 3D CTGGCACCTCCATTGCCGCT 
Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

P25F 3A CTGGCACCTCCATTGCTGCC 
Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

PRa 3A 
AGTACATGAACTCAACGCACAGG

ACAAC 

Huseynova ve 

Rustamova, 2010 

 

Polimeraz Zincir Reaksiyonları (PZR), her bir primer için kaynak makalelerinde 

gösterilen şartlarda yapılmıştır. Her bir reaksiyonda; 250 nM primer, 

deoksinükleotidlerin her birinden 0,2 mM, 2 mM MgCl2 bir ünite Taq Polimeraz enzimi 

ve 50-100 ng kalıp DNA kullanılmıştır. 
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Bir PZR işlemi; 94 °C‟ de 5 dakika ön denatürasyondan sonra; 37 döngüden (cycle) 

oluşan 94 °C‟ de bir dakika denatürasyon, primere bağlı olarak 50 - 60 °C‟ de bir dakika 

bağlanma (yapışma), 72 °C‟ de bir dakika uzatma (sentez) basamağını takiben 72 °C‟de 

beş dakika son uzatma aşamalarından oluşmuştur. 

Toplam 45 adet primer (Çizelge 3.2 ve 3.3) ile kontrol çeşitler arasında moleküler 

taramalar yapılarak en polimorfik olan ve en net görüntü veren 15 adet SSR markörü 

belirlenmiş ve çalışmada kullanılmıştır. Bu primerlere ait 37 döngüden oluşan PZR 

koşulları Çizelge 3.4‟de verilmiştir.  

              Çizelge 3.4. Çalışmada kullanılan polimorfik primerlere ait PZR koşulları 

Primer 
Bağlanma 

Sıcaklığı 
PZR Koşulları 

Xgwm 99 

Xgwm 389 

Xgwm 626 

50 °C 
Denatürasyon: 94 °C 1dk 

Bağlanma: 50 °C 1 dk 

Uzama: 72 °C 1 dk 

Xgwm 484 52 °C 

 

Denatürasyon: 94 °C 1dk 

Bağlanma: 52 °C 1 dk 

Uzama: 72 °C 1 dk 

 
Xgwm 357 

Xpsp 3200 

 

54 °C 

 

Denatürasyon: 94 °C 1dk 

Bağlanma: 54 °C 1 dk 

Uzama: 72 °C 1 dk 

 
Xwmc 89 

Xgwm 186 

Xgwm 337 

55 °C 
Denatürasyon: 94 °C 1dk 

Bağlanma: 55 °C 1 dk 

Uzama: 72 °C 1 dk 

Xgwm 118 

Xgwm 304 
58 °C 

 

Denatürasyon: 94 °C 1dk 

Bağlanma: 58 °C 1 dk 

Uzama: 72 °C 1 dk 

 
Xgwm 11 

Xgwm 78 

Xgwm 603 

61 °C 

 

Denatürasyon: 94 °C 1dk 

Bağlanma: 61 °C 1 dk 

Uzama: 72 °C 1 dk 

 

Xgwm 108 63 °C 

 

Denatürasyon: 94 °C 1dk 

Bağlanma: 63 °C 1 dk 

Uzama: 72 °C 1 dk 

 



 
 

31 

 

Elde edilen PZR ürünleri % 2‟ lik agaroz jellerde [220 ml % 2‟lik agaroz jel; 2,2 gr 

agaroz (Lonza SeaKem® LE Agarose, 50004), 44 ml 5 x TBE, 176 ml ddH2O ve 16 µl 

Etidyum Bromür (10 mg/ml)] veya % 4‟lük ultra saf agarose jellerde [120 ml % 4‟lük 

ultra saf agaroz jel; 4,8 gr ultra pure agaroz (Invitrogen Ultra Pure
TM 

Agarose, 16500-

100), 24 ml 5 x TBE, 96 ml ddH2O ve 10 µl Etidyum Bromür (10 mg/ml)] koşulmuştur. 

PZR işlemi, BIO-RAD C1000 Touch Thermal Cycler kullanılarak gerçekleştirilmiştir 

(Şekil 3.5). 

 

 

Şekil 3.5. Çalışmada kullanılan ısı döngüsü cihazı 

 

Araştırmada kullanılan ekmeklik buğday genotiplerine ait PZR ürünlerinin tüm jellerde 

yürütülme sırası Çizelge 3.5‟deki gibidüzenlenmiştir. 
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                         Çizelge 3.5. PZR ürünlerinin jele yüklenme sırası 

Sıra No Çeşit Adı 

1 Ladder  

2 Sultan 95* 

3 Gerek 79* 

4 Karahan 

5 Sönmez 2001 

6 Kate-1 

7 Altay 2000 

8 Bayraktar 

9 Harmankaya 

10 İzgi 2001 

11 HAYMANA79/ALTAY2000 

12 GRK/CTY//MESA/3/RL6043/4*NAC/4/MNCH 

13 T 98-9//VORONA/HD2402 

14 ATTILA//AGRI/NAC/3/ESKINA-8 

15 SMZ01/BEZ1 

16 PASTOR/DEMIR2000//MUFITBEY 

17 
TRK13 RESEL//TRAP#1/BOW/4/EKG15// 

TAST/SPRW/3/2*ID800994.W/VEE/5/SOYER02 

18 CALIBASAN/MUFITBEY 

19 PM ME1 IRR_S-5/2*YAKAR99 

20 PM ME1 IRR_S 32//TMP64/YY305/3/MUFITBEY 

          *Kontrol Çeşit  

Jel imaj sisteminde görüntülenen jellere ait fotoğraflar Biorad ChemiDoc MP 

programında açıldıktan sonra kuyucuklar (lane) işaretlenmiştir (Şekil 3.6). 

 

Şekil 3.6. Kuyucukları işaretlenmiş jel fotoğrafı 
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“Detect bants” imgesi ile bantlar otomatik olarak işaretlenmiştir (Şekil 3.7). 

 

Şekil 3.7. Bantları işaretlenmiş jel fotoğrafı 

Ladder‟ın baz çifti (bç) bakımından bant büyüklükleri ve bulunduğu kuyucuk numarası 

girilmiştir (Şekil 3.8). Çalışmada 100 bç ve 50 bçLadder (Thermo Scientific, SM0321 

veSM0371) kullanılmıştır. 

 

Şekil 3.8. Ladder‟ları işaretlenmiş jel fotoğrafı 

Programın “Reports” imgesi kullanılarak bantların gruplandırıldığı tablo kaydedilmiştir 

(Çizelge 3.6). Bant büyüklüklerinin belirlenmesinde jelden kaynaklanan hataların önüne 

geçebilmek için bütün jeller ayrıca resimler üzerinde manuel olarak farklı araştırmacılar 

tarafından gözle de skorlanmıştır. Tüm skorlamalar karşılaştırılarak yanlış okumaların 

önüne geçilmeye çalışılmıştır. Analizler bant büyüklükleri tüm primerlerin bantlarını 

içeren tabloya yazıldıktan sonra yapılmıştır. Bant büyüklükleri tabloya yazılırken, 

polimorfik olup olmamasına bağlı olarak bant yoksa 0 varsa 1 yazılarak matriks 

oluşturulmuştur. 
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Çizelge 3.6. Program tarafından skorlanan bir jelin bant büyüklükleri 

Bant 

No 
Lane 1 Lane 2 Lane 3 Lane 4 Lane 5 

 Baz çifti (bç) Baz çifti (bç) Baz çifti (bç) Baz çifti (bç) Baz çifti (bç) 

1 50.0 165 155 165 170 

2 100.0     

3 150.0     

4 200.0     

5 250.0     

 

3.4. Verilerin Değerlendirilmesi 

Çalışmada kontrol çeşitler arasında polimorfik olduğu belirlenen 15 adet primerlerin 

tüm bantlarını içeren tabloya skorlamalar sonucu elde edilen baz çifti birimindeki bant 

büyüklükleri yazılmıştır. Dendogram tablosu hazırlanırken olan bant büyüklükleri 

yerine 1, olmayan bant büyüklükleri yerine 0 yazılarak oluşturulan matriksler 

kullanılmıştır (Nei ve Li, 1979). Genotip analizlerde UPGMA 

dendogramınınoluşturulmasında DendroUPGMA programı (D-UPGMA) kullanılmıştır 

(Anonim, 2016a). İncelenen genotipler arasındaki genetik benzerlik ve uzaklıklar 

Jaccard (1908)‟ın genetik benzerlik katsayısına göre hesaplanmıştır. Polimorfizm bilgi 

içeriği (PIC)Botstein ve ark. (1980)‟a göre, heterezigotluk değeri (He)iseLiu (1997)‟ya 

göre hesaplanmıştır. PIC ve He değerlerinin hesaplanmasında PICCalc programı 

kullanılmıştır (Nagy ve ark., 2012, Anonim 2016b). 
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4. BULGULAR ve TARTIŞMA   

Çalışmada kullanılan 17 adet ekmeklik buğday genotipi ve iki kontrol çeşit, farklı 

araştırmalar tarafından geliştirilen ve farklı kromozom bölgelerine haritalanan kuraklık 

toleransı ile bağlantılı toplam 45 adet SSR, SNP ve RAPD markörleri ile taranmıştır. Bu 

amaçla 45 adet markör kullanılarak kontrol çeşitler arasında polimorfizm taramaları 

yapılmıştır (Şekil 4.1 – 4.4). Taramalarda incelenen genotiplerin kuraklığa tolerans 

bakımından genetik karakterizasyonunun yapılması amacıyla kontrol çeşit olarak 

kullanılan Gerek 79 ve Sultan 95 arasında en polimorfik özellik gösteren 15 markör 

(Xgwm 11, Xgwm 78, Xgwm 99, Xgwm 108, Xgwm 118, Xgwm 186, Xgwm 304, 

Xgwm 337, Xgwm 357, Xgwm 389, Xgwm 484, Xgwm 603, Xgwm 626, Xpsp 3200, 

Xwmc 89) seçilerek genotiplerin moleküler karakterizasyonunda kullanılmıştır. 

 

Şekil 4.1. Xgwm 161, Xgwm 257, Xgwm 192.2, Xgwm 458, Xwmc 177 ve Xgwm 78 primeri 

ile yapılan moleküler taramalar 

(G: Kuraklığa dayanıklı Gerek 79, S: Kuraklığa hassas Sultan 95 çeşidi) 

 

 

Şekil 4.2. Xgwm 292, Xpsp 3030, Xpsp 3088, Xgwm 540, Xgwm 3, Xgwm 186 ve Xgwm 458 

primerlerine ait polimorfizm taramaları 

 

 Xgwm 292      psp 3030           psp 3088          Xgwm 540         Xgwm 3         Xgwm 186        Xgwm 458 

L 

  Xwmc 177           Xgwm 78 
L 

G          S         G          S       G        S         G        S                          G         S            G          S    

G      S          G        S         G        S           G        S        G         S          G       S            G      S 
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Şekil 4.3. Xwmc 73, P22, P25, Xpsp 3123, P20 ve P21 primerlerine ait taramalar 

 

 

Şekil 4.4. Xgwm 304, Xgwm 192.2 ve Xwmc 89 primerlerine ait jel görüntüsü 

Gerek 79 ve Sultan 95 kontrol çeşitleri arasında polimorfizm göstermeyen primerler 

(Xgwm 3, Xgwm 155, Xgwm 161, Xgwm 465.2, Xwmc 177, Xgwm 190, Xgwm 193.2, 

Xgwm 257,  Xgwm 292, Xgwm 295, Xgwm 325, Xgwm 357, Xgwm 369, Xgwm 458, 

Xgwm 540, Xgwm550, Xpsp 3030, Xpsp 3088, Xpsp 3123, Xwmc 56, Xwmc 73, 

Xwmc 105, Xpsp 3071, Xpsp 3078, P6, P7, P18, P20, P21, P22, P25) ekmeklik buğday 

genotiplerinin kuraklık toleransı açısından yapılan taramalarda kullanılamamıştır. 

Moleküler taramalarda polimorfizm göstermeyen P18, P22, P25, Xgwm 3 ve Xgwm 

540 primerlerine ait jel görüntüleri Şekil 4.5  –  4.9‟da verilmiştir. 

Kontrol çeşitler arası polimorfizm göstermediği belirlenen P18, P22 ve P25 SNP 

markörlerinin incelenen tüm genotiplerde yapılan moleküler taramalarında da farklı 

büyüklükte bantlara rastlanmamış, sırasıyla her bir genotipte beklenen bant 

büyüklüklerine ait bantlar (717, 596 bç) göstermiştir (Şekil 4.5 – 4.7) 

 

 

 

 

Şekil 4.5. Çeşitler arası polimorfizim göstermeyen P18 primerinin agaroz jel görüntüsü 

       L                           Xgwm 304                                      Xgwm 192.2                                      Xwmc 89 

L 

        p20               p21 

1       2        3       4       5       6        7       8        9      10      11     12      13     14     15      16     17     18      19 

L 

G      S       G      S       G       S      G       S                               G          S            G          S 

        G                  S                           G                S                        G                   S    
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Şekil 4.6. P22 SNP markörüne ait moleküler taramalara ilişkin jel görüntüsü 

 

Şekil 4.7. İncelenen genotiplerin P25 primeri ile yapılan moleküler taramaları sonucu 

polimorfizm gözlenmeyen jel görüntüsü 

Xgwm 3 ve Xgwm 540 SSR markörleri bazı çeşitler arasında farklı baz çifti 

büyüklüklerinde bantlar vermiş olsa da çalışmalarda kullanılan ve kuraklığa tolerans 

bakımından farklı özellikler gösteren kontrol çeşitler arası polimorfik bulunmadığı için 

çalışmada kullanılmamıştır (Şekil 4.8 ve 4.9). 

 

Şekil 4.8. Xgwm 3 SSR primeri ile yapılan moleküler taramalara ait jel görüntüsü 

 

Şekil 4.9. Kontrol çeşitler arası polimorfik bulunmayan Xgwm 540 primeri ile genotiplerin 

taranması 

1       2        3       4        5       6        7       8       9       10     11     12     13      14      15     16      17     18    19 

1      2       3          4       5        6       7        8        9        10     11     12      13     14     15      16      17     18       19 

L 

1        2      3       4         5      6        7        8       9       10     11    12       13    14      15     16       17     18     19 
L 

1       2       3       4       5       6       7       8       9       10      11     12    13      14    15      16     17      18    19 

L 
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Kontrol çeşitler arasında polimorfizm gösteren ve bu tez çalışmasında incelenen 

ekmeklik buğday genotiplerinin moleküler karakterizasyonunda kullanılan 15 adet SSR 

primerlerinden (Xgwm 11, Xgwm 78,Xgwm 99, Xgwm 108, Xgwm 118, Xgwm 186, 

Xgwm 304, Xgwm 337, Xgwm 357, Xgwm 389, Xgwm 484, Xgwm 603, Xgwm 626, 

Xpsp 3200, Xwmc 89) elde edilen PZR ürünlerinin % 2‟lik agaroz jelde yürütülmesine 

ait jel görüntüleri Şekil 4.10  –  4.24‟de verilmiştir. 

Çalışmada kullanılan 15 adet polimorfik primerin isimleri bulundukları kromozom 

bölgeleri ve baz dizileri Çizelge 4.1‟de verilmiştir. 

          Çizelge 4.1. Moleküler taramalarda kullanılan polimorfik primerler 

Primer  Kromozom Primer Dizisi 

(5’ 3’) 

Xgwm 11 1B 
F- GGATAGTCAGACAATTCTTGTG  

R- GTGAATTGTGTCTTGTATGCTTCC  

Xgwm 78 3B F- AGTAAATCCTCCCTTCGGCTTC 

R- AGCTTCTTTGCTAGTCCGTTGC 

Xgwm 99 1A 
F- AAGATGGACGTATGCATCACA 

R- GCCATATTTGATGACGCATA  

Xgwm 108 3B 
F- CGACAATGGGGTCTTAGCAT 

R- TGCACACTTAAATTACATCCGC 

Xwmc 118 5B 
F- AGAATTAGCCCTTGAGTTGGTC 

R- CTCCCATCGCTAAAGATGGTAT 

Xgwm 186 5A 
F- GCAGAGCCTGGTTCAAAAAG  

R- CGCCTCTAGCGAGAGCTATG  

Xwmc 304 2A 
F- CGATACAAGGAAGACCAGCC 

R-  GGTTCGTCTGGTTCGCAAGT 

Xgwm 337 1D 
F- CCTCTTCCTCCCTCACTTAGC  

R- TGCTAACTGGCCTTTGCC  

Xgwm 389 3B 
F- ATCATGTCGATCTCCTTGACG  

R- TGCCATGCACATTAGCAGAT  

Xgwm 484 2D 
F- ACATCGCTCTTCACAAACCC  

R- AGTTCCGGTCATGGCTAGG  

Xgwm 603 7A F-ACAAACGGTGACAATGCAAGGA 

R-CGCCTCTCTCGTAAGCCTCAAC 

Xgwm 626 6B 
F- GATCTAAAATGTTATTTTCTCTC 

R- TGACTATCAGCTAAACGTGT  

Xpsp 3200 6D 
F- GTTCTGAAGACATTACGGATG 

R- GAGAATAGCTGGTTTTGTGG 

Xwmc 89 4A 
F- ATGTCCACGTGCTAGGGAGGTA 

R- TTGCCTCCCAAGACGAAATAAC 
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Genotiplerin polimorfik primerlerle moleküler taramalarına ait PZR ürünlerinin agaroz 

jellere yüklenme sıraları Çizelge 4.2‟de verilmiştir. 

              Çizelge 4.2.Genotiplere ait PZR ürünlerinin agaroz jellere yüklenme sırası 

Sıra No Çeşit Adı 

1 Sultan 95* 

2 Gerek 79* 

3 Karahan 

4 Sönmez 2001 

5 Kate-1 

6 Altay 2000 

7 Bayraktar 

8 Harmankaya 

9 İzgi 2001 

10 HAYMANA79/ALTAY2000 

11 GRK/CTY//MESA/3/RL6043/4*NAC/4/MNCH 

12 T 98-9//VORONA/HD2402 

13 ATTILA//AGRI/NAC/3/ESKINA-8 

14 SMZ01/BEZ1 

15 PASTOR/DEMIR2000//MUFITBEY 

16 
TRK13 RESEL//TRAP#1/BOW/4/EKG15// 

TAST/SPRW/3/2*ID800994.W/VEE/5/SOYER02 

17 CALIBASAN/MUFITBEY 

18 PM ME1 IRR_S-5/2*YAKAR99 

19 PM ME1 IRR_S 32//TMP64/YY305/3/MUFITBEY 

                      *: Kontrol çeşit 

Kontrol çeşitler arasında polimorfizm gösteren Xgwm 78 primeri ile yapılan PZR 

ürünlerinin % 2‟lik agaroz jeldeki görüntülerine göre (Şekil 4.10), 9, 12 ve 15 numaralı 

genotipler kuraklığa hassas olduğu bilinen Sultan 95 kontrol çeşidi ile benzer 

büyüklükte ve çift bant profilindebant verirken, 4, 5, 6, 7, 8,11, 13, 14, 17, 18 ve 19 
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numaralı genotipler kuraklığa toleranslı kontrol çeşit Gerek 79 ile benzer bant 

büyüklükleri göstermiştir. Ayrıca 3, 10 ve 16 genotipleri agaroz jelde 3‟lü bant profili 

göstermişlerdir. Xgwm 78 ile elde edilen PZR ürünleri 130 ile 175 bç arasında değişen 

bant profili ile yedi ana gruba ayrılmıştır.  

Şekil 4.10. Xgwm 78 primeri ile yapılan moleküler taramalar 

Xgwm 99 polimorfik SSR primeri ile yapılan PZR ürünlerine göre 6, 8, 10 ve 18 

numaralı çeşit ve hatlar kuraklığa karşı hassas kontrol çeşidi Sultan 95 ile benzer 

büyüklüklerde bant verirken, 4, 5, 7, 12, 13, 15 ve 19 numaralı genotipler kuraklığa 

toleranslı Gerek 79 kontrol çeşidi ile benzer bant aralıkları göstermiştir (Şekil 4.11). 

İncelenen genotiplerden 9, 11 ve 14 genotipleri benzer büyüklüklerde 2‟li bant 

göstermiştir. Xgwm 99 primeri kontrol çeşitler ve incelenen genotipler açısından 120 ile 

165 bç arasında değişen bant profili ile altı gruba ayrılmıştır. 

       

Şekil 4.11. Xgwm 99 primerine ait % 2‟lik agaroz jel görüntüsü 

 

1        2        3        4        5        6        7         8         9      10     11    12     13       14     15     16       17     18   19 L

150 bç 

Xgwm 99 

1       2         3       4        5        6       7        8        9      10       11    12      13      14       15     16       17      18    19 

100 bç 

L 

Xgwm 78 
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Xgwm 108 primeri ile yapılan PZR ürünlerinin agaroz jelde yürütülmesi sonucu tüm 

çeşit ve hatlar 150 ve 170 bç arasında değişen tek bant profili göstermiştir (Şekil 4.12). 

İncelenen genotiplerden 6, 7, 8, 10, 15 ve 17 numaralı hat ve çeşitler kuraklığa 

toleranslı kontrol çeşidi Gerek 79 ile benzer bantlar verirken, 9 ve 12 numaralı genotip 

hariç diğer çeşit ve hatlar (3, 4, 5, 11, 13, 14, 16, 18) Sultan 95 kontrol çeşidi ile benzer 

büyüklüklerde bant dağılımı göstermiştir. Kontrol çeşitler de dahil olmak üzere bütün 

genotipler yakın baz çifti aralığında dağılım gösterirken (~10 bç), 9 ve 12 numaralı 

genotipler bu primer için jelde diğer tüm genotiplere oranla en yüksek baz çifti değerini 

(170 bç) vermişlerdir. 

Şekil 4.12. Xgwm 108 primerinin moleküler taramalarına ait jel örneği 

Xgwm 118 polimorfik SSR primeri, PZR amplifikasyonu sonucu 110 ve 130 bç 

arasında değişen bant büyüklükleri göstermiştir (Şekil 4.13). Elde edilen % 2‟lik agaroz 

jel görüntülerine göre, 6, 12 ve 18 nolu genotipler kuraklığa hassas kontrol çeşidi Sultan 

95 ile benzer bant profili verirken, diğer buğday çeşit ve hatları kuraklığa toleranslı 

Gerek 79 çeşidi ile benzer büyüklüklere sahip bant dağılımı göstermiştir. 

Şekil 4.13. Xgwm 118 primeri ile yapılan moleküler taramalar 

1       2       3         4         5       6        7        8       9       10      11     12       13     14     15       16     17      18      19     
L 

100 bç 

Xgwm 118 

1       2        3        4        5        6        7        8       9      10      11      12     13      14      15      16     17     18    19 

100 bç 

Xgwm 108 

L 

L 
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Xgwm 186 primeri ile yapılan moleküler taramalarda genotipler tekli bant profiline 

sahip olup, 3, 4, 5, 6, 8, 10, 11, 17, 18 ve 19 genotipleri kuraklığa toleranslı kontrol 

çeşidi Gerek 79 ile aynı bant aralıkları göstermiştir (Şekil 4.14). İncelenen ekmeklik 

buğday çeşit ve hatları arasından 7, 12, 13 ve 16 numaralı genotipler bu primerle 

yapılan moleküler taramalar için en yüksek baz çifti değerinde (140 bç) bant verirken, 

hatlar (14, 15) benzer büyüklüklerde (110 bç) bant dağılımı gösterirken, 9 numaralı 

genotip ise diğerlerinden farklı (125 bç) bir büyüklükte bant göstermiştir. Bu primerle 

taranan çeşit ve hatlar ile kontrol genotipler 105 ve 140 bç arasında değişen bant 

profilivermiştir. 

Şekil 4.14 Xgwm 186 primerinin moleküler taramalarına ait agaroz jel görüntüsü 

Bir diğer polimorfik SSR primeri olan Xgwm 304 ile yapılan moleküler taramalarda 

tüm genotipler tekli bant profili göstermiş, elde edilen bant aralığının 200 ile 230 bç 

arasında dağılım gösterdiği belirlenmiştir (Şekil 4.15). İncelenen çeşit ve hatlardan 3 ve 

9 numaralı genotiplerin hassas kontrol çeşidi Sultan 95 ile benzer baz çifti aralıklarında 

bant profili verdiği, 6, 7, 11, 12, 15, 16, 18 ve 19 genotiplerinin kendi aralarında benzer 

bant büyüklüğüne sahip oldukları, 8, 13 ve 14 numaralı genotiplerin kuraklığa toleranslı 

kontrol çeşidi Gerek 79 ile benzer bant aralıklarında dağılım gösterdiği gözlemlenmiştir. 

Şekil 4.15. Xgwm 304 primerine ait moleküler taramalar 

1        2        3         4        5        6       7         8        9     10     11      12      13       14       15     16      17      18      19 L 

Xgwm 304 

100 
bç 

1        2       3        4        5       6        7        8        9         10     11     12     13      14     15     16      17      18     19 L 

100 bç 

Xgwm 186 
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Xgwm 337 primeri ise tüm genotipler için 180 ile 210 bç arasında değişen geniş aralıklı 

baz çifti büyüklüklerinde dağılım göstermiştir (Şekil 4.16). Elde edilen PZR ürünlerinin 

yüklendiği agaroz jel görüntülerine göre 6 ve 7 numaralı genotiplerin kuraklığa 

toleranslılık bakımından Gerek 79 kontrol çeşidi ile benzer aralıklarda bant dağılımı 

gösterdiği belirlenmiştir. 9, 13 ve 17 numaları genotipler Sultan 95 kontrol çeşidi ile 

benzer büyüklüklerde bant verirken diğer çeşit ve hatlar 180 ve 210 bç arasında değişen 

bant profilleri göstermişlerdir. 

Şekil 4.16. İncelenen ekmeklik buğday genotiplerininXgwm 337 primeri ile moleküler 

karakterizasyonu 

Xgwm 484 primeri ile yapılan moleküler taramalara göre tüm genotipler 155 ve 190 bç 

arasında değişen bant profilleri ile altı ana grupta toplanmıştır. Bu primer için yapılan 

moleküler taramalara göre incelenen genotipler çeşitli ve değişken büyüklüklerde bant 

profili göstermiştir (Şekil 4.17). İncelenen çeşit ve hatlardan 4, 6 ve 18 numaralı 

genotiplerin Sultan 95 kontrol çeşidi ile benzer bant aralığına sahip oldukları 

belirlenmiştir. 

Şekil 4.17. Xgwm 484 primeri ile elde edilen PZR ürünlerinin agaroz jel görüntüsü 

1       2         3        4       5        6        7        8        9       10     11     12     13      14      15    16       17     18       19 L 

Xgwm 484 

150 bç 

1      2        3       4       5        6        7        8       9     10     11        12     13       14       15      16    17     18       19 

100  bç 

L 

Xgwm 337 
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Xgwm 603 primeri ile yapılan moleküler taramalarda tüm genotipler tekli bant profili 

göstermiş, elde edilen bant aralığının 100 ile 130 bç arasında dağılım gösterdiği 

belirlenmiştir (Şekil 4.18). Çalışmada incelenen çeşit ve hatlardan 5, 6, 11 ve 12 

numaralı genotiplerin hassas kontrol çeşidi Sultan 95 ile benzer bant aralıkları 

gösterirken 3 ve 7 numaralı genotiplerin kuraklığa toleranslı kontrol çeşidi (Gerek 79) 

ile benzer bant profillerindedağılım gösterdiği tespit edilmiştir. İncelenen ekmeklik 

buğday genotipleri arasında 15 ve 17 numaralı genotipler bu primer için en yüksek baz 

çifti değerinde (130 bç) bant verirken, 8, 9, 10, 13, 14 ve 16 numaralı genotipler 

çalışmada kullanılan bütün moleküler taramalar içinde en düşük baz çifti aralığında 

(100 bç) bant profili göstermişlerdir. 

Şekil 4.18. Xgwm 603 primeri ile yapılan moleküler taramalar 

Xgwm 626 primeri ile yapılan moleküler taramalarda incelenen tüm genotiplerden110-

140 bç arasında değişen tekli bant profilielde etmiştir (Şekil 4.19). İncelenen 

genotiplerden, 15, 18 ve 19 numaralı ekmeklik buğday çeşit ve hatları hassas kontrol 

çeşidi Sultan 95 ile 3, 4, 16 ve 17 çeşit ve hatları ise toleranslı kontrol çeşidi Gerek 79 

ile benzer bant desenleri götermiştir. Bu primer açısından incelenen diğer çeşit ve hatlar 

% 2‟lik agaroz jelde 100 ve 135 bç arasında değişen bant görüntüleri vermiştir. 

Şekil 4.19. Xgwm 626 primerine ait PZR ürünlerinin moleküler taramaları 

Xgwm 626 

100 bç 

L 
1       2         3         4        5       6        7        8        9       10     11     12     13     14     15    16     17      18      19 

1        2         3       4        5       6        7        8        9       10      11     12      13      14      15     16       17       18     19 
L 

100 
bç 

Xgwm 603 
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Xpsp 3200 primeri ile yapılan moleküler taramalarda 165 ve 195 bç arasında değişen 

tekli bant profilleri gözlenmiştir (Şekil 4.20). Çalışmada kullanılan ekmeklik buğday hat 

çeşitlerinden 8, 10 ve 12numaralı genotiplerin kuraklığa tolerans bakımından Sultan 95 

kontrol çeşidi ile benzer bant profiline sahip oldukları belirlenmiştir. Bu üç genotipin 

dışındaki 3, 4, 5, 6, 7, 9 ve 11 genotipleri ise Gerek 79 kontol çeşidi ile benzerlik 

göstermiştir. İncelenen diğer genotipler Xpsp 3200 primeri için 190-195 bç arasında 

değişen bantlar vermişlerdir. 

Şekil 4.20. Xpsp 3200 primerinin moleküler taramalarına ait agaroz jel görüntüsü 

Genotiplerin Xwmc 89 primeri ile taramalarına ait PZR ürünlerinin yürütüldüğüjel 

görüntülerinde çift bantprofili gözlenmiştir (Şekil 4.21). Elde edilen bantların yakın baz 

çifti büyüklüğünden dolayı jeller uzun süreli koşturulmuş, bu nedenle bantlar biraz 

silikleşse de otomasyon sisteminde net okumalar yapılabilmiştir. Genotiplerin baz çifti 

dağılımına göre, 3, 6, 12, 13, 15, 16 ve 17 numaralı hat ve çeşitlerin kuraklığa hassas 

kontrol çeşidi (Sultan 95) ile benzer bant profiline sahip oldukları belirlenmiştir. 

Otomasyon sisteminde kontrollü olarak yapılan okumalar sonucu 8, 9, 10, 11, 18 ve 19 

numaralı genotiplerin kuraklığa toleranslı kontrol çeşidi Gerek 79 ile benzer bant 

profiligösterdikleri belirlenmiştir. Xwmc 89 primeri, incelenen genotipler bakımından 

155 ile 205 bç arasında bant profili ile sekiz gruba ayrılmıştır. 

Şekil 4.21. Xwmc 89 primerine ait PZR ürünlerinin yürütüldüğü agaroz jel görüntüsü 

1       2         3       4        5         6       7       8          9      10      11     12      13     14     15     16      17      18     19 

L 

L 

Xpsp 3200  

100 bç 

1         2       3         4        5       6        7        8        9       10      11     12      13      14      15     16     17      18     19 

Xwmc 89 
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Xgwm 357 primeri ile yapılan moleküler taramalar sonucu 120 ve 135 bç arasında 

dağılım gösteren bant profili elde edilmiştir. Kontrol çeşitler arasında çok küçük baz 

çifti (5 bç) aralığında bir polimorfizm olduğu görülmüştür. Elde edilen sonuçlara göre 5, 

7, 8, 9 ve 11 numaralı genotiplerin kuraklığa toleranslı kontrol çeşidi Gerek 79 ile 

benzer büyüklükteki baz çifti aralığında bant verdikleri belirlenmiştir. İncelenen 3, 10, 

12, 13, 14, 15, 16, 17, 18 ve 19 numaralıgenotiplerin ise Sultan 95 ile benzer büyüklükte 

bant deseni gösterdikleri saptanmıştır. 

Şekil 4.22. Xgwm 357 primeri ile yapılan moleküler taramalar 

İncelenen genotiplerin Xgwm 389 primeri ile yapılan moleküler taramalarına göre 130 

ve 145 bç arasında değişen bant profilleri gözlenmiştir (Şekil 4.23). Bu primere göre 17 

numaralı genotipe ait bantın kuraklığa toleranslı kontrol çeşidi (Gerek 79) ile benzer 

büyüklükte olduğu belirlenmiştir. Çalışmada incelenen 3, 7, 9, 11, 12, 13, 14 ve 16 

numaralı genotip hassas kontrol çeşidi Sultan 95 ile benzer aralıkta bant verirken, 4, 5, 

6, 8, 10 ve 15 nolu genotipler benzer büyüklüklerde çiftli bant profili göstermişlerdir. 

Şekil 4.23. Xgwm 389 primerine ait agaroz jel görüntüsü 

1        2        3        4       5        6        7       8         9      10     11    12       13     14     15    16      17      18     19 
L 

100 bç 

Xgwm 389  

1       2        3        4        5       6       7        8       9       10     11      12      13      14      15      16       17      18     19 L 

100 
bç 

Xgwm 357 
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Genotiplerin Xgwm 11 primeri ile taranmasındanelde edilen PZR ürünlerinin agaroz jel 

görüntülerine göre 180 ve 209 bç aralığında amplifikasyon ürünleri belirlenmiştir (Şekil 

4.24). Kontrol çeşitler arasında birbirlerine yakın büyüklükte bant aralığı (5 bç) 

gözlenirken, 7 ve 15 numaralı genotipler çiftli ve birbirine benzer bantlar vermiş, 13 

nolu genotip için de çift bant profili gözlenmiştir. 

 

Şekil 4.24. Buğday genotiplerinin Xgwm 11 primeri ile moleküler taramaları 

 

Her bir primerdenelde edilen bant büyüklüklerinin tespiti için UV transmilatör 

sisteminde görüntülenen jeller Biorad ChemiDoc MP programında skorlanmıştır. 

Çalışmadaki moleküler taramalar üç tekerrürlü olarak yapılmıştır. İncelenen 19 adet 

buğday genotipi için her bir primerden elde edilen ve okumalar sonucu belirlenen bant 

büyüklüklerine ait 100-230 bç arasındaki baz çifti dağılımları Çizelge 4.3‟te verilmiştir. 

Kullanılan SSR markörleri ile yapılan moleküler taramalar sonucu her bir primerden 

elde edilen allel sayısı, majör allel sayısı, belirlenen bant aralıkları, heterezigotluk 

değerleri (He) ve polimorfizm bilgi içerikleri (PIC) de Çizelge 4.3‟de verilmiştir. 
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Çizelge 4.3. Ekmeklik buğday genotiplerinin15 adet SSR primerleri ile amplifikasyonu sonucu 

elde edilen majör allel frekansı, allel sayısı, allel aralığı, He ve PIC değerleri 

Primer 

Adı 

Majör 

Allel 

Frekansı 

Allel Sayısı 
Allel Aralıkları 

(bç) 

Heterezigotluk 

(He) Değeri 

PIC 

Değeri 

Xgwm 11 0,23 8 180 - 209 0,84 0,82 

Xgwm 78 0,31 7 130 - 175 0,81 0,79 

Xgwm 99 0,29 6 120 - 165 0,78 0,75 

Xgwm 108 0,47 5 150 - 170 0,68 0,64 

Xgwm 118 0,37 4 110 - 130 0,73 0,68 

Xgwm 186 0,58 5 105 - 140 0,60 0,56 

Xgwm 304 0,42 5 200 - 230 0,71 0,68 

Xgwm 337 0,30 6 180 - 210 0,80 0,78 

Xgwm 357 0,37 5 120 - 135 0,75 0,72 

Xgwm 389 0,56 5 130 - 145 0,58 0,51 

Xgwm 484 0,31 6 155 - 190 0,78 0,75 

Xgwm 603 0,31 6 100 - 130 0,78 0,75 

Xgwm 626 0,26 7 100 - 135 0,80 0,78 

Xpsp 3200 0,37 6 165 - 195 0,76 0,73 

Xwmc 89 0,30 7 155 - 205 0,80 0,77 

Toplam - 88 100 - 230 - - 

Ortalama 0,34 5,9 - 0,75 0,71 

 

Çalışmada incelenen 19 adet ekmeklik buğday genotipinin 15 adet polimorfik SSR 

primeri ile moleküler taramaları sonucu toplam 88 allel tespit edilmiştir. SSR primerleri 

ile elde edilen PZR amplifikasyon ürünlerinin agaroz jelde gözlenen allel sayılarının 

primere göre farklılık göstermekle birlikte 4-8 arasında olduğubelirlenmiştir (Çizelge 

4.3). Ortalama allel sayısının ise 5,9 olduğu hesaplanmıştır. Allel sayıları bakımından 

incelendiğinde Xgwm 11 primeri 8 allel ile en fazla allel sayısı verirken, Xgwm 118 

primerinden 4 allel ile en az sayıda allel elde edilmiştir. İncelenen genotipler için Xgwm 

78, Xgwm 626 ve Xwmc 89 primerlerinde 7 allel, Xgwm 99, 337, 484, 603 ve Xpsp 

3200 primerlerinde ise 6 allel gözlenmiştir. Geriye kalan primerlerden Xgwm 108, 186, 

304, 357 ve 389‟dan elde edilen amplifikasyon ürünlerine göre farklı büyüklükte 5 adet 

allel tespit edilmiştir. 
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Allellerin incelenen lokuslardaki dağılımlarına bakıldığında, her bir primer için en 

yüksek allel frekansları; Xgwm 603 ve Xgwm 626 için 100 baz çiftinde, Xgwm 186 

primeri için 105 baz çiftinde, Xgwm 99 primerinde 120 baz çiftinde, Xgwm 118‟de 125 

baz çiftinde, Xgwm 78, Xgwm 357 ve Xgwm 389 için 130 baz çiftinde, Xgwm 106 için 

165 baz çiftinde, Xpsp 3200 için 175 baz çiftinde, Xgwm 484 primeri için 185 baz 

çiftinde, Xgwm 11, Xwmc 89 ve Xgwm 304 primerlerinde 200 baz çiftinde ve Xgwm 

337 primerinde ise 210 baz çiftinde elde edilmiştir.  

Moleküler markörlerle yapılan taramalara ait sonuçlara göre; Xgwm 11 lokusu için 180-

209 baz çifti arasında amplifikasyon gözlenirken, bu primer için sekiz allel belirlenmiş 

olup, majör allel frekansı 0,23 ile 200 bç‟lik allelden elde edilmiştir. Xgwm 78 primeri 

için 130-175 baz çifti arasında değişen ürün büyüklüğündeyedi adet allel belirlenmiş, en 

yüksek allel frekansı (0,31) 130 bç‟lik allelde tespit edilmiştir. 

Xgwm 99 markörünün incelenen genotipler için 120-165 baz çifti arasında değişen ürün 

büyüklüklerinde bant verdiği görülmüştür. Bu primer için 0,29‟luk majör allel frekansı 

120 bç‟lik allelden elde edilmiştir. 

Xgwm 108 lokusunda 150-170 baz çifti arasında gözlenenbeş farklı amplikon 

büyüklüğü ile en yüksek allel frekansı 0,47ile 165 bç‟lik allelden elde edilmiştir. 

Bousba ve ark. (2012), aynı lokus için 135-137 arasında amplifikasyon ürünü 

belirlemişlerdir. Bu çalışmada elde edilen baz çifti büyüklük farklılığının incelenen 

genotiplerin farklı olmasından kaynaklandığı düşünülmektedir. 

Xgwm 118 lokusuna bakıldığında çalışmada kullanılan her genotip için 110 ve130baz 

çifti arasında değişen ürün büyüklüğü gözlenmiş olup, gözlenen dört farklı allelden en 

yüksek allel frekansının (0,37) 125 bç‟lik allelden elde edildiği belirlenmiştir. Xgwm 

186 lokusu için baz çifti aralıkları 105-140 arasında değişmekle birlikte, beş adet 

allelden en yüksek allel frekansının 0,58 ile 105 bç‟likallelde olduğu saptanmıştır. 

Xgwm 304 primeri ile yapılan moleküler taramalardan elde edilen sonuçlar 

incelendiğinde, 200-230 baz çifti aralığında değişen bant profili gözlenmiştir. Bu primer 

için beş adet allel belirlenmiş ve en yüksek allel frekansının 200 baz çifti için 

0,42olduğu tespit edilmiştir. 
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Xgwm 337 primeri için 180 ile 210 baz çifti arasında değişen ürün büyüklüğü tespit 

edilmiştir. Xgwm 337 lokusunda majör allel frekansı 0,30 ile 210 bç‟lik allele aittir. 

Xgwm 357 lokusu için elde edilen baz aralıkları 120-135 arasında gözlenirken, bu lokus 

için majör allel frekansı (0,37) 130 bç‟lik allelde tespit edilmiştir. 

Xgwm 389 primeri ile yapılan moleküler taramalar sonucu 130-145 bç arasında değişen 

bant aralığı tespit edilmiştir. Xgwm 389 için majör allel frekansı 0,56 değeri ile 130 

bç‟lik allelden elde edilmiştir. Xgwm 484 lokusuna ait sonuçlara bakıldığında elde 

edilen ürün büyüklükleri 155-190 bç arasında değişim göstermektedir. Bu primerin 

majör allel frekansı 0,31 olup, 185 bç‟lik allele aittir. 

Xgwm 603 primerine bakıldığında majör allel frekansının (0,31) 100 bç‟lik allelde 

tespit edildiği belirlenmiştir. Xgwm 603 primeri için elde edilen ürün büyüklükleri 100-

130 bç arasında değişmektedir. Xgwm 626 lokusunun ekmeklik buğday genotipleri ile 

moleküler taramaları sonucu elde edilen amplifikasyon ürünleri 100-135 bç arasında 

gözlenmiş olup, 100 bç‟lik allelde en yüksek allel frekansı (0,26) belirlenmiştir. 

Xpsp 3200 primerine ait moleküler taramaların sonuçlarına göre bu lokus için gözlenen 

ürün büyüklüğü 165-195 baz çifti aralıklarında değişmektedir. Majör allel frekansı ise 

0,37 değeri ile 175 bç‟lik allele aittir. Xwmc 89 primeri için 155-205 arasında değişen 

ürün büyüklüğü tespit edilmiştir. Xgwm 89 için en yüksek allel frekansı (0,30) 200 

bç‟lik allelde gözlenmştir. 

Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) değerleri dikkate alındığında, en yüksek PIC değerinin 

0,82 ile Xgwm 11 primerine ait olduğu bunu sırasıyla 0,79 ile Xgwm 78 primerinin ve 

0,78 ile Xgwm 337 ve Xgwm 626 primerlerinin takip ettiği görülmüştür. En düşük PIC 

değerleri ise, 0,51 ile Xgwm 389‟a ait iken bunu 0,56 PIC değeri ile Xgwm 186primeri 

takip etmiştir (Çizelge 4.3). 

Bir lokusun heterezigotluğu, bireyin popülasyondaki lokus için heterezigot olabilme 

ihtimali olarak hesaplanır (Liu, 1998). Bu çalışmada elde edilen bulgulara göre, en 

yüksek He değerleri sırasıyla Xgwm 11 lokusu için 0,84, Xgwm 78 için 0,81, Xgwm 

337, Xgwm 626 ve Xwmc 89 lokusları için 0,80, Xgwm 99, Xgwm 484 ve Xgwm 603 

lokusları için 0,78, Xpsp 3200 lokusu için 0,76, Xgwm 357 için 0,75, Xgwm 118 lokusu 
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için 0,73, Xgwm 304 için 0,71, Xgwm 108 için 0,68 ve Xgwm 186 için 0,60 olarak 

saptanmış, en düşük He değerinin ise Xgwm 389 lokusu için 0,58 olduğu belirlenmiştir.  

Bousba ve ark. (2012) yaptıkları çalışmada Xwmc 78, Xwmc 304, Xwmc 108 ve Xwmc 

118 lokusları için He değerini sırasıyla 0,50, 0,38, 0,39 ve 0,86 olarak bulmuşlar, 

toplam 40 buğday genotipi için moleküler taramalarda kullanılan 26 SSR primerine ait 

ortalama He değerini 0,32 olarak hesaplanmıştır. Bir popülasyonda genetik varyasyonun 

en yaygın kullanılan ölçütü heterezigotluktur (Nei, 1978). Bu tez çalışmasında 

kullanılan SSR markörlerinin ortalama 0,75 He değeri ile yüksek heterezigotluk 

göstermesi incelenen ekmeklik buğday genotiplerinin geniş genetik varyasyon 

gösterdiğine işaret etmektedir. 

Genetik çeşitlilik polimorfik bilgi içeriğine (PIC) göre ölçülmektedir. Vaiman ve ark. 

(1994), polimorfizm oranının elde edilen PIC değerlerinin0,5‟den büyük (PIC>0,5) ise 

yüksek, 0,5>PIC>0,25 arasında ise orta, 0,25‟den küçük (PIC<0,25) ise düşük olarak 

değerlendirilmesi gerektiğini bildirmişlerdir. Bu tez çalışmasında kullanılan primerlerin 

PIC değerleri 0,82-0,51 arasında dağılım göstermiş olup, ortalama PIC değerinin 0,71 

ile 0,5 değerinden yüksek olduğu saptanmıştır. Bu bağlamda kullanılan primerlerin 

ortalama PIC değerlerine göre (0,71) yüksek polimorfizm özelliği gösterdikleri ifade 

edilebilir. Buna göre yapılan çalışmada, elde edilen PIC değerlerinin sonuçlarına göre 

0,51 ile bu çalışma için en düşük polimorfizm bilgi içeriği değerine sahip Xgwm 389 

primeri de dahil olmak üzeresırasıyla 0,56, 0,64, 0,68, 0,72, 0,73, 0,75, 0,77, 0,78, 0,79 

ve 0,82 PIC değerlerine sahip Xgwm 186, Xgwm 108, Xgwm 118, Xgwm304, Xgwm 

357, Xpsp 3200, Xgwm 99, Xgwm 484, Xgwm 603, Xwmc 89, Xgwm 337, Xgwm 626, 

Xgwm 78 ve Xgwm 11 primerlerininyüksek polimorfizm özelliğine sahip oldukları 

saptanmıştır. Ortalama PIC değeri 0,71 olarak hesaplanmış olup incelenen 15 SSR 

primerinden10 tanesi (Xgwm 11, Xgwm 78, Xgwm 99, Xgwm 337, Xgwm 357, Xgwm 

484, Xgwm 603, Xgwm 626, psp 3200, Xwmc 89) ortalama PIC değerinin üstünde 

iken, 5 tanesinin (Xgwm 108, Xgwm 118, Xgwm 186, Xgwm 304, Xgwm 389) 

ortalama PIC değerinin altında olduğu belirlenmiştir (Çizelge 4.3). 

Bousba ve ark. (2012) tarafından yapılan kuraklık toleransı açısından genetik çeşitliliğin 

araştırılmasında 40 makarnalık buğday genotipi için moleküler markörler kullanılmış, 
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toplam 26 SSR primeri incelenen genotipler açısından polimorfik bulunmuştur. Elde 

edilen sonuçlara göre 0,38–0,94 arasında değişen PIC değerleri bu çalışma için ortalama 

0,74 olarak hesaplanmıştır. Dokuz mikrosatellit primerinin (Xwms 30, Xwmc 105, 

Xwmc 177, Xwmc 78, Xwms 304, Xwmc 179, Xwmc 118, Xwmc 149 ve Xwms 375) 

incelenen buğday genotipleri arasında en yüksek allel sayısı ve PIC değerleri gösterdiği 

bildirilmiştir. Çalışmada kullanılan SSR markörlerinden Xgwm 78, Xgwm 108, Xgwm 

118 ve Xgwm 304 bu tez çalışmasında da genotiplerin moleküler karakterizasyonu için 

kullanılmıştır. Bousba ve ark. (2012)‟ın araştırmalarında Xgwm 78, Xgwm 108, Xgwm 

118 ve Xgwm 304 primerleri sırasıyla 0,93, 0,80, 0,86 ve 0,91 PIC değerleri ile yüksek 

polimorfizm gösterirken, bu tez çalışmasında hesaplanan PIC değerleri aynı markörler 

için sırasıyla 0,79, 0,64, 0,68 ve 0,68 olarak belirlenmiştir. Her iki çalışmada da 

kullanılan bu primerlerden elde edilen PIC değerlerine göre, yüksek polimorfik bilgi 

içeriğine sahip oldukları görülmüştür. PIC değerlerindekideğişimin ise kullanılan 

makarnalık ve ekmeklik buğday genotiplerinin farklı olmasından kaynaklandığı 

düşünülmektedir. 

Dreb genleri kuraklık, tuzluluk, düşük sıcaklık gibi abiyotik stres toleransını içerdiği 

için kuraklıkla ilgili çalışmalarda moleküler markörlerle incelenmektedir. Wei ve ark. 

(2009), ekmeklik buğday (Triticum aestivum L.) genotipinde Dreb1 genlerinin gen 

haritalamasında SNP markörlerini kullanmışlardır. P18, P20, P21, P22 ve P25 SNP 

markörlerinin Dreb1 geni varlığı açısından kuraklıkla ilgili çalışmalarda 

kullanılabileceğini belirtmişlerdir. Huseynova ve Rustamova (2010) tarafından yapılan 

çalışmada da, P18, P20, P21, P22 ve P25 SNP markörleri kullanılarak kuraklığa karşı 

toleranslı, yarı toleranslı ve tolerant olmayan genotiplerin bulunduğu 12 ekmeklik 

buğday genotipinde kuraklık stresi incelenmiştir. Ancak Wei ve ark. (2009) tarafından 

hekzaploid buğdayın (Triticum aestivum L.) D genomu için spesifik olduğu belirtilen 

P22/PR ve P20F/P20R primerleriyle yapılan PZR sonucu kullanılan genotipler anlamlı 

bir bant vermemiştir. Bu tez çalışmasında daDreb1 genlerinin tespitinde 

kullanılabileceği belirtilen SNP markörleri (P18, P20, P21, P22 ve P25) ile elde edilen 

PZR ürünlerinin değerlendirilmesi sonucu incelenen genotipler açısından polimorfik 

özellik göstermemiş, ayrıca Wei ve ark. (2009) ile Huseynova ve Rustamova (2010) 

tarafından belirlenen baz çifti büyüklüğünde (P18: 717 bç, P20: 1193 bç, P21: 1113, 

P22: 596 bç, P25: 596 bç) bantlar elde edilmiştir (Şekil 4.3, 4.5, 4.6 ve 4.7). 
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Hao ve ark. (2006), genotip koleksiyonlarının genetik çeşitlililiğinin objektif 

değerlendirmesinde her lokustaki allel sayıları ve bunların hesaplanan PIC değerlerinin 

beraber değerlendirilmesi gerektiğini savunmaktadır. Çünkü PIC değeri, tüm genotipler 

için allel sayısı ile pozitif korelasyon göstermektedir. 

Tomar ve ark. (2016), aralarında kuraklığa dayanıklı ve hassas genotiplerin bulunduğu 

ekmeklik ve makarnalık olmak üzere 31 buğday genotipinin kuraklık koşullarındaki 

morfolojik ve agronomik karakterizasyonunu yaptıkları çalışmalarında toplam 96 SSR 

markörü kullanmışlardır. Elde edilen sonuçlara göre kullanılan SSR markörleri ile 

yüksek miktarda genetik çeşitlilik gözlenmiş, her lokus 2 ile 6 arasında değişen, lokus 

başına ortalama 3,43 allel olmak üzere toplamda 103 allel belirlenmiştir. SSR lokusları 

için allel sıklığı en düşük 0,32 (Xgwm 437) ve en yüksek 0,94 (Xgwm 124) arasında 

değişim gösterirken ortalama allel sıklığı değerinin 0,54, ortalama PIC değerinin ise tüm 

genotipler açısından her SSR markörü başına 0,51 olduğu hesaplanmıştır. Bu tez 

çalışmasında da buğday genotiplerinin genetik karakterizasyonunda SSR markörleri 

kullanılmış ve ortalama PIC değeri 0,71 ile yüksek bir orangöstermiştir. Ayrıca 4-

8arasında değişen lokus sayısı ve alleller arasında en düşük 0,51 ile en yüksek 0,82 

arasında değişen allel frekansı dağılımı belirlenmiştir. Tüm bu sonuçlar SSR 

primerlerinin buğday genotiplerinin genetik çeşitlilik ve karakterizasyon çalışmalarında 

yararlı ve bilgi verici olduğunu teyit etmiştir. Jaccard‟ın genetik uzaklık metoduna göre 

elde edilen dendogram buğday genotiplerini kuraklığa hassas, dayanıklı, kısmen hassas 

ve kısmen dayanıklı olmak üzere dört ana gruba ayırmıştır (Tomar ve ark., 2016). Bu 

tez çalışmasından elde edilen dendograma göre incelenen genotipler iki ana grup 

altındaki dört alt gruba ayrılmıştır. 

Ramya ve ark. (2015), 24 adet buğday çeşidinin 194 SSR markörleri ile moleküler 

taramalarında, 162 tanesini temel alan amplifikasyon profiline göre moleküler taramalar 

yapmışlardır. Her lokus için ortalama 4,07 olmak üzere toplam 660 allel tespit 

edilmiştir. SSR markörlerinin 0,11 ile 0,77 arasında gözlenen PIC değerlerinin 

belirlenen allel sayısı ve allel frekansına bağlı olarak değişmekle birlikte ortalama PIC 

değerinin 0,58 olduğu görülmüştür. Genetik yapı analizi genetik olarak benzer ailelerin 

aynı grupta toplanmasını sağlamıştır.  
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2015 yılında yapılan farklı bir araştırmada (Faheem ve ark., 2015), 62 adet ekmeklik  

buğday genotipi için 49 adet SSR markörü kullanılarak kuraklık toleransının D genomu 

temelli genetik çeşitliliği incelenmiştir. Toplam 49 lokusta ortalama 3,49 olmak üzere 

toplam 178 allel belirlenmiştir. Allel sayısı her lokus için 1-10 arası değişim göstermiş, 

çok sayıda SSR primerinde 3‟den fazla allelin varlığının ise genotipler arasında geniş 

genetik çeşitliliği işaret ettiği ifade edilmiştir İncelenen genotipler açısından genetik 

çeşitlilik % 4 ile % 64 arasında değişirken ortalama markör başına % 56,2 olarak 

hesaplanmıştır. PIC değerinin % 8 ile % 63,2 arasında değiştiği, ortalama PIC değerinin 

ise % 48,1 olduğu belirlenmiştir. UPGMA temelli oluşturulan grup analizine göre 

incelenen 62 buğday genotipi A ve B olarak isimlendirilen 2 ana gruba ayrılmıştır. 

Dodig ve ark. (2010), yazlık ve kışlık ekmeklik buğday genotiplerinde SSR 

primerleriyle yaptıkları moleküler karakterizasyon çalışmalarında 96 buğday genotipi 

için 36 SSR markörü kullanmışlardır. Çalışmada toplam 46 lokus ve 366 allel ile her 

lokus için 3-21 arasında değişen allel dağılımı saptanmıştır. Ortalama PIC değeri, majör 

allel frekansları ve allel sayısı bu çalışma için sırasıyla 0,61, 0,48 ve 7,96 olarak 

belirlenmiştir. Araştırmada kullanılan SSR markörlerinden Xgwm 11, Xgwm 99, 

Xgwm 186, Xgwm 357, Xgwm 389, Xgwm 484 ve Xpsp 3200 bu tez çalışmasında da 

kullanılmıştır. SSR markörleri için elde edilen PIC değerleri ve allel sayılarının sırasıyla 

Xgwm 11 için 0,80 ve 9 allel, Xgwm 99 için 0,69 ve 9 allel, Xgwm 186 için 0,75 ve 11 

allel, Xgwm 357 için 0,60 ve 5 allel, Xgwm 389 için 0,82 ve 13 allel, Xgwm 484 için 

0,91 ve 21 allel son olarak Xpsp 3200 için 0,71 ve 8 allel olduğu bildirilmiştir (Dodig 

ve ark., 2010). Aynı SSR markörlerinin kullanıldığı bu tez çalışmasında incelenen 

genotipler için elde edilen PIC değerlerinin ise sırasıyla Xgwm 11 için 0,82, Xgwm 99 

için 0,75, Xgwm 186 için 0,56, Xgwm 357 için 0,72, Xgwm 389 için 0,51, Xgwm 484 

için 0,75 ve Xpsp 3200 için 0,73 olduğu saptanmıştır. Elde edilen sonuçlara göre bu 

çalışmada kullanılan aynı SSR markörleriiçin hesaplanan PIC değerleri primerden 

primere değişkenlik göstermekle birlikte her iki çalışmada da özellikle Xgwm 11, 

Xgwm 99, Xgwm 357, Xgwm 484 ve Xpsp 3200 primerleri bakımından yüksek 

değerler göstermiştir. Aynı çalışmada kullanılan bu SSR primerleri için elde edilen allel 

sayılarınınise bu tez çalışmasında kullanılan ekmeklik buğday genotiplerinde 

gözlenenden (Xgwm 11 için 8, Xgwm 99, Xgwm 484 ve Xpsp 3200 için 6, Xgwm 

186,Xgwm 357 ve Xgwm 389 için 5 allel) genel olarak daha yüksek olduğu 



 
 

55 

 

görülmüştür, Bu durumun bu tez çalışmasında kullanılan genotiplerin sayısı (19 

genotip) ve çeşitliliğin Dodig ve ark. (2010)‟ın kullandıkları genotip sayısına (96) ve 

coğrafik çeşitliliğine göre daha az olmasındankaynaklandığı düşünülmektedir. 

Bu tez çalışmasında elde edilen sonuçlarla yukarıda belirtilen araştırmaların sonuçları, 

kullanılan SSR lokusları ile buğday popülasyonu ve genotiplerindeki farklılıklar 

sebebiyle değişkenlik gösterse de, buğdayda genetik karakterizasyon çalışmalarında 

elde edilen sonuçların SSR markörleri açısından birbirini destekler nitelikte olduğu 

görülmektedir. 

Çalışmada incelenen ekmeklik buğday genotiplerinde yapılan SSR taramalarına dayalı 

dendogram ve genetik benzerlik katsayıları Şekil 4.25 ve Çizelge 4.4‟de verilmiştir. 

Dendogram şekli ve genetik benzerlik katsayıları çizelgesinde numaralandırılmış 

şekilde gösterilen genotiplerin sıralaması şöyledir; 1: Sultan 95*, 2: Gerek 79*, 3: 

Karahan,  4: Sönmez 2001, 5: Kate-1, 6: Altay 2000, 7: Bayraktar, 8: Harmankaya,     

9: İzgi 2001, 10: Haymana79/Altay2000, 11: Grk/Cty//Mesa/3/Rl6043/4*Nac/4/Mnch, 

12:T 98-9//Vorona/Hd2402, 13:Attıla//Agrı/Nac/3/Eskına-8, 14: Smz01/Bez1, 15: 

Pastor/Demır2000//Mufıtbey, 16: Trk13Resel//Trap#1/Bow/4/Ekg15//Tast/Sprw/3/ 

2*Id800994.W/Vee/5/Soyer02, 17: Calıbasan/Mufıtbey, 18: Pm Me1Irr_S5/2*Yakar99, 

19: Pm Me1 Irr_S 32//Tmp64/Yy305/3/Mufıtbey. 
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Şekil 4.25. İncelenen ekmeklik buğday genotipleri arasındaki genetik ilişkiyi gösteren 

dendogram 

 

UPGMA (Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic Mean) yöntemine göre elde 

edilen dendogramın sonuçlarına göre, çalışmada incelenen ekmeklik buğday genotipleri 

I ve II olmak üzere iki ana gruba ayrılmıştır (Şekil 4.25). Her bir ana grup kendi içinde 

ikişer alt dala ayrılmıştır. 
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Elde edilen dendograma göre 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 13 ve 18 numaralı genotipler ve 

kuraklığa toleranslı olduğu bilinen 2 numaralı genotip olan kontrol çeşidi Gerek 79I 

numaralı ana grup içinde yer almıştır. Şekil 4.25‟deki dendogram incelendiğinde I. ana 

grubun kendi arasında I-A veI-Bgrubu olmak üzere iki alt gruba ayrıldığı belirlenmiştir. 

13 ve 18 numaralı genotipler I-A alt grubunu oluştururken, I-B alt grubu kendi arasında 

tekrar ikiye ayrılarak 4,5 ve 6 numaralı genotiplerden oluşan I-B1 alt alt grubu ile 2, 7, 

8, 9, 10 ve 11 numaralı genotipleri içeren I-B2 alt alt grubuna ayrılmıştır. I-B2 alt alt 

grubu kendi arasında iki dala ayrılmış bu alt dallanma gruplarında kuraklığa toleranslı 

Gerek 79 kontrol çeşidi 11 numaralı genotip ile aynı gruba girmiştir. Gerek 79 çeşidi 

aynı zamanda 8 ve 10 numaralı genotipler ile de aynı alt alt grupta yakın dallanmalar 

şeklinde yer almıştır. 

İncelenen genotipler bakımından oluşturulan dendogram incelendiğinde II. ana grubu 

oluşturan 1, 3, 12, 14, 15, 16, 17 ve 19 numaralı genotipler kendi arasında II-C ve II-D 

olmak üzere iki alt gruba ayrılmıştır. Hassas kontrol çeşidi Sultan 95 (1) ile 3, 12, 14 ve 

16 numaralı genotipler II-D alt grubu içinde yer alırken,15, 17 ve 19 numaralı 

genotipler II-C alt grubunuoluşturmuştur. 

II-C alt grubu kendi içerisinde ikiye ayrılarak 19 nolu genotip II-C1 alt alt grubunu, 15 

ve 17 numaralı genotipler ise II-C2alt alt grubunu oluşturmuştur. II-D alt grubu da ikiye 

ayrılmış, 12 ve 16 numaralı genotipler II-D1 alt alt grubunu oluşturuken, kuraklığa 

hassas Sultan 95 kontrol çeşidi 3 ve 14 numaralı genotiplerle aynı alt alt gruba girmiştir. 

Şekil 4.25‟de görüldüğü üzere kuraklığa toleranslı Gerek 79 kontrol çeşidiI numaralı 

ana grupta yer alırken, kuraklığa karşı hassas kontrol çeşidi Sultan 95 II numaralı ana 

grupta yer almıştır. İki kontrol çeşidin iki ayrı ana gruba dağılmış olması kuraklığa karşı 

toleranslı ve hassas genotiplerin değerlendirilmesi bakımından önemli bir bilgi 

oluşturmuştur. Buna göre Gerek 79 kontrol çeşidinin bulunduğu I numaralı ana grupta 

yer alan 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 13 ve 18 numaralı genotiplerin, hassas kontrol çeşidi 

Sultan 95 ile aynı ana grupta (II) yer alan 3, 12, 14, 15, 16 ve 17 numaralı genotiplerin 

kendi aralarında kuraklık toleransı ile ilgili incelenen gen bölgeleri bakımından benzer 

genetik karakterizasyon özellikleri gösterdikleri ifade edilebilir. Elde edilen dendogram 

ve genetik benzerlik katsayılarına ait sonuçlar birlikte değerlendirildiğinde, I-A grubu 
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içerisinde yer alan genotiplerden 13 ve 18 numaralı genotiplerin aynı ana grupta yer 

alan diğer genotiplere oranla referans çeşidi Gerek 79‟a daha uzak bir genetik 

benzerliğe sahip oldukları da tespit edilmiştir. Benzer şekilde diğer kontrol çeşidi Sultan 

95 ile aynı ana grupta (II) yer alan genotiplerden 19 ve 17 numaralı genotiplerin 

diğerlerine oranla referans çeşidi Sultan 95‟e daha düşük benzerliğe sahip oldukları 

saptanmıştır. 

Bu tez çalışmasında incelenen genotipler açısından oluşturan dendogram SSR temelli 

moleküler taramalar sonucu elde edilmiştir (Şekil 4.25). Tomar ve ark. (2016) SSR 

markörlerinin, buğdayda kuraklık toleransı ile ilgili genetik karakterizasyon 

çalışmalarında başarılı ve etkin bir şekilde kullanılabileceğini bildirilmişlerdir. 

Araştırmacılar, 31 buğday genotipi arasındaki filogenetik ilişkiyi kuraklıkla bağlantılı 

SSR markörleri aracılığıyla belirlemişlerdir.  

Ramya ve ark. (2015) kuraklık ve sıcaklık toleransı için ıslah çalışmalarında 

kullanılmak üzere yaptıkları 24 modern buğday genotipinin fizyolojik ve genetik 

karakterizasyon çalışmalarında, popülasyon analizinde genotipler 7 ana gruba ayrılmış, 

moleküler taramalar sonucu toleranslı ve hassas gruplar arasında yüksek polimorfizm 

oranı tespit edilmiştir.Kışlık ve yazlık ekmeklik buğday çeşitlerinin kuraklığa tolerans 

bakımından genetik çeşitliliğinin fenotipik gözlemler ve basit dizi tekrarları (SSR) ile 

incelendiği bir diğer çalışmada da, genotipler kuraklık toleransına (yüksek, orta, düşük) 

ve kaynak bölgelerine göre gruplara ayrılmıştır (Dodig ve ark., 2010). Bu tez 

çalışmasında incelenen genotipler de kuraklığa toleranslı ve hassas kontrol çeşitleri ile 

ilişkilendirilerek kuraklığa tolerans bakımından gruplandırılmışlardır. 

SSR markörleri kullanılarak oluşturulan genetik küme analizinin kullanıldığı bir başka 

çalışmada Faheem ve ark. (2015), kuraklığa tolerans bakımından D genom temelli 

genetik çeşitlilik araştırması yapmışlardır. Toplam 23 SSR markörünü kullandıkları 

çalışmalarında Polimorfizm Bilgi İçeriği (PIC) değerlerini ortaya koymuş ve dendogram 

oluşturmuşlardır. Sonuç olarak elde ettikleri küme analizine göre çalışmada 

gruplandırılan genotiplerin özellikle yarı kurak ve kurak çevre şartları için buğday ıslah 

programlarında kullanılabilmesi ve SSR markörlerinin bu amaçla kullanılabileceğinin 

gösterilmesi bakımından bilgi verici olduğunu ifade etmişlerdir. SSR markörleri 
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kullanılarak yapılan genetik karakterizasyon çalışmaları buğday genotiplerinin kuraklık 

toleransının belirlenmesi açısından oldukça önemli bilgiler vermektedir.  

Buğday genotiplerinin gruplandırılmasında dendogram sonuçları ile genetik benzerlik 

katsayılarının birlikte değerlendirilmesi daha doğru bir yaklaşımdır. Bu tez çalışmasında 

incelenen 19 adet ekmeklik buğday çeşit ve hatlarının SSR primerleri ile yapılan 

moleküler taramaları sonucunda elde edilen bant profillerinin (Çizelge 4.4) bant var ise 

1, yok ise 0 olarak yapılan skorlamaları sonucu elde elde edilen veriler analiz edilerek 

her bir genotip arasındaki genetik benzerlik değerleri Jaccard‟ın                          

benzerlik katsayısına göre hesaplanmış ve Çizelge 4.5‟de verilmiştir. 
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Çizelge 4.4. SSR primerleri ile yapılan moleküler taramalar sonucunda elde edilen bant profilleri 

 Primerler 

Çeşitler 
Xgwm 

11 

Xgwm  

78 

Xgwm  

99 

Xgwm 

108 

Xgwm 

118 

Xgwm 

186 

Xgwm 

304 

Xgwm 

337 

Xgwm 

357 

Xgwm 

389 

Xgwm 

484 

Xgwm 

603 

Xgwm 

626 

Xpsp 

3200 

Xwmc 

89 

  1* 205 165:175 150 165 110 135 210 210 130 130 165 105 135 165 190 

  2* 200 130 120 155 125 105 225 180 125 145 155 120 110 175 165:200 

3 205 130:150:170 120:135:165 165 125 105 210 190 130 133 190 117 110 175 195 

4 209 130 125 165 125 105 230 190 127 130:145 170 110 110 175 165:200 

5 209 130 125 165 125 105 230 195 125 130:145 180 105 105 175 165:200 

6 200 130 150 155 110 105 200 180 127 130:145 170 105 100 178 190 

7 187:209 130 120 155 125 140 200 180 120 130 190 120 100 175 165:200 

8 200 130 150 150 120 105 225 195 125 130:145 190 100 120 165 155:190 

9 195 165:175 120:160 170 120 125 210 210 120 130 180 100 100 175 155:195 

10 200 130:150:170 150 150 120 105 225 200 130 130:145 190 100 120 165 155:190 

11 200 130 120:160 165 120 105 200 205 125 130 180 105 120 175 155:200 

12 205 165:175 120 170 110 140 200 200 130 130 185 105 100 170 190 

13 195:205 134 125 165 125 140 225 205 130 130 190 100 125 195 200 

14 195 134 135:150 165 130 110 225 210 130 130 185 100 100 190 180:205 

15 187:209 165:175 135 155 130 110 200 210 135 130:145 185 130 130 190 200 

16 190 137:150:170 135 165 130 140 200 200 130 130 185 100 110 195 200 

17 183 134 135 155 130 105 220 210 135 145 185 130 110 190 200 

18 183 134 150 165 125 105 200 200 135 140 165 110 135 195 155:190 

19 180 134 120 160 130 105 200 210 135 138 185 110 135 190 155:205 

(1*: Sultan 95, 2*: Gerek 79 kontrol çeşidi) 
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Kullanılan primerlerden elde edilen veriler birlikte değerlendirildiğinde, kontrol çeşit 

olarak kullanılan kuraklığa hassas Sultan 95 çeşidi ile kuraklığa toleranslı olduğu 

bilinen Gerek 79 çeşidi arasındaki genetik benzerlik katsayısının 0,24 olduğu 

belirlenmiştir (Çizelge 4.5). İncelenen genotiplerden birbirine en yakın genetik 

benzerlik değerinin 0,71 ile I. grupta yer alan 8 ve 10 numaralı genotipler ile 0,60 

genetik benzerlik katsayısı ile 2 ve 8 numaralı genotipler arasında olduğu, en uzak 

genetik benzerlik oranının ise sırasıyla 0,14 ile 9 ve 17 numaralı genotipleri takiben 

0,15 ile 11 ve 17 numaralı genotipler ve 0,16 genetik benzerlik katsayısı ile 1 ve 6 

numaralı genotipler arasında olduğu görülmüştür. 

Kuraklığa hassas Sultan 95 çeşidine en yakın benzerlik (0,53) değerinin 3 ve 14 

numaralı genotiplere ait olduğu, bu kontrol çeşide en uzak genotiplerin ise 0,16 

benzerlik katsayısı ile 6 numaralı genotip ile 0,18 oranı ile 5 numaralı genotipler olduğu 

belirlenmiştir. Ayrıca Sultan 95 kontrol çeşidine diğer en uzak genotiplerin ise 0,24 

genetik benzerlik katsayısıyla Gerek 79 kontrol çeşidi ile 8, 10 ve 18 numaralı 

genotipler olduğu belirlenmiştir. Sultan 95 kontrol çeşidine (% 16 benzerlik oranıyla) en 

uzak 6 numaralı genotipin, Gerek 79 kontrol çeşidi ile benzerlik oranının % 47 olduğu 

da tespit edilmiştir. 

Kuraklığa toleranslı kontrol çeşidi Gerek 79‟a en yakın genotiplerin ise 0,60 değeri ile 8 

numaralı genotip ile 0,57 değeri ile 11 numaralı genotipler olduğu saptanmıştır. Gerek 

79 çeşidine en uzak genotiplerin ise 0,20 (% 20) benzerlik değeri ile 16 numaralı 

genotip ile % 23,5‟lik benzerlik oranı ile 1 nolu genotip olan Sultan 95 kontrol çeşidi 

oldukları belirlenmiştir (Çizelge 4.5). Bunu takiben Gerek 79 kontrol çeşidine en uzak 

üçüncü genotipin ise % 23,8‟lik benzerlik oranı ile 14 numaralı genotip olduğu tespit 

edilmiştir. 
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Çizelge 4.5. Ekmeklik buğday genotipleri arasındaki genetik benzerlik katsayıları 

Genotipler 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 

1 1 0.235 0.533 0.353 0.176 0.158 0.278 0.235 0.312 0.235 0.357 0.375 0.250 0.533 0.467 0.400 0.294 0.235 0.278 

2 
 

1 0.368 0.444 0.533 0.471 0.444 0.600 0.412 0.500 0.571 0.316 0.278 0.238 0.389 0.200 0.316 0.263 0.300 

3 
  

1 0.400 0.316 0.286 0.333 0.444 0.529 0.368 0.500 0.421 0.316 0.400 0.286 0.368 0.227 0.300 0.273 

4 
   

1 0.562 0.500 0.333 0.368 0.238 0.368 0.333 0.350 0.250 0.217 0.500 0.368 0.350 0.300 0.217 

5 
    

1 0.333 0.389 0.438 0.353 0.278 0.500 0.200 0.294 0.190 0.333 0.211 0.200 0.278 0.190 

6 
     

1 0.350 0.389 0.316 0.389 0.278 0.300 0.200 0.227 0.300 0.250 0.368 0.250 0.286 

7 
      

1 0.444 0.529 0.368 0.500 0.421 0.316 0.273 0.421 0.300 0.174 0.368 0.273 

8 
       

1 0.412 0.714 0.467 0.250 0.438 0.300 0.316 0.333 0.316 0.500 0.300 

9 
        

1 0.333 0.467 0.316 0.211 0.368 0.250 0.263 0.136 0.263 0.238 

10 
         

1 0.375 0.389 0.278 0.238 0.316 0.333 0.316 0.333 0.368 

11 
          

1 0.353 0.312 0.263 0.211 0.222 0.150 0.294 0.333 

12 
           

1 0.333 0.350 0.368 0.471 0.238 0.190 0.350 

13 
            

1 0.389 0.200 0.353 0.200 0.438 0.250 

14 
             

1 0.350 0.444 0.350 0.300 0.400 

15 
              

1 0.389 0.529 0.250 0.350 

16 
               

1 0.316 0.412 0.238 

17 
                

1 0.389 0.500 

18 
                 

1 0.300 

19 
                  

1 
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Farklı bir çalışmada (Peleg ve ark., 2008), kuraklık bakımından değişiklik gösteren 25 

popülasyonla temsil edilen 145 buğdaydan oluşan bir koleksiyon allelik çeşitlilik 

bakımından 54 mikrosatellit markörüile analiz edilmiştir. Popülasyonlarda genotipler 

boyunca % 56 oranında genetik çeşitlilik bulunurken, popülasyonlar arasında % 44 

oranında varyasyon bulunduğu ve SSR‟ların buğdayda genetik çeşitlilik çalışmalarında 

oldukça yararlı ve kullanışlı markörler olduğu bildirilmiştir. Yapılan bu tez çalışması da 

ekmeklik buğday genotipleri arasında tespit edilen % 69‟luk genetik çeşitliliğin 

belirlenmesinde kullanılan SSR markörlerinin oldukça kullanışlı ve bilgi verici 

olduklarını desteklemektedir. 

Özellikle kuraklık gibi önemli stres faktörleri ile ilgili genetik çeşitliliğin karakterize 

edilmesi gelecekteki buğday ıslah programları için genetik varyasyonu arttırmadabüyük 

bir öneme sahiptir  (Huang ve ark., 2002; Dodig ve ark., 2010). Bu tez çalışmasında da 

kuraklık stresi bakımından incelenen bazı ekmeklik buğday genotiplerinin genetik 

karakterizasyonu yapılmış ve incelenen genotipler arasında geniş bir genetik varyasyon 

saptanmıştır. Elde edilen genetik benzerlik indeksi sonuçlarına göre 19 ekmeklik 

buğday genotipi arasındaki benzerlik oranlarının 0,14 ile 0,71 arasında değişim 

gösterdiği belirlenmiştir (Çizelge 4.5). 
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5. SONUÇ 

Kuraklık günümüzde özellikle buğday gibi temel besin maddesi olan bitkilerin üretimini 

sınırlayan ve verimini azaltan en önemli çevresel stres faktörlerinden biridir. Kuraklığın 

bitkide yol açtığı olduğu etkilerin azaltılması amacıyla öncelikle mevcut çeşitlerin 

kuraklık toleransı bakımından karakterizasyonlarının yapılması büyük önem 

taşımaktadır. Kuraklığa dayanımı iyi olan genotiplerin seçimi ve kuraklığa 

toleranslarının geliştirilmesi için etkili seleksiyon kriterlerinin belirlenmesi yapılan 

çalışmaların güvenilirliğini etkileyen en önemli konulardan biridir. 

Kuraklık çok sayıda genin etkisi altında kalan ve çok sayıda QTL içeren karmaşık bir 

özellik olduğu için kuraklık toleransının araştırılmasında tek başına yapılan morfolojik 

çalışmalar, çevre koşullarından etkilendikleri için güvenilir olmamakta ve yetersiz 

kalmaktadır. Bu nedenle kuraklığa tolerans ile ilgili çalışmaların moleküler markörlere 

dayalı taramalarla desteklenmesi gerekmektedir. 

Stres faktörlerine dayalı genetik karakterizasyon çalışmaları, yaygın olarak yetiştirilen 

ve değişik bölge koşullarına adapte olmuş ekmeklik buğday çeşitlerinin kuraklık 

toleransı bakımından sınıflandırılması ve ileride yapılacak kuraklıkla ilgili bazı ıslah 

çalışmaları için temel teşkil etmesi bakımından önemlidir. Dolayısıyla buğday ıslah 

programları açısından temel oluşturan moleküler karakterizasyon çalışmaları, belirli 

karakterlere yönelik gen taramalarına öncülük edecek ve incelenen çeşitlerin kuraklıkla 

ilgili buğday ıslah programlarında kullanımını artıracaktır. 

Bu tez çalışmasında, Türkiye‟de yaygın olarak yetiştirilen ve farklı bölge koşullarına 

adapte olmuş ekmeklik buğday çeşitleri ile Eskişehir Geçit Kuşağı Tarımsal Araştırma 

Enstitüsünde geliştirilmiş bazı ekmeklik buğday hatlarının kuraklığa tolerans 

bakımından moleküler karakterizasyonu yapılmıştır. Moleküler taramalarda farklı 

araştırmacılar tarafından geliştirilen ve haritalanan kuraklığa tolerans ile bağlantılı 

toplam 45 adet SSR, SNP ve RAPD markörü arasından kontrol çeşitler arasında en 

polimorfik olan ve net görüntü veren 15 SSR markörü seçilerek çalışmada 

kullanılmıştır. SSR markörleri kullanılarak 19 adet buğday genotipinin kuraklık 

toleransı bakımından moleküler karakterizasyonu yapılmıştır. 
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Basit dizi tekrarları (SSR) olarak da bilinen mikrosatellit markörleri, multiallelik 

doğaları, yüksek polimorfizm oranı, lokus spesifikliği ve buğday genomu boyunca geniş 

dağılım göstermeleri gibi avantajları sayesinde, incelenen ekmeklik buğday 

genotiplerinin moleküler taramalarında çok daha polimorfik özellik ve net bant profili 

göstermiştir. Bu nedenlerden dolayı, kontrol çeşitler arasındaki moleküler 

taramalardakullanılan RAPD ve SNP markörleriyle karşılaştırıldığında bu 

çalışmadaSSR markörleri kullanılması tercih edilmiştir. 

Çalışmada 19 adet ekmeklik buğday genotipinin SSR markörleriyle taranması sonucu 

toplam 88 polimorfik allel belirlenmiştir. En yüksek allel sayısı 8 alleli le Xgwm 11 

primerinde saptanmıştır. Allel sayısı kullanılan diğer primerlerden Xgwm 78, Xgwm 

626 ve Xwmc 89 primerleri için 7 allel, Xgwm 99, Xgwm337, Xgwm484, Xgwm603 ve 

Xpsp 3200 primerleri için 6 allel, Xgwm 108, Xgwm 186, Xgwm 304, Xgwm 357 ve 

Xgwm 389 primerleri için 5 allel ve son olarak Xgwm 118 primeri için 4 allel olarak 

belirlenmiştir. 

Her bir markör için hesaplanan Polimorfik Bilgi İçeriği (PIC)‟ne göre; 19 ekmeklik 

buğday genotipi arasındakien yüksek PIC değerinin0,82 ile Xgwm 11 primerine ait 

olduğu, bunu sırasıyla 0,79 ile Xgwm 78 primerinin ve 0,78 ile Xgwm 337 ve Xgwm 

626 primerlerinin takip ettiği görülmüştür. En düşük PIC değerinin ise 0,51 ile Xgwm 

389 primerineait olduğu belirlenmiştir. Heterezigotluk oranlarının da (He değeri) elde 

edilen PIC değerlerine benzer sonuçlar gösterdiği, en yüksek He değerinin 0,84 ile 

Xgwm 11 ve 0,81 ile Xgwm 78 primerlerinde bulunduğu, en düşük değerin ise 0,58 ile 

Xgwm 389 primerinde olduğu saptanmıştır. 

Çalışmada kullanılan ekmeklik buğday çeşit ve hatlarının SSR markörleriyle moleküler 

karakterizasyonu sonucu elde edilen dendograma göre genotipler iki ana gruba ayrılmış, 

kuraklık toleransı bakımından hassas ve toleranslı olarak kullanılan kontrol çeşitlerinin 

ise ayrı ayrı I. ve II. ana gruplara dahil oldukları belirlenmiştir. I. ve II. ana gruplar 

içinde kendi içlerinde de dallanmalar göstererek çalışmada incelenen genotipler 

kuraklıkla bağlantılı DNA bölgelerine spesifik SSR primerlerine göre kuraklık toleransı 

açısından % 69‟luk bir genetik çeşitlilik göstermişlerdir. Genetik benzerlik 

katsayılarının ise çalışmada kullanılan buğday çeşit ve hatları için 0,14 (9 ve 17 
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genotipleri arasında) ile 0,71 (8 ile 10 numaralı genotipler arasında) aralığında değişim 

gösterdiği belirlenmiştir. Kuraklığa hassas ve toleranslı olduğu bilinen kontrol çeşitler 

arasındaki genetik benzerlik oranının, kullanılan SSR primerlerinden elde edilen ortak 

verilere göre % 23,5 olduğu saptanmıştır. Kontrol çeşitlerle olan genetik benzerlik 

katsayısı ve dendogram dağılımına bakılarak çalışmada incelenen genotiplerin daha 

sonra yapılacak çalışmalarda kullanımına dair bir ön veri oluşturulmuştur. Bu bağlamda 

kuraklığa toleranslı kontrol çeşidi Gerek 79 ile en yakın genotiplerin 8 ve 11 numaralı 

genotipler olduğu, en uzak genotiplerin ise 16 numaralı genotip ile 1 numaralı genotip 

olan kuraklığa hassas Sultan 95 kontrol çeşidi olduğu, saptanmıştır. Sultan 95 kontrol 

çeşidi en yakın genotiplerin 3 ve 14 numaralı genotipler olduğu, en uzak genotiplerin 

ise 6 ve 5 numaralı genotipler olduğu belirlenmiştir. 

Bu çalışma, SSR markörlerinin ekmeklik buğdayda kuraklık toleransı çalışmalarının 

genetik karakterizasyonu için oldukça kullanışlı, güvenilir ve yararlı olduğunu 

göstermiştir. Mikrosatellitlerin genetik karakterizasyon çalışmaları için genotip 

tanımlama ve kuraklıkla ilgili genetik kaynakların kullanımında başarıyla 

kullanılabileceği belirlenmiştir. 

Sonuç olarak hem incelenen genotipler hem de kullanılan SSR markörleri ile ilgili elde 

edilen bulguların, kuraklıkla ilgili ileride yapılacak ıslah çalışmaları ile genetik 

araştırmalara ön veri oluşturarak yardımcı olacağı düşünülmektedir. 
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