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OZET
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EKMEKLIK BUGDAY CESITLERINDE SARI PAS (Puccinia striiformis f.
sp. triticiy HASTALIGIYLA ILiSKiLi OZELLIKLERi KONTROL EDEN
GENLERLE  BAGLANTILI  FONKSIYONEL  MARKORLER VE
MARKORLERIN ALLELIK CESITLILiGININ BELIRLENMESI

Serife ERKOL
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TARIM BILIMLERI ANABILiM DALI

Damisman: Dog. Dr. Aras TURKOGLU
2026, 139 Sayfa

Jiiri
Dog. Dr. Aras TURKOGLU
Prof. Dr. Metin ARMAGAN
Prof. Dr. Kamil HALILOGLU

Bu ¢alismada, 192 ekmeklik bugday (Triticum aestivum L.) genotipi, sar1 pas etmeni Puccinia
striiformis f. sp. tritici’ye karsi dayaniklilik ile iligkili Yr genleri bakimindan molekiiler diizeyde
degerlendirilmis ve popiilasyonun genetik yapisi ¢ok yonlii analizlerle ortaya konulmustur. Calismada
toplam 16 Yr genine ait molekiiler markor kullanilmig; genotiplerde markér varligi/yoklugu belirlenerek
frekans analizi, genetik cesitlilik parametreleri (PIC, Nei gen ¢esitliligi, Shannon indeksi), genetik benzerlik
matrisi, UPGMA kiimeleme analizi, Temel Koordinat Analizi (PCoA) ve popiilasyon yapist
(STRUCTURE) analizleri gergeklestirilmistir.

Elde edilen bulgular, Yr genlerinin popiilasyonda homojen dagilmadigini, aksine belirgin bir
heterojen yap1 sergiledigini gostermistir. Yr26 (Xgwm18) gibi baz1 genlerin yiiksek frekansta bulundugu,
buna karsilik Yr9 ve Yr4l gibi genlerin diisiik frekansta veya tamamen absent oldugu belirlenmistir.
Genotiplerin biiyiik gogunlugunun 3-5 Yr geni tasidigi, yiiksek sayida gen igeren genotiplerin ise sinirli
oldugu tespit edilmistir. Kiimiilatif frekans ve birlikte bulunma analizleri, dayanikliligin sinirli sayida
yiiksek frekansli gen etrafinda sekillenen “cekirdek—perifer” bir yap1 sergiledigini ve genlerin bagimsiz
degil, genetik bloklar halinde birlikte tagindigini ortaya koymustur.

Genetik cesitlilik analizleri, incelenen lokuslarin orta—yiiksek diizeyde polimorfizm igerdigini
(ortalama PIC = 0.49) gostermistir. STRUCTURE analizi, popiilasyonun iki ana genetik alt-popiilasyondan
olustugunu (K=2) ve bu gruplar arasinda yiliksek diizeyde genetik farklilasma bulundugunu ortaya
koyarken, bazi genotiplerde gozlenen admixture yapisi gen akisini isaret etmistir. PCoA ve kiimeleme
analizleri de bu genetik yap1y1 desteklemistir.

Sonug olarak, sar1 pas dayanikliigmin tek bir gen tarafindan degil, farkli Yr gen
kombinasyonlarinin etkilesimi ile sekillenen kompleks bir genetik mimariye sahip oldugu belirlenmistir.
Ancak dayanikliligin belirli genler etrafinda yogunlasmasi, uzun vadede kirilganlik riski olusturmaktadir.
Bu nedenle siirdiiriilebilir dayaniklilik i¢in gen piramitlenmesi stratejilerinin uygulanmasi, nadir genlerin
korunmast ve genetik olarak uzak genotipler arasinda melezleme yapilmasi Onerilmektedir. Ayrica
molekiiler verilerin fenotipik gozlemlerle desteklenmesi, daha giivenilir 1slah sonuglar1 elde edilmesi
acisindan kritik 6nem tagimaktadir.

Anahtar Kelimeler: Bugday, Molekiiler markorler, Puccinia striiformis f. sp. tritici, Sar1 pas
dayanikliligi, Yr genleri,
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ALLELIC DIVERSITY OF FUNCTIONAL MARKERS AND GENE-LINKED
MARKERS ASSOCIATED WITH STRIPE RUST (Puccinia striiformis f. sp.
tritici) RESISTANCE IN WHEAT VARIETIES
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2026 Year, 139 Pages

Jury
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In this study, 192 bread wheat (Triticum aestivum L.) genotypes were evaluated at the molecular
level for yellow rust resistance genes (Yr genes) associated with the pathogen Puccinia striiformis f. sp.
tritici, and the genetic structure of the population was comprehensively analyzed using multiple approaches.
A total of 16 gene-specific molecular markers were employed, and marker presence/absence data were used
to perform frequency analysis, genetic diversity assessments (PIC, Nei’s gene diversity, Shannon index),
genetic similarity matrix construction, UPGMA clustering, Principal Coordinate Analysis (PCoA), and
population structure analysis (STRUCTURE).

The results revealed that Yr genes were not evenly distributed across the population but exhibited
a clear heterogeneous pattern. Certain genes, such as Yr26 (Xgwml8), were highly prevalent, whereas
others, including Yr9 and Yr41, were detected at very low frequencies or were absent. Most genotypes
carried 3-5 Yr genes, while genotypes with a high number of resistance genes were relatively rare.
Cumulative frequency and co-occurrence analyses demonstrated a “core—periphery” genetic architecture,
where resistance was largely governed by a limited number of high-frequency loci, and genes were inherited
in blocks rather than independently.

Genetic diversity analysis indicated moderate to high polymorphism among loci (mean PIC =
0.49). STRUCTURE analysis identified two major sub-populations (K=2) with high genetic differentiation,
while the presence of admixture genotypes suggested gene flow between these groups. The results of PCoA
and clustering analyses were consistent with the population structure findings.

Overall, the findings demonstrate that yellow rust resistance in wheat is controlled by a complex
genetic architecture involving multiple Yr gene combinations rather than single genes. However, the over-
reliance on a limited number of high-frequency genes may pose a long-term risk of resistance breakdown.
Therefore, the implementation of gene pyramiding strategies, conservation of rare alleles, and hybridization
between genetically distant genotypes are strongly recommended for sustainable resistance breeding.
Additionally, integrating molecular data with phenotypic evaluations is essential for improving the
reliability and effectiveness of breeding programs.

Keywords: Wheat, Molecular markers, Puccinia striiformis f. sp. tritici, Stripe rust resistance,
Yr genes.
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Sozlerime baglarken; Tirk kadinina egitimden ¢alisma hayatina dek her alanda
esit ve 0zglir bir birey olma hakki taniyan aklin ve bilimin sarsilmaz rehberliginde bizlere
cagdas bir egitim anlayisinin kapilarini aralayan, aydinlik fikirleriyle yolumuzu daima
aydinlatan Cumhuriyetimizin kurucusu Gazi Mustafa Kemal ATATURK ’e sonsuz sayg1
ve minnetlerimi arz ederim.

Yiiksek lisans egitimim ve bu tezin hazirlik siireci boyunca; engin bilgi birikimi
ve akademik vizyonuyla bana her daim 1s1k tutan, bilimsel diisiinceyi titizlikle asilayan
¢ok degerli danisman hocam Sayin Dog. Dr. Aras TURKOGLU na en derin siikranlarimi
sunmay1 bir borg bilirim. Calismamin filizlenmesinden nihayete ermesine dek gegcen her
sathada gosterdigi miistesna sabir, kiymetli yonlendirmeleri ve yapici yaklagimi benim
i¢cin paha bicilemez bir rehber olmustur. Kendisinin bilimsel etige olan sarsilmaz bagliligi
ve olaylara analitik yaklagimi, yalnizca bu tezin viicut bulmasinda degil; ayn1 zamanda
akademik hiiviyetimin insasinda da en biiylik mihenk tasidir. Karsilastigim her zorlukta
yol gosterici destegini hissetmek, bu siireci azimle siirdiirebilmemin en gii¢lii dayanagi
olmustur. Ogrencisi olma ve kendisiyle ¢alisma ayricaligina erismekten duydugum derin
onurla, tizerimdeki biiyiik emekleri i¢in kendisine tesekkiirlerimi sunarim.

Akademik diinyaya adim atmama vesile olan bilimsel diisiinceyi 6ziimsememde
ve bu yolda kararli bir iradeyle yiiriimemde ¢ok kiymetli pay1 olan saygideger hocam
Sayin Prof. Dr. Metin ARMAGAN’a kalbi tesekkiirlerimi sunarim. Kendileri, sadece
akademik tecriibesiyle degil; 6rnek teskil eden insani durusu, yiiksek empati yetenegi, yol
gosterici tavri ve her daim hissettirdigi miisfik destegiyle benim i¢in ideal bir bilim insan
profili ¢izmistir. Siirecin her asamasinda degerli fikirleri, tecriibe paylasimlart ve yapici
elestirileriyle tezime entellektiiel derinlik katan kiymetli hocalarim Saym Dr. Ogr. Uyesi
Furkan Omer KANARY A’ya ve Sayin Ars. Gér. Muhammet Islam ISIK’a miitesekkirim.

Laboratuvar safthasindaki titiz ve 6zverili yardimlarindan 6tiirii Ziraat Teknikeri
Saym Emine KARAKAS’a tesekkiirlerimi iletiyorum. Ayrica, varligtyla bana daima gii¢
veren kiymetli dostum Dr. Sebiha EROL UYANIK basta olmak iizere, bu mesakkatli
yolculukta dostluklarini, iyi dileklerini ve manevi desteklerini benden esirgemeyen tiim
caligma arkadaslarima en samimi hislerimle tesekkiir ederim.

Son olarak; hayatimin her evresinde oldugu gibi bu zorlu akademik siirecte de
sevgisini, sonsuz sabrini, anlayigini ve ylireklendirici destegini bir an olsun eksik etmeyen
kiymetli esim Tuncay ERKOL’a; bugiinlere erismemde en biiyiik paym sahibi olan,
maddi ve manevi fedakarliklarmi higbir zaman esirgemeyen ¢ok degerli TUFEKCI ve
DEMIRBIL ailelerime sonsuz sayg, sevgi ve minnetlerimi sunarim.

Aragtirmamin maddi ve kurumsal zeminde yiiriitiilmesine olanak saglayan, bu tez
calismasii 25YL26001 numarali proje kapsaminda destekleyen Necmettin Erbakan
Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri (BAP) Koordinatorliigi'ne kiymetli
katkilarindan o6tiirti tesekkiirti bir borg bilirim.

Serife ERKOL
KONYA-2026
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Bu calismada kullanilmis simgeler ve kisaltmalar, agiklamalar1 ile birlikte asagida

sunulmustur.
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1. GIRIS

Bugday (Triticum aestivum L.), diinya genelinde insan beslenmesinde temel rol
oynayan ve kiiresel gida giivenligi acisindan stratejik 6éneme sahip tahil bitkilerinden
biridir. Giinlimiizde yaklasik 2,5 milyar insanin dogrudan beslenmesinde yer almakta ve
kiiresel kalori ihtiyacinin yaklasik %20’sini karsilamaktadir (Shewry ve Hey, 2015; FAO,
2023). Ayrica bugday, protein, karbonhidrat, vitamin ve mineral maddeler bakimindan
zengin bir besin kaynagi olmasi nedeniyle 6zellikle gelismekte olan iilkelerde diyetin
temel bilesenlerinden biri olarak kabul edilmektedir (Karahan, 2025; Erenstein vd.,
2020). Diinya genelinde bugday yaklasik 220-230 milyon hektar alanda yetistirilmekte
ve yiullik iiretim miktart 800 milyon tonun {izerinde ger¢eklesmektedir (USDA, 2026).
Ulkemizde USDA verilerine gore Tiirkiye 2023/24 pazarlama yilinda diinya bugday ekim
alaninin %3,2’sini olusturmaktadir. Tiirkiye’de yaklagik 12 milyon hektar alanda bugday
tretimi yapilmaktadir. Bu alanda 2023/24 doneminde 4,3 milyon ton iiretim
gerceklestirilmis. 2022/23 pazarlama yilinda 298 kg/da olan verim 2023/24 yilinda %38,0
artarak 322 kg/da olmustur (TUIK, 2025).

Genis adaptasyon kabiliyeti, farkli agroekolojik kosullarda yetistirilebilmesi ve
yiiksek verim potansiyeline sahip olmasi nedeniyle bugday, diinya tariminda en 6nemli
kiiltiir bitkilerinden biri olarak degerlendirilmektedir (Brenchley vd., 2012). Bununla
birlikte artan diinya niifusunun gida ihtiyacim1 karsilayabilmek i¢in bugday iiretiminin
stirdiiriilebilir bicimde artirilmas1 gerekmektedir. Ancak bu {iretim artis1, bircok biyotik
ve abiyotik stres faktorii tarafindan sinirlanmaktadir. Kuraklik, tuzluluk ve sicaklik stresi
gibi abiyotik faktorlerin yani sira fungal hastaliklar, bugday verimini sinirlayan en 6nemli
biyotik faktdrler arasinda yer almaktadir (Savary vd., 2019). Bu durum, bugday
tiretiminde verim ve kalite kayiplarina neden olan hastaliklarin daha iyi anlasilmasini ve
dayanikli ¢esitlerin gelistirilmesini zorunlu hale getirmistir.

Bugday iiretimini tehdit eden bircok fungal hastalik bulunmaktadir. Bunlar
arasinda pas hastaliklar1 (sar1 pas, kahverengi pas ve kara pas), septoria yaprak lekesi,
kiilleme ve fusarium basak yaniklig1 gibi hastaliklar 6ne ¢ikmaktadir (Dean vd., 2012;
Savary vd., 2019). Pas hastaliklar1 6zellikle epidemik karakter gostermeleri ve kisa siirede
genis alanlara yayilabilmeleri nedeniyle bugday tiretiminde ciddi verim kayiplarina neden
olmaktadir. Bu hastaliklar arasinda sar1 pas hastalig1 (stripe rust), serin ve nemli iklim

kosullarinda hizli gelismesi ve ciddi epidemilere yol acabilmesi nedeniyle diinya



genelinde bugday firetimini tehdit eden en Onemli hastaliklardan biri olarak kabul
edilmektedir (Chen, 2013; Wellings, 2011). Bu baglamda sar1 pas hastaliginin
biyolojisinin, yayilisinin ve genetik kontrol mekanizmalarinin anlasilmasi, stirdiiriilebilir
bugday iiretimi agisindan kritik 6nem tasimaktadir. Bugdayda sar1 pas hastaligi, obligat
parazit bir fungus olan Puccinia striiformis f. sp. tritici (Pst) tarafindan olusturulmaktadir.
Hastalik 6zellikle serin (7—15 °C) ve nemli ¢evre kosullarinda hizla gelismekte ve uygun
sartlarda kisa siirede epidemilere neden olabilmektedir (Chen, 2020). Sar1 pas hastaligi
diinya genelinde Asya, Avrupa, Afrika, Avustralya ve Amerika kitalarinda yaygin olarak
goriilmekte ve onemli ekonomik kayiplara yol agmaktadir (Wellings, 2011). Uygun
epidemi kosullarinda sar1 pas hastaligiin bugday veriminde %10 ile %70 arasinda
degisen kayiplara neden olabildigi bildirilmektedir (Chen, 2020). Tirkiye, sar1 pas
epidemilerinin sik goriildiigii iilkelerden biridir. Ozellikle I¢ Anadolu ve Marmara
bolgelerinde zaman zaman ciddi salginlar meydana gelmekte ve bu durum bugday
tiretimini 6nemli ol¢iide etkilemektedir (Aktas ve Zencirci, 2016). Bu nedenle sar1 pas
hastaliginin kontrolii, bugday 1slah programlarinda 6ncelikli arastirma konularindan biri
haline gelmistir. Sar1 pas hastaliginin  kontrolinde fungisit uygulamalari
kullanilabilmekle birlikte, kimyasal miicadele yontemlerinin yiiksek maliyetli olmasi ve
cevresel etkileri nedeniyle en siirdiiriilebilir strateji dayanikli ¢esitlerin gelistirilmesidir
(Chen, 2013).

Bitki genomu c¢aligmalarindaki gelismeler sayesinde hastalik dayaniklilig: ile
iliskili genlerin molekiiler diizeyde belirlenmesi 6nemli 6l¢iide hiz kazanmistir (Gupta
vd., 1996). DNA temelli molekiiler markorler, genetik cesitlilik ¢alismalarinda ve
dayaniklilik genlerinin belirlenmesinde gii¢lii araglar olarak kullanilmaktadir. Bu
kapsamda kullanilan molekiiler markor sistemleri arasinda: SSR (basit dizi tekrart), SNP
(tek niikleotid polimorfizmi) AFLP (gogaltilmis par¢a uzunlugu polimorfizmi), DArT
Seq gibi teknikler yer almaktadir. SSR markérleri yiiksek polimorfizm oranina sahip
olmalari, kodominant kalitim gdstermeleri ve genom boyunca genis dagilima sahip
olmalar1 nedeniyle genetik cesitlilik caligmalarinda en yaygin kullanilan markoér
sistemlerinden biridir (Réder vd., 1998; Gupta ve Varshney, 2000). Bu markdorler
sayesinde sar1 pas dayanikliligi ile iligkili genlerin varligi hizli ve giivenilir bir sekilde
belirlenebilmektedir.

Modern bitki 1slahinda molekiiler markorlerin kullanilmasiyla birlikte Markor
Destekli Seleksiyon (MAS) dnemli bir aragtirma alani haline gelmistir. MAS, belirli bir

ozelligi kontrol eden genlerle baglantili DNA markdrlerinin kullanilmasiyla seleksiyonun



fenotipik degerlendirmeye gerek kalmadan yapilmasini miimkiin kilmaktadir (Collard ve
Mackill, 2008). Bu yaklasim &zellikle hastalik dayanikliligi gibi ¢evresel kosullardan
etkilenebilen oOzelliklerin belirlenmesinde Onemli avantajlar saglamaktadir. MAS
yonteminin baslica avantajlar1 sunlardir: Seleksiyon siiresinin kisaltilmasi, genetik
dogrulugun artirilmasi, gen piramitlestirme ¢alismalarinin kolaylastiriimasi. Bu nedenle
MAS, gilinimiizde bugday 1slah programlarinda yaygin olarak kullanilan modern
seleksiyon tekniklerinden biri haline gelmistir (Varshney vd., 2014).

Tiirkiye, bugday iiretiminde diinyanin énemli iiretici iilkelerinden biridir. Ancak
sar1 pas hastaligr iilkemizde bugday iiretimini tehdit eden en Onemli biyotik stres
faktorlerinden biri olmaya devam etmektedir. Tiirkiye’de yetistirilen bugday ¢esitlerinde
sar1 pas dayanikliligi ile iligkili genlerin molekiiler diizeyde belirlenmesine yonelik
calismalar smirli sayida olup, Ozellikle genis genotip koleksiyonlarin1 kapsayan
molekiiler analiz ¢caligmalari oldukc¢a azdir. Bu tez ¢alismasinda Tiirkiye’de yaygin olarak
yetistirilen ekmeklik bugday c¢esidi, sar1 pas dayanikliligi ile iligskili SSR markorleri
kullanilarak molekiiler diizeyde analiz edilmistir. Bu ¢calisma ile sar1 pas dayaniklilig1 ile
iligkili genlerin bugday c¢esitleri icerisindeki dagilimi ortaya konulacak ve elde edilen
veriler bugday 1slah programlarinda kullanilabilecek 6nemli bir molekiiler veri seti
saglayacaktir.

Bu arastirmanin temel sorusu; Tirkiye’de yetistirilen ekmeklik bugday
cesitlerinde sar1 pas dayanikliligi ile iligkili genlerin allelik ¢esitliligi nedir ve bu ¢esitlilik
molekiiler markorler araciliiyla ortaya konulabilir mi? Arastirmanin temel hipotezi ise;
Tirkiye’de yetistirilen ekmeklik bugday cesitleri arasinda sar1 pas dayanikliligi ile iliskili
SSR markorleri bakimindan 6nemli bir allelik gesitlilik bulunmaktadir ve bu ¢esitlilik
molekiiler markor analizleri ile belirlenebilir. Tez ¢alismasinin temel amaci ise
Tiirkiye’de yetistirilen ekmeklik bugday cesitlerinde sar1 pas hastaligina dayaniklilikla
iligkili genlerin belirlenmesi ve bu genlerle baglantili molekiiler markdorlerin allelik
cesitliliginin ortaya konulmasidir. Bu amag¢ dogrultusunda; Tirkiye’de yetistirilen 192
adet ekmeklik bugday ¢esidi materyal olarak kullanilmigtir. Sar1 pas dayaniklilig: ile
iligkili 16 adet SSR markérleri kullanilarak genotiplerin molekiiler diizeyde taranmasi
gerceklestirilmistir. Elde edilen molekiiler veriler kullanilarak genotipler arasindaki
genetik cesitlilik ve allelik dagilimi belirlenmistir. Bu ¢alisma sonucunda elde edilen
verilerin sar1 pas dayanikliligina yonelik MAS caligmalarina katki saglamasi ve
gelecekteki bugday 1slah programlarinda kullanilabilecek molekiiler verilerin

olusturulmasi hedeflenmektedir.



2. KAYNAK ARASTIRMASI
2.1. Bugday ve Onemi

Ekmeklik bugdayin bilimsel ad1 Triticum aestivum L. olup, tek yillik bir bitkidir
ve Poaceae (bugdaygiller) familyasi, Triticeae tribusu, Triticineae alt tribusu ve Triticum
cinsi igerisinde yer almaktadir. Triticum cinsi ¢ok sayida tiir icermekte olup, bunlar
arasinda T. aestivum ve T. durum en yaygin yetistirilen kiiltiir tiirleri olarak kabul
edilmektedir (Harlan ve Zohary, 1966).

Glinlimiizde ekmeklik bugday, diinya niifusunun yaklasik %35’inin temel besin
kaynagini olusturmakta ve 6zellikle karbonhidrat, protein ve bazi mikro besin elementleri
bakimindan stratejik dneme sahiptir (FAO, 2023). Bugdayin genis yayilist, farkli iklim
ve toprak kosullarina uyum saglayabilme kapasitesi ile dogrudan iliskilidir; iliman
kusaktan yar1 kurak bolgelere kadar ¢ok genis bir cografyada yetistirilebilmektedir
(Shewry ve Hey, 2015). Ayrica ekmeklik bugday, genetik cesitliligi ve genom yapisi
sayesinde modern 1slah calismalarinda hastalik ve zararlilara dayaniklilik, kalite
ozellikleri ve stres toleransinin gelistirilmesi agisindan temel bir genetik kaynak olarak
degerlendirilmektedir (Dubcovsky ve Dvorak, 2007; Feldman ve Levy, 2012). Bu
yoniiyle T. aestivum, yalnizca tarihsel olarak degil, giiniimiiz ve gelecekteki kiiresel gida
giivenligi acisindan da vazgegilmez bir tarimsal iiriin konumundadir (FAO, 2023).

Son yillarda iklim degisikligi ve iiretim kaynaklarinin sinirli olmasi nedeniyle
diinyanin farkli boélgelerinde bugday iiretimi g¢esitli kisitlamalarla kars1 karsiya
kalmaktadir. Bu durum, artan diinya niifusunun gida ihtiyacinin kargilanmasi agisindan
bugday tiretiminin artirilmasini zorlagtirmaktadir. Bu nedenle, degisen ¢evresel kosullar
altinda yiiksek verimli ve kaliteli bugday cesitlerinin gelistirilmesi biiylik 6nem
tasimaktadir. Artan biyotik ve abiyotik stres faktorleri, tarim alanlarinin azalmasi ve iklim
kosullarinin giderek daha Ongoériilemez hale gelmesi, siirdiiriilebilir bugday {iretimi
acisindan 6nemli zorluklar ortaya ¢ikarmaktadir. Bu baglamda, farkli ¢evre kosullarina
uyum saglayabilen ve stabil verim potansiyeline sahip yeni bugday cesitlerinin
gelistirilmesi biiyiik 6nem tasimaktadir (Royo vd., 2010).

Genetik 1slah stratejilerinin gelistirilmesi ve modern yetistirme tekniklerinin
entegre edilmesi, bugday veriminde kayda deger artiglarin elde edilmesini miimkiin
kilmistir. Bununla birlikte, iklim degisikliginin tarimsal tiretim iizerindeki olumsuz

etkileri ile birlikte su ve toprak kaynaklarinin giderek smirlanmasi, mevcut 1slah



yaklasimlarinin tek basina gelecekte artan gida talebini karsilamada yetersiz
kalabilecegine isaret etmektedir. Bu baglamda, yeni genotiplerin gelistirilmesi ve
Ozellikle biyotik stres faktorlerine dayanikli ¢esitlerin elde edilmesi, stirdiiriilebilir iiretim
acgisindan modern bugday 1slah programlarinin 6ncelikli hedefleri arasinda yer almaktadir

(Keller vd., 2005; Goriewa-Duba vd., 2020).
2.2. Bugday Genomu

Ekmeklik bugday (Triticum aestivum L.), insanlik tarihindeki en 6nemli kiiltiir
bitkilerinden biri olup evrimi, Yakin Dogu’daki Bereketli Hilal bolgesinde gergeklesen
dogal melezlesme ve poliploidlesme olaylarina dayanmaktadir (Zohary vd., 2012).
Genetik olarak hekzaploid (2n=6x=42, AABBDD) yapiya sahip olan ekmeklik bugday,
tetraploid Triticum turgidum (AABB) ile diploid Aegilops tauschii (DD) tiirlerinin dogal
melezlenmesi sonucu yaklasik 8.000-10.000 y1l 6nce ortaya ¢ikmistir (Dubcovsky ve
Dvorak, 2007; Feldman ve Levy, 2012). Bu evrimsel siireg, bugdaya gevresel streslere
dayaniklilik, genis adaptasyon yetenegi ve yiiksek verim potansiyeli kazandirmigtir
(Shewry, 2009). Son yillarda yapilan genomik ¢alismalar, ekmeklik bugdayin kdkeninin
biiyiik 6l¢iide Hazar Denizi’nin giineybat1 bolgesine dayandigini géstermektedir (Zhang
vd., 2004; Wang vd., 2013).

Ekmeklik bugdayin evrimsel gelisimi, Triticum ve Aegilops cinslerine ait tiirler
arasinda gergeklesen iki temel poliploidizasyon olayr sonucunda meydana gelmistir.
Giliniimiizde bugday genomunun kdkenini olusturan A, B ve D genomlarinin atalarinin
yaklasik 2,5-4,5 milyon yil once ortaya c¢iktig1 disiiniilmektedir. Tetraploid bugday
tiirlerinin yaklagik 500 bin y1l 6nce olustugu ve hekzaploid bugday tiirlerinden daha eski
oldugu bildirilmektedir (Huang vd., 2002).

Ekmeklik bugdayin evrimsel gelisim siirecinde ilk olarak diploid tiir Triticum
urartu (AA genomu) ile Aegilops speltoides (BB genomu) tiirlerinin melezlenmesi
sonucu tetraploid yabani bugday tiirii Triticum turgidum ssp. dicoccoides (AABB, 2n =
4x = 28) ortaya ¢ikmistir. Daha sonra yaklasik 810 bin yil dnce, kiiltiir formu olan
tetraploid Triticum turgidum ssp. durum (AABB) ile diploid Aegilops tauschii (DD)
tiirliniin melezlenmesi sonucunda giiniimiizde yetistirilen hekzaploid ekmeklik bugday

(Triticum aestivum L., AABBDD, 2n = 6x = 42) olusmustur (Maccaferri vd., 2019).



Bu karmasik genom yapisi, ekmeklik bugdayin yiiksek genetik cesitlilige sahip
olmasini saglamis ve bugdayin farkli ¢evresel kosullara uyum saglayabilmesinde 6nemli

rol oynamustir.
2.3. Bugdayda Onemli Biyotik Stres Faktorleri

Ekmeklik bugday (Triticum aestivum L.), diinya genelinde oldugu gibi Tiirkiye’de
de en yaygin yetistirilen tahil {iriinii olup, iiretimi ¢ok sayida fungal, bakteriyel ve viral
hastalik tarafindan sinirlandirilmaktadir (Sekil 2.1). Bu hastaliklar arasinda 6zellikle pas
hastaliklar1 (sar1 pas Puccinia striiformis f. sp. tritici, yaprak pas1 Puccinia triticina ve
kara pas Puccinia graminis f. sp. tritici), kok ve kokbogazi ciiriikliikleri, septorya yaprak
lekesi (Zymoseptoria tritici), kiilleme (Blumeria graminis f. sp. tritici) ve fusarium bas
yanikligi (Fusarium spp.) ekonomik agidan en yikici hastaliklar arasinda yer almaktadir
(Saari ve Prescott, 1985; Chen, 2005). Ozellikle sar1 pas, serin ve nemli iklim kosullarinda
hizla yayilarak fotosentetik alani azaltmakta ve uygun kosullarda %50 nin iizerinde verim
kaybina neden olabilmektedir (Hovmeller vd., 2010).

Sar1 pas veya ¢izgi pasi (Yellow rust / stripe rust) olarak bilinen ve Puccinia
striiformis f. sp. tritici (Pst) patojeni tarafindan olusturulan hastaliktir. Sar1 pas, diinya
genelinde bugday iiretimini tehdit eden en 6nemli hastaliklardan biri olarak kabul
edilmektedir (Wellings, 2011; Ellis vd., 2014; Chen, 2020). Hastalik 6zellikle serin (7—
15 °C) ve nemli kosullarda hizla gelismekte, riizgarla uzun mesafelere tasiabilen
urediniosporlar araciligiyla yayilmaktadir (Wellings, 2011; Chen, 2020). Uygun cevresel
kosullar altinda enfeksiyon, yapraklarda klorotik lekeler seklinde baslamakta; ilerleyen
donemlerde sari-turuncu urediniyumlarin olusumu ile yaprak yiizeyinin biiylik kismini
kaplayabilmektedir (Roelfs vd., 1992). Patojene ait urediniosporlar riizgarla uzun
mesafelere taginabilmekte olup, bazi durumlarda bu yayilimin yaklagik 800 km’ye kadar
ulagabildigi bildirilmistir (Maddison ve Manners, 1972). Sar1 pasin en karakteristik
belirtisi, yapraklar iizerinde damarlar boyunca siralanmig sari-turuncu piistiillerin
olusmasidir ve bu durum fotosentez alanini azaltarak verim ve tane kalitesinde ciddi
kayiplara neden olmaktadir (Moshou vd., 2004). Ik kez 1777 yilinda Avrupa’da
tanimlanan bu hastaligin kokeninin Transkafkasya bolgesi oldugu bildirilmektedir
(Eriksson ve Henning, 1896). 1958-2018 yillar1 arasinda yalnizca Amerika Birlesik
Devletleri’nde sar1 pas hastaliginin neden oldugu verim kaybimin 31.757.032 tonun

tizerinde oldugu bildirilmistir (Chen ve Kang, 2017). ABD’de baslangigta sar1 pas



epidemileri daha ¢ok bati eyaletlerinde goriiliirken, 2000 yilindan sonra hastalik iilkenin
biiyiik bir boliimiinde yaygin epidemilere yol agmistir (Chen, 2005; Chen, 2020). Tiirkiye
ise sar1 pas hastalig1 farkl1 yillarda énemli epidemilere neden olmustur. Ozellikle 1936,
1940, 1950 ve 1963 yillarinda genis alanlarda etkili oldugu bildirilmistir (Iren, 1964).
Daha sonraki yillarda hastalik zaman zaman bolgesel diizeyde goriilmis, ancak uygun
cevre kosullarinda tekrar yaygin hale gelmistir (Disiinceli vd., 1996). 1995 yilinda
Cukurova bolgesinde baslayan epidemi, kisa stirede Giineydogu Anadolu’ya yayilmistir
(Diistinceli vd., 2000). Ayrica 1996-1998 yillar1 arasinda Orta Anadolu’da da ciddi
salginlar meydana gelmistir (Cat vd., 2017). Sar1 pas hastaliginda son yillarda yeni
patotiplerin ortaya ¢ikmasi, hastaligin yaygmligin1 ve zarar diizeyini énemli Olcilide
artirmustir. Ozellikle 2009-2010 yillarinda meydana gelen epidemiler, birgok bolgede
ciddi verim kayiplarina neden olmustur (Aydogdu ve Akan, 2023). Sar1 pas, bitkinin
fotosentetik aktif alanin1 daraltarak hem tane verimi hem de kalite iizerinde dogrudan
olumsuz etki olusturmaktadir. Uygun ¢evre kosullarinda %10-70 arasinda degisen verim
kayiplar1 gozlenirken, enfeksiyonun erken gelisim donemlerinde gerceklesmesi
durumunda bu oran %100’e kadar ulasabilmektedir (Chen, 2005; Sharma-Poudyal ve
Chen, 2011). Bu durum, hastaligin tarimsal iiretim tizerindeki kritik etkisini acik¢a ortaya
koymaktadir. Hastaligin kimyasal yontemlerle kontrolii miimkiin olmakla birlikte,
fungisit uygulamalar1 yliksek maliyetleri ve ¢evresel riskleri nedeniyle siirdiiriilebilir bir
¢oziim olarak degerlendirilmemektedir (Chen, 2014; Chen, 2020). Ayrica, patojenin
yiiksek mutasyon ve rekombinasyon kapasitesi, yeni viriilent irklarin ortaya ¢ikmasina ve
mevcut dayaniklilik genlerinin etkinliginin zamanla azalmasina yol agmaktadir.
Dolayisiyla, yalnizca kimyasal miicadeleye dayali yaklagimlar uzun vadede yetersiz
kalmaktadir. Bu ¢ergevede, sar1 pas hastaligiyla miicadelede en etkili ve siirdiirtilebilir
strateji, genetik olarak dayanikli bugday c¢esitlerinin gelistirilmesi ve {retimde
kullanilmasidir (McIntosh vd., 1995; Chen, 2005; Chen, 2013). Bu nedenle modern bitki
1slah programlarinda, dayaniklilik genlerinin belirlenmesi, piramitlenmesi ve stabil
dayanikliligin saglanmasina yonelik ¢aligsmalar 6ncelikli arastirma alanlar1 arasinda yer
almaktadir. Bugiine kadar bugdayda sar1 pas dayaniklilig: ile iliskili ¢ok sayida gen
tanimlanmistir. Bunlar arasinda Yrl, Yr2, Yr6, Yr7, Yr9, Yrl0, Yrl5, Yrl7, Yrl8, Yr26,
Yr29, Yr30, Yrd6, Yr52, Yr78 ve YrH52 genleri en yaygin bilinen dayaniklilik genleri
arasinda yer almaktadir (Chen ve Line, 1992; Cabuk vd., 2011; Rosewarne vd., 2013;
Basnet vd., 2014).



Sekil 2.1. Sar1 pas (PUCCIHIa striiformis f. sp. tritici) hasfal1g1n1n bugday yaprag lizerindeki karakteristik
belirtileri

Ekmeklik bugday tiretimini sinirlandiran 6nemli biyotik stres faktorlerinden biri,
Puccinia triticina patojeninin neden oldugu kahverengi pas (yaprak pasi) hastaligidir
(Sekil 2.1). Ozellikle Orta Avrupa basta olmak iizere diinyanin birgok bdlgesinde,
baharlik bugday ekim alanlarinda en yaygin karsilasilan fungal hastaliklardan biri olarak
one ¢ikmaktadir. Hastalik, bitkinin yaprak yiizeyinde piistiiller olusturarak fotosentetik
alani daraltmakta ve asimilat birikimini engellemektedir. Patojenin enfeksiyon siddetine
ve ¢evresel kosullarin uygunluguna bagli olarak, bugday veriminde %14 ile %60 arasinda
degisen oranlarda ciddi agronomik kayiplar meydana gelebilmektedir. Kahverengi pas
hastalig1 ile miicadelede kimyasal yontemler kullaniliyor olsa da bu yaklasim yiiksek
maliyetli olmasi ve ekolojik denge lizerinde yarattigi potansiyel riskler nedeniyle uzun
vadede siirdiiriilebilir bulunmamaktadir. Bu baglamda, hastaligin kontroliinde en etkili,
ekonomik ve g¢evre dostu strateji olarak genetik agidan dayanikli bugday cesitlerinin
gelistirilmesi ve tiretime kazandirilmasi kabul edilmektedir (Huang ve Roder, 2004; Draz
vd., 2015). Patojene kars1 kalic1 dayaniklilik saglayan genotiplerin belirlenmesi ve 1slah
programlarina entegre edilmesi, modern bugday arastirmalarinin temel hedeflerinden
birini olusturmaktadir. Bugdayin kahverengi pasa kars1 gosterdigi genetik dayanikliligi
kontrol eden ¢ok sayida spesifik gen (Lr genleri) tanimlanmistir. Gilinlimiize kadar
yiiriitiillen molekiiler genetik ve 1slah ¢alismalari sonucunda; Lr9, Lr10, Lr19, Lr24, Lr28,
Lr34, Lr37, Lr4d6, Lrd7, Lr67 ve Lr68 genlerinin dayaniklilik mekanizmasinda kritik rol
oynayan en 0nemli genetik kaynaklar arasinda yer aldig: bildirilmistir (Chetkowski vd.,
2003; Charpe vd., 2012; El-Orabey vd., 2019). Bu dayaniklilik genlerinin, molekiiler
markor destekli 1slah (MAS) yontemleriyle elit bugday hatlarina aktarilmasi, hastaligin



neden oldugu ekonomik kayiplarin en aza indirilmesi ve siirdiiriilebilir tarim hedeflerine

ulasilmasi agisindan biiyiik 6nem tasimaktadir.

Kara pas veya sap pasi (Black rust / steam rust) Puccinia graminis f. sp. tritici
patojeni tarafindan olusturulan hastaliktir (Sekil 2.3). Kara pas, diinya genelinde bugday
tiretimini tehdit eden en onemli hastaliklardan biridir. 20. ylizyilin ortalarinda Avrupa,
Asya, Avustralya ve Amerika Birlesik Devletleri gibi bir¢ok bdlgede bu hastalik
nedeniyle %20-50 oraninda verim kayiplart meydana gelmistir (Zadoks, 1967; Rees,
1972; Leonard vd., 2005; Schumann ve Leonard, 2000). Bu hastaliga kars1 dayaniklilik
saglayan bazi 6nemli genler arasinda Sr22, Sr33, Sr35 ve Sr45 genleri yer almaktadir
(Hatta vd., 2021). Kara pasa dayanikli genler ilk olarak 1950°’li yillarda tanimlanmis ve
bu genler bugday c¢esitlerinde basariyla kullanilmistir. Bu durum hastaligin belirli bir siire
kontrol altina alinmasini saglamistir. Ancak 1998 yilinda Uganda’da Ug99 olarak
adlandirilan yeni bir patojen ki tanimlanmis ve bu 1tk daha 6nce kullanilan birgok
dayaniklilik genini etkisiz hale getirmistir (Pretorius vd., 2000). Giiniimiizde Ug99
patotipi Dogu Afrika, Batt Asya ve Orta Dogu bolgelerinde yayilim gostermekte olup
kiiresel bugday iiretimi agisindan 6nemli bir tehdit olusturmaktadir (Singh vd., 2006).
Bugiine kadar kara pas hastaligina kars1 yaklagik 50 farkli dayaniklilik geni (Sr genleri)
tanimlanmis olmakla birlikte, bu genlerin yalnizca siirl bir kism1 Ug99 irkina kars: etkili

olabilmektedir (Singh vd., 2006; Singh vd., 2008).
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gorunimu

Bugdayda onemli ekonomik kayiplara neden olan tahripkar hastaliklardan biri,
baglica etmeni Fusarium graminearum olan Fusarium bagak yanikligidir (Fusarium head
blight - FHB) (Sekil 2.4). Diinyanin birgok tahil {iretim bdlgesinde yaygin olarak goriilen
ve kontrolii olduk¢a gii¢ olan bu hastalik, epidemik kosullarda ciddi verim kayiplarina
yol agabilmektedir (Gilbert ve Tekauz, 2000; Tekauz vd., 2000; Fernando vd., 2021).
Hastalik yalnizca dane verimini ve kalitesini diigiirmekle kalmayip, sentezlenen
mikotoksinler nedeniyle insan ve hayvan sagligi acgisindan da kritik riskler
olusturmaktadir (Parry vd., 1995). Bu hastalikla miicadelede en etkili ve siirdiiriilebilir
strateji, genetik olarak dayanikli bugday ¢esitlerinin gelistirilmesidir. Bu baglamda,
molekiiler markor destekli 1slah ¢aligmalari, dayaniklilik genlerinin tanimlanmasi ve elit
1islah programlarina aktarilmasinda temel bir rol oynamaktadir (Mclntosh vd., 2017).
Fusarium basak yanikligina karsi dayaniklilik sagladigi bilinen en onemli genetik
kaynaklar arasinda Fhbl, Fhb2, Fhb5 ve Fhb7 genleri yer almaktadir (Brar vd., 2019;
Wang vd., 2020). Bu dayaniklilik genlerinin modern 1slah yontemleriyle entegrasyonu,
hastaligin neden oldugu tarimsal ve ekonomik kayiplari en aza indirmek i¢in biiyiik 6nem

tasimaktadir.
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Sekil 2.4. Fusarium basak yanikligi (F‘uzsarium graminearum) hastaligina ait piistiillerin yaprak
yiizeyindeki goriiniimii

Ekmeklik bugday iiretimini tehdit eden ve ozellikle dane kalitesini dogrudan
etkileyen 6nemli biyotik stres faktorleri arasinda siirme (smut ve bunt) hastaliklar1 yer
almaktadir (Sekil 2.5). Bu patojen grubu bugdayda baslica ti¢ ana formda goriilmektedir:
ucan siirme (Ustilago tritici), kapali veya adi siirme (Tilletia tiirleri, 6rn. Tilletia caries
ve Tilletia laevis) ve clice siirme (Tilletia controversa). Bu hastalik etmenleri, enfeksiyon
sonras1 bugday basaklarinda normal dane olusumunu engelleyerek, i¢leri siyah teliospor
kiitleleriyle dolu siirme keselerinin olusumuna neden olmaktadir. Meydana gelen bu
morfolojik bozulma, agronomik agidan verim kayiplarina yol agmasinin yani sira, hasat
edilen iiriinde trimetilamin bilesiginden kaynaklanan balik kokusu olusturarak un ve
tohumluk kalitesini bozmakta, dolayisiyla {iriiniin ticari degerini biiyiik Olciide
diistirmektedir (Ciuca, 2011). Siirme hastaliklariyla miicadelede tohum ilaglamasi yaygin
bir kiiltiirel ve kimyasal yontem olmakla birlikte, kimyasal kullaniminin ¢evresel etkileri,
artan girdi maliyetleri ve patojenlerde gelisebilecek fungisit direnci géz Oniine
alindiginda, genetik dayaniklilik en etkili ve siirdiiriilebilir strateji olarak kabul
edilmektedir. Bu dogrultuda yiiriitiilen molekiiler karakterizasyon ve bugday islahi
calismalar1 sonucunda, siirme patojenlerine karsi kalict dayaniklilik saglayan spesifik Bt
(bunt) genleri tanimlanmistir. Bugdaymn genetik havuzunda ©ne c¢ikan ve 1slah
programlarinda temel alinan dayaniklilik kaynaklar1 arasinda Bt5, Bt6, Bt8, Bt9, Bt10,
Bt11 ve Bt12 genleri yer almaktadir (Veisz vd., 2000; Menzies vd., 2006; Ciuca vd., 2011;
Steffan vd., 2017; Muellner vd., 2020). Bu genlerin molekiiler markoér destekli 1slah
(MAS) teknolojileri yardimiyla elit bugday hatlarina aktarilmasi, hastaliksiz ve yiiksek
kaliteli iirtin elde edilmesi hedefine dogrudan katki saglamaktadir.
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Sekil 2.5. Siirme (Tilletia spp.) hastaliina ait piistiillerin yaprak yiizeyindeki gériiniimii

Ekmeklik bugday tiretiminde verim ve kaliteyi olumsuz yonde etkileyen bir diger
onemli fungal biyotik stres faktorii, kiilleme hastaligina neden olan Blumeria graminis f.
sp. tritici (eski isimlendirmesiyle Erysiphe graminis f. sp. tritici) etmenidir (Sekil 2.6).
Diinya genelinde genis bir cografi yayilim gosteren bu hastalik, 6zellikle nemli ve 1liman
cevre kosullarinda, sik ekim yapilan alanlarda hizla geliserek salginlar (epidemiler)
olusturma potansiyeline sahiptir. Patojen, bitkinin yesil aksami (6zellikle yaprak ve
saplar) lizerinde beyaz, unsu bir miselyum ve konidi tabakasi olusturarak bitkinin gilines
1s181indan yararlanma (fotosentetik) kapasitesini ciddi sekilde diisiirmektedir. Kiilleme
enfeksiyonunun siddetine ve iklim kosullarina bagl olarak, ingiltere, Yeni Zelanda ve
Hindistan gibi {iilkelerde %45’e, Amerika Birlesik Devletleri’nde ise %35’e varan
oranlarda verim kayiplar1 rapor edilmistir. Benzer sekilde, Tiirkiye'nin 6zellikle nemli
mikroklimaya sahip bugday iiretim kusaklarinda da hastaligin zaman zaman epidemiler
yaparak ciddi agronomik ve ekonomik zararlara yol ac¢tigi bilinmektedir. Hastalikla
miicadelede kiiltiirel tedbirler ve fungisit uygulamalart kullanilsa da en ekonomik, kalict
ve ¢evre dostu temel strateji genetik dayanikliliktir. Bu amagla yliriitiilen genetik ve
molekiiler haritalama c¢alismalar1 sonucunda, gilinlimiize kadar bugdayin kiilleme
hastaligina karsi korunmasini saglayan 30'dan fazla spesifik gen lokusu (Pm genleri)
tanimlanmis ve bugday genomunun farkli kromozomal boélgelerinde haritalanmigtir
(Jarve vd., 2000). S6z konusu Pm genlerinin molekiiler markor destekli seleksiyon
(MAS) yontemleriyle elit bugday hatlarina aktarilmasi, hastaliktan kaynaklanan risklerin

minimize edilmesinde kritik bir rol oynamaktadir.
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Sekil 2.6. Kiilleme (Blumeria graminis f. sp. tritici) hastaligina ait piistiillerin yaprak yiizeyindeki
gorinimii

Bugdayda verim ve kaliteyi sinirlandiran s6z konusu biyotik stres faktorleriyle
miicadelede en etkin ve siirdiiriilebilir yolun genetik dayaniklilhik oldugu agikca
goriilmektedir. Ancak, geleneksel 1slah yontemleriyle hastalik dayaniklilik genlerinin (YT,
Lr, Sr, Fhb, Bt, Pm) tanimlanmasi, elit hatlara aktarilmasi ve melezleme sonrasi agilan
genis popiilasyonlarin sadece fenotipik olarak seleksiyona tabi tutulmasi son derece uzun,
yogun emek gerektiren ve gevresel faktorlerden yiiksek oranda etkilenen bir siirectir.
Hastalik epidemilerinin iklim kosullarina bagli olarak yildan yila degiskenlik gostermesi,
tarla kosullarinda yiiriitiilen fenotipik degerlendirmelerin giivenilirligini diigiirebilmekte
ve genotiplerin gercek dayaniklilik potansiyelinin tam olarak belirlenememesine neden
olmaktadir. Cevresel faktorlerin yarattigt bu dezavantaji ortadan kaldirmak, 1slah
dongiistinii kisaltmak ve gevresel varyasyonlardan bagimsiz daha kesin sonuglar elde
etmek amaciyla yeni nesil teknolojilerin kullanimi1 zorunlu hale gelmistir. Bu durum,
modern bugday islah programlarinda biyoteknolojik yaklasimlarin ve DNA temelli

molekiiler markdrlerin entegrasyonunu kaginilmaz kilmistir.
2.4. Bitki Islahinda Molekiiler Markérlerin Kullanim

Artan kiiresel gida talebini karsilamak amaciyla tarimsal iiretimin siirdiirtilebilir
bir sekilde artirilmasi gerekliligi, bitkilerin molekiiler diizeyde incelenmesini ve genetik
potansiyellerinin  iyilestirilmesini  hedefleyen  biyoteknolojik  yaklagimlarin
gelistirilmesini  zorunlu kilmistir. Bu dogrultuda, molekiiler markor teknolojileri
glinlimiiz bitki 1slah1 programlarinda gerek temel gerekse uygulamali arastirmalarin
ayrilmaz bir parcgasi haline gelmistir. Molekiiler markorler; genom organizasyonunun

aydinlatilmasi, genetik ¢esitlilik ve popiilasyon yapisinin belirlenmesi, tarimsal agidan
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onemli ozellikleri kontrol eden genlerin haritalanmast ve en uygun 1slah stratejilerinin
kurgulanmasi gibi bir¢ok alanda kilit rol oynamaktadir (Landjeva vd., 2007; Hayden vd.,
2009; Sonmezoglu ve Terzi, 2018). DNA markdrlerinin - genetik  ¢esitlilik
calismalarindaki kullanimi son yillarda belirgin bir artis gostermistir. Cevresel
faktorlerden etkilenmemeleri, yiliksek diizeyde polimorfizm sunmalari ve genom
genelinde yaygin bir dagilim gostermeleri, bu markorleri morfolojik ve biyokimyasal
markdrlere kiyasla ¢ok daha avantajli kilmaktadir (Bohn vd., 1999). Bugiine kadar
agronomik oneme sahip ¢ok sayida gen ve kantitatif 6zellik lokusu (QTL), s6z konusu
markor sistemleri araciligiyla basariyla haritalanmustir. Ozellikle markér ile hedef gen
arasindaki genetik baglantiya (linkage) dayanan Markdr Destekli Seleksiyon (MAS), arzu
edilen kromozomal bolgelerin elit hatlara yiiksek dogrulukla aktarilmasina olanak
taniyarak 1slah dongiisiinii kisaltmakta ve seleksiyon etkinligini artirmaktadir (Landjeva
vd., 2007). Hedeflenen genleri tasiyan bireylerin heniiz erken fide asamasindayken DNA
dizilimindeki farkliliklar {izerinden molekiiler diizeyde teshis edilebilmesi, 1slah
materyalinin genotipik olarak taranmasinda biiyilk bir hiz ve isgiicii tasarrufu
saglamaktadir. Molekiiler araglarin bilhassa hizlandirilmis bitki 1slahi seralar1 gibi tam
kontrollii sistemlerle entegre bir sekilde kullanilmasi, fenotipik degerlendirmesi zor olan
karmagik agronomik karakterlerin tanimlanmasit ve genetik varyasyonun yiiksek
hassasiyetle haritalanmasinda geleneksel yontemlerin kisitliliklarini asan oldukca giiclii
bir strateji sunmaktadir. Bununla birlikte, klasik DNA markorlerinin genomdaki bu
rastgele dagilimindan kaynaklanan rekombinasyon riskleri ile haritalama ve genetik
baglant1 kisithliklarim1 ortadan kaldirmak amaciyla, glinlimiizde dogrudan hedef genin

veya allelin kendisini tanimlayan yeni nesil markor sistemleri gelistirilmistir.
2.4.1. Bitki 1slahinda molekiiler markérlerin rolii ve 6nemi

Tarimsal verimliligi artirmak ve cevresel stres faktorlerine dayanikli yeni
genotipler gelistirmek, modern bitki 1slahi programlarinin temel hedeflerini
olusturmaktadir. Bu hedeflere ulagmak ve mevcut 1slah materyallerindeki genetik
varyasyonu degerlendirmek amaciyla geleneksel olarak morfolojik ve agronomik
karakterlerden yararlanilmaktadir. Ancak s6z konusu fenotipik o6zellikler; cevresel
kosullardan yiiksek oranda etkilenmeleri, bitkinin fenolojik gelisim evrelerine bagimli
ekspresyon gostermeleri ve genom diizeyindeki gercek cesitliligi yansitmakta sayisal

olarak yetersiz kalmalari nedeniyle, genetik yapmnin tam ve hassas bir sekilde
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tanimlanmasinda 6nemli kisitlamalara sahiptir (Mondini vd., 2009; Bidyananda vd.,
2024). Benzer sekilde biyokimyasal belirteglerin de kisitli bir polimorfizm sunmasi, gen
kaynaklarinin karakterizasyonunda morfolojik 06zelliklerin aksine dogrudan DNA
seviyesindeki farkliliklar1 ortaya koyan molekiiler belirteglerin kullanimini zorunlu
kilmistir (Immaculee vd., 2015).

Gilinimiizde molekiiler markor teknolojileri, bitki genetik kaynaklarindaki mevcut
biyogesitliligin ve popiilasyon yapilarinin aydinlatilmasinda standart ve giivenilir araglar
haline gelmistir. Islah materyalleri arasindaki genetik benzerlik ve akrabalik derecelerinin
DNA diizeyinde belirlenmesi, genetik cesitliligin korunmasina katki saglarken,
melezleme programlarinda ebeveyn sec¢imi i¢in en uygun stratejilerin kurgulanmasina
olanak tanimaktadir. Ayrica, seckin (elit) gen havuzundaki genetik varyasyonun
molekiiler diizeyde izlenmesi, ¢esit gelistirme siireclerinin verimliligini ve basar1 oranini
onemli Olgiide artirmaktadir.

Bunun yani sira molekiiler markdrler, bitki 1slahinin ileri agsamalarinda stratejik
ve ¢ok yonlii uygulama alanlarina sahiptir. Hedef genler ile sik1 genetik baglant1 gosteren
markdrlerin kullanildigi Markor Destekli Seleksiyon (MAS) yontemleri, fenotipik
taramalarin gerektirdigi zaman ve maliyet kayiplarini ortadan kaldirarak, genotiplerin
heniliz fide donemindeyken yiiksek dogrulukla secilebilmesine imkan tanimaktadir.
Poligenik kaliim gdsteren karmasik agronomik karakterlerin genetik altyapisinin
¢oziimlenmesi amaciyla genetik baglant1 haritalarmin olusturulmasi, Kantitatif Ozellik
Lokuslarmim (QTL) haritalanmasi ve Tiim Genom Iliskilendirme Calismalar1 (GWAS)
da dogrudan bu teknolojilerin sundugu yiiksek polimorfizm diizeyi sayesinde
gerceklestirilebilmektedir. Ayrica, tescilli g¢esitlerin molekiiler diizeyde karakterize
edilmesi (DNA parmak izi analizi) ve ticari tohumluk iretiminde genetik saflifin
dogrulanmasi gibi yasal ve ticari siireglerde de genetik markorler en giivenilir araglar

olarak kabul gormektedir.
2.4.2. Molekiiler belirteclerde istenilen ozellikler

Bitki 1slah1 ve genetik arastirmalarda kullanilacak ideal bir molekiiler markorden
bir dizi yapisal ve islevsel lstilinliikk beklenmektedir. Bu baglamda ideal bir markoriin;
genom geneline homojen bicimde dagilmasi, yliksek diizeyde polimorfizm sergilemesi
ve genotipler aras1 genetik mesafeyi net olarak ortaya koyabilmesi arzulanmaktadir.

Ayrica, homozigot ve heterozigot alellerin kesin ayrimina olanak taniyan es baskin
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(kodominant) kalitim gdstermesi, spesifik fenotipik karakterlerle siki genetik baglantilar
kurabilmesi ve elde edilen profillerin yliksek tekrarlanabilirlige sahip olmasi genetik
analizlerin gilivenilirligi acisindan kritik 6nem tasir. Pratik laboratuvar uygulamalari
acisindan bakildiginda ise; yOontemin basit, hizli ve maliyet-etkin olmasi, tek bir
reaksiyonda ¢oklu bagimsiz lokus iiretebilmesi ve minimum DNA konsantrasyonu ile
cevresel faktorlerden bagimsiz, istikrarli sonuglar vermesi hedeflenmektedir. Ancak,
literatiirde tanimlanan bu teorik standartlarin tiimiinii tek basina karsilayabilen kusursuz
bir molekiiler markor sistemi gliniimiizde heniiz mevcut degildir. Bu nedenle, yiiriitiilecek
genetik caligmalarda arastirmanin temel amaci, hedeflenen ¢oziiniirliik diizeyi ve eldeki
olanaklar dikkate alinarak, s6z konusu kriterlerin en uygun kombinasyonunu sunan

markdr sistemlerinin stratejik olarak segilmesi gerekmektedir (Joshi vd., 1999).
2.4.3. Molekiiler belirteclerin bitkilerde uygulama alanlari

Molekiiler markorlerin, modern bitki genetigi ve 1slahi aragtirmalarinda oldukca
genis bir yelpazede kullanim alan1 bulmaktadir. Bu teknolojilerin baslica genel uygulama
alanlar1 arasinda; genotiplerin molekiiler diizeyde tanimlanmasi, yeni gelistirilen
cesitlerin tescil siireglerinin yiiriitiilmesi ve 1slah hatlarinin hassas bir sekilde karakterize
edilmesi yer almaktadir. Bunun yani sira, ticari tohumluk iiretiminde ve hibrit ¢esitlerde
genetik saflik testlerinin gergeklestirilmesi ile mevcut bitki gen kaynaklarindaki genetik
cesitliligin ve filogenetik akrabaliklarin aydinlatilmasi da molekiiler markorlerin temel
islevlerindendir. Tiim bu temel uygulamalarin 6tesinde, molekiiler markorlerin bitki
1slahma sundugu en biiyiik devrim Markor Destekli Seleksiyon (MAS) yaklagimidir.
MAS sayesinde, spesifik agronomik o6zellikler ile siki baglanti gdsteren markorler
kullanilarak, melezleme programlarindan elde edilen agilan popiilasyonlardaki genotipler
heniiz fide donemindeyken taranabilmektedir. Bu durum, bitkilerin hastalik veya ¢evresel
stres faktorlerine maruz birakilmadan erken generasyonlarda hassas bir sekilde
secilebilmesini saglayarak 1slah dongiisiinii yillar bazinda kisaltmaktadir. MAS
yaklagimi, fenotipik olarak tarlada ayirt edilmesi imkansiz olan stratejileri de pratik hale
getirmistir. Birden fazla dayaniklilik geninin tek bir genotipte toplanmasini ifade eden
gen  piramitleme  stratejisi,  yalmizca  markdr  teknolojileri  kullanilarak
gerceklestirilebilmektedir. Ek olarak, spesifik bir genin yiiksek verimli elit bir hatta
aktarilmasi amaciyla yiriitilen Markor Destekli Geri Melezleme (MABC)

programlarinda, arka plan genomunun (tekrarlayan ebeveyn genomunun) klasik 1slaha
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kiyasla ¢ok daha az jenerasyonda geri kazanilmasi yine molekiiler markdrlerin
kullanilmastyla miimkiindiir. Son olarak, verim, kalite ve abiyotik stres toleransi gibi ¢ok
sayida gen tarafindan kontrol edilen karmasik &zelliklerin genetik altyapisinin
¢dziimlenmesi amaciyla yiiriitiilen Kantitatif Ozellik Lokuslarinin (QTL) haritalanmasi
ve Tiim Genom Iliskilendirme Calismalari (GWAS) da giiniimiizde dogrudan bu

teknolojilerin sundugu yiiksek polimorfizm diizeyi sayesinde hayata gecirilmektedir.
2.4.4. DNA belirtec teknikleri

2.4.4.1. DNA hibridizasyonu

2.4.4.1.1. RFLP (Restriksiyon parc¢a uzunluk polimorfizmi)

Molekiiler genetik aragtirmalarinda gelistirilen ilk DNA belirte¢ teknigi olan
RFLP, baglangicta insan genom haritalamas1 amaciyla tasarlanmistir (Botstein vd., 1980).
Bu yontem temel olarak, genom iizerindeki spesifik restriksiyon kesim bolgeleri arasinda
meydana gelen delesyon (silinme), insersiyon (eklenme) veya nokta mutasyonlarinin
neden oldugu DNA par¢a uzunluklarindaki farkliliklarin tespit edilmesi esasina
dayanmaktadir. RFLP analiz siireci ¢ok agamali bir protokol gerektirmektedir. Analiz;
arastirilacak genotiplerden izole edilen saf DNA'larin spesifik restriksiyon endoniikleaz
enzimleri ile kesilmesi islemiyle baslar. Ardindan, elde edilen DNA fragmanlari agaroz
jel elektroforezinde yiiriitiilerek biiytikliiklerine gore ayrilir ve Southern blotlama teknigi
ile kat1 bir membrana (genellikle naylon veya nitroseliiloz) aktarilir. Membrana baglanan
tek zincirli DNA pargalari, isaretlenmis spesifik DNA problar ile hibridizasyona tabi
tutulduktan sonra goriintiileme sistemleri ile degerlendirilerek polimorfizm saptanir.
Yontemin olduk¢a uzun zaman almasi, yogun is giicli gerektirmesi, otomasyona uygun
olmamasi ve analizin basarili olabilmesi icin yiiksek miktar ile kalitede (parcalanmamis)
baslangic DNA'sina ihtiya¢ duyulmasi en 6nemli dezavantajlari olarak 6ne ¢ikmaktadir.
Bununla birlikte, es baskin (kodominant) kalitim sergilemesi sayesinde yiiksek diizeyde
tekrarlanabilirlik ve son derece giivenilir sonuclar sunan RFLP teknigi, tarihsel siirecte
pek cok bitki ve hayvan tiiriinlin genomik karakterizasyonu ile genetik haritalama

caligmalarinda basariyla ve yaygin olarak kullanilmistir.
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2.4.4.2. PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) temeline dayah

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR), in vitro kosullarda canli bir organizmaya
ihtiya¢ duyulmaksizin, diisiik miktardaki kalip DNA'nin enzim ve spesifik kimyasallar
yardimiyla hedeflenen bdlgelerinin enzimatik olarak cogaltilmasi (amplifikasyonu)
islemidir (van Pelt-Verkuil vd., 2008). PCR teknolojisinin gelisimi, molekiiler markor
sistemlerinde yeni bir donem baglatmistir. Gliniimiizde bitki genetigi ve biyogesitlilik
analizlerinde yaygin olarak kullanilan PCR temelli molekiiler belirteglerin, RAPD
(Rastgele ¢ogaltilmis polimorfik DNA), AFLP (Cogaltilmis par¢a uzunluk
polimorfizmi), SRAP (Diziye dayali ¢ogaltilmis polimorfizm), TRAP (Hedef bolge
¢ogaltim polimorfizmi), iPBS (Retrotranspozonlar arasi amplifiye polimorfizm), SCoT
(Baslangi¢ kodonu hedefli polimorfizm), CBDP (CAAT kutusu kaynakli polimorfizm),
SSR (Basit dizi tekrarlari), ISSR (Basit dizi tekrarlar1 aras1), EST (ifade edilmis dizi
etiketi) ve SNP (Tek niikleotit polimorfizmi) gibi pek ¢ok farkli ¢esidi bulunmaktadir.
Yiiksek polimorfizm sunan bu belirte¢ sistemleri, bireysel genotiplerin molekiiler
diizeyde karakterizasyonu, genotipler arasi akrabalik derecelerinin belirlenmesi ve
basarili melezleme programlari i¢in amaca uygun ebeveynlerin secilmesi siireclerinde

kritik bir 6neme sahiptir.
2.4.4.2.1. RAPD (Rastgele cogaltilmis polimorfik DNA)

RAPD (Rastgele Cogaltilmig Polimorfik DNA), genellikle 10 niikleotit
uzunlugundaki rastgele dizilime sahip sentetik primerlerin kullanildigi, PCR tabanli bir
molekiiler belirte¢ yontemidir. Bu teknikte gézlemlenen polimorfizm; genom tizerindeki
primer baglanma bolgelerindeki mutasyonlar veya bu bolgeler arasindaki mesafenin
degismesi sonucunda, farkli uzunluklarda DNA fragmanlarinin amplifiye edilmesine
dayanmaktadir (Williams vd., 1990; Welsh ve McClelland, 1991). RAPD teknigi, pek
cok bitki tiirlinde genetik cesitliligin belirlenmesi ve popiilasyon yapilarinin
aydinlatilmas1 amaciyla yaygin bir bigimde kullanilmistir (Zargar vd., 2016). Yontemin
baslica avantajlar1 arasinda; analizi yapilacak tiirlin genomik dizilim bilgisine (sekans
verisine) ihtiya¢ duyulmamasi, primer tasariminin pratik olmasi, ¢ok diisiikk miktarda
baslangic DNA'sinin yeterli olmasi, analiz siirecinin hizli sonu¢ vermesi ve elde edilen
belirteclerin genom geneline genis bir dagilim sergilemesi yer almaktadir (Yildirim ve
Kandemir, 2001). Ancak, reaksiyon kosullarina karsi asir1 hassasiyet gostermesi

nedeniyle laboratuvarlar arasi tekrarlanabilirliginin diisiik olmasi ve dominant (baskin)
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kaliim sergilemesi sebebiyle homozigot/heterozigot birey ayrimini yapamamasi, bu

sistemin en onemli dezavantajlar1 olarak 6ne ¢ikmaktadir (Dos Santos vd., 1994).
2.4.4.2.2. AFLP (Cogaltilan parca uzunluk polimorfizmi)

AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism), restriksiyon enzimlerine
dayali RFLP analiz prensibi ile PCR tekniginin amplifikasyon giiciinii birlestiren hibrit
bir molekiiler belirte¢ sistemidir. Yontemin temelinde, genomik DNA’nin belirli
restriksiyon endoniikleaz enzimleri (¢ogunlukla EcoRI ve Msel) ile kesilmesi ve olusan
fragman ucglarima, DNA ligaz enzimi araciligiyla 6zgiil oligoniikleotit adaptdrlerin
baglanmasi yer almaktadir. Adaptor ligasyonunu takiben, bu adaptdr dizilerine
komplementer ve uclarinda secici niikleotitler tasiyan primerler kullanilarak PCR temelli
selektif cogaltim gerceklestirilir. Elde edilen amplifikasyon iiriinleri, son agsamada yiiksek
¢Oziiniirliiklii jel elektroforezi ile ayristirilarak bant profilleri seklinde gorsellestirilir. Vos
vd. (1995) tarafindan literatiire kazandirilan AFLP belirtegleri, gliniimiize kadar ¢ok
sayida bitki tlirlinde genetik ¢esitliligin belirlenmesi ve populasyon yapisinin analizinde
etkin bir sekilde kullanilmistir. Tek bir analizde genomun farkli bdlgelerinden yiiksek
sayida polimorfik lokus iiretilebilmesi, yiiksek diizeyde tekrarlanabilirlik saglamas1 ve
hem tiir i¢i hem de tiirler arasi genetik varyasyonlarin giivenilir bigimde ortaya
konulabilmesi yontemin baglica avantajlari arasinda yer almaktadir (Powell vd., 1996).
Bununla birlikte, AFLP yonteminin uygulama protokoliinliin nispeten karmasik ve
maliyetli olmasi ile birlikte dominant (baskin) kalitim gdstermesi nedeniyle heterozigot
ve homozigot genotiplerin ayirt edilememesi, yontemin en énemli sinirliliklart olarak
degerlendirilmektedir. Bu durum, 6zellikle ileri diizey genetik analizlerde ve hassas allel

frekans1 tahminlerinde AFLP’nin bilgilendiriciligini kismen sinirlandirmaktadir.
2.4.4.2.3. SRAP (Dizi iliskili cogaltilmis polimorfizm)

Bitki genomlarinda fonksiyonel bolgeleri dogrudan hedefleyen ve modern 1slah
calismalarinda yaygin olarak kullanilan 6nemli bir molekiiler belirte¢ sistemi SRAP
teknigidir. Li ve Quiros (2001) tarafindan gelistirilen bu yontem, genomda yer alan Agik
Okuma Cergevelerini (Open Reading Frames, ORFs) hedef alarak, genlerin kodlayici
bolgeleri ile bunlara yakin diizenleyici dizilerdeki genetik varyasyonlarin segici bicimde
cogaltilmasin1 amaglayan PCR tabanli giivenilir ve etkin bir yaklasimdir. SRAP

tekniginin molekiiler temeli, 6zgiin primer tasarimina dayanmaktadir. Bu kapsamda, biri
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ekzon bolgelerinde yer alan GC bakimindan zengin dizilere baglanan yaklagik 17
niikleotid uzunlugunda ileri primer, digeri ise intron ve promotor gibi AT bakimindan
zengin bolgelere baglanan yaklasik 18 niikleotid uzunlugunda ters primer olmak tizere iki
farkli primer kombinasyonu kullanilmaktadir. Bu 6zgiin yap1 sayesinde yontem, genlerin
kodlayan bolgeleri ile diizenleyici bolgeler arasindaki fonksiyonel polimorfizmleri
yiiksek duyarlilikla ortaya koyabilmektedir (Li ve Quiros, 2001; Robarts ve Wolfe, 2014).
SRAP markor sisteminin bitki genetigi ve molekiiler 1slah programlarinda yaygin olarak
tercih edilmesinin baglica nedenleri arasinda; tiir spesifik tam genom dizisi bilgisine
ihtiyac duymamasi, maliyet etkinligi, PCR optimizasyonunun basit olmasi ve yiiksek
diizeyde tekrarlanabilirlik saglamasi yer almaktadir. Rastgele amplifikasyona dayali
klasik markor sistemlerinden farkli olarak, dogrudan gen ekspresyonu ile iligkili bolgeleri
hedeflemesi, SRAP’1 6zellikle agronomik 6zellikler ve abiyotik/biyotik stres toleransi ile
iligkili fenotipik varyasyonlarin genetik temelinin aydinlatilmasinda giiglii bir ara¢ haline
getirmektedir. Gilintimiizde SRAP belirtecleri; tahillar ve yemeklik baklagiller basta
olmak iizere genis bir bitki gen havuzunda genetik c¢esitliligin degerlendirilmesi,
populasyon yapisinin ortaya konulmasi, genetik baglant1 haritalarinin olusturulmasi ve
kantitatif ~ 6zellik lokuslarinin  (QTL) belirlenmesi ¢aligmalarinda  basariyla
kullanilmaktadir (Aneja vd., 2012). Kodlayan dizilerdeki varyasyonlari dogrudan
yakalayabilme kapasitesi, bu markor sistemini markor destekli seleksiyon (MAS)
stratejilerinin gelistirilmesi ve degerli germplazm kaynaklarinin molekiiler diizeyde

karakterizasyonu agisindan stratejik bir konuma tagimaktadir.
2.4.4.2.4. TRAP (Hedef bolge ¢ogaltim polimorfizmi)

Hu ve Vick (2003) tarafindan ilk olarak aygicegi (Helianthus annuus L.)
genotipleri lizerinde gergeklestirilen Hedef Bolge Cogaltim Polimorfizmi (TRAP)
teknigi, biyoinformatik altyapi ve mevcut sekans verilerinden faydalanarak spesifik
ozelliklerle iligkili genomik boélgelerin hizli ve ytiksek ¢oziiniirliikle taranmasina olanak
tantyan yenilik¢i bir molekiiler markor sistemidir. Yontemin molekiiler temeli, hedef
aday genin veya gen ailesinin bilinen dizilimine 6zgii olarak tasarlanan sabit bir primer
ile genom iizerinde rastgele baglanma bdlgelerine sahip 6zgiil olmayan bir primerin PCR
reaksiyonunda eszamanli kombinasyonuna dayanmaktadir. Bu 6zgiin amplifikasyon
stratejisi, aday genlerin fonksiyonel dizilerine karsilik gelen bolgelerde dogrudan

polimorfizm tespiti saglamaktadir. TRAP markor sistemi, hedeflenen fenotip ile
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dogrudan iligkili genomik lokuslar1 spesifik olarak g¢ogaltabilme yetenegi sayesinde;
RAPD ve AFLP gibi genomu rastgele tarayan geleneksel markér sistemlerine kiyasla ¢ok
daha yiiksek diizeyde ve agronomik agidan anlamli bir polimorfizm sunmaktadir. Sahip
oldugu bu fonksiyonel tarama kapasitesi, TRAP teknigini modern bitki 1slahi
programlarinda aday gen analizlerinin yiiriitiilmesi, germplazm havuzlarindaki genetik
cesitliligin karakterize edilmesi ve markor destekli seleksiyon (MAS) uygulamalariin

optimize edilmesi asamalarinda stratejik ve giivenilir bir ara¢ konumuna tasimaktadir.
2.4.4.2.5. iPBS (Retrotranspozonlar aras1 amplifiye polimorfizm)

Tim oOkaryotik organizmalarin genomlarinda yaygin olarak bulunan
retrotranspozonlar, 6zellikle bitki genomlarinda son derece yiiksek kopya sayilarina sahip
hareketli genetik elementlerdir (Finnegan, 1989). Tiirler arasinda retrotranspozon igerigi
bakimindan belirgin farkliliklar gozlense de bu elementler bitki genomunun ortalama
%S50'sini, bazi taksonlarda ise %90’a varan bir kismin1 olusturmaktadir (SanMiguel vd.,
1996). Retrotranspozonlarin genom organizasyonu ve evrimi iizerinde gii¢lii bir etkisi
bulunmakta olup; kopyalanma sayilarindaki artiglar, bitki genom boyutunun
genislemesinde ve yapisal genetik varyasyonlarin olusumunda temel evrimsel
mekanizma olarak kabul edilmektedir. Geleneksel yaklagimlarla incelenen yeni bir bitki
tiiriine 0zgii retrotranspozon belirtegleri gelistirmek; hedef bolgeyi ¢evreleyen dizilere
uygun primerler tasarlanabilmesi i¢in 6nceden klonlama yapilmasina ve gen dizilim
bilgilerine (sekans verisine) ihtiya¢ duyulmasi gibi 6nemli metodolojik smirliliklar
barmdirmaktadir (Baloch vd., 2015). Bu kisitlamalari asmak amaciyla gelistirilen iPBS
(inter-Primer Binding Site) molekiiler markor teknigi, onciil bir dizi bilgisine ihtiyag
duymaksizin, tiim canlilarda evrimsel silirecte yiiksek oranda korunmus olan tRNA
tamamlayict bolgelerine (ters transkriptaz primer baglanma bolgeleri - PBS) dayanan
evrensel bir amplifikasyon sistemidir. Yontemin bagsarili bir PCR amplifikasyonu
gerceklestirebilmesi i¢in, genom tizerinde birbirine ters yonde konumlanmis ve uygun bir
amplifikasyon mesafesinde yer alan iki retrotranspozonun varligi gerekmektedir. Bu
teknikle yiiriitiilen PCR reaksiyonu sonucunda; Uzun Ug Tekrarlar1 (LTR), LTR'ler aras1
diziler ve PBS bolgeleri spesifik olarak ¢ogaltilarak genotipler arast polimorfizm ortaya
konmaktadir (Kalendar vd., 2010). Herhangi bir 6n dizi analizine ihtiyag duymayan
pratik, maliyet-etkin ve evrensel yapisi sayesinde iPBS markor sistemi; giiniimiizde ¢ok

cesitli bitki taksonlarinda genetik c¢esitliligin aydinlatilmasi, popiilasyon yapisinin
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belirlenmesi ve germplazm karakterizasyonu g¢aligmalarinda yiiksek bir giivenilirlikle

kullanilmaktadir.
2.4.4.2.6. SCoT (Baslangi¢ kodonu hedefli polimorfizm)

Collard ve Mackill (2009) tarafindan kazandirilan baslangic kodonu hedefli
polimorfizm (SCoT) markdr sistemi; bitki genomunda translasyonun basladigi evrensel
ATG baslangi¢ kodonunu ve bu kodonu gevreleyen evrimsel olarak korunmus kisa
dizileri hedef alan, PCR tabanli ve gen odakli bir DNA markor teknigidir. Bu yontemin
molekiiler temeli, genomdaki fonksiyonel genlerin baslangi¢c bdlgelerine 6zgii olarak
tasarlanan ve genellikle 18 niikleotid uzunlugunda olan tek tip primerlerin kullanilmasi
prensibine dayanir. SCoT tekniginde, bu spesifik primerler araciligiyla hedef bolgeler
PCR yontemiyle enzimatik olarak ¢ogaltilir ve elde edilen amplifikasyon iiriinleri agaroz
jel elektroforezi sistemlerinde ayristirilarak genotipik polimorfizm profilleri ortaya
konur. SCoT markdrlerinin dogrudan gen translasyon bdlgelerine ve aktif ifade edilen
dizilere yakin kisimlari hedeflemesi, genomdaki rastgele varyasyonlardan ziyade
agronomik agidan anlamli fonksiyonel genetik varyasyonlarin tespit edilmesinde biiyiik
bir stratejik avantaj saglamaktadir. Ayrica, herhangi bir 6n dizi veya tam genom sekans
bilgisine ihtiya¢ duymadan, yalnizca germplazm havuzlarinin karakterizasyonu,
popiilasyon yapisinin analizi ve filogenetik akrabaliklarin belirlenmesinde degil; ayni
zamanda tarimsal verim, abiyotik stres toleransi ve biyotik streslere dayaniklilik gibi
karmagsik karakterlerin markor-6zellik iliskilendirmesi analizlerinde de biiyiik bir

basariyla kullanilmaktadir.
2.4.4.2.7. CBDP (CAAT kutusu kaynakh polimorfizm)

Bitki genetigi ve molekiiler 1slah c¢aligmalarinda, rastgele genom bdlgelerini
hedefleyen klasik markor sistemlerine kiyasla, dogrudan gen bdlgelerini veya gen
ekspresyonunu diizenleyen promotor dizilerini hedefleyen fonksiyonel markérlere olan
ilgi son yillarda artmistir (Poczai vd., 2013). Bu kapsamda gelistirilen CAAT Box-
Derived Polymorphism (CBDP) markor sistemi, Singh vd. (2014) tarafindan tanimlanmis
olup, dkaryotik genlerin transkripsiyonunda 6nemli rol oynayan CAAT kutusu (CCAAT
box) motifine dayanmaktadir. Bu motif genellikle translasyon baglangi¢ kodonunun
yaklasitk 75-100 baz ¢ifti yukarisinda yer almakta ve gen ekspresyonunun

diizenlenmesinde kritik bir cis-aktif element olarak gorev yapmaktadir. CBDP teknigi,
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merkezinde “CCAAT” ¢ekirdek dizisini igeren ve yaklasik 18 niikleotid uzunlugunda
tasarlanan spesifik primerlerin PCR reaksiyonlarinda tek basina kullanilmasi prensibine
dayanir. Bu sayede promotdr bolgelerdeki dizisel varyasyonlar dogrudan ¢ogaltilarak
agaroz jel elektroforezi ile bant profilleri elde edilir (Singh vd., 2014). Yéntemin uzun
primerler kullanmasi, daha yiiksek baglanma sicakliklarina olanak taniyarak non-spesifik
amplifikasyonlar1 azaltmakta ve bdylece yiiksek tekrarlanabilirlik ve gilivenilirlik
saglamaktadir. Ayrica tiir spesifik genom dizisi bilgisine ihtiya¢ duymamasi, yontemi
pratik ve maliyet acisindan avantajli hale getirmektedir.

CBDP markdrlerinin en 6nemli Uistlinliigii, dogrudan transkripsiyonel regiilasyon
bolgelerini  hedeflemesi nedeniyle fonksiyonel genetik varyasyonlar1 yansitma
potansiyelinin yiiksek olmasidir. Bu 6zellik, 6zellikle verim, kalite ve abiyotik stres
toleransi gibi kompleks agronomik karakterlerle iliskili gen bolgelerinin belirlenmesinde
Oonemli bir avantaj saglamaktadir. Nitekim literatirde CBDP markdrlerinin bugday ve
diger 6nemli bitkilerde genetik ¢esitliligin belirlenmesi, populasyon yapisinin analizi ve
filogenetik iligkilerin ortaya konulmasinda etkin bir sekilde kullanildig1 ve elde edilen
verilerin markor destekli seleksiyon (MAS) programlarinda giivenilir sekilde
degerlendirilebildigi bildirilmektedir (Etminan vd., 2018; Pour-Aboughadareh vd.,
2021).

2.4.4.2.8. SSR (Basit dizi tekrarlary)

SSR ilk olarak Hamada vd. (1982) tarafindan tanimlanan, prokaryotik ve
Okaryotik genomlarda yaygin olarak bulunan kisa ardigik tekrar motifleridir. Mikrosatellit
veya STR (Kisa ardisik tekrarlar) olarak da bilinen bu genetik belirtecler; DNA dizilimi
tizerinde yer alan ve genellikle 1 ila 6 baz ¢ifti uzunlugundaki niikleotit dizilerinin
(6rnegin di-, tri-, tetra- veya penta-niikleotit motifleri: CACACA..., CATCAT...,
ACGTACGT... veya TAAAATAAAA..) pes pese tekrarlanmasindan olusmaktadir. SSR
lokuslar1 genomun hem kodlanan hem de kodlanmayan bdlgelerinde yer alabilmekte
olup; RAPD, RFLP ve AFLP gibi geleneksel belirte¢ sistemlerine kiyasla ¢ok daha
yiiksek diizeyde bilgi igerigi ve polimorfizm sunmaktadir (Abuzayed vd., 2017). Coklu
allel yapisina sahip olmalar1 ve kodominant kalitim sergilemeleri sayesinde homozigot
ve heterozigot bireylerin kesin olarak ayirt edilmesine olanak tanirlar. Sahip olduklari bu
istiin nitelikler, onlar1 giinlimiizde en ¢ok tercih edilen molekiiler araclardan biri haline

getirmistir (Zalapa vd., 2012). Sahip olduklar1 esnek yap1 neticesinde SSR belirtegleri;
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genotipler arast polimorfizmin aydinlatilmasi, tiim genom analizleri ve karsilagtirmali
genetik haritalarin olusturulmasi gibi olduk¢a genis bir uygulama yelpazesine sahiptir
(Abuzayed vd., 2017). Biyogesitlilik ve evrimsel genetik arastirmalarinda biiyiik bir
basartyla kullanilan mikrosatellitler (Blair vd., 2012) gliniimiizde bugday, musir, ¢eltik ve
sorgum gibi tahillar ile fasulye, boriilce ve soya fasulyesi gibi yemeklik baklagiller basta
olmak {tizere, pek cok dnemli kiiltlir bitkisi ve bunlarin yabani akrabalar1 arasindaki
filogenetik akrabalik derecelerinin belirlenmesinde temel standart konumundadir

(Abuzayed vd., 2017).
2.4.4.2.9. ISSR (Basit dizi tekrarlari arasi)

ISSR markor sistemi, PCR temeline dayanan ve genomdaki mikrosatellit (SSR)
bolgeleri arasinda kalan dizilerde meydana gelen polimorfizmi belirlemek amaciyla
gelistirilmis oldukca etkin bir molekiiler markor teknigidir. Herhangi bir 6n dizi bilgisine
(sekans verisine) ihtiyag duymamasi, hizli ve kolay uygulanabilir bir protokole sahip
olmasi1 ve sundugu yiliksek laboratuvarlar arasi tekrarlanabilirlik; ISSR markorlerini
genetik cesitlilik aragtirmalarinda 6ne ¢ikarmaktadir (Reddy vd., 2002; Singh vd., 2014).
Yontemin molekiiler temeli; genom {izerinde birbirine zit (ters) yonde konumlanmis ve
amplifiye edilebilir bir mesafede bulunan iki mikrosatellit bolgesi arasinda kalan DNA
dizilerinin PCR yoluyla ¢ogaltilmasi esasina dayanmaktadir. Bu reaksiyon sonucunda,
tiirlin genom yapisina bagli olarak genellikle 100 ile 3000 baz cifti (bg) uzunlugunda
degisen amplifikasyon {irlinleri (fragmentler) elde edilmektedir. ISSR analizlerinde
primer olarak; genellikle 2 ila 4 niikleotidlik (di-, tri- veya tetra-niikleotid) tekrar
motiflerinden olusan ve 3' veya 5' ucundan bir ya da birkag secici niikleotid ile sabitlenmis
(anchored) basit ardigik diziler kullanilmaktadir. Sabitlenmis bu primerlerin, genomdaki
komplementer mikrosatellit bolgelerine spesifik olarak baglanarak aradaki genomik
segmentleri ¢ogaltmasiyla elde edilen bant profilleri (amplikonlar), genotipler arasi
polimorfizmin yiiksek ¢oziiniirlikkle degerlendirilmesinde kullanilmaktadir (Moreno vd.,

1998)
2.4.4.2.10. EST (ifade edilen dizi etiketi)

EST dizileme temelli bir yontem olup, ters transkriptaz enzimi kullanilarak olgun
mRNA’dan sentezlenen yaklasik 200—500 baz ¢ifti (b¢) uzunlugundaki cDNA parcalarini

ifade eder. Bu cDNA dizileri, kromozom iizerinde ifade edilen DNA bdlgelerinin
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(eksonlarin) konumlarini belirlemeye yardime1 olan cDNA haritalarinin olusturulmasinda
kullanilmaktadir. Ayrica EST’ler, bilinmeyen genlerin tanimlanmasi, yeni genlerin kesfi
ve gen ekspresyon analizlerinde 6nemli bir ara¢ olarak kullanilmaktadir (Adams vd.,
1991). EST veri tabanlari, evrimsel ¢alismalar ve molekiiler isaretgilerin gelistirilmesi
acisindan Onemli bir kaynak olusturmaktadir. EST kaynakli markoérler, genomun
transkripsiyonel olarak aktif bolgelerinden elde edildikleri i¢in diger markdor tiplerine
kiyasla daha genis bir taksonomik aralikta korunmus diziler igermektedir (Pashley vd.,
2006). Bu nedenle, EST kullanimi 6zellikle Compositae gibi genetik kaynaklari sinirl
veya genom dizisi tam olarak belirlenmemis tiirlerde 6nemli avantajlar saglamaktadir
(Lai vd., 2005). Bugiine kadar olusturulan EST kiitiiphanelerinin, gen kesfi, molekiiler
markor gelistirme, tiim genom diizeyinde gen ekspresyon analizleri ve belirli fenotiplerle
iligkili aday genlerin tanimlanmas1 agisindan degerli bir kaynak oldugu gosterilmistir
(Gupta and Rustgi, 2004). Ayrica EST temelli yaklasimlar, dizi karsilastirmasina dayali
fonksiyonel tahminlere olanak saglamasi nedeniyle genetik haritalamada spesifik dizilere

sahip genlerin haritalanmasina da katkida bulunmaktadir (Tamborindeguy vd., 2004).
2.4.4.2.11. SNP (Tek niikleotid polimorfizmi)

SNP'ler, genomik varyasyonun en yaygin formunu olusturmakta olup genom
boyunca oldukca yiiksek bir siklikta bulunmaktadir (Miiller vd., 2015). insan genetigi
arastirmalariin yani sira, Drosophila melanogaster ve Arabidopsis thaliana gibi model
organizmalarda yiiriitiilen molekiiler calismalarda standart bir ara¢ haline gelen SNP
markorleri, glinimiizde tarimsal bitki genetiginde de yaygin olarak kullanilmaktadir
(Loridon vd., 2013). Cok allelli bir yap1 sergileyen basit dizi tekrarlarinin aksine, SNP'ler
dogada genellikle iki allelli (bi-allelik) bir 6zellik gdsterirler. Bununla birlikte, birbirine
sik1 sikiya bagli (linkage) SNP allellerinin birlesik analizi sayesinde ¢ok sayida haplotipin
yiiksek dogrulukla ayirt edilmesi miimkiindiir (Gaitan-Solis vd., 2008). Genomdaki SNP
lokuslarinin yiiksek yogunlugu, yiliksek c¢oOziiniirliiklii genetik baglanti haritalarinin
olusturulmasint ve spesifik agronomik karakterleri kontrol eden ilgili genlerin
tanimlanmasini biiyiik 6l¢iide kolaylastirmaktadir (Duarte vd., 2014).

Son yillarda yeni nesil dizileme (NGS) teknolojilerinde yasanan gelismeler, tek
bir analizde eszamanli olarak binlerce SNP'nin tanimlanmasina olanak taniyarak genetik
aragtirmalarin verimliligini ve Ol¢egini O6nemli Olglide artirmistir. Bu kapsamda

gelistirilen dizileme ile genotiplendirme (GBS - Genotyping-by-Sequencing) yontemi,
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referans genomu bilinen veya heniiz dizilenmemis (non-model) tiirler i¢in basit, maliyet-
etkin ve ¢ok yonlii bir alternatif sunmaktadir. GBS, ¢oklu 6rnek havuzlarinda eszamanl

olarak yiiksek sayida SNP kesfi saglayan ve genetik analizlerin giiciinii artiran yenilik¢i

bir tekniktir (Schroder vd., 2016).
2.4.5. Bugday 1slahinda sar1 pas hastalik dayaniklihiglr ve markor uygulamalar:

Bugdayda sar1 pas dayanikliligi, fide donemi dayanikliligi ve ergin bitki
dayaniklilig1 olmak iizere iki temel genetik mekanizma ile saglanmaktadir. Giiniimiize
kadar sar1 pas (Puccinia striiformis f. sp. tritici) dayaniklilig: ile iligkili 80’den fazla Yr
geni tanimlanmis ve haritalanmigtir (MclIntosh vd., 2018). Bu genler arasinda 6zellikle
Yr5, Yrl0, Yrl5, Yrl8, Yr36 ve Yr46, hastaliga karsi genetik miicadelede 6ne ¢ikan major
lokuslar ~ olarak  degerlendirilmektedir. Ulkemizde 1990’1 yillarda patojen
poplilasyonunda meydana gelen 1k degisimi sonucunda Yr9 geninin etkinligini
kaybetmesi, genis alanlarda yetistirilen Seri-82 ¢esidinde ciddi verim kayiplarina neden
olmustur (Braun ve Saari, 1992; Mamluk vd., 1997). Tarla Bitkileri Merkez Arastirma
Enstitlisli tarafindan yapilan karakterizasyon caligmalar1 ve giincel literatiir bulgulari;
Yrl, Yr3V, Yr5, Yrl10, Yrl5, YrSP ve YrCV genlerinin iilkemizdeki popiilasyonlara kars1
hala etkili oldugunu, buna karsin Yr2, Yr6, Yr7, Yr8 ve Yr9 genlerinin etkinligini biiyiik
Olgiide yitirdigini gostermektedir (Zeybek ve Yigit, 2004; Mert vd., 2016). Diinya
genelinde patojen wrklarmin siirekli degisim gdstermesi (Zhan vd., 2012), kimyasal
fungisit uygulamalarina kiyasla ekonomik ve ¢evresel agidan daha siirdiiriilebilir olan
genetik dayanikliliga sahip ¢esitlerin gelistirilmesini zorunlu kilmaktadir (Wellings,
2011). Bununla birlikte, patojen popiilasyonlarindaki yiiksek genetik varyasyon
nedeniyle tek bir major gene dayali dayaniklilik zamanla kirilabilmektedir. Bu nedenle
modern bugday i1slahinda, dayanikliligin siirekliligini artirmak amaciyla farkli etki
mekanizmalarina sahip genlerin ayni genotipte birlestirilmesine dayanan gen

piramitlemesi stratejisi tercih edilmektedir.
2.4.5.1. Klasik markor sistemleri ve genetik cesitlilik

Bugdayin karmagsik genom organizasyonunun aydinlatilmasinda onemli rol
oynayan SSR markorleri, glinlimiizde o6zellikle biyotik stres faktdrlerinin genetik
kontroliiniin ortaya konulmasinda yaygin olarak kullanilmaktadir. SSR markorleri,

baglantili olduklar1 genomik bolgeler sayesinde giivenilir ve yiiksek ¢oziintirliikli veri
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saglayarak, Yr dayaniklilik genlerinin haritalanmasinda ve 1slah materyallerine
aktariminin izlenmesinde etkin bir ara¢ olarak degerlendirilmektedir (Roder vd., 1998;
Gupta ve Varshney, 2000). Kodominant kalitim gostermeleri ve yiiksek allelik
polimorfizm sunmalar1 sayesinde SSR markorleri, homozigot ve heterozigot bireylerin
ayrimini mimkiin kilmakta; bu durum F. ve Fs gibi erken generasyonlarda dayanikli
bireylerin giivenilir sekilde se¢ilmesine olanak taniyarak 1slah siirecini hizlandirmaktadir
(Gupta vd., 1996; Chen, 2020). Klasik markor sistemleri kullanilarak bugday
genotiplerinde genetik cesitliligin ve sar1 pas dayaniklili§inin taranmasina ydnelik
literatlirde kronolojik olarak pek ¢ok ¢alisma mevcuttur.

Alp (2007), sar1 pasa dayanikli ve duyarli ekmeklik bugday genotipleri arasindaki
genetik ¢esitliligi molekiiler diizeyde belirlemek amaciyla SSR ve RAPD markor
sistemlerini kullanmistir. Calismada, tic duyarl yerli ¢esit ile dayaniklilik geni tagiyan {i¢
izogenik hat ebeveyn olarak secilmis ve bu genotiplerin melezlenmesiyle F: ve F:
popiilasyonlari olusturulmustur. RAPD analizlerinde ebeveynler i¢in 40, F1 ve F2 bireyleri
icin 10 primer; SSR analizlerinde ise 5 primer ¢ifti kullanilarak kapsamli bir molekiiler
tarama gerceklestirilmistir. Elde edilen molekiiler veriler, genetik haritalamalar ve
kiimeleme analizleri sonucunda, dayanikli ve duyarli genotipler arasinda istatistiksel
olarak 6nemli molekiiler polimorfizm bulundugu gosterilmis; molekiiler markorlerin sari
pas dayanikliligt 1slahinda erken seleksiyon araci olarak etkin bir big¢imde
kullanilabilecegi ortaya konmustur.

Cabuk Sahin (2009), sar1 pas dayanikliligi ile iligkili genleri bugday genomundaki
gen-zengini bolgeler kapsaminda inceleyerek molekiiler genetik bir karakterizasyon
gerceklestirmistir. Calismada 6zellikle 1B kromozomunun kisa kolundaki yiiksek gen
yogunluguna sahip bélgeler hedef alinmis ve dayanikli (Izgi2001, Sénmez2001,
PI178383) ile duyarli (Aytin98, ES14, Harmankaya99) genotipler 46 farkli molekiiler
markdr kullanilarak analiz edilmistir. Ayrica 1B, 2A, 2B ve 7D kromozomlarinda yer
alan Yr7, Yr9, Yrl5, Yrl7, Yrl8, Yr26 ve YrH52 gen lokuslarina ait SSR analizlerinde
onemli polimorfizmler belirlenmistir. Aragtirma sonucunda, Yr7 ve YrH52 lokuslarinin
genotipler arasinda daha korunmus oldugu, buna karsin Yrl5 lokusunun en yiiksek
varyasyonu sergileyen genetik bolge oldugu ortaya konmus ve ebeveynler arasi en yiiksek
akrabaligin PI178383 ile 1zgi2001 arasinda oldugu tespit edilmistir.

Furan (2009), sar1 pasa kars1 farkli fenotipik reaksiyonlar gdsteren bugday cesit
ve hatlarin1 SSR markérleri kullanarak genetik agidan analiz etmistir. Arastirma materyali

olarak Lee, Compare ve Carstens V (dayanikl) ile Kasifbey, Cumhuriyet-75 ve Seri-82
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(duyarl) genotipleri se¢ilmis ve molekiiler analizler agirlikli olarak Cumhuriyet-75 X Lee
melezinden elde edilen F: ve F» popiilasyonlar1 iizerinde yliriitiilmistiir. Olusturulan
kiimeleme sonuglari, dayanikli ve duyarli ebeveynlerin genetik olarak birbirinden kesin
cizgilerle ayrildigin1 ve farkli gruplarda yer aldigin1 gostermistir. Ayrica, F: hibrit
bireylerinin dayanikli ebeveyne yakin kiimelenmesi ve segregasyon gosteren Fa
bireylerinin genotipik profillerinin arazi reaksiyonlartyla uyumlu olmasi, SSR
markdrlerinin ebeveyn-dol iliskilerini ve kalitimi dogru bir sekilde izleyebildigini
gostermistir.

Seving (2010), sar1 pasa dayanikli ve duyarli ekmeklik bugday cesitlerinin
melezlenmesiyle olusturulan F: popiilasyonlarinda dayaniklilikla iliskili molekdiler
markdrleri tespit etmeyi amaclamistir. Calismada P1178383, 1zgi2001 ve S6nmez2001
(dayanikli) ile Harmankaya99, ES14 ve Aytin98 (duyarli) genotipleri kullanilmis ve bu
materyaller 65 SSR, 8 ISSR ve 18 SRAP primeri ile ¢oklu analizden gegirilmistir. Farkl
markor sistemlerinin polimorfizm sonuglarina gére SSR’de 37, SRAP’ta 15 ve ISSR’de
7 primerin polimorfik bant {irettigi belirlenmis; en yliksek genetik cesitlilik Sonmez2001
x Aytin98 popiilasyonunda gozlenmistir. Farkli markor sistemlerine gore hesaplanan
genetik mesafe degerlerinin degisiklik gostermesi, popiilasyon analizlerinde tek bir
markor tipine bagli kalmaktansa c¢oklu markdér kullaniminin  genetik analizlerin
¢Oziiniirliiglinii ve dogrulugunu énemli 6l¢iide artirdigini ortaya koymustur.

Tagcioglu (2014), sar1 pasin epidemik yillarda bugday verimine etkisini
degerlendirerek Tiirkiye ve Orta Dogu kokenli gen bankasinda muhafaza edilen yerel
genotiplerin genetik c¢esitliligini ve Yrl0 geninin dagilimmi incelemistir. Toplam 55
kislik ekmeklik bugday genotipi, bugdayin A, B ve D genomlarin1 kapsayacak sekilde
genom geneline yayilmis 117 SSR markdri ile analiz edilmistir. Elde edilen molekiiler
ve fenotipik veriler birlestirilerek ebeveyn se¢imi i¢cin dnemli kiimelemeler olusturulmus
ve Ozellikle Gerek 79 ile Tiirkmen ¢esitlerinin popiilasyon icerisinde Yr10 genini tagiyan
nadir materyallerden oldugu gosterilmistir. Ayrica genetik uzaklik matrisleri kullanilarak,
genotipik olarak birbirine en uzak bulunan bazi ¢esit kombinasyonlarmin gelecekteki
melezleme programlarinda yiiksek heterozis potansiyeli sunabilecegi belirlenmistir.

Furan vd. (2007), Tirkiye’nin zorlu ekolojik kosullarina adapte olmus yerel Tir
bugday1 popiilasyonlarinin sar1 pas dayamikliligi acisindan tasidigi genetik potansiyeli
molekiiler diizeyde incelemislerdir. Calismada, Yr genleri ile gii¢lii baglant1 gdsteren
Xgwm ve Xbarc SSR markor serileri kullanilmig; genotipik analizler Yr26 genini tagiyan

R55 translokasyon hatt1 ve c¢esitli izogenik hatlarin kontroliinde gergeklestirilmistir.
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Kapsamli taramalar sonucunda popiilasyonda 212 adet polimorfik allel saptanmis ve
primer basina ortalama 5,2 gibi oldukca yiiksek bir bant sayisi elde edilmistir.
Polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degerlerinin 0,37 ile 0,41 arasinda degistigi ¢alismada
yapilan filogenetik analizler; Tir bugday1 genotiplerinin evrimsel olarak Yr2, Yr3b ve
Yrdb dayaniklilik allellerini tagiyan hatlarla yakin bir genetik iliski gosterdigini ortaya
koymustur.

Dawit vd. (2019) tarafindan yiiriitillen kapsamli arastirmada, 58 ticari bugday
cesidi, 16 ileri kademe 1slah hatti, genetik yapisi kesin olarak bilinen 15 adet Yr izogenik
referans hatt1 ve duyarli kontrol ¢esidi (Morocco) igeren genig bir germplazm havuzu, sar1
pas dayanikliligima spesifik olarak bagli 31 adet markdr ile taranmistir. Elde edilen
genotipik profillere gore, incelenen havuzda Yrl, Yr4, Yr6, Yr7, Yr9, Yrl0, Yrl7 ve Yrl8
genlerinin oldukga yiiksek bir genetik varyasyonla dagilim gdsterdigi; buna karsin Yr8
genine hicbir genotipte rastlanmadigi bildirilmistir. Yapilan istatistiksel analizlerde,
popiilasyon igerisinde en yaygin bulunan allellerin sirasiyla Yr7 (%74), Yr6 (%56) ve
Yrl8 (%37) oldugu belirlenirken; Yrd (%14) ve Yrl (%7) genlerinin olduk¢a nadir
bulundugu saptanarak germplazmin tasidig1 potansiyel haritalanmistir.

Uysal (2019), Tiirkiye’de yetistirilen ve ekonomik éneme sahip 55 ekmeklik ile 4
makarnalik bugday genotipinde sar1 pas dayanikliligina yonelik genetik potansiyeli
spesifik markorler araciligiyla degerlendirmistir. Arastirmada Yrl5 ve Yr45 genlerine
dogrudan 6zgii olan SSR markérleri kullanilmis ve XGWM18 ile XGWM47 primerlerinin
popiilasyondaki taramasi gerceklestirilmistir. Analiz sonuglarina gore her iki markor de
17 genotipte beklenen hedef bant amplifikasyonunu basariyla vermistir. Kullanilan SSR
markdrlerinin popiilasyon genelinde yiiksek polimorfizm gosterdigi, ortalama PIC
degerinin 0,57 ve ortalama allel sayisinin 4,78 oldugu hesaplanmistir. Bu ¢alisma,
spesifik SSR markdrlerinin erken generasyonlarda sar1 pas dayanikliliginin izlenmesinde
yiiksek giivenilirlik sundugunu kanitlamistir.

Ipek (2021), Tiirkiye milli gesit listesinde tescilli olarak yer alan 54 makarnalik
bugday genotipinde, sar1 pasa karsi gii¢lii koruma saglayan Yr5, Yr10 ve Yrl5 genlerinin
varligin1 PCR tabanli molekiiler markdrler kullanarak detayli bir bicimde incelemistir.
Yapilan molekiiler taramalar sonucunda, incelenen makarnalik bugday havuzunun
hi¢birinde Yr5 alleli tespit edilememistir; ancak 12 ¢esidin Yrl0 ve 17 ¢esidin Yrl5
dayaniklilik genini biinyesinde tasidigr dogrulanmistir. En dikkat ¢ekici bulgu ise yedi
genotipin hem Yrl0 hem de Yrl5 genlerini ayn1 anda tagimasi olmustur. Molekiiler

verilerin arazi kosullarindaki dogal inokiilasyon testleriyle de desteklendigi bu ¢alisma,
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makarnalik bugday i1slah programlarinda ebeveyn secimi i¢in son derece kritik veriler
saglamistir.

Olmez (2023), Tiirkiye’nin en Onemli bugday iiretim alanlarindan olan
Gilineydogu Anadolu ve Akdeniz bolgelerinden toplanan 25 sar1 pas izolatinin viriilens
yapisint ve bolgedeki ticari bugday materyallerinin tasidigi genetik savunma
mekanizmalarini incelemistir. Patojen izolatlarina yonelik yapilan analizler, mevcut
popiilasyonun Yr2, Yr6 ve Yr7 gibi klasik genleri kirabilecek yiiksek bir viriilens diizeyine
ulastigini net bir bigimde gostermistir. Tescilli ¢esitlerde yapilan molekiiler taramalarda
ise genotiplerin %30’unda Yr5, %22’sinde Yrl0, %23’iinde Yrl8 ve %?24’tiinde YrSp
genleri saptanmis; elit ileri hatlarin ise %73 gibi yiiksek bir oranda Yrl7 genini
barindirdig belirlenerek yerel 1slah materyalinin giincel genetik haritas1 ¢ikarilmistir.

Garg vd. (2023), bugday genotiplerinde sadece sar1 pas degil, ¢coklu fungal
hastaliklara kars1 dayanikliligin genetik yapisini incelemek amaciyla 58 farkli genotip
tizerinde 29 adet SSR markorii kullanarak molekiiler karakterizasyon gergeklestirmistir.
Markorlerden 24 iiniin amplifikasyon verdigi ve toplamda 46 polimorfik allelin tiretildigi
calismada, genetik ¢esitliligin oldukca yliksek oldugu saptanmistir. Genotipler arasindaki
genetik iliskiler kiimeleme ve ii¢ boyutlu analizlerle modellenmis, polimorfizm PIC ve
ayrt edicilik giicii (Rp) gibi istatistiksel parametreler kullanilarak markor etkinligi test
edilmistir. Arastirma, 6zellikle Barc232 ve Swm271 gibi markorlerin genel hastalik
dayaniklilig1 ile mutlak bir genetik baglant1 i¢inde oldugunu ve ¢oklu hastalik direnci
hedeflenen programlarda kullanilabilecegini ortaya koymustur.

Gultyaeva ve Shaydayuk (2023), modern Rus kislik bugday cesitlerinde sar1 pas
hastaligina kars1 dayamiklilik diizeyini ve bu dayamikliligin molekiiler temellerini
incelemek amaciyla 2019-2022 yillar1 arasinda tescil edilmis 72 ekmeklik bugday
cesidini degerlendirmistir. Cesitler fide doneminde viriilans 6zellikleri farkli bes Pst
izolat1 ile test edilmis ve genotipler molekiiler markorler ile taranmistir. Elde edilen
sonuglar, cesitlerden yalnizca 13’{iniin tiim izolatlara kars1 tam dayanikli oldugunu
gostermis; molekiiler diizeyde ise Yr2, Yr5, Yr7, Yr9, Yrl0, Yrl5, Yrl7, Yrl8, Yr24 ve
Yr60 genlerinin ¢ok farkli frekanslarda bulundugu tespit edilmistir. Ancak tiim 1rklara
etkili olan Yr5 ve Yr15 gibi genlerin baz1 dayanikli hatlarda bulunmamasi, bu gesitlerdeki
mevcut dayanikliligin 1BL.1RS translokasyonundaki Yr9, Yrl8 ve diger genlerin ¢oklu
etkilesimlerine (epistatik etkilere) dayandigini ve gen kombinasyonlarimin kalict

direngteki 6nemini kanitlamistir.
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Lamba vd. (2024), farkli bugday genotiplerinde sar1 pas dayanikliligr ile iliskili
genlerin popiilasyon i¢i dagilimini ve molekiiler ¢esitliligi detaylandirmak amaciyla 48
genotip lizerinde 51 adet SSR primeri kullanarak kapsamli bir karakterizasyon analizi
gergeklestirmistir. Taramalar sonucunda genotipler arasinda son derece yiiksek bir
genetik varyasyon saptanmis; 6zellikle WH730 ve WH1142 cesitlerinin en yiiksek sayida
Yr geni allelini biinyesinde tasidig1 belirlenmistir. Popiilasyon genelindeki gen frekanslari
analiz edildiginde, Yr35 ve Yr51 genlerinin olaganiistii yliksek bir oranda (sirastyla %95,3
ve %91,6) fiksasyona ugradign tespit edilmistir. Istatistiksel fenotip-genotip
iliskilendirme analizleri, bu genetik zenginligin dogrudan arazideki hastalik dayaniklilik
skorlarma yansidigini géstermistir.

Uysal ve Dumlupinar (2022), yurti¢i ve yurtdisi kokenli 59 adet ekmeklik ve
makarnalik bugday genotipinde sadece hastaliklara dayaniklilik genlerini degil, ayni
zamanda bazi kalite Ozelliklerini (yiiksek protein, gluten mukavemeti) belirlemek
amactyla ¢cok yonlii bir fonksiyonel SSR markor karakterizasyonu gergeklestirmistir.
Molekiiler analizler, yiiksek kaliteyle iliskili Gpc-B19 allelinin tiim genotiplerde
sabitlendigini gosterirken; sar1 pas dayaniklilig: ile iliskili Yrl5 ve Yr45 allellerinin 17
genotipte, kara pas dayanikliligi alleli olan Sr49’un ise 33 genotipte bulundugunu
kanitlamigtir. Toplam 68 allel {ireten ve ortalama PIC degeri 0,57 olarak oOlgiilen bu
calisma, markor destekli genetik karakterizasyonun bugday islahinda kalite ve hastalik
direnci gibi ¢oklu parametrelerin es zamanli yonetilmesinde ne denli gii¢lii bir arag

oldugunu bilimsel olarak ispatlamistir.
2.4.5.2. Fonksiyonel markorler ve markor destekli seleksiyon (MAS)

Fonksiyonel markdrler, dogrudan hedef fenotipi kontrol eden genin veya ilgili
genetik bolgenin biinyesindeki nedensel niikleotid degisimlerine (SNP, InDel, delesyon,
insersiyon vb.) dayali olarak tasarlanan ve incelenen 6zellik ile birebir iliski sergileyen
iler1 diizey molekiiler markorlerdir. Klasik SSR, RAPD veya AFLP gibi markdr
sistemlerinin biiyiik bir kism1 genom tizerinde rastgele bir dagilim gostermekte ve hedef
genler ile yalnizca genetik baglanti (linkage) halinde bulunmaktayken; fonksiyonel
markdrler bizzat genin kendi biyolojik dizilimini hedef almaktadir (Andersen ve
Liibberstedt, 2003; Varshney vd., 2005). Bu yapisal ve evrimsel 6zellikleri sayesinde
krossing-over (genetik rekombinasyon) olaylarindan etkilenmezler; dolayisiyla MAS

uygulamalarinda genetik sapmalar1 ortadan kaldirarak yanlis pozitif/negatif teshis riskini
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minimuma indirirler (Bagge vd., 2007). Dogrudan kodlayan veya transkripsiyonu
diizenleyen bolgeler igerisinde yer almalar1 sebebiyle fonksiyonel markdrler, literatiirde
tanisal markorler (diagnostic markers) olarak da adlandiriimaktadir. Ozellikle gen
piramitleme stratejilerinde, arzu edilen allellerin elit hatlara aktarilmasinin ve
introgresyonunun izlenmesinde MAS tekniklerinin  kullanimi, bugday 1slahi
arastirmalarinin merkezine yerlesmistir:

Ercan (2008), Tirkiye kokenli ekmeklik bugday genotiplerinde sar1 pas
dayaniklilig1 ile birebir baglantili fonksiyonel genomik markorlerin belirlenmesini
amagclamustir. Bu hedefle dayanikli P1178383 ve 1zgi2001 cesitleri ile yiiksek derecede
hassas Harmankaya99 ve ES14 ¢esitlerinin melezlenmesiyle elde edilen F»
poplilasyonlarina hem fide hem de ergin bitki doneminde fenotipik testler uygulanmaistir.
Toplumun en ug (ekstrem) dayanikli ve hassas bireyleri segilerek bulk segregant analysis
(BSA\) stratejisi kurgulanmis ve 78 EST-SSR ile 50 ISSR primeri taranmustir. Istatistiksel
polimorfizm sonugclari, PI1178383 x Harmankaya99 popiilasyonunda EST-SSR kaynakl
Pk54 primerinin yalnizca dayanikli ebeveyn ve sahadaki dayanikli F» segregantlarinda
spesifik bir bant iirettigini kesin olarak gostermistir. Bu bulgu, gen ekspresyon
dizilerinden elde edilen Pk54 markdriiniin sar1 pas dayaniklilik geni ile siki sikiya bagh
oldugunu ve MAS programlarinda yiiksek bir tanisal giice sahip oldugunu ortaya
koymustur.

Liu vd. (2010), Cin’in Xinjiang bdlgesinde yaygin olarak yetistirilen bugday
cesitlerinde, kalici sar1 pas dayanikliligi saglamak i¢in kritik olan Yr genlerinin dagilimini
belirlemek amaciyla 17 farkli gen spesifik molekiiler markor ve yeni gelistirilen KASP
(Kompetitif Allel Spesifik PCR) markdrlerini bir arada kullanmistir. Toplam 82 bugday
cesidinde Yr5, Yr9, Yrl10, Yrl5, Yrl7, Yrl8, Yr26, Yr30, Yr52, Yr78 ve Yr80 gibi genis bir
gen paneli arastirllmistir. Yapilan fonksiyonel analizler, ozellikle yazlik bugday
cesitlerinde Yr5 ve Yrl5 genlerinin tespit oranlarinin %97’nin {izerinde oldugunu
gostermistir. Calismanin en c¢arpict bulgusu ise, genotiplerin biiyiik ¢ogunlugunun
(%85,37) tek bir gene dayanmak yerine en az alt1 farkli gen kombinasyonunu (piramit
yapisini) tasidiginin molekiiler olarak kanitlanmasidir. Bu durum, hastalik salgin
bolgelerinde MAS kullanilarak olusturulan gen piramitlemesinin kalic1 dayaniklilik
acisindan tasidig stratejik onemi dogrulamistir.

Livd. (2011), Afganistan gibi hastalik gen merkezlerinden kdken alan Pl 181434
yerel bugday hattini, tamamen duyarli bir ¢esit olan Avocet ile melezleyerek 103 bireyden

olusan klasik bir F. haritalama popiilasyonu gelistirmistir. Hem tarla ortaminda hem de
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kontrollii sera kosullarinda gerceklestirilen enfeksiyon c¢aligsmalarinda, popiilasyondaki
dayanikliligin PI 181434 genotipinden aktarilan dominant kalitima sahip tek bir major
gen tarafindan kontrol edildigi fenotipik olarak ispatlanmistir. Dayaniklilik geninin
genom lizerindeki lokasyonunu belirlemek amaciyla RGAP ve SSR markdrleri
kullanilarak yiiriitiilen ince haritalama (fine mapping) sonucunda; s6z konusu genin
hekzaploid bugdaymm 3D kromozomunun uzun kolu (3DL) iizerinde konumlandig:
saptanmistir. Daha once bu spesifik genomik bolgede tanimlanmis herhangi bir
dayaniklilik lokusu bulunmadigindan, haritalanan bu yeni gen literatiire Yr45 adiyla
kazandirilmstir.

Akgoren Palabiyik ve Poyraz (2022), Tiirkiye'deki ekmeklik bugday cesitlerinde
sart pas dayanikliligi ile iligskili Yr genlerini tespit etmede kullanilan gen-spesifik
(fonksiyonel) markorlerin teshis giivenilirligini (etkinligini) degerlendirmek amaciyla
elestirel bir arastirma ylriitmistiir. Caligmada 20 ekmeklik bugday ¢esidi iizerinde; Yr9,
Yrl0, Yrl5, Yr26, Yr29, Yr36, Yr48, Yr51 ve YrCH52 genleri i¢in literatiirde daha dnce
tanimlanmus spesifik SSR ve fonksiyonel markorler (Xgwm582, RgaYr10a, Barc101 vb.)
PCR yontemiyle analiz edilmistir. Elde edilen markor profilleri saha testleri ile
karsilagtirildiginda; bazi markdrlerin genotiplerin hastalik direnglerini kusursuz olarak
ayirt ettigi, ancak RgaYrlOa, Xgwm413 ve Cfa2149 gibi markoérlerin tim gesitlerde
(duyarh hatlar dahil) aynm1 pozitif bant1 iirettigi saptanmistir. Bu bulgu, her markdriin
hedef bolgeyi ayni1 spesifiklikte tantyamadigini ve homozigot/heterozigot ayrimini dogru
yapamadigimi gostererek, MAS programlar1 kurgulanirken kullanilacak fonksiyonel
markorlerin ¢ok titiz bir dogrulama (validasyon) isleminden gecmesi gerektigini bilimsel
olarak ispat etmistir.

Bariana vd. (2022), Avustralya bugday ekilis alanlarinda sar1 pasa kars1 olduk¢a
yiiksek bir dayaniklilik gosteren "VL Gehun 892' ¢esidinin genetik savunma temelini
ortaya koymak amaciyla hassas 'Westonia' cesidi ile olusturdugu segregasyon
poptilasyonlarini incelemistir. Rekombinant saf hat (RIL) popiilasyonlarinda ve F»-Fs
generasyonlarinda yapilan analizler, dayanikliligin birbirinden bagimsiz iki monogenik
yap1 tarafindan kontrol edildigini dogrulamistir. Bulk segregant analizi (BSA) ve ileri
teknoloji 90K SNP genotipleme platformu kullanilarak yapilan haritalama verileri
sonucunda; bu iki bagimsiz genin sirasiyla 3D ve 7B kromozom kollarinda konumlandigi
kanitlanmis ve bu yeni genler Yr66 ve Yr67 olarak tescillenmistir. Arastirmacilar, GWAS
ve haritalama siire¢lerinin ardindan bu genetik bdlgelere dogrudan 6zgii polimorfik

KASP (Kompetitif Allel Spesifik PCR) markoérlerini basariyla gelistirerek, bulgularini
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pratik bugday 1slahinda (MAS) dogrudan kullanilabilecek degerli molekiiler tani kitleri
formuna doniistiirmiislerdir.

Khan vd. (2022), Pakistan ve gevre cografyalarda sar1 pas hastaligina kars1 yiiksek
dayaniklilik sergileyen bugday cesitlerinin gelistirilme siirecini hizlandirmak amaciyla,
ebeveyn hatlar ve 8x8 tam diallel melezleme yontemiyle elde edilen 56 adet F1 hibritini
hem tarla hem de molekiiler diizeyde degerlendirmistir. iki farkli ekolojik cevrede
yiirlitiilen fenotipik degerlendirmeler (FRS ve rAUDPC dl¢limleri) sonucunda, 41 Fi
hibritinde yiiksek diizeyde kismi dayamiklilik sergilenmistir. Fenotipik bulgularin
molekiiler analizi kapsaminda, fonksiyonel markorler kullanilarak yapilan PCR
analizleri; popiilasyonda sar1 pas direncinden sorumlu Yr5 geninin %76, Yrl7 geninin
%78 ve Yrl8 geninin %37 frekansla bulundugunu kanitlamistir. Aragtirma, en yiiksek
dayaniklilik skorlarina sahip hibrit hatlarin bu genleri tekil olarak degil; iki veya {i¢ genin
ayni anda aktarildigi coklu gen kombinasyonlar1 (gene pyramiding) seklinde
barindirdigint dogrulamis ve markor destekli secimin piramitleme ¢aligmalarindaki
mutlak basarisini ortaya koymustur.

Mallick vd. (2022), bugday genetiginde en zorlu 1slah stratejilerinden biri olan
tiirler arasi1 introgresyonu (inter-specific hybridization) Markor Destekli Geri Melezleme
(MABC) teknigiyle bagsarmislardir. Calismada, genetik bir dondr olan makarnalik bugday
¢esidi "Trinakria'dan (Triticum turgidum var. durum), tarimsal 6nemi yiiksek hekzaploid
ekmeklik bugday cesidi 'HD2932'ye yaprak pasi (LrTrk) ve sart pas (YrTrk) genleri
aktarilmistir. Tetraploid dondr ile hekzaploid ebeveynin melezlenmesinden dogan
pentaploid F: bitkileri iizerinden yiiriitiilen her bir geri melezleme asamasinda; hedef
genlerin introgresyonu i¢in Xgwmz234 markérii ile "6n plan (foreground) seleksiyonu",
agronomik 6zellikleri korumak i¢in ise 86 farkli SSR markorii ile "arka plan (background)
seleksiyonu"” uygulanmistir. Bu molekiiler kurgu sayesinde BC:F. generasyonunda
tekrarlayan ebeveyn genomunun (RPG) geri kazanim oran1 %98,25 gibi essiz bir diizeye
ulagmistir. Sonug olarak gelistirilen 27 adet yakin izogenik hat (NIL), LrTrk ve YrTrk
genlerinin Dbirlikte (baglantili) kalitildigin1 fenotipik olarak dogrulamig ve MAS
tekniginin poliploid diizeyler arasi1 gen transferindeki giiciinii kesinlestirmistir.

Baloch vd. (2024), Tiirk ve Kazak bugday genotiplerinde genis spektrumlu
dayaniklilik saglayan ve evrimsel olarak kinaz-pseudokinaz yapisina sahip olan kritik
Yrl5 geninin varligini belirlemek amaciyla uluslararast bir molekiiler tarama ¢aligmast
kurgulamistir. KASIB arastirma ag1 ve ulusal programlardan saglanan toplam 233 kiiltiir

bugday1 (ekmeklik ve makarnalik) cesidi ile 127 adet yabani emmer bugday1 (Triticum



35

dicoccoides) genotipi fonksiyonel markorlerle taranmustir. Istatistiksel olarak carpici bir
sonug olarak; incelenen 233 adet modern kiiltiir bugdayi ¢esidinin higbirinde Yr15 genine
ait pozitif bir amplifikasyon bulgusu saptanmamustir. Ancak, Tiirkiye cografyasindan
(6zellikle Karacadag bolgesi) toplanan 127 yabani T. dicoccoides genotipinin %70,07
gibi ¢ok biiyilk bir kisminda bu major direng geninin varligi molekiiler diizeyde
dogrulanmistir. Bu kesif, kiiltiir ¢esitlerinde yitirilen genetik bagisikligin ancak yabani
gen havuzlarinin MAS yoOntemleriyle 1slah programlarina entegre edilmesiyle
kazanilabilecegini vurgulayan temel bir kaynak olmustur.

Abbas vd. (2024), Pakistan ve Giineybati Cin kdkenli genis genetik havuzu temsil
eden 349 bugday genotipinde sar1 pas dayanikliliginin seviyesini ve bu genotiplerde
sabitlenmis olan dayaniklilik genlerinin allelik dagilimimi aragtirmistir. Genotipler,
mevcut tlim literatlirdeki en etkin genetik bdlgeleri temsil eden 13 farkli major
dayaniklilik geni (Yr5, Yr9, Yrl0, Yrl5, Yrl7, Yrl8, Yr26, Yr29, Yr30, Yr36, Yr4d8, Yr65
ve YrSp) icin fonksiyonel molekiiller markdrler kullanilarak profillenmistir. Saha
kosullarindaki hastalik okumalar1 ve markor analizleri eslestirildiginde; modern Chuanyu
hatlarinda 6zellikle Yrl7, YrSp ve Yr48 genlerinin daha baskin oldugu tespit edilmistir.
Istatistiksel modellemeler, sahada ¢ok daha direngli fenotipler sergileyen genotiplerin,
diren¢ genlerini tekil degil; Yr26+Yr48, Yr29+Yr5 ve Yr30+Yrl7 gibi spesifik
fonksiyonel kombinasyonlar (epistatik etkilesimler) halinde tasidigini kanitlamis ve
markor destekli coklu gen piramitlemesinin kalic1 diren¢ olusturmadaki mutlak
gerekliligini ortaya koymustur.

Liu vd. (2025), sart pas hastaligina karst patojen mutasyonlarindan
etkilenmeyecek kalic1 ve uzun 6miirlii bir dayaniklilik mekanizmasi olusturmak amaciyla
Markor Destekli Seleksiyon (MAS) teknigini en iist diizey gen piramitleme stratejisiyle
birlestirmistir. Caligmada, agronomik potansiyeli ¢cok yiiksek olan Chuanyul2 ¢esidi ana
arka plan ebeveyni olarak kullanilmis; molekiiler markodr yonlendirmesiyle bu cesidin
genomuna 3 ila 8 arasinda degisen sayilarda Yr dayaniklilik geni basariyla introgrese
edilmistir. Yeni gelistirilen piramit hatlar, giincel ve son derece agresif Pst irklarina karsi
sahada degerlendirildiginde; genomda biriken Yr gen sayisi ile sar1 pas toleransi arasinda
istatistiksel olarak dogrudan ve pozitif bir iliski (p<0,001) oldugu bulunmustur.
Molekiiler profillemeler, 6zellikle Yrl15, Yr62 ve Yr65 genlerinin giincel varyantlara karsi
yiiksek koruma sagladigini ve dort veya daha fazla genin ayn1 genomda birlestirilmesinin
eklemeli (additif) etki yaratarak agronomik verimden hicbir kayip verdirtmeden bitkiye
tam bagisiklik sagladigini gostermistir.
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Ochilov vd. (2025), yiiksek verimli ekmeklik bugday hatlarinin verim kalitesinden
0diin vermeden sar1 pas enfeksiyonuna direngli hale getirilmesi amaciyla Markor
Isaretleyici Destekli Geri Melezleme (MABC) ydntemini kullanarak yeni nesil genotipler
gelistirmistir. Projede, endiistriyel potansiyeli yiiksek 'Grom' ¢esidine, hastalik direnciyle
bilinen dondr ebeveynlerden YrlO ve Yrl5 major dayaniklilik genleri aktarilmistir.
Olusturulan F: bitkileri {izerinden yliriitiilen melezleme dongiilerinde; Xpsp3000 ve
Barc008 mikrosatellit markorleriyle 6n plan seleksiyonu uygulanarak hedef genler
izlenmis, paralel uygulanan arka plan molekiiler analizleri sayesinde ise BC:F- hatlarinda
ana ebeveyn Grom’un basak uzunlugu ve tane agirligi gibi kantitatif agronomik
ozellikleri glivence altina alinmistir. Laboratuvar destekli yiiriitiilen bu MABC stratejisi
sonucunda, yapay ve yogun hastalik inokiilasyonu altinda dahi enfeksiyon tipi 0 (tam
direng) gdsteren ve homozigot allelleri barindiran %100 dayanikli BC2Fs 1slah hatlar

sektore kazandirilmistir.
2.4.5.3. Yeni nesil genomik yaklasimlar: QTL, GWAS ve Transkriptomik analizler

Geleneksel markor teknolojilerinin yani sira, son yillarda bitki genetiginde
yasanan devrim niteligindeki gelismelerle birlikte yiiksek verimli (high-throughput) NGS
(Yeni Nesil Dizileme) platformlar1 (DArTseq, Illumina SNP ¢ipleri vb.) ve omik
teknolojiler bugday 1slahina tam entegre edilmistir. Bu yenilikgi sistemler sayesinde sar1
pas dayanmiklihigmin genetik mimarisi; Genom Capinda Iliskilendirme Calismalart
(GWAS), Kantitatif Ozellik Lokusu (QTL) ince haritalamalar1 ve transkripsiyon
diizeyindeki gen ifade (RNA-Seq) analizleriyle ¢cok daha detayli ve yliksek ¢oziliniirliiklii
olarak aydinlatilmaktadir.

Genievskaya vd. (2020), ekmeklik bugdayda yaprak past (LR), sap pasi (SR) ve
sart pas (YR) hastaliklarina karsi kalitsal dayaniklilikla iligkili genomik lokuslar
kesfetmek amaciyla Gliney Kazakistan tarla ekolojisinde genis bir Genom Capinda
Iliskilendirme (GWAS) arastirmas: yiiriitmiistiir. Calisma paneli; Kazakistan, Rusya,
Avrupa, ABD, Kanada, Meksika ve Avustralya kokenli, son derece genis bir hastalik
reaksiyonu profili sunan toplam 215 farkli bugday genotipinden olusturulmustur.
Genotiplerin molekiiler karakterizasyonu i¢in yiiksek teknoloji 20K Illumina iSelect ¢ip
platformu kullanilarak elde edilen dizilimlerden 11.510 adet bilgilendirici SNP (Tek
Niikleotid Polimorfizmi) markérii istatistiksel analizlerde degerlendirilmistir. ki ardisik

yil siiren siddetli tarla fenotiplemeleri ve SNP verilerinin birlestirilmesi sonucunda;
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yaprak pasi igin 23, sap pasi i¢in 14 ve sar1 pas i¢in 8 olmak iizere hastaliga tolerans
saglayan toplam 45 anlamli Markér-Ozellik iliskisi (MTA) tanimlanmustir. Calisma,
GWAS yaklagiminin literatiirde daha dnce saptanmamis (yeni) direng gen bolgelerini
basariyla kesfettigini kanitlayarak gen piramitleme programlarina ¢ok sayida yeni nesil
allel kaynag1 kazandirmistir.

Cheng vd. (2020), Gineybati Cin cografyasina adapte olmus bugday
genotiplerinde kalici sar1 pas dayanikliligini saglayan spesifik genomik bdélgeleri yliksek
dogrulukla konumlandirmak tizere GW AS stratejisini uygulamistir. Agirlikli olarak kislik
bugday hatlarindan olusan 120 farkli genotip; patojen baskisinin ¢ok yiiksek oldugu hem
sera kosullarinda hem de ¢ok yillik tarla denemelerinde hastalik siddeti agisindan
Olciilmiistiir. Bu fenotipik okumalar, popiilasyondan izole edilen genomik DNA'nin
yiiksek yogunluklu 90K SNP dizilimi platformunda taranmasiyla elde edilen varyasyon
verileriyle istatistiksel olarak birlestirilmistir. GWAS sonug analizleri, sar1 pas hastalik
dayaniklilig1 ile pozitif yonde ve istatistiksel olarak son derece anlamli bir bigimde iliskili
toplam 16 SNP lokusunu ortaya ¢ikarmistir. Bu markdrlerden 6zellikle kromozom 1B,
4A ve 6A lizerinde pozisyon alan {i¢ spesifik SNPin, bolgede yaygin olarak goriilen en
agresif Pst irklarina (6zellikle V26 patotipleri grubu) karsi gli¢li bir koruma sagladigi
tespit edilmis ve bu bolgelerin molekiiler 1slah programlarinda hedef QTL’ler olarak
kurgulanabilecegi kanitlanmistir.

Li vd. (2020), hekzaploid bugdaylarda detaylandirilmig olan genetik
mekanizmalarin poliploid akrabalardaki (durum bugdayi) evrimsel yansimalarii ve
Eriskin Bitki Donemi (APR) sar1 pas dayaniklhiligi ile iliskili genomik bdlgeleri
belirlemek maksadiyla kapsamli bir QTL haritalama projesi yiiriitmiistiir. Stewart ve
Bansi makarnalik bugday c¢esitleri arasinda olusturulan biiyilk melez haritalama
poplilasyonu, cok yilli arazi tarla denemelerinde ardisik fenotipik analizlere tabi
tutulmustur. Istatistiksel varyans ve QTL konumlandirma analizleri, Stewart
ebeveyninden introgrese edilen iki ¢ok major dayamiklilik lokusunun varligini
dogrulamistir. Bu lokuslardan ilkinin kromozom 1BL iizerinde konumlandigi ve
ekmeklik bugdayda bilinen iinlii pleiotropik Yr29/Lr46/Sr58/Pm39 ¢oklu dayaniklilik
bolgesiyle tam Ortiistiigii saptanmistir. Aragtirmanin asil biiyiik kesfi ise kromozom 3BL
tizerinde konumlanan ikinci QTL'in ince haritalamasi (fine mapping) sonucunda,
ekmeklik bugday genetiginde bilinen Yr80 lokusuna komsu oldugunun ispatlanmasi ve

durum bugdaylarindaki segregasyon sapmalarinin aydinlatilmas: olmustur.
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Alemu vd. (2021), diinyadaki en Onemli makarnalik bugday genetik
merkezlerinden biri olan Etiyopya kokenli yerel germplazm materyallerinde sar1 pasa
tolerans saglayan genomik bolgeleri lokalize etmek amaciyla genis 6lgekli bir GWAS
analizi gerceklestirmistir. Aralarinda 261 yerel landrace ve 39 kiiltiir ¢esidinin bulundugu
tam 300 genotip; Meraro, Kulumsa ve Chefe Donsa gibi birbirinden farkli hastalik baski
seviyelerine sahip ii¢ lokasyonda ardisik yillar boyunca Modifiye Cobb skalasi ile
okumaya almmuistir. ileri nesil 35K Axiom Array genotipleme sisteminden elde edilen
yiiksek kaliteli 7.093 polimorfik SNP markorii kullanilarak gergeklestirilen iliskilendirme
analizleri sonucunda; istatistiksel esigi (FDR) asan ve sar1 pas direncini mutlak surette
etkileyen 1A, 1B, 2B ve 5A kromozomlarinda yerlesik 11 anlamli SNP bolgesi
tanimlanmistir. Biyoinformatik taramalar, 6zellikle kromozom 1B'de varyasyonun
%64'tinii agiklayan ve bilinyesinde bitki bagisiklik sisteminin temeli olan NBS-LRR siifi
R-genlerini barindiran lokuslarin kesfini saglamistir.

Draz vd. (2021), klasik segregasyon popiilasyonlarmin neden oldugu genetik
giiriiltiiyii (rekombinasyon karmasasini) ortadan kaldirarak sar1 pas dayanikliligini net bir
sekilde haritalamak adina, Alman federal ex situ gen bankasindan 6zenle secilen yerel
kaynaklardan iki farkli Katlanmis Haploid (Doubled Haploid - DH) yazlik bugday
popiilasyonu gelistirmistir. Popiilasyonlar Almanya ve Misir'daki tarla testlerinin yani
sira kontrollii sera alanlarinda fide donemi hastalik direnci agisindan da Ol¢iilmiistiir. Elde
edilen saf genomik hatlar, 15K Infinium yiiksek c¢oziintrliiklii SNP genotipleme
platformu ile taranmustir. Ileri istatistiksel hesaplamalar, birinci DH popiilasyonunun 1B
kromozomunda, fenotipik varyasyonun %39’unu agiklayan ve iran kdkenli bir genotipten
aktarildig1 saptanan muazzam giigte major bir lokusun (Yrl0 gen bolgesi) varligini tespit
etmistir. Calisma, Genotip x Cevre (GXE) etkilesiminin lokuslarin ekspresyonundaki
roliinii ispatlayarak, gen bankasi erisimlerinin GWAS ve QTL modellemeleri yardimiyla
nasil endiistriyel c¢esit gelistirme projelerine entegre edilebilecegini miikemmel bir
sistemle gostermistir.

El Messoadi vd. (2022), 6zellikle kuraklik ve hastalik baskisinin yiiksek oldugu
bolgelere adapte olmus yazlik ekmeklik bugday genotiplerinde, bitkinin tiim yasam
dongiisii boyunca koruma saglayan erigkin bitki donemi sar1 pas direncini (APR) analiz
etmek amaciyla genom c¢apinda yliksek hacimli bir GWAS analizi kurgulamstir.
Uluslararas1 ICARDA arastirma merkezinin kosullarinda test edilen 196 elit bugday hatti,
iki y1l boyunca agir hastalik baskisi altinda saha testlerine tabi tutulmustur. Genotiplerden

elde edilen DNA oOrnekleri, genomik ¢esitliligi ¢cok iyi yansitan 10.477 SNP markori
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kullanilarak dijital olarak profillenmistir. Karisik Lineer Modellemeler (MLM) igeren
GWAS analizleri; 2A, 2B, 2D ve 7B kromozomlarinda sar1 pas bagisiklik sistemiyle
(NBS-LRR protein kaskadlar1) fonksiyonel olarak mutlak bir korelasyon gosteren 23 adet
SNP markorii tespit etmistir. Calismanin en 6zgilin katkisi, literatiirde 1yi bilinen Yrl7
allellerinin tespitinin Otesinde; 7B ve 2D kromozomlar1 iizerinde bugday genetigi
literatiiriinde daha 6nce higbir aragtirma grubu tarafindan rapor edilmemis tamamen yeni
genomik hastalik direnci lokuslarinin kesfedilmesidir.

Mourad vd. (2021), Misir bugday iiretimini ciddi bir yikima ugratan yeni ve
agresif sar1 pas patotiplerine karsi genis spektrumlu Erigkin Bitki Donemi Direnci (APR)
sunan genomik lokuslarin kesfi maksadiyla, DArT (Diversity Arrays Technology) tabanli
genomik haritalama teknolojisini kullanmistir. Misir yerel tiirleri dahil 19 farkl kiiresel
iiretim merkezinden 6zenle bir araya getirilmis 95 bugday genotipi, 2018-2020 yetistirme
sezonlarinda tarla fenotiplemelerine dahil edilmistir. Genotiplerin molekiiler veri
haritalar1, tim genom yapisina homojen bi¢imde dagilan 424 spesifik DArTsekans
markérii iizerinden cikarilmustir. Istatistiksel Tekli Markér Analizleri (SMA); yiiksek
istatistiksel gilivenilirlikle (P<0.05) sar1 pasa reaksiyon gosteren 13 spesifik DArT markor
bolgesinin varligini kanitlamistir. Elde edilen markor varyasyon verilerinin kromozomal
hizalamas1 sonucunda, bilhassa 5A ve 5B gen kollarinda dogrudan biyotik stres savunma
mekanizmasini regiile eden yepyeni aday gen bdlgeleri literatiire duyurulmus ve uygun
ebeveyn kombinasyonlari i¢in 1slah programlarina veri sunulmustur.

Tehseen vd. (2021), diinya bugday ekosistemlerinde biiyiik panik yaratan asiri
viriilent PstS2 ve Warrior sar1 pas irklarinin iistesinden gelebilecek kayip genetik allelleri
bulmak gayesiyle, diinyanin sekiz farkli cografyasindan toplanmis ve ICARDA gen
bankalarinda korunan tam 600 adet ekmeklik bugday yerel cesidi (landrace) tizerinde
devasa bir GWAS modeli insa etmistir. iliskilendirme paneli, Tiirkiye'deki (Izmir)
bolgesel test merkezinde ii¢ yil siiren ardisik testlerle hem fide hem de yetiskin donem
enfeksiyon okumalarina alinmistir. Genom genelindeki baglant1 (linkage) kargasasini
¢ozmek i¢in tam 25.169 adet bilgilendirici SNP markoéri kullanilmistir. Yanhs Kesif
Oranimni (FDR) son derece hassas ayarlayan Karisik Lineer Model (MLM), 19 farkhi
kromozom iizerinde dagilim gosteren 47 muazzam SNP-fenotip eslesmesi yakalamistir.
Modelin ¢iktilari, mevcut literatiirdeki hi¢bir Yr genine karsilik gelmeyen, biyolojik
olarak tamamen yeni QYr.1D_APR, QYr.3A_seedling ve QYr.7D_seedling lokuslarini

giin yliziine ¢ikararak yerel ¢esitlerin tasidigi evrimsel hazineyi somutlastirmistir.
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Tomar vd. (2021), yiiksek verimli ekmeklik bugday hatlarinda ¢ok lokasyonlu
tarla okumalarinin (G x E etkilesimi) sebep oldugu fenotipik sapmalari ortadan kaldirarak
gercek hastalik direng potansiyelini tahminlemek amaciyla Genom Capinda
Iliskilendirme (GWAS) ve makine &grenmesi destekli Genomik Tahmin (GP)
yontemlerini entegre etmistir. CIMMYT (Uluslararast Misir ve Bugday Gelistirme
Merkezi) materyali olan 141 elit bugday hatti, li¢ ardisik yil boyunca yiiksek hastalik
yogunlugunda analiz edilmis ve 14.563 tekil SNP markorii ile genomik okumaya
almmistir. ileri genetik varyans hesaplamalarinda; standart GBLUP modelleri 0.59
tahmin keskinligi verirken, makine 6grenimi temelli Rastgele Orman (Random Forest) ve
EGBLUP algoritmalarinin bugdaydaki kantitatif hastalik toleransini tahminleme
dogrulugu cok yiiksek bir oran olan %63'e ulasmustir. Ikinci asamada uygulanan
FarmCPU GWAS modellemesi, dort tanesi (6zellikle Q.Yr.bisa-2A.1 ve Q.Yr.bisa-5B.2)
literatiir i¢in benzersiz nitelikte olan toplam 8 fonksiyonel genetik QTL tanimlayarak veri
destekli akilli 1slahin 6nciil modelini ¢gizmistir.

Vikram vd. (2021), modern bugday 1slahinda yasanan genetik dar bogazi kirmak
icin, az yararlanilmis Meksika ekmeklik bugday yerel cesitlerindeki (Creole bugdaylar)
hastalik direnci mimarisini GWAS metodolojisi ile derinlemesine incelemistir. Hindistan,
Meksika ve Kenya ekolojilerini kapsayan kitalar arasi testlerde; 1.098 adet devasa bir
genotipten olusan koleksiyon, dogal sar1 pas ve kara pas baskis1 altinda fenotiplenmistir.
Temel Bilesenler Analizi (PCA), bu biiyiik koleksiyonun evrimsel cografyasina gore 3
net alt popiilasyona boliindiigiinli gostermis ve genom capindaki Baglanti Dengesizligi
(LD) bozulma ortalamas1 23 Mb olarak hesaplanmistir. Kapsamli SNP haritalamasi,
kromozom 1BL ve 3BS iizerinde yer alan pleiotropik (¢ok islevli) Yr29/Lr46/Sr58 gen
komplekslerinin her iki hastaliga ayni anda additif x additif epistatik etkilerle koruma
sagladigin1 siipheye yer birakmayacak bicimde kanitlamig; buna ek olarak sar1 pas
bagisiklig i¢in 1AL, 2BS ve 3BL gen kollarinda evrimsel olarak yeni lokuslar teshis
edilmistir.

El Messoadi vd. (2022), kuraklik ve sicaklik stresine toleranslar yiiksek olan
Kuzey Afrika yazlik bugday hatlarinin sar1 pasa karst gosterdikleri direng
mekanizmalarinin molekiiler altyapisini ¢6zmek hedefiyle ileri seviye GWAS tasarimlari
kullanmistir. Calismaya konu olan 426 adet elit genotip paneli, ICARDA'min Fas'taki
Merchouch istasyonunda iki biiyiime sezonu boyunca eriskin donemi tarla reaksiyonlari
bazinda puanlanmistir. Popiilasyondaki fenotipik veriler, 5.176 farkli ve son derece

polimorfik DArT (Diversity Arrays Technology) markorii kullanilarak ¢6ziimlenmistir.
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Fenotipik siniflandirmalar, materyalin %51’inin olduk¢a direncli grupta yer aldigim
gostermistir. Olas1 genetik sapmalari engelleyen Karisik Lineer Modeller (MLM), 1B, 2B
ve 7B kromozom boélgeleri iizerinde gen expresyonlariyla istatistiksel mutlak iligki
gosteren 3 giiclii markor tanimlamistir. Biyoinformatik BLAST incelemeleri, kromozom
2B markoriiniin bilinen QYrid.ui-2B.1 bolgesi ile tam homoloji gosterdigini, diger iki
markdriin ise Pst viriilensine kars1 tamamen yeni direng adaylar1 oldugunu dogrulamistir.

Liu vd. (2020), molekiiler biyolojideki devrim niteligindeki Omik
(Transcriptomics) teknolojilerinden yararlanarak, sar1 pas patojeni (Pst) hiicreye girdigi
anda bugdayin enfeksiyona verdigi savunma reaksiyonlarini RNA ve gen ekspresyonu
(ifadesi) seviyesinde inceleyen bir arastirma gergeklestirmistir. Hastaliga ¢cok hassas olan
“Chuanyul2” ¢esidi yapay inokiilasyon isleminden gegirildikten 24, 48, 72 saat ve 7 giin
sonra hiicrelerden toplanan mRNA dizileri yiiksek kapasiteli RNA-Seq okuyucularinda
kodlanmistir. Son derece karmasik bu transkriptom haritalamasi sonucunda; patojenin
bitkideki karbon metabolizmasi ve 151k toplama kompleksini saglayan fotosentetik ATPaz
gen agin1 sistematik olarak baskilayip kapattigi net bir bi¢imde goriintiilenmistir. Ancak
bu duruma karsilik, bitkinin kendi savunma hatt1 olan Salisilik Asit (SA) ve Jasmonik
Asit (JA) sinyal molekiil yollarin1 aktive ederek etilen, lignin ve flavonoid biyosentezi
kaskadlarin1 ¢alistirdig1 ve patojene karst hiicre i¢i bir molekiiler savag mekanizmasi
kurdugu (Diferansiyel Gen Ekspresyonu-DEG modeliyle) aydinlatilmistir.

Ziilfiagaoglu (2022), hekzaploid bugday genetiginde rekombinasyonlarin
olusturdugu verisel kirliligi ve epistatik etkilesimleri arindirarak sar1 pasin ozellikle
virlilent Yr5 wrkina karsit direng kalitimini tespit edebilmek tlizere saf hat Katlanmig
Haploid (Doubled Haploid - DH) popiilasyon modellemesini kullanmistir. Genetik
mimarisi bilinen dayanikli 16CB-APR6 ebeveyni ile tamamen duyarli Avocet S
ebeveyninin flizyonundan olusan DH bireyleri, hem iklim kontrollii sera fide doneminde
hem de tarla eriskin doneminde yapay Pst inokiilasyonu ile zorlanmistir. Fenotipik
varyans parametreleri, fide asamasinda incelenen popiilasyonun %60,71'lik bir oranla Yr5
patotipine direndigini ve en kritik veri olarak bu direncin ardindaki dar anlamda kalitim
(heritabilite) derecesinin %85,22 gibi olaganiistii genetik bir oranda oldugunu
matematiksel olarak kanitlamistir. Biyometrik genetik ¢6ztimlemeler, bitki ergin doneme
gectiginde direng seviyesinin %48,57'ye geriledigini ve bu evredeki kalitimin tek bir
genden ziyade, en az iki kantitatif gen bolgesinin birbirleriyle girdigi giiclii epistatik

etkilesimler tarafindan regiile edildigini dogrulamstir.
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Igbal vd. (2023), yazlik bugday endiistrisini tehdit eden ve verimi ciddi bigimde
siirlayan sar1 pas, yaprak pasi, yaprak lekesi ve karaleke gibi ¢cok sayida yikict yaprak
hastaliginin genomik arka planini, "Uluslararas1 Bugday Genom Dizileme Konsorsiyumu
(IWGSC) RefSeq v2.0" fiziksel harita referansini kullanarak ¢6ziimler getiren devasa bir
QTL haritalama aragtirmasi kurgulamistir. Peace/Carberry ve Attila/CDC Go ebeveyn
gruplarindan dogan ¢ok sayida alt popiilasyon (RIL), hastalik siddeti verileri i¢in 8 farkli
cografi stres ¢evresinde analiz edilmistir. Analitik siirecte kullanilan ve 3.158 ile 5.732
markdrden olusan iki yogun fiziksel harita sayesinde; tek bir analizde toplam 82 adet
Hastalik Direnci Kantitatif Ozellik Lokusu (QTL) genom iizerine kusursuzca
konumlandirilmistir. Bulunan bu QTL’lerin 29 tanesinin her cografyada stabil sekilde
calistigi ve QLr.dms-2D.2, QYr.dms-5B.2 gibi hayati gen dizilerinin her iki popiilasyonda
da coklu hastaliklara es zamanli koruma kalkant sundugu, fiziksel haritalama
tekniklerinin rakipsiz giiciiyle ispat edilmistir.

Kokhmetova vd. (2023), hastalik bagisiklik mekanizmasinin en temel iki evresi
olan fide dénemi direncini (ASR) ve ergin bitki donemi direncini (APR) ayn1 anda kontrol
eden biyolojik yolaklar1 (pathway) ortaya koymak {iizere kishik bugday RIL
popiilasyonlarini (Almaly x Avocet S ve Almaly x Anza) ¢ok yilli saha ¢alismalarinda
ve Yeni Nesil DArTseq genomik dizileme platformunda arastirmistir. Fenotipik dl¢timler
ile genotipik veriler arasinda kurulan varyanslarda elde edilen kalitim (h?) oranlar1 (0.47
ile 0.98), ol¢iilen 6zelligin devasa bir genetik kontrol altinda oldugunu belgelemistir.
Genis kapsamli QTL analiz modellemeleri sonucunda, sar1 pasa ergin donemde giiclii
tolerans saglayan 1B, 2A, 2B, 3D ve 4D gen kollarinda 9 mutlak stabil QTL ve yaprak
pasi icin ilave 4 stabil QTL varlig: teyit edilmistir. Analizin son adiminda bagvurulan in
silico (biyoinformatik) gen taramalari, bu QTL alanlarinin aslinda bos DNA dizileri
olmadigini; bitkisel savunma mekanizmasini komuta eden sitokrom P450, NAC
domainleri ve linlii WRKY transkripsiyon aktivatorlerini barindiran stratejik komuta gen
merkezleri oldugunu tiim detaylariyla literatiire kazandirmistir.

Kumar vd. (2023), bugday genetigi alaninda her yil yayinlanan onlarca bagimsiz
QTL analizinin olusturdugu bilgi karmasasini sistematik olarak siizmek ve en mutlak
lokuslar1 rafine edebilmek igin veri biliminden faydalanan muazzam bir "Meta-QTL"
(MQTL) veri fiizyon arastirmasi yiirlitmiistiir. Diinya genelinde yapilmis 101 farkli
yiiksek kalitede genetik haritalama ¢alismasindan toplanan tam 505 adet farklt QTL verisi
bir havuzda toplanarak; genetik haritalamanin son noktasi sayilan 138.574 isaretleyiciye

sahip devasa bir konsensiis (ortak) harita iizerine bilgisayar modelleriyle yansitilmistir.
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Gergeklestirilen bu ileri meta-analiz algoritmasi, daginik ve genis aralikli QTL'leri sadece
1.97 cM (santiMorgan) gibi inanilmaz derecede dar ve spesifik bir giiven araligina
sikigtirarak, sar1 pas icin en yiiksek giivenilirlige sahip 29 adet MQTL merkezini
onaylamistir. Biyoinformatik aday gen (CG) ¢oziimlemeleri; bu MQTL merkezlerinin
daha onceden bilinen Yr5, Yr7, Yrl6 genleriyle tam oOrtlistiigiinii ispatlamis ve bitki
dokularinda hastaliklara kars1 dogrudan savunma reaksiyonu tetikleyen 59 adet yepyeni
aday gen modelini omik arastirmalarinin hizmetine sunmustur.

Shabbir (2023), genetik ¢coziimlemelerde karmasik varyans faktorlerini (epistazi,
coklu gen etkilesimleri) eleyerek saf matematiksel kalitim sonuglari veren Katlanmig
Haploid (DH) popiilasyon sistemini kullanmak suretiyle sar1 pasin ergin bitki
dayanikliligina ait molekiiler mimariyi haritalandirmistir. Olduk¢a zorlu YrS Pst irki
kullanilarak yapilan fenotipik provokasyon testlerinde, genetik altyapisi saglam 16CB-
APRG6 genotipi ile duyarli Avocet S ¢esidinin ¢aprazlamasindan meydana getirilen 132
saf genotipli birey 6l¢iime dahil edilmistir. Molekiiler markorler yardimryla yiirtitiilen ve
fenotip verileriyle kesistirilen QTL analiz algoritmalari, bitkinin erginlenme doneminde
pas enfeksiyonuna karsit direng gOstermesini saglayan ve tek basina tiim fenotipik
varyansin %24,65'i gibi muazzam bir kismini tek elden yoneten major (dominant) bir
kontrol merkezini yakalamistir. Bulgular, q.Yr.DH.-1-1 koduyla literatiire eklenen bu
spesifik diren¢ gen bolgesinin bugdayin 2A kromozomu gen kolunda yerlestigini mutlak
olarak saptayarak molekiiler seleksiyonda hedef tayin etmistir.

Grynia vd. (2024), Avrupa kokenli bugday ekilislerinde genetik direncini yiiksek
seviyede koruyan gesitlerin tasidigi genetik savunma mekanizmalarini son teknoloji omik
yaklasimlarla aydinlatmak iizere DArTseq tabanli Genom Capinda Iliskilendirme
(GWAS) caligsmas1 gerceklestirmistir. Uzun siireli saha gézlemleri neticesinde sar1 pasa
kars1 olaganiistii yiiksek diizeyde bir bagisiklik profili (direng) ¢izdigi ispatlanan “Tobak”
¢esidi model organizma olarak kullanilmis ve patojene yiiksek duyarhilik sergileyen
referans bir ebeveyn ile RIL popiilasyonu dizayn edilmistir. Popiilasyondan ¢ikarilan
DNA dizilimleri, yeni nesil silicoDArT ve SNP (Tek Niikleotid Polimorfizmi) enzimatik
ciplerinde yiiksek yogunlukta genotiplenmistir. GWAS regresyon analizleri sonucunda;
bitkisel patojen saldirisina karst hiicresel savunma kaskadlarini aktive eden aday gen
merkezlerinin yogunlukla barindigi devasa koruyucu lokuslarin tespitini molekiiler
seviyede dogrulayarak, Markor Destekli Islah stratejilerinde MAS ve Genomik Segim

(GS) programlar1 i¢in son derece hassas veri havuzu olusturmustur.
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3. MATERYAL VE YONTEM
3.1. Bitki Materyali
3.1.1. Bitkisel materyal ve DNA ekstraksiyonu

Bu aragtirmada bitkisel materyal olarak, Tiirkiye'de 1slah ve tescil edilmis 192 adet
ekmeklik bugday (Triticum aestivum L.) ¢esidi ile bazi yeni 1slah hatlar1 kullanilmistir.
Incelenen genotiplere ait isim, tescil eden kurulus, tescil yili ve gelisme tabiat: (yazlik,
kislik, alternatif) gibi detayli bilgiler Cizelge 3.1°de sunulmustur. Cizelge incelendiginde,
genotiplerin tescil siireglerinin 1990'larin sonundan 2025 yilina kadar uzanan genis bir
periyodu kapsadigr goriilmektedir. S6z konusu ¢esit gelistirme calismalar;; TAGEM ve
TIGEM gibi 6énde gelen kamu tarimsal arastirma enstitiilerinin yani1 sira ulusal ve
uluslararas1 6zel tohumculuk firmalar1 tarafindan yiiriitilmiistiir. Materyal listesi
agronomik adaptasyon a¢isindan degerlendirildiginde, genotiplerin agirlikli olarak kislik
karakterde oldugu, bunu yazlik ve alternatif tabiatli cesitlerin izledigi dikkati
¢ekmektedir. Hem yerel gen kaynaklarini hem de modern ticari hatlari barindiran bu
kapsamli genotip havuzu, llkemizdeki bugday islah1 programlarinin cesitliligini

yansitmakta ve Ozellikle biyotik stres faktorlerine karsi yiiriitillecek dayaniklilik

taramalar1 i¢in zengin bir genetik altyapi sunmaktadir.

Cizelge 3.1. Cesitli kurum, kurulus ve firmalardan toplanan ekmeklik bugday ¢esitleri

. . . Tescil Yazhl/
No Cesit Ismi Tescil Yeri Tarihi Klshk/_
Alternatif
1 Ali Aga BDUTAM 13.04.2017 | Alternatif
2 Comert AVESA TARIM GIDA VE HAY. LTD.STI. 8.04.2011 Kishik
3 Ahmet Aga | BDUTAM 1.04.2004 Kiglik
4 Selguklu BDUTAM 4.05.2020 Kiglik
5 Meke BDUTAM 4.05.2020 Kiglik
6 Tugra BDUTAM 9.04.2019 Kiglik
7 Bayindir BDUTAM 4.05.2020 Kislik
8 Ekiz BDUTAM 1.04.2004 Kiglik
9 Savatra BDUTAM 5.04.2022 Kiglik
10 Armagan BDUTAM 14.04.2021 Kisghik
11 Aldane TTAE 6.04.2009 Kishk
12 Taner BDUTAM 13.04.2018 Kishk
13 Konya 2002 | BDUTAM 2.05.2002 Kishik
14 Sehzade BDUTAM 13.04.2018 Alternatif
15 Nacibey GKTAEM 2.04.2008 Kislik
16 Meltem ETAE 13.04.2018 Yazlik
17 Zeybek-35 ETAE 5.04.2022 Yazlik
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Cizelge 3.1. (devam) Cesitli kurum, kurulus ve firmalardan toplanan ekmeklik bugday cesitleri

18 Beskoprii MAE 5.04.2007 Alternatif
19 Yunus GKTAEM 17.04.2012 Kighk
20 Arifbey MAE 4.05.2020 Kighk
21 Ozcan KTAE 1.04.2004 Alternatif
22 Ramisbey GKTAEM 14.04.2021 Kighk
23 Tekfen-2038 | TEKFEN TARIM A.S. 9.04.2019 Kighk
24 Sakin KTAE 2.05.2002 Kighk
25 Toros-1003 TEKFEN TARIM A.S. 14.04.2016 Yazlik
26 Rumeli TRAKYA TARIM LTD.STI 17.04.2012 Kighk
27 S6nmez-2001 | GKTAEM 24.04.2001 Kishik
28 Altindane KTAE 17.04.2012 Yazlik
29 Avsar BDUTAM 14.04.2021 Kishik
30 Alparslan DATAE 24.04.2001 Kishk
31 Soyer-02 GKTAEM 2.05.2002 Kishk
32 Zorlu BDUTAM 14.04.2021 Kishik
33 Alada MAE 26.03.2015 | Alternatif
34 Miifitbey GKTAEM 14.04.2006 Kishk
35 Bagkurt TIGEM 9.04.2019 Kislik
36 Albasak TTAE 14.04.2021 Kislik
37 Selimiye TTAE 6.04.2009 Kislik
38 Abide TTAE 9.04.2019 Kishik
39 Bereket TTAE 30.03.2010 Kighik
40 Saban TTAE 11.04.2014 Kighik
41 Koprii TTAE 26.03.2015 Kighik
42 Damla TTAE 13.04.2018 Kighik
43 Eylil TTAE 4.05.2020 Kighik
44 Yiiksel TTAE 14.04.2016 Kighk
45 Tekirdag TTAE 30.03.2005 Kighk
46 Kog-1453 TIGEM 14.04.2021 Kighk
47 Ahiska TIGEM 9.04.2019 Kighk
48 Kiling TIGEM 14.04.2021 Kighk
49 Bilden TIGEM 9.04.2019 Kighk
50 Yavuz BDUTAM 9.04.2019 Alternatif
51 Bengisu TIGEM 14.04.2021 Kislik
52 Nevzatbey KTAE 11.04.2014 Kislik
53 Somuncuoglu | TIGEM 9.04.2019 Kislik
54 Kipgak TIGEM 9.04.2019 Kislik
55 Karakalpak TIGEM 9.04.2019 Kislik
56 Bozok TIGEM 14.04.2021 Kislik
57 Harman-22 TTAE 5.04.2022 Kishik
58 Anafarta TTAE 9.04.2019 Kislik
59 Buhara BDUTAM 4.05.2020 Alternatif
60 Meta-2002 ETAE 2.05.2002 Yazlik
61 Kayra ETAE 14.04.2016 Yazlik
62 Egem ETAE 5.04.2022 Yazlik
63 Nusrat MAE 26.03.2015 | Alternatif
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Cizelge 3.1. (devam) Cesitli kurum, kurulus ve firmalardan toplanan ekmeklik bugday cesitleri

64 Hanl MAE 5.04.2007 Alternatif
65 Kaynarca MAE 14.04.2016 Yazlik
66 Karaduman GKTAEM 14.04.2021 Kighk
67 Reis GKTAEM 14.04.2016 Kighk
68 Cetinel-2000 | GKTAEM 28.04.2000 Kighk
69 Kanath ESKISEHIR GKTAEM 5.04.2022 Kighk
70 Kirve KTAE 4.05.2020 Yazlik
71 Beyhan GKTAEM 4.05.2020 Kighk
72 Acar MAE 14.04.2016 | Alternatif
73 Altug MAE 14.04.2016 Alternatif
74 Metin MAE 11.04.2014 Kishk
75 Pegenek TIGEM 9.04.2019 Kislik
76 Gelibolu TTAE 30.03.2005 Kishk
77 Canik-2003 KTAE 2.05.2003 Kishik
78 Ayyildiz DATEM 8.04.2011 Kislik
79 Aksungur GKTAEM 4.05.2020 Kislik
80 Alpu-2001 GKTAEM 24.04.2001 Kishk
81 Lavoiser TIGEM 9.04.2019 Kislik
82 Es-26 GKTAEM 30.03.2010 Kishik
83 Calumet TIGEM 9.04.2019 Kislik
84 Prostor TTAE 26.04.1999 Kislik
85 Bozkir BDUTAM 11.04.2014 Kighik
86 Lucilla PROGEN TOHUM A.S. 13.04.2017 | Alternatif
87 Forblanc ATA TOHUMCULUK A.S. 17.04.2012 Kighik
88 Mirsa MAEM 9.04.2019 Kighik
89 Demir-2000 TARM 28.04.2000 Alternatif
90 Gualdelupe TIGEM 5.04.2007 | Alternatif
91 Yiiregir-89 CUKUROVA TAE 15.03.2002 Yazlik
92 Aycan

93 Kirkpiar TTAE 5.06.2004 Alternatif
94 Bohemia OSM TOHUMCULUK SAN. TiC. LTD. STI. | 9.04.2019 Kislik
95 izgi TIGEM 16.05.2001 Kighk
96 Hawk Kislik
97 Kirik Kislik
98 Atl1-2002 TARM 3.09.2002 Kishik
99 Nenehatun 24.03.2001 Kaslik
100 Kirmiz1 Yerli

101 Zerrin

102 Tir Kishik
103 Tirkmen TARM Alternatif
105 Zencirci-2002 | TARM 01.05.2002 | Alternatif
106 Bagc1-2002 BADUTAM 02.05.2002 Kishik
107 Eﬂgzll;s;z Alternatif
108 Stirak TARM Kishik
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Cizelge 3.1. (devam) Cesitli kurum, kurulus ve firmalardan toplanan ekmeklik bugday cesitleri

109 | Tosunbey TARM 1.04.2004 | Alternatif
110 | Lancer DATEM Kighk
111 | Bolal ANADOLU TAE Alternatif
112 | Conkesme Kislik
113 | Kutluk-94 Kishik
114 | Koca Bugday Kishk
115 | Aytin-98 BADUTAM 02.04.2019 | Kishik
116 | Polatl Kosesi | TARM Alternatif
117 | Ak-702 Kishk
118 | Kirgiz-95 TARM Kislik
119 | Ankara TARM 5.08.2002 Kislik
120 | Sert Bugday Kishk
121 | Ak Bugday Alternatif
122 | Mizrak TARM 2000 Kislik
123 | Giin-91 TARM Alternatif
124 | Esperia TASACO TARIM SANAYI VE TIC. A.S. 8.04.2011 Kislik
125 | Shiro TASACO TARIM SANAYI VE TIC. A.S. 5.04.2022 Yazlik
126 | Alba TASACO TARIM SANAYI VE TIC. A.S. 5.04.2022 Kislik
127 | Zirve ATA TOHUMCULUK A.S. 29.03.2024 | Kishk
128 | Halis MAE 13.04.2018 | Kislik
129 | Miranbey YILDIZ TARIM PETROL VE TiC. LTD. STi. 29.03.2024 | Yazlik
130 | Empire Plus | TEKNOBILTAR TARIM SAN. VE TiC. A.S. 5.04.2022 Yazlik
131 | Dekori YILDIZ TARIM PETROL VE TIC. LTD. STI. 10.04.2023 | Yazlik
132 | Sahika DATEM 4.05.2020 Yazlik
133 | Altinbasak DATEM 12.04.2013 | Yazlik
134 | Altindz DATEM 26.03.2015 | Yazlik
135 | Candas DATEM 13.04.2017 | Yazlik
136 | Gazi-38 HEKTAS TAS. 5.04.2022 Yazlik
137 | Yakamoz DATEM 11.04.2014 | Yazlik
138 | Gokkan DATEM 12.04.2013 | Yazlik
139 | Ekinoks DATEM 13.04.2017 | Yazlik
140 | Unika Odeska | MARO TARIM INSAAT TiCARET VE SAN. A.S. | 10.04.2023 | Kishk
141 | Tereiia MARO TARIM INSAAT TiCARET VE SAN. A.S. | 10.04.2023 | Kishk
142 | Maribo MARO TARIM INSAAT TICARET VE SAN. A.S. | 29.03.2024 | Kislik
143 | Cihan-100 MEYA TOHUM DAN. TAR. SAN. TiC. LTD. STI | 10.04.2023 | Yazlik
144 | Marina MARO TARIM INSAAT TICARET VE SAN. A.S. | 29.03.2024 | Kislik
145 | Bezostaya AKCAKAYA TARIM TiC. VE SAN. LTD. STI. 29.03.2024 | Kishk
146 | Artek HUNTAS HAYRABOLU UN SAN. VE TIC. A.S. | 5.04.2022 Kislik
147 | Axum HUNTAS HAYRABOLU UN SAN. VE TiC. A.S. | 5.04.2022 Kislik
148 | Huntas HUNTAS HAYRABOLU UN SAN. VE TiC. A.S. | 5.04.2022 Kislik
149 | Ulubas HEKTAS TAS. 5.04.2022 | Alternatif
150 | Kahraman HEKTAS TAS. 5.04.2022 Kislik
151 | Siingii HEKTAS TAS. 5.04.2022 Yazlik
152 | Alicantus PANKOBIRLIK PANCAR EKICILERI K.B. 10.04.2023 | Kishik
153 | Mete-06 TARM 5.04.2022 Kislik
154 | Kutay TARM 29.03.2024 | Kishk
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Cizelge 3.1. (devam) Cesitli kurum, kurulus ve firmalardan toplanan ekmeklik bugday cesitleri

155 | Beydili TARM 29.03.2024 | Alternatif
156 | Balkir TARM 5.04.2025 | Alternatif
157 | Aybars TARM 29.03.2024 Kishik
158 | Giilfer TARM 10.04.2023 Kishik
159 | Karacakurt TARM 5.04.2022 Kishik
160 | Amida GAP-UITEM 5.04.2022 Yazlik
161 | Hazar GAP-UITEM 5.04.2022 | Alternatif
162 | Unsal-35 ETAE 5.04.2022 | Alternatif
163 | Toprak TTAE 10.04.2023 Kishik
164 | Degirmen TTAE 10.04.2023 Kislik
165 | Th-Yaman TTAE 29.03.2024 Kislik
166 | Trb-2242 TTAE 29.03.2024 Kislik
167 | Sagttoria TASACO TARIM SANAYI VE TIC. A S. 24.04.2001 | Kishk
168 | Tekfen-1013 TARUP A.S. 13.04.2018 Kishik
169 | Lg-Reventon LIMAGRAIN TOHUM A.S. 10.04.2023 | Kislik
170 | Lg-Trafalgar LIMAGRAIN TOHUM A.S. 5.04.2022 Yazlik
171 | Lg-Boraja LIMAGRAIN TOHUM A.S. 2025 Yazlik
172 | Lg-Ancia LIMAGRAIN TOHUM A.S. 29.03.2024 | Kishk
173 | Lg-Acorazado LIMAGRAIN TOHUM A.S. 5.04.2022 Yazlik
174 | Lg-Vencador LIMAGRAIN TOHUM A.S. 29.03.2024 | Yazhk
175 | Avsar I (Resultan) CASO SEED SAN. TiC. LTD. STi.

176 | Avsar I; (Giorgione) CASO SEED SAN. TIC. LTD. STI.

177 | Avsar Iy (Trakivya CASO SEED SAN. TIC. LTD. STI.

178 | Caso | CASO SEED SAN. TiC. LTD. STI.

179 | Caso It CASO SEED SAN. TiC. LTD. STI.

180 | Caso Iv CASO SEED SAN. TiC. LTD. STI.

181 | Caso V (Adonis) CASO SEED SAN. TiC. LTD. STI.

182 | Caso Vi (Michelangeno) | CASO SEED SAN. TIC. LTD. STI.

183 | Caso Ix (Jabalcan) CASO SEED SAN. TiIC. LTD. STi.

184 | Caso X (Kilobandia) CASO SEED SAN. TiC. LTD. STI.

185 | Caso X; (Elaya) CASO SEED SAN. TIC. LTD. STI.

186 | Caso X (Ekonom) CASO SEED SAN. TIC. LTD. STI.

187 | Caso X (Muna) CASO SEED SAN. TIC. LTD. STI.

188 | Caso Xy (Lazur) CASO SEED SAN. TiC. LTD. STI.

189 | Caso Xy (Caso D) CASO SEED SAN. TiC. LTD. STi.

190 | Caso Xvin (Beyazhan) CASO SEED SAN. TiC. LTD. STI.

191 | Caso Xix (Rebelde) CASO SEED SAN. TiC. LTD. STi.

192 | Caso Xx (Refikbey) CASO SEED SAN. TiC. LTD. STI.

3.1.2. Caliymada kullamlan primerler

Calismada; Francis vd. (1995), Peng vd. (2000), Ma vd. (2001), Wang vd. (2002),
Somers vd. (2004), Luo vd. (2013), Murphy vd. (2009), Singh vd. (2009), Lagudah vd.
(2009), Liu vd. (2013) ve Wan vd. (2014) tarafindan gelistirilen, literatiirdeki birgok
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aragtirmada kullanilan ve yiiksek PIC degerine sahip molekiiler belirteclerden toplam 16

cift secilmistir (Cizelge 3.2).

Cizelge 3.2. Calismada kullanilan Yr genin molekiiler belirteglerin bilgileri

Gen Primerin Adi Primerin Sekansi Kaynak
F: GCTCAGTCAAACCGCTACTTCT
vrs Xwmel7s R: CACTACTCCAATCTATCGCCGT Murphy vd., 2009
Xbarcl6? F: AAAGGCCCATCAACATGCAAGTACC Somers vl 2004
R: CGCAGTATTCTTAGTCCCTCAT g
F: GGAGACATCATGAAACATTTG )
‘o AF1/AF4 R CTGTTGTTGGGCAGAAAG Francis vd., 1995
H20 F: GTTGGGCAGAAAGGTCGACATC Francis v 1995
R: GTTGGAAGGGAGCTCGAGCTG .
F: TTGGAATTGGCGACAAGCGT .
Y10 Yri0R1/ Yr10 F1 R: GTGATGATTACCCACTTCCTC Singh vd., 2009
F: TCAAAGACATCAAGAGCCGC
Yri0R/ YriOF R: TGGCCTACATGAACTCTGGAT Wang vd., 2002
F: GCGGGAATCATGCATAGGAAAACAGAA
Yrigly, *Earcy R: GCGGGGGCGAAACATACACATAAAAACA | Hendvd., 2000
Cslvad F: CTGGTTAAGACTGGTGATGG Lagudah vd.,
vrig R: TGCTTGCTATTGCTGAATAGT 2009
L34DINT13R2/ F: GGGAGCATTATTTTTTTCCATCATG Lagudah vd.,
L34SPF R: ACTTTCCTGAAAATAATACAAGCA 2009
oLl F: GGATAGTCAGACAATTCTTGTG Mavd. 2001
Y126 g R: GTGAATTGTGTCTTGTATGCTTCC g
N F: TGGCGCCATGATTGCATTATCTTC Mavd. 2001
g R: GGTGGCTGAAGAACCTTATTTAG g
F: GCTTGAGACCGGCACAGT
yra1 Xougio R: CGAGACCTTGAGGGTCTAGA Luo vd., 2013
— F: ATAGTGTGTTGCATGCTGTGTG Lo vl 2013
g R: TCTAATTAGCGTTGGCTGCC g
F: GCTATCTCTGGCGCTAAAA
Yraa | Xgwms01 R: TCCACAAACAAGTAGCGCC Wanvd., 2014
F: TCTCGCTGTGAAATCCTATTT .
Y50 Xgwm>540 R: AGGCATGGATAGAGGGGC Liu vd., 2013
moa? F: GAAACAGGGTTAACCATGCCAA Liuvd. 2013
R: ATGGTGCTGCCAACAACATACA g
3.2. Yontem

3.2.1. Cahismada kullanmilan c¢ozeltiler ve hazirlamislar:

DNA izolasyonu ve elektroforez agamalarinda kullanilan temel soliisyonlarin

icerikleri ve hazirlama prosediirleri asagida 6zetlenmistir:

Ekstraksiyon tamponu (CTAB Buffer):
DNA izolasyonu i¢in kullanilan CTAB tamponu; %2 (w/v) CTAB, 1,42 M NaCl,
200 mM EDTA, 100 mM Tris-HCI (pH 8.0) ve %1 (w/v) Na2S:0s igerecek sekilde

hazirlanmistir. Oksidatif bilesiklerin etkisini azaltmak amaciyla, tampon kullanimdan

hemen 6nce %0,2 (v/v) oraninda 2-merkaptoetanol ilavesiyle taze olarak hazirlanmstir.
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0.5M EDTA (pH 8.0);

EDTA ¢ozeltisi, 93 g disodyum EDTA (EDTA-2H.0) 400 mL ultra saf su
igcerisinde ¢oziilerek hazirlanmis, pH degeri NaOH ile 8.0’e ayarlanmis ve hacim 500
mL’ye tamamlanmustir.

1 M Tris-HCI (pH 7.5);

Tris tamponu, 121,1 g Tris bazin saf suda ¢oziilmesiyle hazirlanmig, pH degeri
yaklastk 120-125 mL HCI ilavesiyle 7,5’¢ ayarlanmistir. Nihai hacim 1 L’ye
tamamlandiktan sonra ¢6zelti otoklavlanarak sterilize edilmistir.

3 M Sodyum Asetat (pH 5,0);

Sodyum asetat ¢ozeltisi, 408 g sodyum asetat trihidratin 800 mL saf suda
¢oziilmesiyle hazirlanmis, pH degeri asetik asit ile 5.0’e ayarlanmis ve hacim 1 L’ye
tamamlanmistir. Cozelti sterilizasyon amaciyla membran filtreden gegirilmistir.
Amonyum asetat (10 M);

10 M amonyum asetat ¢ozeltisi, 192,7 g amonyum asetatin 250 mL saf su
icerisinde tamamen ¢ozililmesiyle hazirlanmistir.

Sodyum Kkloriir (5§ M NaCl);

5 M NaCl ¢ozeltisi, 292 g sodyum kloriiriin saf su igerisinde ¢oziilmesiyle
hazirlanmis ve hacim 1 L’ye tamamlanmustir.
20X sodyum borat (SB) tamponu;

20X SB tamponu, 45 g borik asit ve 8 g NaOH’nin saf su igerisinde ¢6ziilmesiyle
hazirlanmis ve son hacim 1 L’ye tamamlanmustir.

Kloroform:izoamil alkol karisimi (24:1);

Ekstraksiyon agamalarinda kullanilan kloroform:izoamil alkol (24:1, v/v) karisimi
hazir ticari soliisyon olarak temin edilmis ve dogrudan kullanilmaistir.
Etil alkol ¢ozeltileri (%100 ve %70);

DNA ¢oktiirme ve yikama islemlerinde %100 (v/v) mutlak etanol kullanilmistir.
%70 (v/v) etanol ise, mutlak etanoliin saf su ile seyreltilmesiyle hazirlanmistir.
1X TE tamponu;

DNA'nin ¢ziilmesi ve muhafazasi i¢in 10 mM Tris-HCI (pH 8.0) ve 1 mM EDTA
(pH 8.0) igerecek sekilde optimize edilmistir.

Yiikleme tamponu (6X Loading Dye);

Elektroforez uygulamalar i¢in kullanilan yiikleme tamponu; 10 mM Tris-HCI

(pH 7.5), 50 MM EDTA, %10 (w/v) Ficoll 400, %0,25 (w/v) bromofenol mavisi ve %0,25

(w/v) ksilen siyanol FF igerecek sekilde toplam 10 mL hacimde hazirlanmastir.
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%00.8 ve %3'liik Agaroz Jel hazirlanmasi;

Elektroforez analizlerinde kullanilmak tizere %0,8 ve %3 (w/v) agaroz jeller
hazirlanmistir. Bu amagla, 280 mL hacimli elektroforez tanki igin sirasiyla 2,24 g (%0,8)
ve 8,4 g (%3) agaroz, 280 mL 1X sodyum borat (SB) tamponu icerisinde mikrodalga
firinda tamamen c¢oziiliinceye kadar isitilmistir. Agaroz ¢ozeltisi yaklasik 55-60°C’ye
kadar sogutulduktan sonra igerisine 14 pL etidyum bromiir ilave edilmis ve homojen
sekilde karistirllmistir. Daha sonra karisim jel dokiim kaliplarina aktarilmis ve oda

sicakliginda 40—-60 dakika bekletilerek polimerize olmasi saglanmustir.
3.2.2. DNA izolasyonu

Arastirmada kullanilan bugday genotiplerine ait genomik DNA ekstraksiyonu,
Doyle ve Doyle (1991) tarafindan bildirilen CTAB (Setiltrimetilamonyum bromiir)
yontemi modifiye edilerek gerceklestirilmistir (Sekil 3.1). Optimizasyonu saglanan
protokol adimlar1 su sekildedir:

-80°C'de muhafaza edilen taze yaprak Ornekleri, sivi azot igerisinde havan
yardimiyla ince toz haline gelinceye kadar 6giitiilmiistiir.

Ogiitiilen drneklerden 300-400 mg tartilarak 2 mL’lik mikrosantrifiij tiiplerine
aktarilmis ve lizerlerine onceden 65 °C’ye 1sitilmis 1 mL CTAB ekstraksiyon tamponu
ilave edilerek yavasca alt-iist edilmistir.

Karigimlar, hiicre par¢alanmasini saglamak amaciyla 65 °C’lik su banyosunda 1
saat boyunca inkiibe edilmis ve bu siiregte her 10 dakikada bir homojenizasyon i¢in
nazikge tersyiiz edilmistir.

Inkiibasyon bitiminde tiipler oda sicakliginda 5 dakika bekletilmis, ardindan
hiicresel kalintilar1 uzaklastirmak i¢in 24 °C’de 14.000 rpm devirde 10 dakika santrifiij
edilmistir.

Santrifiij islemi sonrasi iist fazdan (slipernatant) yaklasik 750 pL alinarak temiz
bir tiipe aktarilmis, lizerine esit hacimde kloroform:izoamil alkol (24:1) eklenerek 1
dakika boyunca yavasca karigtirilmistir. Tiipler +4 °C’de 14.000 rpm'de 10 dakika tekrar
santrifiijlenmistir.

Berraklagsan iist fazdan 600 pL alinarak yeni tiiplere aktarilmis ve ayni
kloroform:izoamil alkol islemi (600 pL) tekrarlanarak +4 °C’de 14.000 rpm’de 10 dakika

santrifiij edilmistir.
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Protein ve polisakkaritlerden arindirilmis tist fazdan 500 uL alinarak buz iizerinde
bekleyen temiz tiiplere aktarilmistir. DNA'nin ¢oktiiriilmesi amaciyla bu karisima
sirastyla; 100 uL 10 M amonyum asetat, 100 uL 3 M sodyum asetat (pH 5.0) ve 500 uL
soguk (-20 °C) izopropanol ilave edilmistir. Tiipler yavasca alt-iist edilerek DNA
sarmallarinin goriiniir hale gelmesi saglanmistir.

Tiipler +4 °C’de 14.000 rpm'de 10 dakika santrifiij edilerek DNA'nin pelet halinde
tiip dibine tutunmasi saglanmis ve s1vi kisim dikkatlice dokiilmiistiir.

Elde edilen DNA peleti 200 pL %70'lik etil alkol ile yikanmis, 14.000 rpm'de 3
dakika santrifiijlendikten sonra alkol tamamen uzaklastirilmistir.

Peletler oda sicakliginda kurumaya birakilmis, tamamen kuruyan DNA 6rnekleri
150 pL 1X TE tamponu igerisinde ¢dzdiiriilerek PCR analizlerinde kullanilmak iizere -
20 °C’de muhafaza edilmistir.

Izole edilen DNA &rneklerinin miktar ve saflik tayinleri, NanoDrop® ND-1000
(NanoDrop ~ Technologies, @ ABD)  spektrofotometre  cihazi  kullanilarak
gerceklestirilmistir. Bu amagla her bir 6rnekten 1 pl alinarak dl¢iim yapilmis; protein
kontaminasyonu A260/280 orami ile, polifenol ve polisakkarit kontaminasyonu ise
A260/230 oranmi lizerinden degerlendirilmistir. Saf bir DNA 06rnegi i¢in A260/280
oraninin 1,8 olmast optimum kabul edilirken; ¢alismada spektrofotometrik 6l¢iim

degerlerinin sirasiyla 1,7-2,2 ve 2,0-2,2 araliginda olmas1 hedeflenmistir.
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Sekil 3.1. DNA izolasyonu agamalari

DNA Orneklerinin  biitinligiiniin  kontrolii amaciyla %0,8’lik agaroz jel
elektroforezi uygulanmaistir. 1X SB tamponu igerisinde hazirlanan jele; 5 ul DNA 6rnegi,
5 ul ultra saf su ve 3 ul 6X yiikleme tamponu (loading dye) karistirilarak elde edilen
toplam 13 pl'lik hacim yiiklenmistir. Elektroforez islemi 60 V akimda 30 dakika siireyle
yiiriitiilmiis (Sekil 3.2) ve ardindan DNA bantlar1 UV 15181 altinda goriintiilenerek kayit
altina alinmistir (Sekil 3.3). Elde edilen stok DNA'lar, PCR analizlerinde kullanilmak
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lizere ¢alisma konsantrasyonu 25 ng/ul olacak sekilde seyreltilmis ve -20 °C’de muhafaza

edilmistir.

Sekil 3.2. DNA konsantrasyonu ve kalitesinin belirlenmesi

3.2.3. SSR Primerlerinin sulandirilmasi

Molekiiler analizlerde kullanilacak olan 16 adet SSR primer ¢ifti, liretici firmanin
protokoliine uygun olarak ultra saf su ilavesiyle liyofilize (toz) formdan sivi forma
gecirilmigstir. Elde edilen primer stoklarinin konsantrasyonlart 100 pmol/ul seviyesine

ayarlanarak PCR analizleri i¢in hazir hale getirilmistir.

Sekil 3.3. CTAB metodu ile elde edilen bazi ekmeklik bugday DNA’larin %0.8’1ik agaroz jel goriintiisii
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3.2.4. SSR molekiiler isaretcisi ile PCR analizi
3.2.4.1. PCR icerigi ve sartlari

Hedef DNA bolgelerinin SSR (Basit Dizi Tekrar1) markorleri kullanilarak
cogaltilmas1 (amplifikasyonu) amaciyla gergeklestirilen PCR islemleri, SensoQuest
LabCycler (SensoQuest GmbH, Gottingen, Almanya) termal dongli cihazinda
yiiriitiilmiistir. PCR i¢in 0,2 mI’lik PCR tiipiine 10X PCR bufferinden 2 pL, 25 mM
MgCly’den 1uL, 10 mM dNTP’lerden 0,5 puL, 100 pmol primerlerin her birinden 0,5 pL
ve Taq polimerazdan 1U alinmis ve toplam hacmi ultra saf su ile 20 pL’ye
tamamlanmigstir. DNA kalibinin denatiirasyonunu i¢in 1 dongii 2 dk 96°C’de yapilmistir.
Sonra 30 dongii 96°C’de 30 sn, 50-60°C’de (her ¢ift primerin uygun sicakligina gore) 45
sn ve 1 dakika boyunca 72°C’de gergeklestirilmistir ve son uzama siiresi 15 dakika 72°C

olmustur.
3.2.4.2. PCRiiriinlerinin yiiriitiilmesi ve goriintiilenmesi

Cogaltilan PCR iiriinlerinin ayrimi ve analizi amactyla hem agaroz jel
elektroforezi yonteminden yararlanilmistir. llk asamada, PCR {iriinleri %3’liik agaroz jele
yiiklenerek 150 V akimda 2 saat siireyle yiiriitiilmiis, etidyum bromiir ile boyandiktan
sonra UV transilliiminator (Vilber Lourmat, Fransa) altinda Nikon Coolpix 500 fotograf

makinesi ile goriintiilenmistir (Sekil 3.4).

Sekil 3.4. PCR iiriinlerinin yiiriitiilmesi ve goriintiilenmesi
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3.2.5. Verilerin degerlendirilmesi ve istatistiksel analizi

Jel tizerinde goriintiilenen bantlar Total Lab TL120 (Non-linear Dynamics, Total
Lab Ltd., Newcastle Upon Tyne, United Kingdom) programu ile isaretlenmis polimorfik
markorlere ait bant desenleri, bantin varligi 1 (+) ve bantin yoklugu 0 (-) esasina gore
skorlanmistir. Kodlama sonucu tablo haline dontstiiriilmiis ve tim genotiplerin hangi

allele sahip olduklar1 belirlenmistir.
3.2.5.1. Belirteclerinin PIC (Polimorfik Bilgi icerigi) degerlerinin hesaplanmasi

Kullanilan markorlerin ayirt edici giiclinii belirlemek amaciyla allel sayisi,
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) (Esitlik 3.1) ve Nei genetik c¢esitlilik indeksi (Esitlik 3.2)
hesaplanmistir. Polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degeri (Elston, 2005) ve Nei genetik
cesitlilik indeksi (Kosman, 2003), her bir markér lokusu i¢in asagidaki formiiller

kullanilarak PowerMarker yazilimi (Liu ve Muse, 2005) ile hesaplanmustir:
n-1
n n
PIC=1-% pt-2) ¥ 0iv} (3.1)
. n
Nei=1- 3 _ p} (3.2)
Bu formiillerde p;ve pj, sirasiyla i’inci ve j’inci allellerin frekanslarmi ifade

etmektedir.

Nei genetik cesitlilik indeksi (Esitlik 3.3) asagidaki formiile gore hesaplanmigtir

(Nei, 1973):
UHe = ——x He (3.3)

Burada N, 6rnek biiyiikliigiinii ifade etmektedir.
3.2.5.2. Genotipler icindeki genetik cesitliligin hesaplanmasi

Genotipler i¢indeki genetik c¢esitliligi Nei’in gen cesitlilik indeksi (Esitlik 3.4)
(Nei vd., 1983) ve Shannon bilgi indeksi (Esitlik 3.5) (Lewontin, 1972) kullanarak
asagidaki esitliliklerden ve Popgen programiyla (Yeh vd., 1997) hesaplanmistir.

D =1 - XPi? (3.4)

[ =—ZXPilog, Pi (3.5)
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Esitliklerde yer alan P;, populasyondaki i. allelin frekansii ifade etmektedir.
Nei’in gen gesitlilik indeksinde (D), allel frekanslarmin kareleri toplami kullanilarak
populasyondaki genetik varyasyon diizeyi belirlenirken, Shannon bilgi indeksinde (1)
allel frekanslariin logaritmik dagilimi esas alinarak genetik ¢esitlilik ve allel dagilim

dengesi degerlendirilmektedir.
3.2.5.3. Genotipler arasindaki genetik mesafenin hesaplanmasi

Genotipler arasindaki genetik mesafe Nei’in katsayisin1 (Esitlik 3.6) (Nei vd.,
1983) kullanarak Popgen programiyla (Yeh vd., 1997) hesaplanmuistir.

—ln[ZXin]

D =
JXiv;

(3.6)

Xi= X popiilasyonunda i allel frekansi

Yj=Y popiilasyonunda j allel frekansi
3.2.5.4. Molekiiler varyans analizi

Popiilasyonlar i¢i ve aras1 genetik varyans, AMOV A yontemi kullanarak GenAlex

programiyla (Peakall and Smouse 2006) incelenmistir.
3.2.5.5. Temel koordinat analizi (PCoA)

GenAlex programi kullanarak, genotipler arasindaki g¢esitliligi daha iy1 anlamak
amaciyla temel koordinat analizi yapilmistir. Ilk iki koordinatin toplam varyansi
kapsayarak elde edilen 2 boyutlu diyagram tizerinde gruplar belirlenmistir ve kiimeleme

analiziyle karsilastirilmistir.
3.2.5.6. Kiimeleme analizi

Belirtecinden isaret¢isinden elde edilen verilerin kiimeleme analizi i¢in NTSY'S-
pc versiyon 2.11f (Rohlf, 1992) kullanilmistir. Benzerlik matrisi SIMQUAL alt programi
ve Dice [2a/(2at+b+c)] benzerlik katsayisi kullanilarak hesaplanmigtir. Gruplandirma
SAHN alt programi ve Unweighted Paired Group Method Using Arithmatic Averages
(UPGMA) metodu kullanilarak yapilmistir. Kiimeleme analizlerinin uyum 1iyiligini

saglamak amaciyla, kofenetik katsayilar1 NTSY S-pc kullanarak hesaplanmistir.
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3.2.5.7. Genetik yap1 analizi

Genotiplerin genetik yapilarinin belirlenmesi icin STRUCTURE 2.2 programi
kullanilmistir (Pritchard vd. 2000). Bu yontem, Bayesian modele dayali kiimeleme analizi
kullanarak genotipleri 6nceden herhangi bir popiilasyon bilgisi olmaksizin K alt
poplilasyona ayirmaktadir. Bu c¢alismada analizler asagidaki parametreler kullanilarak
gerceklestirilmistir: Burn-in period: 100.000, Markov Chain Monte Carlo (MCMC)
iterasyon sayisi: 1000.000, Her K degeri icin tekrar sayisi: 100, K deger araligi: 1-10. En
olas1 alt popiilasyon sayis1 (K), LnP(D) degerleri ve AK yontemi kullanilarak
belirlenmistir (Evanno vd., 2005). Bu analizler STRUCTURE HARVESTER c¢evrim i¢i
yazilimi (Earl ve VonHoldt, 2012) kullanilarak gerceklestirilmistir. Alt popiilasyonlara
ait bireylerin iiyelik olasiliklar1 (Q matrisi) kullanilarak genotiplerin siniflandirilmasi
yapilmustir. Bireylerin belirli bir alt popiilasyona atanmasi i¢in %60 Tlyelik esigi
kullanilmistir. Bu degerin altinda kalan genotipler karisik genom yapisina sahip bireyler

olarak degerlendirilmistir (Pritchard vd., 2000).
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4. ARASTIRMA SONUCLARI VE TARTISMA
4.1. Yr Alleninin Genotiplerde Tanmimlanmasi
4.1.1.Yr5

Xwmcl75 (Sekil 4.1a) ve Xbarc167 (Sekil 4.1b) markorleri, kromozom 2B (bazi
calismalarda 1B olarak da gecer) iizerinde yer alan Yr5 genine yakin konumda
bulunmakta olup, markoér destekli seleksiyon c¢alismalarinda yaygin olarak
kullanilmaktadir. Bu markorler gen bolgesini flank etmekte ve dayanikli genotiplerin
belirlenmesini kolaylastirmaktadir. Bununla birlikte, tanisal etkinliklerinin genetik arka
plana bagl olarak degisebilecegi bildirilmistir (Murphy vd., 2009). Bu markoérlere ait

amplifikasyon tirtinlerinin genellikle ~150-250 bp araliginda oldugu rapor edilmistir.
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(b)
Sekil 4.1. Ekmeklik bugdayda Yr5 ile ilgili genin tespitinde kullanilan Xwmc175 markdriiniin (a) ve
Xbarc167 (b) markoériiniin jel goriintiisii

4.1.2.Yr9
AF1/AF4 (Sekil 4.2a) ve H20 (Sekil 4.2b) markorleri, ¢avdar (Secale cereale)
kaynakli 1BL.1RS translokasyonu ile bugdaya aktarilan Yr9 genine (kromozom 1R)
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spesifik konumda bulunmakta olup, markor destekli seleksiyon ¢aligmalarinda yaygin
olarak kullanilmaktadir. Bu markdrler dogrudan ¢avdar kromatini bolgesini hedeflemekte
ve dayanikl1 genotiplerin belirlenmesini kolaylastirmaktadir. Bununla birlikte, genin 1slah
programlarinda uzun yillar kullanilmasina ragmen CYR29 gibi baz1 yeni sar1 pas 1rklari
tarafindan kirilabildigi bildirilmistir (Francis vd., 1995; Liu vd., 2008). Bu markorlere ait
amplifikasyon irlinlerinin genellikle H20 i¢in ~1598 bp ve AF1/AF4 i¢in ~1500 bp

uzunlugunda oldugu rapor edilmistir.

e
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(b)
Sekil 4.2. Ekmeklik bugdayda Yr9 ile ilgili genin tespitinde kullanilan AF1/AF4 markoriiniin (a) ve H20
(b) markériiniin jel goriintiisti

4.1.3.Yr10

Yr10R1/Yr10 F1 (Sekil 4.3a) ve Yr10R/Yr10F (Sekil 4.3b) markorleri, kromozom
1BS iizerinde yer alan Yrl0 genine tam bagl (completely linked) konumda bulunmakta
olup, markdr destekli seleksiyon c¢aligmalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir. Moro
cesidinden izole edilen bu gen, fide doneminde bir¢ok 1rka karsi dayaniklilik saglamakta
ve diagnostik markorleri  sayesinde dayanikli  genotiplerin  belirlenmesini
kolaylagtirmaktadir. Bununla birlikte, genin koruyuculugunun V26 gibi bu gene spesifik
virilent wrklarin varligina gore degisebilecegi bildirilmistir (Wang vd., 2002). Allel
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spesifik olan bu amplifikasyon iirlinlerinin ilgili geni yiiksek dogrulukla tespit ettigi rapor

edilmistir. Bu primer ciftleri ile yapilan amplifikasyon sonucunda yaklasik 200-300 bp

biiyiikliigiinde spesifik {iriin elde edildigi rapor edilmistir.

-(

a)
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(b)
Sekil 4.3. Ekmeklik bugdayda Yr10 ile ilgili genin tespitinde kullanilan Yr10R1/Yr10 F1 markériiniin (a)
Yr10R/Yr10F markoriiniin (b) jel goriintiisii

4.1.4.Yrl5

XBarc8 (Sekil 4.4) markorii, yabanil emmer bugdayindan (T. dicoccoides)
aktarilan ve kromozom 1BS iizerinde yer alan Yrl5 genine yakin konumda bulunmakta
olup, markor destekli seleksiyon caligmalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu
markdr gen bolgesine baglantili olup dayanikli genotiplerin belirlenmesini
kolaylastirmaktadir. Bununla birlikte, genin diinyadaki bir¢ok mevcut siddetli sar1 pas
irkina (CYR32 ve CYR33 dahil) kars1 tiim donemlerde hala etkili bir direng gosterdigi
bildirilmistir (Peng vd., 2000; Murphy vd., 2009). Bu markdoriin amplifikasyon tiriiniiniin
yaklasik 190-220 bp araliginda oldugu bildirilmektedir.
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Sekil 4.4. Ekmeklik bugdayda Yrl15 ile ilgili genin tespitinde kullanilan XBarc8 markdriiniin jel
goriintisi

4.1.5.Yrl8

Cslv34 (Sekil 4.5a) ve L34DINT13R2/L34SPF (Sekil 4.5b) markdrleri, kromozom
7DS {iizerinde yer alan pleiotropik Lr34/Yr18/Pm38 gen bdlgesine yakin ve/veya
dogrudan genin igerisinde (intragenic) bulunmakta olup, markdr destekli seleksiyon
caligmalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu markorler yiiksek sicaklik ergin bitki
dayanikliligt ~ (HTAP) sunan  genotiplerin  belirlenmesini  biliylik  6lgiide
kolaylagtirmaktadir. Bununla birlikte, klonlanan gen iizerindeki indel polimorfizmine
(exon 11) dayanan spesifik markdrlerin tam tanisal etkinlik (diagnostic) gosterdigi
bildirilmistir (Lagudah vd., 2009). Bu markorlere ait amplifikasyon {iriinlerinin CsLV34
icin ~150 ve 229 bp, diger allel spesifik primerler (cssfr5) igin ise ~523 ve 751 bp
boyutlarinda oldugu rapor edilmistir.
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(b)
Sekil 4.5.Ekmeklik bugdayda Yr18 ile ilgili genin tespitinde kullanilan Cslv34 markériiniin (a) ve
L34DINT13R2/L34SPF markoriiniin(b) jel gorintiisii

4.1.6.Yr26 (Yr24)

Xgwm1l (Sekil 4.6a) ve Xgwm18 (Sekil 4.6b) markorleri, kromozom 1B tizerinde
yer alan Yr26 genine yakin konumda bulunmakta olup, markor destekli seleksiyon
calismalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu SSR markdrleri gen bolgesine
baglantili olup dayanikli genotiplerin belirlenmesini kolaylastirmaktadir. Bununla
birlikte, genin 1slah programlarinda olduk¢a yogun kullanilmasina ragmen V26 gibi yeni
sar1 pas wrklarmim bu gene karsi viriilent 6zellik kazandigr bildirilmistir (Ma vd., 2001).
Bu markérlere ait amplifikasyon {irlinlerinin genellikle genotipine goére ~170-260 bp

araliginda (6rnegin Xgwm11 i¢in 237-257 bp) oldugu rapor edilmistir.
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(b)
Seker 4.6 Ekmeklik bugdayda Yr26(Yr24) ile ilgili genin tespitinde kullanilan Xgwm11 markoriiniin (a)
ve Xgwm18 markoriiniin (b) jel goriintiisii.

4.1.7.Yr4l

Xgwm410 (Sekil 4.7a) ve Xgwm374 (Sekil 4.7b) markorleri, bugday genomu
tizerinde yer alan Yr4l genine yakin konumda bulunmakta olup, markor destekli
seleksiyon calismalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu markorler gen bolgesini
flank etmekte ve dayanikli genotiplerin belirlenmesini kolaylastirmaktadir. Bununla
birlikte, bu genin CYR32 ve CYR33 gibi genis viriilent irklara kars1 etkili kalarak fide
donemi de dahil olmak iizere saglam bir direng sergiledigi bildirilmistir (Luo vd., 2013).
Bu markoérler igin bildirilen triin biyiiklikleri genellikle 150-250 bp araliginda
degismektedir.
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(b)
Sekil 4.7 Ekmeklik bugdayda Yr41 ile ilgili genin tespitinde kullanilan Xgwm410 markoriiniin (a) ve
Xgwm374 markoriiniin (b) jel goriintiisii

4.1.8.Yrd4

Xgwm501 (Sekil 4.8) markort, sar1 pasa karst direng saglayan Yr44 genine yakin
konumda bulunmakta olup, markor destekli seleksiyon calismalarinda yaygin olarak
kullanilmaktadir. Bu mikrosatellit markorii, gen bolgesiyle baglantili olup dayanikli
genotiplerin erken generasyonlarda belirlenmesini kolaylastirmaktadir. Bununla birlikte,
pas hastaliklarina kars1 kalict direng kaynaklarmmin aktariminda ve melezleme
stireglerinde kullaniglhi bir SSR markérii oldugu bildirilmistir (Wan vd., 2014). Bu

markdoriin amplifikasyon iiriinii ¢ogunlukla 200-300 bp araliginda gézlenmektedir.



66

Sekil 4.8 Ekmeklik bugdayda Yr44 ile ilgili genin tespitinde kullanilan Xgwm501 markoriiniin jel
goriintisi

4.1.9.Yr50

Xgwm540 (Sekil 4.9a) ve Xwmcd7 (Sekil 4.9b) markérleri, Thinopyrum
intermedium'dan bugdaya aktarilan ve kromozom 4BL {izerinde yer alan Yr50 genine
yakin konumda bulunmakta olup, markor destekli seleksiyon caligmalarinda yaygin
olarak kullanilmaktadir. Bu markorler gen bolgesini flank etmekte (7.2 ve 8.0 cM
mesafede) ve dayanikli introgresyon hatlarinin belirlenmesini kolaylastirmaktadir.
Bununla birlikte, Yr50 geninin mevcut en yaygin ve viriilent Cin sar1 pas irklarina (CYR32
ve CYR33 dahil) karsi etkili oldugu bildirilmistir (Liu vd., 2013). Bu markoérlerin
amplifikasyon ftrtinlerinin sirasiyla yaklasik 150-250 bp (Xgwm540) ve 180-300 bp
(Xwmc47) araliginda oldugu bildirilmektedir.
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(b)
Sekil 4.9 Ekmeklik bugdayda Yr50 ile ilgili genin tespitinde kullanilan Xgwm540 markoriiniin (a) ve
Xwmc47 markoriiniin (b) jel goriintiisii.

4.2. Sar1 Pas Dayamklihg ile Iligkili Markérlerin Genotiplerde Dagilimi

Bu ¢alismada, 192 ekmeklik bugday genotipi sar1 pas etmeni Puccinia striiformis
f. sp. tritici’ye kars1 dayaniklilikla iligkili 16 gen-spesifik molekiiler markor bakimindan

(132

degerlendirilmis ve markdr varligi “+”, yoklugu ise olarak skorlanmistir (Cizelge
4.1). Elde edilen bulgular, incelenen materyalde dayaniklilik genlerinin genotipler
arasinda homojen bir dagilim goéstermedigini, aksine belirgin bir heterojen yap1
sergiledigini ortaya koymustur.

Markor frekanslart incelendiginde, Yr26 (Xgwm18) markdoriiniin %87,50 ile en
yiiksek orana sahip oldugu belirlenmistir. Bunu sirasiyla Yr50 (%56,25), Yr15 (%53,65)
Yrdl (Xgwm374) (%50,00) ve Yr5 (%44,27) markorleri izlemistir. Buna karsilik Yr9
(H20) markoriiniin yalnizca %1,56 oraninda bulunmasi ve Yr4l (Xgwm410) markoriiniin
hig tespit edilmemesi, baz1 direng genlerinin popiilasyonda oldukc¢a sinirlt kaldigini veya
tamamen bulunmadigini gostermektedir. Bu durum, arastirma materyalinde belirli

genlerin yaygin sekilde korunurken bazilarinin oldukga diisiik frekansta kaldigini agikca

ortaya koymaktadir. Elde edilen bu dagilim, literatiirde bildirilen ¢aligmalarla paralellik
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gostermektedir. Nitekim bazi Yr genlerinin belirli popiilasyonlarda yiiksek frekansta
bulunurken, bazilarinin nadir veya tamamen absent oldugu ¢esitli aragtirmalarda rapor
edilmistir (Lamba vd., 2024; Zhang vd., 2023). Bu farkliligin temelinde, hem sar1 pas
patojeninin ylksek evrimsel kapasitesi hem de 1slah programlarinda uygulanan
seleksiyon baskis1 yer almaktadir. Ozellikle modern bugday islahinda belirli direng
genlerinin yogun sekilde kullanilmasi, zamanla genetik tabanin daralmasima ve bazi
lokuslarin baskin hale gelmesine neden olabilmektedir (Chen vd., 2014).

Calismada gozlenen yiiksek frekansli genler (6zellikle Yr26, Yr50 ve Yrlb5),
gecmis 1slah programlarinda tercih edilen ve genis adaptasyon saglayan genler olarak
degerlendirilebilir. Ancak bu genlerin popiilasyonda asir1 temsil edilmesi, uzun vadede
dayanikliligin ~ siirdiiriilebilirligi  agisindan  risk  olusturabilir.  Ciinkii  patojen
poplilasyonlar1, yaygin olarak kullanilan diren¢ genlerine karsi daha hizli uyum
saglayabilmekte ve bu durum dayanikliligin kirilmasina yol agabilmektedir. Bu siireg
literatiirde siklikla vurgulanan “boom-and-bust” dongiisii ile agiklanmaktadir. Boom-
and-bust dongiisti, bir dayaniklilik geninin 6nce ¢ok basarili olup yaygin sekilde
kullanilmast (boom), ardindan patojenin bu gene kars1 uyum saglayarak dayaniklilig
kirmasi (bust) siirecidir

Buna karsilik, Yr9 gibi disiik frekansli genlerin varligi veya bazi genlerin
tamamen yoklugu, patojen—konukcu etkilesiminin dinamik yapisin1 yansitmaktadir.
Ozellikle gegmiste yaygin olarak kullanilan bazi genlerin, yeni patojen irklarinin ortaya
cikmasiyla birlikte etkinligini kaybettigi bilinmektedir (Zhang vd., 2023). Bu durum, bazi
genlerin zamanla kullanim dis1 kalmasma ve popiilasyondan biiylik ol¢iide elimine
edilmesine neden olmustur. Benzer sekilde Dawit vd. (2019) ve Lamba vd. (2024), Yr
genlerinin popiilasyonlarda esit dagilmadigini ve bazi genlerin nadir seviyelerde kaldigini
bildirmistir. Ayrica Ipek (2021), tescilli makarnalik bugday cesitlerinde Yr5 geninin
bulunmadigmni rapor etmis; Aganer (2024) ve Olmez (2023) ise Yr9 geninin giincel
patojen 1rklarma kars1 etkinligini biiyiik 6l¢tide yitirdigini ortaya koymustur.

Elde edilen frekans dagilimi, popiilasyonda belirli genlerin “gekirdek™ (core) yap1
olusturdugunu, diisiik frekansli genlerin ise daha ¢ok “periferik” (rare) bilesenler olarak
yer aldigimi gostermektedir (Sekil 4.10). Bu tiir dagilimlar, genetik varyasyonun sinirl
sayida lokus etrafinda yogunlastifini ve popiilasyonda dengesiz bir genetik yapi
olustugunu diisiindiirmektedir. Bu durum, genetik ¢esitliligin korunmasi ve dayanikliligin

stirdiiriilebilirligi agisindan dikkatle degerlendirilmesi gereken bir bulgudur.
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Sonug olarak, ¢alismada Yr26, Yr50 ve Yrl5 gibi genlerin popiilasyonda yiiksek
frekansta bulundugu; buna karsilik Yr9 ve bazi Yr4l varyantlarinin oldukca diisiik
frekansta oldugu veya hi¢ bulunmadigi belirlenmistir. Bu bulgular, mevcut genetik
materyalde sar1 pas dayanikliliina iliskin genlerin dengesiz bir dagilim sergiledigini ve
dayanikliligin biiytik 6l¢iide ¢ok sayida gen iizerine kurulu oldugunu gostermektedir. Bu
nedenle, gelecekteki 1slah programlarinda genetik ¢esitliligin artirilmasi, diisiik frekansh
genlerin korunmasi ve farkli dayaniklilik genlerinin bir araya getirildigi stratejilerin

gelistirilmesi biiylik onem tagimaktadir.
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Marker Xwmc | Xbarc | AF1/ | H2 | Yrl0R1/ | YrlOR/Y | XBa | Cslv | L34DINT13R2/ | Xgw | Xgw | Xgwm | Xgwm | Xgwm | Xgwm | Xwm
175 167 AF4 0 | YrI0OF1 rl0F rc8 34 L34SPF mil | mi8 410 374 501 540 c47
Gen Yr5 Yr5 Yr9 | Yr9 Yrl0 Yr10 Yrl5 Ygl Yri8 Yr26 | Yr26 | Yr4l Yr4l Yrd4 Yr50 | Yr50 &
Molekiil é
er . MW: | MW.: M . M MW: | MW: | MW: MW: . MW: | MW: | &
Agirhk '\g\é 160- 950- | W: ngvgo(l)s MW: NZI\ZAi W: MW: 750 bp 190- | 180- 136- 190- '\ﬁ/g 120- | 160- E
(bp) & bp 200 1000 | 435 bp 260bp |- bp 150 ’ 195 200 190 210 bp 180 210
Genotip bp bp bp bp bp bp bp bp bp bp
ler\y
G1 + - - - - - - + + - + - + - + + 7
G2 + - - - - - - + - - + - + - - + 5
G3 + - - - - - + - - - - - + - - - 4
G4 + - - - - - + - - - + - + - + - 5
G5 + - - - - - + - - - + - + - - - 4
G6 - - - - - - + + + - + - + - - - 5
G7 + + + - + - + + - - + - + - + + 10
G8 - - - + - - + + - - + - - - - - 4
G9 - - - + - - - - - - + - + - - - 3
G10 + - - - - - - + - - + - - - - - 3
G11 - - - - - - - - - - + - + - + - 3
G12 + - - - - - - - - - + - - - + - 3
G13 + - - - - - - - - - + - + - + + 5
Gl14 + - - - - - - - - - + - + - + - 4
G15 + - - - - - - - - - + - + - - - 3
G16 + - - - - - - - - - + - - - - - 2
G17 - - - - - - - + - - - - - - - - 1
G18 + - - - - - - - - - + - + - + - 4
G19 + - - - - - - - - - + - + - - 3
G20 + - - - - - - + - - - - - - - - 2
G21 - - - - - - - - - - - - - - - - 0
G22 + - - - - - - - - - - - + - + - 3
G23 - - - - - - - + - - + - - - - - 2
G24 + - - - - - - - - - + - - - + - 3
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Marker Xwmc | Xbarc | AF1/ | H2 | Yrl0R1/ | Yr1OR/Y | XBa | Cslv | L34DINT13R2/ | Xgw | Xgw | Xgwm | Xgwm | Xgwm | Xgwm | Xwm
175 167 AF4 0 | Yri0OF1 rl0F rc8 34 L34SPF m1l | ml8 410 374 501 540 c47
Gen Yr5 Yr5 Yr9 | Yr9 Yrl10 Yrl0 Yrl5 Ygl Yri8 Yr26 | Yr26 | Yr4l Yr4l Yrd4 Yr50 | Yr50 &
Molekiil é
er | MW: | MW: M . M MW: | MW: | MW: MW: . MW: | MW: | &
Agirhk I\gg\gl 160- 950- | W: I\gV;/O(l)S MW: NZI\ZAi W: MW: 750 bp 190- | 180- 136- 190- '\:/LI?LIE)I 120- 160- E
(bp) =& bp 200 1000 | 435 bp 260bp |- bp 150 ) 195 200 190 210 bp 180 210
Genotip bp bp bp bp bp bp bp bp bp bp
ler\y
G25 - - - - - - - - - - + - - - - - 1
G26 + - - - - - - + - - + - + - - - 4
G27 + - - - - - - - - - + - - - - 2
G28 - - - - - - - - - - - - - - - - 0
G29 + - + - - - - - - - + - - - - + 4
G30 + - + - - - - - - - + - + - + - 5
G31 + - - - - - - + - - + - + - - 4
G32 + - - - - - - - - - + - - - - - 2
G33 - - - - - - - - - - + - - - - - 1
G34 + - + - - - - + - + + - + - + + 8
G35 + - - - - - - - - - + - + - - - 3
G36 + - - - - - - + + - + - + - + - 6
G37 + - + - - - - - - + - + - + - 5
G38 + - - - - - - - - + + - + - + - 5
G39 + - - - - - - - - + + - + - + - 5
G40 - - - - - - - - - - + - + - - - 2
G41 + - - - - - - + - - + - - - + - 4
G42 + - - - - - - + - - + - - - - 3
G43 - - - - - - - + - + + - + - - - 4
G44 + - - - - - - - - - + - - - - - 2
G45 - - - - - - - + - - + - - - + - 3
G46 + - - - - - - - - - + - - - - - 2
G47 + - - - - - - + - - + - - - - - 3
G48 + - - - - - - - - - + - - - + + 4
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Marker Xwmc | Xbarc | AF1/ | H2 | Yrl0R1/ | Yr1OR/Y | XBa | Cslv | L34DINT13R2/ | Xgw | Xgw | Xgwm | Xgwm | Xgwm | Xgwm | Xwm
175 167 AF4 0 | Yri0OF1 rl0F rc8 34 L34SPF mll | mil8 410 374 501 540 c47
Gen Yr5 Yr5 Yr9 | Yr9 Yrl10 Yrl0 Yrl5 Ygl Yri8 Yr26 | Yr26 | Yr4l Yr4l Yrd4 Yr50 | Yr50 &
Molekiil é
er | MW: | MW: M . M MW: | MW: | MW: MW: . MW: | MW: | &
Agirhik I\gg\é 160- 950- | W: I\gV;/O(1)8 MW: NZI\ZAi W: MW: 750 bp 190- | 180- 136- 190- '\:/LI?LIE)/ 120- 160- E
(bp) =& bp 200 1000 | 435 bp 260bp |- bp 150 ) 195 200 190 210 bp 180 210
Genotip bp bp bp bp bp bp bp bp bp bp
ler\y
G98 + + - - - - + - - + + - - - + + 7
G99 + - - - - - + - - + + - + + + + 8
G100 - + - - - - + - - - + - + - - + 5
G101 - - - - - - + - - - - - + - - + 3
G102 + + + - - - + - - + + - + - + + 9
G103 - - - - - - + - - - + - + - + + 5
G104 - - - - - - + - - - + - - - - - 2
G105 - + - - - - + - - - + - - - - + 4
G106 - - - - - - + - - + + - + - + + 6
G107 - - - - - - + - - - + - + - + + 5
G108 - - - - - - + - - - - - + - - + 3
G109 - - - - - - + - + - - - + - + + 5
G110 - - - - - - + - - - + - + - + 4
G111 - - - - - - + - - - + - + - - + 4
G112 - - - - - - + + - - + - + - - + 5
G113 - - - - - - + - - + + - + - - + 5
G114 - - - - - - + + - + + - + - + + 7
G115 - - - - - - + + - - + - + - - + 5
G116 + - - - - - + - - + + - + - - + 6
G117 + - - - - + + + - + + - + - - + 8
G118 - - - - - - + + - + + - + - + + 7
G119 - - + - - + - + - - + - - - - - 4
G120 - - - - - - + + - - - - + - - + 4
G121 + - - - - - + + - + + - + - - + 7
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Marker Xwmc | Xbarc | AF1/ | H2 | YrlOR1/ | Yrl0R/Y | XBa | Cslv | L34DINT13R2/ | Xgw | Xgw | Xgwm | Xgwm | Xgwm | Xgwm | Xwm
175 167 AF4 0 | Yri0OF1 rl0F rc8 34 L34SPF mll | mi8 410 374 501 540 c47
Gen Yr5 Yr5 Yr9 | Yr9 Yrl10 Yrl0 Yrl5 Ygl Yri8 Yr26 | Yr26 | Yr4l Yr4l Yrd4 Yr50 | Yr50 &
Molekiil é
er | MW: | MW: M . M MW: | MW: | MW: MW: . MW: | MW: | &
Agirhk I\;I%/\3/ 160- 950- | W: '\gvgo(lﬁ MW: NZI\ZAi W: MW: 750 bp 190- | 180- 136- 190- I\ﬁ/g 120- 160- E
(bp) & bp 200 1000 | 435 bp 260 bp .bp 150 ’ 195 200 190 210 bp 180 210
Genotip bp bp bp bp bp bp bp bp bp bp
ler\y
G146 - + - - + + + - - - - - - + + + 7
G147 - + - - - + + - - + + - + + - + 8
G148 - + - - - + + - - + + - - + + + 8
G149 - + - - - + + + + - + - + - - + 8
G150 - + - - + + + - - + + - + - + + 9
G151 - + - - - + + - - - + - + + - + 7
G152 - + + - - + + - - - - - + - - + 6
G153 + - - - - + + - - + + - + - - + 7
G154 - + - - - + + + + - + - + - - + 8
G155 - + - - - + - + + + - - - - + + 7
G156 - + - - - + + - - + + - + - + + 8
G157 - - - - - + + + + - + - + - + + 8
G158 - - - - - + + - - - + - + + - + 6
G159 - - - - - + + - - - + - + + + + 7
G160 + - - - - + + + + - + - + - + + 9
G161 - + - - - + + - - - + - + + + + 8
G162 + + - - - + + + + + + - + + + + 12
G163 + + - - + + + - - - + - + + + + 10
G164 + + - - - + + + + + + - + - + + 11
G165 + + + - - + + - - + + - + + + + 11
G166 + - - - - - + + - - + - + - + 6
G167 - - - - - - + - - - - + - - + 3
G168 + - - - - - + - - - + - - - - - 3
G169 + - - - - - + - - - + - + - - + 5
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genlerinin dagilimi

7

Marker Xwmc | Xbarc | AF1/ | H2 | Yrl0R1/ | Yr1OR/Y | XBa | Cslv | L34DINT13R2/ | Xgw | Xgw | Xgwm | Xgwm | Xgwm | Xgwm | Xwm
175 167 AF4 0 | Yri0OF1 rl0F rc8 34 L34SPF m1l | ml8 410 374 501 540 c47
Gen Yr5 Yr5 Yr9 | Yr9 Yrl10 Yrl0 Yrl5 Ygl Yri8 Yr26 | Yr26 | Yr4l Yr4l Yrd4 Yr50 | Yr50 &
Molekiil é
er | MW: | MW: M . M MW: | MW: | MW: MW: . MW: | MW: | &
Agirhk I\gg\gl 160- 950- | W: I\gV;/O(l)S MW: NZI\ZAi W: MW: 750 bp 190- | 180- 136- 190- '\:/LI?LIE)I 120- 160- E
(bp) =& bp 200 1000 | 435 bp 260bp |- bp 150 ) 195 200 190 210 bp 180 210
Genotip bp bp bp bp bp bp bp bp bp bp
ler\y
G170 - - - - - - - - - - + - - - - + 2
G171 - - - - - - - - - - + - - - - - 1
G172 + - - - - - - - - - + - + - - + 4
G173 + - - - - + + - - - + - + - - + 6
G174 + - - - - + - - - - + - + - + + 6
G175 - + - - - - - - - - + - - - - - 2
G176 - - - - - - - - - - + - - - - - 1
G177 - - - - - - - - - - - - - - - - 0
G178 + - - - - - + - - - + - + - - + 5
G179 + - - - - + - - - - + - + - - + 5
G180 - - - - - - - - - - - - - - - - 0
G181 - - - - - - - - - - + - - - - - 1
G182 + - - - - - - - - - + - - - - - 2
G183 - - - - - - - - - - - - + - - - 1
G184 - - - - - + + + - - + - - - - + 5
G185 + - - - - - - + - - + - - - - + 4
G186 - - - - - - - + - - + - - - - + 3
G187 + - - - - - - - - - + - - - - - 2
G188 + - - - - - - + - - + - - - + - 4
G189 - - - - - - - - - - + - - - + + 3
G190 + - - - - - - - - - + - - - - - 2
G191 + - - - - - - - - - + - + - - + 4
G192 - - - - - - - + - - + - - - - + 3




78

100

(e}
by
ol

56,25

(o2}
o
a1
w
(2]
(S}

50

29,17

Frekans dagilim (%)

[8)]
o
S
S
N
~

N

(o2}

[=)

S

ol
N
=

N
o
i
[N
=
~
o)

[l

2

-

7,
Y,
Z
7,
©

i

J,
D
)
L5
7

2 ))///
%, A
+

N A &

- Markirlar

Sekil 4.10. Bugday genotiplerinde Yr markoérlerinin frekans dagilimi (%)

4.2.1. Genotip bazinda markér birikimi ve kombinasyon yapisi

Incelenen 192 bugday genotipinde toplam markér sayismin 0 ile 12 arasinda
degistigi, ortalama markor sayisinin 4,39 ve medyanin 4 oldugu belirlenmistir (Sekil
4.11). Bu dagilim, popiilasyonun genel olarak diisiik—orta diizeyde dayaniklilik gen
yiikiine sahip oldugunu ve genotiplerin biiylik kisminin 3-5 markér aralifinda
yogunlastigini gostermektedir. Buna karsilik, >10 markor tasiyan genotiplerin oldukca
smirli sayida olmasi, popiilasyonda yiiksek diizeyde gen piramitlenmesinin nadir
oldugunu agik¢a ortaya koymaktadir. Gen piramitlenmesi, sar1 pas etmeni Puccinia
striiformis f. sp. tritici’ye kars1 kalic1 ve genis spektrumlu dayaniklilik gelistirilmesinde
en etkili yaklasimlardan biri olarak kabul edilmektedir. Ancak elde edilen sonuglar,
mevcut genetik materyalde bu stratejinin yeterince uygulanmadigini ve dayanikliligin
biiyiik 6l¢iide sinirli sayida gen kombinasyonuna dayandigini gostermektedir. Bu durum,
ozellikle tek veya az sayida major gene dayali dayaniklilik kullaniminin yaygin oldugunu
ve bunun uzun vadede siirdiiriilebilir olmadigini diisiindiirmektedir.

Nitekim, tek genli dayamiklilifin patojen popiilasyonlar1 iizerinde giiclii bir
seleksiyon baskisi olusturarak yeni viriilent irklarin ortaya ¢ikmasina neden oldugu ve
bunun sonucunda tipik bir boom-and-bust dongiisii gelistigi agikga belirtilmektedir. Bu
stirecte baslangicta etkili olan dayaniklilik genleri kisa siirede etkinligini kaybetmekte ve
genis alanlarda hastalik salginlar1 yeniden ortaya ¢ikabilmektedir. Bu nedenle, ¢coklu gen

kombinasyonlarina dayali dayaniklilik stratejileri, 6zellikle majér ve mindr genlerin
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birlikte kullanilmasi, giiniimiizde siirdiiriilebilir 1slahin temelini olusturmaktadir (Chen
vd., 2014; Wan vd., 2007).

Genotip bazinda degerlendirildiginde, en yiliksek markor sayisinin G162
genotipinde (12 markor) oldugu, bunu G164 ve G165 (11 markér) ile G163 ve G7 (10
markdr) genotiplerinin izledigi belirlenmistir. Bu genotipler, coklu dayaniklilik allellerini
bir arada tagimalari nedeniyle gen piramitlenmesi g¢aligsmalarinda potansiyel dondr
materyal olarak 6ne ¢ikmaktadir. Ancak burada kritik bir nokta, yiiksek markor sayisinin
dogrudan fenotipik dayaniklili§1 garanti etmemesidir. Molekiiler markorler cogunlukla
ilgili gen bolgelerine bagl (linkage-based) gostergeler oldugundan, rekombinasyon, gen
ekspresyonu ve epistatik etkilesimler gibi faktorler markor varligr ile gergek dayaniklilik
arasinda farkliliklara neden olabilmektedir (Collard ve Mackill, 2009; Line ve Chen,
1995). Bu nedenle, elde edilen molekiiler verilerin fenotipik hastalik reaksiyonlar ile
desteklenmesi biiyiik 6nem tasimaktadir.

Buna karsilik, G21, G28, G177 ve G180 genotiplerinde hi¢gbir markor tespit
edilmemesi, bu genotiplerin sar1 pas dayaniklilig1 acisindan olduk¢a zayif bir genetik
altyapiya sahip olabilecegini gostermektedir. Popiilasyonda hem yiiksek hem de diisiik
markor igerigine sahip genotiplerin birlikte bulunmasi, genis bir genetik varyasyonun
varligina isaret etmekle birlikte, dayaniklilik diizeyinin genotipler arasinda oldukca
degisken oldugunu ortaya koymaktadir.

Genotiplerin biiylik ¢ogunlugunun orta diizeyde (3—5 markor) yogunlagmasi,
poptilasyonun genel olarak smirli sayida dayaniklilik genine dayandigini ve yliksek
diizeyde gen kombinasyonlarinin yeterince yaygin olmadigini gostermektedir. Bu durum,
gecmis 1slah programlarinda agirlikli olarak verim ve adaptasyon odakli seleksiyon
yapilmasi ve dayaniklilik genlerinin sistematik olarak piramitlenmemesi ile agiklanabilir.
Nitekim, siirdiirtilebilir sar1 pas dayanikliligi i¢in en az iki veya daha fazla genin birlikte
kullanilmas: gerektigi ve tek genli dayanikliligin uzun vadede yetersiz kaldig
vurgulanmaktadir (Ziilfiilagaoglu, 2022; Shabbir, 2023; Gultyaeva ve Shaydayuk, 2023;
Olmez, 2023).

Bu baglamda, mevcut popiilasyon heterojen bir yap1 sergilemekte olup, genis bir
genotip grubunun orta diizeyde dayaniklilik altyapisina sahip oldugu, buna karsilik az
sayida genotipin yiiksek diizeyde dayaniklilik potansiyeli tasidigi anlasilmaktadir. Bu
durum, 1slah programlart agisindan hem bir firsat hem de bir risk olarak

degerlendirilebilir. Yiiksek markor igerigine sahip genotipler dogrudan ebeveyn materyal
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olarak kullanilabilirken, diisiik markor igerigine sahip genotipler yeni gen kaynaklar ile
desteklenerek genetik ¢esitlilik artirilabilir.

Sonug olarak, bu calisma popiilasyonda gen piramitlenmesinin siirli diizeyde
oldugunu ve dayanikliligin biiylik Olgiide orta seviyede gen kombinasyonlarina
dayandigini ortaya koymustur. Bu durum, siirdiiriilebilir sar1 pas dayanikliligi icin 1slah
stratejilerinin yeniden yapilandirilmasi gerektigini gostermektedir. Gelecek ¢aligmalarin,
coklu gen kombinasyonlarinin belirlenmesi, genotip bazli birlikte bulunma analizlerinin
yapilmast ve molekiiler verilerin fenotipik dogrulama ile desteklenmesi {izerine
odaklanmasi, daha saglam ve kalict dayamiklilik gelistirilmesine onemli katki

saglayacaktir.
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Sekil 4.11. Genotip basina Yr markorlerinin sayisinin dagilimi

4.2.2. Yr markorlerinin kiimiilatif frekans dagilimm

Sekil 4.12’de sunulan kiimiilatif frekans dagilimi, Yr markdorlerinin popiilasyon
icindeki katkisinin esit olmadigin1 ve toplam frekansin biiylik bir boliimiintin sinirlt
sayida yiiksek frekansli markdr tarafindan olusturuldugunu acgik¢a gostermektedir.
Egrinin baslangi¢ kismindaki keskin artis, 6zellikle Yr26 (Xgwml8) (%87,50) ile
baslamis; ilk ti¢ markoriin toplam katkis1 197,40°a, ilk bes markdriin katkisi ise 291,67’ ye
ulasarak toplam frekansin yaklasik %66,5’ini (291,67 / 438,54) olusturmustur. Bu durum,
toplam 16 markoriin yalnizca yaklasik %31’ine karsilik gelen ilk bes markdoriin, genetik
varyasyonun biiyiik bir kismini1 agikladigini ortaya koymaktadir.

Egrinin ilerleyen boliimlerinde artis hizinin belirgin sekilde azalmasi ve kiimiilatif
degerin sekizinci markorde 381,26 on ikinci markorde 423,96 ve tiim markorlerin dahil

edilmesiyle 438.54 seviyesine ulagmasi, diisiik frekansli markdrlerin toplam katkisinin
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sinirl1 oldugunu ve sistemin doygunluk noktasimna yaklastigini gostermektedir. Bu
dagilim, literatiirde karmasik 6zelliklerin genetik kontrolil i¢in tanimlanan “az sayida
biiyiik etkili gen + ¢ok sayida kiigiik etkili gen” modeli ile uyumludur (Korte ve Farlow,
2013; Mackay vd., 2009). Benzer sekilde, sar1 pas etmeni Puccinia striiformis f. sp.
tritici’ye kars1 dayanikliligin da ¢gogunlukla birka¢ major gen tarafindan yonlendirildigi,
buna karsilik c¢ok sayida mindr genin dayamikliligin stirekliligine katki sagladigi
bilinmektedir (Chen vd., 2014; Wan vd., 2007).

Elde edilen bulgular, popiilasyonda belirgin bir Pareto (¢ekirdek—perifer)
dagilimiin bulundugunu gostermektedir. Yiiksek frekansli markorler (6rnegin Yr26,
Yr50 ve Yrl5) dayanikliligin temelini olusturan “gekirdek” bilesenleri temsil ederken,
diisiik frekansl markorler daha ¢cok tamamlayici ve destekleyici rol oynamaktadir. Ancak
bu durum, yiiksek frekansli genlere asir1 bagimliligin uzun vadede 6nemli riskler
dogurabilecegini de gostermektedir. Ozellikle smirli sayida major genin yaygin
kullanimi, patojen popiilasyonlari iizerinde giiclii seleksiyon baskis1 olusturarak viriilent
irklarin ortaya ¢ikmasina neden olabilir ve bu siireg tipik bir “boom-and-bust” dongiisti
ile sonuglanabilir.

Buna karsilik, diisiik frekansli markorlerin sinirli katkisi, bu lokuslarin 6nemsiz
oldugu anlamina gelmemektedir. Aksine, Yr9 (H20) ve Yr4l (Xgwm410) gibi nadir
genlerin popiilasyonda diisiik diizeyde bulunmasi, bu genlerin heniiz yeterince
kullanilmamis veya korunmamis genetik kaynaklar olabilecegini gostermektedir.
Nitekim, nadir allellerin 6zellikle yeni patojen irklarina karsi adaptasyon ve uzun vadeli
dayaniklilik agisindan kritik rol oynayabilecegi vurgulanmaktadir (Zhang vd., 2023;
Lamba vd., 2024). Bu nedenle, 1slah programlarinda yalnizca yiiksek frekansli genlere
odaklanmak yerine, diigiik frekansli lokuslarin da korunmasi ve uygun kombinasyonlarla
degerlendirilmesi gerekmektedir.

Sonug olarak, kiimiilatif frekans analizi sar1 pas dayanikliliginin az sayida yiiksek
frekansli markor tarafindan yonlendirildigini, cok sayida diisiik frekansli markoriin ise bu
yaplyr tamamlayarak ¢ok katmanli bir dayaniklilik mimarisi olusturdugunu ortaya
koymaktadir. Bu mimari, kalict dayaniklilik i¢in major ve minér genlerin birlikte
kullanilmasini zorunlu kilmaktadir. Nitekim Shabbir (2023), siirdiiriilebilir dayaniklilik
i¢in bu genlerin birlikte bulunmasi gerektigini vurgularken, Olmez (2023) yalnizca sinirl
sayidaki yaygin genlere odaklanmanin seleksiyon baskisini artirarak bu genlerin de
etkisiz hale gelmesine yol acabilecegini belirtmistir. Bu baglamda, nadir genlerin

korunmasi ve yeni gen kaynaklarmin islah programlarina entegrasyonu, genetik
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daralmanin 6nlenmesi ve uzun vadeli dayanikliligin saglanmasi agisindan kritik 6neme

sahiptir.
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Sekil 4.12. Yr markorlerinin kiimiilatif frekans dagilimi

4.2.3. Markorlerin birlikte bulunma oriintiisii ve dayamklihik mimarisi

Yr markorleri arasindaki birlikte bulunma (co-occurrence) analizi, direng
genlerinin popiilasyonda rastgele dagilmadigini, aksine belirli kombinasyonlar halinde
kiimelendigini agikca ortaya koymustur. Sekil 4.13’te sunulan 1s1 haritasi ve Tablo 4.2°de
verilen birlikte bulunma matrisi birlikte degerlendirildiginde, 6zellikle yiiksek frekansli
markorler arasinda giiclii iligki oriintiilerinin bulundugu goriilmektedir.

Elde edilen bulgular, en yiiksek birlikte bulunma degerlerinin yiiksek frekansh
markérler arasinda yogunlastigini gdstermektedir. Ozellikle Yr26 (Xgwm18) markériiniin
diger direnc genleri ile yiiksek diizeyde birlikte bulunmasi, bu lokusun popiilasyonda
merkezi bir rol (hub) iistlendigini ortaya koymaktadir. Yr26 ile Yr50 (0,490), Yr26 ile
Yr15 (0,458) ve Yr26 ile Yr4l (0,443) arasindaki giiglii iliskiler, bu genlerin genotiplerde
yiiksek korelasyonla birlikte tasindigini gostermektedir. Benzer sekilde Yrl5-Yr50
(0.370) ve Yr41-Yr50 (0.354) iliskileri de dikkat ¢ekici diizeydedir.

Bu Oriintii, s6z konusu markdrlerin bagimsiz olarak degil, birlikte aktarilan
genetik bloklarin bir pargasi olabilecegini diisiindiirmektedir. Bu durum iki temel
mekanizma ile aciklanabilir: (i) kromozomal diizeyde genetik baglant1 (linkage) ve (i1)
uzun siireli 1slah siireglerinde fenotipik tstiinliik saglayan kombinasyonlarin bilingli veya
ortiik olarak secilmesi (co-selection). Sar1 pas dayaniklilik genlerinin genomda rastgele
dagilmadig1 ve belirli bolgelerde kiimelenme egilimi gosterdigi bildirilmistir (Mago vd.,
2002; Luo vd., 2013). Benzer sekilde Seving (2010) ve Shabbir (2023), bazi kromozomal

bolgelerde birden fazla dayaniklilik lokusunun birlikte yer aldigimi ve bu yapilarin
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markdrler aracilifiyla birlikte tespit edilebildigini ortaya koymustur. Bu baglamda,
calismada gozlenen yiiksek birlikte bulunma degerleri, Yr genlerinin popiilasyonda
bagimsiz degil, baglantili gen bloklar1 halinde aktarildigmi giiglii  sekilde
desteklemektedir.

Orta frekansli markdrlerde birlikte bulunma iligkilerinin daha sinirlt ve belirli
genotip gruplarma 6zgii oldugu goriilmektedir. Ornegin Yr5 (Xwmc175) ile Yr41 (0,240)
ve Yr5 ile Yr50 (0,198) arasindaki iligkiler, bu genlerin popiilasyonun belirli bir alt
grubunda birlikte bulunabildigini gostermektedir. Aymi1 lokusa ait farkli markorler
arasindaki (6rnegin Yr26 Xgwm11-Xgwm18 ve Yr50 Xgwm540—-Xwmc47) pozitif iligkiler
ise kullanilan markor sisteminin tutarliligini desteklemektedir.

Buna karsilik diisiik frekansli markorler, 6zellikle Yr9 ve bazi Yrl0 varyantlari,
oldukg¢a diisiik birlikte bulunma degerleri (<0,03) gostermis ve popiilasyonda sinirh
sayida genotipte yer almistir. Yr4l (Xgwm410) markoriiniin ise diger tiim markorlerle
iligkisinin yok denecek diizeyde olmast (<0,01), bu lokusun popiilasyonda neredeyse
tamamen absent oldugunu goéstermektedir. Bu durum, s6z konusu genlerin mevcut
dayaniklilik mimarisinde aktif rol oynamadigini1 diisiindiirmekle birlikte, tamamen
onemsiz olduklar1 anlamina gelmemektedir. Literatiirde nadir allellerin, 6zellikle yeni
patojen 1irklarina karst adaptasyon agisindan kritik genetik rezervler olusturabilecegi
vurgulanmaktadir (Zhang vd., 2023; Lamba vd., 2024).

Genel olarak co-occurrence analizi, sar1 pas etmeni Puccinia striiformis f. sp.
tritici’ye kars1 dayanikliligin popiilasyonda modiiler ve ¢ok genli bir yap1 sergiledigini
ortaya koymaktadir. Dayamiklilik, tek bir gen tarafindan degil, belirli gen
kombinasyonlarinin etkilesimi ile sekillenmektedir. Ancak bu yapinin 6nemli bir 6zelligi,
yiiksek frekansli genlerin (6zellikle Yr26, Yr50 ve Yrl5) ayni kombinasyonlar i¢inde
tekrar tekrar yer almasidir. Bu durum, dayanikliligin belirli gen bloklarina asir1 bagimli
hale geldigini gostermektedir. Bu tiir bir yapi, kisa vadede stabilite saglasa da uzun
vadede Oonemli bir risk barindirmaktadir. Ciinkii ayn1 gen kombinasyonlarinin yaygin
sekilde kullanilmasi, patojen popiilasyonlar1 {iizerinde giiglii seleksiyon baskisi
olusturarak yeni viriilent irklarin ortaya ¢ikmasina neden olabilir ve bu durum klasik bir
“boom-and-bust” dongiisii ile sonuglanabilir. Dolayisiyla, yalnizca mevcut yiiksek
frekansli kombinasyonlara dayali 1slah stratejileri siirdiiriilebilir degildir.

Sonu¢ olarak, elde edilen bulgular Yr26 merkezli gen kombinasyonlarinin
poplilasyonda baskin oldugunu, buna karsilik nadir genlerin sistem igerisinde sinirl

ancak potansiyel olarak kritik bir rol oynadigin1 gostermektedir. Bu nedenle, gelecekteki
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1slah programlarinda yalnizca mevcut gen bloklarmin korunmasi degil, ayn1 zamanda
yeni ve diigiikk frekansli genlerin bu kombinasyonlara entegre edilmesi biiyiikk 6dnem
tasimaktadir. Ayrica, molekiiler birlikte bulunma verilerinin fenotipik dayaniklilik testleri
ile desteklenmesi, bu gen kombinasyonlarinin gergek biyolojik etkisinin dogrulanmasi

acisindan kritik bir gerekliliktir.
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Cizelge 4.2. Yr markorleri arasindaki birlikte bulunma (co-occurrence) matrisi.
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Ry (XW:(nrcSns) (Xb;(rrcslen (AFI;,S\FM (I:;%) 9:{1;3'%%)’ Q(E%%’ (XE;lriB) (chTv134> (L‘?’/‘I‘_'i':'sisgm (xgv;rzné;n) (mer/rznels) (Xg;/mlo) (Xg:/(vrr::l%74) (Xgmg01) (Xg;/rrigm) (xxﬁffu)
Yr5 (Xwmc175) 0,443 0,042 0,016 0,031 0,016 0,063 0,182 0,193 0,047 0,130 0,417 0,016 0,240 0,042 0,167 0,198
Yr5(Xbarc167) 0,042 0,115 0,021 0,000 0,026 0,078 0,099 0,031 0,026 0,057 0,099 0,000 0,078 0,047 0,068 0,109
Yr9 (AF1/AF4) 0,016 0,021 0,021 0,000 0,005 0,010 0,021 0,005 0,000 0,010 0,016 0,000 0,021 0,005 0,016 0,021
Yr9 (H20) 0,031 0,000 0,000 0,063 0,000 0,010 0,021 0,026 0,005 0,021 0,057 0,000 0,031 0,000 0,031 0,036
Yr10 (Yr10R1/ Yr10 F1) 0,016 0,026 0,005 0,000 | 0,042 0,016 0,031 0,016 0,000 0,026 0,036 0,000 0,016 0,021 0,026 0,031
Yr10 (Yr10R/ Yr10F) 0,063 0,078 0,010 0,010 | 0,016 0,167 0,130 0,073 0,052 0,057 0,146 0,010 0,115 0,063 0,083 0,141
Yr15 (XBarc8) 0,182 0,099 0,021 0,021 0,031 0,130 0,505 0,188 0,057 0,203 0,458 0,000 0,318 0,073 0,151 0,370
Yri18 (Cslv34) 0,193 0,031 0,005 0,026 0,016 0,073 0,188 0,354 0,078 0,115 0,318 0,010 0,156 0,021 0,109 0,151
Yr18 (L34DINT13R2/L34SPF) 0,047 0,026 0,000 0,005 | 0,000 0,052 0,057 0,078 0,099 0,026 0,078 0,016 0,057 0,016 0,052 0,057
Yr26 (Xgwm11) 0,130 0,057 0,010 0,021 0,026 0,057 0,203 0,115 0,026 0,250 0,245 0,000 0,146 0,047 0,109 0,156
Yr26 (Xgwm18) 0,417 0,099 0,016 0,057 0,036 0,146 0,458 0,318 0,078 0,245 0,870 0,010 0,443 0,078 0,271 0,490
Yr41 (Xgwm410) 0,016 0,000 0,000 0,000 | 0,000 0,010 0,000 0,010 0,016 0,000 0,010 0,016 0,000 0,010 0,000 0,000
Yr4l (Xgwm374) 0,240 0,078 0,021 0,031 0,016 0,115 0,318 0,156 0,057 0,146 0,443 0,000 0,495 0,057 0,198 0,354
Yr44 (Xgwm501) 0,042 0,047 0,005 0,000 | 0,021 0,063 0,073 0,021 0,016 0,047 0,078 0,010 0,057 0,089 0,052 0,073
Yr50 (Xgwm540) 0,167 0,068 0,016 0,031 0,026 0,083 0,151 0,109 0,052 0,109 0,271 0,000 0,198 0,052 0,297 0,203
Yr50 (Xwmc47) 0,198 0,109 0,021 0,036 0,031 0,141 0,370 0,151 0,057 0,156 0,490 0,000 0,354 0,073 0,203 0,557
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4.3. Yr Genlerinin Molekiiler Karakterizasyonu
4.3.1. Molekiiler markérlerin polimorfizm ve genetik cesitlilik parametreleri

Calismada, sar1 pas dayanikliligi ile iligkili Yr lokuslarinin genetik ¢esitlilik
parametrelerini belirlemek amaciyla gergeklestirilen analizlerde, Xgwm18(Yr26) ve
Xgwm540 (Yr50) lokuslarinin monomorfik oldugu saptanmis ve bu nedenle istatistiksel
degerlendirme diginda birakilmistir. Geriye kalan 14 polimorfik lokusa ait allel sayisi,
major allel frekansi, gen ¢esitliligi, heterozigotluk ve polimorfizm bilgi igerigi (PIC)
degerleri degerlendirilmistir (Cizelge 4.3).

Analiz sonuglarina gore, lokus basina diisen allel sayisinin 2.00 (Xgwm374; Yr41)
ile 16.00 (Xbarc167; Yr5) arasinda degistigi ve ortalama allel sayisinin 7,06 oldugu
belirlenmistir. Bu deger, incelenen materyalin sar1 pas dayanikliligi acisindan yiiksek
diizeyde allelik gesitlilik igerdigini gostermektedir. Ozellikle Xbarc167 (Yr5), Xgwm18
(Yr26) ve Xgwm410 (Yr41) gibi lokuslarda major allel frekansinin diisiik, allel sayisinin
ise yiksek olmasi, bu bolgelerde herhangi bir allelin baskin hale gelmedigini ve
poplilasyonun dengeli bir genetik yap1 sergiledigini ortaya koymaktadir. Bu durum, sz
konusu lokuslarin yogun seleksiyon baskisina maruz kalmadigini ve genetik varyasyonun
korunmus oldugunu diisiindiirmektedir. Elde edilen bulgular, Garg vd. (2023) ile Uysal
vd. (2019)’in SSR markorleri ile yiiriittiikleri ¢aligmalarda bildirilen allel zenginligi
sonuglari ile uyumludur.

Lokuslarin polimorfizm diizeyini degerlendirmek amaciyla hesaplanan PIC
degerlerinin 0,12 ile 0,89 arasinda degistigi ve ortalama PIC degerinin 0,49 oldugu
belirlenmistir. Xbarc167 (Yr5) (0,89), Cslv34 (Yr18) (0,87) ve Xgwm18 (Yr26) (0,85)
lokuslarinda elde edilen yiiksek PIC degerleri, bu markdrlerin genotipler arasindaki
varyasyonu ayirt etmede yiiksek bilgi igerigine sahip oldugunu gostermektedir. PIC
degerinin 0,50’nin T{izerinde olmasi yiiksek polimorfizm gostergesi olarak kabul
edildiginden, incelenen lokuslarin 6nemli bir kisminin giiclii ayirt edici kapasiteye sahip
oldugu soylenebilir. Bu bulgular, SSR markdrlerinin ytliksek bilgi icerigi ve glivenilirligi
ile genetik gesitlilik ¢alismalarinda etkin araglar oldugunu bildiren 6nceki ¢aligmalarla
uyumludur (Roder vd., 1998; Powell vd., 1996; Seving, 2010). Buna karsilik, Xbarc167
(Yr5) gibi diisik PIC degerine sahip lokuslarin smirli varyasyon gdstermesi, bu
bolgelerde allellerin biiyiik 6l¢iide fikse hale geldigini diisiindiirmektedir. Bu durum,

uzun stireli seleksiyon baskis1 veya dar genetik taban ile agiklanabilir. Nitekim, yogun
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seleksiyon altinda kalan lokuslarin zamanla varyasyon kaybina ugradigi ve diisiik
polimorfizm sergiledigi belirtilmektedir (Chen vd., 2014).

Popiilasyon genelinde ortalama gen ¢esitliliginin 0,51 ve heterozigotluk degerinin 0,20
olmasi, incelenen materyalin orta diizeyde genetik ¢esitlilik tasidigini gostermektedir.
Ancak bazi lokuslarda (6rnegin Yr9(4F1/AF4) ve Yri0(Yrl1OR/ Yrl0F) gozlenen yiiksek
heterozigotluk degerleri, bu bolgelerde genetik varyasyonun aktif olarak korunmaya
devam ettigini ve materyalin tamamen homojenlesmedigini ortaya koymaktadir.

Genel olarak degerlendirildiginde, elde edilen PIC ve allelik ¢esitlilik degerleri,
kullanilan SSR markdr setinin sar1 pas dayanikliligi ile iligkili genetik varyasyonu ortaya
koymada yeterli ¢oziiniirliige sahip oldugunu goéstermektedir. Bu durum, s6z konusu
markorlerin - markor destekli  seleksiyon (MAS) programlarinda etkin sekilde
kullanilabilecegini desteklemektedir. Nitekim Furan ve Yiice (2007) ile Uysal (2019)
tarafindan bildirilen yiliksek PIC degerleri de bu bulgularla paralellik géstermektedir.

Bununla birlikte, yiiksek polimorfizm ve allelik ¢esitlilik degerlerinin dogrudan
fonksiyonel dayaniklilig1 garanti etmedigi goz oniinde bulundurulmalidir. SSR markorler
cogunlukla ilgili gen boélgelerine bagli gostergeler olup, gen ekspresyonu, epistatik
etkilesimler ve cevresel faktorler gercek fenotipik dayanikliligr etkileyebilmektedir. Bu
nedenle, molekiiler ¢esitlilik verilerinin fenotipik hastalik reaksiyonlar1 ile birlikte
degerlendirilmesi, daha giivenilir sonuglar elde edilmesi agisindan kritik dneme sahiptir.

Sonug olarak, incelenen Yr lokuslarinin orta—yiiksek diizeyde genetik ¢esitlilik
sergiledigi, bazi lokuslarin yiiksek allelik varyasyon ile 6ne ¢iktigi, buna karsilik bazi
lokuslarin seleksiyon baskist altinda varyasyon kaybina ugradigi belirlenmistir. Bu
durum, popiilasyonda hem korunmus hem de daralmis genetik bolgelerin birlikte
bulundugunu gostermekte olup, gelecekteki 1slah programlarinda hem yiiksek varyasyon
tagtyan lokuslarin degerlendirilmesi hem de diisiik cesitlilige sahip bdlgelerin yeni gen

kaynaklari ile zenginlestirilmesi gerektigini ortaya koymaktadir.
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Cizelge 4.3. Yr genlerinden elde edilen bilgiler

Allel | Allel Gen

Lokus sayis1 | frekansi | cesitliligi Heterozigotluk | PIC

Yr5 (Xwmc175) 7,00 | 067 0,67 0,23 0,62
Yr5 (Xbarc167) 3,00 0,66 0,12 0,04 0,12
Yr9 (AF1/AF4) 16,00 | 0,08 0,90 0,83 0,89
Yr9 (H20) 500 | 0,81 0,47 0,09 0,42
Yr10 (Yrl0R1/Yrl0 F1) |13,00| 0,81 0,81 0,16 0,78
Yr10 (Yr10R/ Yr10F) 14,00 | 0,21 0,86 0,69 0,85
Yr15 (XBarc8) 8,00 | 0,89 0,48 0,05 0,45
Yr18 (Cslv34) 9,00 | 0,97 0,77 0,03 0,74
Yris Stgjgg,'glmz 12,00 0,93 0,88 0,06 0,87
Yr26 (Xgwm11) 4,00 | 091 0,42 0,04 0,39
Yr41 (Xgwm410) 7,00 | 0,13 0,68 0,60 0,64
Yr4l (Xgwm374) 3,00 | 050 0,44 0,22 0,38
Yr44 (Xgwm501) 2,00 | 0,78 0,24 0,06 0,21
Yr50 (Xwmc47) 8,00 | 0,84 0,46 0,07 0,44
Ortalama 7,06 | 0,62 0,51 0,20 0,49

4.3.2. Genetik cesitlilik parametrelerinin popiilasyon bazh degerlendirmesi

Calisma Caligma kapsaminda degerlendirilen 14 farkli Yr gen grubuna ait genetik
cesitlilik parametreleri, lokuslar arasinda belirgin farkliliklar bulundugunu ortaya
koymustur. Monomorfik yapi sergileyen Xgwm18(Yr26) ve Xgwm540 (Yr50) gruplari,
popiilasyon varyasyonunu daha dogru temsil edebilmek amaciyla analiz dis1 birakilmistir
(Cizelge 4.4).

Incelenen gen gruplarinda allel sayisinin (na) 1,5 ile 2,0 arasinda degistigi ve
ortalama 1,964 oldugu belirlenmistir. Cogu lokusta iki allel gdzlenirken, yalnizca
Xbarc167 (Yr5) grubunda allel sayisinin 1,5 olmasi, bu lokusun sinirli varyasyon
sergiledigini gostermektedir. Etkili allel sayisi (ne) ise 1,045(Xbarc167; Yr5) ile 1,506
(Xgwm374; Yr41) arasinda degismis ve ortalama 1,231 olarak hesaplanmistir. Ozellikle
Xgwm374 (Yr4l) ve Xgwm501 (Yr44) lokuslarinda gozlenen yiiksek ne degerleri, bu
lokuslarda allel frekanslarinin daha dengeli dagildigin1 ve genetik cesitliligin korunmus
oldugunu ortaya koymaktadir.

Nei genetik cesitliligi (h) ve Shannon bilgi indeksi (I) degerleri de benzer bir
egilim gostermistir. Nei genetik ¢esitliligi degerleri 0,0373 ile 0,2916 arasinda, Shannon
bilgi indeksi degerleri ise 0,0702 ile 0,4559 arasinda degismis olup, ortalama degerler




89

sirastyla 0,1515 ve 0,2532 olarak belirlenmistir. En yiiksek cesitlilik degerlerinin
Xgwm501 (Yr44) (h=0,2916; 1=0,4559) ve Xgwm374 (Yrdl) (h=0,2864; 1=0,4280)
lokuslarinda gozlenmesi, bu lokuslarin popiilasyonda yiiksek allelik zenginlik ve
heterojen yap1 sergiledigini gostermektedir. Buna karsilik, Xbarc167 (Yr5) lokusu tim
parametreler bakimindan en diisiikk degerlere sahip olup (na=1,5, ne=1,0459, h=0,0373,
1=0,0702), bu bolgenin biiylik 6l¢iide fiksasyona ugradigint veya diisiik polimorfizm
icerdigini  gOstermektedir. Benzer sekilde  YrlO(YrlOR1/Yr1OF1l) ve Yrl8
(L34DINT13R2/L34SPF) lokuslarinda da diisiik ¢esitlilik degerleri (h~0,05; 1~0,11-0,12)
dikkat ¢ekmektedir. Bu durum, bazi lokuslarin uzun siireli seleksiyon baskisi altinda
varyasyon kaybina ugradigini ve genetik olarak homojenlestigini diistindiirmektedir.

Genel olarak degerlendirildiginde, incelenen Yr lokuslarinin orta diizeyde bir
genetik gesitlilik sergiledigi, ancak bu cesitliligin lokuslar arasinda homojen dagilmadigi
acikca gortilmektedir. Yiiksek cesitlilik gosteren Xgwm374 (Yr4l) ve Xgwm501 (Yr44)
lokuslar1 popiilasyondaki genetik varyasyonun dnemli bir kismini temsil ederken, diisiik
cesitlilik gosteren lokuslar daha dar bir genetik yapiya isaret etmektedir. Bu heterojen
dagilim, modern 1slah programlarinda uygulanan hedefe yonelik ancak daraltici
seleksiyon baskisinin bir sonucu olarak degerlendirilebilir. Literatiir bulgulari da bu
durumu desteklemektedir.

Akgoren Palabiyik ve Poyraz (2022), baz1 Yr lokuslarinin tiim genotiplerde sabit
hale geldigini ve ayirt ediciliklerini kaybettiklerini bildirmistir. Benzer sekilde Dawit vd.
(2019), baz1 direng genlerinin popiilasyonlarda c¢ok yliksek frekanslara ulastigini,
digerlerinin ise varyasyon gostermeye devam ettigini rapor etmistir. Bu caligmada
Xbarc167 (Yr5) lokusunda gozlenen diisiik ¢esitlilik ile Xgwm374 (Yr4l) ve Xgwm501
(Yrd4) lokuslarinda korunan yiiksek g¢esitlilik, bu farkli seleksiyon dinamiklerinin
popiilasyon igerisinde birlikte isledigini gostermektedir. Yiiksek Nei gen cesitliligi ve
Shannon indeksi degerleri, popiilasyonun adaptasyon kapasitesinin 6nemli bir gostergesi
olarak kabul edilmektedir (Nei 1973; Lewontin 1972). Bu baglamda, Xgwm374 (Yr4l)
ve Xgwmb501 (Yr44) gibi lokuslarin yiiksek cesitlilik degerleri, bu bélgelerin heniiz giiglii
seleksiyon baskisina maruz kalmadigini veya farkli genetik kaynaklardan beslendigini
diistindiirmektedir. Buna karsilik diisiik cesitlilik gdsteren lokuslar, genetik daralma ve
allel sabitlenmesi siire¢lerini yansitmaktadir (Chen vd., 2014).

Islah perspektifinden degerlendirildiginde, bu sonuglar 6nemli c¢ikarimlar
sunmaktadir. Yiiksek genetik cesitlilige sahip lokuslar, ebeveyn se¢imi ve genetik

tyilestirme programlarinda oncelikli olarak degerlendirilmesi gereken genetik kaynaklar
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olarak One c¢ikmaktadir. Ancak, yalnmzca yiiksek varyasyon gosteren lokuslara
odaklanmak yeterli degildir. Diisiik ¢esitlilige sahip ve biiylik dl¢lide fikse olmus lokuslar
da mevcut dayaniklilik yapisinin temel bilesenleri olabilir ve bu lokuslarin yeni gen
kombinasyonlar1 ile desteklenmesi gerekmektedir. Bununla birlikte, molekiiler ¢esitlilik
parametrelerinin  dogrudan fenotipik dayanikliligi  yansitmayabilecegi dikkate
almmalidir. SSR temelli markorler gen bolgelerine bagli gostergeler olup, gercek
dayaniklilik diizeyi gen ekspresyonu, genler arasi etkilesimler ve cevresel faktorler
tarafindan belirlenmektedir. Bu nedenle, genetik ¢esitlilik analizlerinin fenotipik hastalik
reaksiyonlart ile birlikte degerlendirilmesi, daha giivenilir ve uygulanabilir sonuglar elde
edilmesi agisindan kritik dneme sahiptir.

Sonug olarak, incelenen Yr gen gruplari arasinda orta diizeyde ancak heterojen bir
genetik cesitlilik bulundugu; bazi lokuslarin seleksiyon baskisi altinda daraldigi,
bazilarinin ise genetik varyasyonu korudugu belirlenmistir. Bu yap1, popiilasyonun hem
daralmis hem de korunmus genetik bolgeler igeren kompleks bir organizasyon
sergiledigini gostermekte olup, siirdiiriilebilir dayaniklilik 1slah1 i¢in genetik ¢esitliligin
dengeli sekilde yonetilmesi gerektigini ortaya koymaktadir.

Cizelge 4.4. incelenen bugday popiilasyonlarinda Yr gen bolgelerine ait genetik cesitlilik parametrelerinin
(na, ne, h, 1) popiilasyon bazli dagilimi

Lokus na* ne h |

Yr5 (Xwmc175) 2,000 1,364 0,221 0,350
Yr5 (Xbarc167) 1,500 1,045 0,037 0,070
Yr9 (AF1/AF4) 2,000 1,358 0,235 0,376
Yr9 (H20) 2,000 1,119 0,091 0,170
Yr10 (Yr10R1/ Yr10 F1) 2,000 1,058 0,051 0,109
Yr10 (Yr10R/ Yr10F) 2,000 1,136 0,101 0,185
Yr15 (XBarc8) 2,000 1,197 | 0124 | 07212
Yr18 (Cslv34) 2,000 1,215 0,152 0,263
Yr18 (L34DINT13R2/ L34SPF) 2,000 1,058 0,053 0,119
Yr26 (Xgwm11) 2,000 1,174 | 0,130 | 0,234
Yr4l (Xgwm410) 2,000 1,328 0,212 0,344
Yr4l (Xgwm374) 2,000 1,506 0,286 0,428
Yrd4 (Xgwm501) 2,000 1,460 0,291 0,455
Yr50 (Xwmc47) 2,000 1,209 0,130 0,223
Ortalama 1,964 1,231 0,151 0,253

“na: Observed number of alleles; ne: Effective number of alleles (Kimura and Crow 1964); h = Nei’s (1973) gene diversity ve I =
Shannon’s Information index (Lewontin, 1972).

4.3.3. Kiimeleme analizi ve genetic benzerlik
Molekiiler markor verilerine dayali olarak olusturulan genetik benzerlik matrisi,
genotipler arasindaki iligkilerin nicel olarak ortaya konmasini saglamis ve popiilasyon

igerisinde genis bir genetik varyasyon bulundugunu gostermistir. Dendrogram ile genetik
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mesafe matrisi arasindaki uyumun yiiksek olmasi (cophenetic korelasyon katsayisi r =
0,777), elde edilen kiimeleme yapisinin giivenilir oldugunu ve genotipler arasindaki
gercek genetik iligkileri biiyiik 6l¢iide yansittigini gostermektedir (Sekil 4.14). Bu bulgu,
kullanilan molekiiler markor sisteminin genetik yapi analizinde yeterli dogruluga sahip
oldugunu desteklemektedir. Jaccard benzerlik katsayilarina gore hesaplanan degerlerin
0,000 ile 0.900 arasinda degismesi, incelenen materyalde hem yiiksek derecede benzer
genotiplerin hem de tamamen farkli genetik yapiya sahip bireylerin birlikte bulundugunu
acikca ortaya koymaktadir. En yiiksek benzerlik degeri (0,900) G13 ve G14 genotipleri
arasinda belirlenmis olup, bu genotiplerin allelik kompozisyon agisindan oldukg¢a benzer
ve muhtemelen ortak seleksiyon gegmisine sahip oldugunu gostermektedir. Buna karsilik,
G2 ve G167 genotipleri arasinda gdzlenen 0,000 benzerlik degeri, bu iki genotipin ortak
allel tasimadigini ve popiilasyon icerisindeki en uzak genetik bireyler oldugunu ortaya
koymaktadir (EK-1). Minimum ve maksimum degerler arasindaki bu genis aralik,
popiilasyonun dar bir genetik tabandan ziyade genis ve heterojen bir gen havuzuna sahip
oldugunu gostermektedir. Genetik mesafe dagilimi, popiilasyon igerisinde hem yakin
akrabalik iligkilerinin hem de belirgin genetik farkliliklarin bir arada bulundugunu ortaya
koymaktadir. Bu yapi, farkli cografi kokenlerden, farkli 1slah programlarindan ve farkl
seleksiyon gec¢mislerinden gelen materyallerin birlikte kullanilmasi ile agiklanabilir.
Nitekim benzer sekilde bugdayda yapilan genetik cesitlilik ¢alismalarinda heterojen
popiilasyon yapilar1 siklikla rapor edilmistir (Mohammadi ve Prasanna, 2003).

Elde edilen genetik mesafe matrisii, UPGMA yontemi ile gergeklestirilen
kiimeleme analizi ile desteklenmis ve genotiplerin lic ana grup altinda toplandigi
belirlenmistir. Bu kiimelenme yapisi, popiilasyonun homojen bir genetik yapidan ziyade
cok kaynakli ve ¢ok katmanli bir organizasyon sergiledigini gostermektedir. Ozellikle
kiimeler arasi1 genetik ayrisma, farkli gen havuzlarinin varhigmi acikga ortaya
koymaktadir. Bu durum, kiimeleme analizinin yalnizca gorsel bir siniflandirma degil,
ayni zamanda popiilasyonun evrimsel ve 1slah gegmisine dair 6nemli bilgiler sundugunu
gostermektedir.  Kiimeleme sonuglarinin en dikkat ¢ekici yonlerinden biri, bazi
genotiplerin belirgin sekilde digerlerinden ayrigmasi ve hatta tek basina alt kiimeler
olusturmasidir. Bu genotipler, popiilasyon icerisinde 6zgiin genetik yapiya sahip bireyler
olarak degerlendirilebilir. Ozellikle genetik olarak uzak konumlanan bu tiir genotipler,
1slah programlarinda genetik cesitliligi artirmak ve yeni kombinasyonlar olusturmak

acisindan dnemli ebeveyn adaylaridir.
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Islah perspektifinden degerlendirildiginde, genetik olarak uzak genotiplerin
melezlenmesi, transgresif acilim ve heterotik etki potansiyelini artirmaktadir. Nitekim
Ercan (2008), genetik mesafenin yiiksek oldugu ebeveyn kombinasyonlarinin daha genis
varyasyon olusturdugunu ve {istiin genotiplerin elde edilme olasilifin1 artirdigini
belirtmistir. Bu baglamda, 6zellikle farkli kiimelerde yer alan genotiplerin kombinasyonu,
sar1 pas dayanikliligi ve agronomik performans agisindan iistiin bireylerin gelistirilmesi
icin 6nemli bir firsat sunmaktadir. Elde edilen bulgular literatiir ile giliclii bir uyum
igerisindedir. Garg vd. (2023) ile Uysal vd. (2019), SSR markorlerine dayali analizlerde
genotiplerin genetik arka planlarma gore belirgin kiimelere ayrildigini ve genetik
mesafenin genis araliklarda degistigini rapor etmislerdir. Benzer sekilde Cabuk Sahin
(2009), dayanikl1 ve duyarli genotiplerin farkli kiimelerde yer aldigini ortaya koymustur.
Bu c¢alismalarla paralel olarak, bu calismada da genotiplerin belirgin sekilde ayrigmasi,
materyalin genis genetik cesitlilik igerdigini dogrulamaktadir.

Bununla birlikte, molekiiler markdrlere dayali genetik benzerlik analizlerinin
fenotipik performansi dogrudan yansitmayabilecegi géz Oniinde bulundurulmalidir.
Genetik mesafe, potansiyel varyasyon hakkinda onemli bilgiler sunsa da gergek
dayaniklilik ve verim performansi gen—¢evre etkilesimleri ve gen ekspresyonu tarafindan
sekillendirilmektedir. Bu nedenle, elde edilen molekiiler bulgularin fenotipik veriler ile
desteklenmesi, daha dogru 1slah stratejileri gelistirilmesi agisindan kritik 6neme sahiptir.
Sonug olarak, genetik benzerlik matrisi ve kiimeleme analizi birlikte degerlendirildiginde,
incelenen bugday popiilasyonunun yiiksek ve heterojen bir genetik cesitlilik sergiledigi,
farkli gen havuzlarinin bir arada bulundugu ve genotipler arasinda belirgin genetik
ayrismalarin mevcut oldugu belirlenmistir. Bu yapi, uygun ebeveyn se¢imi ve stratejik
melezleme programlart ile degerlendirildiginde, gen piramitlenmesi, heterozis ve

transgresif varyasyon olusturma agisindan énemli bir potansiyel sunmaktadir.
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UPGMA Dendrogram Based on Jaccard Distance
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Sekil 4.14. Yr gen bolgelerini kullanarak UPGMA metoduyla olusturulan kiimeleme analizi

4.3.4. Temel koordinat analizine gore genetik ¢esitliligin belirlenmesi

Temel Koordinat Analizi (PCoA), genotipler arasindaki genetik uzakliklarin ¢ok
boyutlu uzayda gorsellestirilmesini saglayarak popiilasyon yapisinin daha anlasilir
sekilde ortaya konulmasina imkan taniyan etkili bir yontemdir. Bu ¢alismada PCoA
analizi, Jaccard benzerlik katsayisina dayali genetik mesafe matrisi kullanilarak
gerceklestirilmis ve genotipler arasindaki iliskiler ¢cok boyutlu olarak degerlendirilmistir
(Sekil 4.15).

Elde edilen sonuglara gore, ilk {ic ana koordinat toplam genetik varyasyonun
%50,85’ini agiklamistir (PCoA1: %20,57, PCoA2: %16,96, PCoA3: %13,33). Bu durum,
incelenen popiilasyonda genetik ¢esitliligin tek bir eksenle agiklanamayacak kadar
kompleks ve ¢ok boyutlu bir yapiya sahip oldugunu gostermektedir. Baska bir ifadeyle,
sar1 pas dayamikliligr ile iliskili genetik yapi, birka¢ baskin gen tarafindan degil, ¢ok
sayida gen ve gen etkilesimi tarafindan sekillendirilmektedir.

PCoA dagilimma goére genotipler li¢ ana grup altinda toplanmistir. Bu
kiimelenme, genotipler arasinda belirgin bir genetik farklilagma bulundugunu ortaya
koymaktadir. Ozellikle Cluster 3’te yer alan genotiplerin diger gruplardan net sekilde
ayrilmasi, bu grubun farkli ve muhtemelen daha zengin Yr gen kombinasyonlarma sahip
oldugunu gostermektedir. Bu nedenle s6z konusu grup, sar1 pas dayanikliligi 1slahi
acisindan potansiyel dondr materyal olarak 6ne ¢ikmaktadir. Cluster 2’de yer alan

genotipler, iki ana grup arasinda konumlanarak gecis Ozelligi sergilemektedir. Bu
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genotipler, farkli gen havuzlar1 arasinda baglantt olusturan ara formlar olarak
degerlendirilebilir ve hem genetik ¢esitliligin korunmasi hem de stabil performansin
saglanmas1 a¢isindan onemli bir genetik kaynak niteligi tasimaktadir. Buna karsilik
Cluster 1, daha genis bir dagilim gdsteren ve gorece daha homojen genotiplerden olusarak
poplilasyonun temel genetik yapisini temsil etmektedir.

PCoA sonuglarmin en 6nemli ¢iktilarindan biri, genetik varyasyonun yalnizca
belirli kiimelerde yogunlasmadigini, ayni zamanda kiimeler arasinda belirgin ge¢is
bolgelerinin bulundugunu gostermesidir. Bu durum, sar1 pas dayanikliligmin dar bir
genetik tabana degil, farkli Yr gen kombinasyonlarina dayali kompleks bir yapi tarafindan
kontrol edildigini ortaya koymaktadir. Nitekim kompleks agronomik 6zelliklerin genetik
mimarisinin ¢ok katmanli oldugu ve hem majér hem de mindr genlerin birlikte etkilesimi
ile sekillendigi literatiirde genis sekilde vurgulanmaktadir (Korte ve Farlow, 2013).

Islah perspektifinden degerlendirildiginde, PCoA sonuglari genetik olarak uzak
gruplar arasinda yapilacak melezlemelerin daha yiiksek genetik varyasyon ve yeni allel
kombinasyonlari olusturma potansiyeline sahip oldugunu gdstermektedir. Bu baglamda,
ozellikle Cluster 3 x Cluster 1 kombinasyonlariin maksimum genetik cesitlilik
saglayarak yeni ve giiclii dayaniklilik kombinasyonlarinin elde edilmesinde etkili
olabilecegi diisiiniilmektedir. Ayrica Cluster 3 x Cluster 2 ¢aprazlamalari, dayaniklilik ile
adaptasyon oOzelliklerinin birlikte gelistirilmesine katki saglayabilirken; Cluster 2 X
Cluster 1 kombinasyonlari daha stabil ve genis adaptasyon yetenegine sahip genotiplerin
gelistirilmesi agisindan degerlendirilebilir.

Elde edilen bulgular literatiir ile uyumludur. Vikram vd. (2021), PCA analizleri
ile bugday genotiplerinin genetik kdkenlerine gdre belirgin gruplar olusturdugunu ve
yiiksek varyasyon sergiledigini bildirmistir. Benzer sekilde Garg vd. (2023), ¢ok boyutlu
analizlerin genetik ayrismay1 ortaya koymada etkili oldugunu ve genetik olarak uzak
gruplar arasinda yapilacak melezlemelerin gen piramitleme basarisini artirdigini rapor
etmistir. Bu calismada Onerilen ¢aprazlama stratejileri de literatiirde vurgulanan “genetik
mesafeyi maksimize ederek varyasyon olusturma” yaklasimi ile ortiismektedir. Bununla
birlikte, PCoA analizinin molekiiler markdr verilerine dayali oldugu ve fenotipik
performansi dogrudan yansitmayabilecegi g6z oOniinde bulundurulmalidir. Genetik
uzaklik, potansiyel varyasyonu ortaya koysa da gergek dayaniklilik diizeyi gen
ekspresyonu, epistatik etkilesimler ve ¢evresel faktorler tarafindan belirlenmektedir. Bu
nedenle, PCoA sonuglarinin fenotipik hastalik reaksiyonlari ile birlikte degerlendirilmesi,

daha etkili 1slah stratejileri gelistirilmesi agisindan kritik 6neme sahiptir. Sonug olarak,
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PCoA analizi bugday genotipleri arasinda 6nemli diizeyde genetik ¢esitlilik bulundugunu
ve bu cesitliligin heterojen ve ¢ok boyutlu bir yap1 sergiledigini ortaya koymustur.
Genotiplerin belirgin gruplar olusturmasi ve kiimeler arasi genetik uzakligin yiiksek
olmasi, uygun ebeveyn se¢imi ile gen piramitlenmesi, heterozis ve transgresif varyasyon

olusturma agisindan 6nemli bir potansiyel sunmaktadir.

Principal Coordinate Analysis
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Sekil 4.15. Yr gen bolgelerini kullanarak yapilan temel koordinat analizi ve iki boyutlu diyagram tizerinde
ayrimi

4.3.5. Genetik Yap1 Analizi

Bu calismada, 192 bugday genotipinin popiilasyon yapist SSR markor verileri
kullanilarak STRUCTURE 2.3.4 yazilimi ile analiz edilmis ve en uygun popiilasyon
sayisinin K=2 oldugu belirlenmistir. Bu sonug, incelenen materyalin iki ana genetik alt-
popiilasyondan olustugunu gostermektedir (Cizelge 4.5). Genotiplerin yaklasik %39,5’1
birinci, %60,5°1 ise ikinci alt-popiilasyonda yer almakta olup, bu durum popiilasyonun iki
baskin genetik yap1 etrafinda organize oldugunu ortaya koymaktadir (Cizelge 4.6). Alt-
popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasma diizeyini ifade eden FST degerlerinin
yiiksek bulunmas1 (0,427 ve 0,454), genetik varyasyonun oOnemli bir kisminin
popiilasyonlar arasinda gerceklestigini ve bu iki grubun belirgin sekilde ayristigini
gostermektedir. Bu degerler, literatiirde giiclii genetik farklilasma igin kabul edilen
esiklerin (FST > 0,25) oldukg¢a iizerindedir ve incelenen materyalin iki farkli genetik

havuzdan tiiredigini diisiindiirmektedir (Cizelge 4.5).
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Buna karsilik, bazi genotiplerin (6rnegin G119, G123, G167 ve G177) her iki alt-
poplilasyondan da iiyelik gdstermesi, popiilasyonlar arasinda gen akist (gene flow) ve
admixture bulundugunu ortaya koymaktadir. Bu durum, farkli genetik havuzlar arasinda
gecmiste gerceklesen melezleme galismalari ve ortak ebeveyn kullanimi ile agiklanabilir.
Admixture bireyler, genetik c¢esitliligin korunmasi1 ve farklt gen havuzlarinin
entegrasyonu agisindan dnemli bir rol oynamaktadir. Popiilasyonlar arasi net genetik
uzaklhigin disik bulunmasi (0,038) iki alt-popiilasyon arasinda belirli bir genetik
benzerlik bulundugunu gostermektedir. Ancak buna ragmen STRUCTURE analizinde
net bir ayrigmanin gozlenmesi, bu popiilasyonlarin hem ortak genetik bilesenlere sahip
oldugunu hem de belirgin sekilde farklilagmis alt yapilar icerdigini ortaya koymaktadir.
Bu durum, seleksiyon baskisi ile genetik izolasyonun birlikte etkili oldugu kompleks bir
poplilasyon yapisina isaret etmektedir.

Elde edilen STRUCTURE sonuglarinin PCoA ve UPGMA kiimeleme analizleri
ile uyumlu olmasi, genetik yapt analizlerinin tutarhilifini ve giivenilirligini
desteklemektedir. Farkli yontemlerin benzer gruplandirma sonuglar1 vermesi, popiilasyon
yapisinin gili¢lii ve istikrarli bir sekilde ortaya konuldugunu gostermektedir. Literatiir
bulgulart da bu sonuglar1 desteklemektedir. Tascioglu (2014), Tiirkiye ve Orta Dogu
kokenli bugday genotiplerinin STRUCTURE analizinde iki ana gruba ayrildigini ve
admixture bireylerin varligini rapor etmistir. Benzer sekilde Vikram vd. (2021), genis
bugday popiilasyonlarinda genotiplerin genetik kokenlerine gore belirgin alt-
popiilasyonlara ayrildigini, ancak bu gruplar arasinda gen akisinin devam ettigini
gostermistir. Bu ¢alismada elde edilen K=2 yapis1 ve admixture bireylerin varligi,
literatiirde tanimlanan bu genetik organizasyon modeli ile uyumludur.

Islah perspektifinden degerlendirildiginde, bu popiilasyon yapis1 Onemli
avantajlar  sunmaktadir.  Farkli  alt-popiilasyonlardan  secgilecek ebeveynlerin
melezlenmesi, genetik cesitliligin artirlmasina ve yeni allel kombinasyonlarinin
olusturulmasina katki saglayacaktir. Ozellikle genetik olarak ayrismis alt-popiilasyonlar
arasinda yapilacak c¢aprazlamalar, heterozis ve transgresif varyasyon olusturma
potansiyelini artirmaktadir. Bununla birlikte, molekiiler markdrlere dayali popiilasyon
yapist analizlerinin fenotipik performans1t dogrudan yansitmayabilecegi dikkate
alinmalidir. Genetik farklilasma, potansiyel varyasyon hakkinda 6nemli bilgiler sunsa da
gercek dayaniklilik ve agronomik performans gen—cevre etkilesimleri ve gen
ekspresyonu tarafindan belirlenmektedir. Bu nedenle, STRUCTURE sonuglarinin

fenotipik veriler ile birlikte degerlendirilmesi, daha etkili ve uygulanabilir 1slah stratejileri
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gelistirilmesi acisindan kritik Oneme sahiptir. Sonu¢ olarak, incelenen bugday
popiilasyonunun iki ana genetik yapidan olustugu, bu yapilar arasinda gii¢lii bir genetik
farklilasma bulundugu ancak ayni zamanda belirli diizeyde gen akisi ile birbirine
baglandig1 belirlenmistir. Bu yapi, farkli gen havuzlarinin entegrasyonunu yansitan
kompleks bir organizasyon sergilemekte olup, uygun ebeveyn se¢imi ile
degerlendirildiginde sar1 pas dayaniklilig1 ve diger agronomik 6zelliklerin gelistirilmesi

acisindan 6nemli bir potansiyel sunmaktadir.
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Sekil 4.16. Yr gen bolgelerini gore genotiplerin bugday popiilasyonlari igin Ln P (D) ve AK yapisinin
karisim modelinden ¢izgi grafikler a; K'nin her bir degerinde yapi tarafindan iiretilen Ln P (D)
istatistiginin ortalama degeri, b; DK
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Sekil 4.17. Yr gen bolgelerini gore popiilasyon yapisinin grafiksel gosterimi [Her bugday genotipi i¢in alt
grup 1 (kirmizi) ve alt grup 2 (yesil) genotipleri temsil eden dikey bir ¢izgi ile gosterilir (K=2)]



Cizelge 4.5. Bugday genotiplerin iki alt-popiilasyonda iiyelik katsayisi
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SraNo | Genotip | POPUlsonT | Popilasyon2 [ gy, | Maks Dlik
1 Gl 0,005 0,995 p2* 0,995
2 G2 0,005 0,995 P2 0,995
3 G3 0,010 0,990 P2 0,990
4 G4 0,010 0,990 P2 0,990
5 G5 0,005 0,995 P2 0,995
6 G6 0,111 0,889 P2 0,889
7 G7 0,087 0,913 P2 0,913
8 G8 0,010 0,990 P2 0,990
9 G9 0,009 0,991 P2 0,991
10 G10 0,005 0,995 P2 0,995
11 G11 0,005 0,995 P2 0,995
12 G12 0,006 0,994 P2 0,994
13 G13 0,004 0,996 P2 0,996
14 G14 0,005 0,995 P2 0,995
15 G15 0,004 0,996 P2 0,996
16 G16 0,005 0,995 P2 0,995
17 G17 0,008 0,992 P2 0,992
18 G18 0,004 0,996 P2 0,996
19 G19 0,004 0,996 P2 0,996
20 G20 0,007 0,993 P2 0,993
21 G21 0,123 0,877 P2 0,877
22 G22 0,006 0,994 P2 0,994
23 G23 0,004 0,996 P2 0,996
24 G24 0,005 0,995 P2 0,995
25 G25 0,005 0,995 P2 0,995
26 G26 0,004 0,996 P2 0,996
27 G27 0,004 0,996 P2 0,996
28 G28 0,005 0,995 P2 0,995
29 G29 0,005 0,995 P2 0,995
30 G30 0,005 0,995 P2 0,995
31 G31 0,007 0,993 P2 0,993
32 G32 0,004 0,996 P2 0,996
33 G33 0,008 0,992 P2 0,992
34 G34 0,006 0,994 P2 0,994
35 G35 0,004 0,996 P2 0,996
36 G36 0,005 0,995 P2 0,995
37 G37 0,004 0,996 P2 0,996
38 G38 0,005 0,995 P2 0,995
39 G39 0,005 0,995 P2 0,995
40 G40 0,008 0,992 P2 0,992
41 G41 0,004 0,996 P2 0,996
42 G42 0,005 0,995 P2 0,995
43 G43 0,013 0,987 P2 0,987
44 G44 0,006 0,994 P2 0,994
45 G45 0,006 0,994 P2 0,994




Cizelge 4.5. (devam) Bugday genotiplerin iki alt-popiilasyonda iiyelik katsayisi
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SraNo | Genotip | POPUlason T | Popilasyon2 [ gy, [ Maks Dylik
46 G46 0,014 0,986 P2 0,986
47 G47 0,009 0,991 P2 0,991
48 G48 0,022 0,978 P2 0,978
49 G49 0,285 0,715 Admix 0,715
50 G50 0,008 0,992 P2 0,992
51 G51 0,306 0,694 Admix 0,694
52 G52 0,010 0,990 P2 0,990
53 G53 0,012 0,988 P2 0,988
54 G54 0,008 0,992 P2 0,992
55 G55 0,010 0,990 P2 0,990
56 G56 0,025 0,975 P2 0,975
57 G57 0,009 0,991 P2 0,991
58 G58 0,011 0,989 P2 0,989
59 G59 0,011 0,989 P2 0,989
60 G60 0,010 0,990 P2 0,990
61 G61 0,010 0,990 P2 0,990
62 G62 0,005 0,995 P2 0,995
63 G63 0,018 0,982 P2 0,982
64 G64 0,007 0,993 P2 0,993
65 G65 0,005 0,995 P2 0,995
66 G66 0,006 0,994 P2 0,994
67 G67 0,006 0,994 P2 0,994
68 G68 0,012 0,988 P2 0,988
69 G69 0,006 0,994 P2 0,994
70 G70 0,014 0,986 P2 0,986
71 G71 0,007 0,993 P2 0,993
72 G72 0,012 0,988 P2 0,988
73 G73 0,007 0,993 P2 0,993
74 G74 0,023 0,977 P2 0,977
75 G75 0,005 0,995 P2 0,995
76 G76 0,005 0,995 P2 0,995
7 G77 0,005 0,995 P2 0,995
78 G78 0,128 0,872 P2 0,872
79 G79 0,006 0,994 P2 0,994
80 G80 0,004 0,996 P2 0,996
81 G81 0,006 0,994 P2 0,994
82 G82 0,005 0,995 P2 0,995
83 G83 0,008 0,992 P2 0,992
84 G84 0,040 0,960 P2 0,960
85 G85 0,004 0,996 P2 0,996
86 G86 0,006 0,994 P2 0,994
87 G87 0,006 0,994 P2 0,994
88 G88 0,005 0,995 P2 0,995
89 G89 0,005 0,995 P2 0,995
90 G90 0,004 0,996 P2 0,996
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Cizelge 4.5. (devam) Bugday genotiplerin iki alt-popiilasyonda iiyelik katsayisi

SraNo | Genotip | POPUlaon T | Popilasyon2 [ gy, [ Maks Dylik
91 GIo1 0,006 0,994 P2 0,994
92 G92 0,006 0,994 P2 0,994
93 G93 0,228 0,772 Admix 0,772
94 G94 0,008 0,992 P2 0,992
95 G95 0,004 0,996 P2 0,996
96 G96 0,005 0,995 P2 0,995
97 G97 0,905 0,095 P1 0,905
98 G98 0,993 0,007 P1 0,993
99 G99 0,995 0,005 P1 0,995
100 G100 0,992 0,008 P1 0,992
101 G101 0,992 0,008 P1 0,992
102 G102 0,995 0,005 P1 0,995
103 G103 0,989 0,011 P1 0,989
104 G104 0,027 0,973 P2 0,973
105 G105 0,994 0,006 P1 0,994
106 G106 0,994 0,006 P1 0,994
107 G107 0,965 0,035 P1 0,965
108 G108 0,993 0,007 P1 0,993
109 G109 0,988 0,012 P1 0,988
110 G110 0,906 0,094 P1 0,906
111 G111 0,866 0,134 P1 0,866
112 G112 0,992 0,008 P1 0,992
113 G113 0,996 0,004 P1 0,996
114 G114 0,972 0,028 P1 0,972
115 G115 0,988 0,012 P1 0,988
116 G116 0,962 0,038 P1 0,962
117 G117 0,995 0,005 P1 0,995
118 G118 0,944 0,056 P1 0,944
119 G119 0,360 0,640 Admix 0,640
120 G120 0,943 0,057 P1 0,943
121 G121 0,992 0,008 P1 0,992
122 G122 0,884 0,116 P1 0,884
123 G123 0,387 0,613 Admix 0,613
124 G124 0,681 0,319 Admix 0,681
125 G125 0,975 0,025 P1 0,975
126 G126 0,989 0,011 P1 0,989
127 G127 0,871 0,129 P1 0,871
128 G128 0,957 0,043 P1 0,957
129 G129 0,954 0,046 P1 0,954
130 G130 0,943 0,057 P1 0,943
131 G131 0,971 0,029 P1 0,971
132 G132 0,974 0,026 P1 0,974
133 G133 0,982 0,018 P1 0,982
134 G134 0,989 0,011 P1 0,989
135 G135 0,973 0,027 P1 0,973
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Cizelge 4.5. (devam) Bugday genotiplerin iki alt-popiilasyonda iiyelik katsayisi

SraNo | Genotip | POPUlason T | Popilasyon2 [ gy, [ Maks Dylik
136 G136 0,989 0,011 P1 0,989
137 G137 0,990 0,010 P1 0,990
138 G138 0,993 0,007 P1 0,993
139 G139 0,984 0,016 P1 0,984
140 G140 0,883 0,117 P1 0,883
141 G141 0,989 0,011 P1 0,989
142 G142 0,989 0,011 P1 0,989
143 G143 0,991 0,009 P1 0,991
144 G144 0,980 0,020 P1 0,980
145 G145 0,994 0,006 P1 0,994
146 G146 0,984 0,016 P1 0,984
147 G147 0,995 0,005 P1 0,995
148 G148 0,997 0,003 P1 0,997
149 G149 0,991 0,009 P1 0,991
150 G150 0,997 0,003 P1 0,997
151 G151 0,996 0,004 P1 0,996
152 G152 0,984 0,016 P1 0,984
153 G153 0,995 0,005 P1 0,995
154 G154 0,990 0,010 P1 0,990
155 G155 0,987 0,013 P1 0,987
156 G156 0,994 0,006 P1 0,994
157 G157 0,991 0,009 P1 0,991
158 G158 0,992 0,008 P1 0,992
159 G159 0,995 0,005 P1 0,995
160 G160 0,994 0,006 P1 0,994
161 G161 0,994 0,006 P1 0,994
162 G162 0,995 0,005 P1 0,995
163 G163 0,990 0,010 P1 0,990
164 G164 0,995 0,005 P1 0,995
165 G165 0,973 0,027 P1 0,973
166 G166 0,018 0,982 P2 0,982
167 G167 0,751 0,249 Admix 0,751
168 G168 0,218 0,782 Admix 0,782
169 G169 0,256 0,744 Admix 0,744
170 G170 0,010 0,990 P2 0,990
171 G171 0,046 0,954 P2 0,954
172 G172 0,241 0,759 Admix 0,759
173 G173 0,985 0,015 P1 0,985
174 G174 0,980 0,020 P1 0,980
175 G175 0,008 0,992 P2 0,992
176 G176 0,008 0,992 P2 0,992
177 G177 0,473 0,527 Admix 0,527
178 G178 0,964 0,036 P1 0,964
179 G179 0,888 0,112 P1 0,888
180 G180 0,990 0,010 P1 0,990
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Cizelge 4.5. (devam) Bugday genotiplerin iki alt-popiilasyonda iiyelik katsay1si

SraNo | Genotip | PoPRyonl|Popilaon2 | gry, | Maks. Dyelic
181 G181 0,009 0,991 P2 0,991
182 G182 0,009 0,991 P2 0,991
183 G183 0,989 0,011 P1 0,989
184 G184 0,976 0,024 P1 0,976
185 G185 0,055 0,945 P2 0,945
186 G186 0,015 0,985 P2 0,985
187 G187 0,012 0,988 P2 0,988
188 G188 0,010 0,990 P2 0,990
189 G189 0,012 0,988 P2 0,988
190 G190 0,010 0,990 P2 0,990
191 G191 0,034 0,966 P2 0,966
192 G192 0,026 0,974 P2 0,974

*P1; 1. alt-popiilasyon, P2; 2. alt-popiilasyon ve Admix; Karisik yapi (iki popiilasyona da ait)

Cizelge 4.6. Bugday genotiplerinde alt-popiilasyonlarinda beklenen heterozigotluk ve FST degerleri

Alt-popiilasyon | Birey sayis1 (%) | Beklenen heterozigotluk (He) FST
Popiilasyon 1 76 (39,5%) 0,23 0,427
Popiilasyon 2 116 (60,5%) 0,19 0,454
Ortalama - 0,21 0,440
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SONUCLAR VE ONERILER
5.1. Sonuglar

Bu ¢alismada, 192 ekmeklik bugday genotipi sar1 pas etmeni Puccinia striiformis
f. sp. tritici’ye kars1 dayaniklilik ile iliskili Yr genleri bakimindan molekiiler diizeyde
kapsamli olarak degerlendirilmis ve popiilasyonun genetik yapisi ¢ok yonlii analizlerle
ortaya konulmustur. Elde edilen bulgular, incelenen materyalde Yr genlerinin homojen
dagilmadigini, aksine belirgin bir heterojen yap1 sergiledigini ve dayaniklilik mimarisinin
sinirlt sayida yiiksek frekansli lokus etrafinda sekillendigini agik¢a gostermistir.

Markér frekanslari, Yr26 (Xgwm18) gibi bazi genlerin popiilasyonda baskin hale
geldigini, buna karsilik Yr9 (H20) ve Yr41l (Xgwm410) gibi baz1 genlerin diisiik frekansta
veya tamamen absent oldugunu ortaya koymustur. Bu durum, ge¢mis 1slah
programlarinda belirli genlerin yogun seleksiyon baskisi altinda biriktigini, buna karsin
baz1 diren¢ genlerinin zamanla popiilasyondan elimine edildigini ve genetik tabanin
daralma egilimi gosterdigini gostermektedir. Bu tiir bir yapi, kisa vadede etkili
dayaniklilik saglasa da uzun vadede patojen adaptasyonunu hizlandirarak klasik bir
“boom-and-bust” déngiisiine zemin hazirlayabilir.

Genotip bazinda markér birikimi incelendiginde, genotiplerin  biiyilik
cogunlugunun 3-5 gen araliginda yogunlastigi, buna karsilik yiiksek sayida (>10) Yr geni
tagityan genotiplerin oldukga sinirlt oldugu belirlenmistir. Bu bulgu, popiilasyonda gen
piramitlenmesinin yeterince uygulanmadigini ve dayanikliligin biiyiik 6l¢iide smirh
sayida gen kombinasyonuna dayandigini gostermektedir. Bununla birlikte G162, G164
ve G165 gibi yiiksek markdr icerigine sahip genotipler, ¢oklu dayaniklilik allellerini bir
arada bulundurmalar1 nedeniyle 1slah programlar1 acisindan 6nemli dondr materyaller
olarak one ¢ikmaktadir.

Kiimiilatif frekans ve birlikte bulunma analizleri, popiilasyonda belirgin bir
“cekirdek—perifer (core—periphery)” genetik yapi1 bulundugunu ortaya koymustur.
Dayanikliligin biiyiik 6l¢iide Yr26, Yrl5 ve Yr50 gibi yiiksek frekansli lokuslar tarafindan
yonlendirildigi, buna karsilik diisiik frekansli genlerin sistemi tamamlayici rol oynadigi
belirlenmistir. Ayrica bu genlerin yiiksek diizeyde birlikte bulunmasi, diren¢ genlerinin
bagimsiz degil, belirli genetik bloklar veya kombinasyonlar halinde aktarildigini ve 1slah

stirecinde ortiik seleksiyon (co-selection) ile bu yapilarin giiglendigini géstermektedir. Bu
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durum, dayanikliligin modiiler ve ¢ok genli bir organizasyon sergiledigini ortaya
koymaktadir.

Genetik c¢esitlilik analizleri, incelenen Yr lokuslarinin orta—yiiksek diizeyde
polimorfizm sergiledigini (ortalama PIC = 0,49) ve popiilasyonda anlamli bir genetik
varyasyon bulundugunu gdstermistir. Bununla birlikte bazi lokuslarda diistik ¢esitlilik
degerlerinin gozlenmesi, belirli gen bolgelerinde seleksiyon baskisina bagli genetik
daralma yasandigini diisiindiirmektedir. Bu durum, popiilasyon igerisinde hem korunmus
hem de daralmis genetik bolgelerin birlikte bulundugunu gostermektedir.

Popiilasyon yapist analizleri genotiplerin iki ana genetik alt-popiilasyona
ayrildigin1 ve bu gruplar arasinda yiiksek diizeyde genetik farklilasma bulundugunu
ortaya koymustur. Buna karsilik baz1 genotiplerde gézlenen admixture yapisi, farkli gen
havuzlar1 arasinda gen akis1 oldugunu ve ge¢mis 1slah faaliyetlerinin popiilasyon yapisini
sekillendirdigini gostermektedir. Kiimeleme, PCoA ve STRUCTURE analizlerinin
birbirini desteklemesi, elde edilen genetik yap1 modelinin tutarlili§ini ve giivenilirligini
giiclendirmektedir.

Elde edilen tiim bulgular birlikte degerlendirildiginde, sar1 pas dayanikliliginin tek
bir gen veya dar bir gen havuzu tarafindan degil, farkli Yr gen kombinasyonlarinin
etkilesimi ile sekillenen kompleks bir genetik mimariye sahip oldugu anlasilmaktadir.
Ancak bu mimarinin belirli genler etrafinda yogunlagmasi, dayanikliligin uzun vadeli
siirdiiriilebilirligi agisindan risk olusturmaktadir. Ozellikle yiiksek frekansli genlere asir1
bagimlilik, patojen popiilasyonlar: iizerinde seleksiyon baskisini artirarak yeni viriilent
irklarin ortaya ¢ikmasina neden olabilir.

Islah acisindan bu sonuclar 6nemli ¢ikarimlar sunmaktadir. Siirdiiriilebilir sar1 pas
dayaniklilig1 i¢in yalnizca mevcut yliksek frekanshi genlerin kullanimi yeterli degildir.
Bunun yerine: diisiik frekansli (nadir) genlerin korunmasi ve 1slaha dahil edilmesi, gen
piramitlenmesi stratejilerinin sistematik sekilde uygulanmasi, genetik olarak uzak
genotipler arasinda melezleme yapilmasi gerekmektedir. Bu yaklagimlar hem genetik
cesitliligin artirtlmasina hem de dayanikliligin daha stabil ve uzun Omiirli hale
getirilmesine katki saglayacaktir.

Bununla birlikte, molekiiler markorlere dayali bu sonuglarin dogrudan fenotipik
dayanikliligi yansitmayabilecegi dikkate alinmalidir. Markor varligi, ilgili genin
fonksiyonel olarak aktif oldugunu garanti etmemektedir. Bu nedenle, elde edilen
molekiiler bulgularin fenotipik hastalik reaksiyonlar1 ile desteklenmesi, daha giivenilir ve

uygulanabilir 1slah stratejileri gelistirilmesi agisindan kritik 6neme sahiptir.



105

Sonug olarak, incelenen bugday popiilasyonunun sar1 pas dayaniklilig1 agisindan
heterojen ancak fonksiyonel olarak organize olmus bir genetik yapiya sahip oldugu
belirlenmistir. Bu yap1, hem mevcut dayaniklilik kaynaklarinin etkin kullanimina hem de
yeni gen kombinasyonlarmin gelistirilmesine olanak saglayan 6nemli bir potansiyel

sunmaktadir.
5.2. Oneriler

1. Molekiiler ve fenotipik verilerin entegrasyonu saglanmalidir. Molekiiler markor
verileri tek basina fonksiyonel dayanikliligi tam olarak yansitmayabileceginden, elde
edilen sonugclarin tarla kosullarinda gerceklestirilen hastalik gézlemleri ile desteklenmesi
gerekmektedir. Bu yaklagim, gen—fenotip iliskisinin daha dogru degerlendirilmesini
saglayacaktir.

2. Gen piramitlenmesi stratejileri sistematik olarak uygulanmalidir. Popiilasyonda
coklu Yr gen kombinasyonlarinin sinirli olmasi, dayanikliligin siirdiiriilebilirligi
acisindan 6nemli bir eksikliktir. Bu nedenle farkli dayaniklilik genlerini bir araya getiren
gen piramitlenmesi yaklasimlart Onceliklendirilmeli ve marker destekli seleksiyon
(MAS) etkin bir sekilde kullanilmalidir.

3. Yiksek gen icerigine sahip genotipler dondr materyal olarak
degerlendirilmelidir. G162, G164, G165 ve G163 gibi ¢oklu Yr genlerini tasiyan
genotipler, genis spektrumlu dayaniklilik gelistirme potansiyeline sahip olup, ileri 1slah
programlarinda ebeveyn materyal olarak kullanilmalidir.

4. Nadir ve diistik frekansli genler korunmali ve 1slaha entegre edilmelidir. Yr9 ve
Yr4l gibi popiilasyonda diisiik frekansta bulunan genler, mevcut durumda sinirlt katki
saglasa da gelecekte ortaya ¢ikabilecek yeni patojen irklarina karsi kritik genetik rezervler
olarak degerlendirilmeli ve korunmalidir.

5. Genetik tabanin genisletilmesine yonelik yeni materyaller programa dahil
edilmelidir. Popiilasyonda belirli genlerin baskin hale gelmesi genetik daralmaya isaret
etmektedir. Bu nedenle farkli cografi kdkenlere ve gen havuzlarina sahip materyallerin
1slah programlarina dahil edilmesi, genetik ¢esitliligin artirilmasi agisindan énemlidir.

6. Alternatif ve fonksiyonel gen kombinasyonlarimin gelistirilmesine
odaklanilmalidir. Mevcut dayaniklilik yapisinin yiiksek frekansl genler (6rnegin Yr26)

etrafinda yogunlasmasi, uzun vadede kirilganlik riski olusturmaktadir. Bu nedenle
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alternatif gen kombinasyonlarinin olusturulmasina yonelik stratejik g¢alismalar
yiiriitiilmelidir.

7. Siirdiiriilebilir ve ¢ok katmanli dayaniklilik modelleri hedeflenmelidir. Tek
genli dayaniklilik yaklagimlar1 yerine, major ve mindr genlerin birlikte kullanildig1 ¢ok
katmanli (durable resistance) modeller benimsenmelidir. Bu yaklagim, dayanikliligin

stirekliligini saglayarak patojen adaptasyon riskini azaltacaktir.
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