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Calisma, Cukurova Universitesi Ziraat Fakiltesi Tarla Bitkileri Bolimir nde,
51 yabani kaplica (T. monococcum ssp. boeoticum), 2 kaplica (T. monococcum ssp.
monococcum) ve 2 T.urartu genotipi arasindaki morfolojik, tarimsal ve molekiler
farkliliklarin saptanmasi amaciyla, 2006-07 yetistirme mevsiminde yarGtUlmistor.
Morfolojik ve tarimsal ¢zellikler igin Tarla Bitkileri BOlimu Arastirma Alant’ nda
calisilmistir.  Molekiler karekterizasyon icin ise ISSR (Tekrarlanan Basit Baz
Dizilimi Arast) DNA markirlar: kullamlmistr.

Arastirma sonucunda genotipler arasinda, ¢alismada incelenen bitki boyu, 100
tohum agirligi ve tohum uzunlugu gibi morfolojik ve tarimsal 6zellikler bakimindan
yuksek bir varyasyon oldugu saptanmistir. Molekller karekterizasyonda en yuksek
polimorfik ISSR primerlerini bulmak igin, 35 ISSR primeri, 7 kaplica genotipinde 6n
taramaya tabii tutulmustur. Secilen en polimorfik 16 ISSR primeri toplam 88 band
Uretmis ve bunlarin 79 adedi polimorfik olarak bulunmustur. ISSR verileri
kullanmilarak Jaccard’s katsayisi, NTSY Spc2.1 bilgisayar paket programi vasitasiyla
hesaplanmistir. Jaccard’'s benzerlik katsayisina gore, calisilan genotipler arasindaki
benzerlik 0.43 ile 0.95 arasinda degismis olup, ortalamasi 0.73 bulunmustur.
Benzerlik indeksine gore olusturulan dendogramda A ve B olmak Uizere 2 farkli grup
olusmustur. A grubu kendi icerisinde 2 gruba ayrilmis ve B grubunda sadece T.
urartu genotipleri yer almustir. Arastirma sonucunda T. monococcum  SSp.
monococcum genotipi Karacadag/Diyarbakir populasyonlariyla genetik olarak yakin
bulunmus ve Karacadag/Diyarbakir bolgesinin diploid bugdayin ilk kiltire alindigi
yer oldugu bir daha dogrulanmustir.

Anahtar Kelimeler: T. monococcum, Morfolojik Ozellikler, Tarimsal Ozellikler, ISSR
Markorleri
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The research was conducted to determinate the morphological,agronomical and
molecular diversity among 51 population of T. monococcum ssp. boeoticum, 2 genotypes of
T. monococcum ssp. monoccoccum and 2 genotypes of T. urartu at Department of Field
Crops, Faculty of Agriculture, University of Cukurova, during 2006-07 growing season.
Morphological and agronomical characters were studied in the field experimental area of
Fidd Crops Department. For molecular characterization, ISSR (Inter Simple Sequence
Repeats) DNA markers were used.

The results of the study showed that there were high variation among the lines for
studied morphological and agronomical traits such as plant height, 100 seed weight, and
single seed length. For molecular characterization, initial screening of 35 ISSR primers were
used in 7 genotypes of T. monococcum ssp. boeoticum, in order to find best polymorphic
ISSR primer. Based on this screening, 16 ISSR primers were selected for further study. 16
ISSR primers produced total 88 bands, out of which 79 were polymorphic. Using ISSR data,
Jaccard’ s coefficient was calculated using NTSY Spc2.1 computer program. According to the
Jaccard’s similarity index, similarity between studied genotypes ranged from a minimum of
0.43 to a maximum of 0.95, with average of 0.73. Dendrogram obtained from the similarity
index formed two main groups, as A and B. There were two sub-groups in the group A and
the group B was only occupied by T. urartu genotypes. It was found that T. monococum
genotype was closely related Karacadag/Diyarbakir population. This study showed that
there was high level genetic variation in T. monococcum ssp. boeoticum populations and
confirmed that Karacadag/Diyarbakir region was the place of domestication of diploid
wheat.

KeyWords: T. monococcum, Morphological Characters, Agricultural Characters, ISSR Markers
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tesekkir ederim.
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1. GiRIS Hisnii AKTAS

1.GIRIS

Bugday grubu olarak adlandirilan Triticum ve Aegilops, Gramineae
familyasinin Triticeae oymagina girmektedir. Triticum kromozom sayisina gore
diploid (2n=14), tetraploid (2n=28) ve hekzaploid (2n=42) olmak Uzere U¢ gruba
ayrilir (Feldman ve ark., 1988). Kulturti yapilan bugdaylar diploid bugdaylar; T.
monococcum ssp. monococcum (2n=14, AA), iki tetraploid bugday; T. turgidum ssp.
dicoccoides (2n=28, AABB) ve T. timopheevii (2n=28, AAGG) ve bir hekzaploid
bugday; T. aestivum (2n=42, AABBDD) olarak dort grup atinda toplanir. Kullamm
alanlarina gore bu tdrler farkli sekilde siniflandirilabilmektedirler. Hekzaploid
bugdaylar ekmek ve pasta yapiminda, tetraploid bugdaylar ise makarna yapiminda
yogun olarak kullamlimaktadir. Diploid bugdaylarin ise ginimizde herhangi bir
kullanim alan: bulunmamaktadr.

Bugday insan beslenmesi icin gerekli olan kalori ve proteinin dnemli bir
kismini karsilamakta olup, diinya nifusunun % 35’ini olusturan yaklasik 40 tlkenin
temel gida maddesidir. Insanlarin degisen tuketim aliskanliklari ve gelisen
teknolojiye bagli olarak, bugday Urlnleri cesitlenmis ve tiketici istekleri de
degismistir. Bugdayin en yaygin tiketim sekilleri un, ekmek, makarna, irmik,
biskivi, bulgur ve eristedir. Dunya da ve Turkiye' de bu trinlerin disinda geleneksel
Urdnler, tathlar, nisasta vb. amagla da tuketimi yapilmaktadir (Ath ve ark.,1999).

Halk arasinda kaplica bugday: olarak bilinen Triticum monococcum Uzerinde
son yillarda yogun calismalar yapilmaktadir. Ozellikle diploid 6zellige sahip olmas
ve elde edilecek hilgilerin rahatlikla makarnalik ve ekmeklik bugday 1slahina
uygulanabilirligi, arastiricilar géziinde Kaplica bugdayini ¢ok cazip hale getirmistir.
Kaplica bugdayinin ilk defa nerede kilttire alindig1 sorusuna cevap vermek igin Heun
ve ark. (1997) tarafindan yaklasik 1400 yabani kaplica (T. monococcum ssp.
boeoticum) bugday: ile kaplica (T. monococcum ssp. monococcum) bugday: arasinda
karsilastirmali DNA analizleri yapilmistir. Yapilan analizler sonucunda kultur
formuna en yakin populasyonun Karacadag/Diyarbakir bdlgesinden toplanan

populasyon oldugu sonucuna varilmstir.



1. GiRIS Hisnii AKTAS

Farkli arastiricilar tarafindan yapilan morfolojik analizlerde Kaplica
bugdayinin biotik ve abiotik stress kosullarina dayanikli oldugu ve bunlarin bugday
islahinda  kullanilabilecegi  ifade edilmistir  (Vallage,1979,1991;Waines.,1983).
Kaplica bugday:r hem makarnalik hem de ekmeklik bugdayin yapisinda bulunan A
genomunu tasimaktadir. Bundan dolayr makarnalik ve ekmeklik bugday i1slahinda
genetik ¢esitliligi - arttiracak yeni  bir gen kaynagi olarak gorilmektedir
(Vallage,1978).

Bitki genetik kaynaklarimn karakterizasyonunda morfolojik markorler,
biokimyasal markorler ve DNA markorleri yogun olarak kullamimaktadir. Ozellikle,
morfolojik markorler gevre kosullarinin etkisi altinda kalabildiklerinden veya sinirl
olmalarindan dolay: karakterizasyon ¢aligmalarinda kullammi simirlidir. Ayni sekilde
biokimyasal markérlerin de polimorfizim seviyesinin disik olmasi, bu markérlerin
kullammint da sinirlandirmaktadir. Bitki gen kaynaklarinin karekterizasyonunda
DNA markor sisteminin secimi; arastirmanin amacina gore, populasyonun yapisina,
calisilan bitki tdardn gesitliligine, markdr sisteminin galisilacak laboratuvarda
bulunma durumuna, analiz igin gerekli zamana ve maliyete bagli olarak degisir. Her
bir markor sistemi avantaj ve dezavantajlara sahiptir. Birgok bitki tirinde cesitler
arasindaki genetik varyasyonu ortaya cikarmakta hangi molekiler DNA tekniginin
en uygun oldugunu belirlemek amaciyla RFLP, AFLP, RAPD, SSR ve ISSR DNA
markor teknikleri karsilastirilmis ve polimorfizm bakimindan SSR ve AFLP
teknikleri, maliyet bakimindan RAPD ve ISSR teknikleri, tekrarlanabilirlik
bakimindan RFLP,SSR, ISSR ve AFLP DNA tekniklerinin avantgjli olduklari
belirlenmistir (Powel ve ark., 1996). Bunlarin yam sira calisilacak laboratuvar
olanaklar1 gbz ontinde bulunduruldugunda RAPD ve ISSR yontemlerinin radyoaktif
madde kullaniminin olmadig1 ve kosullarin sinirli oldugu laboratuvarlarda rahatlikla
kullanilabilecegi bildirilmistir (Powell ve ark.,1996; Rusel ve ark.,1997; Pigic ve
ark.,1998). Ziedkiewicz ve ark (1994) tarafindan gelistirilen ISSR molekiler
markorl bir cok kulttr bitkisinde genetik cesitliligi saptamak igin kullanilmistir
(Nagaoka ve Ogihara, 1997; Sanchez ve ark.,1996; Fernandez ve ark.,.2002, Kuian
ve ark.,.2001; Kantety ve ark., 1995; Liu ve Wendel., 2001; Wilkinson ve Prevost.,
1999).
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Guneydogu Anadolu bolgesi bugday gen kaynaklari bakimindan oldukca
onemli  bir bolgedir. Ozellikle son yillarda yapilan calismalarla, kaplica (T.
monococcum) ve makarnalik bugdayin (T. durum) Karacadag/Diyarbakir da ilk
kiltdre alinmis oldugunun gosterilmesi, bu konu ile ugrasan bilim adamlarimn
ilgisini bu bolgeye ¢ekmistir (Heun ve ark., 1997; Ozkan ve ark., 2002). Ozellikle
Sanlhurfa, Adiyaman, Gaziantep, Diyarbakir ve Mardin ileri gevresinde bulunan
yabani bugday gen kaynaklarimin toplanmasi ve bunlarin karakterizasyonunun
yapiimas: oldukca onemlidir. Ozkan ve ark (yayinlanmamis veri) son U¢ yilda
yapmus olduklar1 bitki toplama gezisinde Triticum ve Aegilops turlerini toplamis ve
kayda gegirmislerdir. Ozellikle ileriye doniik bugday 1slahi calismalarinda abiotik ve
biotik gen kaynaklar: olarak kullanilmasi igin toplanan bu materyal tzerinde gerekli
calismalarin yapilmasi gerekmektedir.

Bu calisma, 2004, 2005 ve 2006 yillarinda Diyarbakir, Sanliurfa, Gaziantep,
Adiyaman, Karaman, Konya, Kirikkale ve Denizli illerinden toplanmis T.
monococcum ssp.  boeoticum populasyonlarint morfolojik ve molekiler seviyede
karakterizasyonunu yapmak ve populasyonlarin sahip oldugu genetik cesitliligi
saptamak igin yapilmistir.
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2. ONCEKI CALISMALAR

Empilli ve ark. (1995), T. monococcum ssp. monococcum, T. monococcum Ssp.
boeoticum, T. monococcum ssp. sinskajae at turlerinin1344 genotipinde morfolojik
varyasyonu inceledikleri calismada, toplam 17 morfolojik ve kalite o©zelligi
incelediklerini, basaklanma siresi, bitki boyu, 1000 dane agirhgi ve SDS
sedimastasyon degerinin 1344 genotip iginde buyik varyasyon gogerdigini
saptayarak, bu germplasm icinde iyi agronomik 6zelliklere sahip T. monococcum ssp.
monococcum genotiplerinin belirlendigini bildirmislerdir.

Bernard ve ark. (1997), RAPD DNA markorinu kullanarak Turkiye, Iran ve
Israil orjinli toplam 20 yabani arpa (Hordeum spontaneum) populasyonunu temsil
eden 88 genotipde genetik cesitliligi arastirdiklart ¢alismada, 33 RAPD primeri
kullandiklarimi, 33 RAPD primerinin 22'sinin skorlanabilir bant Uretebildigini,
primer basina 1 ile 11 arasinda polimorfik bant distligiini ve incelenen 88 genotipten
sadece 4 adedinin DNA parmak izi bakimindan birbirine benzedigini bildirerek,
toplam genetik cesitliligin populasyon icinde % 75, populasyonlar arasinda ise % 25
olarak bulundugunu rapor etmislerdir.

Cao ve ark. (1998), RAPD DNA markdruni kullanarak 69 T. speltave 32 T.
macha bugdayda tirlerinde tirler arasi ve tir i¢i genetik ¢esitliligi belirlemek igin
yaptiklart arastirma, 10 RAPD primeri kullandiklarim, RAPD verileri ile Jaccard
genetik benzerlik katsayisini  hesapladiklarint ve kimeleme analiz yaptiklarin,
yapilan kiimeleme analizi sonucunda bu iki tirin cografik orjinleri ile uyumlu olarak
bulundugunu, T. macha'mn T. spelta’dan daha fazla genetik c¢esitlilige sahip
oldugunu bildirerek, RAPD DNA markorinin bugday germplasmlarinin
karakterizasyonunda ve duplike olmus Orneklerin belirlenmesinde rahathikla
kullanilabilecegini bildirmiglerdir.

Chabane ve ark. (1999), AFLP DNA markoruni kullanarak Suriye’ nin kuzey
(Aleppo) ve giney (Sweida) bolgesinden toplanmis 6 T. urartu genotipi ile diger
bolgelerden toplanmus 12 T. urartu genotipi arasindaki genetik varyasyonu
inceledikleri galismada, AFLP primer kombinasyonlarinin toplam 176 bant Grettigini,
band uzunluklarinin 50 ile 300 bg arasinda degistigini, AFLP verilerine gore yapilan
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kimeleme analizinde kuzey ve giney bolgelerinden toplanan 6 genotipin diger
genotiplerden ayr1 bir grup olusturdugunu bildirerek, T. urartu’daki genetik
cesitliligin bolgelere gore farklilik gosterdigini bildirmislerdir.

Cao ve ark. (1999), RAPD tekniginin yanlis simflandirilmis bugday
orneklerini yeniden siniflandirilmasinda kullandabilirligini arastirdiklar: ¢alismada;
morfolojik olarak T. macha veya T. vavilovii ismiyle siniflandiriimisg olan ve yanlis
siniflandirildig: stphelenilen 12 genotip ile kontrol genotiplerini RAPD markori ile
analiz ettiklerini, incelenen 12 genotip iginden 5 adedinin T. turgidum ssp dicoccon,
1 adedinin T. timophevii ssp. timophevii ve 6 adedinin T. monococcum ssp.
monococcum oldugunu tesbit ettiklerini, bu sonuglarin yapilan sitolojik analizler ile
de desteklendigini bildirerek, RAPD DNA markérinin bugday materyalinin
siniflandirilmast ve bazi turlerin  belirlenmesinde rahatlikla kullamlabilecegini
bildirmislerdir.

Dograr ve ark. (2000), 7 SSR primer1 kullanarak 5 kiglik makarnalik cesit ile
7 ileri hat arasindaki genetik cesitliligi belirlemek igin yapilan ¢alismada, 7 SSR
lokusunun tim cesitlerde homozigot bulundugunu, WM S6 primerinin tiim gesitlerde
iki bant Orettigini, tim genotiplerin 7 SSR primeri kullamlarak ayrilabildigini, allel
sayisinin 5 ile 13 arasinda degistigini, polimorfizim bilgi icerme degerinin 0.609 ile
0.872 arasinda degistigini bildirerek, sadece 3 SSR primer1 kullamlarak (WM S6,
WMS30 ve WMS120) tum genotiplerin birbirlerinden ayirt edilebildigini
bildirmiglerdir.

Blyukunal-Bal (2001), Turkiye'de yaygin olarak vyetistirilen ekmeklik
bugday cesidi Gerek-79'un DNA’sinda 29 arpa mikrosetellitinin uygulanabilirligini
arastirchg1 calismada, 29 Arpa mikrosatelliti ile yapilan PCR ile farkli uzunlukta PCR
Urdnleri elde edildigini, 6zellikle HYM 15, HVM 20, HVM 23, HVM 26, HVM 31,
HVM 36, HVM 40, HVM 44, HVM 54 ve HVM 62 isimli mikrosatellitlerin dikkati
cektigini saptayarak, arpa mikrosatellitlerinin bugday cesitleri arasinda genetik
cesitliligi belirlemede rahatlikla kullanilabilecegini bildirmistir.

Liu ve Wendde (2001), ISSR DNA markdrinin pamuk bitkisinde
uygulanabilirligini arastirdiklar: calismada, ISSR DNA markdrinin pamukta kalitim
diizeyinin yiuksek oldugunu ve pamuk bitkisinde | SSR DNA markorintin hem tir ici
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hem de tirler arast genetik iliskileri arastirmada rahatlikla kullanilabilecegini
bildirmislerdir.

incirli ve Akkaya (2001), Tiirkiye orjinli 9 kislik ve 6 yazlik makarnalik
bugday cesidinde genetik cesitliligi AFLP DNA markoriyle inceledikleri bu
arastirmada, 18 AFLP primer kombinasyonunun 189 adet polimorfik band Grettigini,
primer kombinasyon basina polimorfik bant sayisinin 4 ile 24 arasinda degistigini,
AFLP verileri kullanilarak Nei’e gore hesaplanan genetik uzaklik degerlerine gore
Berkmen-469 ile Diyarbakir-81 gesitlerinin en uzak, Selguklu-97 ile Sofu ¢esitlerinin
de en yakin gesitler oldugunu bildirerek, elde edilen sonuglarin gesitlerin pedigri
bilgileriyle uyum igersinde oldugunu bildirmiglerdir.

Stojalowski ve Goral (2002), Triticum timopheevi sitoplazmasina sahip
sitoplazmik erkek kisir 5 triticale genotipi ile 3 triticale cesidinde RAPD ve ISSR
markorlerini kullanarak genetik ¢esitliligi inceledikleri calismada, 34 RAPD ve 10
ISSR primeri kullandiklarini, her iki DNA markérinin de disik seviyede
polimorfizim gosterdigini bildirerek, incelenen genotipler igin genetik ¢esitliligin
distk oldugunu bildirmiglerdir.

Fernandez ve ark. (2002), RAPD ve ISSR DNA isaretleyicilerini kullanarak
farkli Ulkelerden gelen 16 arpa c¢esidinin  filogenetik akrabalik iliskilerini
inceledikleri calismada, 10 RAPD primerinin 125, 10 ISSR primerinin ise 228 bant
drettigini, S10 isimli RAPD primeri ile 811, 820, 835 ve 881 nolu ISSR primerlerinin
incelenen tUm gesitleri rahatlikla ayirabildigini, RAPD ve ISSR verileri kullanilarak
yapilan kiimeleme analizi sonucunda cesitlerin yazlik/kislik ve alti sirali/iki siral
olarak gruplandigim belirterek, RAPD ve ISSR markdrlerinin DNA parmak izi
analizlerinde kullarilabilecek DNA markdrleri oldugunu bildirmislerdir.

Pujar ve ark (2002), 63 tetraploid bugday genotipini ISSR DNA markort ile
karakterize etmek icin yaptiklar: calismada; 100 ISSR primerini secilen 7 genotipte
On taramaya tabi tuttuklarin, 6n analiz sonucunda 15 ISSR primerinin secildigini, 15
ISSR primerimin toplam 134 bant Urettigini, Uretilen bu 134 bandin 129 unun
polimorfik bulundugunu, primer basina elde edilen toplam bant sayisi ile polimorfik
bant sayisinin sirastyla 8.93 ve 8.60 oldugunu, ISSR verileri ile yapilan kiimeleme
analizi sonucunda 4 farkli grubun olustugunu bildirerek, ISSR markorinin
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makarnalik genotipler/cesitler icindeki genetik varyasyonu belirlemede basar1 ile
kullanlabilecegini bildirmiglerdir.

Akar (2002), RAPD DNA markorint kullanarak Turkiye nin farkl
bolgelerinden toplanmis 10 tane makarnalik yerel ¢esidi ile 3 tane tescilli makarnalik
bugday cesidi arasinda genetik benzerligi arastirchigi calismada, 10 baz dizilimine
sahip 15 RAPD primeri kullandiklarini, bunlarin toplam olarak 92 adet DNA bandi
Urettigini, bunlardan sadece 12 tanesinin monomorfik, 80 tanesinin ise polimorfik
bant oldugunu, yerel ¢esitler icinde genetik cesitliligin tescilli cesitlere gore yuksek
bulundugunu, genetik benzerlik katsayisinin 0.74 ile 0.99 arasinda degistigini,
morfolojik karakterler bakimindan da yerel cesitlerde yiuksek derecede varyasyon
oldugunu bildirerek, incelenen yerel cesitlerden bazilarimin makarnalik bugday
1slahinda kullanilabilecegini bildirmistir.

Galvan ve ark. (2003), ISSR DNA markoru kullanarak Fransa orjinli 3 ve
Arjantin orjinli 10 kilttr fasulyesi arasindaki genetik iliskileri arastirdigi ¢alismada,
23 ISSR primeri kullanmis ve bu primerlerin 9 adedinin polimorfik oldugunu, bu
polimorfik ISSR primerlerin 75 adet polimorfik band olusturdugunu, olusan bantlarin
blyudkluklerinin 300-2400 bg arasinda degistigini, ISSR verilerine gore yapilan
kimeleme analizinde 13 fasulye ¢esidinin iki ana gruba ayrildigini, bu iki ana grubun
da Andean ve Mesoamerican gen kaynaklarini temsil ettigini bildirerek, ISSR DNA
markorinun fasulye gesitlerinin DNA parmak izlerinin cikarilmasinda basar: ile
kullarilabilecegini rapor etmislerdir.

Tanyola¢ (2003), ISSR ve RAPD DNA markdrlerini kullanarak, Tarkiye'nin
batisindan toplanmis 15 yabani arpa (Hordeum spontaneizm) populasyonu arasindaki
genetik iligkileri arastirdig1 calismada, 55 RAPD ve 10 ISSR primeri kullandigin,
her iki markoran kullamlimastyla 55 polimorfik band elde edildigini, 1SSR ve RAPD
verilerine gore yapilan kimeleme analizi sonucuna goére iki farkli grubun
saptandigini, en yakin genetik iliskinin (GU=0.192) ile Pinarbas1 ve Bornova
populasyonlar: arasinda, en uzak genetik iliskinin ise (GU=0.926) ile icmeler ve
Aydin populasyonlar1 arasinda bulundugunu bildirerek, her iki dominant DNA
markorinin  Arpaida genetik varyasyonu saptamada etkili  bir sekilde
kullanilabilecegini bildirmistir.
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El-Maati ve ark (2004), 28 ekmeklik bugday cesidinde ISSR DNA markdrini
kullanarak genetik cesitliligi arastirdiklar1 calismada; 6 adet di-nukleotit tekrara sahip
ISSR primeri kullandiklarini, bu primerler icinden SN39-F2 primerinin en yuksek
polimorfik band drettigini, ISSR verileri kullanillarak yapilan kimeleme analizi
sonucunda ekmeklik bugday cesitlerinin cografik bdlgelere gére gruplandiklarin
bildirerek, ISSR markdrinin bugdayda genetik c¢ssitlilik belirleme calismalarinda
basar1 ile kullarilabilecegini bildirmislerdir.

Rodriguez-Quijano ve ark.(2004), 39 kaplica (T. monococcum Ssp.
monococcum) bugdayinda waxy proteinlerini inceledikleri calismada, incelenen tim
kaplica genotiplerinin bir ekmeklik bugday ¢esidi olan “Chinese Spring”in sahip
olmus oldugu Wx-Ala alleline sahip olduklarim bildirerek, kaplica genotiplerinde
amilaz iceriginim % 22 ile % 35 arasinda degistigini bildirmislerdir.

Budak ve ark. (2004), SSR, ISSR, SRAP ve RAPD DNA markdrlerini
kullanarak Buchloe dactyloides (manda otu) biyotiplerinde genetik cesitliligi
arastirdiklar1 calismada; ortalama genetik benzerligin SSR’da 0.52, ISSR’da 0.51,
SRAP'da 0.62 ve RAPD’te 0.57 olarak bulundugunu, kullamlan 4 farkli DNA
markorinun (ISSR, SSR, RAPD, SRAP) birbiri ile karsilastirilmasi sonucunda
RAPD ile SRAP markorleri arasinda en yilksek korrelasyon degerinin r=0.73 olarak
saptandigint bildirerek, amaca uygun DNA markdr segmede kullanilacak kriterin
arastirmanin yapilacag: alt yapiya gore degisecegini bildirmislerdir.

Maric ve ark. (2004), RAPD DNA markoért, morfolojik Ozellikler ve
cesitlerin pedigri kayitlarii kullanarak 14 Hirvatistan ekmeklik bugday hatti
arasindaki genetik farklilig1 ortaya gikartmak igin yaptiklar: arastirmada, 36 RAPD
primerini test ettiklerini ve bunlardan 14 RAPD primerinin polimorfik olarak
bulundugunu, 14 RAPD primerinin 341 polimorfik band drettigini, morfolojik analiz
icin 12 ozelligin kullanildigini, pedigri verisi olarak geriye donuk evebeynlerin
karsilastirildigint bildirerek, RAPD markorunin ekmeklik bugday cesit ve hatlar
arasinda yuksek polimorfizm gosterdigini ve test edilen metodlar arasinda istatistiki

olarak 6nemli bir farkin olmadigim bildirmislerdir.
Roy ve ark. (2004), AFLP DNA markéra ile morfolojik 6zellikleri

kullanarak 55 ekmeklik bugday cesidinde genetik cesitliligi arastirdiklar: ¢calismada,
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elde edilen 615 AFLP bandimin 287'sinin polimorfik (% 46.6) oldugunu, fizyo-
morfolojik o©zellikler ile verim ve verim komponetlerini igceren morfolojik
Ozelliklerin ¢esitler bazinda varyasyon gosterdigini saptayarak AFLP DNA
markorinun morfolojik Ozelliklere kiyasla genetik ¢esitliligi saptamada daha Ustiin
oldugunu rapor etmislerdir.

Hang ve ark. (2005), ISSR DNA markori kulanarak 17 Aegilops ve
Hordeum turleri igindeki genetik c¢esitliligi arastirdiklart ¢alismada, 8 1SSR
primerinin kullamimasiyla Aegilops igerisinde 102 polimorfik bant elde edildigini,
24 ISSR primerinin kullamlmasiyla ise Hordeum'da 247 polimorfik bant
gbzlendigini, ISSR verileri kullamlarak yapilan kimeleme analizinde iki tirin
birbirinden rahatlikla ayrildigim bildirerek, ISSR DNA markdorinin yabani bugday
ve arpa tirlerinin filogenetik analizlerinde kullamilma potansiyelinin  yiksek
oldugunu bildirmiglerdir.

Carvalho ve ark (2005), ISSR DNA markoru ile tg farkli interspesifik melez
kombinasyonunun (Makarnalik bugday x Tritordeum; Ekmeklik bugday x
Tritordeum; Triticale x Tritordeum) parmak izini belirlemek igin yaptiklar
arastrmada, 30 ISSR primeri kullandiklarim, kullanilan 15-20 ISSR primerinin
melez kombinasyonlart DNA seviyesinde birbirlerinden ayirabildigini saptayarak,
ISSR DNA markor tekniginin F1 kombinasyonlarinin safligini belirlemede rahatlikla
kullanlabilecegini bildirmiglerdir.

Salimi ve ark. (2005), Bugdaya A genomu vericisi olan T. urartu’ nun Iran’ daki
dagilim alanim tesbit etmek icin yaptiklar: arazi calismasinda, ilk defa iran’in farkl
bolgelerinde T. urartu’ nun bulundugunu, bu gezide toplanan A genomuna sahip diger
diploid bugdayin icinde de farkl1 alt varyetelerinin de tarnmlandigim bildirmiglerdir.

Sicaveark. (2005), ISSR DNA markorl kullanarak italyan orjinli Asparagus
acutifolius cesitleri arasinda genetik varyasyonu arastirdiklart calismada, 23 ISSR
primeri kullandiklarini, 23 1SSR primerinin 228 polimorfik bant Urettigini, 1SSR
verileri kullanilarak yapilan kiimeleme analizinde cesitlerin cografik orjinlerine gore
ayrildigimt bildirerek, ISSR DNA markorinin Asparagus tiriinde amaca yonelik
kullanlabilecegini bildirmiglerdir.
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Bilgin ve Korkut (2005), Bazi ekmeklik bugday (Triticum aestivum) cesit ve
hatlarinin  genetik uzakliklarimn  belirlenmesi amaci ile yaptiklart calismada;
kullamilan 10 baz uzunlugundaki 10 RAPD primerinden iyi sonug¢ veren 5'inin
degerlendirmeye alindigim, primerler genelinde, genotiplerin amplifikasyon bant
sayillarimin 2- 11 adet arasinda degistigini, en fazla polimorfik bant sayisimin T5
primerinden elde edildigini, ekmeklik bugday genotiplerinde en disik benzerlik
oramnmin 0.365 ile Mv-17 ve ME-2 arasinda, en yuksek genetik benzerligi de
IBWSN-69 ve MV-17 cesitleri arasinda 0.946 ile bulundugunu bildirmiglerdir.

Pirseyedi ve ark. (2006), Iran’da “ Sardari” ¢esidinden elde edilmis 35 genotipte
SSR DNA markort ile morfolojik 0Ozellikler arasindaki iliskiyi arastirdiklar
calismada, molekuler analiz igin 60 SSR primeri, morfolojik analizler iginde 7
morfolojik Ozellik kullandiklarini, primer basina allel sayisimin 2 ile 6 arasinda
degistigini, primer basina polimorfik bilgi igeriginin 0.11 ile 0.83 arasinda
saptandigini, SSR ve morfolojik verilere gore yapilan kiimeleme analizimn 35 bugday
hattim 5 gruba ayrildhigint belirleyerek, SSR verileri ile yapilan kiumeleme
analizindeki gruplarin morfolojik veriler ile yapilan kiimeleme analizdeki gruplara
gore daha homojen oldugunu bildirmislerdir.

Alvarez ve ark (2006), SDS-PAGE ve A-PAGE metodlarini kullanarak ispanya
orjinli T. monococcum ssp. monococcum genotiplerinde tohum depo proteinlerinin
farkli allellerini arastirdiklar: calismada, Glu-Alm igin 3 farkl: allelin, Glu-A3m igin
ise 6 allel saptadiklarini, Gli-Alm ve Gli-A2m lokudar: igin de sirasiyla 7 ve 14
allelin saptandigini, genotipler iginde bu alleler igin varyasyonun oldugunu bildirerek,
bu allellerin bugday 1slahinda kaliteyi gelistirmede kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Karagoz ve ark. (2006), Turkiye'nin degisik bolgelerinden toplanan kimi
yabani bugday tdrlerinin (Aegilops L.ve Triticum L) agro-morfolojik
karekterizasyonunu inceledikleri arastirmada; farkli tire ait populasyonlart bitki
boyu, basaklanma gun sayisi, gelisme formu, bitki basina sap sayisi ve basak
uzunluklar1 bakimindan karakterize etmisler ve en yiksek degisim katsayisimn sap
sayisinda, en disik degisim katsayisinin ise gelisme formunda bulduklarin,
kimeleme analizi ile tirlerin kendi 6zel gruplarinda yer aldigini, birbirine ¢ok yakin
alanlardan toplanan drnekler arasinda bile farklhiliklar oldugunu bildirerek, ex-situ
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koruma programlarinda mimkin olan en genis varyasyonu yakalamak icin mutlaka
sik araliklarla 6rnekleme yapilmasinin gerekli oldugunu bildirmislerdir.
Martins-Lopes ve ark.(2007), ISSR ve RAPD DNA markoérleri ile 30
Portekiz ve 8 yabanc orjinli zeytin (Olea europaea L) g¢esitlerinde genetik gesitliligi
belirlemek icin yaptiklar: calismada, 20 RAPD primerinin toplam 301 bant Urettigini
ve bunun da 262’ sinin polimorfik oldugunu, 17 ISSR primerinin ise toplam 204 bant
urettigini ve bunun da 180'inin polimorfik oldugunu, her iki DNA markoru
tekniginde de polimorfizm oramnin benzer bulundugunu (RAPD igin % 88; ISSR
icin % 87), primer basina polimorfik band sayisinin RAPD’ de 13.1 adet, ISSR'daise
10.6 oldugunu bildirerek, hem RAPD hem de ISSR markdr tekniginin zeytin
gesitlerini birbirinden ayirmada rahatlikla kullanilabilecegini bildirmislerdir.
Motawel ve ark. (2007), ISSR ve RAPD DNA markorini kullarak 12 ekmeklik
bugday hatti ile 2 ekmeklik bugday cesidinde (Y ecora Rojo ve West Bread) genetik
cesitliligi arastirdiklart calismada, RAPD analizi sonucunda 42 bant elde edildigini ve
bunun 32’inin polimorfik bulundugunu (% 71), ISSR analizinde ise toplam 28 bant
elde edildigini ve bunun da 19'unun polimorfik olarak saptandigim (% 67.8), RAPD
ve ISSR verilerini kullanarak yapmus olduklar1 kimeleme analizinde ise ekmeklik
bugday hat ve cesitlerinin pedigrilerine goére kimelendigini bildirerek bu iki DNA
markdrinin amaca uygun bugday 1slahinda kullanilabilecegi sonucuna varmiglardr.
Gulbitti ve ark. (2007), Turkiye nin farkli bélgelerinden toplanmis Triticum
aestivum, T. dicoccoides, T. urartu ve T. monococcum ssp. boeoticum tirlerinde
AFLP DNA markorinu kullanarak genetik karakterizasyonu, polimorfizmi ve
filogenetik iliskileri inceledikleri calismada, 33 AFLP primer kombinasyonunun 875
polimorfik bant olusturdugunu, polimorfik bantlardan 133’ lintin T. monococcum ssp.
boeoticum’'a, 66'simin T. urartu’ya ve 141’inin T. dicoccoides e 6zel bant oldugunu,
T. monococcum ssp. boeoticum, T. urartu ve T. dicoccoideste polimorfizm
oranlarinin sirasiyla; % 42.63, % 32.34 ve % 27.71 olarak bulundugunu bildirerek, T.

urartu’nun T. dicoccoides ve T. aestivum’ un progenitori oldugunu bildirmislerdir.

11
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3.MATERYAL ve METOD

3.1Materyal

3.1.1 Incelenen T. monococcum ssp. boeoticum, T. monococcum ssp. monococcum

ve T. urartu Populasyon ve Hatlari

Bu calismada 2004, 2005 ve 2006 yillarinda Diyarbakir, Sanliurfa, Gaziantep,
Adiyaman, Karaman, Konya, Kirikkale ve Denizli illerinden toplanmis olan 47
yabani kaplica (T. monococcum ssp. boeoticum) populasyonu ile 4 balkan orjinli
yabani kaplica genotipi, 2 adet kaplica (T. monococcum ssp. monococcum) cesidi ve
2 adet T. urartu genotipi materyal olarak kullanilmistir. Kullamlan bitki materyali
hakkinda ayrintil1 bilgi Cizelge 3.1’ de verilmistir.

3.1.2. DenemeVYihveYeri

Konuyla ilgili tarla denemesi 2006-07 vyetistirme sezonunda Cukurova
Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Tarla Bitkileri Arastirma ve Uygulama arazisinde,
DNA Anadlizleri ise Tarla Bitkileri Bolumi, Molekiler Genetik ve Sitoloji
Laboratuarinda yurttulmastdr.

3.1.3. Deneme Yillarina Ait iklim Verileri

Arastirmanin yapildigi Adana ilinde, yazlart kurak ve sicak, kislar1 yagisl ve
serin gegen tipik bir Akdeniz iklimi hakimdir. Arastirmamn yarattldigi Aralik 2006
- Haziran 2007 donemi ve bu doneme ait uzun yillar ortalama iklim degerleri Cizelge
3.2.'de verilmistir. 2006/07 yil1 iklim verilerini degerlendirdigimizde aylik sicaklik
ortalamalar1 yoninden uzun yillara gore daha sicak gegmis, nisbi nem yodninden
uzun yillara gore bir dists oldugu tespit edilmis olup, 6zellikle yagis miktarinda
uzun yillara gére bariz bir dists oldugu saptanmustir. Toplamda uzun yillarda
612mm yagis diserken, 2006/07 yetistirme sezonunda 491mm yagis

12
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Cizelge 3.1. Arastirmada incelenen T. monococcum ssp. boeoticum , T. monococcum
ssp. monoccoccum ve T. urartu Populasyon ve Hatlarinin Orjini

S,\llroa ili / Orjini Toplanma Yeri YUI((rss;(Iik Enlem Boylam
T. monococcun ssp. boeoticum AP A°
2 Diyarbakir -2 Diyarbakir — Ovabag 20 km 760 37°4838"  40°14'51"
3 Diyarbakir-3 Diyarbakir — Ovabag 24.5 km 780 37°4738" 40°12'14"
4 Diyarbakir-4 Diyarbakir — Ovabag 34.1 km 900 37°4524" 40°06'44"
7 Diyarbakir-7 Karabahge - Piringlik 2.9 km 1300 37°4912" 39°4629"
8 Diyarbakir-8 Pirinclik 37.8 km 1410 37°46'42" 39°46'48"
9 Diyarbakir-9 Pirinclik 41.2 km 1250 37°46'42" 39°44'50"
10 Diyarbakir-10  Karabahce -Bakir 63.km 1070 37°5021" 39°4323"
11 Diyarbakir-11  Karabahce .6 km 1180 37°46'19" 39°44'03"
12 Diyarbakir-12  Karabahge 17.9 km 1160 37°44'29" 39°42'50"
13 Diyarbakir-13  Karabahce 21.7 km 1235 37°42'51" 39°44'03"
15 Diyarbakir-15  Karabahce 33.7 km 1150 37°38'18" 39°42'37"
16 Diyarbakir-16  Karabahce 37.9 km 1180 37°3627" 39°4341"
17 Diyarbakir-17  Karabahce 41.6 km 1170 37°3508" 39°44'36"
18 Diyarbakir-18  Karabahge 48,7 km 1030 37°3309" 39°42'06"
19 Diyarbakir-19  Karacadag 27.6km 950 37°74'00" 39°3340"
20 Diyarbakir-20  Diyarbekir — Bigmil 27.1km 650 37°47'58" 40°25'35"
21 Diyarbakir-21  Diyarbekir —Bigmil 27.1km 650 37°4758" 40°25'35"
22 Diyarbakir-22  Diyarbekir — Bigmil 422km 600 37°5002" 40°3351"
23 Diyarbakir-23  Ergani (5:3km Cayoni) 810  3°1207"  39°4437"
26 Adiyaman-26 Adiyaman-Bexi 445km 710 37°4221" 37°54'55"
28 Gaziantep-28 Gaziantep— Nurdag 1010 37°1014" 37°12'12"
3 Konya-31 Beysehir —-Yavag 1.km 1150 37°46'27" 31°3951"
2 Konya-32 Beysehir — Yavag 29km 1180 37°5353" 31°3306"
3% Koya4 Basmakai — Y esilova58km 1240  37°3648"  29°4T04"
3] Karaman-3& Bozkir — Karaman 5km 1070 37°11'35" 32°1541"
37 Gaziantep-37 Tirkoglu Gaziantep S0km 912 37°17'16" 37°11'22"
39 Gaziantep-39 Turkoglu 60 km 845 37°17'33" 37°14'42"
40 Gaziantep-40 61km Tirkoglu 840 37°17'51" 37°14'55"
vik| Gaziantep-41 63. km Tirkoglu 840 37°1853" 37°1541"
45 Gaziantep-45 Musabeyli-Kilis 27.km 630 36°51'58" 36°57'07"
46 Gaziantep-46 Kilis- Gaziantep 24.km 700 36°52'20" 37°12'12"
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Cizelge 3.1'in devam.

S,\llroa ili / Orjini Toplanma Yeri YUIzrf)k“k Enlem Boylam

T. monococcum ssp. boeoticum A° AP
48 Gaziantep-48 Kilis Gaziantep 26.km 800 36°54'29" 36°11'49"
50 Gaziantep-50 Kilis- Gaziantep 33.km 690 36°54'45" 36°01'37"
52 Gaziantep-52 Kilis- Gaziantep 35.km 900 36°02'42" 36°04'14"
53 Gaziantep-53 Kilis- Gaziantep 47.km 680 37°22'49" 37°12'20"
61 Gaziantep-61 Kilis- Gaziantep 48.km 870 3r°144r 37°3330"
62 Gaziantep-62 Kilis- Gaziantep 48.km 800 37°1653"  37°3605"
63 Gaziantep-63 Gaziantep— Nurdag 800 37°1653"  37°3605"
64 Gaziantep-64 Kilis- Gaziantep 51.km 550 37°19'18"  37°44'4T"
67 Gaziantep-67 Kilis- Gaziantep 57.km 700 37°1604*  37°31'15"
68 Gaziantep-68 Kilis- Gaziantep 58.km 720 37°1601"  37°3052"
69 Gaziantep-69 Kilis- Gaziantep 59.km 770 37°1533"  37°2903"
74 Kirikkale-74 Kirikkale 31.km 860 39°5009"  33°1533"
77 Kinkkale-77 Kirikkale 33.km 1020 38°34'03"  28°1300"
78 Kirikkale-78 Kirikkale 33.km 680 38°2312"  29°11'58"
79 Denizli-79 Giiney-Buldan 4. km 870 37°10' 17" 28°34'30"
80 Denizli-80 Giney-Cal 47. km 1060 38°01'22" 29°16'07"

226  Bdkanlar-226 ~ ----mmmeeeeee-
227  Bdkanlar-227 = -eeeeeeeeeeee-
229  Bdkanlar-229  --eeeeeeeeeee-
303 Bakanlar-303
T. monococcun ssp. monococcum A™A™
497 BaikeSr-497 = eeeeeeeeee
1281  Sanlurfa-1281 Sverek, 20 km Urfayolu

T. Urartu A"A"
303  fran-393 =0 -
388 Libnan-388 = mmemeemeeeee-

dismusttr.Dusen toplam yagis, aylara normal dagilim gostermeyerek disen yagisin
¢cogu da Subat ve Nisan aylarinda gorulmis olup, diger aylarda bariz bir dists
oldugu saptanmustir. Ayrica Aralik ve Ocak aylarinda hemen hemen hi¢ yagis
dusmemesi dikkati gekmektedir.
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Cizelge 3.2. Adana ili Kasim 2006-Haziran 2007 Donemi ve Bu Doneme Ait Uzun
Yillar Ortalamasi Iklim Degerleri

Aylar Y agis (mm) Sicak ik (OC) Nisbi Nem (% )

Uzun Yilar Uzun Yillar Uzun Yillar
Kasim 915 99.7 13.2 9.4 65.1 67.3
Aralik 0.0 144.4 9.3 10.8 57.7 69.9
Ocak 34.1 99.7 8.7 9.4 62.2 67.3
Subat 127.0 99.7 11.2 9.4 72.4 67.3
Mart 75.7 50.2 14.2 13.2 69.5 65.2
Nisan 115.4 56.8 16.6 17.3 63.7 68.3
Mayis 32.0 46.8 23.5 22.3 69.8 66.5
Haziran 16.1 14.9 26 25.9 69.6 67.1
ORT 61.5 76.5 15.3 14.7 66.2 67.3
3.2. Metod

3.2.1 Bitki Materyalinin Ekimi, Bakim ve Hasad

Her populasyondan eldeki tohum mevcudiyetine gore 5-15 tohum viyollerde
cimlendirilmis ve 3-4 yaprakli doneme kadar cam serada yetistirilmistir. Fidelerin
aktarilacag: topraga saf olarak 4kg/da azot ve 4kg/da fosfor verilip. taral marka el
frezesi ile islenmis ve karistirilmustir. Her populasyon 2- 4 sira halinde sira arasi
25cm. sira Uzeri 10cm olacak sekilde elle sasirtilmis ve can suyu verilmistir.
Y etistirme boyunca kardeslenme basinda saf olarak 4kg/da. sapa kalkma devresinde
yine saf olarak 4kg/da olacak sekilde iki defa azot gubrelemesi yapilmstir.
Populasyonlar. Haziran ayinin 3’ tinctl haftasinda hasat edilmistir.

3.2.2 incelenen Morfolojik ve Tarimsal Ozellikler

Denemede her populasyon iginden bitki boyu, basak uzunlugu. basakta
basakcik sayisi., 100 tane agirligi, tohum uzunlugu ve tohum kalinligir 6zellikleri
tesadifen segilen 10 bitkiden alinmustir.Populasyonun genel gorimiine bakilarak ta
blyime sekli, sap pigmentasyonu, yapraklarda ve govdedeki mumsuluk, kulakcik
thyltltgt 6zellikleri incelenmistir.incelenen ozellikler Geng (1974)'in bildirdigi

yonteme gore yapilmis olup, 6l¢timlerde uygulanan yontemler asagida verilmistir.
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3. MATERYAL VE METOD Husnt AKTAS

1. Ilk_gelisme donemindeki fide rendi (sap pigmentasyonu): 2-3 yaprakl:

donemde populasyon ve gonotiplerin  genel  gordnimiine
bakilarak, govdedeki kirmizi renk oramna gore kirmizi, Kirmizi-
mor ve agik kirmizi olarak degerlendirilmistir.

2. Govde ve yaprak mumsulugu: Yaprak ve govdenin mumsuluguna gore,

populasyon ve genotiplerin genel gorinimine bakilarak,

mumsu ve mumsuz olarak degerlendirilmistir.

3. Kulakak taylalugi: Kulakgigin tiylt olmasina gore, populasyon ve genotipin

genel goruniimine bakilarak, thyli ve tlysiz olarak
degerlendirilmistir.

4. Buyume sekli: Her populasyon ve genotipin genel gorinimiine bakilarak,

blytime tabiat1 olarak yatik, yar: yatik ve dik gelisme formuna
sahip olarak degerlendirilmistir.

5. Tohum Uzunlugu: Her populasyondan tesadiifen secilen 3 bitkiden 50 danede

hassas dijital kumpast ile dlgim yapilmis ve ortalamalari

alinmugtir.

6. Tohum Kahnhgr: Her populasyondan tesadiifen secilen 3 bitkiden 50 danede

hassas dijital kumpast ile dlgim yapilmis ve ortalamalari

alinmugtir.

7. Bitki Boyu (cm): Bitkinin toprak ytzeyinde ciktig: yer ile en Ust basakgigin

ucu arasindaki mesafenin ol¢ulmesi ile bulunmustur.

8. Basak Uzunlugu(cm): Her populasyondan tesadifen alinan 10 basakta.

basagin Ust sapa baglandig1 yer ile en Ust basakcigin ucu
arasindaki mesafenin dlctlmesi ile bulunmustur.

9. Basakta Basakcik Sayis (Adet): Her populasyondan tesadifen alinan 10
bagaktaki basak¢ik sayisimin sayilmasi ile bulunmustur.
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3. MATERYAL VE METOD Husnt AKTAS

10. 100 Dane Agirhgr: Her populasyona ait tesadiif segilen 10 bitkiden elde edilen
tohumlarin 4 defa 100 adet tohumunun % 0.1 hassasiyete sahip

hassas terazide tartilip ortalamasinin alinmastyla bulunmustur.
3.2.3. DNA Analiz
3.2.3.1. DNA izolasyonu

Cukurova Universitesi, Tarla Bitkileri Bolimii, Uygulama ve Arastirma
alaninda bulunan tel kafeste yetistirilen populasyonlar icinden, her populasyonu
temsilen bir bitkide, 3-4 kardes donemde gen¢ yapraklar hasat edilmistir.
Laboratuvara getirilen bu gen¢ yapraklardan Doyle ve Doyle (1987) nin bildirmis
oldugu yonteme gore DNA izolasyonu yapilmistir.

Laboratuvara getirilen érnekler, sivi azot yardimiyla havanda 6gitildikten
sonra 2 ml’lik eppendorf tiplere alinmis ve Gzerine 1 ml CTAB DNA izolasyon
cozeltisi  eklenmistir. Daha sonra tiipler 65°C'de 1.5 saat su banyosunda
bekletilmistir. TUpler su banyosunda iken her 10 dakikada bir nazikge calkalanmustir.
Su banyosundan cikarilan tipler, oda sicakliginda sogumaya birakilmis (yaklasik 15-
20 dk) ve daha sonra bu tuplere 0.5 ml kloroform:isoamil alkol karisim (24:1)
eklenmis ve yine elde nazikge 15 dk galkalanmustir. Daha sonratipler 10 dk sire ile
12 000 rpm' de santrifdlj yapilmustir. Santrifdij yapilan tiplerin Ust fazlari alinarak 1.5
ml’lik yeni eppendorf tuplere aktarilmistir. Bu tiplerin tzerine 300 ul isopropanol
eklenmis ve yavasca tek faz haline getirilerek DNA’'nin ¢okeltilmesi saglanmustir.
DNA dipte kalacak sekilde tim sivi dokilmius ve DNA 6rnegi iki defa icerisinde
10mM Amonyum Asetat bulunan % 76'lik etil alkol ile yikanmis ve 6rnekler oda
sicakliginda bir gece boyunca tutularak kurumasi saglanmistir. Kuruyan DNA
orneklerine 50 ul ddH20 eklenerek ¢ozilmesi saglanmis ve ¢ozilen DNA Ornekleri
-200C’ de saklanmustir.
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3.2.3.2. DNA Konsantrasyonunun Belirlenmes

Herhangi bir DNA molekiler markor teknigi ile calisirken bitki 6rneklerinden
elde edilen DNA'mn kalitesi ve konsantrasyonu bilinmesi ¢ok dnemlidir. Bundan
dolay1 DNA konsantrasyonunun c¢ok iyi ayarlanmast ve kalitesinin iyi olmasi
gerekmektedir. Elde edilmis DNA o6rneklerinde ilk 6nce DNA kalitesini ve elde
edilen DNA 06rneginin konsantrasyonunu belirlemek icin 2 ul DNA 6rnegi 0.5 ml’lik
eppendorf tlplne konulmus. bunun Gzerine 4 ul blue dye ve 14 ul ddH20 eklenmistir.
Karisim vortekste iyice karistirilmis. sonrada kisa santriftlj yapilmistir. Hazirlanan bu
ornekler icersinden alinan 10 ul 6érnek, 0.5X TBE solisyonu icersinde bulunan %
0.8'lik agaroz jele yuklenmistir. Agaroz jele yuklenen bu ornekler 90 voltta 60
dakika kosturulmustur. Kosturmadan sonra ethidium bromid ile boyanan agaroz jel
UV transilluminatér yardimiyla gorintilenmistir.  Orneklerin DNA  kalitesini
belirlemek icin agaroz jellere standart olarak lamda DNA (25 ng — 50 ng — 100 ng -
200 ng) kosulmus ve bunlar yardimiyla DNA konsantrasyonlar belirlenmistir. Elde
edilen DNA miktar1 ve konsantrasyonuna ait resim Sekil 3.1’de. PCR analizlerinde
kullanilacak ve 5 ng/ul olarak hazirlannug DNA konsantrasyonuna ait resim Seil

3.2'de verilmistir.

Sekil 3.2. Bazi Bitkilerde PCR Andlizlerinde Kullamimak Uzere 5Sng/ul’ ye Ayarlanmis
DNA Ornekleri
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3.2.33. ISSR Andlizi

Bu calismada. British Colombia Universitesinden temin edilen ve primer
isimleri. DNA dizilimleri ve yapisma sicaklik degerleri Cizelge 3.3 de verilen ISSR
primerleri DNA analizinde kullanil mistur.

Cizelge 3.3 Calismada Kullanlan Primerlerin Ozellikleri

Primer DNA dizilimi Y apisma sicakligi

Adi (3-5) ‘C)
UBC810 GAG AGA GAG AGA GAG AT 50
UBC812 GAG AGA GAG AGA GAG AA 50
UBC813 CTCTCTCTCTCTCTCTT 50
UBC816 CAC ACA CACACA CACAT 50
UBC817 CAC ACA CACACA CACAA 50
UBC818 CAC ACA CACACA CACAG 52
UBC819 GTGTGT GTGTGT GTGTA 50
UBC820 GTGTGT GTGTGT GTGTC 52
UBC821 GTGTGT GTGTGT GTGTT 50
uBC823 TCT CTCTCT CTCTCT CG 52
UBC824 TCT CTCTCT CTCTCT CG 52
UBC825 ACA CACACA CACACACT 50
UBC826 ACA CACACA CACACACC 52
uBC828 TGT GTGTGT GTGTGT GA 50
UBC829 TGT GTGTGT GTGTGT GC 52
UBCB830 TGT GTGTGT GTGTGT GG 52
UBC831 ATA TAT ATATAT ATATYA 52
UBC832 ATA TAT ATATAT ATATYC 52
UBC833 ATA TAT ATATAT ATATYG 52
UBC834 AGA GAG AGA GAG AGA GYT 52
UBC836 AGA GAG AGA GAG AGA GYA 52
UBC840 GAG AGA GAG AGA GAG AYT 52
UBC843 CTCTCT CTCTCT CTCTRA 52
UBC844 CTCTCT CTCTCT CTCTRC 54
UBC845 CTCTCT CTCTCT CTCTRG 54
UBCB846 CAC ACA CACACA CACART 54
uBC847 CAC ACA CACACA CACARC 52
UBC849 GTGTGT GTGTGT GTGTYA 52
UBC850 GTGTGT GTGTGT GTGTYC 56
UBCS851 GTGTGT GTGTGT GTGTYG 54
UBC852 TCT CTCTCT CTCTCT CRA 52
UBCB853 TCT CTCTCT CTCTCT CRT 52
UBCB855 ACA CACACA CACACACYT 52
UBCB856 ACA CACACA CACACA CYA 52
UBCB858 TGT GTGTGT GTGTGT GRT 52
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Arastirmada, Zietkiewicz ve ark. (1994)'min belirttigi 1SSR protokol
kullamlmgtir. ISSR analizi asagida agiklanan protokole gore yapilmustir. 25 ul
amplifikasyon reaksiyon ¢ozeltisi; 75 mM Tris-HCI, pH=8.8, 20 mM (NH4),S0,, 2
mM MgCl5, 0.1% Tween 20, 100 uM dATP, 100 uM dTTP, 100 uM dGTP, 100 uM
dCTP, 0.2 uM primer, 1.0 Unite Taq DNA polymerase ve 10 ng DNA igermektedir.
Sicaklik ve déngi kosullari olarak; 94°C'de 2 dk 6n denatiirasyon isleminden sonra.
35 dongl boyunca ornekler denattirasyon icin 94 °C'de 45 sn. primerin DNA'ya
yapismast icin 0-60 °C'de (primere gore degismek Uizere) 1 dk. ve uzama safhasi icin
72°C'de 2 dk tutulmustur. Ayrica. ornekler son uzama safhasi icin 72°C'de 7 dk
bekletilmislerdir. Her reaksiyon en az iki defa tekrarlanmis. bdylece sonuclarin elde
edilebilirligi test edilmistir. Kullamlan ISSR primerlerinin DNA’ya yapisma sicakligi
olarak Kafkas ve ark. (2006)’ rinin bildirmis oldugu degerler kullamlmustir. ilk 6nce
6 yabani kaplicada, 35 ISSR primeri taranarak en polimorfik ISSR primerleri
belirlenmistir. En polimorfik ve agaroz jelde en iyi skorlanabilen 16 adet 1SSR
primeri incelenen materyalde genetik gesitliligi saptamak icin kulland mistir.

3.2.3.4. Elektroforez

Elde edilen PCR drlnleri % 1.8 agaroz jelde 4.5 V/cm olacak sekilde
elektroforezde 3 saat 0.5 X TBE tampon ¢ozeltisinde kosturulmus. jel 15 dk ethidium
bromid ¢ozeltisi ile boyandiktan sonra 15 dk saf suda yikanmis. UV transilluminator
yarchmi ile resimlerin gorUntilenmesi saglanmis ve elde edilen resimler jel
gorintileme aleti kullanilarak bilgisayara kayit edilmistir ve skorlama ¢alismalarinda

kullanlmstur.
3.2.4. Verilerin Degerlendirilmes

Arastirma ile ilgili tarla denemesinden elde edilen verilerde standart hatalar
Excel programi kullanilarak hesaplanmustir.

Jelde goruntilenen bantlar polimorfik olup olmamasina gore 1 (var) veya O
(yok) olarak siniflandirilip matris olusturularak genetik benzerlik katsayisi Jaccard
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(1908)’ e gore hesaplanmistir. Kiimeleme analizi ve diger analizler NTSY S-pc-2.01
paket programi kullanilarak yapilmstir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA

4.1 Morfolojik Ozelikler

Taban kosullarda yetistirilen T. monococcum ssp. boeoticum, T. monococcum
ssp. monococcum ve T. urartu populasyon ve genctiplerine ait bazi morfolojik
ozellikler Cizelge 4.1’ de verilmistir.

Populasyon ve genotipler, 4-5 yaprakli donemdeki gelisme tipi bakimindan
incelendiginde, arastirmada incelenen 51 adet Triticum boeoticum populasyonun 16
adedinin (%31) yatik gelisme tipi gosterdigi, 19 adedinin (%38) yar1 yatik gelisme
tipine sahip oldugu, 16 ‘simin ise (%31) dik gelisme tipi gosterdigi tespit edilmistir.
Incelenen 2 adet T. urartu genotipinin dik gelisme gosterdigi, fakat incelenen 2 adet
T. monococcum genotipinin birisinin yart yatik digerinin ise dik gelismeye sahip
oldugu saptanmustir.

Populasyonlar ve genctipler, gelisme donemindeki sap pigmentasyonuna gore
degerlendirildiklerinde, 51 adet T. boeoticum populasyonun 17 adedinin (%33) agik
kirmizi, 34 adedinin ise (%67) kirmuzi-mor renge sahip oldugu belirlenmistir.
Incelenen 2 adet T. urartu genotipininde sap pigmentasyonu acik kirmizi olarak
bulunurken, 2 adet T. monococcum genotipinin sap pigmentasyonu bir genotipte agik
kirmizi digerinde ise kirmizi olarak saptanmustir

Populasyonlar  ve  genotipler  yaprak  mumsulugu  bakimindan
degerlendirildiginde, 51 adet T. boeoticum populasyonun 31 adedinin (%60,8)
mumsu, 20 adedinin ise (%39,2) mumsuz oldugu saptanmustir. T.urartu genotipleri
mumlu olurken, T. monococcum genotipleri mumsuz olarak bulunmustur.

Populasyon ve genotipler kulakgik taylaligl yoninden incelendiginde,
arastirmada kullanilan tim T. boeoticum populasyonunun tylt oldugu belirlenmistir.
Ayni zamanda tim T.urartu ve T. monococcum genotiplerinin de kulakgiklarinin

thyl oldugu belirlenmistir.
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Husnu AKTAS

Cizelge 4.1. Arastirmada Incelenen T. monococcum ssp. boeoti cum Populasyonlar: ve
T. monococcum ve T.urartu Genotiplerine Ait Morfolojik Gozlemler

P.no 1li/Orjini Toplanma Yeri BS AR M KT
T. monococcum ssp. boeoticum AA®

2 Diyarbakir -2 Diyarbakir —Ovabag 20 km Yatik Kirmizi Mumsu Tayll
3 Diyarbakir-3 ~ Diyarbakir —Ovabag 245km  Yatik Kirmizi Mumsuz  Tuyll
4 Diyarbakir-4  Diyarbakir —Ovabag 34.1km  Yatik AKirmzi  Mumsu Tayll
7 Diyarbakir-7  Karabahce—Piringlik 2.9 km Dik A.Kirmizi  Mumsu Tayll
8 Diyarbakir-8  Piringlik 37.8 km Y.Yauk Kirmizi Mumsu Tuyll
9 Diyarbakir-9  Piringlik 41.2 km Y.Yatik A.Kirmizi Mumsuz  Tiyll
10  Diyarbakir-10 Karabahge -Bakir 63.km Y atik Kirmizi Mumsuz — Tiyli
11 Diyarbakir-11 Karabahge .6 km Yatik Kirmizi Mumsuz  Tiyll
12 Diyarbakir-12 Karabahge 17.9 km Y.Yatik Kirmizi Mumsuz  Tiyll
13 Diyarbakir-13  Karabahge 21.7 km Y.Yatk Kirmzi Mumsuz  Tuyll
15  Diyarbakir-15 Karabahge 33.7 km Y.Yatk Kirmzi Mumsu Tayll
16  Diyarbakir-16  Karabahge 37.9 km Yatik Kirmizi Mumsu Tuyll
17 Diyarbakir-17 Karabahge 41.6 km Yatik A.Kirmizi Mumsu Tuyll
18  Diyarbakir-18 Karabahge 48,7 km Dik A.Kirmizi Mumsuz  Toyll
19  Diyarbakir-19 Karacadag 27.6km Y atik AKirmizi Mumsuz  Tiyli
20  Diyarbakir-20  Diyarbekir —Bigmil 27.1km Y.Yatk Kirmzi Mumsuz  Taylu
21  Diyarbakir-21  Diyarbekir —Bigmil 27.1km Dik Kirmizi Mumsuz  Tulyll
22 Diyarbakir-22  Diyarbekir —Bismil 42.2km Y.Yank Kirmzi Mumsuz  Tiylu
23 Diyarbakir-23  Ergeni - Caytnii 53km Dik Kirmizi Mumsu Tayll
26 Adiyaman-26  Adiyaman—Bexi 445km Dik Kirmizi Mumsu Tuyll
28  Gaziantep-28  Gaziantep - Nurdag Dik Kirmizi Mumsu Tayll
31 Kowya3l Beysehir —Ydvag 1.km Dik AKirmizi Mumsu Tayll
2  Koya3R Beysehir —Ydvag 2%km Dik AKirmzi  Mumsu Tuyll
# Koyadd Basmekei — Y esilova58km Y.Yatik A.Kirmizi Mumsu Tuyll
3H  Kaamnan35 Baozkir —Karaman 5km Dik Kirmizi Mumsu Tayll
37  Gaziantep-37  Tirkoglu Gaziantep 50km Yatik Kirmizi Mumsu Tayll
39  Gaziantep-39  Turkoglu60km Y.Yaik Kirmzi Mumsu Tayll
40  Gaziantep-40  61km Tirkoglu Y atik AKirmizi Mumsu Tayll
41 Gadantegp4l 63. km Tirkoglu Y atik AKirmizi Mumsu Tayll
45 Gaziantep-45  Musabeyli-Kilis 27.km Y.Yatik A.Kirmizi Mumsuz = Tiyll
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Cizelge 4.1'in devam

P.no  1li/Orjini Toplanma Yeri BS AR M KT

T. monococcum ssp. boeoticum AP AP

46  Gaziantep-46 Kilis Gaziantep 24.km  Y.Yatik A.Kimzi Mumsu Tayll
48  Gaziantep-48 Kilis Gaziantep 26.km Dik Kirmizi Mumsu Tayll
50  Gaziantep-50 Kilis- Gaziantep 30.km Y.Yatik Kirmizi Mumsuz  Tuyll
52  Gaziantep-52 Kilis- Gaziantep 33.km Y atik Kirmizi Mumsu Tayll
53  Gaziantep-53 Kilis- Gaziantep 35.km Y.Yatik Kirmizi Mumsu Tayll
61 Gaziantep61 Kilis- Gaziantep 47.km Y atik Kirmizi Mumsu Tayll
62  Gaziantep-62 Kilis- Gaziantep 48.km Y.Yatik Kirmizi Mumsuz  Tuyll
63  Gaziantep-63 Kilis- Gaziantep 48.km Y.yatilk  Kirmizi Mumsuz  Tuyll
64  Gaziantep-64 Kilis- Gaziantep 51.km  Dik Kirmizi Mumsu  Tuylu
67  Gaziantep-67 Kilis- Gaziantep 57.km  Yatik Kirmizi Mumsu  Tuyll
68  Gaziantep-68 Kilis- Gaziantegp58.km Y. Yatik  Kirmizi Mumsuz ~ Tuylu
69  Gaziantep-69 Kilis Gaziantegp 59.km Y. Yatk  Kirmizi Mumsuz  Tuyll

74 Kirikkale-74 Kirikkale 31.km Y atik Kirmizi Mumsu Tuyll
77 Kirkkale-77 Kirikkale 33.km Y.Yatk Kirmz Mumsu Tuyll
78 Kirikkale-78 Kirikkale 33.km Y atik Kirmizi Mumsu  Tuyll
79  Denizli-79 Glney-Buldan 4. km Dik Kirmizi Mumsu  Tayll
80  Denizli-80 Glney-Cal 47. km Y.Yatik Kirmizi Mumsu Tayll
226 Balkanlar-226 Glney-Cal 47. km Dik AKirmzi  Mumsuz  Tuyll
227 Bakenlar-227  ------- Dik AKirmizi Mumsuz  Tuylu
229 pBakaenlar-229  ------- Dik AKirmizi Mumsuz  Tuyll
303 Bakaenlar-303 ~ ------- Dik AKirmizi Mumsuz  Tuylu

T. monococcum ssp. monococcum A™A™

497  Balikesir-497 Balikesir Dik AKirmizi Mumsuz  Tuylu
1281 S.Urfa-1281 D.Bakir-Siverek 20.km Y. Yatikk Kirmizi Mumsuz  Tuyll
T Urartu A"A"

388 Lubnan-388 @ - Dik AKirmizz  Mumsu  Tuylu
393 fran-393 00 - Dik AKirmiz  Mumsu  Tiyll

P.no :Populasyon numarasi , BS: Blyume Sekli, AR: Sap pigmentasyonu, M: Mumsuluk,
KT : Kulakgik tayltltgl , YYatik : Yar: Yatik, AKirmizi: Agik Kirmiz,

24



4.ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA Husnu AKTAS

4.2. Tarimsal Ozellikler

Taban kosullarda yetistirilen T. monococcum ssp. boeoticum, T. monococcum
ssp. monococcumve T. urartu populasyon ve genotiplerine ait bazi tarimsal 6zellikler
Cizelge 4.2 ve Cizelge 4.3'te verilmistir.

T. boeoticum populasyonlar1 bitki boyu bakimindan incelendiginde, bitki
boyunun en kisa 70 cm ile Gaziantep-53 numarali populasyondan, en uzun ise 139.8
cm ile Diyarbakir-9 numarali populasyondan elde edilmis olup ortalama bitki
boyunun 110.7cm oldugu tespit edilmistir. incelenen iki adet T. monococcum ssp.
monococcum  genotipi ile iki adet T. urartu genotipinde ortalama bitki boyunun
srastyla 123.2cm ve 103.9cm oldugu saptanmustir.

T. boeoticum populasyonlari basak uzunlugu bakimindan
degerlendirildiginde, en kisa basak uzunlugu 10 cm ile Denizli-80 numarali
populasyondan, en uzun basak uzunlugu ise 25,7 cm ile Gaziantep-68 numarali
populasyondan elde edilmistir. T. boeoticum populasyonlarinda ortalama basak
uzunlugu 13,7 cm olarak bulunmustur. Incelenen iki adet T. monococcum ssp.
monococcum genotipi ile iki adet T. urartu genotipinde ortalama basak uzunlugunun
srayla 12,5 cm ve 10,3 cm oldugu belirlenmistir.

T. boeoticum populasyonlar1 basakta basakcik sayisi  bakimindan
incelendiginde, en dusik basakta basakcik sayisinin 10 adet/basak ile Diyarbakir-15
numaral1 populasyondan, en yiksek basakta basak¢ik sayisinin ise 49,3 adet/basak ile
Balkanlar-229 numarali genotipten elde edildigi ve ortalama basakta basakcik
say1sinin 36,2 adet/basak oldugu saptanmustir. Incelenen iki adet T. monococcum ssp.
monococcum  genotipi ile iki adet T. urartu genotipinde ortalama basakta basak¢ik
say1s1 sirasiyla 38 adet/bagak ve 31.6 adet/basak oldugu saptanmustir.

T. boeoticum populasyonlar1 tohum uzunlugu bakimindan incelendiginde,
tohum uzunlugunun 5,1 mm ile 9,98 mm arasinda degistigi ve baz1 bitkilerinde
ortaya ¢ikan kurakliktan dolayr dane baglamadigi saptanmistir (Cizelge 4.3).
Incelenen iki adet T. monococcum ssp. monococcum  genotipi ile iki adet T. urartu
genotipinde ortalama tohum uzunlugunun sirasiyla 6.2 mm ve 6.9 mm oldugu tespit
edilmistir.
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Cizelge 4.2. Arastirmada Incelenen T. monococcum ssp. boeoti cum Populasyonlar: ve
T. monococcum ve T.urartu Genotiplerine Ait Tarimsal Gozlemler

P.no  1li/Orjini Toplanma Yeri B.B. B.U. B.B.S
T. monococcum ssp. boeoticum AP AP

2 Diyarbakir -2 Diyarbakir —Ovabag 20 km 1288+57 13.3+0.7 340+£23
3 Diyarbakir-3 Diyarbakir — Ovabag 24.5 km 1184+11.0 11.3x0.7 34.3+4.6
4 Diyarbakir-4 Diyarbakir — Ovabag 34.1 km 1148+81 11.0+£0.7 327+13
7 Diyarbakir-7 Karabahge — Piringlik 2.9 km 106.2 +39 10.7+1.3 32713
8 Diyarbakir-8  Piringlik 37.8 km 1234 +10.8 14.0x1.1 40.0+£23
9 Diyarbakir-9  Piringlik 41.2 km 139.8 +19 11.7+£0.7 32.7+13
10  Diyarbakir-10  Karabahge -Bakir 63.km 121.8 £39 153+17  447+26
11  Diyarbakir-11 Karabahge .6 km 121.4+£39 163+17 40.0+£23
12  Diyarbakir-12 Karabahge 17.9 km 1222+94 13.3+£0.7 38.0+11
13 Diyarbakir-13  Karabahge 21.7 km 121.4+4.7 157+0.7 38.7+13
15 Diyarbakir-15 Karabahge 33.7 km 1256+£82 120+£1.1 10,0+1,1
16 Diyarbakir-16 Karabahce 37.9 km 130.0£49 11.7+£0.7 36.7+1.3
17 Diyarbakir-17 Karabahge 41.6 km 1356+£7.8 7.0 =10 39.7+23
18 Diyarbakir-18 Karabahge 48.7 km 123.8+6.1 153+17 453+ 35
19 Diyarbakir-19 Karacadag 27.6km 136.8+£6.1 12.7+£0.7 353+13
20  Diyarbakir-20  Diyarbekir —Bismil 27.1km 1244+11 16.0+£20 46.0+£23
21  Diyarbakir-21  Diyarbakir —Bismil 27.1km 1382+69 137+07  37.3+13
22 Diyarbakir-22  Diyarbekir —Bismil 42.2km 101.2+7.8 17.3+17 46.0+£23
23  Diyarbakir-23  Ergeni - Caytnii 53km 133.8+52 157+£0.7 39.3+4.7
26 Adiyaman-26  Adiyaman—-Bexi 445km 73.0+£9.0 14707 34.0+£23
28  Gaziantep28  Gadantep- Nurdag 1248+98 147+08  340+23
31 Konya:31 Beysehir —Yavag 1.km 1324+£65 160+11 42.0+£23
7 Konya32 Beysehir — Yavag 29km 86.6 +84 153x1.7 38.0+23
A Koya4 Bagmakai — Y esilova58km 1228+7.8 153+0.7 353+35
H  Kaamar3H Bozkir —Karaman 5km 828+11 13.7+0.7 37.3+47
37  Gaziantep-37  Tirkogu Gaziatep 50km 1354+12 153+0.7  37.3+35
39 Gaziantep-39  Tirkoglu60km 936 +11 13.0+1.1 40.0+£ 45
40 Gaziantep-40  61km Tirkogu 88.8 +11 13.3+0.7 353+13
41  Gazatgp4l 63. km Tirkoglu 100.4+£6.9 11.0+£11 29.3+13
45  Gaziantep-45 Musabeyli-Kilis 27.km 1216+£7.2 127+£13 37.3+13
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Cizelge 4.2 'in devamu

P.no  1li/Orjini Toplanma Yeri B.B. B.U. B.B.S

T. monococcum ssp. boeoticum AP AP

46 Geziantep-46  Kilis- Gaziantep 24.km 1182+64  140+11 387%13
48  Gaziantep-48  Kilis Gaziantep 26.km 1086+6.1  140+11 367%13
50 Geziantep50  Kilis- Gaziantep 30.km 950+9.8  135+07 345+13
52  Gaziantep-52  Kilis- Gaziantep 33.km 1082+68  137+17  36.7+35
53 Gaziantep-53  Kilis- Gaziantep 35.km 700 £11 123 +07  327%13
61  Geziantep-61  Kilis- Gaziantep 47.km 872 £86  113+07 29313
62  Gaziantep-62  Kilis- Gaziantep 48.km 117.4+100  143+26 347%13
63  Geziantep-63  Kilis- Gaziantep 48.km 87.0 £9.7 127+17 340+39
64 Gaziantep64  Kilis- Gaziantep 51.km 1136+ 7.9 13.3+13 327+13
67 Gazientep-67  Kilis- Gaziantep 57.km 93.2 +38 250+11 353%28
68 Gaziantep-68  Kilis- Gaziantep 58.km 118.4+4.7 257+0.7 36.7+35
69 Geziantep-69  Kilis- Gaziantep 59.km 101.8+9.1 137£07 20.7+20
74 Kinkkde74  Kirikkale 31.km 106.8+5.5 10.7+13 313+13
77 Kirkkde77  Kirikkale 33.km 103.0+ 7.7 150+11 380+07
78 Kirkkde78  Kirikkale 33.km 710 £97 127+07 257412
79 Denizli-79 Gney-Buldan 4. km 97.2 7.3 10307 247+13
80  Denizli-80 Giiney-Gal 47. km 109.0+140  100+1.0 240%1.1
226 Bakanlar-226  Giiney-Gal 47. km 86.8 +2.1 123+17 43347
227 Balkenlar-227  ------- 1200+ 1.1 109+13 355+25
229 Bakenlar-229  ------- 832 +35 11.3+07 49.3+26
303 Bakanlar-303 - 1224+25 10.7+0.7 467+13
T. monococcum ssp. monococcum A™ A™

497 Balikesr-497  Balikesir 121.4+22  113+07  440+23
1281 S.Urfa-1281 D.Bakir-Siverek 20.km 1250+ 100 137+17 320+23
TurartuA® A"

388 LUbnan-388  ------ 117.8+96  101+11  345+12
393 Iran-393 e 90.0 £102 105+13  288+21

B.B:Bitki Boyu (cm) ,B.U: Basak Uzunlugu(cm),B.B.S: Basakta basakcik sayisi,
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Cizelge 4.3 Arastirmada Incelenen T. monococcum ssp. boeoticum Populasyonlar: ve T.
monococcum, T.urartu Genotiplerine Ait Tarimsal ve Morfolojik Gozlemler

P.no  1li/Orjini ToplanmaYeri T.U. T.K Y.D.A

T. monococcum ssp. boeoticum A° AP

2 Diyarbakir -2 Diyarbakir —Ovabag 20km 559+ 0.6 103402 1.09+01
3 Diyabar-3  Diyabakir—Ovabag 245km 00 o 116+01  1.02+0.07
4 Diyarbakir-4  Diyabakir—Ovabag 341km . o 118+01  0.87+0.1
7 Diyarbakir-7  Karabahge—Ririndlik2.9km . 106+01 0.87+004
8  Diyarbakar-8  Pirinlik 37.8km 6.30+ 0.7 091+01 079+01
9 Diyarbakir-g  Piringlik 41.2km 7.21+08 130+02 111+01
10 Diyarbakar-10  Karabehge-Bakir 63.km 6.71+0.8 125+01 0.88+0.1
11 Diyarbakir-11  Karabahce.6km 6.45+0.7 098+01 095+01
12 Diyarbakir-12  Karabahce 17.9km 6.97+0.8 135+02  1.17+003
13 Diyarbakir-13  Karabahce 21.7 km 7.08+0.8 116+01  0.87+007
15 Diyarbakir-15  Karabahce 33.7 km 7.08+0.8 1.16+01  1.58+0.3
16 Diyarbakir-16 ~ Karabahce 37.9 km 6.12+0.7 091+01 1.14+008
17 Diyarbakir-17  Karabahce 41.6 km 7.12+08 125+01 1.35+0.06
18 Diyarbakir-18  Karabange 48,7 km 6.30+ 0.7 091+01 1.07+0.03
19 Diyarbakir-19  Karacedsg 276km 6.69+ 0.8 099+01 098+007
20 Diyarbakir-20  Diyatoakr—Bismil 27.1km 7.60+ 0.9 1.34+02  1.01+0.1
21 Diyarbakir-21  Diyatakr—Bismil 27.1km 6.78+0.8 087401 115+02
22 Diyarbakir-22  Diyatakr—Bismil 422km 7.87+09 113+01 1.27+01
23 Diyarbakir-23  Ergan - Gayoni 53km 7.25+0.8 0.99+01 1.17+02
%6 Adyaman26  Adyamen-Besi 445km 6.77+0.38 085+01 1.06+0.1
28 Gazantep28  Gegantep-Nudagy 6.17+0.7 093+02 142401
3 Koyadl Beysenir—Yavag 1Lkm 7.57+0.9 130401 087+01
2 Kaya Beysehir —Yalvag 25km 5.87+0.7 084+02 0.28+001
34 Kayad Baymeki—Yesilovasgkm 6.47+0.7 154+01 111+007
H  Kaann3b Bazkir —Karamen Skm 5.84+0.7 0.65+01 1.20+0.15
37 Gaziantep-37  Tirkoglu Geziartep50km 5.63+0.6 094+01 113+006
39  Gaziantep-39  Tirkoglu60km 6.08+0.7 091+01 0.81+0.07
40 Gaziantep-40  6lkm Tirkogu 6.69+ 0.8 099+01 0.89+000
4l Gedentep4l 63 kmTirkoglu 7.25+0.8 1.06+01  0.99+0.1
4 Gazantep-45  Musabeyli-Kilis 27.km 9.98+11 127+01  2.32+0.07
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Cizelge 4.3 Un devamu.

P.no  1li/Orjini Toplanma Yeri TU. TK YDA

T. monococcum ssp. boeoticum AP AP

46 Gaziantep-46 Kilis- Gaziantep 24.km

Steril Steril Steril
48 Gaziantep-48 Kilis Gaziantep 26.km i i i

Steril Steril Steril
50 Gaziantep-50 Kilis- Gaziantep 30.km

6.40+ 0.7 127+01 0.90+0.08
52 Gaziantep-52 Kilis- Gaziantep 33.km

5.56+ 0.6 1.0+£01 1.01+01
53 Gaziantep-53 Kilis- Gaziantep 35.km

6.42+ 0.7 1.23+0.1 1.07+0.01
61 Gaziantep-61 Kilis- Gaziantep 47.km

P Steril Steril Steril

62 Gaziantep-62 Kilis- Gaziantep 48.km

6.14+ 0.7 095+0.1 111+0.2
63 Gaziantep-63 Kilis- Gaziantep 48.km

8.32+ 0.9 092+01 0.82%001
64 Gaziantep-64 Kilis- Gaziantep 51.km

6.32+ 0.7 1.37+£0.2 155+0.1
67 Gaziantep-67 Kilis- Gaziantep 57.km

7.53+09 112+0.1 1.01+£0.05
68 Gaziantep-68 Kilis- Gaziantep 58.km

6.75+ 0.7 111+01 1.02+0.02
69 Gaziantep-69 Kilis- Gaziantep 59.km

6.08+ 0.7 0.88+0.1 1.04+0.07
74 Kirkkae-74 Kirikkae 31.km

6.75+ 0.8 111+01 059101
7 Kirkkae-77 Kirikkae 33.km

6.80+ 0.8 1.35+0.2 1.09+0.1
78 Kirikkae-78 Kirikkae 33.km

572+0.7 095+01 0.81+001
79 Denizi-79 Guney-Buldan 4. km

7.03+0.8 1.0+£01 0.74+0.1
80 Denizli-80 Guney-Cal 47. km

6.27+0.7 113+01 054103
226 Bakanlar-226  Guney-Cal 47. km

5.56+ 0.7 0.95+02  0.50%0.05
227 Bdkanlar-227 = ------- ) . .

Steril Steril Steril
229 Bdkanlar-229  -------

7.53+09 112+0.1 1.2+0.04
303 Bakanlar-303  -------

6.85+ 0.8 164+0.2 2.93+0.05
T. monococcum ssp. monococcum A™ A™
497 Baikesr-497 Balikesir

6.35+ 0.7 150+£0.2 1.70+0.05
1281 S.Urfa1281  D.Bakir-Siverek 20.km

6.12+ 0.7 0.96+0.1 1.16+0.01
T.urartu A" A"
388 Lubnan-388 -------

7.71+09 1.02+01 072101
393 fran-393 @ -

6.14+ 0.7 0.92+0.1 116+ 0.01

T.U:Tohum Uzunlugu (mm) ,T.K: Tohum Kalinligi (mm), Y.D.A: YUz Tohum Agirligi (gr)
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T. boeoticum populasyonlart tohum kalinlig: bakimindan incelendiginde,
tohum kalinligimin 0.65 ile 1.64 mm arasinda degistigi ve incelenen T.booeoticum
populasyonlar: arasinda genis bir varyasyonun oldugu saptanmustir.  Incelenen iki
adet T. monococcum ssp. monococcum — genotipi ile iki adet T. urartu genotipinde
ortalama tohum kalinlig: sirasiyla 1.2 mm ve 0.97 mm olarak bulunmustur.

T. boeoticum populasyonlar1 100 tohum  agirhgr  bakimindan
karsilastirildiginda, 100 tohum kalinhigimin en yiuksek 2.93 gr ile Balkanlar-303
numarali genotipinden, en distk ise 0.28 gr ile Konya-32 nolu populasyondan elde
edildigi ve ortalama 100 tohum agirhiginin 1.08 gr oldugu tespit edilmistir. incelenen
iki adet T. monococcum ssp. monococcum genotipi ile iki adet T. urartu genotipinde
ortalama 100 tohum agirlig1 sirasiyla1.43 gr ve 0.94 gr olarak saptanmustir.

Anker ve ark. (2001) Irak, iran ve Suriye den toplanan 40 adet T.boeoticum
populasyonunun karakterizasyonu icin yaptigi calismasinda bitki boyunu 65 ile 95cm ,
basak uzunlugunu 10 ile 13cm arasinda saptacigin bildirmistir.Feldman ve ark.(1988)
T.boeoticunt’ u morfolojik olarak tanimlarken basakta basakcik sayisim 20- 30cm
arasinda degistigini  bildirmistir. Karagbz ve ark. (2006) Bazi yabani bugday
(Aegilops L. ve Triticum L.) tdrlerinin morfolojik karekterizasyonu igin yaptigi
calisgmasinda en yiksek degisim katsayisini sap sayisinda, en distuk ise gelisme
formunda saptadiklarim bildirmislerdir. Yaptigimiz bu calisma sonucunda da,
kulakcik taylaltgt disinda, gelisme formu, bitki boyu, basak uzunlugu, basakta basakgik
sayisi, tohum uzunlugu, tohum kalinligi, 100 dane agirlig: gibi 6zellikler bakimindan

genis bir varyasyonun oldugu belirlenmistir.
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Cizelge 4.4 Arastirmada Kullamlan ISSR Primer Adi, DNA Dizilimi, Toplam
Skorlanan Bant Sayisi ve Polimorfik Bant Sayisi ve Orani

DNA Toplam Polimorfik bant sayist
Primer dizilimi skorlanan

Adi (3-5) bant sayist n %
UBC810 (GA)sT 6 5 83
UBC812 (GA)sA 5 4 80
UBC813 (CT)sT 6 5 83
UBC816 (CA)sT 4 4 100
UBC817 (CA)sA 8 7 88
UBC818 (CA)G 6 4 67
UBC819 (GT)sA 5 5 100
UBC820 (GT)sC 5 4 80
UBC821 (GT)gT 6 4 67
UBC823 (TC)sA 8 8 100
UBC824 (TC)sC 6 5 83
UBC825 (AC)sT 6 5 83
UBC826 (AC)sC 8 8 100
UBC828 (AC)sG 4 4 100
UBC829 (TG)sC 5 3 60
UBC830 (TG)sG 7 6 86
UBCS831 (AT)sYA 4 3 75
UBC832 (AT)sYC 5 4 80
UBC833 (AT)sYG 4 4 100
UBC834 (AG)sYT 6 4 67
UBC836 (AG)sYA 8 7 88
UBC840 (GA)YT 3 3 100
UBC843 (CT)sRA 4 4 100
UBC844 (CT)sRC 6 4 67
UBC845 (CT)sRG 5 5 100
UBC846 (CA)RT 4 3 75
UBC847 (CA)sRC 8 8 100
UBC849 (GT)sYA 5 4 80
UBC850 (GT)gYC 6 4 67
UBC851 (GTM)gYG 4 4 100
UBC852 (TC)sRA 5 4 80
UBC853 (TC)sRT 5 4 80
UBC855 (AC)YT 5 4 80
UBC856 (AC)sYA 6 5 83
UBC858 (TG)sRT 3 3 100
Toplam/ 191/ 162/
Ortalama 5.45 4.62 85
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4.3. ISSR Analizleri

T. monocuccum ssp. boeoticum populasyonunlarinda genetik cesitliligi
belirlemek icin, ilk 6nce 7 T. monococcum ssp. boeoticum genotipinde polimorfik
ISSR primerlerini bulmak icgin bir 6n c¢alisma yapilmistir. 7 genotip  kullamlarak
yapilan bu galismada toplam 35 ISSR primeri kullanmimis olup, kullanilan primer adh,
primerlerin DNA dizilimi, toplam skorlanan bant sayisi ve polimorfizm oranm Cizelge
4.4 de verilmistir. 35 ISSR primeri kullanilarak 7 diploid bugday genotipinde yapilan
PCR analizi sonucunda, 35 ISSR primerinin bu 7 diploid bugday genotipinde toplam
191 bant olusturdugu ve bunun da 162 adedinin polimorfik bulundugu saptanmustir.
Primer basina ortalama bant sayisi 5.5 olup en fazla band sayis1t UBC 847, UBC 836,
UBC 826, UBC 823 ve UBC 817 ISSR primerlerinden 8 adet ile elde edilirken, en
disik bant sayiss UBC 858 ve UBC 840 ISSR primerlerinden 3 adet ile elde
edilmistir. Primer basina polimorfik bant sayisi 4.6 olarak bulunmus olup en fazla 8
adet ile UBC 847, UBC 826 ve UBC 823 ISSR primerlerinden en dusik ise UBC
829, UBC 840, UBC 846 ve UBC 858 ISSR primerlerinden elde edilmistir.
Ortalama polimorfizim oram % 85 olarak bulunmus olup % 67 ile %100 arasinda
degismistir (Cizelge 4.4).

7 diploid bugday genotipinde 35 ISSR primeri kullanilarak yapilan bu 6n
tarama sonucunda, kullamlan tim primerlerin PCR Urini verdigi ve hepsinin
polimorfik oldugu saptanmustir. 35 ISSR primerinin 7 diploid bugday genotipi icinde
gostermis oldugu polimorfizm oram ile elde edilen bantlarin skorlanma durumu
g6zonine alinarak , 35 ISSR primeri icinden en polimorfik oldugu dustnilen ve
skorlamasi kolay olan 16 ISSR primeri segilmis ve T. monococcum ssp. boeoticum
populasyonlarinda genetik cesitliligi belirlemek icin kullanilmasina karar verilmistir.
35 ISSR primeri ile yapilan 6n tarama sonuclarina ait bazi1 sonuglar Sekil-4.1, Sekil-
4.2 ve Sekil-4.3 de verilmistir.

Secilen 16 ISSR primeri kullanilarak yabani kaplica, kaplica ve T. urartu’ da
genotiplerinden elde edilen toplam bant sayisi, polimorfik bant sayisi ve oram
Cizelge 4.5'te verilmistir. 16 ISSR primerinin 55 diploid bugday genotipinde
kullamlmasi sonucu toplam 88 bant elde edilmis ve bunun 79 unun polimorfik
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oldugu belirlenmistir. 16 ISSR primeri kendi icinde degerlendirildiginde, primer
basina toplam bant sayisi en fazla 8 adet ile UBC 847 primerinden elde edilirken, en
az ise 4 adet ile UBC 810, UBC 812, UBC 819, UBC 821, UBC 823, UBC 824,
UBC 826 ve UBC 830 ISSR primerlerinden elde edilmistir. Primer basina
ortalama bant sayist 5.5 olup, ortalama polimorfik bant sayist 4.9 olup olarak
bulunmustur. Ortalama polimorfizm oram % 90 olup, % 67 ile % 100 arasinda
degismistir. Secilmis 1SSR primerleri kullanilarak 55 populasyon/genotipten elde
edilen sonuclardan bazilar1 Sekil 4.4, Sekil 4.5 ve Sekil 4.6’ da verilmistir.

Sekil 4.1. ISSR 855 (A), ISSR823 (B), ISSR847 (C), ISSR824 (D) Primerlar:
Kullanilarak 7 T. boeoticum Genotipinde Y apilan ISSR Analiz Sonuclari

Sekil 4.2. ISSR 812 (A) ve ISSR817 (B) Primerlar1 Kullanilarak 7 T. boeoticum
Genotipinde Y apilan ISSR Analiz Sonuglari
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Sekil 4.3. ISSR 818 (A) ve ISSR853 (B) Primerlart Kullanilarak 7 T. Boeoticum
Genotipinde Y apilan ISSR Analiz Sonuglari

Cizelge 4.5 Yabani Kaplica, Kaplica ve T. urartu’da Kullaninan ISSR Primer Adi,
Tekrar Sayisi, Toplam Skorlanan Bant Sayisi ve Polimorfik Bant
Sayisi ile Polimorfizm Oram

DNA Toplam Polimorfik bant

Primer dizilimi skorlanan say1st

Adi (3-5) bant sayisi n %
UBC810 (GA)eT 6 4 67
UBC812 (GA)sA 4 4 100
UBC813 (CT)sT 7 7 100
UBC817 (CA)sG 6 6 100
UBC819 (GT)sA 4 4 100
UBC820 (GT)sC 6 5 83
UBC821 (GT)sT 4 4 100
uUBC823 (TC)sC 4 4 100
UBC824 (TC)sG 4 4 100
UBC826 (AC)sC 5 4 80
UBC830 (TG)sG 5 4 80
UBC836 (AG)sYA 7 6 86
uBC847 (CA)sRC 8 8 100
UBC849 (GA)sT 5 5 100
UBC853 (GT)sYA 6 5 83
UBCB856 (AC)sYA 7 5 72
Toplam/ 88/ o -
Ortalama 55 4.9 90

ISSR DNA markor verileri kullamilarak T. boeoticum populasyonlari, T.
monococcum ve T. urartu genotipleri arasinda Jaccard (1908) yontemine gore
hesaplanan Jaccard benzerlik katsay: degerleri Cizelge 4.6’ da verilmistir. Ortalama
Jaccard benzerlik katsayisi 0,73 olarak bulunmustur. Jaccard benzerlik katsayisina
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gore T. boeoticum populasyonlar: birbirleriyle karsilastirildiginda, genetik bazda en
yakin T. boeoticum populasyonlarinin 0,95 benzerlik katsayisi ile Diyarbakir-9 ile
Diyarbakir-13, Diyarbakir-21 ve Diyarbakir-13 ile Diyarbakir-21 populasyonlar: ,
0,58 benzerlik katsayisi ile genetik bazda en uzak populasyolarin ise Balkanlar-229
ile Diyarbakir-12 populasyonlar1 arasinda oldugu saptanmistir (Cizelge 4.6).
T.boeoticum populasyonlarinda ortalama benzerlik katsayist 0,75, T.monococcum
genotiplerinde 0,80 ve T.urartu genotiplerinde ise 0,73 olarak saptanmistir. T.
boeoticum populasyonlar1 ile T. monococcum ve T. urartu genotipleri birlikte
degerlendirildiginde T. urartu genotiplerinin, T. boeoticum populasyonlarindan ve T.
monococcum  genotiplerinden genetik  olarak uzak oldugu belirlenmistir.
T.monococcum ile T.urartu genotipleri arasindaki ortalama benzerlik katsayisi 0,49,
T.monococcum ile T.boeoticum arasinda 0,74 ve T.urartu ile T.boeoticum arasinda
ise 0,52 olarak tespit edilmistir. Anker ve ark. (2001) T.monococcum, T. boeoticum
ve T. urartu tdrleri arasindaki genetik yakinligi tespit etmek icin AFLP teknigi ile
yaptigi ¢calismada; T. monococcum ve T. boeoticum’ un oldukca benzer bantlara sahip
oldugunu, T.Urartu ile karsilastirildiginda ise farkli bantlara sahip veriler elde
ettiklerini bildirmislerdir. Akaya ve ark.(2001) Y aptig1 calismasinda AFLP teknigini
kullanmis, UPGMA  analizi sonucunda, materyal olarak  kullamlan
T.Boeoticum,T.monococcum  populasyonlarinin~ aym  grup  iginde  yer
aldigimi, T.urartu, populasyonlarimn ayr1 bir grup olusturup, aym grup iginde yer
aldigint bildirmiglerdir. Bu anlamda elde ettigimiz sonuclar, bu calismalardan elde

edilen sonuclarla drtismektedir.
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Cizelge 4.6. ISSR DNA Analizi Sonuglar1 Kullanillarak 51 T. boeoticum, 2 T.
monococcum ve 2 T.urartu Populasyon veya Genotiplerinde Jaccard
(1908) Gore Hesaplanan Benzerlik Katsay1 Degerleri

Genotip no
Genotip adi 2 3 4 7 8 9 10 11 12 13

2- Diyarbakir -2

3- Diyarbakir-3 0.81

4- Diyarbakir-4 071 071

7- Diyarbakir-7 0.78 0.83 0.82

8- Diyarbakir-8 0.79 0.87 077 081

9- Diyarbakir-9 0.79 0.87 078 0.87 0.94

10- Diyarbakir-10 078 077 079 077 087 0.84
11- Diyarbakir-11 ~ 075 080 068 074 087 087 0.74

12- Diyarbakir-12 069 069 074 075 076 079 087 072

13- Diyarbakir-13 ~ 076 085 076 071 092 095 081 084 0.75

15- Diyarbakir-15 076 084 077 081 090 094 081 084 073 095
16- Diyarbakir-16 ~ 074 088 071 078 089 087 078 083 072 0.86
17- Diyarbakir-17 072 075 082 080 084 087 086 077 084 081
18- Diyarbakir-18 ~ 071 080 072 073 077 078 068 070 065 0.81
19- Diyarbakir-19 077 083 074 086 086 093 082 082 082 0.88
20- Diyarbakir-20 077 085 073 076 08 089 076 082 071 0.88
21- Diyarbakir-21 078 086 076 083 092 095 083 085 077 0.95
22- Diyarbakir-22 ~ 084 081 077 080 087 087 083 077 075 0.8
23- Diyarbakir-23 075 080 070 077 081 084 077 074 072 0.83
26- Adiyaman-26 073 074 066 067 08l 079 084 072 074 075

28- Gaziantep-28 072 073 072 073 087 084 083 078 073 081
31- Konya-31 072 072 067 068 073 073 074 068 068 071
32- Konya-32 062 070 071 069 074 074 067 075 067 071
34- Konya-34 0,73 0.80 069 080 075 075 070 075 070 0.73
35- Karaman-35 066 069 064 066 075 073 068 074 066 0.72
37- Gaziantep-37 072 080 073 080 084 087 080 077 075 0.85
39- Gaziantep-39 080 0.82 069 082 083 089 076 082 070 0.86
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Cizelge 4.6'nin devamu

Genotip no
Genotip adi 2 3 4 7 8 9 10 11 12 13

40- Gaziantep-40 0.75 0.77 067 068 084 081 080 07/ 074 081
41- Gaziantep 41 078 077 076 074 084 084 089 074 078 0.81
45- Gaziantep-45 070 079 066 078 080 087 070 074 064 0.82
46- Gaziantep-46 075 080 075 080 081 081 074 071 073 0.80
48- Gaziantep-48 075 074 073 071 081 081 086 077 077 0.81
50- Gaziantep-50 075 072 064 069 076 077 078 077 079 0.75
52- Gaziantep-52 071 075 070 075 085 086 078 076 072 0.86
53- Gaziantep-53 073 075 077 078 079 079 075 075 064 0.79
61- Gaziantep-61 069 075 074 072 076 076 084 072 081 0.79
62- Gazianetp-62 080 085 073 085 082 089 077 080 074 0.83
63- Gaziantep-63 076 080 072 073 087 088 083 078 074 0.90
64- Gaziantep-64 073 079 075 075 079 083 091 073 085 0.80
67- Gaziantep-67 071 070 064 067 071 072 075 069 069 0.72
68- Gaziantep-68 063 062 063 064 066 070 064 073 067 0.73
69- Gaziantep-69 068 074 076 076 074 076 064 071 064 0.84
74- Kirikkale-74 081 089 076 083 087 091 083 081 079 0.89
77- Kinkkale-77 072 071 072 076 081 083 078 085 079 0.80
78- Kirikkale-78 065 066 064 062 067 071 065 071 069 0.74
79- Denizli-79 081 073 073 074 079 077 080 073 069 0.78
80- Denizli-80 081 080 073 078 079 078 078 072 069 0.76

226- Balkanlar-226 070 073 071 069 076 079 075 075 0.69 0.80
227- Balkanlar-227 083 079 070 074 083 083 075 075 064 0.82
229- Balkanlar-229 069 072 068 072 079 076 069 072 058 0.78
303- Balkanlar-303 065 075 068 071 072 076 066 073 060 0.74
497- Balikkesir-496 068 0.73 0.77 0.85 077 081 069 074 065 0.81

1281- Urfa-1281 075 076 072 079 080 084 073 078 070 084
388- L iibnan-388 050 052 043 045 056 060 054 050 053 0.56
303- iran-393 050 062 043 052 060 064 054 057 050 0.60
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Cizelge 4.6'nin devamu

Genotip no
Genotip adi 15 16 17 18 19 20 21 22 23 26

13- Diyarbakir-13

15- Diyarbakir-15

16- Diyarbakir-16 0.84

17- Diyarbakir-17 0.84 0.75

18- Diyarbakir-18 0.77 0.77 0.65

19- Diyarbakir-19 0.86 0.86 0.82 0.75
20- Diyarbakir-20 0.86 0.80 076 0.72 0.87
21- Diyarbakir-21 092 085 083 078 091 091
22- Diyarbakir-22 0.84 080 077 073 0.87 084 087
23- Diyarbakir-23 0.81 079 074 078 0.85 083 087 0.76
26- Adiyaman-26 0.78 077 074 063 078 077 079 079 0.75
28- Gaziantep-28 0.80 079 076 0.67 077 075 080 078 0.76 0.77
31- Konya-31 0.70 0.68 074 058 078 077 072 078 067 0.71
32- Konya-32 071 072 075 054 067 072 073 0.68 060 0.65
34- Konya-34 0.71 076 070 0.68 0.80 076 0.81 073 0.74 0.69
35- Karaman-35 0.70 077 071 062 070 075 076 074 073 0.72
37- Gaziantep-37 081 076 080 075 0.87 081 087 079 084 0.70
39- Gaziantep-39 0.83 076 076 071 085 082 085 078 0.83 0.70
W
Genotip adi 28 31 32 34 3B 37 39 40 41 45
28- Gaziantep-28
31- Konya-31 0.67
32- Konya-32 067 071
34- Konya-34 0.68 0.70 0.67
35- Karaman-35 0.77 072 0.73 0.68
37- Gaziantep-37 0.72 069 065 079 0.63
39- Gaziantep-39 0.75 0.68 067 076 0.67 0.86
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Cizelge 4.6'nin devamu

Genotip no
Genotip adi 15 16 17 18 19 20 21 22 23 26

40- Gaziantep-40 078 0.7/ 0.74 068 0.79 076 0.79 083 074 0.82
41- Gaziantep 41 084 073 083 067 081 08l 084 085 076 0.85
45- Gaziantep-45 083 078 072 073 080 076 084 075 077 0.71
46- Gaziantep-46 078 078 074 072 079 082 086 079 083 0.68
48- Gaziantep-48 078 071 083 064 078 080 084 082 073 0.79
50- Gaziantep-50 076 072 075 059 076 076 0.78 079 074 0.75
52- Gaziantep-52 085 0.80 075 068 080 085 087 075 080 0.72
53- Gaziantep-53 079 069 075 068 076 076 079 080 074 0.74
61- Gaziantep-61 079 074 078 068 077 074 078 073 072 081
62- Gazianetp-62 082 079 078 077 079 079 085 076 080 0.71
63- Gaziantep-63 087 082 080 071 082 088 087 082 083 0.78
64- Gaziantep-64 082 077 081 069 084 078 08l 079 078 0.85
67- Gaziantep-67 068 070 073 059 080 073 074 076 068 0.72
68- Gaziantep-68 069 065 074 058 071 069 075 069 067 0.62
69- Gaziantep-69 079 070 069 070 075 077 080 079 072 0.64
74- Kirkkale-74 087 084 076 076 0.88 090 095 0.88 086 0.75
77- Kinkkale-77 075 073 080 064 084 079 086 079 073 0.72
78- Kirkkale-78 074 064 069 065 078 079 078 072 070 0.68
79- Denizli-79 080 072 074 063 079 077 078 0.83 078 0.76
80- Denizli-80 078 077 072 068 075 072 078 079 075 0.77

226- Balkanlar-226 079 072 0.78 066 084 080 081 076 078 0.63
227- Balkanlar-227 081 078 072 068 084 085 083 087 075 0.73
229- Balkanlar-229 079 079 069 067 074 073 074 077 068 0.63
303- Bakanlar-303 079 070 071 064 077 077 076 072 075 0.71
497- Balikkesir-496 086 075 0.76 071 078 074 079 073 075 0.71

1281- Urfa-1281 080 079 076 071 080 079 084 081 077 075
388- L {ibnan-388 054 055 051 045 052 054 059 051 054 052
303- iran-393 060 061 055 047 056 058 060 051 058 0.55
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Cizelge 4.6'nin devamu

Genotip no
Genotip adi 28 31 32 34 3B 37 39 40 41 45

40- Gaziantep-40
41- Gaziantep 41
45- Gaziantep-45
46- Gaziantep-46
48- Gaziantep-48
50- Gaziantep-50
52- Gaziantep-52
53- Gaziantep-53
61- Gaziantep-61
62- Gazianetp-62
63- Gaziantep-63
64- Gaziantep-64
67- Gaziantep-67
68- Gaziantep-68
69- Gaziantep-69
74- Kirikkale-74
77- Kirikkale-77
78- Kirikkale-78
79- Denizli-79

80- Denizli-80
226- Balkanlar-226
227- Balkanlar-227
229- Balkanlar-229
303- Balkanlar-303
497- Balikkesir-496
1281- Urfa-1281
388- Liibnan-388
393- iran-393

0.74
0.41
0.71
0.73
0.74
0.80
0.79
0.72
0.70
0.74
0.80
0.77
0.69
0.67
0.67
0.77
0.75
0.61
0.70
0.73
0.74
0.75
0.70
0.66
0.73
0.76
0.51
0.52

0.73
0.77
0.59
0.65
0.77
0.70
0.62
0.73
0.68
0.58
0.68
0.74
0.78
0.63
0.55
0.71
0.71
0.66
0.66
0.65
0.80
0.84
0.69
0.68
0.66
0.67
0.41
0.44

0.68
0.70
0.61
0.67
0.73
0.67
0.67
0.71
0.66
0.64
0.68
0.65
0.61
0.66
0.67
0.68
0.72
0.63
0.61
0.63
0.64
0.66
0.59
0.62
0.68
0.67
0.49
0.50

0.69
0.69
0.71
0.75
0.69
0.68
0.68
0.67
0.71
0.71
0.72
0.72
0.73
0.74
0.72
0.82
0.78
0.74
0.65
0.75
0.71
0.72
0.65
0.69
0.74
0.77
0.41
0.49

0.69
0.71
0.66
0.73
0.76
0.75
0.71
0.74
0.67
0.65
0.75
0.65
0.67
0.70
0.69
0.73
0.77
0.64
0.63
0.70
0.70
0.72
0.65
0.69
0.72
0.77
0.48
0.49

0.74
0.79
0.79
0.79
0.76
0.69
0.75
0.74
0.72
0.80
0.84
0.78
0.65
0.66
0.70
0.88
0.76
0.65
0.78
0.73
0.81
0.77
0.71
0.70
0.70
0.72
0.53
0.59

0.71
0.75
0.82
0.83
0.75
0.70
0.81
0.76
0.71
0.83
0.82
0.75
0.66
0.63
0.75
0.86
0.75
0.66
0.80
0.82
0.77
0.79
0.70
0.71
0.73
0.81
0.51
0.54

0.85
0.68
0.71
0.82
0.78
0.69
0.75
0.73
0.70
0.75
0.79
0.70
0.68
0.68
0.78
0.70
0.71
0.68
0.70
0.68
0.73
0.69
0.71
0.66
0.75
0.55
0.57

0.74
0.70
0.93
0.79
0.72
0.83
0.84
0.75
0.78
0.90
0.75
0.68
0.65
0.78
0.78
0.72
0.76
0.75
0.75
0.79
0.68
0.75
0.71
0.75
0.53
0.55

0.79
0.68
0.63
0.79
0.66
0.64
0.85
0.75
0.71
0.62
0.61
0.72
0.77
0.74
0.63
0.69
0.77
0.68
0.72
0.65
0.67
0.74
0.76
0.57
0.62
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Cizelge 4.6'nin devamu

Genotip no
Genotip adi 46 48 50 52 53 61 62 63 64 67

40- Gaziantep-40

41- Gaziantep 41

45- Gaziantep-45

46- Gaziantep-46

48- Gaziantep-48 0.70

50- Gaziantep-50 072 0.78

52- Gaziantep-52 0.87 072 071

53- Gaziantep-53 0.68 0.85 0.70 0.67

61- Gaziantep-61 0.69 0.83 074 071 0.73

62- Gazianetp-62 0.83 075 071 0.82 070 0.74

63- Gaziantep-63 0.82 075 075 0.86 070 0.74 0.78

64- Gaziantep-64 0.70 084 081 072 074 090 075 0.78

67- Gaziantep-67 064 075 073 0.66 067 071 062 067 0.78

68- Gaziantep-68 0.64 074 067 064 069 064 064 0.68 065 0.72
69- Gaziantep-69 0.89 067 069 077 071 067 078 077 062 0.8
74- Kirikkale-74 0.88 0.78 0.80 0.85 0.76 077 0.83 0.89 081 0.72
77- Kirikkale-77 0.75 080 074 076 071 074 075 076 075 0.76
78- Kirikkale-78 0.70 071 067 070 066 070 0.63 071 071 0.78
79- Denizli-79 0.80 071 076 0.77 073 072 073 081 076 0.65
80- Denizli-80 0.85 071 072 075 069 072 076 0.77 0.75 0.65

226- Balkanlar-226 073 075 071 071 073 066 065 078 075 0.73
227- Balkanlar-227 073 077 070 073 077 067 069 080 073 0.72
220- Balkanlar-229  0.66 068 065 071 074 059 062 071 063 0.59
303- Balkanlar-303 067 071 066 068 079 070 067 072 075 0.72
497- Balikkesir-496 074 066 072 075 075 070 075 075 074 067

1281- Urfa-1281 076 078 071 074 079 071 076 077 075 071
388- L {ibnan-388 053 052 051 057 047 045 057 055 049 041
303- iran-393 051 052 049 054 053 045 056 059 055 0.48
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Husnu AKTAS

Cizelge 4.6'nin devamu

Genotip no
Genotip adi 68 69 74 77 78 79 80 226 227 229

64- Gaziantep-64
67- Gaziantep-67
68- Gaziantep-68
69- Gaziantep-69 0,66
74- Kirikkale-74 0.70 083
77- Kirikkale-77 0.71 0.68 0.80
78- Kirikkale-78 0.77 070 073 076
79- Denizli-79 0.60 0.73 0.83 070 0.63
80- Denizli-80 060 075 085 070 0.61 0.81
226- Balkanlar-226 070 062 080 075 0.71 0.70 0.63
227- Balkanlar-227 065 066 085 073 063 078 075 0.83
229- Balkanlar-229 061 065 073 058 057 068 064 075 0.82
303- Balkanlar-303 ~ 0.68 067 076 073 073 067 0.66 072 074 063
497- Balikkesir-496  0.66 077 072 075 071 069 0.73 069 067 067
1281- Urfa-1281 073 079 078 077 070 072 076 071 075 0.68
388- L (ibnan-388 044 046 058 051 042 046 046 046 047 042
393- fran-393 050 046 059 048 044 049 048 052 051 051
\faenoti{ 303 497 1281 388 393
Genotip adi
303- Balkanlar-303 -
497- Balikkesir-496  0.78
1281- Urfa-1281 0.74 0.80
388- Liibnan-388 046 043 0.49
393- [ran-393 051 046 057 073
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Sekil 4.4. ISSR 812 nolu Primer kullamilarak 55 Diploid Bugday Genotipinde
Y apilan ISSR Analiz Sonuclari
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Sekil 4.5. ISSR 813 nolu Primer kullanilarak 55 Diploid Bugday Genotipinde
Y apilan ISSR Analiz Sonuclari
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Sekil 4.6. ISSR 810 nolu Primer kullanilarak 55 Diploid Bugday Genotipinde
Y apilan ISSR Analiz Sonuclari



4.ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA Husnu AKTAS

ISSR verileri kullamlarak Jaccard genetik benzerlik katsayisina gore NTSY S
pc2.1 paket programinda UPGMA (Unweighted Pair Group With Arithmetic
Average) metoduna gore cizilen dengrogram Sekil 4.7’ de verilmistir. Sekil 4.7'de
gorildugt gibi yapilan analiz sonucunda A ve B olmak Ulzere iki ana grup
olusmustur. A grubu kendi icinde ilk 6nce ikiye ayrilmstir. ikiye ayrilan A
grubunun bir populasyonunda sadece Konya-32 ve Konya-34 populasyonlar: yer
amistir (Sekil 4.7). B grubunda ise sadece T. urartu tUrine ait iki genotip yer
almustir.

Bu c¢alisma sonucunda toplanmis olan T. boeoticum gruplarinin genetik olarak
biyiik bir varyasyon gosterdigi belirlenmistir. Ozellikle Giineydogu Anadolu
bolgesinden toplanan T. boeoticum populasyonlari bir grup olusturmamistir. Fakat,
Denizli ve Konya bolgesinden toplanan T. boeoticum populasyonlarininin
birbirleriyle yakin grup olusturduklar: saptanmustur.

Arastirmada kullamlan ve diploid bugdayin koltir formu olan T.
monococcum genotipleri Diyarbakir T. boeoticum populasyonlarina yakin gikmustir.
Ozellikle bu durum Heun ve ark (1997) tarafindan daha 6nceden bildirilen diploid
bugdayinin ilk defa Karacadag/Diyarbakir bolgesinde kiltire alindigi hipotezini
dogrulamaktadr.

Ozellikle bu calisma sonucunda T. boeoticunvun genetik bugday 1slahi
calismalarinda kullanilabilecegi ortaya cikarilmustir. Ozellikle T. monococcum Kiiltiir
formuna genetik olarak uzak bulunan T. boeoticum populasyonlar: igersinden segilen
genotipler makarnalik ve ekmeklik bugday ile melezlenerek, makarnalik ve ekmeklik
bugdayin A genomunda bulunan dar genetik cesitlilik rahatlikla genisletilebilir.
Bunlara ilave olarak ozellikle T. boeoticum Uzerinde ayrintil1 yapilacak biotik ve
abiotik strees calismalari sonucunda secilecek genotipler direk olarak bugday
1islahinda kullanilabilir. Ozellikle daha 6nce yapilan calismalarda, T. monococcum
veya T. boeoticum'dan kultir bugdaylarina (ekmeklik ve makarnalik) hastaliklara
dayaniklilik geni aktarildigi rapor edilmistir (Helguera.,2003 ve Friebe ve ark.,
1996).
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Diyarbakir-2
Diyarbakir-22
Balkanlar-227
Denizli-79
Denizli-80

_: Diyarbakir-3
Diyarbakir-16

Diyarbakir-8
Diyarbakir-9
Diyarbakir-21
Diyarbakir-13
Diyarbakir-15
Kirikkde-74
Diyarbakir-19
Diyarbakir-20
Gaziantep-63
Gaziantep-52

Diyarbakir-23
s
Gaziantep-39

Gaziantep-62
GAZiantep-45
Diyarbakir-11
Kirikkde-77

T._monococcum S.
|—|: Gaziantep-46
Gaziantep-69
Diyarbakir-4

T.monococcum-Bal

Diyarbakir-10
Gaziantep-64
Gaziantep-41
Gaziantep-48
Gaziantep-61
Adiyaman-26
Diyarbakir-12
Diyarbakir-17

Gaziantep-40
Gaziantep-28
Gaziantep-50

Gaziantep-53

Balkanlar-303

Konya31
_|—|: Bolkorlor-226

Balkanlar-229

Diyarbakir-18

Gaziantep-67

Kirkkde-78

Gaziantep-68

Konya-34

Konya-32

Konya-34

T.urartu-Libnan

T.urartu-iran

Jaccard Benzerlik Katsayisi

™1
0.9

Sekil 4.7. 1SSR Verileri Kullamlarak UPGMA Metoduna Gore NTSY Spc-2.1 Paket

Programi Kullanilarak Cizilen Dengrogram.
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5. SONUC VE ONERILER

Bu arastirmada 51 T. boeoticum populasyonu, 2 T. monococcum ve 2 T.
urartu genotipi bazi morfolojik ve tarimsal 6zellikler bakimindan tanimlanmis ve
kullanilan bu materyalin genetik benzerlikleri DNA seviyesinde ISSR DNA markori

yarchmiyla belirlenmistir.

Elde edilen sonuglar1 kisaca asagida Gzetlenmistir.

51 T. boeoticum populasyonu ve 2.T. monococcum ve 2. T. urartu genotipinin
bliyime sekli, sap pigmentasyonu, yaprak mumsulugu ve bakimindan
varyasyon gosterdigi ve bu dzellikler bakimindan T. boeoticum populasyonu
icersinden secilecek genotiplerin - bugday 1slamnda amaca yonelik
kullarilabilecegi belirlenmistir.

51 T. boeoticum populasyonu ve 2.T. monococcum ve 2. T. urartu genotipinin
bitki boyu, basak uzunlugu, basakta basakcik sayisi, tohum uzunlugu, tohum
kalinlig1 ve 100 dane agirligir bakimindan varyasyon gosterdigi, fakat 2006-07
yetistirme yilinda ortaya ¢ikan kurakliktan dolay1 bu ¢alismanin en az 2-3
yillik arazi kosullarinda tekrar denenmesi gerektigi ve bu bakimdan ortaya
¢ikan varyasyonun direk olarak amaca yonelik kullanilamayacag:, fakat secilen
populasyon veya genotiplerde bu ¢alismalarin devam etmesinin yararli olacagi
sonucuna varilmstir.

51 T. boeoticum populasyonu ve 2.T. monococcum ve 2 T. urartu genotipinde
ISSR DNA markor teknigi kullamilarak molekiler karakterizasyon yapilmistir.
Ilk 6nce toplam 35 ISSR primeri 7 T. boeoticum genotipinde 6n tarama amagl
kullanilmis ve en polimorfik ve agaroz jelde skorlamasi rahat olan 16 ISSR
primeri  secilmis ve yukarida ifade edilen populasyon ve genotiplerin
molekiler karakterizasyonu yapilmistr.  Ozellikle kullamlan her ISSR
primerlerinin  T.boeoticum'da rahatlikla ~ bir DNA bolgesini cogaltigi
belirlenmistir.
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Uzun yillardan beri diploid bugdayin nerede kultire alindigir sorusuna yanit
arayan bilim adamlarinin daha 6énceden yapmis olduklar1 ve Diyarbakir bdlgesi
olarak belirledikleri bolge ISSR DNA molekiler markor teknigi kullamilarak da
belirlenmistir.

16 ISSR primeri kullanllarak 51 T. boeoticum populasyonu ve 2.T.
monococcum ve 2. T. urartu genotipinde yapilan DNA analizi sonuglari
kullanmlarak hesaplanan Jaccard benzerlik katsayisi degeri ortalama 0,73 olarak
bulunmus olup, Jaccard benzerlik katsayisi bakimindan T. boeoticum
populasyonlar1 birbirleriyle karsilastirildigr zaman, genetik bazda en yakin T.
boeoticum populasyonlarinin 0,95 benzerlik katsayisi ile Diyarbakir-9 ile
Diyarbakir-13, Diyarbakir-21  ve Diyarbakir-13 ile  Diyarbakir-21
populasyonlar1 arasinda, 0,58 benzerlik katsayisi ile genetik bazda en uzak
populasyolarin ise Balkanlar-229 ile Diyarbakir-12 populasyonlar1 arasinda
oldugu saptanmustir(Cizelge 4.6).

T.boeoticum populasyonlarinda ortalama benzerlik katsayist 0,75,
T.monococcum genotiplerinde 0,80 ve T.urartu genotiplerinde ise 0,73 olarak
tespit edilmistir. T. boeoticum populasyonlar1 ile T. monococcum ve T. urartu
genotipleri birlikte degerlendirildiginde T. urartu genotiplerinin T. boeoticum
populasyonlarindan ve T. monococcum genotiplerinden genetik olarak uzak
oldugu saptanmistir. T.monococcum ile T.urartu genotipleri arasindaki
ortalama benzerlik katsayisi 0,49, T.monococcum ile T.boeoticum arasinda 0,74
ve T.urartu ile T.boeoticum arasinda ise 0,52 olarak tespit edilmistir (Cizelge
4.6).

ISSR verileri kullamlarak yapilan NTSY Spc2.1 paket programinda UPGMA
metoduna gore yapilan dengrogramda iki ana grubun olustugu, T. urartu
genotiplerinin beklenildigi gibi T. monococcum’'a ve T. boeoticunt a genetik
olarak uzak bulundugu ve T. monococcum'unda Diyarbakir T. boeoticum
populasyonlarina genetik olarak yakin oldugu saptanmustir.
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Bu calisma sonucunda ileriye yonelik yapilacak en 6nemli Oneriler asagidaki
sekilde siralanabilir.

Ozellikle morfolojik calismalarda veya tarimsal 6zellikleri  belirleme
calisgmalarinda ortaya cikacak anormallikleri gbz onine alarak morfolojik ve
tarimsal Ozellikleri belirleme ¢alismalarinin en az iki lokasyonda yapilmasinin
yararli olacag: belirlenmistir.

ISSR molekiler markdr tekniginin diploid bugdayda genetik cesitliligi
belirleme calismalarinda basariyla uygulanabilecegi, bununla birlikte gostermis
oldugu yiksek polimorfizm ve tekrarlanabilme 6zelliginden dolayi, laboratuvar
olanaklar1 kisitli bir ¢ok laboratuvarda basariyla uygulanabilecegi sonucuna
varilmistir.

Populasyon calismalarinda kullamlacak populasyon basina genotip sayisinin
fazla olmasi hem populasyonlarin yapisimin  anlasilmasini, hem de
populasyonlar arasinda gen gegisini hesaplamada yardimci olacag icin ileride
bu tip calismalarda olanaklar 6lctisinde DNA analizlerinde populasyon basina
bitki sayisimin arttirilmasinin yararli oldugu sonucuna varil mustir.

Ozellikle bu galisma sonucunda hem morfolojik hem de molekiiler seviyede
varyasyon gosteren T. boeoticum populasyonlart icerisinde segilecek
genotiplerin diploid, tetraploid (makarnalik)ve hekzaploid (ekmeklik) bugdayin
1slahinda bagar1 ile kullamlabilecegi ve bugday 1slah¢ilarinin bu gen kaynagin
1slah programlarinda acilen kullanmalar1 gerektigi sonucuna varilmistir.
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