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ÖZET 
u çalışmada amaç, sarı pasa dayanıklı ve duyarlı bazı ekmeklik buğday geno-
tipleri arasında pasa dayanıklılık açısından DNA düzeyinde SSR markörleri 

yardımıyla genetik analizlerin incelenmesidir. Sarı pasa dayanıklı ve duyarlı olan 
bu genotiplerin arasındaki genetik ilişki SSR (Simple Sequence Repeat) 
markörlerinin kullanılması ile incelenerek belirlenmeye çalışılmıştır. Araştırmada 
sarı pasa duyarlı yerli çeşit ile dayanıklılık geni barındıran yakın izogenik test 
hattı melezlenmiş, ebeveynler ile bunların F1 ve F2 dölleri üzerinde SSR moleküler 
markörleri kullanılarak genetik analizleri yapılmıştır. Çalışmanın SSR analizleri 
forward ve reverse olmak üzere 5 SSR primeri kullanılarak gerçekleştirilmiştir. 
Yapılan moleküler markör analizi sonucunda sarı pasa duyarlı yerli çeşit ile tek 
gen dayanıklı hat arasındaki genetik benzerlik ve farklılıklar moleküler düzeyde 
ortaya konmuştur. Ayrıca bu çalışmayla moleküler markör kullanımının 
dayanıklılık ıslahındaki önemi ve gerekliliği birkez daha vurgulanmıştır. 
 
ABSTRACT 

he aim of this study is invastigate to genetic analysis of search at the DNA 
level according to resistance and susceptible to stripe rust between some of 

bread wheat genotyps. The genetic relationship between of resistant and 
susceptible genotype is going to be worked on determine using SSR markers 
analysis. In this research project, a local variety which is susceptible to stripe rust 
was crossed with a single gene line which has resistant gene and, genetic analysis 
were made using the SSR markers on parents with their F1 and F2 offsprings. 5 
primers were used to be forward and reverse in the part of SSR analysis. As a 
result of SSR marker analysis were displayed differences and similarities between 
susceptible vareties and resistance lines to stripe rust Furthermore had been to 
emphasized importance of using molecular marker thanks to this study.  

 
GİRİŞ 
Bugün için hastalıklarla savaşın en ekonomik en kesin 
yolu dayanıklı çeşitler geliştirilerek bunların üretilmesidir. 
Çeşit ıslahında yüksek verim, yüksek kalite, kışa ve ku-
rağa dayanıklılığın yanında hastalıklara karşı dayanıklılık 
en önemli hedefler arasında yer almaktadır. Bu nedenle 
yeni dayanıklı çeşitler geliştirilmeli veya yüksek verimli 
mevcut çeşitlere dayanıklılık genleri aktarılmalıdır (Demir 
ve ark. 1999). Ülkemizde buğdayda en yaygın olan pas 
hastalığı sarı pas hastalığıdır. Epidemi olduğu yıllarda 
özellikle hastalığa hassas çeşit ekildiğinde %30-40’lara 
varan verim kaybına neden olmaktadır. Verim kaybının 
yanında  tanelerin kırışık ve cılız olmasına yol açtığı için  
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kalite değerini de azaltmaktadır. Kalıtım şekil-
leri, morfolojik, biyokimyasal ve DNA düzeyin-
de izlenebilen karakterlere genetik markörler 
denir. Bu karakterlerin markör olarak isim-
lendirilmesinin sebebi incelenen organizma-
daki ilgilenilen özellikler hakkında sağlıklı 
bilgi sağlamalarıdır (Yıldırım ve Kandemir 
2001). Tekrarlanan DNA dizileri mutasyonlar 
nedeniyle (delesyon, adisyon) çok yakın tür ve 
çeşitler arasında dahi tekrar sayıları olarak 
farklılıklar göstermektedir. Ortaya çıkan bu 
polimorfizm SSR’ları çevreleyen korunmuş 
DNA dizilerinin primer olarak kullanılmasına 
imkan tanımaktadır (Gupta ve ark. 1994). Xia 
ve ark. (2007). 98 Çin buğday kültivarında ve 
geliştirilmiş hatlarda sarı pas fide dönemi 
dayanıklılık genlerinin bulunduğunu varsaya-
rak 26 farklı Puccinia striiformis f. sp. tritici 
izolatının reaksiyonlarını incelemişlerdir. Elde 
ettikleri sonuçlardan 42 kültivar ve hatta Yr9 
dayanıklılık geninin bulunduğunu, bu genin 
ya yek başına dayanıklılık sağladığını ya da 
diğer dayanıklılık genleri ile bir dayanıklılık 
gösterdiklerini belirtmişlerdir. 19 aksesyonun 
ya Yr24 ya da Yr26 genini taşıdıklarını belir-
lemişlerdir. 7 kültivar test edilen 26 izolata 
dayanıklılık gösterirken kültivardan ve hatlar-
dan 6’sı bütün izolatlara duyarlılık göstermiş-
lerdir. Yr10, Yr15, Yr24 ve Yr26 genlerinin Çin 
sarı pas izolatlarına etkili bir şekilde dayanık-
lılık sergilediğini belirten araştırıcılar Yr1 ve 
Yr6 genlerinin bütün izolatlara duyarlılık gös-
terdiklerini de belirlemişlerdir. SSR markörle-
riyle yaptıkları çalışmalarında Xgwm498 ve 
Xwms273 markörlerinin Çin buğday kültivarı 
Chuanmai’de bulunan YrCH42 genine sıra-
sıyla 1,6 cM ve 2,7 cM uzaklıkta bulundukla-
rını belirlemişlerdir. YrCH42, Yr24 ve Yr26 
genlerinin reaksiyon şekillerine, kromozom 
lokasyonlarına ve orijinlerine göre muhteme-
len yaygın genler olduğunu bildirmişlerdir. 
Ayrıca buğday hattı Zhou 8425B’de yeni bir 
sarı pas dayanıklılık geninin bulunduğunu ve 
bunun 7BL kromozomunda lokalize olduğunu 
vurgulamışlardır. Fahima ve ark. (1998). Ge-
netik haritalamada kullanılabilecek uygun 
ebeveynleri belirlemek amacıyla daha önceden 
sarı pasa dayanıklılıkları bilinen bazı Triticum 
dicoccoides aksesyonları arasında genetik 
farklılığı ölçümlemişledir. 19’u sarı pasa da-
yanıklı, 2’si duyarlı toplam 21 aksesyon kul-
lanan araştırıcılar, 23 buğday mikrosatelit 
markörü kullanarak bu aksesyonlar arasında 
DNA polimorfizmini belirlemişlerdir. Çalışma-
larına bu materyale ek olarak 2 T. durum ve 1 

T. aestivum hattını da dahil etmişlerdir. Kul-
landıkları 23 buğday mikrosatelit markörü 23 
kromozom kolunda lokalize olmuş ve toplam 
30 allelle A ve B genomlarının 14 kromozo-
munu göstermişlerdir. Markör başına 5 ile 18 
allel belirleyen araştırıcılar ortalama allel 
sayısını da 10 olarak belirtmişlerdir. Genotip-
lere ait genetik farklılık verilerini kullanarak 
aksekyonlar arasında da dendrogram elde et-
mişlerdir. Gold ve ark., (1999). Lr35 ve Sr39 
dayanıklılık genlerini taşıyan bazı Thatcher 
yakın izogenik hatları ile bu genleri taşımayan 
ve tekrarlanan ebeveyn olarak kullanılan 
Thatcher hattı arasında polimorfik ISSR 
bantları saptamışlardır. Bu 2 gen Aegilops 
speltoides’den aktarılan kromozom segmen-
tinde lokalize olmuş ve linkage durumunda 
olan genlerdir. Açılma gösteren bir populas-
yonu inceleyen araştırıcılar ISSR primerlerin-
den bir tanesinin bu iki genin her ikisi ile de 
linkage durumunda olduğunu saptamışlardır. 
Söz konusu primeri SCAR primerine dönüş-
türmüşlerdir. Aegilops speltoides’den aktarı-
lan kromozom segmentinde Lr35 ve Sr39 
genlerini taşıyan 6 buğday hattında bu prime-
rin markörünü belirlemişlerdir. Bu çalışmada 
CIMMYT’den temin edilmiş sarı pasa daya-
nıklı tek gen hat olarak isimlendirilen, Dün-
yada ayırıcı set olarak bilinen yakın izogenik 
test hatlarından seçilmiş Lee hat’tı ile sarı 
pasa duyarlı 3 ticari çeşit arasında yapılmış 
melezleme kombinasyonları sonucu incele-
meye alınmıştır. Duyarlı Cumhuriyet 75 çeşi-
di ile dayanıklı tek gen hat barındıran Lee test 
hattının melez kombinasyonu ve bu kombi-
nasyona ait F2 generasyonlarının ekmeklik 
buğdaylarda sarı pasa dayanıklı hatlar ve 
duyarlı çeşitler arasındaki genetik ilişki, 
moleküler düzeyde SSR (Simple Sequence 
Repeat) markörlerinin kullanılması ile incele-
nerek belirlenmeye çalışılmıştır. Ma ve ark., 
(2001) hem sarı pasa hem de külleme hastalı-
ğına dayanıklılık sağlayan buğday-Haynaldia 
villosa 6AL.6VS translokasyon hatlarından 
R55 ile duyarlı çeşit Yumai 18 arasında yapı-
lan melezin F2 populasyonunu kullanmışlar-
dır. Sarı pasa dayanıklılığın tek bir dominant 
gen tarafından idare edildiğini ve bu genin 
Yr26 olduğunu düşünen araştırıcılar söz 
konusu genin lokasyonunu 6VS olarak belirt-
mişlerdir. Bulk Segregant Analizi ve mikro-
satelit primerlerini kullanarak belirtilen F2 
populasyonunda 1B mikrosatelit lokus mar-
körlerini (Xgwm11, Xgwm18, Xgwm413) 
Yr26’ya çok yakın olduğunu belirmişlerdir. 
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Yr26, Xgwm11/Xgwm18 markörlerinden 1.9 
cM uzaklıkta, Xgwm413’den de 3.2 cM uzak-
lıkta lokalize olmuştur. Sonuç olarak Yr26 
geninin 1B kormozomunun kısa kolunda 
lokalize olduğunu saptamışlardır. Ayrıca Yr26 
geninin orjinini ve dağılımını incelemek için 
kalıtımını ve moleküler markör analizini araş-
tırmışlar ve Yr26 geninin T. turgidum L.’den 
geldiğini belirtmişlerdir. PCR’a dayalı mikro-
satelit markörlerinin açılma gösteren bir 
populasyonda Yr26 genini belirlemek için çok 
etkili bir yöntem olduğunu ve buğday ısla-
hında uygulanabileceğini saptamışlardır. İlgi-
lenilen karakterlerin seleksiyonu için yapılan 
çalışmalarda RAPD, AFLP, SSR, RFLP, SCAR, 
STS, ISA ve ALP gibi markörleri F2 ve geri 
melez populasyonları, yakın izogenik hatlar, 
double haploidler ve rekombinant kendilen-
miş hatlar üzerinde kullanılması gerekliliği 
vurgulanmıştır (Mohan ve ark., 1997). 

MATERYAL VE YÖNTEM 

Çalışmanın materyalini aşağıda belirtilen, 
CIMMYT’den Temin edilmiş sarı pasa (Puccinia 
striiformis f. sp. tritici) dayanıklı 3 buğday 
hattı (Lee, Compare ve CarstensV) ile Ege 
Tarımsal Araştırma Enstitüsü’nden temin 
edilmiş sarı pasa duyarlı 3 buğday çeşidinin 
(Kaşifbey, Cumhuriyet-75, Seri-82) ebeveyn 
materyaller olarak kullanılmış olduğu bir ön 
çalışmadan seçilmiştir. Cumhuriyet 75 du-
yarlı çeşidi ile dayanıklılık geni barındıran Lee 
yakın izogenik test hattı ve bunlara ait F1 ve 
F2 dölleri, çiçeklenme dönemlerindeki uygun-
luk göz önünde bulundurularak çalışmanın 
başarı yüzdesini artırmak amacıyla seçilmiş 
ve ebeveynlerden duyarlı çeşitler anaç olarak 
kullanılmıştır. Çalışmada baba olarak kulanı-
lan “Lee” test hattının barındırdığı dayanık-
lılık geni ve lokasyonu ile birlikte pedigrisi 
aşağıda verilmiştir. 

Lee 
• Genom lokalizasyonu 2BL. 
• Barındırdığı dayanıklılık geni Yr-7 
• Orijinal kaynağı Triticum turgidum durum. 
• Linkage durumunda olduğu diğer genler Sr9g 
• Test hatlarındaki diğer genler Lee1, Lee2 
• Düşük enfeksiyon tipi gösterir, enfeksiyon 

okuma değerleri fide(2) ergin (2) 
• Yakın izogenik olup test hattı olarak 

kullanılmaktadır. 
• Gen referansı (Macer, RCF, Hereditas 

Suppl 2:127-142) (URL1)  

DNA İzolasyonu 

DNA’ların elde edilmesinde Doyle ve Doyle 
(1987) metoduna göre CTAB (hexadecyltrime-
thylammonium bromide) izolasyon yöntemi 
kullanılmıştır. DNA’lar da miktar tayini ve 
uygun seyreltme işlemleri için spektrofoto-
metre de bu örneklerin ölçüm-leri yapılmıştır. 
Yapılan ölçümlerden elde edilen OD verileri ile 
hesaplanan DNA miktarlarına göre PCR ana-
lizi için µl’de 25 ng olacak şekilde TE (Tris-
EDTA) tamponu ile seyreltilmiştir.  

SSR Markörleri  

Her tüpte toplam hacim 15 µl olacak şekilde; 
50ng genomik DNA, her bir dNTP’den 200 µM 
(dATP, dTTP, dCTP, dGTP)F+R 1+1 pmol/µl 
primer, 10xPCR tamponu (750 mM Tris-HCL, 
pH: 8.8, 200 mM (NH4)2 SO4, - MgCl2 ve % 0.1 
Tween20), 25mM MgCl2, 5U/µl Taq DNA 
polimeraz enziminden (Sigma) oluşmaktadır. 
PCR işlemi için forward ve reverse olmak 
üzere 22 baz uzunluğunda 5 (F+R) farklı SSR 
primeri kullanılmıştır. (Roy ve ark. 1991). 

Agaroz Jel Elektroforezi  

PCR işleminden sonra amplifiye olan DNA’lar 
elektroforezde % 2’lik agaroz jelde yürütül-
müştür. Jel ve elektrot tampon çözeltisi için 
10xTBE (216 gr Tris, 110 gr borik asit, 80 ml 
0.5M EDTA pH 8.0 destile su ile 2litreye ta-
mamlanır) kullanılmıştır. Örnekler 5 µl yükle-
me tamponu (49ml %98 formamid, 50 µl 1M 
EDTA pH 8.0, 0.125gr %0.25 bromphenol 
blue, 0.125 gr %0.25 xylenecyanol destile su 
ile 50 ml’ye tamamlanır.) ile boyanarak jeldeki 
gözlere pipet yardımıyla yerleştirilmiştir. Stan-
dart markör olarak GeneRuler 100 bp’lik DNA 
ladder kullanılmıştır.  

Çizelge 1. SSR markörlerinin kullanılan primer sekans 
dizileri. 

Primer İsmi Baz Dizilişi 

WMC24-F 5'-GTGAGCAATTTTGATTATACTG-3' 

WMC24-R 5'-TACCCTGATGCTGTAATATGTG-3' 

WMC25-F 5'- TCTGGCCAGGATCAATATTACT -3' 

WMC25-R 5'- TAAGATACATAGATCCAACACC -3' 

WMC27-F 5'- AATAGAAACAGGTCACCATCCG -3' 

WMC27-R 5'- TAGAGCTGGAGTAGGGCCAAAG -3' 

WMC41-F 5'- TCCCTCTTCCAAGCGCGGATAG -3' 

WMC41-R 5'- GGAGGAAGATCTCCCGGAGCAG -3' 

WMC43-F 5'- TAGCTCAACCACCACCCTACTG -3' 

WMC43-R 5'- ACTTCAACATCCAAACTGACCG -3' 
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Fotoğraf Çekimi  

Bantların değerlendirilebilmesi için jeller ethi-
dium bromide ile boyama işleminden sonra 
UV ışık altında incelenmiş ve Nikon coolpix-
3200 dijital fotoğraf makinası ile fotoğrafları 
çekilmiştir.  

DNA bantlarının değerlendirilmesi 

Genotipler arasındaki genetik benzerlik ve 
genetik uzaklık değerleri, SSR bantlarının 
varlığında 1 yokluğunda 0 olacak şekilde ha-
zırlanmış olan veri matriksinden yararlanarak 
Nei and Li (1979)’nin formülüne göre hesap-
lanmış ve NTSYS-pc (Rohlf, 1998) istatistik 
paket programında genotiplere ait dendro-
gram elde edilmiştir. 

ARAŞTIRMA BULGULARI 

Yapılan bu çalışmada hedeflenen amaca 
uygun olarak ekmeklik buğdaylarda sarı pasa 
dayanıklı tek gen test hatları içerisinden 
seçilmiş 02 nolu (Lee) hat ile sarı pasa duyarlı 
ticari çeşit Cumhuriyet75 arasında, pasa 
dayanıklılık açısından DNA düzeyinde genetik 
farklılıklar ve benzerlikler incelenmiş ve 
genetik benzerlik ve farklılıkların saptanması 
için moleküler düzeyde SSR (Simple sequence 
repeat) markörlerinden faydalanılmıştır. 
Çizelge 2. Kullanılan SSR primerlerinin ebeveyn ve F1, F2 

döllerindeki polimorfizm oranları. 

 Bant Sayıları  

Primerler Toplam Monomorfik Polimorfik % Polimorfizim

WMC-24 3 1 2 66.7 

WMC-25 2 0 2 100 

WMC-27 3 0 3 100 

WMC-41 3 0 3 100 

WMC-43 7 0 7 100 
 

Çalışmanın SSR analizleri seçilen Cumhuri-
yet-75 x 02 nolu (Lee) tek gen hat kombinas-
yonunun F1 ve F2 döllerinde yapılmış, 5 adet 
SSR primeri (forward + Reverse) (WMC-24-F, 
WMC-24-R, WMC-25-F, WMC-25-R, WMC-27-
F, WMC-27-R, WMC-41-F, WMC-41-R, 
WMC47-F ve WMC47-R) kullanılmıştır. Top-
lam 441 bant değerlendirmeye tabi tutulmuş, 
en fazla bant veren primer WMC-27, en az 
bant veren primer ise WMC-25 primeri olarak 
gözlenmiştir. 

Bant desenleri incelendiğinde ise 1 nolu 
kulvardaki dayanıklı hat ve 2 nolu kulvardaki 
duyarlı çeşit polimorfik bantlar verirken SSR 
markörlerinin kodominant özelliği sayesinde 
F1 melezi her iki ebevenyne de ait bant ver-
miştir. Cumhuriyet-75 x 02 nolu hat kombi-
nasyonunda ebeveyn, F1 ve F2 populasyonunu 
içeren SSR sonuçlarına ait dendrogram Şekil 
3’de verilmiştir. Dendrogram incelendiğinde 
genotiplerin başlıca 2 ana gruba ayrıldığı 
gözlenmiştir. Ebeveynlerden Cumhuriyet-75 
ve donör olarak kullanılan 02 nolu(Lee) daya-
nıklı tek gen hattı tamamen ayrı gruplar içeri-
sinde yer almıştır. F1 melezi tozlayıcı olarak 
kullanılan 02 nolu dayanıklılık geni barın-
dıran test hattıyla aynı ana grup içerisinde 
yer alırken, daha alt gruplar incelendiğinde 
baba ve F2 bireylerinden farklı olarak tek ba-
şına yer almıştır. Açılma gösteren F2 populas-
yonunu oluşturan bireyler 02 nolu hat ile 
aynı grupta yer almıştır. 3, 10 ve 40 nolu F2 
bitkileri baba olarak kullanılan 02 nolu Lee 
hattına yakın yer almıştır.  

 

 

 
 

 
Şekil 1. WMC-27(F+R) primerinin sonuçları:1. St: Standart markör, 1: Cumhuriyet-75, 2: 02 nolu hat, 3: Cumhuriyet-

75x 02 F1,  4-23: Cumhuriyet-75x 02 F2 genotipleri. 

St.    1   2    3   4    5   6    7   8    9    10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  21  22  23 
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TARTIŞMA VE SONUÇ 

Tüm dünyada hastalığa dayanıklılığın kabule-
dilebilir seviyeleriyle genotipleri seçmek için 
hem doğal enfeksiyon hem de yapay düzen-
lenmiş salgın koşulları altında tarla değerlen-
dirmeleri yapılmaktadır. Düşük pas tepkisine 
bağlı markör kullanımı fenotipik seleksiyon 
için alternatiftir. Son zamanlarda pas hasta-
lıkları için moleküler markörler geliştirilmek-
tedir.  Farklı  markör  geliştirme  teknolojileri  

restriction fragment lenght polymorphism 
(RFLP) amplified fragment lenght 
polymorphism (AFLP) microsatellite simple 
sequence repeat polymorphism (SSR) ve 
sequence characterised amplified regions 
(SCAR)’ları içermektedir (Bariana, 2001). Bitki 
ıslahında marköre dayalı seleksiyonda kulla-
nılan başlıca teknikler proteinler, izoenzimler, 
RFLP (Restriction Fragment Length 
Polymorphism), RAPD (Random Amplified 
Polymorphic DNA), AFLP (Amplified Fragment 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Şekil 2. WMC-27(F+R) primerinin sonuçları:2. St: Standart markör,  24-43: Cumhuriyet-75x 02  F2 genotipleri 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Şekil 3. Cumhuriyet-75 x 02 nolu hat kombinasyonunun F1 ve F2 genotiplerine ait SSR dendrogramı 
 

 St     24   25  26   27  28   29    30   31   32    33   34   35   36    37   38    39   40    41  42 43 
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Length Polymorphism) ve SSR (Simple 
Sequence Repeat) markörleridir (Staub and 
Serquen, 1996). Xu ve ark. (2005) yüksek 
seviyede yavaş yaprak pas dayanıklılığı (slow 
rusting resistance) gösteren CI 13227 hattı ile 
Suwon92 melezinden geliştirilen rekombinant 
kendilenmiş hatlarda moleküler markörlerden 
yararlanarak bu dayanıklılığı araştırmışlardır. 
459 AFLP ve 28 SSR markörünü de kullanan 
araştırıcılar ayrıca hastalık şiddetini, gelişimi-
ni, enfeksiyon oranını ve süresini incelemiş-
lerdir. Hastalığın gelişimi, şiddeti ve enfeksi-
yon oranı ile ilişkili 2 kantitatif özellik lokusu 
bulmuşlardır. Hastalık süresi ile ilgili üçüncü 
bir lokusu 2DS kromozomu üzerinde sapta-
mışlardır. Tahıllar üzerine yapılan çalışma-
larda markör tekniklerinden özellikle RFLP, 
AFLP, RAPD, SSR, STS ve SNP teknikleri 
sıklıkla kullanılırken, konuyla ilgili yeni mar-
kör tekniklerinin geliştirilmesi çalışmalarına 
da devam edilmektedir (Korzun, 2002). Bu 
çalışmada sarı pasa dayanıklılık geni barındı-
ran tek gen test hattı Lee ile duyarlı yerel 
çeşit Cumhuriyet75 ebeveynleri ve bunlardan 
türetilen döl generasyonlarının genetik analiz-
leri SSR markörleri aracılığıyla incelenmiştir. 
PCR temelli moleküler DNA markörü olan 
SSR (Simple Sequence Repeat) basit dizi 
tekrarları olarak da adlandırılmaktadırlar. 
SSR veya mikrosatelitler ökaryotik genomlar 
boyunca dağılmış bulunan ve ardışık olarak 
tekrarlanmakta olan 2-6 nükleotid grupların-
dan oluşmaktadır. Mikrosatelitleri çevreleyen 
DNA dizileri genellikle aynı türün bireyleri 
arasında korunmuş olduklarından, farklı 
genotiplerde çalışan SSR’ların PCR primerleri 
ile çoğaltılarak seçimine izin vermektedir 
(Yıldırım ve Kandemir, 2001). Kodominant 
özelliğe sahip bu moleküler markörler saye-
sinde dayanıklılık genini barındırdığı bilinen 
yakın izogenik test hattı Lee ile, sarı pasa 
duyarlı olduğu bilinen Cumhuriyet75 çeşidi 
ve bunların F1 ve F2 generasyonu tek bitkile-
rinde genetic farklılıkları bakımından DNA 
analizi gerçekleştirilmiş, dayanıklı ve duyarlı 
ebeveynlerin birbirinden ayrımı moleküler 
düzeyde incelenmiştir. Çalışmada kullanılan 
SSR primerlerinin oluşturduğu bant desenleri 
incelendiğinde ortaya çıkan farklılıkların ke-
sin bir markör olarak öne sürülmesi söz 
konusu olmasa da dayanıklı ve duyarlı bitki-
lerin farklı bantlar verdiği ve bu kombinas-
yondan elde edilmiş F1 bitkilerinin kodo-
minant kalıtım gösterdiği, makalede verilmiş 

olan WMC-27 SSR primeri örnek bant desen-
lerinde açıkca ortaya konmuştur. Ekmeklik 
buğdayda mikrosatelit çalışmalarında ilk iş-
birliği WMC (Wheat Microsatellite Consortium) 
tarafından 1996 yılında yapılmıştır. Bundan 
sonra 1997 Şubatında Uluslararası Buğday 
Mikrosatelit Haritalama Ağı (IWMMN) kurul-
muş ve özellikle WMC’nin belirlediği primer-
leri genetik haritalama ile desteklemeye baş-
lamıştır. Bu işbirliği çerçevesinde 10 üye 
mikrosatelit haritalama çalışmalarını sürdür-
mektedir. Bu grupdan Gupta ve ark. (2002) 
daha önceden haritalanan 384 lokusa ilave-
ten yeni 66 mikrosatelit lokusunu haritala-
mışlardır. Röder ve ark. (1998 b)’nın kullan-
dığı materyalle aynı materyali (70 rekombi-
nant kendilenmiş hat) kullanan araştırıcılar 
58 primer çifti ile 66 mikrosatelit lokusunu 
belirlemişlerdir. Genellikle RFLP, AFLP ve 
polimeraz zincir reaksiyonuna dayanan 
RAPD, SCAR, STS, SSR ya da diğer bir adıyla 
mikrosatelit markörleri gibi moleküler mar-
körler, bitki ıslahçılarına buğdayda, hastalığın 
bulunduğu çevrelerde dayanıklılık genleri için 
indirekt seleksiyonun uygulanmasında ve 
dayanıklılık genlerinin piramitleştirilmesinde 
önemli bir araç sağlamaktadır (Röder ve ark. 
1998 b; Gupta ve ark. 1999). Özet olarak PCR 
a dayalı bir yöntem olan SSR markörlerinin 
genellikle ko-dominant kalıtım gösterme ve 
stabilite özelliklerinden bu çalışmada yararla-
nılmış ve kodominant kalıtım özelliği bir kez 
daha vurgulanmıştır. Röder et al. (1998a), 25 
“Chinese Spring” delesyon hattında çok sayı-
da SSR primeri kullanarak ekmeklik buğda-
yın 2 homoelog kromozom grubunda dinükle-
otid mikrosatelit markörlerinin fiziksel dağılı-
mını araştırmışlar ve 31 adet mikrosatelit 
markörü ile 2A kromozomunda 14 lokus, 2B 
kromozomunda 9 lokus ve 2D kromozomunda 
10 lokus saptamışlardır. Mikrosatelit lokusla-
rının kromozom boyunca dağıldıklarını belir-
ten araştırıcılar, tanımladıkları 28 fiziksel 
aralıktan 18’ini mikrosatelit markörleriyle 
işaretlemişlerdir. Bunun ötesinde mikrosatelit 
için kullanılan PCR yöntemi diğer ko-domi-
nant kalıtım gösteren moleküler markörler ile 
kıyaslandığında ise daha kolay, daha hızlı, 
daha ucuz ve daha az DNA’ ya ihtiyaç göster-
mektedir. Tek izogenik hatların kullanımıyla 
dayanıklılık genlerine ait DNA markörlerini 
geliştirmek için yapılan çalışmalarda kulla-
nışlı oldukları kadar yeni çeşitler üzerinde de 
arzu edilen dayanıklılık genlerini birleştir-
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mede ve piramitleştirmenin sağlanmasındaki 
faydaları ortaya çıkmaktadır (Chelkowski ve 
ark. 2003). Çalışma materyali olarak kulanı-
lan duyarlı ticari çeşit ve dayanıklı tek gen 
test hattı DNA düzeyinde incelenmiştir. Çalış-
ma, sarı pas hastalığına karşı markör geliş-
tirme çalışmalarına kaynak teşkil edebilecek 
bir ön araştırma niteliğine sahip olmasının 

yanında modern ıslah çalışmalarında SSR 
markörlerinin kullanımının sağlıklı sonuçlar 
elde edebilmek açısından önemini de ortaya 
koymuştur. Diğer taraftan yapılacak olan 
dayanıklılık ıslahı çalışmalarında kullanılacak 
olan moleküler markör yöntemlerinin gerek-
liliği ve faydaları vurgulanmaya çalışılmıştır. 
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