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OZET Aragtirma Makalesi
Makarnalik bugday 1slah ¢alismalarinda kalite verim ve hastaliklara

dayaniklilik 6nemli 1slah hedefleridir. Bu ¢alismada, Tirkiye’de belli Makale Tarihgesi

bir ekim alanina sahip Ege 88 cesidi ile baz1 hastalik ve kalite Gelig Tarihi  : 01.05.2020
ozellikleri bakimindan iyi oldugu bilinen B27 yerel makarnalik Kabul Tarihi :11.06.2020
bugday ¢esidinin resiproklu olarak melezlenmesiyle elde edilen ve F4

dél kusagina getirilen, ebeveynlerle beraber toplam 39 genotip, Anahtar Kelimeler
mumsuluk (Wx-A1), kara pas (Sr49), gluten mukavemeti (Glu-BI), Makarnalik bugday
yiiksek protein orami (Gpc-BI), cavdar translokasyonu (IAL.1RS), Resiprokal melez
vernelizasyon (Vrn-AI) ve bin dane agirhg ézelliklerine ait allel Yerel gesit

spesifik markorler ile karakterize edilmistir. Arastirmada kullanilan Kara pas

39 makarnalik bugday genotipi sekiz allel spesifik DNA primeri ile
taranmig ve 56 adet polimorfik bant elde edilmis ve bu data
kullanilarak genotiplerin genetik mesafeleri belirlenmigstir. Ortalama
bant sayisi 7 olarak bulunurken, en ¢ok bant treten markor 15 bant
ile Sun 479, en az bant lUreten markor bir bant ile Bx70E markoru
olmustur. Ortalama polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degeri 0.875 olarak
hesaplanmigtir. En yiiksek PIC degeri 0.99 ile SUN1, SUN479, Bx70E,
RIS ve VRN1 markérlerinden, en dusiik PIC degeri ise 0.39 ile
UHW89 markériinden elde edilmigtir. Elde edilen markor verileri ile
olusturulan dendrograma gore, Ege 88 x B27_3 genotipinin
digerlerinden genetik olarak uzak oldugu ve Ege 88 x B27_7- Ege 88
x B27_8 ve B27 x Ege 88_5 - B27 X Ege 88_6 genotipleri ise % 100
benzer bulunmustur. Makarnalik bugday genotiplerinde mumsuluk
(Wx-AD, kara pas (Sr49), yiiksek protein orani (Gpc-BI), gluten
mukavemeti (G/u-BI) ve cavdar translokasyonlar1 (1AL. 1RS) ile ilgili
alleller tespit edilirken, vernelizasyon ( Vrn-41) ve bin tane agirlig ile
ilgili beklenen uzunluklarda bant elde edilememistir.

ABSTRACT

Yield, quality and disease resistance are important variables in
durum wheat breeding studies. In this study, durum wheat cultivar
Ege 88 which have been grown in a certain area in our country and
durum wheat landrace B27 which is known as diseases tolerant with
high quality properties were crossed as reciprocal and 39 Fy
individuals with their parents were screened with allele specific
markers for waxiness (Wx-A41), stem rust (Sr49), gluten strength (Glu-
BI), high protein ratio (Gpc-BI), rye translocation (IAL.IRS),
vernalisation (Vrn-A1) and thousand kernel weight. In the research,
39 genotypes were screened with eight allele specific markers and
produced 56 polymorphic bands and genetic distance of the genotypes
were determined. The average allele number was determined as 7,
while the most allelic marker was Sun479 with 15 bands and the
lowest allele number was obtained from Bx70FE with only one allele.
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The average polymorphism information content (PIC) was calculated
as 0.875. The highest PIC value was obtained from SUN1, SUN479,
Bx70E RIS and VRN1 markers as 0.99, while the lowest value was
calculated as 0.39 from the UHWS89 marker. According to the
dendrogram created by the marker data Ege 88 x B27_3 genotype was
the most diverse one and Ege 88 X B27_7- Ege 88 x B27_8 and B27 x
Ege 88_5- B27 x Ege 88_6 genotypes were found 100% identical. The
alleles for waxiness (Wx-A41), stem rust (Sr49), high protein ratio (Gpc-
BI), gluten strength (G/u-BI) and rye translocation (1AL.1RS were
found on durum wheat genotypes, while the alleles for vernalisation
(Vrn-AD and thousand kernel weight were not identified.

To Cite : Biiyiikakkaglar M, Yiice I, Bagkonus T, Dokuyucu T, Akkaya A, Dumlupmar Z 2020. Makarnalik Bugday (Triticum
durum Desf) B27 X Ege 88 Resiprokal Melez Popiilasyonunda Fi Kusagimin Allele Ozgii Markérlerle
Degerlendirilmesi. KSU Tarim ve Doga Derg 23 (6): 1647-1655. DOI: 10.18016/ksutarimdoga.vi.730633.

GIRIS

Bugday bitkisi kromozom sayilarina goére diploid
(2n=2x=14), tetraploid (2n=4x=28) ve hekzaploid
(2n=6x=42) olarak ele alinmaktadir. Hekzaploidler
ekmeklik bugday (7riticum aestivum L. olarak
adlandirilmakta ve daha ¢ok un i¢in tercih edilmekte,
tetraploid bugday (7riticum durum Desf) bulgur ve
makarna yapiminda kullanilmakta, diploidlerin
tarimi ise daha ¢ok yerel olarak yapilmaktadir. Son
yillarda az miktarda da olsa o6zellikle bulgur
yapiminda diploid bugdaylar da tercih edilmektedir.

Turkiye'’de tretim miktarni bakimindan tahillar
icerisinde ilk sirada yer alan bugday bitkisinde
bélgelere adapte olmus ¢esitlerin se¢iminde, kalite ve
verim unsurlar1 énemli rol oynamistir (Giingér ve
Dumlupinar, 2019).

Molekiiler markorler i1slahta; genetik kaynaklarin
ozgunlegtirilmesi, 1slah c¢alismasinda kullanilacak
ebeveynlerin belirlenmesi, genotipler arasindaki
farklhihk ve benzerliklerin  belirlenmesi, yeni
geligtirilmis olan genotiplerin korunmasi ve kalitatif -
kantitatif genlerin belirlenmesinde kullanilmaktadir
(Ozcan, 2008). Molekiiler markérlerin  kaynagini,
uretilen bitkilerin DNA’lar1 olusturmakta, bitki
populasyonundaki varyasyon ya da ¢esitler arasindaki
iligki teshisinde % 100 dogrulukta sonug¢ vermektedir
(Gilsen ve Mutlu, 2005). Molekiiller markér
teknolojileri; i) polimeraz zincir reaksiyonu (PZR)
temelli (SSR, AFLP ve modifiye formlari), ii)
hibridizasyon temelli (RFLP, RAPD ve modifiye
formlary) ve iii) DNA dizileme temelli (EST, SNP vb.)
olmak {iizere 3 gruba ayrilmaktadir (Khan, 2015).
Hibridizasyon temelli molekiiler markorler pahali ve
daha uzun siireye ihtiya¢ duydugu i¢in PZR’a dayal
markorler gelistirilmistir (Ozcan, 2008).

Makarnalik bugday 1slah c¢alismalarinda streslere
dayanmiklilik yaninda verim ve kaliteyi ylikseltmek en
onemli 1slah hedefleridir. Son yillarda molekiiler

markoér  teknolojilerinin  1slah  programlarinda
kullaniminin yayginlasmas1 (6n-1slah) ile birlikte
etkin, dogru, ¢ok amachh ve erken dénemde
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seleksiyonun 6ni acilmistir. Clinkii, molekiler markor
yardimiyla 1slah calismalarinda istenilen 6zellige
sahip  genotipler allel spesifik  markoérlerle
belirlenebilmektedir. Boylece, seleksiyonun daha hizli
ve dogru yapilmasi saglanmakta ve 1slah sturesi de
kisaltilmaktadir.

Molekiiler markoérler genotipleri tanimlanmada, gen
(QTL) bolgelerini belirlemede, linkage haritalama
calismalarinda ve genetik cesitliligin belirlenmesinde
yaygin olarak kullanilmaktadirlar (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). Basit dizi tekrarlar1 (SSR), tek niikleotid
degisimi (SNP) ve cogaltilmis parca uzunlugu
polimorfizmi (AFLP) bazi molekiiler markor
teknolojilerindendir. Bunlardan SNP ve SSR markor
teknolojileri en yaygin kullanima sahiplerdir. Tek
nikleotid degisimi markoérleri yeni nesil dizileme
teknolojileri ile birlikte ¢ok fazla turetilebilmeleri ve bu
sayede daha kesin sonug¢lar verdikleri i¢in glinlimizde
olduke¢a yaygin bir kullanima sahip olmuslardir. Basit
dizi tekrarlari markoérlerinin kullaniminin yaygin
olmasinin nedeni ise basit kullanimi, fazla miktarda
allel tretebilmesi, tekrarlanabilir olmas1 ve yluksek
polimorfizm oranlaridir. SNP ve SSR markorleri,
germplazmlarin  degerlendirilmesi ve germplazm
koleksiyonlarindaki duplikasyonlari 6nlemede de ideal
markoérler haline gelmistir (Devos ve ark., 1995,
Plaschke ve ark., 1995, Korzun ve ark., 1997, Leisova
ve ark., 2007, Dumlupinar ve ark., 2016).

Bu calismada, kalite ve hastaliklara dayaniklilik
yoniinden ustiin oldugu bilinen B27 yerel makarnalik
bugday genotipi ile Tirkiye'’de 6nemli bir tretim
alanina sahip olan, ancak kalite ve hastaliklara
dayaniklilik konusunda iyilestirmeye ihtiyaci olan Ege
88 cesidi kullamilmigtir. Bu genotiplerin resiproklu
olarak melezlenmesinden elde edilen F4 bitkilerinde,
DNA markorleri kullanilarak ¢avdar translokasyonu
ve vernalizasyon geninin yani sira protein orani,
gluten mukavemeti, bin tane agirligi, mumsuluk, kara
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pasla 1ilgili o6zellikler acisindan molekiler olarak
karakterizasyon yapilmigtir.

MATERYAL ve METOT

Calismada materyal olarak yerel makarnalik bugday
genotipi B27 (Triticum durum Desf.) ve Ege 88
(Triticum durum Desf.) cesidinin resiproklu olarak
melezlenmesi sonucu elde edilen (37) Fa bireyleri ve
ebeveynleri ile toplam 39 genotip kullanilmigtir.
Genotiplere ait genomik DNA’larin elde edilmesi i¢in
tohumlar viyollere ekilmig ve ¢imlenme kabininde 25
°C sicaklikta, 2 yapraklh olana kadar yetistirilmistir
(Oliver ve ark., 2010). DNA izolasyonu igleminde cetyl
trimethyl ammonium bromide (CTAB) yoéntemi
uygulanmistir (Oliver ve ark., 2010). Genotiplere ait
yaprak ornekleri 2 ml’lik ependorf tipler igerisinde
s1v1 azot ile 6gutiilmiis ve her tiipun igerisine 1 ml'lik
izolasyon soliisyonu (1 M Tris-HCI (pH:8), 0.5 M EDTA
(pH:8), 5 M NaCl, % 2 w/v CTAB, % 2 polyvinyl-
pyrolidone-40, % 5 sarcosyl) ilave edilmistir. Daha
sonra tiipler yavasca altiist edilip 1 saat stiireyle 65 °C’
de su banyosuna alinmigtir. Ornekler su banyosundan

¢ikarildiktan sonra, 1 ml chloroform: isoamil alkol
(24:1) eklenerek 10000 (rpm) devirde 20 dakika
santrifiij edilmigtir. Santrifiij isleminden sonra ustte
kalan sivi kisim, altta kalan yaprak parcaciklar: ile
karigtirilmadan mikro pipet yardimi ile yeni tiiplere
alinmigtir. Yeni tliplere g¢ekilen sivi miktar: kadar
isopropanol (-20 °C) alkol eklenilerek, 10000 (rpm)
devirde, 30 dakika santrifiij edilmistir. Bu islem ile
DNA'’lar tupln dibine ¢okmis ve ustte kalan s1v1 kisim
DNA’lardan uzaklastirilmigtir. DNA’larin tizerine 1 ml
% 70lik etanol eklenerek, 13000 (rpm) devirde 2
dakika santrifij islemi uygulanmigtir. Santrifiij iglemi
sonrasinda sivi kisim uzaklagtirilmis ve temizlenmis
DNA peletleri kurumaya hazir hale getirilmigtir. DNA
peletlerinin {izerine 250 ul RNAse soliisyonu (100 ml
10 mM Tris HCI EDTA soliisyonuna 1 ml RNAse stok
soliisyonu) eklenerek DNA izolasyonu
tamamlanmigtir. Makarnalik bugday genotiplerinde
(37 genotip + 2 ebeveyn) baz1 o6zellikler ile ilgili
allellerin belirlenmesi i¢in sekiz adet allel spesifik
DNA markoéri kullanilmigtir. Bu DNA markoérlerine
ait bilgiler Cizelge 1’de verilmigtir.

Cizelge 1. Molekiiler karakterizasyonda kullanilan DNA primerleri
Table 1. DNA primers used in molecular characterization
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- g :lé g 5 g E:g"-g/\ — @
5 35 @ B 2 8 S5 a8 £5
o u 8 § 8o 88 3 2 £ho o B oL
Z 8 25 a2 s & M g=2e S8
AN iR ok g 2 SE38 EE
A E g5 a S S gg 583 =3
‘B A
oW
1 Sunl_F CGCTCCCTGAAGAGAGAAAGAA Sharoflou ve Mumusuluk Xsun- Es baskin
Sunl_R ATAGGCACAACCCCTAAC Sharp, 1999 Waxy 7A, 219,
Wx-Al 233, 260,
271, 275,
285 ve
289
2 Sun209_F AGCTATGAGCTTCGCTATTG Bansal ve Kara pas 148 Es Baskin
Sun209_R GTGATTGGTTCGGATTACTTA ark., 2015 Sr49
3 Sun479_F CAAATGAAATGTGATCCTGTT Bansal ve Kara pas 200 Es Baskin
Sun479_R TCATCTAACCAGCAATGGTAT ark., 2015 Sr49
4 Bx70E_F Bx70E R CCTCAGCATGCAAACATGCAGC Butow ve Gluten 563 Es Baskin
CTGAAACCTTTGGCCAGTCATGTC ark., 2003 Mukavemeti
Glu-B1
5 UHWS89 F TCTCCAAGAGGGGAGAGACA Distelfeld ve Yiuksek 122 Es Baskin
UHWS89_R TTCCTCTACCCATGAATCTAGCA ark., 2006 Protein
Gpc-B1
6 RIS F TAATTTCTGCTTGCTCCATGC Koebner, Cavdar 110 Baskin
RIS R ACTGGGGTGCACTGGATTAG 1995 Translokasyo
nu IAL.1IRS
7 XGWM68_F AGGCCAGAATCTGGGAATG Roder ve ark., Bin Tane 166 Es Baskin
XGWM68_R CTCCCTAGATGGGAGAAGGG 1998) Agirhg
8 VRN1-F VRN1-R  GAAAGGAAAAATTCTGCTCG Yan ve ark., Vernalizasyon 464 Baskin
GCACGAAATCGAAATCGAAG 2004 Vrn-Al
Polimeraz zincir reaksiyonlar1 (PZR) 0.02 ml MgCI2, SSR primer ¢ifti (1 pl F ve 1 ul R), 3 ul (50 ng)

hacmindeki 96’ 1ik PZR platelerine; 1ul ANTP karigimi
(10 mM karigim (A+T+G+C)), 3 pul 10x buffer, 1.2 ul
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genomik DNA, 9.5 pl ddH:20, ve 0.3 pl Tag DNA
polimeraz (5U/ul, Fermantes) seklinde toplamda 20
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ul'lik PZR soliisyonu hazirlanarak “eppendorf” marka

thermal cycler cihazinda; 95 °Cde 5 dakika
calistinlmistir. Daha sonra 95 °Cde (DNA
iplikcilerinin ~ ayrismasy) 1 dakika, 55 ©°C’de

(primerlerin yapismasi, tavlama) 1 dakika ve 72 °C’de
(DNA eglesmesi) 1 dakika olmak iizere cihaz
caligtirnlmigtir. Aymi zamanda 95 °C ile 72 °C arasinda
35 dongii yapmasi saglanarak, son agsamada 72 °C'de 5
dakika caligtirilip reaksiyon tamamlanmigtir. Elde
edilen PZR durunleri -20 °C tutulmustur. PZR
isleminden sonra fragment analizleri i¢in elde edilen
uriunler, Qiagen firmasina ait “QIAxcel Advanced
System” fragment analiz cihazinda yurutilmus ve
genotiplere ait DNA Dbantlar1 elde edilmigtir.
Calismada, okuma araligin1 belirleyebilmek icin
genotiplerin fragment analizi sonuc¢larina bakilip, elde
edilen sonuglara gore okuma araligi 15 ile 5000 baz
cifti (bg) arasi tercih edilmistir. Skorlama esnasinda
hassasiyet + 4 bg olarak kabul edilmis ve alleller buna
gore degerlendirilmistir. NTSYSpc 2.21q (Rohlf, 2005)
programinda Dice indeks (Dice, 1945) kullamlarak
genotiplerin birbirleriyle genetik olarak benzerlikleri
hesaplanmigtir. Genotiplere ait DNA bantlar1 “0” veya
“1” olarak kodlanmis ve ikili (binary) veri matriksi
olusturulmustur. Olusturulan matriks yardimiyla

UPGMA (Unweighted Pair Group Method Arithmetic
Average) kullanilarak, genotiplerin benzerliklerini
gosteren dendrogram elde edilmigtir. Molekiiler
analizlerde kullanilan her bir DNA markori igin
polimorfizm bilgi igerikleri (PIC), Weir (1996)e gére
asagida belirtilen formiille hesaplanmigtar.
PIC=1-)Pi2

Pi; arastirmada galigilan 39 adet makarnalik bugday

genotipinde (37 F4 bireyi + iki ebeveyn) i’inci allelin
frekansidar.

BULGULAR ve TARTISMA

Aragtirmada kullanilan 39 farkli makarnalik bugday
genotipi arasindaki benzerlikler ve farkliliklar, sekiz
adet allel spesifik DNA markoéri ile taranmis ve 56
adet polimorfik bant tespit edilmistir (Cizelge 2). B27,
Ege 88 ve resiprokal F4 dol kusaklarinin fonksiyonel
markorler ile karakterizasyonu sonucu elde edilen
allelik varyasyonlarina ait bilgiler Cizelge 3’te
verilmigtir. Arastirmada kullanilan markoérlerden
SUNT’e ait fragment analizi géruntisi Sekil 1'de, 56
bant kullanilarak olusturulan dendrogram Sekil 3’te
gosterilmigtir.

Cizelge 2. DNA markorlerinin PIC degerleri ve toplam allel sayilari
Table 2. PIC values and total allele numbers of DNA markers

No/Number Primer Ady/Primer Name Allel Sayisi/Allele Number PIC Degeri/PIC Value
1 SUN1 7 0.99
2 SUN209 2 0.92
3 SUN479 15 0.99
4 Bx70E 1 0.99
5 UHWS89 5 0.39
6 RIS 10 0.99
7 VRN1 13 0.99
8 XGWM68 3 0.74
Ortalama 7 0.87

Arastirmada kullanilan DNA markérlerinin ortalama
allel sayis1 7 olurken, en ¢ok allel {ireten markor 15
bant ile Sun 479, en az allel lireten markor bir adet
bant ile Bx79E olmustur. Calisma sonucuna gore
ortalama polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degeri 0.87
olurken, en yiiksek PIC degeri 0.99 (SUN1, SUN479,
Bx79E, RIS ve VRN1) ve en diigiik PIC degeri ise 0.39
(UHWS89) olarak bulunmustur. Dograr ve ark. (2008),
kislik makarnalik bugdaylarda SSR markérlerinde %
60.9 ile 87.2 arasinda degigsen bir polimorfizm bilgi
icerigi degeri bildirirken, Akar (2002), makarnalik
bugdaylarda, RAPD markérlerinde % 74 ile 99
arasinda bir PIC degeri belirtmistir. Bilgin ve Korkut
(2005) ise, ekmeklik bugday cesit ve hatlarinda, RAPD
markorlerinde % 94 PIC degeri bulmuslardir. Ozbek
(2006), yabani tetraploid bugdaylarda AFLP
primerleri ile yaptigi caligmada, Tirkiye orijinliler igin
% 40.5, Israil orijinliler i¢in ise % 48.6 PIC degeri
saptamistir. Motawei ve ark. (2007), RAPD
markérlerinde % 71, Abdul ve Tahir (2008) SSR
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markorleri ile yaptigr calismada ekmeklik bugdaylar
icin % 28.6, makarnalik bugdaylar i¢in ise % 33.3 ile
81.8 arasinda PIC degeri belirlemiglerdir. Kekilli
(2019) ticari makarnalik bugdaylar ile yaptig
calismada, baz1 kalite ve hastalikla ilgili fonksiyonel
markorlerde % 85 PIC degeri, Giingor (2019) ise
calismasinda % 72.5 PIC degeri belirlemigtir.

Sharoflou ve Sharp (1999) tarafindan gelistirilen ve
mumsuluk  6zelligine ait gen (Wx-4D ile
iligkilendirilen SUN1 primeri kullanilarak
makarnalik bugday genotipleri taranmigtir. Tarama
sonuclarina goére B27, Ege 88, B27 X Ege 88_2 ve B27
x KEge 88_4 genotiplerinde mumsuluk (WxAI)
ozelligine ait genler (234 be) belirlenmistir. Mumsuluk
(WxAID ozelligini belirlemede SUN1 primerini
kullanarak, Maryami ve ark. (2014) 230 ve 265 b,
Shariflou ve Sharp (1999) 219, 233, 260, 271, 275, 285
ve 289 b¢ uzunluklarinda alleller tespit etmiglerdir.
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Sekil 1. SUN1 primerine ait fragment analizi goriintiisti (A1:B27, A2:Ege 88, A3: B27 x Ege 88_1, A4: B27 x Ege 88_2, A5: B27
x Ege 88_3, A6: B27 x Ege 88_4, A7: B27 X Ege 88_5, A8: B27 X Ege 88 6, A9: B27 x Ege 88_7, A10: B27 X Ege 88_8,
A11: B27 X Ege 88_9, A12: B27 x Ege 88_10, B1: B27 x Ege 88_11, B2: B27 x Ege 88_12, B3: B27 x Ege 88_13, B4:B27
x Ege 88 14,B5:B27 x Ege 88 15, B6: B27 x Ege 88_16, B7: B27 x Ege 88_17, B8: B27 x Ege 88_18, B9: B27 x Ege
88_19, B10: Ege 88 x B27_1, B11: Ege 88 x B27_2, B12: Ege 88 x B27_3, C1: Ege 88 x B27_4, C2: Ege 88 x B27_5, C3:
Ege 88 x B27_6, C4: Ege 88 x B27_17, C5: Ege 88 x B27_8, C6: Ege 88 x B27_9, CT: Ege 88 x B27_10, C8: Ege 88 x
B27_11, C9: Ege 88 x B27_12, C10: Ege 88 x B27_13, C11: Ege 88 x B27_14, C12: Ege 88 x B27_15, D1: Ege 88 X
B27_16, D2: Ege 88 x B27_17, D3: Ege 88 x B27_18)

Figure 1. Fragment analysis image of SUN1 primer (A1:B27, A2:Ege 88, A3: B27 x Ege 88 1, A4 B27 x Ege 88 2, A5: B27 x
Ege 88 3, A6: B27 x Ege 88 4, A7: B27 x Ege 88 5, A8 B27 x Ege 88 6, A9- B27 x Ege 88 7, A10- B27 x Ege 88 8,
A11: B27 x Ege 88 9, A12: B27 x Ege 88_10, B1: B27 x Ege 88_11, B2 B27 x Ege 88_12, B3: B27 x Ege 88 13, B4:B27
X Fge 88 14,B5:B27 x Ege 88 15, B6: B27 x Ege 88 16, B7- B27 x Ege 88 17, B8 B27 x Fge 88 18, B9: B27 x Ege
88 19, B10: Ege 88 x B27_1, B11- Ege 88 x B27 2, B12' FEge 88 x B27 3, C1- Ege 88 x B27 4, C2: Ege 88 x B27_5, C3:
Ege 88 x B27 6, C4: Ege 88 x B27 7, C5: Ege 88 x B27 8, C6: Ege 88 x B27 9, C7: Ege 88 x B27 10, C8- Ege 88 x
B27 11, C9: Ege 88 x B27_12, C10- Ege 88 x B27_ 13, C11- Ege 88 x B27 14, C12: Ege 88 x B27_15, D1- Ege 88 x
B27 16, D2 Ege 88 x B27 17, D3 Ege 88 x B27_18)

Aragtirmada kullanilan kara pas geni (Sr49) ile iliskili
SUN209 primerinden B27 X Ege 88_2, B27 x Ege 88-4,
B27 x Ege 88_5, B27 x Ege 88_6, B27 x Ege 88_9, B27
x Ege 88_1 4, B27 X Ege 88_1 8, Ege 88 x B27_2, Ege
88 x B27_9 ve Ege 88 x B27_14 beklenen uzunlukta
(148 be) bant elde edilmistir. Bansal ve ark. (2015)
yaptiklar: arastirmada, SUN209 primerinin ¢ogalttig:
148 b¢ DNA Dbandinin, kara pas hastaligina
dayanikliik geniyle (Sr49 baglantih oldugunu
belirlemislerdir. Kara pasa dayaniklilik geni (Sr49 ile
iligkili markérlerden bir tanesi de SUN479 primeridir.
Makarnalik bugday F4 dol kusaklarindan B27 x Ege
88_16, B27 x Ege 88_17, B27 x Ege 88_18, B27 x Ege
88_19, Ege 88 x B27_1 ve Ege 88 x B27_3 kara pas
hastaligina dayaniklilik geni (204 bc) belirlenmistir.
Bansal ve ark. (2015), SUN479 primerini kullanarak
kara pasa dayamiklhilik genini (Sr49 belirlemek icin
yaptiklar1 arastirmada 200 b¢ uzunlugunda DNA
bandini, kara pas dayamikhlk geni (Sr49 ile iligkili
oldugunu tespit etmiglerdir.

Gluten mukavemetini kontrol eden genlerden birisi
olan Glu-B1ile iligkili oldugu bilinen Bx7°F primeri, F4
dol kusaklarindan B27 x Ege 88_14 ve Ege 88 X
B27_4te istenilen uzunlukta (563 bg) bant iiretmistir.
Butow ve ark. (2003), Bx79F primerini kullanarak
yaptiklar: calismada, bu primerin 750 b¢ kismina denk
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gelen eg-baskin bir isaretleyici ve Glu-B1 (520 b¢)yi
icermeyen hatlarin 43 bg¢ bir ilave ile 563 bg
uzunlugunda alleller saptadiklarini belirtmislerdir.
UHWS89 primeri ylksek protein oranmi Gpc-BI genini
belirlemede kullanilan bir belirtectir. Caligmamizda
kullandigimiz B27, Ege 88, B27 X Ege 88_1, B27 X Ege
88_2, B27 x Ege 88_3, B27 x Ege 88_4, B27 x Ege 88_5,
B27 x Ege 88_6, B27 x Ege 88_7, B27 x Ege 88_8, B27
x Ege 88_9, B27 x Ege 88_10, B27 x Ege 88_11, B27 X
Ege 88_12, B27 x Ege 88_13, B27 X Ege 88_14, B27 X
Ege 88_15, B27 x Ege 88_17, B27 x Ege 88_18, B27 x
Ege 88_19, Ege 88 x B27_1, Ege 88 x B27_2, Ege 88 x
B27_4, Ege 88 x B27_5, Ege 88 X B27_6, Ege 88 X
B27_7, Ege 88 x B27_8, Ege 88 X B27_9, Ege 88 x B27-
12, Ege 88 x B27_13, Ege 88 x B27_14, Ege 88 x
B27_15, Ege 88 x B27_17 ve Ege 88 x B27_18
genotiplerinde istenilen uzunlukta (122 bg) yiiksek
protein orani ile ilgkili allel (Gpc-BI) tespit edilmistir.

Distelfeld ve ark. (2006), UHWS89 primerini
kullanarak, 122 ve 126 b¢ uzunlugunda alleller elde
etmis, 4 baz ¢iftlik polimorfizmin ACTT duplikasyonu
sonucunda meydana geldigini belirtmiglerdir.

Cavdar translokasyonuna ait gen (IAL.IRS
belirlemede kullanilan markérlerden RIS primeri, Fa
dol kusaklarindan B27 X Ege 88_13 ve B27 x Ege
88_19da beklenen uzunlukta (110 b¢) DNA bantlar
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vermis ve cavdar translokasyonlarina ait genin
(IAL.1RS bulundugu saptanmistir. Koebner (1995)
yuruttigu calismada, RIS primerinin 110 baz ciftinde
bant verdigini, Yediay ve ark. (2010) RIS primerini
kullanarak yaptiklar1 arastirmada, 117 baz ¢ifti
uzunlugunda bant elde ettiklerini belirtmiglerdir.

VRNI1 vernalizasyon genlerinden bir tanesi olan Vrn-
AT1ibelirlemede kullanilan bir primerdir. Arastirmada
kullanilan genotiplerde bu primere ait beklenen
uzunlukta (464 bg) bant tespit edilememistir. Ayrica,
bin tane agirhig ile iligkili Xgwm68 primeri de

arastirmada  kullanilan  genotiplerde  beklenen
uzunlukta (166 bg) bant iiretmemistir (Cizelge 3).

Markor verileri kullanilarak olusturulan dendrogram
iki ana gruba ayrilmigtir. Birinci grupta sadece Ege 88
x B27_3 genotipi yer alirken diger genotiplerden % 97
farkli bulunmus, ikinci grupta ise hem ebeveynler hem
de popillasyona ait diger melezler tespit edilmistir.
Ege 88 x B27_7 ile Ege 88 x B27_8 ve B27 x Ege 88_5
ile B27 x Ege 88_6 genotiplerinde genetik benzerlik %
100 olarak tespit edilmigtir.

Cizelge 3. B27, Ege 88 ve resiproklu F4dol kusaklarina ait allelik varyasyonlar
Table 3. Allelic variation of B27, Ege 88 and reciprocal Fypopulation

Markér Marker SUN1 SUN209 SUN479
Genotip/Genotype

Bx70E  UHWS89 RIS

B27 + - -
Ege 88 + - -
B27 x Ege 88-1 - - -
B27 x Ege 88-2
B27 x Ege 88-3
B27 x Ege 88-4
B27 x Ege 88-5
B27 x Ege 88-6
B27 x Ege 88-7 -
B27 x Ege 88-8 -
B27 x Ege 88-9 -
B27 x Ege 88-10 - - -
B27 x Ege 88-11 - - -
B27 x Ege 88-12 - - -
B27 x Ege 88-13 - - -
B27 x Ege 88-14 - + -
B27 x Ege 88-15 - - -
B27 x Ege 88-16 - -
B27 x Ege 88-17 - -
B27 x Ege 88-18 - +
B27 x Ege 88-19 - -
Ege 88 x B27-1 - -
Ege 88 x B27-2 - +
Ege 88 x B27-3 - -
Ege 88 x B27-4 - -
Ege 88 x B27-5 - -
Ege 88 x B27-6 - - -
Ege 88 x B27-7 - - -
Ege 88 x B27-8 - - -
Ege 88 x B27-9 - + -
Ege 88 x B27-10 - - -
Ege 88 x B27-11 - - -
Ege 88 x B27-12 - - -
Ege 88 x B27-13 - - -
Ege 88 x B27-14 - + -
Ege 88 x B27-15 - - -
Ege 88 x B27-16 - - -
Ege 88 x B27-17 - - -
Ege 88 x B27-18 - - -

1 1 + 1 +
'+

o+ o+ 4+

+

o+ + + 4

C o+

R TR S I S S A T T i o

o+ + o+
+

Cr 4+ 4+ o+ o+

+ 4+ 4+ +++ o+
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Tx]
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0.03 0.27

0.52

Coefficient

Sekil 2. DNA markoérleri ile taranarak elde edilen veriler sonucunda olusturulan filogenetik agag
Figure 2. A dendrogram was created as a result of data obtained by screening with DNA markers

Medini ve ark. (2005), Tunus orijinli makarnalik
bugdaylarini  yabanilerinden ayirmak amaciyla
yurittikleri calismada, AFLP ve SSR primerleri
kullanilmiglar ve SSR primerinde genetik gesitliligin
0.036-0.727, AFLP primerinde genetik g¢esitliligin
0.313-0.81 arasinda farklihik gosterdigini tespit
etmislerdir. Cifci ve Yagdi (2011), 14 ticari makarnalik
bugday cesidini RAPD markorleri kullanarak
karakterize etmigler ve genetik c¢esitlilik oraninin
0.434 ile 0.874 arasinda oldugunu tespit etmiglerdir.
Kiraz ve ark. (2019), ekmeklik bugday mutantlarinda
0.22 ile 0.76 arasinda bir genetik ¢esitlilik bildirirken,
Giingér (2019) ticari ve yerel makarnalik bugdaylarda
0.49 ile 0.86 arasinda bir genetik gesitlilik saptamigtir.

SONUC ve ONERILER

Bu calismada 39 adet makarnalik bugday genotipi,
sekiz adet allel spesifik DNA markora ile
degerlendirilerek, bu genotiplerin bazi 6zellikler ile
ilgili allelleri tespit edilmigtir.

Aragtirmada, 56 adet polimorfik bant elde edilmig ve
ortalama bant sayis1 7 olarak tespit edilmistir. En ¢ok
bant lireten markor 15 bant ile Sun 479, en az bant
ureten markoér 1 adet bant ile Bx79E olmustur.
Ortalama polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degeri
ortalama 0.875 olarak bulunmustur. En yliksek PIC
degeri 0.99 ile SUN1, SUN479, Bx79E, RIS ve VRN1
markorlerinden, en digsik PIC degeri ise 0.39 ile
UHW89 markoérinden elde edilmigtir.

Elde edilen markor verileri ile bir dendrogram
olusturulmustur. Buna goére, Ege 88 x B27_3 dol
kusaginin digerlerine genetik olarak % 3 benzer
oldugu, Ege 88 x B27_7 ile Ege 88 x B27_8 ve B27 X
Ege 88_5 ile B27 X Ege 88_6 genotiplerinin ise % 100
benzer oldugu sonucuna varilmigtir.
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Arastirmada kullanilan B27, Ege 88, B27 X Ege 88_2,
B27 x Ege 88_4 genotiplerinde mumsuluk (Wx-41)
geni, B27 X Ege 88_2, B27 X Ege 88-4, B27 X Ege 88_5,
B27 x Ege 88 _6, B27 x Ege 88 9, B27 x Ege 88_14, B27
x Ege 88 16, B27 x Ege 88_17, B27 x Ege 88_18, B27
x Ege 88_19, Ege 88 x B27_1, Ege 88 x B27_2, Ege 88
x B27_3, Ege 88 X B27_9 ve Ege 88 x B27_14
genotiplerinde kara pasa dayamklilk geni (Sr49
tespit edilmistir. B27, Ege 88, B27 X Ege 88_1, B27 X
Ege 88_2, B27 x Ege 88_3, B27 X Ege 88_4, B27 X Ege
88_5, B27 x Ege 88_6, B27 x Ege 88_7, B27 x Ege 88_8,
B27 x Ege 88_9, B27 x Ege 88_10, B27 x Ege 88 11,
B27 x Ege 88_12, B27 x Ege 88_13, B27 x Ege 88_14,
B27 x Ege 88_15, B27 x Ege 88_17, B27 X Ege 88_18,
B27 x Ege 88_19, Ege 88 x B27_1, Ege 88 x B27_2, Ege
88 X B27_4, Ege 88 X B27_5, Ege 88 X B27_6, Ege 88 X
B27 7, Ege 88 x B27 8, Ege 88 x B27 9, Ege 88 x
B27_12, Ege 88 x B27_13, Ege 88 x B27_14, Ege 88 x
B27_15, Ege 88 x B27_16, Ege 88 x B27_17 ve Ege 88
x B27_18 genotiplerinde yiiksek protein geni (Gpc-BI)
belirlenmigtir. Ayrica, B27 x Ege 88_14 ve Ege 88 x
B27_4 genotiplerinde gluten mukavemeti geni (Glu-
BI), ve B27 x Ege 88 13 ve B27 x Ege 88 19
genotiplerinde ¢avdar translokasyonlarina ait gen
tespit edilmigtir. Xgwm68 ve VRN1 primerlerinden
beklenen uzunlukta bant elde edilememistir.
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beyan etmektedirler.

Cikar Catigmasi Beyan1
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