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Markor Destekli Seleksiyonun Bugday Islahinda Kullanim
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Ozet: Temel besin maddesi olan bugday, Diinya’da ve Tiirkiye’de en fazla yetistirilen kiiltiir bitkisidir. Ekim
alanlarim1 daha fazla genisletmenin miimkiin olmadigi giliniimiizde, artan niifusun besin ihtiyacim
karsilamanin en etkili yolu, birim alan verimini artirmaktir. Bugdayda verimdeki artis ancak hastalik ve
zararllara dayanikli, stabilitesi yiiksek ve her yorenin kendi ekolojik kosullarina uygun ¢esitlerin
geligtirilmesi ile saglanabilir. Uzun yillar siiren seleksiyonlarla genlerin belirli yonde secilmesi ve
melezlemelerde ortak anaglarin kullanilmasi bugdayda genetik varyasyonu daraltmis ve istenen 6zellikleri
tagtyan cesitlerin klasik bitki 1slahiyla gelistirilmesini zorlastirmistir. Markor destekli seleksiyon (MAS)
klasik bitki 1slahinda karsilasilan sorunlar1 ¢6zmek i¢in kullanilan alternatif ve yardimci bir tekniktir. Markor
destekli seleksiyon agronomik olarak 6nem arz eden ve birden fazla gen veya lokus tarafindan kontrol edilen
karakterlerin hizli bir sekilde aktarilmasini saglamaktadir. Bu teknik klasik 1slah1 tamamlayici, oldukga hizli,
etkin, dogru ve ekonomik bir seleksiyon yontemidir.
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Using Marker Assisted Selection in Wheat Breeding

Abstract: Wheat is a basic nutrition and is the most widely grown crop in the world and Turkey. Since
further expansion of cultivated area is not possible, the most efficient way of supplying necessary nutrition
for increasing population is to increase yield per area. Increases in wheat yield can be achieved through
improvement of varieties which are resistant to disease and insect pests, which have stability across different
environments. Selections toward specific purposes during long breeding programs and use of common
parents in crosses made the genetic base of cultivated wheat narrow and made it difficult to develop new
varieties through classical plant breeding. Marker assisted selection (MAS) is a alternative and helpful
method to solve problems of classical plant breeding. Marker assisted selection facilitates transfer of traits
are agronomically important and controlled by one or more gene/locus. This technique is a rapid, efficient,
reliable and economical selection method and is complement of classical breeding.

Key Words: Wheat, Plant Breeding, Marker Assisted Selection, MAS

1. Giris

Bitki 1slahinda kantitatif karakterleri
etkileyen genlerin klasik 1slah metotlariyla
aktarilmasinda 6zellikle baglant1 siiriiklenmesi
(linkage drag) gibi bircok  problemle

geri  melez  1slahinin  etkinligini ve
giivenilirligini artirmaktadir (Francia ve ark.,
2005).

Molekiiler markorlerin gelistirilmesinden
sonra  markor  destekli

karsilasilmaktadir. Bugday 1slahinda markor
destekli seleksiyon (MAS) ve embriyo kiiltiirii
ile 1si-151k  kontrollii seralarin  kullanilmasi
klasik bitki 1slahina olduk¢a yardimcr olan
modern teknolojik yaklasimlardir. Geleneksel
veya klasik 1slah metotlarinin basarisint ve

hizim1  artirict1  tekniklerin - basinda MAS
gelmektedir.
Markor destekli  seleksiyon agronomik

olarak 6nem arz eden ve birden fazla gen veya
lokus tarafindan kontrol edilen karakterlerin
etkin  bir sekilde aktarilmasimi  saglar.
Giintimiizde markor destekli 1slah calismalari
cogunlukla geriye melezleme ydnteminde
uygulanmaktadir  (Yildirim, 2005). Klasik
1slaha kiyasla, molekiiler markorlerin kullanimi

seleksiyon  hiz
kazanmustir. Ozellikle tahillarda verim, Kalite
ile hastalik ve zararlilara dayaniklilik gibi
konularda yapilan ¢alismalar giderek artmakta
ve basarili sonuclar elde edilmektedir. MAS
yardimiyla bugdayda uzun yillar siirecek olan
1slah  calismalart ¢ok daha kisa siirede
tamamlanarak sar1 pas (Yildirim ve ark., 2004),
yaprak past (Kolmer, 1996) ve kiilleme (Huang
ve ark., 2003a) gibi Onemli hastaliklara
dayaniklilik genlerinin yeni cesitlere aktarimi
saglanmistir. Francia ve ark. (2005) ise
birbiriyle c¢ok siki baglantili olan diisiik
sicakliga toleranslilikla ilgili iki kantitatif
karakter bolgesini (QTL) Polimeraz Zincir
Reaksiyonuna (PZR) dayali markdrlerin
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yardimiyla transfer etmislerdir. Li ve ark.
(2009) yaptiklar1 c¢alismada, geri melezleme
1slahtyla markor destekli seleksiyon yontemini
kombine bir sekilde kullanarak yeni bir
kiillemeye dayaniklilik genini (pm41) ekmeklik
bugdaya aktarmayi basarmislardir. Bugdayda,
ekmek (Zamani ve ark., 2009) ve makarna
yapma kalitesi (Watson, 2008) ile ilgili markor
destekli 1slah ¢alismalart da yapilmaktadir.

Markor destekli seleksiyon ile 1slah
calismalar1 daha kisa siirede ve daha az isgiicii
ile tamamlanabilmekte ve bunlarin yanisira
gereksinim duyulan populasyon biiyiikliigii de
klasik 1slaha nazaran c¢ok daha kiiciik
olmaktadir (Gupta ve Rustgi, 2004).

2. Molekiiler Markorler

Markor destekli  seleksiyonda kullanilan
markor  tipleri  morfolojik,  biyokimyasal
(protein) ve molekiiler olmak {iizere ii¢ ana
gruba ayrilmaktadir. Morfolojik belirleyiciler
(markorler); cicek rengi ve tohum sekli gibi
gorsel olarak karakterize edilebilen analizleri
olduk¢ca kolay olan fenotipik karakterlerdir
(Yildinm ve Kandemir, 2001). Ancak
sayilarinin az olusu yaninda ¢evreden ve diger
lokuslardan etkilenmeleri nedeniyle giiniimiizde
fazla kullanilmamaktadirlar. Bunlarin yanisira
birbirine oldukca yakin genotipler arasinda
sinirh  diizeyde polimorfizm gostermeleri ve
dominant 6zellikte olmalarindan dolay1 sadece
dominant fenotipi (AA ve Aa) resesif fenotipten
(aa) ayirmalart da morfolojik markoérlerin diger
dezavantajlaridir (Mohan ve ark., 1997).

Molekiiler belirleyiciler diger
belirleyicilere gore daha giivenilir olmalari,
cevreden etkilenmemeleri, bitkilerin
gelismelerinin her asamasinda
kullanilabilmeleri, bitkinin olgunlasmasinin
beklenmesine gereksinim olmamasi ve genis bir
varyasyon  goOstermeleri  gibi  avantajlar
nedeniyle son yillarda yaygin  olarak
kullanilmaktadirlar. Bu belirleyiciler farkli
genotiplere ait DNA niikleik asit dizilig
farkliligin1 cesitli sekillerde ortaya koyarlar.
Ayrica bu belirleyicilerin DNA polimorfizmi
klasik ~ morfolojik  veya  biyokimyasal
belirleyicilerden ¢ok daha fazladir (Ozcan ve
ark., 2001).

Molekiiler DNA belirleyicilerden bugday
1slahinda  kullamilanlarin  en  6nemlilerini
hibridizasyona dayali olan restriksiyon parca
uzunlugu polimorfizmi (RFLP) (Bolstein ve

106

ark., 1980) ve PZR’ye dayali olan rasgele
cogaltilmis polimorfik DNA (RAPD) (Welsh ve
McClelland, 1990), basit dizi tekrarlar
(mikrosatelitler veya SSR) (Hamada ve ark.,
1982), cogaltilmis par¢a uzunlugu polimorfizmi
(AFLP) (Vos ve ark., 1995), dizisi etiketlenmis
alanlar (STS) (Talbert ve ark., 1994) ve tek
niikleotid farkliliklar1 (SNP) (Ravel ve ark.,
2007) gibi belirleyiciler olusturmaktadir.

DNA belirleyicileri son yillarda kuramsal
ve uygulamali genetik calismalarda, bitki ve
hayvan tiirlerinde ¢ok c¢esitli alanlarda
kullanilmaktadir. Bu alanlarin en ©nemlileri
genetik ve fiziksel kromozom haritalar1 ve
markor destekli seleksiyondur (Yildirim ve ark.,
2004). Bunlara ek olarak molekiiler markorler

bitkiler aleminde genetik materyalin
karakterizasyonu, genetik teshis,
transformantlarin ~ karakterize edilmesi ve

filogenetik analizlerde de yaygin bir bicimde
kullanilmaktadir (Rafalski ve ark., 1996). Bu
belirleyiciler kullanilarak genetik varyasyon
arastirillmakta  ve tiirlerin taksonomik
tanimlamasi yapilarak, filogenetik akrabaliklari
saptanabilmektedir (Lowe ve ark., 1996; Ates
Sonmezoglu, 2006; Dede, 2007). Molekiiler
belirleyiciler, bitkilerin DNA parmak izlerinin
cikarilmast ve c¢esit tamimlamasinda da yogun
bir sekilde kullanilmaktadir. Parmak izi
analizleri kullanilarak tescile sunulan c¢esit
adaylarinin genetik 6zellikleri belirlenebildigi
gibi cesit adaymin elde edilmesinde kullanilan
anaclar da saptanabilmektedir. Bu durum,
ekonomik acgidan O6nemli genetik kaynaklarin
belirlenmesi ve Tiirkiye gibi bir ¢ok bitkinin
gen merkezi durumunda olan iilkelerde, yabani
gen kaynaklarinin korunmasi agisindan son
derece onemlidir.

Molekiiler markorler agronomik olarak
onem arz eden tek (major) bir genin geri
melezleme yontemiyle hizli ve etkin bir sekilde
aktarimini saglarlar. Geri melezleme 1slahinda
tekrarlanan anacin miimkiin olan en yiiksek
oranda tekrar geri elde edilmesinde de
kullanilirlar.  Fenotipik  gozleme  gerek
kalmaksizin geni tasiyan geri melez hatlarinin
dogru seleksiyonunda molekiiler markorler
oldukga etkilidirler. Ayrica farkli karakterlere
etki eden birden fazla genin es zamanlh
aktarilmasini da miimkiin kilarlar (Yildirim,
2008).

Molekiiler markorler, agronomik olarak
onem arz eden ve birden fazla gen veya lokus
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tarafindan kontrol edilen karakterlerin etkin bir

sekilde aktarilmasini da saglamaktadirlar. Cevre
sartlarindan oldukca fazla etkilenen
karakterlerin, fenotipik gozlem zorluklarini

asarak dogru bir sekilde se¢ilmelerine yardimci
olmaktadirlar.

3. Protein Markorleri

Biyokimyasal markérler depo proteinleri
ve enzim proteinleri olarak iki ana grupta
incelenmektedirler. Bugday tohumunda
bulunan iki depo protein grubu olan gliadin ve
glutenin, depo protein markorleri amaciyla
yaygin  olarak  kullamilmaktadir.  Depo
proteinleri bir jel {izerinde hareket ettirilip
boyandiklarinda genotipler arasinda ortaya
cikan farkliliklar genetik belirleyici olarak
kullanilabilir. Bu markoérlerin temel avantajlart
analizlerinin ¢abuk, ucuz, giivenilir ve
tekrarlanabilir olmasidir. Cevreden ve diger
lokuslardan etkilenmezler. En biiyiik
dezavantajlar1 sayilarinin ¢ok az olmasi ile
yalnizca 6zel dokularda ve belli bir gelisme
doneminde gozlenebilir olmalaridir (Yildirim
ve Kandemir, 2001).

Biyokimyasal markorlerin bugday kalite
1slahinda  kullannmi  olduk¢a  yaygindir.
Bugdayda bu alanda en ¢ok kullanilan depo
proteini  glutendir. Bu proteinlerden en
onemlileri yiiksek gluten kuvveti ile iligkili olan
v-45 gliadin ile zayif gluten ve viskoelastik
ozellik ile iliskili olan y-42 gliadindir. Benzer
sekilde LMW-2 glutenin alt iinitesinin durum
bugdayinin gluten kuvvetini ve kalitesini
(Pogna ve ark., 1990; Clarke ve ark., 1998),
HMW glutenin alt iinitelerinin ise ekmek
yapma kalitesini (Bustos ve ark., 2001) olumlu
yonde etkiledigi tespit edilmistir.

Biyokimyasal markérlerden izoenzimler
bugdayda cogunlukla gelistirilen yeni cesit ile
anaclarin  tamimlanmasinda ve  cesitlerin
safliklarinin muhafazasinda kullanilmaktadirlar
(Sipahi, 2004). Depo proteinleri ise bugday
1slahinda  genellikle  seleksiyon — amach
kullanilmaktadir. Depo protein markorlerinde
gozlenen farkliliklar ile kalite ve diger bazi
ozelliklerin  iliskilendirilmesi  ve  erken
generasyonlarda hat secimi yapilabilmektedir.

Bu alanda en ¢ok kullanilan markor
sistemlerinden biri HMW ve LMW
gluteninlerdir. Uluslararast Tohumculuk Test
Kurulusu (ISTA) morfolojik  6zelliklerin
yanisira bugday cesitlerinin tanimlanmasinda
gliadini, arpa cesitlerinin tanmimlanmasinda ise
hordeini kullanmaktadir (Cooper, 1987).

Abdel-Hady ve Naggar (2007), protein ve
molekiiler —markorler yardimiyla  yapilan
seleksiyon ile geri melez 1slah yOnteminin
yapilacak 1slah c¢alismalarinda kombine bir
sekilde basariyla kullanilabilecegini
bildirmislerdir. Markor destekli seleksiyon
yardimiyla yapilan 1slah calismalarinda farkh
markdr tiplerinin kombinasyonunun ¢alismanin
giivenilirligini  ve etkinligini artirdigi da
saptanmuistir.

4. Markor Destekli Seleksiyonun Bugday
Islahindaki Uygulama Alanlari

Son 15 yilda arastirmacilar bugdayda
3000°den fazla molekiiler markorii kapsayan
detayli genetik haritalar ve 16000 lokusdan
fazlasini iceren fiziksel haritalar
gelistirmislerdir (Cenci ve ark., 2003;
Dubcovsky, 2004). Haritalama caligmalarina
ilave olarak 1,109,486 bugday EST’si de
sekanslanmistir ~ (Anonymous, 2009). Bu
arastirmalar  bugdayda bolgesel klonlama
calismalarina ait basarili sonuglar getirmistir
(Feuillet ve ark., 2003; Huang ve ark., 2003b;
Yahiaoui ve ark., 2004; Yan ve ark., 2004).

MAS ile bugday 1slahinda klasik
yontemlerle seleksiyonun zor veya miimkiin

olmadig1 karakterlerin seleksiyonu
yapilabilmektedir. Geleneksel 1slah
calismalarinda karsilagilan en biiyiik

zorluklardan biri istenilen ozellikle iligkili
dominant genleri tastyan bireylerin heterozigot
bireylerden ayrilmasidir. Yiiriitiilen bir bagka
calismamizda (Yildirim ve ark., 2009) MAS
teknigi sayesinde gerek molekiiler gerekse
biyokimyasal markorler kullanilarak istenen
geni/karakteri tastyan homozigot ve heterozigot
bireylerin kolaylikla ayirt edilebildigi tespit
edilmistir (Resim 1 ve 2).
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Kyle Selcuklu A ~ H

Resim 1. Sel¢cuklu melez ailesine ait GM3F?2 bitkilerinin molekiiler markérler ile taramalari
(A: Transfer edilen gen bolgesini tasimayan anag tip geri melez bitkilerini, B: Transfer edilen gen bolgesini
tastyan homozigot geri melez bitkilerini, H: Transfer edilen gen bolgesini tasiyan heterozigot geri melez

bitkilerini gostermektedir.)

g

*
H H v-45 v-42

P ——e—

Resim 2. Saricanak melez ailesine ait GM3F2 bitkilerinin biyokimyasal markorler ile taramalari

Genel olarak markor destekli seleksiyonun
bugday bitkisindeki uygulama alanlar1 genotip
tanimlama, c¢esit tescili, 1slah hatlarinin
tanimlanmasi, tohum saflik testleri, hibrit cesit
saflik testleri, genetik cesitliligin belirlenmesi,
gen kaynaklarinin genetik  kokeninin
aragtirilmasi,  tarimsal ~ performansin  ve
adaptasyon  yeteneginin  tahmini,  basit
karakterlerin kalitimi, kantitatif karakterlerin
(QTL) aktarimi ve gen piramitlerinin
olusturulmas: seklinde Ozetlenebilir. MAS
teknolojisinin bugday 1slahinda kullanimina
iliskin cok farkli 6rnekler mevcuttur. Bunlardan
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bazilar1 aktarimi yapilan karakter veya gen
belirtilerek Tablo 1’de verilmistir. Gelisen
markor teknolojisi sayesinde bugdayda gluten
saglamligi (Watson, 2008), nisasta Ozellikleri
(waxy genleri) (Briney ve ark., 1998), tane
sertligi (puroindoline genleri) (Beecher ve ark.,
2002), vernalizasyon (Yan ve ark., 2003; 2004),
yar clicelik (Peng ve ark., 1999), yaprak pasina
(Lri0 ve Lr2) (Feuillet ve ark., 2003) ve
kiillemeye (Huang ve ark., 2003a) dayaniklilik
gibi agronomik acidan 6nemli genlerin aktarimi
miimkiin olmustur.
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Tablo 1. Bugdayda yapilan markor destekli seleksiyon calismalar1 6rnekleri

recondita f.sp. tritici) | Lr34 geni

KARAKTER/GEN KULLANILAN MARKOR KAYNAK
Yaprak pasina dayaniklilik (Puccinia

recondita f.sp. tritici) / Lr35 geni STS ve CAPS Seyfarth ve ark. (1999)
Yaprak ve sap pasina dayaniklilik / Lr57 SSR Kuraparthy ve ark.

ve Yr40 genleri (2009)

Sar1 pasa dayaniklilik (Puccinia N

striiformis f.sp. tritici) / Yrl5 geni RAPD ve SSR Chague ve ark. (1999)
Sar1 pasa dayanmiklilik / Y726 geni SSR Yildirim ve ark. (2004)
Tepe yamkhgma dayaml?hhk (Fusarium RFLP Anderson ve ark. (2001)
graminearum) / 3BS geni

Bugday sinegine dayaniklilik

(Sitodiplosis mosellena) / Sm1 geni SCAR Thomas ve ark. (2001)
g:nsiya bugday afidine dayaniklilik / Dn2 SSR Miller ve ark. (2001)
Sap pasina dayamklilik (Puccinia

graminis f.sp. tritici) / Sr31 geni STS Mago ve ark. (2002)
Sar1  pasa  dayamiklilik  (Puccinia .

striiformis f.sp. tritici) / YrMoro geni SSR Smith ve ark. (2002)
Yaprak pasina dayaniklilik (Puccinia SSR Suenaga ve ark. (2003)

Yaprak pasina dayaniklilik

Endopeptidase (protein

Slikova ve ark. (2003)

hastaligina dayaniklilik

(Puccinia triticina) / Lr19 geni markorii)

Kiillemeye dayaniklilik SSR Tucker (2005)

Tepe yamkhgma.d.ay.aplkhhk /3BS SSR Nishio ve ark. (2008)
kromozomundaki ilgili genler

Kiillemeye dayaniklilik (Blumeria

graminis f.sp. tritici) | Pm5e geni SSR Huang ve ark. (20032)
Kiillemeye dayaniklilik (Blumeria

graminis CAPS Ma ve ark. (2004)
[.sp. tritici) | Pm4a geni

Yaprak pas1 ve kahverengi pasa

dayaniklilik / L34, Yr18 genleri STS Lagudah ve ark. (2006)
Fusarlum head blight’a dayaniklilik/ SSR ve SNP Anderson (2007)
Fhblgeni

Septoria yaprak lekesi (Septoria tritici) SSR Botez ve ark. (2009)

Vernalizasyon / VRNI geni

PZR’ye dayali markorler

Yan ve ark. (2003)

Kurakliga tolerans

SSR

Ciuca ve ark. (2009)

Bor elementine dayaniklilik / Bo-1 geni SSR Jefferies ve ark. (2000)
Kalite 6zellikleri SSR Watson (2008)

Hamur giicii / GlulBX geni STS Juhasz ve ark. (2003)
7-45 gliadin ve LMW-2 glutenin igin SSR, A-PAGE, SDS-PAGE | Yildirim ve ark. (2009)
kalite 1slahi

Bugday tane protein icerigi SSR Berzonsky (2006)
Ekmek “yapma ‘kalitesi ile igili HMW | ¢pq spyg paAGE Zamani ve ark. (2009)
glutenin allelleri

HMW glutenin proteinleri AFLP, RAPD, Bustos ve ark. (2001)
Ekmek yapma Kkalitesi ile igili HMW | PZR markorleri ve

glutenin proteinlerini gelistirmek SDS-PAGE Ahmad (2000)

Ekmek yapma kalitesi ile igili HMW-GS
glutenin proteinlerini geligtirmek

PZR’ye dayali markorler

Abdel-Mawgood (2008)

(* Bu tabloda verilen referanslar kaynak kismina alinmamisgtir)
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Bugday 1slahinda  markor — destekli
seleksiyonun yaygin kullanim alanlarindan biri
de oOzellikle pasa dayaniklilik ve herbisitlere
tolerans genleri i¢in gen pramitlerinin
olusturulmasidir. Ug pas hastaliginin herbirine
dayanikli etki gosteren genlerin bir bitkide
toplanmasi bugday 1slahinda istenen temel
hedeflerden biridir (Cakir ve ark., 2008). Geri
melezleme 1slahinda markor destekli seleksiyon
araciligy ile yaprak (Puccinia recondita f. sp.
tritici) ve sap pasina (Puccinia striiformis f. sp.
tritici) dayanmiklilik genleri (Lr21, Lr34, Lr37,
Yr5, Yrl5 ve Yr26) ile gen pramidinin
olusturulmast  sayesinde bu  dayamiklilik
genlerinin tek bir genotipte toplanmasi
saglanmistir (Chen ve ark., 2005). Farkli bir
calismada da benzer sekilde yaprak pasina
dayaniklt bugday hatlar1 gelistirmek amaciyla
MAS teknigi yardimiyla gen piramitleri
olusturulmustur (Hudcovicova ve ark., 2008).
Moullet ve ark. (2009) SSR markorleri
kullanarak iki yaprak pasina dayniklilik genini
(Lr9 ve Lr24) bugday hatlarinda toplamay1
basarmislardir. Aragtirmacilar MAS’1n
hastaliklara dayaniklilik konusunda yiiriitiilen
1slah caligsmalarinda cok etkili bir ara¢ oldugunu

bildirmislerdir.
Markor destekli  seleksiyon bugdayda
yiriitilen  geleneksel veya klasik 1slah

metodlarinin basarisint ve hizimi artirict  bir
tekniktir. MAS teknigi sayesinde bugdayda
yilda iki veya daha fazla generasyon alinarak
uzun yillar siirecek bir 1slah ¢alismasi ¢ok daha
kisa siirede tamamlanabilmektedir. Boylece
zaman ve isgiicii acgisindan tasarruf edilerek
hem 1slah etkinligi artirilabilmekte hem de yeni
cesitlerin gelistirilmesi veya mevcut gesitlerin
iyilestirilmesi hizlandirilmaktadir. International
Triticeae Mapping Initiative (ITMI) tarafindan
baslatilan 80 adet MAS projesi kapsamindaki
350 adet geri melezleme programi yilda
ortalama iki gerenerasyon ilerlenerek klasik
1slah metodundan ¢ok daha kisa bir siirede
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tamamlanmistir (Dubcovsky, 2004). Fenotipik
seleksiyon yapan bir 1slahct MAS’1 kullanan bir
1slahciya gore yaklasik 16.7 kat daha fazla
generasyon elde etmek zorundadir (Francia ve
ark., 2005). Davies ve ark. (2006) bugday
1slahinda fenotipik ve molekiiler seleksiyonu
birlikte kullandiklart calisma sonucunda geri
melez 1slahinda molekiiler markorler ile
seleksiyonun daha avantajli oldugunu ve sonuca
cok daha kisa bir siirede ulasildigini tespit
etmiglerdir. MAS yontemi yardimiyla 1slah
stiresinin kisalmasi yaninda 1slahin etkinligi de
artirllmaktadir. Babu ve ark. (2004) musir
bitkisinde protein kalitesi ile ilgili yiiriittiikleri
1slah calismasinda MAS yontemini kullanarak
BC2F1 generasyonunda tekrarlanan anac
genomunun yiizdesinin %383.7-94.8 arasinda
oldugunu bildirmislerdir.

5. Sonug

Markor destekli  seleksiyon tekniginin
basta bugday olmak iizere tahillarda kullanim
alan1 oldukga genistir. Bu teknik olduk¢a hizli,
etkin, dogru ve ekonomik bir seleksiyon
yontemidir. Ancak tek bagina klasik 1slah
metotlarinin yerine kullanilabilecek bir yontem
degil, aksine klasik islahin basarisini arttiran
tamamlayici ve yardimei bir tekniktir.

Markor destekli seleksiyon bugdayda geri

melez 1slahinda, gen piramitlerinin
olusturulmasinda, resesif genlerin
seleksiyonunda, cevre faktorlerinin ekstrem
oldugu, karakterin bitki gelisiminin geg

donemlerinde gozlemlenebildigi durumlarda,
zaman ve ekonomik avantajlar saglayarak 1slah
etkinligini  artiran ve  yeni  ¢esitlerin
gelistirilmesini hizlandiran bir tekniktir. Gelisen
markor  teknolojisi  ve  markor  destekli
seleksiyon teknigi sayesinde yapilacak olan
bugday 1slahi ¢alismalar1 daha etkili bir sekilde
yiiriitiilebilmekte ve klasik 1slaha oranla c¢ok
daha kisa bir siirede basarili ve giivenilir
sonuglarin elde edilmesi miimkiin olmaktadir.
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