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0z
Amag: Bu calismanin amaci Rus bugday afidine dayanikliik saglayan
Dn100695 geninin bulundugu 7D kromozomunu SSR markoérleriyle ayrintili bir

sekilde taramak ve dayanikhlik genini gevreleyen yeni SSR markorlerini
belirlemektir.

Materyal ve Yontem: Basribey x |G 100695 melezinin 190 bireyinden olusan F»
populasyonu haritalama amaciyla kullanilmistir. Haritalama populasyonu daha
onceki markoérlere ilave olarak 7D kromozomunda bulunan 20 yeni SSR
markorleri ile taranmistir. Zararlinin populasyondaki kloroz, kivriima ve afit
yogunlugu 6zellikleri fenotipik veriler olarak ele alinmistir.

Arastirma Bulgulan ve Sonug: Calisma sonucunda 85 polimorfik markor
icerisinden 46’s1 toplamda 1226.9 cM’lik bir genom bdlgesini haritalandirmis ve
14 farkli baglanti grubu olusturmustur. 7D kromozomu Uzerinde dayaniklilik
genini gevreleyen 6zglin bir SSR markoérii (GWM121) belirlenmis ve Dn100695
genini her iki yonden cevreleyen markorler haritalanmistir. Ayrica markor
regresyon analizi sonucunda Rus bugday afidi dayaniklihgina katki saglama
potansiyeli bulunan SSR markérleri de saptanmistir.

ABSTRACT

Objective: The aim of this study was to screen the chromosome 7D with SSR
markers and to identify unique markers surrounding the Russian wheat aphid
resistance gene Dn100695.

Material and methods: The F, population consisting of 190 individuals of the
Basribey x IG 100695 cross was used for mapping. The mapping population
was screened with 20 SSR markers located on the 7D chromosome in addition
to the previous markers. Chlorosis, rolling and aphid density characteristics of
the pest in the population were considered as phenotypic data.

Results and conclusion: As a result of the study, 46 of the 85 polymorphic
markers mapped a genome region of 1226.9 cM in total and formed 14 different
linkage groups. A unique SSR marker (GWM121) flanking the resistance gene
was identified on the 7D chromosome, and markers flanking the Dn100695
gene from both directions were mapped. Additionally, as a result of the marker
regression analysis, SSR markers that have the potential to contribute to
Russian wheat aphid resistance were determined.
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Evirgen vd.

GiRiS

Bugday (Triticum aestivum L.), igerdigi vitaminler, mineraller, karbonhidratlar, Iif ve diger besin
Ogelerini nedeniyle tim dinyada ve llkemizde dnemli bir yere sahiptir (Tonk ve ark., 2017). Bugday
Uretiminde c¢ok sayida hastallk ve zararli 6nemli verim kayiplarina neden olmaktadir. Bugday
zararhlarindan olan afitler bugday Uretim alanlarinda olusturduklari verim kayiplarindan dolayr énemli bir
yere sahiptir. Bugday afitleri arasinda yer alan Rus bugday afidi [Diuraphis noxia Kurdj. (Hemiptera;
Aphididae)]'nin, Rusya'nin gliney kesiminde ortaya c¢iktigi ve daha sonra Avustralya disindaki diger
ulkelere yayildigi bildirilmektedir (Webster et al., 1987; Miller et al., 2001). Rus bugday afidi diinyadaki
bugday Uretim alanlarinda oldugu gibi Ulkemizde de zaman zaman epidemi yaparak énemli Urlin
kayiplarina neden olmaktadir. Ayrica zararlinin Ulkemizde bazi bélgelerde yilda 22-25 ddl vermesi zararli
ile micadeleyi daha da dnemli kilmaktadir (Turanli ve ark., 2014).

Rus bugday afidi floem 6zsuyu ile beslenmektedir (Fouche et al., 1984). Bitkide gorilen tipik
zararlari yaprak kenarlarinin ve basaklarin kivrilmasi, yaprakta boyuna cizgilerin olusmasi ve bitki
Olimadur (Quick et al., 1991). Bu semptomlarla baglantili olarak bitki boyunda, strgtin agirhdinda ve tane
veriminde azalmalara neden olabilmektedir (Girma et al., 1993). Yapraklardaki kivriimalar nedeniyle
kimyasal mucadele imkansizlasmaktadir. Zararlinin bugday veriminde neden oldugu kayba ek olarak
mucadelesinde kullanilan insektisit maliyeti de g6z dnline alinmaktadir. Bu nedenlerden dolayi zararli ile
mucadelede en etkili ve en c¢evreci segenek olan dayanikh gesit kullanimi yapilan ¢alismalarin ana
konusunu olusturmaktadir.

D. noxia’'ya dayaniklilik genleri Dn (Dnl, Dn2, Dn3, Dn4, Dn5, Dn6, Dn7, Dn8, Dn9 ve Dnx gibi)
kodlariyla isimlendiriimektedir. Yapilan ¢alismalarla bu genleri tasiyan dayanikh gesitlerin farkli D. noxia
biyotiplerince zarara ugratildiklari ve énemli kayiplarin olustugu ortaya konulmustur (Haley et al., 2004;
Malinga et al., 2007; Lapitan et al., 2007). Amerika Birlesik Devletlerinde Biyotip 2 olarak tanimlanan bir
biyotipin daha 6nce dayanikli olarak bilinen bugday cesitlerinde 6nemli zararlara neden oldugu
belirtiimistir. Bu nedenle yeni dayaniklilk genlerinin arastiriimasi ¢alismalari sureklilik ve hiz kazanmistir
(Turanli ve ark., 2014).

Ulkemizde Rus bugday afidine karsi yeni dayaniklilik genlerinin ve dayaniklilik mekanizmasinin
belirlendigi ve ulkemizde bulunan bugdday cesitlerinde var olan dayaniklilk genlerinin arastirildigi
kapsamli bir ¢alisma tamamlanmistir (Turanli ve ark., 2014). Ayrica bu ¢alismada dayanikhlik saglayan
genin 7D kromozomunun kisa kolu tzerinde yer aldigi saptanmig ve buna ek bir calismayla da bu gen
bdlgesindeki SSR markorleri (GWM44, CFD14, CFD46, BARC126) belirlenmigtir (Tonk et al., 2016).

Bu calismanin amaci ise onceki arastirmalarin sonucunda belirlenen Rus bugday afidine
dayaniklihk geninin bulundugu 7D kromozomunu, s6z konusu c¢alismalarda kullaniimayan ¢ok sayida
SSR markorliyle daha ayrintili bir sekilde taramak ve dayaniklilik gen bdlgesinde markor olarak
kullanilabilecek yeni SSR markdrlerini belirlemektir.

MATERYAL ve YONTEM

Calismanin haritalama materyalini anne ebeveyn olarak kullanilan duyarli Basribey ¢esidi ile baba
ebeveyn olarak segilen ve dayanikh olarak saptanan ICARDA kokenli 1G 100695 hatti
(FL302//BUC/PVN/3/RSK/CA8055//CHAM6) arasinda yapilan melezlemenin 190 bireyden olusan F,
generasyonu olusturmustur.

Populasyonun Rus bugday afidi ile dayaniklilik testlemesi sera kosullarinda bitkiler fide ddneminde
iken Haley et al. (2004)'Un belirttigi ayrimlama setiyle birlikte F,3; ailelerinde gergeklestirilmistir.
Dayaniklilik testlerinde en virlilent oldugu belirlenen izmir populasyonu (Tirkiye RWA2) kullaniimistir. Her
bir F, tek bitkisinden elde edilen 10-13 arasindaki F3 bitkisi tek siralar halinde yetistiriimis ve bitkiler 2-4
yaprakli donemde iken her bir bitkiye 5 adet afit verilmistir. Bulastirmadan 28 glin sonra bitkilerde kloroz,
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kivrilma ve afit yogunlugu 6zellikleri 6lgimlenmistir. Kloroz skala degeri 1-6, kivrilma skala degeri 1-3 ve
afit yodunlugu skala degeri 0-3 arasinda degismistir (Ennahli et al., 2009).

Ebeveynlerle birlikte F, generasyonunu olugturan 190 adet bitki 15-20 cm boyuna geldiklerinde
DNA ekstraksiyonu igin yaprak érnekleri alinmig ve Doyle and Doyle (1987)'nin yontemine gére mini DNA
ekstraksiyon metodu kullanilarak DNA’lari elde edilmistir. PZR (polimeraz zincir reaksiyonu) bilesenleri
Tonk et al. (2016)'nin uyguladigi yénteme gore toplamda 10 pl hacimde olacak sekilde 50 ng/ul genomik
DNA, 2 mM MgCl,, 0.5 mM deoxyribonucleotide triphosphates (dNTPs), 1x PCR buffer, 0.5 U Tagq DNA
polimeraz ve 0.5 uM F ve R primerden olusmustur (Cakir et al. 2009). PZR’nda Turanh ve ark. (2014) ve
Tonk et al. (2016) tarafindan haritalanmis SSR markérlerine ek olarak ayrintii haritalamada 7D
kromozomunda bulunan toplam 20 adet SSR primeri kullaniimistir (Cizelge 1). Primerlerin baz dizilileri
GrainGenes (2017) sayfasindan elde edilmistir. PZR, Bio-RadT100 Thermal Cycler cihazinda ve Tonk et
al. (2016)'nin protokoline gdre gerceklestiriimistir. Elde edilen PZR urlnleri %8’lik poliakrilamid jelde,
Protean Il xi cell (Bio-rad) dikey elektroforez sisteminde sabit 90 V’da yaklagsik olarak 16 saat
yurGtilmustir. Standart markér olarak 50 bp’lik DNA ladder (NEB) kullaniimistir. Jeller ethidium bromide
ile boyanmis ve UV transilluminator (BIO-VISION 1000) ile UV 1sik altinda goérintilenmisgtir.

Cizelge 1. Arastirmada kullanilan SSR markdrleri
Table 1. SSR markers used in the study

No Markor Forward Reverse

1 CFD21 CCTCCATGTAGGCGGAAATA TGTGTCCCATTCACTAACCG

2 WMC702* GAATCACATCGAATGGATCTCA GAGGCCTTTTTCGATATTCTGC
3 GWM473 TCATACGGGTATGGTTGGAC CACCCCCTTGTTGGTCAC

4 BARC128* GCGGGTAGCATTTATGTTGA CAAACCAGGCAAGAGTCTGA

5 WMC653 AGTGTTTTAGGGGTGGAAGGGA CGGAACCCTAAACCCTAGTCG
6 WMC182 GTATCTCACGAGCATAACACAA GAAAGTGTATGGATCATTAGGC

7 CFD2.1 GGTTGCAGTTTCCACCTTGT CATCTATTGCCAAAATCGCA

8 WMC489 CGAAGGATTTGTGATGTGAGTA GGACAACATCATAGAGAAGGAA
9 WMC630 ATAATGCACGGTAGGACTGAGG CATACTGAGACAATTTGGGGGT
10 WMCA473* TCTGTTGCGCGAAACAGAATAG CCCATTGGACAACACTTTCACC
11 CFD193* GCTGCCGCTACTGTCTGTC GGCACACTCACACACCACAC
12 WMC488* AAAGCACAACCAGTTATGCCAC GAACCATAGTCACATATCACGAGG
13 BARC172 GCGAAATGTGATGGGGTTTATCTA GCGATTTGATTTAACTTTAGCAGTGAG
14 GWM121* TCCTCTACAAACAAACACAC CTCGCAACTAGAGGTGTATG
15 WMC150* CATTGATTGAACAGTTGAAGAA CTCAAAGCAACAGAAAAGTAAA
16 BARC121 ACTGATCAGCAATGTCAACTGAA CCGGTGTCTTTCCTAACGCTATG
17 WMC797* CGAAACCCTAGATGAAGC ACACAACCACAGGTGAGTTGTTCT
18 GWM111* TCTGTAGGCTCTCTCCGACTG ACCTGATCAGATCCCACTCG
19 BARC214* CGCTTTCGGGACAGTGAAGGTGTAT CGGTACGCGCGAGGAGGAAGAAGG
20 CFD68* TTTGCAGCATCACACGTTTT AAAATTGTATCCCCCGTGGT

* Ebeveynlerde polimorfik olarak saptanan markéorler

incelenen tiim SSR primerleri kodominant yapi géstermis ve bu nedenle F, bireyi ana bandina
sahipse A (ana), baba bandina sahipse B (baba), her iki bandi da barindiriyorsa H (heterozigot) skorunu
almistir. Onceki calismalarda kullanilan primerlerle birlikte elde edilen veri matrixi JOINMAP version 4.0
programinda (Van Ooijen, 2006) analiz edilmis, primerlerin linkage gruplari olusturulmustur. Haritalarin
olusturulmasi ve incelenen fenotipik 6zelliklerle markérler arasindaki baglantinin ortaya konmasi igin
linkage haritalar ve QTL analizleri MAP QTL 6.0 (Van Ooijen, 2009) programinda yapimistir. QTL
analizlerinde Markoér Regresyon Analizi ve Interval mapping metodlari kullaniimigtir. Rekombinasyon
frekanslari Kosambi (Kosambi, 1944) haritalama fonksiyonuna donUsturiimis ve 6nemli QTL'lerin ve
incelenen Ozelliklere bagh oldugu belirtiimistir.
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ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA

Molekuiler haritalama g¢alismalari sonucunda olusturulan baglanti gruplari, her gruptaki markér
sayisi ve gruplarin genetik uzunluklari (cM) Cizelge 2’de gdsterilmistir. Cizelge 2 incelendidinde
calismada kullanilan 85 polimorfik markoér igerisinden 46’s1 toplamda 1226.9 cM’lik bir genom bdlgesini
haritalandirmis ve 14 farkli baglanti grubu olusturmustur. Ayrica lokuslar arasi ortalama uzaklik ise 26.67
cM olarak hesaplanmistir. Ekmeklik bugdayda yapilmis genetik haritalama galismalari incelendiginde
Somers et al. (2004) tarafindan toplamda 1235 SSR markéru kullanilarak 2569 cM’hk bir bdlge
haritalandirmis ve iki lokus arasi ortalama uzaklik 2.2 ¢cM bulunmustir. Bir diger ¢alismada A ve B
genomu Uzerinde toplam 1898 lokus haritalandiriimig, toplam harita uzunlugu ve markéler arasi ortalama
mesafe ise sirasiyla 3058.6 ve 1.6 cM olarak saptanmistir (Marone et al., 2012). Bu sonuglardan
kullanilan polimorifk markér sayisinin, haritalandirilan bolgenin uzunlugu ve haritanin ¢ézinirlGga ile
iliskili oldugu anlasiimaktadir. Bu ¢alismada belirlenen birinci baglanti grubu (BG1) 365.9 cM’lik uzunlugu
ile en uzun baglanti grubu olup haritalandirilan markérlerin %15’i (7 adet) bu grup igerisinde yer
almaktadir. Toplam markér sayisinin %10.7’sini (5 adet) icerisinde bulunduran BG9 187.2 cM’lik genetik
uzunlugu ile BGT’i takip etmektedir. En az markdr sayisina sahip (2 adet) BG4, BG6, BG8, BG13 ve
BG14 gruplarinin genetik uzunluklari sirasi ile 29.9, 11.3, 31.5, 12.5 ve 22.5 cM’dir. Haritalandirilan tim
genom bolgesinde iki markor arasi ortalama uzaklik 26.67 cM olarak hesaplanirken, en fazla markore
sahip olan BG1 igin iki markor arasi ortalama uzakhk 52.27 cM olarak bulunmustur. Bu g¢alismada
kullanilan markdrler ile olusturulmus olan baglanti gruplari (Sekil 1) Somers et al. (2004) tarafindan
olusturulmus genetik haritalama ile uyumluluk géstermigtir.

Cizelge 2. F, Populasyonunda incelenen polimorfik SSR markoérlerinin baglanti gruplarina gére dagilimlari

Table 2. Distribution of polymorphic SSR markers used in F, population on different linkage groups

Baglanti Grubu Uzunluk Markér Sayisi iki Markor Arasi Ortalama Uzakhk
(LG) (c™M) (c™m)
BG1 365.9 7 (%15.22) 52.27
BG2 173.2 4 (%8.7) 433
BG3 65.3 3 (%6.4) 21.77
BG4 29.9 2 (%4.2) 14.95
BG5 80.6 3 (%6.4) 28.87
BG6 11.3 2 (%4.2) 5.65
BG7 88.7 4 (%8.7) 22.18
BG8 315 2 (%4.2) 15.75
BG9 187.2 5 (%10.7) 37.44
BG10 42.6 4 (%8.7) 10.65
BG11 50.4 3 (%6.4) 16.8
BG12 65.3 3 (%6.4) 21.77
BG13 12.5 2 (%4.2) 6.25
BG14 22.5 2 (%4.2) 11.25

Toplam 1226.9 46 26.67

Rus bugday afidine hassas olan Basribey cesidi ile dayaniklilik geni tasiyan IG 100695 no’lu hattin
melezinin F, generasyonunda Turanl ve ark. (2014) tarafindan haritalandirilmis olan SSR markdrleri ve
bu markorlere ek olarak bu galismada haritalandirilan markérlerin yer aldigi baglanti gruplar Sekil 1'de
verilmistir. Ayrintih haritalama i¢in kullanilan 11 polimorfik SSR markoérinden 2 tanesi (GWM121 ve
BARC128) Turanh ve ark. (2014) tarafindan olusturulmus olan baglanti haritasina eklenmistir (Sekil 1.).
Eklenen markdérlerden BARC128 BG9’a dahil olurken, GWM121 BG1 igerisinde ve Tonk et al. (2016)
tarafindan belirlenen RWA dayaniklilik geni Dn100695’i ¢evreleyen bir bélgede haritalandiriimistir (Sekil
1.). Liu et al. (2009) QTL c¢alismalarinda bir geni gevreleyen komsu markdrlerin belirlenmesinin bitki islahi
programlarinda markor destekli seleksiyonun kullanim etkinligini arttirdigini bildirmislerdir. Bunun yaninda
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bir QTL’i ¢cevreleyen markdrlerin, gene 1 cM’dan daha kisa bir genetik uzaklikta bulunmasi durumunda
MAS’In etkin olarak kullanilabilecegini bildirmistir (Landjeva et al., 2007; Tolmay et al., 2020). Bu
¢alismada Dn100695 genine komsu markdrler GWM121 ve CFD14, dayaniklilik genine sirasiyla 19.9 ve
15.6 cM uzakliktadir (Sekil 1). Calismada elde edilen en ylksek markor sayisina (7 adet) sahip olan ve
Dn100695 RWA dayaniklilik genini iceren BG1 grubundaki markorler ekmeklik bugdayda 7D kromozomu
Uzerinde bulunmaktadir (Somers vd., 2004). Dayanikhlk ile iligkili genler genellikle belirli kromozom
bélgeleri Uzerinde yodunlagsmaktadir (Keller et al., 2000). Bugdayda 7. kromozom Uzerinde bir RWA
dayaniklihk geni (Dn) kimesinin bulundugu ve igerisinde Dn1, Dn2, Dn5, Dn6, Dnx ve 4 tane daha
karakterize edilmemis dayanikhlik geni bulundugu bildirilmistir (Liu et al.,, 2005; Tonk et al., 2016).
Bugiine kadar 7D kromozomu lzerinde RWA dayaniklihgiyla iligkili olarak GWM111 (Liu et al., 2005;
Valdez et al., 2012), GWM437, GWM44 (Miller et al., 2001; Liu et al., 2002) ve GWM635 (Liu et al., 2001)
markorleri belirlenmistir. Bu ¢alismada belirlenen dayaniklilik geni ve dayanikhlik ile iligkili markorlerin
¢ogunlugunun 7 nolu kromozom uzerinde bulunmasi (Sekil 1, Cizelge 3) 6nceki ¢calismalar ile paralellik
gOstermektedir.

*

0.0 —— GWM121
0.0 —— GWM268
19.9 =11 Dn100695
35— CFD14
=1 B B2 46 34.1—TT GWMI3
a5 CFD 0.0 —— WMC76
485 —1— GWI44
e BB 0.0 =~ GWM259 —A— WMCET1
ss—swes Ll 09 10.1—{-— GWM400
00 WMC532
19.0 ——— GWM140
284 ——— GWM333
00 WMC616
88.7 —— WMC463 36.1 —— WMC634
0§ 2 —-CFD66  90.0 —— REMS1303 463 —-WMC728 299 WMCB6¢  445——BARCTE 413 WMC759  50.2 —'<— GWM302

BG1 BG2 BG3 BG4 BGS BG6 BG7

*
0.0 —fr— BARC128

0.0 —Fr— GWM&01

P

294 —— GWM388 0.0 =}~ GWM397

34.7 —1 CFA2278

74— BARC17

0.0 2215 0.0 GWM95

57 GWM249
WMCB19

535 — BARC200 99 %2 —-BARCI70 00 :D: GWM251
GWIM339 430 —— WMCT16 39.1 —o— WMCT07 125 GWM513 225 WMCT8

15 WMC1 69.6 —=— WMC154 27.0 = <

BG8 BGY BG10 BG11 BG12 BG13 BG14

0.0 WMC623

Sekil 1. 46 SSR markord ile olusturulan baglanti gruplari. * : Ayrintili haritalama sonucunda belirlenen markorler.

Figure 1. The linkage groups consisting of 46 SSR markers. *: The markers obtained from fine mapping
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Calismada kullanilan ve ebeveynler (Basribey ve IG 100695) arasinda polimorfik olarak saptanmis olan
85 markérin fenotipik veriler ile iligkilerinin belirlenmesi i¢cin markdr regresyon analizi yapiimis ve afid
uygulamasi altinda dlgimlenmis 3 farkli karaktere (kloroz, kivriima, afid yogunlugu) ait sonuglar Cizelge
3'de gosterilmistir. Olglimlenen 3 farkli ézellik igin toplam 19 fenotip - markér iliskisi tespit edilmis ve
markorlerin LOD skorlari 1.81 ile 19.81 arasinda degiskenlik gostermisti. LOD degeri QTL analizi
sirasinda baglanti haritasi Gzerindeki birgok pozisyonda hesaplanan test istatisti§i olarak
tanimlanmaktadir (Van Ooijen, 1999). Farkh c¢alismalarda, bir Ozellik igin belirlenen markdrin
onemliliginin test edilmesi igin farklh LOD esikleri énerilmistir. Van Ooijen (1999) F, populasyonlarinda
belirlenen bir markériin en az 2.7 LOD degerine sahip olmasi gerektigini 6nerirken, Kumar et al. (2006)
bu esigin 3 olmasi gerektigini bildirmistir. Bu c¢alismada karakterler ile iligkili bulunan markérlerden 8
tanesinin LOD degeri 2.7'nin lzerindeyken, geri kalan 11 markér 2.7’nin altinda LOD dederine sahip
olmustur.

Gizelge 3. incelenen 6zelliklerin markér regresyon analizi sonuglari

Table 3. Marker regression analysis results of investigated traits

Markor Baglanti Grubu (BG) RZ2 LOD
CFD14 BG1 7 2.99
CFD46 BG1 5.3 2.26
N WMC463 BG1 4.5 1.89
E, WMC702 Bagimsiz 4.4 1.88
< BARC126 BG1 4.4 1.84
WMC112 BG8 4.4 1.84
WMC150 Bagimsiz 4.3 1.81
CFD14 BG1 38.1 19.81
CFD46 BG1 35.9 18.36
GWM44 BG1 29.3 14.31
© BARC126 BG1 21 9.74
§ WMC702 Bagimsiz 16.7 7.54
< GWM121 BG1 7.1 3.06
GWM388 BG9 5.9 2.53
WMC463 BG1 5.3 2.26
BARC214 Bagimsiz 4.6 1.93
2 WMC407 Bagimsiz 6.4 2.72
- =2
Z ,g CFD49 Bagimsiz 5.4 2.28
o
> WMC463 BG1 4.6 1.96

Calismada kullanilan markoérlerden 7 tanesi kloroz ile iligkili bulunmustur (Cizelge 3.). BG1
grubunda bulunan CFD14 markérinun analize alinan markdrler icerisinde kloroz ile en yiksek iligkili
markor oldugu belirlenmis olup bu markor igin R? degeri 7 ve LOD skoru 2.99 olarak tespit edilmistir. Yine
BG1'de bulunan CFD46 (R® = 5.3, LOD = 2.26) ve WMC463 (R® = 4.5, LOD = 1.89) markorleri ise
CFD14’Gn ardindan kloroz ile iligkili olarak bulunan diger markérler olmuslardir. Herhangi bir baglanti
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grubunda yer almayan WMC150 markori ise kloroz ile en az iliskili markér olarak tespit edilmis olup bu
markore ait R* ve LOD degerleri sirasiyla 4.3 ve 1.81 olarak bulunmustur (Cizelge 3.). Joukhadar et al.
(2013) bugdayin 7D kromozomu Uzerindeki wPt-3018 (7DL), wPt-3291 (7DL) ve wPt-665471 (7DS)
markorlerinin kloroz karakteri ile iligkili oldugunu bildirmistir. Bu ¢alismada kloroz karakteri ile iligkili olarak
saptanan 7 markérden 4’G BG1 yani 7D kromozomu Uzerinde tespit edilmistir ve sonuglar Joukhadar et
al. (2013) ile paralellik géstermektedir.

Kivrilma karakterine ait markdr regresyon analizi sonuglarina gére bu karakter ile iligkili toplam 9
farkli SSR markoéri tespit edilmis ve BG1 grubunda yer alan CFD14 (R2 =38.1, LOD =19.81) bu karakter
ile en yiksek iligkili SSR markdru olarak tespit edilmistir. Yine BG1 icerisindeki CFD46 (R2 =35.9,LOD =
18.36) ve GWM44 (R2 = 29.3, LOD = 14.31) markoérleri CFD14’Un ardindan bitkide afid etkisiyle meydana
gelen kivrilma ile iligkili olarak tespit edilen diger markérler olmuslardir. Bu ¢alismada belirlenen GWM44
markorl farkl arastirmalar sonucunda da RWA’ya dayaniklilik ile iligkili olarak saptanmistir (Liu et al.,
2002; Liu et al., 2005; Castro et al., 2005; Heyns et al., 2006). Kivrilma karakteri Gzerine etkisi en disuk
olan markoér higbir baglanti grubunda yer almayan BARC124 (R2 = 4.6, LOD = 1.93)'dir (Cizelge 3.). Rus
bugday afidine dayanikhlik ile iligkili markorleri bulmayr amaglayan bir baska arastirmada 7DS
kromozomu Uzerindeki wPt-733729 markdrinin yaprak kivrilmasi ile iligkili oldugu saptanmistir
(Joukhadar et al., 2013).

RWA epidemisi sirasindaki afid yogunlugunun bitki genotiplerine, mevsimlere ve epideminin
siddetine gore degiskenlik gdsterdigi bildirilmistir (Cockrell et al., 2020). Afid yodunlugu icin markoér
regresyon analiz sonuglari incelendiginde c¢alismada analiz edilen markdrlerden yalnizca 3 tanesi bu
karakter ile iligkili bulunmus olup higbir baglanti grubu igerisinde yer almayan WMC407 (R2 =6.4,LOD =
2.72) bu karakter tzerine etkisi en yuksek markor olarak tespit edilmistir. Yine bagimsiz CFD49 markéru
ise R® = 5.4 ve LOD = 2.28 degerleri ile WMC407’nin ardindan afid yogunlugunu etkileyen diger SSR
markdri olarak tespit edilmistir. BG1 icerisinde yer alan WMC463 (R2 = 4.6, LOD = 1.96) markdru ise bu
karakterle en az iliskili SSR markdru olarak belirlenmistir (Cizelge 3).

SONUG

Bu arastirmada Basribey x IG 100695 melez populasyonunda Tonk et al. (2016) tarafindan
haritalandiriimis olan Dn 100695 Rus bugday afidine dayaniklihk geninin bulundugu bugday 7D
kromozomunun ayrintili genetik haritalamasi yapilmis ve s6z konusu dayanikhlik genini ¢evreleyen 6zgun
bir SSR markéri (GWM121) belirlenmistir. Calisma sonucunda Dn 100695 genini her iki yonden
cevreleyen markoérler haritalanmigtir. Belirlenen bu markérlerin gene olan uzakliklar dikkate alindiginda
ilerideki calismalarda bu gene daha yakin markérlerin arastiriimasi 6nerilebilir. Ayrica markor regresyon
analizi sonucunda Rus bugday afidi dayaniklihdina katki saglama potansiyeli bulunan SSR markérleri de
bu galisma sonucunda arastiricilarin bilgisine sunulmustur.
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