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ÖZET

Araştırmada, Zenit ile B27 yerel makarnalık buğday çeşidi 
ve bu çeşitlerin melezlenmesi sonucunda elde edilen 11 adet 
makarnalık buğday genotipi, 8 adet allel spesifik DNA markörü 
kullanılarak bazı hastalık ve kalite ile ilgili allellerin tespiti 
yapılmıştır. Moleküler tarama sonucunda kullanılan 8 DNA 
markörü 25 adet allel üretirken, çalışmada kullanılan DNA 
markörlerinin ortalama polimorfizm bilgi içeriği (PIC) değeri 
0.9775 olarak tespit edilmiştir. En yüksek polimorfizm bilgi 
içeriği değeri 0.99 olarak hesaplanırken, en düşük polimorfizm 
bilgi içeriği değeri 0.95 olarak hesaplanmıştır. Çalışmada DNA 
markörleri tarafından üretilen 25 allel kullanılarak oluşturulan 
dendrogramda, ebeveynlere göre iki ana grup meydana 
gelmiştir. Zenit×B27-7, Zenit×B27-9 ve Zenit×B27-11 ile 
Zenit×B27-5, Zenit×B27-6, Zenit×B27-8, Zenit×B27-10 
melez kombinasyonları % 100 benzer bulunmuştur. Araştırma 
sonuçlarına göre Zenit×B27-1, Zenit×B27-2 ve Zenit×B27-3 
genotiplerinde Waxy (Wx-A1) özelliğine ait genler belirlenirken, 
Zenit×B27-3 ve Zenit×B27-5 genotiplerinde yüksek proteine 
(Gpc-B1) ait gen bölgesinin yer aldığı saptanmıştır.

Anahtar Kelimeler: Makarnalık buğday, SSR, DNA 
markörü

ABSTRACT

In this study, 11 durum wheat genotypes obtained from 
Zenit and B27 parents used to determine some disease and 
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quality related alleles using eight DNA markers durum 
wheat genotypes. As a result of molecular screening, 8 DNA 
markers produced 25 alleles and the average polymorphism 
information content (PIC) value of the DNA markers 
used in the study was 0.9775. The highest polymorphism 
information content value was 0.99, while the lowest 
polymorphism information content value was 0.95. In 
the dendrogram created by using 25 alleles produced by 
DNA markers in the study, two main groups were formed 
according to the parents. Zenit×B27-7, Zenit×B27-9 
and Zenit×B27-11 and Zenit×B27-5, Zenit×B27-6, 
Zenit×B27-8 and Zenit×B27-10 cross combinations were 
found 100% similar. According to the results of the research, 
genes belonging to Waxy (Wx-A1) trait were determined in 
Zenit×B27_1, Zenit×B27_2 and Zenit×B27_3 genotypes, 
while the gene region belonging to high protein (Gpc-B1) 
was found in Zenit×B27_3 and Zenit×B27_5 genotypes.

Key Words: Durum wheat, SSR, DNA marker

GİRİŞ

Makarnalık buğday (Triticum durum Desf.), küresel 
buğday üretiminin %5’inden azını oluşturan bir tahıl 
türüdür. Dünyada 9 milyon hektar alanda üretimi yapılan 
makarnalık buğday, öncelikle yarı kurak bölgelerde 
yetiştirilir. Akdeniz iklim kuşağına sahip bölgelerin 
geleneksel bitkisi olan makarnalık buğday, yaklaşık on bin 
yıl önce Güneydoğu Anadolu’nun da içerisinde yer aldığı 
verimli hilal olarak tanımlanan alanda kültüre alınmış 
ve daha sonra Kuzey Akdeniz ve Kuzey Afrika ülkelerine 
yayılım göstermiştir (Heun vd., 1997). Toplam buğday 
üretimindeki küçük payına rağmen, makarnalık buğday 
gıda zincirinde çok önemli bir işlev görmektedir. Özellikle 
makarna ve diğer unlu mamullerin üretiminde dünya 
genelinde ağırlıklı olarak kullanılmaktadır. Dünyanın artan 
insan nüfusunun sürekli artan gıda taleplerini karşılamak 
ve gelecekteki iklim değişikliği problemlerini ele almak için 
buğday üretimini artırmayı hedefleyen ıslah projelerinde 
çeşitli buğday genetik kaynaklarının kullanılmasının önemi 
vurgulanmaktadır. Yerel makarnalık buğday çeşitleri, 
mevcut çeşitlerin genetik varyasyonunun belirlenmesi ve 
daha iyi üretim için bölgeye özgü koşulların taranması için 
çok önemlidir (Robbana vd., 2019). Bu yerel çeşitler genetik 

çeşitlilik üzerinde olumlu bir etkiye sahiptir (Alghamdi vd., 
2017). 

Geliştirilen yeni çeşitler sınırlı bir genetik temeli 
paylaşmakta ve benzer özellikler sergilemektedir.  Islah 
çalışmalarında bünyesinde daha fazla özellik barındıran 
ebeveynlerin belirlenmesi, yüksek verimli çeşit ile bir melez 
kombinasyonu oluşturabilir (Sajjad vd., 2018). Verimli 
hibritlerin ve yeni çeşitlerin geliştirilmesi için, genetik 
çeşitlilik analizi sadece buğdayda değil, tüm ürünlerde 
giderek daha kritik hale gelmektedir. Bununla birlikte, 
soyağacı ve ortak akrabalık çalışmaları genetik çeşitliliğin 
belirlenmesinde ilk adımdır (Kim ve Ward, 2000). Bu 
bağlamda, morfo-fenolojik özelliklerin buğday genotipleri 
arasındaki genetik çeşitliliğin değerlendirilmesinde 
etkili olduğu kanıtlanmıştır. Bu nedenle, fenotipik 
karakterizasyon bitki ıslahçıları için özellikle buğday 
olmak üzere bitki germplazmını geliştirmek için gerekli 
ve faydalıdır (Najaphy vd., 2012). Agro-morfolojik 
incelemelere ek olarak, moleküler markör sistemleri genetik 
varyasyonu değerlendirmek için sağlam bir temel sağlar ve 
erişilebilen çok sayıda çeşidin kapsamlı bir görüntüsünü 
sunar (Afzal vd., 2018).

Moleküler markörlerden; genetik ve linkage 
haritalamalarında, kantitatif ve kalitatif özelliklerin ıslah 
çalışmalarında, genotipler arasındaki genetik uzaklığın 
tespitinde, seleksiyonda, çeşit tescili korunmasında ve 
tanımında moleküler markörlerden faydalanılmaktadır 
(Bilgin ve Korkut, 2005). Yönlendirilmiş minisatellitli 
DNA çoğaltımı (Directed Amplification of Minisatellites 
DNA (DAMD)), Rastlantısal Çoğaltılmış DNA 
Polimorfizmi (Random Amplified Polymorphic DNA 
(RAPD), basit diziler arası tekrarlar (Inter Simple Sequence 
Repeat (ISSR)) , basit dizi tekrarları (Simple Sequence 
Repeat (SSR)), primerler arası bağlanma bölgesi (Inter-
Primer Binding Site (IPBS)) gibi moleküler markörler 
genetik çeşitliliğin değerlendirilmesi için yararlıdır (Gürcan 
vd., 2017; Demirel, 2020; Yıldız vd., 2021; Karakaya vd., 
2023). Moleküler markörler daha fazla bilgi elde etme, 
çevreden bağımsızlık ve kararlılık gibi çeşitli avantajlar 
sağlar (Bulunuz Palaz vd., 2023). 
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Markör teknolojileri arasında en çok tercih edilenlerden 
bir tanesi de mikrosatellit olarak adlandırılan basit dizi 
tekrarlarıdır. Basit dizi tekrarlarının tercih edilme sebepleri 
arasında eşbaskın markör vermesi, PCR (Polymerase 
Chain Reaction) kolaylığının bulunması ve polimorfizm 
içeriklerinin yüksek olmasından dolayı bitkilerde çok fazla 
bilgi sunması sayılabilir (Röder vd., 1995). Birçok bitki 
türünde, dünya genelinde birçok laboratuvarda basit dizi 
tekrarları başarıyla kullanılmaktadır. Basit dizi tekrarları 
(SSR’ler), buğday genomunda yüksek polimorfizm 
seviyeleri, homojen dağılım ve kodominant kalıtım 
nedeniyle yaygın olarak kullanılmaktadır (Salem vd., 2015; 
Uzun vd., 2022). 

Araştırmada, Zenit ile B27 yerel makarnalık buğday 
çeşidi ve bu çeşitlerin melezlenmesi sonucunda elde edilen 
11 adet makarnalık buğday genotipinin SSR markörleri 
kullanılarak bazı hastalık ve kalite ile ilgili allellerin tespiti 
amaçlanmıştır. 

MATERYAL VE METOT

Bitki Materyali

Araştırmada, materyal bitki boyu bakımından kısa ve 
protein oranı yüksek olan Zenit ile B27 yerel makarnalık 
buğday çeşitleri ve bu çeşitlerin melezlenmesi sonucunda 

elde edilen 11 adet melez kombinasyonu (Zenit×B27_1, 
Zenit×B27_2, Zenit×B27_3, Zenit×B27_4, Zenit×B27_5, 
Zenit×B27_6, Zenit×B27_7, Zenit×B27_8, Zenit×B27_9, 
Zenit×B27_10 ve Zenit×B27_11) kullanılmıştır. 

DNA İzolasyonu ve PCR

DNA izolasyonunun gerçekleştirilmesinde cetyl 
trimethyl ammonium bromide (CTAB) metodu kullanılmış 
(Oliver vd., 2010) ve tüm genotipler sekiz allel spesifik DNA 
markörü kullanılarak taranmıştır (Tablo 1). PCR çalışması 
Yüce ve Dumlupınar (2023)’a göre; 200 µl hacminde 96 
kuyucuktan oluşan PCR platelerine; 1 µl dNTP karışımı 
(10 mM mix (A+T+G+C)), 3 µl 10x buffer, 1.2 µl MgCl2, 
DNA primer çifti (1 µl F ve 1 µl R), 3 µl (50 ng) genomik 
DNA, 9,5 µl ddH2O ve 0,3 µl Taq DNA polimeraz (5 U µl-

1, Fermantes) ile toplam 20 µl PCR çözeltisi hazırlanmıştır. 
PCR reaksiyonları “eppendorf” marka thermal cycler 
cihazında; 95 °C›de 5 dakika, 95 °C›de 1 dakika, 55 °C›de 
1 dakika ve 72 °C›de 1 dakika ve son aşamada 72 °C ile 
95 °C arasında 35 döngü olacak şekilde çalıştırıldıktan 
sonra 72 °C›de 10 dakika çalıştırılarak tamamlanmıştır. 
PCR işlemi sonrası elde edilen ürünlerin görüntülenmesi, 
Qiagen firmasının “QIAxcel Advanced System” fragment 
analiz cihazında gerçekleştirilmiş ve genotiplere ait DNA 
bantları elde edilmiştir.

Tablo 1. Araştırmada kullanılan DNA primerleri

No Primer Adı Primer Dizisi (5′-3′) Gen Bölgesi Beklenen Bant 
Uzunluğu (bç) Marker

1 Sun1_F
Sun1_R

CGCTCCCTGAAGAGAGAAAGAA
ATAGGCACAACCCCTAAC

Waxy 
Wx-A1

Xsun-7A, 219, 233, 
260, 271, 275, 285 
ve 289

Eş-baskın

2 Sun209_F
Sun209_R

AG CTATGAGCTTCGCTATTG
GTGATTGGTTCGGATTACTTA Kara pas Sr49 148 Eş-baskın

3 Sun479_F
Sun479_R

CAAATGAAATGTGATCCTGTT
TCATCTAACCAGCAATGGTAT Kara pas Sr49 200 Eş-baskın

4 Bx 7OE_F
Bx7OE_R

CCTCAGCATGCAAACATGCAGC
CTGAAACCTTTGGCCAGTCATGTC

Gluten 
Mukavemeti 563 Eş-baskın

5 UHW89_F
UHW89_R

TCTCCAAGAGGGGAGAGACA
TTCCTCTACCCATGAATCTAGCA

Yüksek Protein
Gpc-B1 122 Eş-baskın

6 Xgwm18_F
Xgwm18_R

TTGCTACCATGCATGACCAT
TTCACCTCGATTGAGGTCCT Sarı pas Yr26 411 Eş-baskın
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7 Xgwm129_F
Xgwm129_R

TCAGTGGGCAAGCTACACAG
AAAACTTAGTAGCCGCGT

Fusaryum 
Başak Yanıklığı 217-220 ve 223 Eş-Baskın

8 Xgwm131_F
Xgwm131_R

AATCCCCACCGATTCTTCTC
AGTTCGTGGGTCTCTGATGG

Sarı Pas Yr39, 
Sıcaklık 
Toleransı 
(Klorofil içeriği 
ve yoğunluğu)

157 Eş-baskın

İstatistiksel Analizler

Çalışmada materyal olarak kullanılan genotiplerin 

genetik benzerlik ilişkileri NTSYSpc 2.21q (Rohlf, 2005) 

programında, Dice indeks (Dice, 1945) kullanılarak 

hesaplanmıştır. Her bir genotipen elde edilen DNA bantları 

“0” veya “1” olarak kodlanmış ve ikili bir veri matriksi 

oluşturulmuştur. Oluşturulan bu matriks aracılığıyla 

UPGMA (Unweighted Pair Group Method Arithmetic 

Average) yöntemi kullanılarak genotiplerin benzerliklerini 

gösteren bir dendrogram oluşturulmuştur. Polimorfizm 

bilgi içeriği (PIC), Weir (1996) tarafından açıklanan 

formül kullanılarak belirlenmiştir; PIC = 1-∑Pi2, burada 

Pi, çalışılan 13 makarnalık buğday genotipindeki i. alelin 

frekansıdır.

BULGULAR VE TARTIŞMA

Araştırmada materyal olarak kullanılan 13 adet 
makarnalık buğday genotipinin benzerlik ilişkisi sekiz DNA 
markörü kullanılarak taranmıştır. Moleküler taramada 
kullanılan DNA markörlerinden elde edilen allel sayıları ve 
polimorfizm bilgi içeriği değerleri Tablo 2’de gösterilmiştir. 
Çalışma sonucuna göre, sekiz DNA markörü 25 adet 
polimorfik bant çoğaltırken, ortalama allel sayısı 3,125 
olarak bulunmuştur. Ortalama PIC değeri 0,9775 olarak 
hesaplanırken, en yüksek PIC değeri 0,99 ile Sun1, Sun479, 
Bx7OE ve Xgwm129 markörlerinden, en düşük PIC değeri 
ise 0,95 ile Xgwm18 marköründen elde edilmiştir. Tsonev 
vd. (2021) markör başına 8,14 alel sayısı bildirirken, Yüce 
ve Dumlupınar (2023) markör başına 15,2 alel sayısı 
belirtmiştir. Aydemir vd. (2020), Büyükakkaşlar vd. (2020) 
ve Koçyiğit vd. (2021) çalışmalarında PIC değerlerini 
sırasıyla %79, %87 ve %52 olarak bildirmişlerdir. 

Tablo 2. DNA markörlerine ait PIC değerleri ve allel sayıları

No Primer Adı Allel Sayısı PIC Değeri

1 Sun1 11 0.99

2                             Sun209 1 0.98

3 Sun479 1 0.99

4 Bx7OE 3 0.99

5 UHW89 1 0.98

6 Xgwm18 1 0.95

7 Xgwm129 1 0.99

8 Xgwm131 6 0.95
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Sun1 primeri, Waxy (Wx-A1) genini tanımlamak için 

kullanılan bir primerdir. Zenit×B27_1, Zenit×B27_2 

ve Zenit×B27_3 genotiplerinde Waxy özelliğine ait gen 

bölgeleri belirlenmiştir (Şekil 1). Sun1 primeri kullanarak 

çalışmalar yürüten Maryami vd. (2014) 230 ve 265 bp, 

Shariflou ve Sharp (1999) 219,233,260,271,275,285 ve 

289 bp uzunluğunda alleller elde ettiklerini bildirmişlerdir. 

Sun209 ve Sun 479 primerleri buğdayda kara pas (Sr49) 

hastalığına dayanıklılık gen bölgesini tespit etmek 

için kullanılan işaretleyicilerdir. Araştırmada kara pasa 

dayanıklılık gen bölgesini barındıran bir genotipin 

yer almadığı saptanmıştır (Şekil 2). Bansal vd. (2015) 

yürütmüş oldukları çalışmada, Sun209 primerinde 148 baz 

çifti uzunluğundaki DNA bandının ve Sun479 primerinde 

ise 200 baz çifti uzunluğundaki DNA bandının Sr49 

dayanıklılık geni ile ilişkili olduğunu bildirmişlerdir. Bx7OE 

primeri, gluten mukavemeti genlerini tanımlamak için 

kullanılan bir belirteçtir. Araştırmada gluten mukavemetine 

ait gen bölgesine rastlanmamıştır (Şekil 2). Butow vd. (2003) 

Bx7OE primerinin tanımladığı bölgenin 750 baz çiftlik 

bölümüne denk gelen co-dominant bir primer olduğunu, 

Glu-B1al (520 bp) bulundurmayan hatların gen dizilimine 

43 bazlık bir ekleme ile 563 baz çifti uzunluğunda alleller 

elde ettiklerini bildirmişlerdir.

Şekil 1. DNA markörlerine ait jel görüntüleri a- Sun1, b- UHW89

UHW89 primeri, yüksek proteine (Gpc-B1) ait gen 

bölgesini belirlemede kullanılan bir belirteçtir. Çalışmada 

yer alan Zenit×B27_3 ve Zenit×B27_5 genotiplerinde 

yüksek proteine (Gpc-B1) ait gen bölgesinin yer aldığı 

saptanmıştır (Şekil 1). Distelfeld vd. (2006) UHW89 

primerini kullanarak elde ettikleri 122 ve 126 bp 

uzunluğundaki DNA bantlarının yüksek protein (Gpc-B1) 

geni ile ilişkili olduğunu bildirmişlerdir. Xgwm18 primeri 

sarı pasa (Yr15) dayanıklılık gen bölgelerini belirlemede 

kullanılan bir işaretleyicidir. Çalışmada yer alan genotipler 

arasında sarı pasa dayanıklılık gen bölgesi bulunamamıştır 

(Şekil 2). Roder vd. (1998) Xgwm18 primerinin 182 baz 

çifti uzunluğunda çoğaltmış olduğu gen bölgesinin sarı 

pas hastalığına dayanıklılık geniyle ilişkili olduğunu tespit 

etmişlerdir. Xgwm129 primeri, fusarium başak yanıklığı 

(fusarium head blight) hastalığına ait gen bölgelerini tespit 

etmede kullanılan bir belirteçtir. Araştırmada yer alan 

genotipler arasında fusarium başak yanıklığına ait genler 

saptanamamıştır (Şekil 2). Xgwm131 primeri sıcaklık 

toleransı ve sarı pas (Yr39) hastalığına ait gen bölgelerini 

belirlemede kullanılan bir belirteçtir. Araştırmada yer alan 

genotipler arasında sıcaklık toleransı ve sarı pas (Yr39) 

hastalığına ait genler saptanamamıştır (Şekil 2). Roder vd. 

(1998) Xgwm131 primerini kullanarak yürütmüş oldukları 

çalışmada 157 baz çifti uzunluğunda elde ettikleri DNA 

bandının sıcaklık toleransı ve sarı pas (Yr39) hastalığını 

belirleyen genler ile ilişkili olduğunu bildirmişlerdir.   



83ZİRAAT MÜHENDİSLİĞİ   |   Yıl: 2023   |   Sayı: 378  

Şekil 2. DNA markörlerine ait jel görüntüleri a- Sun209, b- Sun479, c- Bx7OE, d- Xgwm18, e-Xgwm129, f- Xgwm131

Sekiz adet allel spesifik DNA markörü kullanılarak 

tarama yapılan Zenit ve B27 çeşitleri ile bu çeşitlerin 

melezlenmesi sonucunda elde edilen 11 adet makarnalık 

buğday genotipinden elde edilen verilerden UPGMA 

metodu ile Weir (1996)’nın genetik mesafe matriksi 

baz alınarak dendrogram oluşturulmuştur (Şekil 3). 

Dendrogramın oluşturulmasında Waxy (Wx-A1), Sıcaklık 

toleransı, yüksek protein (Gpc-B1) ve gluten mukavemeti 

gibi kalite özellikleri ile sarı pas (Yr15, Yr39), kara pas 

(Sr49) ve fusarium head blight gibi hastalık türlerinden 

elde edilen veriler kullanılmıştır. Dendrograma göre 

genetik olarak Zenit, Zenit×B27_7, Zenit×B27_9, 

Zenit×B27_11 ve Zenit×B27_4 genotipleri diğerlerinden 

ayrılırken, Zenit×B27_7, Zenit×B27_9, Zenit×B27_11 

ve Zenit×B27_5, Zenit×B27_6, Zenit×B27_8 ve 

Zenit×B27_10 genotipleri ise %100 benzer oldukları tespit 

edilmiştir.
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Şekil 3. Genotiplere göre oluşturulmuş dendrogram

SONUÇ

Zenit ve B27 yerel makarnalık buğday çeşidinin 
melezlenmesi sonucunda elde edilen 11 adet makarnalık 
buğday genotipi ile Zenit ve B27 ebeveynlerinin 8 adet allel 
spesifik DNA markörü kullanarak bazı hastalık ve kalite 
ile ilgili allellerin karakterizasyonu yapılmıştır. Araştırma 
sonucunda, materyal olarak kullanılan Zenit×B27_3 ve 
Zenit×B27_5 genotiplerinde yüksek proteine (Gpc-B1) ait 
allellerin bulunduğu tespit edilmiştir. Protein, makarnalık 
buğdayda önemli kalite parametrelerinden birisidir. Yüksek 
protein (Gpc-B1) allellerini taşıyan genotiplerin makarnalık 
buğday ıslah çalışmalarında ebeveyn olarak kullanılabileceği 
sonucuna varılmıştır.

Araştırmacıların Katkı Oranı Beyan Özeti

 Yazarların katkısı eşittir.

Çıkar Çatışması Beyanı

Yazarlar bu çalışmada hiçbir çıkar ilişkisi olmadığını 
beyan etmektedirler.
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