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OZET Aragtirma Makalesi
Bugday tiretiminde yaygin olarak goriilen sari pas hastaligi énemli

verim kayiplarina yol agmaktadir. Bu ¢alismada, sar1 pasa dayanikli Makale Tarihgesi

B35 yerel ekmeklik bugday genotipi ile hassas olan Seri 82 ¢esidinin Gelig Tarihi  :15.06.2020
melezlenmesi sonucunda elde edilen F4 bitkileri ve ebeveynler Kabul Tarihi :26.10.2020

kullanilmistir. Genotipler  gluten  mukavemeti (Glu-B1),
vernalizasyon (Vrn-AI), bodurluk (RAt8, uzun Rht-Bla & Rht-Dlave

Anahtar Kelimeler

kisa RhtB1b & Rht-D1Db), yiiksek protein oranmi (Gpc-BI), dane sertligi, Ekmeklik bugday
sar1 pas (Yr51), kara pas (Sr49), cavdar translokasyonu ve mumsuluk DNA markori
(Wx-AI) ozelliklerine ait allel spesifik markérler ile karakterize Sar1 pas
edilmigtir. Bugday genotiplerinde 16 DNA markorinden 39 adet Kara pas
polimorfik bant elde edilmis, ortalama allel sayis1 2.4, ortalama Kalite

polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degeri 0.52 olarak tespit edilmistir. En
yiiksek bant sayis1 (6) VRN1AF markoériinde, en diisiik bant sayisi (1)
Sunl04 ve UHWS89 markorlerinde elde edilmistir. Sari pasa
dayaniklilik geni Yr57 (Sun104 markoril) Seri 82xB35-1 ve 5, kara
pasa dayamklilik geni Sr49 (Sun479 markérii) Seri 82xB35-1, 2, 3, 4,
5 ve 6, (Sun209 markérii) Seri 82 ve B35, bodurluk genleri RhtBIb
(BF-MR1 markérii) Seri 82xB35-1, 2, 3, 4, 5 ve 6, Rht-D1a (DF2-WR2
markori) Seri 82xB35-2, 3, 4 ve 6, Rht8 (WMS261 markorii) Seri
82xB35-2, 3, 4 ve 6, cavdar translokasyon genleri NOR markérii) Seri
82xB35-2, 3 ve 4, (RIS markorii) Seri 82, B35, Seri 82xB35-1, 2, 3, 4,
5 ve 6 genotiplerinde tespit edilmistir. DNA markorlerine gore
yapilmis olan dendrogram, ebevynlerin F4 bireylerine benzerliginin %
54 oraninda oldugunu, Seri 82XB35-3 ve 4 genotiplerinin % 95
oraniyla birbirine en benzer genotipler oldugunu ortaya koymustur.

ABSTRACT
Yellow rust disease commonly observed in wheat production causes
serious grain yield losses. In this study, Fs plants obtained from
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stem rust (Sr49), rye translocation and waxy (Wx-A41) genes. Thirty- Stripe rust

nine polymorphic bands were obtained from 16 DNA markers for gf:lli:;St

wheat genotypes, the average allele number was determined as 2.4
and the average polymorphism information content (PIC) was
calculated as 0.52. The highest allelic marker was VRNI1AF
(vernalisation) with 6 alleles and the lowest allelic markers were
Sun104 (stem rust) and UHWS89 (high protein ratio) with only one
allele. Stripe rustYr51 (Sunl104 marker) in Seri 82xB35-1 and 5
genotypes, stem rust Sr49 (Sun479) in Seri 82xB35-1, 2, 3, 4, 5 and 6
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genotypes, (Sun209 marker) in Seri 82 and B35 genotypes, dwarfing
genes Rht-BIb (BF-MR1 marker) in Seri 82xB35-1, 2, 3, 4, 5 and 6
genotypes, Rht-D1a (DF2-WR2 marker) in Seri 82xB35-2, 3, 4 and 6
genotypes, Rht8 (WMS261 marker) in Seri 82xB35-2, 3, 4 and 6
genotypes and rye translocation genes (NOR marker) in Seri 82xB35-
2, 3 and 4 genotypes and (RIS marker) in Seri 82, B35, Seri 82xB35-
1, 2, 3, 4, 5 and 6 genotypes were identified. A dendrogram created
from DNA markers showed that Seri 82 and B35 genotypes were
found 54% similar to F4 individuals, while Seri 82 x B35-3 and 4

genotypes were the most similar genotypes with 95%.
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GIRIS

Artan bugday ihtiyacinin kargilanabilmesi yiiksek
verimli, hastalik etmenlerine ve zararhilara karsi
dayanikli yeni bugday cesitlerinin gelistirilmesiyle
miimkiin olacaktir (Giingér ve Dumlupinar 2019).
Ulkemizde ve dinyada hemen her bitki tiriinde
oldugu gibi bugdayda da hastalik ve zararhlar verim
ve kalite unsurlar1 lzerinde 6nemli zararlara sebep
olmaktadir. Ulkemizde bugday tiiretiminde yaygin
olarak sar1 pas hastaligr gorilmekte ve tiretimde
onemli kayiplara yol agmaktadir.

Islah calismalarinda genetik kaynaklarin
ozgunlestirilmesi, ebeveynlerin sec¢ilmesi, genotipler
arasindaki farklihk ve benzerliklerin belirlenmesi,
yeni gelistirilmis olan genotiplerin korunmasi ve
kalitatif-kantitatif genlerin belirlenmesinde molekiiler
markérler kullanilmaktadir (Ozcan 2008). Molekiiler
markorler, ¢ok hizli bir sekilde istenen ya da
istenmeyen 6zellikleri taniyip, degistirmeye yardimci
olmaktadir (Richmond ve Somerville 2001).

Basit dizi tekrarlar: (SSR), tek niikleotid polimorfizmi
(SNP) ve cogaltilmis parca uzunlugu polimorfizmi
(AFLP) molekiiler markér teknolojileri olarak
bilinmektedir. Molekiiler markér teknolojilerinin
kullanilmaya baglanmasi ile birlikte, 1slah stirelerinde
kisalmalar meydana gelmistir. Basit dizi tekrarlari

(SSR, mikrosatellitler) genotiplerin tanimlanmasinda,
kantitatif  6zelliklerin  bulundugu gen (QTL)
bélgelerinin belirlenmesinde, genetik c¢esitliliklerin
belirlenmesinde yaygin olarak kullanilmaktadir
(Leisova ve Ovesna 2001, Medini ve ark. 2005, Roussel
ve ark. 2005, Nersting ve ark. 2006, Leisova ve ark.
2007, Li ve ark. 2000, 2007, Fu ve ark. 2007, He ve
Bjornstad 2012, Montilla-Bascon ve ark. 2013,
Dumlupinar ve ark. 2016, Giingor 2019).

Bu calismada, sar1 pasa dayanikli B35 yerel ekmeklik
bugday genotipi 1ile hassas Seri 82 c¢esidinin
melezlenmesi sonucunda elde edilen F4 kademesindeki
hatlar kullamilmagtir. Hastalik, kalite ve morfolojik
ozelliklerle ilgili baz1 fonksiyonel DNA markérleri
kullanilarak, ebeveynlerle birlikte Fs+ kademesindeki
hatlarin molekiler olarak  karakterizasyonu
yapilmigtir.

MATERYAL ve METOT

Bu calismada, materyal olarak Seri 82 ekmeklik
bugday c¢esidi ile B35 yerel ekmeklik bugday
genotipinin melezlenmesi (Seri 82 x B35) sonucu elde
edilen 6 adet F4 melez kombinasyonu ve ebeveynleri
kullanilmigtir. Seri 82 ve B35 genotiplerine ait bilgiler
Cizelge 1’de verilmistir.

Cizelge 1. Arastirmada Kullanilan Ebeveynlere Ait Bilgiler

Table 1. Information on Parents Used in the Research

Adv/(Name) Temin Edildigi Orijini/(Origin) One Cikan Ozelligi Tescil
Kurulus/ /(Featured traid) Durumu/
(Organization (Registration
provided) status)

Seri 82 Cukurova Tarimsal Turkiye Tane verimi yiiksek, beyaz Tescilli
Arastirma Enstitiisi kilgikli, protein orani yuksek,

sar1 pasa hassas

B35 National Small Amerika Sar1 pasa dayanikli, yatmaya

Grains Collection Birlesik toleransi az, tane verimi disik,
Devletleri bin tane agirligi disik,
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Calismada kullanilan bugday genotiplerine ait
genomik DNA’larin elde edilmesi i¢in tohumlarin
viyollere ekimleri yapilmig ve bitki biiytitme kabininde
bitkiler 3-4 yaprakli déneme gelene kadar
yetigtirilmigtir. Cetyl trimethyl ammonium bromide
(CTAB) metoduna goére DNA izolasyonu islemi
yapilmistir (Oliver ve ark. 2010). Genotiplerden alinan
yaprak oOrnekleri, sivi azot ile 2 mllik eppendorf
tiplerde ogtitllerek, tizerlerine 1 ml izolasyon

soliisyonu (1 M Tris-HCI (pH:8), 0,56 M EDTA (pH:8),
5M NaCl, % 2 w/ve cTAB, % 2 Polyvinyl-Pyrolidone 40,
% 5 sarcosyl) eklenmis, tiiplerdeki érnekler alt iist
edildikten sonra 65 °C de 1 saat sure ile su banyosunda
bekletilmigtir. Su banyosundan alinan o&rneklerin
tizerine 1ml kloroform: izoamil alkol (24:1) eklenerek,
20 dakika 10000 (rpm) devirde santrifiij islemi
uygulanmigtir.. Santrifiij islemi sonucunda tstte
kalan saydam sivi, altta kalan yapraklar ile karigtiril-

Cizelge 2. Molekiiler Karakterizasyonda Kullanilan DNA Primerleri

Table 2. DNA primers used in molecular characterization

No/ Primer Ady/ Primer Dizisi (5'-3) / Gen Bolgesi/ (Gene Beklenen Bant Markor/
(Number) (Primer (Primer Sequence) Region) Uzunlugu (bg))  (Marker)
Name) (Expected Band
Length) (bp)
1 Bx70E_F CCTCAGCATGCAAACATGCAGC  Gluten 563 Es-
Bx70E_R CTGAAACCTTTGGCCAGTCATG  Mukavemeti baskin
TC
2 Sunl104_F TGCTATGTGCGTGATGATGA Sar1 pas Yro1 225 Baskin
Sun104_R TTACATGCTCCAGCGACTTG
3 Sun479_F CAAATGAAATGTGATCCTGTT Kara pas Sr49 200 Es-
Sun479_R TCATCTAACCAGCAATGGTAT baskin
4 Sun209_F AG CTATGAGCTTCGCTATTG Kara pas Sr49 148 Es-
Sun209_R GTGATTGGTTCGGATTACTTA baskin
5 VRN1AF GAAAGGAAAAATTCTGCTCG Vernalizasyon 484 (vrn-Al kighk Baskin
VRN1- GCACGAAATCGAAATCGAAG Vrn-Al veya Vrn-Alc
INT1R yazhik
715-624 iki bant
Vrn-Ala
464 Vrn-Alb yazlik
452 Vrn-Ald yazhk
430 Vrn-Ale yazhk
6 BF GGTAGGGAGGCGAGAGGCGAG  Bodurluk 273 Baskin
WR1 CATCCCCATGGCCATCTCGAGC  Rht-Bla
TG
7 BF GGTAGGGAGGCGAGAGGCGAG  Bodurluk 273 Baskin
MR1 CATCCCCATGGCCATCTCGAGC  Rht-Blb
TA
8 DF2 GGCAAGCAAAAGCTTCGCG Bodurluk 264 Baskin
WR2 GGCCATCTCGAGCTGCAC Rht-Dia
9 DF CGCGCAATTATTGGCCAGAGAT  Bodurluk 254 Baskin
MR2 AG Rht-D1b
CCCCATGGCCATCTCGAGCTGC
TA
10 WMS261_F CTCCCTGTACGCCTAAGGC Bodurluk 165- 204 Es-
WMS261_R CTCGCGCTACTAGCCATTG Rht8 baskin
11 UHWS89-BF TCTCCAAGAGGGGAGAGACA Yiksek Protein 122 Es-
UHWS89-R TTCCTCTACCCATGAATCTAGC Gpc-B1 baskin
A
12 RIS_F TAATTTCTGCTTGCTCCATGC Cavdar 110 Baskin
RIS R ACTGGGGTGCACTGGATTAG Translokasyonlari
13 NOR_F GCATGTAGCGACTAACTCATC Cavdar 400, 600, 700, 800 Baskin
NOR_R CCCAGTTTTCCATGTCGC Translokasyonlari
14 SCM9_F TGACAACCCCCTTTCCCTCGT Cavdar 220 Es-
SCM9_R TCATCGACGCTAAGGAGGACCC Translokasyonlar: baskin
15 PinaD1_F CCCTGTAGAGACAAAGCTAA Dane Sertligi 330 Baskin
PinaD2_R TCACCAGTAATAGCCAATAGT Pina
16 Sunl_F CGCTCCCTGAAGAGAGAAAGAA Waxy Xsun-7A, 219, Es-
Sunl_R ATAGGCACAACCCCTAAC Wx-Al 233, 260, 271, baskin

275, 285 ve 289
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madan pipet yardim ile bos steril tuplere aktarilmis,
uzerlerine yeni tiiplere alinan sivi miktar1 kadar
isopropanol (-20 °C) eklenmis, 10000 (rpm) devirde 30
dakika santrifiij edilmistir. Santrifiij isleminden sonra
orneklerdeki sivi kisim uzaklastirilmig, pelletler
tzerine 2 ml % 70 etanol eklenmig, 2 dakika 13000
(rpm) devirde santrifiij edilerek yikanip kurumaya
birakilmigtir. Kuruyan DNA pelletlerinin tizerine 250
ul RNAse soliisyonu (100 mI'lik 10 mM Tris-HCl EDTA
cozeltisine 1 ml RNAse stok soliisyonu) eklenerek DNA
izolasyonu tamamlanmigtir. Calismada,16 adet DNA
markord kullanilmig olup, bu DNA markérlerine ait
bilgiler Cizelge 2’de verilmigtir.

Polimeraz zincir reaksiyonlar1 (PZR) 0.02 ml
hacmindeki 96'lik PZR platelerine; 1ul ANTP karigimi
(10 mM karisim (A+T+G+C)), 3 ul 10x buffer, 1.5 pl
MgCI2, SSR primer ¢ifti (2 ul F ve 2 pl R), 3 ul (100 ng)
genomik DNA, 7.2 pl ddH:20, ve 0.3 pl Taqg DNA
polimeraz (5U/ul, Fermantes) seklinde toplamda 20
ul'lik PZR soliisyonu hazirlanarak “eppendorf” marka
thermal cycler cihazinda; 94 °C’de 5 dakika, 94 °C
(DNA iplik¢iklerinin ayrismasi) 1 dakika, 50 °C
(primerlerin yapismasi (tavlama)) 1 dakika ve 72 °C
(DNA eslesmesi)’de 2 dakika, 94 °C ile 72 °C arasinda
35 dongi yapilip ve son asamada 72 °C'de 5 dakika
calistirthip PZR trtinleri kullanilincaya kadar -20 °C
bekletilmigtir. PZR igleminden sonra genotiplere ait
SSR bantlar1 elde etmek amaciyla Qiagen firmasina
ait “QIAxcel Advanced System” fragment analiz cihaz
kullanilmigtir. Fragment analizi sonucunda elde

Cizelge 3. Primerlere ait allel sayilar1 ve PIC degerleri
Table 3. Allele numbers and PIC values of primers

edilen bantlar 0 (yok) veya 1 (var) olarak kodlanip,
hassasiyet +4 olarak kabul edilip degerlendirilmigtir.
Elde edilen veriler ile ¢alismada kullanilan ekmeklik
bugday genotipleri arasindaki benzerlikler NTSYSpc
2.21q (Rohlf, 2005) programinda, Dice indeks (Dice,
1945) kullanilarak hesaplanmistir. Genotiplerin
birbiriyle benzerliklerini gosteren dendrogram, her
genotipe ait DNA bantlar1 '0' veya '1' olarak kodlanip
ikili (binary) veri matriksi ve UPGMA (unweighted
pair group method arithmetic average) kullamilarak
elde edilmistir. Molekiiler analizlerde kullanilacak her
bir SSR markéri i¢in polimorfizm bilgi icerikleri Weir
(1996)’e gore asagidaki formiil ile hesaplanmistir.
PIC=1-}Pi2

Pi;  arastirmada calisitlan 8 ekmeklik bugday
genotipinde (melez kombinasyonu ve ebeveynleri)
T'inci allelin frekansidir.

Yiurutilen c¢alismada, 8 adet ekmeklik bugday
genotipi, 16 fonksiyonel markér ile taranmis ve 39 adet
polimorfik bant tespit edilmistir. En fazla bant (6
adet) lreten markér VRN1AF, en az bant (1 adet)
ireten markor ise Sun104 ve UHWS89 olmustur. En
yiiksek polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degeri 0.9972, en
diagstik PIC degeri 0, ortalama PIC degeri ise 0.52
olarak tespit edilmistir (Cizelge 3). Yakisir (2015),
Yiice (2018) ve Kekilli (2019) yiiriittiikleri
calismalarda sirasiyla 0.038-0.980, 0.94-0.99 ve 0.10-
0.99 arasinda PIC degerleri tespit etmiglerdir. Sar1 pas
hastaligina dayaniklilik geni Yr51ile Sun104 markori
arasinda bir iligki oldugu bilinmektedir.

No/(Number) Primer Adv/(Primer Name) Allel Sayis1/(Allele Number) PIC Degeri/(PIC Value)

1 Bx70E 3 0.52

2 Sunl104 1 0.9902

3 Sun479 2 0.52

4 Sun209 2 0.52

5 VRN1AF 6 0.76
VRNI1-INT1R

6 BF 2 0.33
WR1

7 BF9 2 0.26
MR1

8 DF2 3 0.72
WR2

9 DF 2 0.01
MR2

10 WMS261 2 0.68

11 UHWS89 1 0

12 RIS 2 0.01

13 NOR 3 0.9972

14 SCM9 2 0.07

15 PinaD1 3 0.96
PinaD2

16 Sunl 3 0.95
Ortalama 2.4375 0.52
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Randhawa ve ark. (2014), tarafindan Sun 104 geni belirlenmigtir. Sun104 primerine ait fragment
markériiniin (Y51 geni) kodladigi gen bélgesinde 225 analiz goriintist Sekil 1'de 5 gésterlln.nstl.r.. Kekilli
b¢ uzunlugunda allel saptanmis ve bu allelin sar1 pas (2019); bazi makaﬂrnahk bugday . cesitlerinin allel
hastahgma dayamkhlik geni ile iliskili oldugu tespit ~ Spesifik DNA markorlerle karakterizasyonu amaciyla
edilmigtir. Sar1 pas hastaligina dayamiklilik geniyle yurittigi caligmada Sara%olla, Cesare ve Svevq
iliskili Sun104 markérii ile yapilan taramada, Seri cesitlerinde sar1 pas hastaligina dayaniklilik genleri

82xB35-1 ve 5 genotiplerinde sar1 pas dayaniklilik saptamigtir.

Seri-82*B35-1 Seri-82*B35-3 Seri-82*B35-5
Seri-82*B35-2 Seri-82*B35-4 Seri-82*B35-6

Sekil 1. Sun104 primerine ait fragment analiz gértintisi
Figure 1. Fragment analysis image of Sunl04 primer

BULGULAR ve TARTISMA tarama sonucunda Seri 82xB35-2, 3, 4 ve 6
Bansal ve ark. (2015), tarafindan yiiriitiilen ¢calismada, genotiplerinde bodurluk geni oldugu belirlenmistir.

Sun479 markoérinin kodladig1 gen boélgesinde 200 bg Koebner (1995), yiiriittiigii calismada NOR markorii
uzunlugunda, Sun209 markoriiniin kodladigi gen ile 400, 600,700 ve 800 bg¢ uzunlugunda allel tespit
bélgesinde 148 bg¢ uzunlugunda allel gézlemlenmis ve ettigini belirtmigstir. Bu sonug esas alinarak kullanilan
bu allelerin (Sr49) kara pas hastalifina dayanmiklhlik NOR markora ile yapilan tarama sonuglarina gore,
geni ile iligkili oldugu tespit edilmistir. Calismamizda kullanilan genotiplerden Seri 82xB35-2, 3 ve 4
8 adet ekmeklik bugday genotipinden, Sun479 genotiplerinde ¢avdar translokasyonlari geni oldugu

markorine goére Seri 82xB35-1, 2, 3, 4, 5 ve 6 saptanmigtir. SCM9 primeri cavdar
genotiplerinde, Sun209 markoriine gore Seri 82 ve B35 translokasyonlarina ait genleri belirlemede kullanilan
genotiplerinde kara pasa dayamklilik geni oldugu bir belirtec olup Gultyaeva ve ark. (2009), SCM9
belirlenmigtir. Calismamiza benzer sekilde Yice markori ile 207 bg¢ uzunlugunda allel tespit

(2018), karakilcik M4 bireylerinden KK-5 hattinda, etmiglerdir. Calismamizda, SCM9 markéri ile 8 adet
Kekilli (2019), Ziihre, Burgos ve Svevo cesitlerinde ekmeklik bugday genotipinin tamaminda c¢avdar
kara pas hastaligina dayamiklilik geni oldugunu tespit translokasyonlar:1 geni oldugu sonucuna varilmigtir.
etmistir. Yiice (2018), yiiriittiigii calismada KK-5 hattinda

Ellis ve ark. (2002), BF-MR1 markériiniin kodladign ~ ¢avdar —translokasyonlarma ait genler oldugunu
gen bolgesinde 273 b¢  uzunlugunda  allel bildirmistir.

gozlemlemigler ve bu allelin bodurluk geni ile iligkili Genotiplere ait allellik varyasyonlar1 Cizelge 4’te, 16
oldugunu bildirmiglerdir. BF-MR1 markéri ile elde adet DNA markori ile yapilan tarama sonucunda elde
edilen sonucglara gére Seri 82xB35-1, 2, 3, 4, 5 ve 6 edilen verilerden, UPGMA (Unweighed Pair Group
genotiplerinde bodurluk geni oldugu belirlenmistir. Method of Aritmetic Averages) yéntemi ile Weir

Ellis ve ark. (2002), DF2-WR2 markériiniin kodladig: (1996)'n1n genetik mesafe matriksine gére olusturulan
gen Dbolgesinde 264 bg uzunlugunda allel filogenetik agac (Sekil 2)’de verilmistir.

gozlemlediklerini ve bu allelin bodurlukla iligkili Calisma sonucunda elde edilen analizlerde sar1 pas ve
oldugunu tespit etmiglerdir. Calismamizda DF2-WR2 kara pas hastaliklari, gluten mukavemeti,
markdri ile yapilan taramada Seri 82xXB35-2, 3, 4 ve 6 vernalizasyon (Vrn-AI), bodurluk (Rht-Bla), (Rht-
genotiplerinde bodurluk geni bulundugu sonucuna BIb), (Rht-D1a), (Rht-D1b), (RhtS), yiiksek protein

varilmgir.  Korzun ve ark. (1998), tarafindan (Gpc-BI), cavdar translokasyonlari, dane sertligi ve
yuriitilen — ¢alisma  sonucuna  gére = WMS261  Wwaxy(Wx-A) gibi kalite ozelliklerine iligkin marker
markortntin kodladigi gen bolgesinde 165-204 bg verileri kullanilarak olugturulan dendrogramda,
uzunlugunda allel tespit edilmis ve bu allelin genotipler birbirine % 54 oraninda benzerlik gosteren

bodurlukla iligkili oldugu saptanmigtir. Bu bulguya iki ana gruba ayrilmistir (Grup 1; Seri 82, B35 ve Grup
dayanarak kullanilan WMS261 markoérii ile yapilan 2; Seri 82xB35-1, 2, 3, 4,5 ve 6). Birinci grupta yer
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Table 4. Allelic variations of some genes of bread wheat genotypes
Cizelge 4. Ekmeklik bugday genotiplerine ait bazi genlerin allellik varyasyonlari

™ . P T 10 ©
3 o o o o &
No/(Number) Primer/(Primer o~ oa |a |a |a |a oa
name) % 2 2 2 2 & 2
B 3 B B B 5 g B
o M b ) ) ) ) %
1 Bx70E - - - - - - -
2 Sun104 - - + +
3 Sun479 - - + + + + + +
4 Sun209 + + - -
5 VRNI1AF - -
VRN1-INT1R
6 BF - -
WR1
7 BF - - + + + + + +
MR1
8 DF2 - - - + + + - +
WR2
9 DF - -
MR2
10 WMS261 - - - + + + - +
11 UHWS89 - - - - - - - -
12 RIS + + + + + + + +
13 NOR - - - + + +
14 SCM9 - - - - - -
15 PinaD1 - -
PinaD2
16 Sunl - -
Seri 82
B35
Seri 82*B35-1
Seri 82*B35-2
Seri 82*B35-3
L Seri 82*B35-4
Seri 82*B35-6
Seri 82*B35-5
054 0.64 o.'75 085 o_I95

Coefficient
Sekil 2. Genotiplere gore olusturulmus filogenetik agag
Figure 2. A Dendrogram created according to genotypes
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alan Seri 82 ve B35 birbirlerine % 81 oraninda
benzerlik géstermistir. Ikinci grupta Seri 82xB35-5 ile
1, 2, 3, 4, 6 % 69 oraninda, Seri 82xB35-11le 2, 3, 4 %
78 oraninda, Seri82xB35-2 ile 3, 4, 6 % 88 oraninda,
Seri 82xB35-3, 4 ile 6 % 90 oraninda, Seri 82xB35-3 ile
4 % 95 oraninda benzer olmustur. Kiraz ve ark. (2019),
ekmeklik bugday mutantlar: ile yaptiklar: ¢alismada
0.22 ile 0.76 arasinda, Giingér (2019), ticari ve yerel
makarnalik bugdaylar ile yaptig1 ¢alismada 0.49 ile
0.86 arasinda, Aydemir ve ark. (2020), B28 ve
Kunduru-1149 genotipleri 1ile resiproklu melez
bireylerini kullanarak yaptiklar1 ¢alismada 0.09 ile
0.71 arasinda bir genetik ¢esitlilik bildirmiglerdir.

SONUC ve ONERILER

Bu ¢alismada, 6 adet F4 melez kombinasyonu (Seri 82
x B35) ve ebeveynleri, 16 adet DNA markériiyle sar
pas, kara pas, gluten mukavemeti, vernalizasyon (Vrn-
AD, bodurluk (Rht-Bla, Rht-Bilb, Rht-Dla, Rht-D1b,
RhAtS, yilksek  protein (Gpe-BD), cavdar
translokasyonlari, tane sertligi ve mumsuluk (Wx-A4J)
bakimindan incelenmistir. Calisma sonucunda 39 adet
polimorfik bant elde edilmis, ortalama allel sayisi
2.4375, ortalama polimorfizm bilgi icerigi degeri (PIC)
0.52, en yiksek PIC degeri 0.9972 olarak tespit
edilmigtir.

VRN1AF primeri 6 bant ile en fazla, Sunl04 ve
UHWS89 primerleri 1 bant ile en az bant veren
primerler olmustur. Calismada kullanilan ekmeklik
bugday genotiplerinde, Bx79E (gluten mukavemeti),
VRNI1AF (vernalizasyon, Vrn-A1), BF-WR1 (bodurluk,
Rht-Bla), DF-MR2 (bodurluk, Rht-D1b), UHWS9
(yiiksek protein, Gpc-BI), Pina (tane sertligi) ve Sunl
(mumsuluk, Wx-4) primerlerinde istenilen bcg
uzunlugunda bant elde edilememistir. Sun104 (sar1
pas Yr51) primerinde Seri 82xB35-1 ve 5 (223 bg),
Sun479 (kara pas Sr49 primerinde Seri 82xB35-1, 2,
3,4, 5ve 6 (204 be), Sun209 (kara pas Sr49 primerinde
Seri 82 ve B35 (147 bg) genotiplerinde dayaniklhilik
geni belirlenmistir. BF-MR1 (bodurluk RhAt-Bib)
primerinde Seri82xB35-1, 2, 3, 4, 5 ve 6 (277 bg), DF2-
WR2 (bodurluk RAt-D1a) primerinde Seri 82xB35-2, 3,
4 ve 6 (267 bg), WMS261 (bodurluk RAtS primerinde
Seri 82xB35-2, 3, 4 ve 6 genotiplerinde (162 bg) gen
saptanmigtir. NOR primeri Seri 82xB35-2, 3 ve 4
genotiplerinde (400 bg), RIS (109 bg) ve SCM9 (207 bg)
primerleri genotiplerin tamaminda cavdar
translokasyonu geni bulundugunu géstermistir.

TESEKKUR

Bu ¢alisma Bilge Kiibra KOCYIGITin 2019 yilinda
tamamlanan “Seri 82 x B35 Melez Popiilasyonunda F4
Bireylerinin Fonksiyonel DNA Markérlerleri Ile

Degerlendirilmesi” isimli ytksek lisans tezinden
uretilmigtir.  Diger yazarlar da  materyalin
melezlenmesi ve Fi kademesine  getirilmesi
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