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Ozet: Bu ¢alisma yurdumuzda tescil edilmis ve tarimi yapilan makarnahk bugday (Triticum durum
Desf.) c¢esitleri arasindaki genetik cesitliligi RAPD yontemi ile inceleme amaciyla Uludag
Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Bolimii Tohumluk Laboratuarinda yiiriitiilmiistiir.
Caligmada 14 adet makarnalik (Triticum durum Desf.) bugday ¢esidi kullanilmigtir. RAPD analizi
sonuglarina gore, kullanilan 45 primerden 27 tanesi polimorfik, 1 tanesi monomorfik bantlar
olusturmustur. Calisilan makarnalik bugdaylarda ortalama polimorfizm orant % 66.7 olarak
saptanmistir. Polimorfik primerlerden, toplam 200 PCR iiriiniinden 129 tanesi polimorfik olarak
belirlenmistir. Elde edilen DNA bantlarinin biiyiikliikleri 300-4000 bg¢ arasinda saptanmustir. Primer
bagma diisen bant sayis1 2 ile 12 arasinda degismistir. Polimorfik primer bagina elde edilen ortalama
bant sayis1 7.14, polimorfik primer basina elde edilen ortalama polimorfik bant sayisi ise 4.77 olarak
belirlenmigtir. Makarnalik bugday ¢esitleri arasindaki genetik benzerlik indeksi 0.434-0.874 arasinda
degisim gostermistir. UPGMA (Aritmetik Ortalamay: Kullanan Agirliksiz Cift Grup Metodu) metodu
kullanilarak ¢izilen dendrogramda makarnalik bugdaylarin 6 grupta toplandigi gézlenmistir. Bu analiz
sonucuna gore, makarnalik bugday ¢esitlerinde genetik olarak birbirine en yakin gesitlerin Cakmak-
79 ve Kiziltan-91, genetik olarak birbirine en uzak cesitlerin ise Ege-88 ve Ankara-98 oldugu
saptanmistir. Makarnalik bugday cesitleri arasindaki genetik varyasyonun tespit edilmesi amaciyla
kullanilan Temel Bilesenler Analizi (PCA) sonucunda ise makarnalik bugdaylarin 8 grup olusturdugu
belirlenmigtir. Elde edilen sonuglara gore gesitler arasinda varyasyon bakimindan Fuatbey-2000,
Cakmak-79, Altintas-95, Kiziltan-91, Amanos-97, Meram-2002 ve Kunduru-1149 cesitleri ayni
grupta toplanmiglardir. Bunun yani sira Gediz-75, Yelken ve Cesit-1252 gesitleri kiimeleme analizi
sonucunda dendrogramda ayni grupta yer almasmna ragmen PCA sonucu farkli bolgelerde yer
almislardir. Bu calisma ile lilkemizde tescil edilmis makarnalik bugday ¢esitleri arasinda goreceli
olarak dar bir genetik farkliligin bulundugu ve bitki 1slaht programlarinda uygun anaglarin se¢iminde
genotiplerin  benzerliklerinin saptanmasinda RAPD markéorlerinden yaralanilabilecegi sonucuna
varilmistir.

Anahtar Kelimeler: Makarnalik bugday, RAPD-PCR, genetik ¢esitlilik, polimorfizm.

* Doktora tezinin bir boliimiidiir.



Determination of Genetic Diversity of Durum Wheats Cultivated in
Turkey

Abstract: This study was carried out at the Seed Laboratory of the Department of Field Crops,
Faculty of Agriculture, University of Uludag in order to determine the genetic diversity of durum
(Triticum durum Desf.) wheat varities registetred and cultivated in our country. In this research 14
durum wheats were used. On the basis of RAPD analysis, out of 45 primers 27 primers for durum
wheat were polymorphic and 1 primer formed monomorphic bants. The polymorphism were
determined 66.7 % for durum wheat. For durum wheats, polymorphic primers detected 200 bands and
129 of them polymorphic. DNA fragment size ranged from 300-4000 bp in durum wheats. Fragments
per primers ranged from 2-12. The average number of fragments per polymorphic primer was found
7.14 and the average number of polymorphic fragments per polymorphic primer was detected as 4.77.
Genetic similarity matrix changed into 0.434 to 0.874. Using UPGMA (The unweighted pair grouping
method of arithmetic averages) to cluster data it was seen that durum wheat varities were grouped into
six cluster. The result of the analysis indicated that for durum wheats the highest similarity was
between Cakmak-79 and Kiziltan-91 whereas the genetic distance between Ege-88 and Ankara-98
was the lowest. At the result of Principal Component Analysis (PCA), used for detecting the genetic
variation between wheat varieties, 8 groups for durum wheat were determined. The result of analysis
showed that for the variation between varities, Fuatbey-2000, Cakmak-79, Altintag-95, Kiziltan-91,
Amanos-97, Meram-2002 and Kunduru-1149 varities were in the same group. On the other hand,
Gediz-75, Yelken and Cesit-1252 varities were found different parts at the result of PCA while they
were determined at the same group in the dendogram of cluster analysis. The result of the study
indicated that the registered varieties in Turkey, possesed relatively narrow genetic background and
concluded that to determine the genetic similarity of genotypes for selecting proper parents in
breeding programmes RAPD technique can be used as a molecular genetic marker.
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Giris

Giiniimiizde diinya niifusunun hizl artisi nedeniyle, beslenme gereksinimi tarimin hizla
gelismesinde bir gii¢ kaynagi olmustur. Bu amagla, 1slah ¢aligmalari ile bitkilerin genetik
yapilar1 degistirilerek daha kaliteli, yiiksek verimli, hastaliklara ve zararlilara dayanikli ve
adaptasyon yetenegi yiiksek olan cesitler elde edilmeye c¢aligilmigtir. Bugday 1slahinda
morfolojik, fizyolojik ve fenotipik 6zellikler, seleksiyon kriteri olarak ele alinmaktadir.
Karakterlerin olusumunda genotip kadar ¢evre sartlarinin da etkisi bulunmaktadir.
Fenotipik ozellikler ¢ogu kez kantitatif karakterler tasimaktadir. Bu nedenle, cevre
sartlarindan etkilenmeyen seleksiyon kriterlerinin bulunmasi genetik ilerlemeyi ve
iyilestirmeyi hizlandiracaktir (Bilgin, 2001).

Molekiiler markorler, bitki organizmalarinda detayli fiziksel ve genetik kromozom
haritalarinin  hazirlanmasinda, bitkilerde istenilen 0&zelliklerde seleksiyon yolu ile
secilmesinde ve klasik 1slah calismalarinin basart sansii artirmada, bitkilerde gen
kaynaklarinin 6zelliklerinin belirlenmesinde, genetik incelemelerde, transgenik bitkilerin
belirlenmesi gibi bircok alanda kullanilmaktadir (Gupta ve ark. 1999, Atak 2004). Son
yillara kadar bu amagla bitki enzimlerinin farkli elektroforetik oOzelliklerine dayali
izoenzimler gibi biyokimyasal markor teknikleri kullamlmigtir (Bilgin, 2001). Hizli ve
maliyeti diisiik olmasma ragmen bu teknikler smirli sayida polimorfizmi tespit
edebildiginden yerini DNA markdrlerine birakmaktadirlar.



Bu c¢alismada da DNA diizeyinde markdr kullanilarak, yurdumuzda tescil edilmis ve
tarim1 yapilan makarnalik bugday cesitleri arasindaki genetik cesitlilig§i RAPD yontemi ile
incelemek amaglanmustir.

Materyal ve Yontem

Calismada yurdumuzun farkli bolgelerinde bulunan Tarimsal Aragtirma Enstitiileri ile
Uludag Universitesi Ziraat Fakiiltesi’nden temin edilen toplam 14 adet makarnalik bugday
¢esidi kullanilmistir ( Cizelge 1).

Cizelge 1. Arastirmada kullanilan bugday ¢esitleri, pedigrileri ve 1slah¢1 kuruluslari.

Cesitler Pedigree Islah¢1 Kurulus

Altintag- Anadolu Tarimsal Arastirma
95 KND//68111/WARD YE0313-18E-3E-2E-OE Enstitiisii/ Eskisehir
Amanos- s v rrctss Cukurova Tarimsal Aragtirma
97 OST'§/ICTA’S"/YAV”S Enstitiisti / Adana

BAK2916/LDS//6783/3/BERK469/7/CR“S”/GS“S Tarla Bitkileri Merkez Tarimsal

'3‘8” Kara- . \ PULICUM/3DF17-72/4/DI1165137/ Arastirma Enstitiisii / Ankara
GEDIZ75/5/ AA “S” /6/ CPE/G2// TC*2/TC

Cesit- ) ) B Tarla Bitkileri Merkez Tarimsal

1252 61-130//414-44/377-2 Aragtirma Enstitiisii / Ankara

Cakmak- - ) Tarla Bitkileri Merkez Tarimsal

79 UVY 162/61-130 Arastirma Enstitiisii / Ankara

Ege- 88 JORI/ANHINGA//FLAMINGO(BITTEREN//"S”)c Ege Tarimsal Arastirma Enstitiisii.
9 m9799-126M-1M-4Y-0M Menemen/Izmir

Fuatbey - Cukurova Tarimsal Aragtirma

2000 Enstitiisii / Adana

Gediz- LD357E- TC*2 X JORI 27354-1M-1Y-OY Ege Tarimsal Arastlrma Enstitiisii.

75 Menemen/Izmir

Kiziltan- - Tarla Bitkileri Merkez Tarimsal

91 UVY 162/61-130//BY2E/TC Aragtirma Enstitiisii / Ankara

Kunduru Anadolu Tarimsal Aragtirma

“1149 SILV-TUR Enstitiisii / Eskisehir

Meram- Bahri Daglag Tarimsal Arastirma

2002 Enstitiisti / Konya

Pimnar- GOKGOL /AMASY A Uludag Universitesi Ziraat Fakiiltesi /

2001 Bursa

Seleuklu- 173 4450/0Vi/3/DF21-720/61-130/0VY 162 Bahri Dagdas Tarimsal Arastirma

97 Enstitiisii / Konya

velken - Bahri Dagdas Tarimsal Arastirma

Enstitiisti

Aragtirma Uludag Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri boliimiine ait Tohumluk
laboratuarinda yiritilmiistir. DNA izolasyonu i¢in EZ-10 Spin Column DNA izolasyon
kiti kullamilmistir. PCR’a baslamadan once izole edilen DNA’larin  miktarlar
spektrofotometrik olarak 260/280 nm dalga boyunda Ol¢lilmiis, protein ve RNA
kontaminasyonu olup olmadigi incelenmistir. Spektofotometrik olgiimlerde hesaplanan
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DNA miktarlarina gére PCR analizi i¢in pl’de 5 ng olacak sekilde 6rnekler sulandirilmigtir.
PCR islemi igin, her tiipte toplam 20 ul olacak sekilde 20 ng genomik DNA, 25uM
dNTP,1.25ul 10 x Buffer, 25 mM MgCl,, 1 inite Taqg DNA polimeraz enzimi
kullanilmistir. PCR iglemi i¢in Bio Basic firmasina ait S serisinden 10 baz dizilimli 45 adet
rasgele RAPD primeri kullamilmigtir. Kullanilan primer ve baz diziligleri Cizelge 2’de
verilmistir. DNA’nin ¢ogaltimi i¢in Creacon T-CY versiyon 1.2 marka thermocycler’da 94
°C’de 3 dakikada 1 dongii, 94 °C’de 30 saniye, 36 °C’de 1 dakika, 72 °C’de 2 dakika 40
déngii ve son olarak 72 °C’de 10 dakikadan olusan PCR progranu gerceklestirilmistir. PCR
islemi sonrasinda ¢ogalan DNA’lar elektroforezde %1.2°lik EEO agaroz jelde, 100 V’da,
2.5 saat ytriitiilmiistiir. Jel ve elektrot tampon ¢ozeltisi olarak dnce 10 x TBE stok ¢ozeltisi
hazirlanmis daha, sonra bu ¢ozelti elektroforezde kullanilmak tizere 1x TBE (900 ml saf su,
100 ml 10xTBE/11) olacak sekilde seyreltilmistir. Elektroforez isleminde 11 pl PCR
iiriintine 2.5 pl yiikleme boyasi ilave edilmis, iirlinlerin baz ¢iftlerini belirmek i¢in 100 bg-
10 kb’lik Bio Basic firmasina ait DNA yiikleme markdrii (DNA size marker) kullanilmistir.

Cizelge 2. RAPD primerleri ve baz diziliseri

Primer Ad1 Primer Sekanslar1 (5—3) Primer Adx Primer Sekanslar1 (5—3)
S21 CAGGCCCTTC S134 TGCTGGAGG T
S22 TGC CGAGCTG S135 CCAGTACTCC
S32 TCG GCG ATAG S138 TTCCCGGGTT
S34 TCTGTGCTG G S 139 CCTCTAGACC
S35 TTCCGAACCC S 143 CCAGATGCAC
S38 AGGTGACCGT S151 GAG TCT CAG G
S56 AGG GCG TAAG S 156 GGT GACTGT G
S81 CTACGG AGG A S161 ACCTGGACAC
S98 GGC TCATGT G S 165 TGT TCC ACG G
S101 GGT CGG AGA A S 169 TGG AGAGCAG
S120 GGG AGACATC S 177 GGT GGT GAT G
S 122 GAG GATCCCT S 186 GAT ACCTCG G
S123 CCTGATCACC S 188 TTC AGG GTG G
S124 GGT GAT CAG G S218 GATGCCAGAC
S125 CCGAATTCCC S 222 AGT CACTCCC
S 126 GGG AATTCG G S 244 ACCTTCGGAC
S 127 CCGATATCC C S 248 GGC GAAGGTT
S128 GGG ATATCG G S271 CTG ATGCGTG
S129 CCAAGCTTC C S280 TGT GGC AGC A
S 130 GGAAGCTTG G S418 CACCATCCGT
S132 ACG GTACCAG S 443 CTGTTGCTAC
S133 GGC TGC AGA A

RAPD-PCR reaksiyonlar1 en az iki kez tekrar edilmistir. Herhangi bir kirlenmenin olup
olmadigini belirlemek {izere tiim PCR reaksiyonlart i¢in genomik DNA hari¢ diger
bilesenleri iceren negatif kontrol kullanilmistir. PCR sonrasi goriintiileri elde etmek icin
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Kodak 1D jel goriintiileme sistemi kullanilmistir. Dendrogramin elde edilmesi igin PCR
sonucu olusan RAPD-DNA bantlarinin okunmasi ve degerlendirilmesinde gozle
goriilebilecek netlikte olusan tiim bantlar degerlendirilmeye alinmis, cok net goriilmeyen
degerlendirme dis1 birakilmustir. Incelenen jelde bant desenlerine bakilarak bantlarin olup
olmamasi durumuna goére “1” veya “0” seklinde degerlendirilmeler yapilmis ve bant
matrisleri olusturulmustur. Ayrica gesitler arasindaki mevcut genetik varyasyonu incelemek
amaciyla temel bilesenler analizi (PCA) yapilmistir. Bu amagla NTSYS-PC (Numerical
Taxonomy and Multivariate Analysis System) versiyon 2.2 (Rohlf, 2005) bilgisayar
programi kullanilmigtir.

Arastirma Sonuclar ve Tartisma

Calismada kullanilan primerlerden hepsi amplifikasyon gostermemis olup, 27 tanesi
tekrarlanabilir ve giivenilir polimorfik RAPD-PCR firiinleri vermis, 1 tanesi monomorfik
bantlar olusturmustur. Amplifikasyon gosteren bu primerlerin bant 6zellikleri Cizelge 3’de
verilmigtir.

RAPD-PCR yontemi ile ¢alisan; De Bustos ve ark. (1998) arpa bitkisinde 64 primer ile
calismislar ancak 10 tanesini polimorfik olarak saptamislardir. Benzer sekilde bugday
bitkisi ile yaptiklari ¢aligmalarda Liu ve ark. (1999) 60 primerden 9 ‘unu, Pujar ve ark.
(1999) 80 primerden 21’ini, Sun ve ark. (1998) 59 primerden 29’unu, Tavale (2001) 100
primerden 21’ini, Karcicio (2006) ise 42 primerden 26 adedini polimorfik olarak
belirlemiglerdir.

Cizelge 3 incelendiginde de goriilecegi gibi makarnalik bugday cesitlerinde
amplifikasyon gosteren 28 adet primerden toplam 200 adet bant elde edilmis olup,
bunlardan 129’u polimorfik, 71’1 ise monomorfik RAPD-PCR bantlart vermistir. Ortalama
polimorfizm orani ise % 66.7 olarak belirlenmistir. Calismamizdaki sonuca benzer olarak
Joshi ve Nguyen (1993) bugday ile yaptiklart RAPD-PCR sonucunda, 109 PCR iiriiniinden
71 (% 65) adedini, saptadigimz degerlerden farkli olarak yine ayni yontemi kullanan
aragtiricilardan Sun ve ark. (1998) 168 PCR iiriiniinden 78 adedini, Grewal ve ark. (2007)
372 banttan 323 (% 86.8)’linii polimorfik olarak saptamislardir.

Arastirmada belirlenen ortalama polimorfizm oranina (% 66.7) benzer veya yakin
olarak RAPD yo6ntemi ile bugdayda Pujar ve ark. (1999) % 68.9, Mukhtar ve ark. (2002) %
64.38, Malaki ve ark. (2008) % 60 ve Sawalha ve ark. (2008) % 65 oraninda polimorfizm
oranlari belirlemiglerdir. Taghian ve Abo-Elwafa (2003) % 41.86, Bhutta ve ark. (2006) %
46.97, Karcicio (2006) % 46.02, Wang ve ark. (2007) % 16.5 ve Tahir (2008) % 35.7
polimorfizm orani saptayarak ¢aligmamizdaki sonugtan daha diisiik, ve Bibi ve ark. (2009)
ise % 89.2 polimorfizm orani belirleyerek caligmamizdaki sonugtan daha yiiksek
polimorfizm orani saptamiglardir.

Elde edilen fragmentlerin bant biiyiikliiklerinde, en diisiik bant agirligi1 300 bg olup S
32, S 129 ve S 280 primerlerinden (Sekil 1), en biiyiik bant agirligt ise 4000 bg olup S 125
primerinden elde edilmistir (Sekil 2). En yiiksek polimorfizm yiizdesi % 100 ile S 56, S 122
ve S 161 primerlerinden, en diisiik polimorfizm yiizdesi ise % 28.5 ile S 169 primerinden
elde edilmistir. Diger primerlerin polimorfizm yiizdesi ise % 33.3 ile % 90 arasinda degisim
gostermistir. Primer bagina diisen band sayis1 2 ile 12 arasinda degismistir.
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Cizelge 3. Makarnalik bugday cesitlerinde primerlerden elde edilen bantlarin 6zellikleri

. .o | Polimorfik Monomorfik | Toplam Bant | Polimorfizm
Primer Adi | Bant Bilyiikligi Bant Sayisi Bant Sayis1 pSaylsl Orani
S21 800-2500 bg 6 6 12 % 50.0
S22 590-2050 bg 8 1 9 % 88.8
S 32 300-1300 be 3 3 6 % 50.0
S34 1000-2500 bg 3 1 4 % 75.0
S35 700-900 bg 1 1 2 % 50.0
S 56 500-2950 bg 12 - 12 % 100
S 120 800-2500 be - 7 7 -
S 122 950-2000 bg 6 - 6 % 100
S 125 400-4000 bg 9 2 11 % 81.0
S 126 400- 3000 bg 6 2 8 % 75.0
S 127 600-1500 be 9 1 10 % 90.0
S 128 800-2100 bg 3 2 5 % 60.0
S 129 300-2000 be 9 2 11 % 81.0
S 130 900-1500 bg 2 4 6 % 33.3
S 132 450-2000 bg 8 1 9 % 88.8
S 134 1000-1500 bg 1 2 3 % 33.3
S 135 650-1500 be 4 1 5 % 80.0
S 138 400-1700 bg 2 2 4 % 50.0
S 151 850 2200 bg 2 10 12 % 83.3
S 156 800-3000 bg 6 3 9 % 66.6
S 161 1300-2800 bg 7 - 7 % 100
S 169 800-1600 bg 2 5 7 % 28.5
S 248 900-3000 bg 3 4 7 % 42.9
S271 400-3000 bg 3 2 5 % 60.0
S 280 300-1500 bg 2 3 5 % 40.0
S 418 795-3000 be 7 2 9 % 77.7
S 443 500-1400 bg 2 3 5 % 40.
S 461 600-2000 bg 3 1 4 % 75.0
Toplam 129 71 200 Ort: % 66.7
Polimorfik primerlerden elde edilen toplam bant sayist 193
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Sekil 1. S 32 primerine ait jel goriintiisii.




Sekil 2. S 125 primerine ait jel goriintiisii.
M:Markor, 1:Yelken, 2:C-1252, 3:Selguklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-91,7:Amanos-97,
8: Kunduru-1149, 9: Altintag-95, 10: Meram-2002, 11: Ankara-98, 12: Gediz-75, 13: Fuatbey-200,
14: Pmnar-2001, K: Kontrol

En cok bant elde edilen primerler S 21, S 56 ve S 151 primerleri olup, bunlardan 12
adet bant elde edilmistir. En az bant veren primer ise 2 adet bant olusumu ile S 35 primeri
olmustur. Polimorfik primer basma elde edilen ortalama bant sayist 7.14 (193/27),
polimorfik primer basina elde edilen ortalama polimorfik bant sayisi ise 4.77 (129/ 27)
olarak belirlenmistir.

Arastirmalarinda en yiiksek ve en diisiik polimorfizm oranlar1 bakimindan ise bugday
bitkisinde SSR yontemi ile yiiriittiikleri ¢aligmalarinda Dograr ve ark. (2000) calistiklari
primerlerde 0.609-0.872, RAPD yontemi ile Atak (2004) % 60- % 100 ve AFLP yontemi
ile Altintas ve ark. (2008) % 26 - % 58 arasinda polimorfizm belirleyerek ¢alismamizdaki
bulgulara yakin degerler bulmuslardir. Aragtirmada elde edilen 2-12 bant sonucu bugday
bitkisiyle yiiriitilen RAPD ¢alismalarinda, Liu ve ark.(1999) ve Bibi ve ark.(2009)’nin
strastyla 6-12 ve 1-11 bant bulgularini destekler niteliktedir. Ayrica, Grewal ve ark. (2007)
primer basma 5.30 bant ve Tonk ve ark. (2008) ortalama polimorfik bant sayisin1 3.5
oraninda saptayarak ¢alismamizdaki sonuglara benzer degerler bulmuslardir.

Dendrogramin elde edilmesi i¢in incelenen jelde bant desenlerine bakilarak, polimorfik
primerlerden elde edilen PCR firiinlerine ait bant desenlerinden elde edilen bant matriksleri
yardimiyla olusturulan benzerlik matriksine ait degerler Cizelge 4’de verilmistir. Cizelge
incelendiginde en yiiksek benzerligin 0.874 orani ile Cakmak-79 ile Kiziltan-91 ¢esitleri
arasinda olustugu goriilmektedir. Diger en yiiksek benzerlikler ise Kiziltan-91 — Altintag-95
ve Yelken - Cesit-1252 cesitleri arasinda sirasiyla 0.873 ve 0.861 orani ile saptanmustir.
Elde edilen verilere gore en diisiik benzerlik orani ise 0.434 ile Ege-88 ile Ankara-98, 0.500
degeri ile Yelken ve Ankara-98 ve 0.504 oram ile Pinar-2001 ve Ankara-98 cesitleri
arasinda saptanmistir. Bu durumda elde edilen sonuglara goére, birbirine en yakin gesitler
Cakmak-79 ve Kiziltan-91, birbirine en uzak cesitler ise Ege-88 ve Ankara-98 cesitleri
olmustur. Cesitlere ait pedigriler incelendiginde ise (Cizelge 1), Ankara-98 ve Gediz -75
cesitlerinin pedigrilerinde TC™®yi ortak ana¢ olarak paylastiklar goriilmektedir. Ayrica
Gediz-75’in Ankara-98’in anaglarindan biri oldugu ve iki ¢esit arasinda 0.609 oraninda bir
benzerlik oldugu ¢izelgede goriilmektedir. Bunun yami sira Gediz-75 ve Ege-88 cesitleri
diger bir ortak ataya (Jori) sahip olup, 0.517 oraninda birbirine benzemektedirler. Cakmak-
79, Kiziltan-91, Selguklu-97 cesitlerinde ise 61-130/UVY162 ortak ana¢ iken, 61-130
anacinin ise Cakmak-79, Kiziltan-91, Selguklu-97 c¢esitlerinin yam sira Cesit-1252
¢esidinin de ortak anaci oldugu goriilmektedir (Cizelge 1). Benzer cesitlerle yaptigit RAPD-
PCR sonucunda c¢alismamizdaki sonuca paralel olarak Karcicio (2006), caligmasinda
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Kiziltan-91 ve Cakmak-79 ¢esitlerinin birbirine yakin ¢esitler oldugunu ve dendrogramda
aym grupta yer aldigini bildirmis, bunun nedeninin de bu iki ¢esidin pedigrilerinde iki ortak
anac1 (61-130/0VY-162) paylasmasi oldugunu belirtmistir. Ayni ¢calismada Pinar-2001 ile
Ankara-98 cesitleri arasinda ¢alismamizdaki sonuca benzer olarak diisiik benzerlik orani
saptanmustir.

Cizelge 4. Makarnalik bugday cesitlerine ait benzerlik matriksi degerleri

G1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14
1 1.00

2 0861 1.0

3 0.662 0.622 1.0

4 0.709 0.653 0.580 1.0

5 0.679 0.716 0.705 0.658 1.0

6

7

8

0.679 0.742 0.667 0.644 0.874 1.0

0.628 0.679 0.641 0.604 0.707 0.744 1.0

0.600 0.667 0.626 0.558 0.720 0.747 0.646 1.0
9 0.701 0.750 0.714 0.653 0.845 0.873 0.703 0.767 1.0
10 0.711 0.781 0.638 0.629 0.768 0.793 0.724 0.762 0.823 1.0
11 0.500 0.547 0.526 0.434 0.585 0.639 0.583 0.536 0.621 0.662 1.0
12 0.587 0.680 0.585 0.517 0.683 0.684 0.684 0.684 0.704 0.774 0.609 1.0
13 0.629 0.616 0.543 0.574 0.636 0.662 0.596 0.621 0.671 0.658 0.534 0.676 1.0
14 0.619 0.577 0.544 0.530 0.587 0.612 0.544 0.553 0.635 0.561 0.504 0.511 0.612 1.0
G:Genotip, 1:Yelken, 2:C-1252, 3:Selguklu-97, 4:Ege-88, 5:Cakmak-79, 6:Kiziltan-91, 7:Amanos-
97, 8:Kunduru-1149, 9:Altintag-95, 10:Meram-2002, 11:Ankara-98, 12:Gediz-75, 13:Fuatbey-200,
14: Pinar-2001.

Elde edilen benzerlik indeksi baz alinarak olusturulan dendrograma (Sekil 3) gore ise
calisilan makarnalik bugday genotipleri 6 kolda (grup) toplanmuslardir. Birinci kolda
Ankara—98 ¢esidi yer almis olup, diger cesitlerle 0.560 oraninda benzerlik gostermektedir.
Ikinci kolda yer alan Pmar -2001 ile diger gesitler arasinda 0.540, {igiincii kolda yer alan
Ege-88 ile diger gesitler arasinda 0.620 oraninda benzerlik saptanmistir. Dordiincli ve
besinci kolda sirasiyla Fuatbey-2000 ile Selguklu-97 gesitleri yer almis ve diger ¢esitlerle
aralarinda 0.640 ile 0.710 oraninda benzerlik belirlenmistir. Diger tiim ¢esitler altinct kolda
yer almiglardir. Altinci kolda kendi icerisinde baslica iki alt kola ayrilmakta olup, altinci
kolun birinci kolunda Amanos-97, Gediz-75, Kunduru-1149, Meram-2002, Altintag-95,
Kiziltan-91 ve Cakmak-79 c¢esitleri, ikinci dalinda ise Yelken ve Cesit-1252 cesitleri
bulunmaktadir.

Calismamizda elde edilen benzerlik matriksi degerleri 0.434-0.874 arasinda
degismistir. RAPD-PCR yontemi kullanilarak bugday bitkisi iizerinde yapilan diger
caligmalarda ise benzerlik indekslerini, Castagna ve ark. (1997) 0.432- 0.982 (ortalama
0.718), Karcicio (2006) 0.276-0.778 ve Cenkci ve ark. (2007) ise 0.388 -0.714 arasinda
bulduklarini bildirmektedirler. Saptanan bu degerler arastirmamizda saptanan 0.433-0.874
degerleri ile goreceli yakindir. Ayrica RAPD yontemi ile bugday cesitleri iizerinde
yiiriittikkleri ¢alismalarinda benzerlik indekslerini Bedo ve ark. (2000) 0.03-0.74, Szucks ve
ark (2000) 0.03-0.18 oranlarinda belirleyerek aragtirmada saptanan degerlerden daha kiigiik
degerler bildirirken, Mukhtar ve ark. (2002) 0.756-0.927 degerleri ile daha yiiksek degerler
bulmuslardir.
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Arastirmada elde edilen dendrogramda ise galigilan makarnalik bugday cesitleri 6
grupta toplanmiglardir. Bu bulgu Abbas ve ark. (2008)’nin yaptiklari RAPD-PCR sonucu
elde ettikleri dendrogramda ¢alistiklart bugday genotiplerinin 6 grupta toplandiklari
bulgularina benzer niteliktedir. Bunun yani sira yapilan diger ¢aligmalarda arastirmamizdan
farkli olarak, Liu ve ark. (1999), elde ettikleri dendrogramin 4 gruptan, Pujar ve ark. (1999)
3 gruptan, Dograr (2000) ve Tavale (2001) 2 gruptan olustugunu bildirirken, Mukhtar ve
ark. (2002) ve Bhutta (2006) ise dendrogramda 1 biiyiik ve 2 kiigiik alt grup olustugunu
bildirmiglerdir.
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Sekil 3. Makarnalik bugday cesitleri arasindaki genetik iliskiyi gosteren dendrogram

Arastirmada elde edilen “Temel Bilesenler Analizi (PCA)” sonucu Sekil 4’de
goriilmektedir. Bu sonuglara gore ¢esitler arasinda genetik varyasyon bakimindan Fuatbey-
2000, Cakmak-79, Altintas-95, Kiziltan-91, Amanos-97, Meram-2002 ve Kunduru-1149
gesitleri ayni grupta toplanirlarken, diger gesitler genetik benzerlik esitliginden elde edilen
dendrograma benzer sekilde farkli gruplar olusturmuslardir. Ancak Gediz-75, Yelken ve
Cesit -1252 ¢esitleri dendrogramda ayni grupta yer almasina ragmen PCA sonucu farkli
bolgelerde yer almislardir. Bunun sebebinin gesitlerin ¢ok farkli cografi bolgelerden
getirilmesi veya farkli genetik icerige sahip anaglarin kullanilmasi olarak agiklanmaktadir
(Karcicio 2006). Cizelge 1 incelendiginde de goriilecegi gibi Gediz-75 Izmir, Yelken
Konya ve Cesit-1252 ise Ankara illerinde bulunan Tarimsal Arastirma Enstitiilerinden
temin edilmis olup, bu farkli cografi yorelerde yetistirilmesi Onerilmektedir. Bunun yani
sira gesitler farkli anaglari da igermektedirler (Cizelge 1). Ayrica degisik ekolojik
ortamlarin RAPD- polimorfizminin ortaya ¢ikmasinda etkili oldugu Nevo ve ark. (2002)
tarafindan bildirilmektedir.

Karcicio (2006), makarnalik bugday cesitlerinde RAPD-PCR teknigi ile genetik
cesitlilik analizi konulu g¢alismasinda, elde ettigimiz sonuca benzer sekilde, c¢esitlerin
dendrogramda 2 grup olusturmasina ragmen PCA sonucunda gesitlerin 4 farkli grupta
toplandigini bildirmistir.

15



Ege-88
042—— 9

C-12!

Cakmak-79
Altintag
0s:dnziltan

flefgm-2002

-0.21

[ Gediz7s
e}

.. |Ankara-98
041

071 076 081 086 091
Dim-1

Sekil 4. Makarnalik bugday cesitlerine ait temel bilesenler analizi

Sonug

Calismamizda toplam 45 RAPD primeri kullanilmis ve makarnalik bugdaylarda 28’1
polimorfik olarak saptanmistir. Dendrogram bilgisine bakarak arastirmada kullanilan
makarnalik bugday ¢esitlerinin 6 grupta toplandigii sdyleyebiliriz. Dendrogram
sonuglarinda ayni grupta yer alan bazi ¢esitlerin ortak bir atayr (Cakmak-79, Kiziltan-91,
Kunduru-1149, Cesit-1252), bazilarinin ise ortak bir cografi 6zelligi (Cesit-1252, Cakmak-
79, Kiziltan-91 (Ankara), Yelken, Meram-2002 (Konya) Altintag-95 ve Kunduru
(Eskisehir)) paylastigi goriilmektedir. Farkli cografi bolgelerden gelen ve atasal bagi
bulunmayan gesitlerin ayn1 grupta yer almasinin nedeninin uygulanan islah programlarinin
bir sonucu oldugunu sdyleyebiliriz. Ciinkii 1slah programlari belirli genetik 6zelliklerin
secilmesine yonelik yapilmaktadir. Bu durum, gesitler arasinda ortak bir ata olmasa da
benzer bir genetik yapinin ortaya ¢ikmasina neden olabilmektedir (Karcicio 2006).

Benzerlik matriksi degerlerine bakildiginda; makarnalik bugday cesitleri arasindaki
benzerlik indeksinin 0.434-0.874 arasinda degistigi goriilmektedir. Bu durum daha once
Chen ve ark. (1994), Akkaya ve ark. (1999), Dograr ve ark. (2000), Szucs ve ark. (2000),
Taghian ve Abo-Elwafa (2003), Maric ve ark. (2004), Bhutta ve ark. (2006), Shoaib ve
Arabi (2006), Altintas ve ark. (2008) ve Tahir (2008) gibi arastiricilarin aragtirmalarinda da
belirtildigi gibi makarnalik bugdaylarda genetik temelin daraltildigt sonucunu
desteklemektedir. Ancak PCA sonucunda makarnalik bugdaylarda 8 grubun olusmasi,
makarnalik bugday ¢esitlerinde genetik temelin heniiz varyasyon yaratamayacak kadar
daraltilmadigi sonucunu da gostermektedir. Bu durum, cesitlerin ¢ok farkli cografi
bolgelerden olmasi ve farkli genetige sahip anaclarin kullanilmasi ile agiklanabilir. Ciinkii

RAPD polimorfizminin ortaya ¢ikmasinda degisik ekolojik kosullar etkili olabilmektedir.

Bu caligsma ile, lilkemizde tescil edilmis bugday gesitleri arasinda goreceli olarak dar
bir genetik farkliligin bulundugu ve RAPD markorleriyle bitki islahi programlarinda
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anaclarin benzerligi hakkinda bilgi alinarak ve bu sayede genetik olarak uniform yada ¢ok
benzer olan bireylerin melezlemede kullanilmasindan kaginarak uygun anaclarin se¢imiyle
basarili 1slah programlarinin yiiriitiilebilecegi sonucuna varilmistir.
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