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ÖZET 

 

Doktora Tezi 

 

EKMEKLĠK BUĞDAYDA (TRİTİCUM AESTİVUM L.) KAHVERENGĠ PAS 

(PUCCİNİA TRİTİCİNA)  HASTALIĞINA DAYANIKLILIK GENLERĠNĠN BASĠT 

DĠZĠ TEKRARLARI (SSRs) MOLEKÜLER MARKÖRÜ KULLANILARAK 

SAPTANMASI 

Pakize Özlem KURT POLAT 

 

Bursa Uludağ Üniversitesi 

Fen Bilimleri Enstitüsü 

Tarla Bitkileri Anabilim Dalı 

 

Danışman: Prof. Dr. Köksal YAĞDI 
 

Bu çalıĢma, yurdumuzda yoğunlukla tarımı yapılan ekmeklik buğday çeĢitleri, 

CIMMYT-Meksika‘dan temin edilen Thatcher hatlar ve bu genotipler arasında yapılan 

melezlemeler sonucu elde edilen F1 melezlerinin genomlarında SSR (Basit Dizi 

Tekrarları-Mikrosatelit) yöntemi kullanılarak, kahverengi pas hastalığına dayanıklılık 

genleri olan Lr10 ve Lr 19 ‗un varlığını incelemek amacıyla Uludağ Üniversitesi Ziraat 

Fakültesi deneme alanında ve U.Ü. Tarla Bitkileri Bölümü Tohumluk Laboratuarında 

yürütülmüĢtür.  

 

AraĢtırma yer alan genotipler, 2013-2017 yetiĢtirme dönemlerinde; deneme 

materyalinin çoğaltılması, genotipler arası melezlemelerin gerçekleĢtirilmesi ve 

kahverengi pas hastalığının arazi gözlemlerinin yapılması amacıyla deneme alanlarında 

yetiĢtirilmiĢtir. Yapılan melezlemeler sonucu elde edilen 13 adet F1 hattı, 22 adet 

ekmeklik (Triticum aestivum L.) buğday çeĢidi ile 3 adet Thatcher hat (Lr9, Lr10, 

TcHassas), SSR (mikrosatlit) yöntemi kullanılarak DNA analizlerine tabi tutulmuĢtur. 

Yapılan analizler sonucunda Lr10 geni; Karatopak, KaĢifbey ve Gün-91 çeĢitlerinde, 

Lr19 geni ise Karatopak, Ġzmir-85, Ceyhan-99, Aldane, Flamura-85 çeĢitlerinde ve 

Aldane x Karatopak, Flamura x Lr19 F1 hatlarında tespit edilmiĢtir.   

 

Ekmeklik buğdayda SSR tekniklerinin kahverengi pas dayanıklılık genlerini 

araĢtırmada kullanılabilir olduğu saptanmıĢtır. Ayrıca çalıĢmada yer alan Thatcher 

(yakın izogenik) hatlarının dar bir genetik yapıya sahip olmaları sebebiyle, taranan 

dayanıklılık genlerini belirlemede iyi bir belirteç genom olduğu sonucunda varılmıĢtır. 

Gelecekte yürütülecek ıslah programlarında dayanıklılık genleri içeren genotiplerin 

belirlenmesinde moleküler markörlerin kullanılmasının kısa sürede ve kesin sonuçlara 

ulaĢmada etkili olacağı sonucuna ulaĢılmıĢtır. 

 

Anahtar Kelimeler: ekmeklik buğday, SSR (Basit Dizi Tekrarları-mikrosatalit, 

kahverengi pas hastalığı, moleküler markör  

2019, viii + 110 sayfa. 
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ABSTRACT 

 

PhD Thesis 

 

DETERMINATION OF LEAF RUST (PUCCINIA TRITICINA) RESISTANCE 

GENES IN BREAD WHEAT (TRITICUM AESTIVUM L.) USING SIMPLE 

SEQUENCE REPEATS (SSRs) MARKERS  

 

Pakize Ozlem KURT POLAT 

 

 Bursa Uludag University  

Graduate School of Natural and Applied Sciences 

Department of Field Crops 

 

Supervisor: Prof. Dr. Koksal YAGDI 

 

In this study wheat varieties that are largely used in Turkey, CIMMYT Thatcher 

genotypes that are supplied from Mexico and the F1 lines that have been obtained by 

hybridization of these, were used as experiment materials. SSR (Simple Sequence 

Repeats- Microsatellite) method was used to determine the existence of Lr10 and Lr19 

genes which are the genes for resistance to leaf rust disease of wheat. The study was 

carried out in the experimental field and in the Seed Laboratory of the Bursa Uludag 

University, Agricultural Faculty of the Field Crops Department. 

 

Genotypes used in the study have been cultivated in trial areas in 2013-2017 growing 

seasons in order to increase experiment materials, to perform the hybridization between 

genotypes and to perform land observations of leaf rust disease. 13 F1 lines that have 

been obtained by hybridization, 22 wheat variety for bread-making (Triticum aestivum 

L.) and 3 Thatcher lines (Lr9, Lr10, TcHassas), have been put through DNA analysis by 

using the SSR (Microsatellite) method. According to the results Lr10 gene was 

identified in  Karatopak, KaĢifbey ve Gün-91 varieties and the  Lr19 was detected in 

Karatopak, Ġzmir-85, Ceyhan-99, Aldane, Flamura-85 varieties and in the Aldane x 

Karatopak, Flamura x Lr19 F1 lines.   

 

It has been established that SSR methods are usable for the research of genes for 

resistance to leaf rust in wheat. Also, since the Thatcher (isogenic lines) lines used in 

the study have a narrow genetic structure it has been concluded that they are good 

marker genomes for determining the scanned resistance genes .It has also been 

concluded that in future breeding programs that will be carried out, for determining the 

genotypes that have resistance genes, using molecular makers will be efficient in 

reaching faster and more precise results.   

 
 

Key words: bread wheat, SSR (Simple Sequence Repeats-microsatellite), leaf rust, 

molecular marker 

2019, viii + 110 pages. 
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1. GİRİŞ 

 

 

Buğday insan ve hayvan beslenmesinde kullanılan kültür bitkileri arasında dünyada 

ekiliĢ ve üretim bakımından ilk sırada yer alan bir bitkidir (Yağdı 2002). Buğday 

kültürünün tüm dünyada yaygın oluĢunun baĢlıca nedenleri; geniĢ çeĢit zenginliği, 

hayvan beslenmesi, endüstride yaygın olarak kullanılması ve geniĢ ekolojilere adapte 

olabilmesidir. Bu nedenle, buğday diğer kültür bitkilerine oranla daha geniĢ adaptasyon 

alanları bulabilmiĢ, ekvatordan kutuplara ve alçak ovalardan yüksek yaylalara kadar 

geniĢ alanlara yayılabilmiĢtir. Yüksek nem, verimli toprak isteyen buğday çeĢitlerinin 

yanında, verimliliği düĢük topraklarda yetiĢebilen buğday çeĢitleri de vardır. Dünya 

nüfusunun yaklaĢık % 35'inin temel besini olan ve tüm dünyada besinlerden alınan 

kalorinin % 20'sini sağlayan buğday, ülkemiz için de stratejik ürünlerden birisi olup 

geniĢ kitlelerin beslenmesinde kullanılmaktadır. Çizelge 1.1.‘de verilen FAO 2016 yılı 

verilerine göre buğday, Dünya‘da 222 milyon ha ekim alanına, 752 milyon ton üretime 

sahipken, Türkiye‘de 7 609 868 ha ekim alanına, 20 600 000 ton üretim 

gerçekleĢtirilmiĢtir (FAO 2016). Dünya‘da buğday ekiliĢ alanı olarak Hindistan, üretim 

miktarı olarak ise Avrupa Birliği ilk sırayı almaktadır. Ülkemiz ise ekiliĢ alanı ve üretim 

bakımından 9. sırada yer almaktadır. 

 

Yıllar içinde ülkemizde buğday ekiliĢ alanları geniĢlemiĢ olup günümüzde son 

sınırlarına ulaĢmıĢtır. Ekim alanlarını daha fazla geniĢletme olanağımız olmadığından 

birim alandan alınacak verim miktarı artırılmalıdır. Sadece verim artıĢının günümüz 

buğday tüketim koĢullarında yetersiz olduğu da bilinen bir gerçektir. Birim alandan 

alınan ürünün yüksek verimli olmasının yanında, üstün kalite özelliklerine sahip, 

biyotik ve abiyotik stres koĢullarına dayanıklı olması da istenmektedir. YeĢil devrim 

olarak da isimlendirilen dönemde, kimyasal gübre ve tarımsal mücadele ilacı 

kullanımının artması, mekanizasyon ve sulama teknikleri önemli verim artıĢları 

sağlamıĢ olmakla beraber bu denli yoğun tarımsal faaliyetler çevre üzerinde ve ekim 

alanlarında olumsuz etkiler yaratmıĢtır. Bu sebeple verimi arttırmak ve kaliteli ürün elde 

etmek için yeni çözüm yollarına baĢvurulmuĢtur ve klasik ıslah metodları hızla 

yayılmıĢtır. Islah çalıĢmalarında birinci öncelik verim artıĢı üzerineyken; günümüzde 
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yüksek verimin yanında kaliteyi arttırmak ve hastalıklara dayanıklı çeĢitler geliĢtirmekte 

son derece önemli hale gelmiĢtir. Klasik ıslah yöntemleri ve mevcut tarım alanları 

üzerinde kullanılan tarımsal tekniklerle önümüzdeki 20 yıl içerisinde artacak dünya 

nüfusuna yetecek gıda maddeleri üretimi mümkün görülmemektedir. Bu sebeple 

moleküler ıslah yöntemleri, hastalık ve zararlılara; kuraklık ve tuzluluk gibi çevre 

koĢullarına dayanıklı, bitki besin maddeleri içeriği iyileĢtirilmiĢ yüksek kaliteli ve 

verimli yeni çeĢitlerin geliĢtirilmesi için bitki ıslahçılarına büyük kolaylıklar sağlayacak 

yeni yöntemler olarak uygulamaya alınmıĢtır (Çetiner 2015). 

  

 

Çizelge 1.1. Dünyada buğday üretimi yapan ülkeler, ekiliĢ alanı ve üretim miktarı                          

(FAO 2016)    

 

Ülke  Üretim miktarı (Milyon Ton) EkiliĢ Alanı (Milyon Hektar) 

Avrupa Birliği 144,4 17,4 

Çin 128,9 24,2 

Hindistan 86 30,2 

Rusya 72,5 26,9 

ABD 62,9 17,8 

Avusturalya 33,5 13 

Kanada 31,7 8,9 

Pakistan 25,5 9,3 

Türkiye 20,6 7,7 

Diğer Ülkeler 146 66,8 

Toplam 752 222 

 

 

Ülkemizde ve dünya genelinde buğday üretimini sınırlandıran önemli biyotik stres 

faktörlerinin baĢında pas hastalıkları gelmektedir. Epidemi yıllarında hassas çeĢitler 

üzerinde meydana gelen erken enfeksiyonlar sonucu ürün kayıpları, % 90‘lara kadar 

çıkabilmekte (AktaĢ 2001) ve çeĢitlerin tamamen üretimden kaldırılmasına neden 

olabilmektedir. Ülkemizde bugüne kadar buğday bitkisinde farklı pas türlerinin 
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oluĢturduğu ortalama kayıpların tane veriminde 53,1 kg/da (% 9,4), 1000 tane 

ağırlığında ise 4,3 g (% 9,3) olduğu belirlenmiĢtir. Kahverengi pas genellikle 

yapraklarda oluĢturduğu püstüller ile fotosentez alanını kısıtlamaktadır. Ürün kaybı, 

baĢaktaki tane sayısının azalmasına, tane boyutunun küçülmesine, 1000 tane ve 

hektolitre ağırlığının azalması Ģeklinde olmakta, protein içeriğinin azalması ile de kalite 

kaybı oluĢmaktadır (Arslan ve ark. 2002). Ürün kaybı çeĢitlerin hassasiyetlerine, çevre 

koĢullarına, etmenlerin ırklarına göre değiĢtiği gibi yıldan yıla ve bölgeden bölgeye de 

farklılıklar gösterebilmektedir. Pas hastalıkları içerisinde Puccinia graminis f. sp. tritici 

isimli fungusun neden olduğu kahverengi pas hastalığı, ülkemizde, özellikle bitki 

geliĢim periyodunun uzun olduğu yüksek kesimlerde etkili olmakta, zaman zamanda 

sahil ve geçit bölgelerinde sorun olarak karsımıza çıkabilmektedir. Hastalıkla mücadele 

yöntemleri Zirai Mücadele Teknik Talimatların da açıkça belirtilmekle birlikte en etkili 

yöntemlerden birisi de dayanıklı buğday çeĢitlerinin kullanılmasıdır. Bu nedenle 

çeĢitlerin hastalığa karĢı reaksiyonlarının bilinmesi ve hastalığın yoğun olarak 

görüldüğü alanlarda dayanıklı genotiplerin saptanması gerekmektedir. 

 

Buğdayda kahverengi pasa karĢı dayanıklılıkla ilgili yapılan ilk ıslah çalıĢmalarında, 

farklı dayanıklılık genlerine sahip çeĢitler melezlenip dayanıklılık genleri tek bir çeĢitte 

toplanmaya çalıĢılmıĢtır. Son 20 yılda ise, DNA teknolojileri ve moleküler markörlerin 

geliĢtirilmesinden sonra markör destekli seleksiyon hız kazanmıĢtır ve özellikle 

tahıllarda verim, kalite ile hastalık ve zararlılara dayanıklılık gibi konularda yapılan 

çalıĢmalar artarak baĢarılı sonuçlar elde edilmiĢtir. Klasik bitki ıslahında, kantitatif 

karakterlerin ıslahında özellikle bağlantı (linkage) gibi birçok problemle 

karĢılaĢılmaktadır. Buğday ıslahında markör destekli seleksiyon (MAS) ve embriyo 

kültürü ile ısı-ıĢık kontrollü seraların kullanılması klasik bitki ıslahına oldukça yardımcı 

olan modern teknolojik yaklaĢımlardır (Todorovska ve ark. 2009). Markör destekli 

seleksiyon (MAS) ile ıslah çalıĢmaları daha kısa sürede ve daha az iĢgücü ile 

tamamlanabilmekte ve bunların yanı sıra gereksinim duyulan popülasyon büyüklüğü de 

klasik ıslaha nazaran çok daha küçük olmaktadır ( Gupta ve Varshney 2000, Babu ve 

ark. 2004). 
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Buğday genomunun büyük ve kompleks bir yapıya sahip olması, ploidi düzeyi ve 

polimorfizm seviyesinin düĢük olması sebebiyle yürütülen moleküler genetik 

çalıĢmaları diğer bitkilere kıyasla daha fazla zaman almaktadır. Bu zorlayıcı etmenler 

rağmen yine de buğdayda haritalama çalıĢmaları yapılmaktadır ve QTL (Quantitative 

Trait Loci) çalıĢmaları da devam etmektedir. Bu çalıĢmalar, buğdayda çok sayıda 

hastalık ve zararlılara dayanıklılık büyük genler tarafından kontrol edildiği için bu tür 

genlerin haritalanması üzerinde yoğunlaĢmıĢtır (Hoisington ve ark. 1999).  

 

Klasik bitki ıslahı, melezleme sonucu elde edilen ve açılım gösteren döller arasından 

üstün genotiplerin seçilmesine dayanmaktadır. Fakat genotipxçevre interaksiyonundan 

dolayı doğru sonuç almak oldukça zorlaĢmaktadır. Ayrıca fenotipik seleksiyon pahalıdır 

abiyotik stres koĢullarına tolerans ile bağlantılı karakterler için çoğu zaman 

uygulanamamaktadır. Markör destekli seleksiyon (MAS) ise klasik bitki ıslahında 

karĢılaĢılan bu sorunlara çözüm getirmek amacıyla geliĢtirilen bir yaklaĢımdır (Francia 

2004). MAS yöntemi kullanılarak yabani ve kültüre alınmıĢ buğday çeĢitlerinde 

kahverengi pas hastalığına dayanıklı gen tespit etme çalıĢmaları hız kazanmıĢ ve 

günümüzde 80‘e yakın fazla kahverengi pasa dayanıklılık geni (Lr) tespit edilmiĢtir 

(Davoyan ve ark. 2014). Zaman içinde yapılan çalıĢmalar sonucunda görülmüĢtür ki, 

tek bir dayanıklılık (Lr) genine sahip çeĢitlerin kahverengi pas hastalığına karĢı 

gösterdiği dayanıklılık ilaçlamalar sonucu kazandırılan dayanıklılıktan daha fazla 

olmuĢtur (Watson ve Singh 1952, Messmer ve ark. 2000).  

 

Moleküler markörler, istenilen genotipte bir geni gözlemlemek veya farklı olan bir 

geni/özelliği bulmak için kullanılabilen markörlerdir (Yıldırım 2007). Aynı zamanda 

moleküler markörler, gözlenebilir karakterlere dayanan morfolojik markörlere ve temeli 

proteine dayanan biyokimyasal markörlere göre oldukça güvenilirdir. Sayıları fazladır, 

çevreden etkilenmezler, bitki geliĢimin herhangi bir evresinde kolayca gözlenebilirler ve 

lokuslar arası interaksiyon oluĢmamaktadır. Bu nedenlerle DNA markörleri ıslah 

çalıĢmalarında bitki materyallerinin seleksiyonu için en iyi araçtır (Ovesna ve ark. 2002, 

Eserkaya ve ark. 2010a). Moleküler markörler; kesilen parça uzunluğu polimorfizmi 

(RFLP), rastgele çoğaltılan polimorfik DNA markörleri (RAPD), çoğaltılan parça 

uzunluğu polimorfizmi (AFLP), dizisi etiketlenmiĢ sekanslar (STS), mikrosatelitler 
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(SSR), bölünerek çoğaltılmıĢ polimorfik dizi (CAPS), tek iplik tamamlama 

polimorfizmi (SSCP), amplikon uzunluk polimorfizmi (ALP), basit sekans 

tekrarlamaları arası polimorfizm (ISSR), ifade edilmiĢ dizi etiketleri (EST) ve tek 

nükleotid polimorfizmi (SNP) gibi farklı tekniklerden oluĢmaktadır (Khlestkina ve 

Salina 2006, Korzun ve Ebmeyer 2003, Rafalski 2002, Röder ve ark. 2004). 

 

Polimeraz zincir reaksiyonu (Polymerase Chain Reaction, PCR)‘na dayalı DNA 

markörleri arasında yer alan SSR (Simple Sequence Repeat) markörleri, genomdaki 

basit sekans tekrarlarından yararlanarak, bir lokusun iki allelindeki tekrarların 

sayısındaki farklılığa bağlı polimorfizmi belirlemektedir (Jones ve ark. 1997). 

Kahverengi pas dayanıklılık genlerine ait markörlerinin belirlenmesinde SSR ve diğer 

DNA markörleri baĢarılı bir Ģekilde kullanılmaktadır. Bu markörler, bitki ıslahçılarına 

buğdayda, hastalığın bulunduğu çevrelerde dayanıklılık genleri için indirekt 

seleksiyonun uygulanmasında ve dayanıklılık genlerinin piramitleĢtirilmesinde önemli 

bir araç sağlamaktadır (Röder ve ark. 1995, Gupta ve ark. 2005). SSR markörleri 

haritalamada, çeĢitlerin identifikasyonunda, germplazm muhafazasında, melezlerin 

belirlenmesinde, gen havuzu varyasyonu analizlerinde ve de ekonomik öneme sahip 

özellikler için belirleyici markörler olarak kullanılmaktadır. Ancak mikrosatelitleri ilk 

aĢamadan itibaren belirlemek, geliĢtirmek pahalı ve zaman alıcıdır ve spesifik 

primerlere ihtiyaç duyulur (Jones ve ark. 1997). Moleküler markörlerden SSR‘ ın 

(mikrosatalit- basit dizi tekrarları), bitki genotiplerinin genetik çeĢitliliğini belirlemede 

iyi bir yöntem olduğu kanıtlanmıĢtır (Kellerhals ve ark. 2000).  

 

Yürütülen bu çalıĢmada; yurdumuzda yoğun olarak tarımı yapılan ekmeklik buğday 

çeĢitleri,  kahverengi pas hastalığına dayanıklılık sağlayan bazı genler bakımından basit 

dizi tekrarları (SSRs) markörü ile incelemeye alınarak ve bu genlerin genotiplerdeki 

varlığı araĢtırılmıĢtır. Ayrıca dayanıklı-duyarlı genotipler arasında yapılan melezlemeler 

ile de dayanıklılık genlerinin aktarımı yönünden incelemeler de bulunulmuĢtur.  
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2. KURAMSAL TEMELLER ve KAYNAK ARAŞTIRMASI 

 

 

Buğday hem insan hem de hayvan beslenmesinde önemli yeri olan ve yüzyıllardır her 

iklimde yetiĢtirilen kritik öneme sahip bir kültür bitkisidir. Hızla artan dünya nüfusunun 

temel besin kaynağı olan buğdayın, üretim alanları her geçen gün daralmaktadır. Artan 

nüfusa karĢı daralan ekim alanları sorununu çözmek için birim alandan yüksek verimli 

ve üstün kalite özelliklerine sahip buğday hasadı gerçekleĢtirilmesi gerekmektedir. 

 

Ġnsanoğlu yüzyıllardır buğday bitkisinde ıslah çalıĢmalarını sürdürmektedir. Ġlk çağlarda 

buğday tane döktüğü için göçebe insanlar tane dökmeyen yani verim kaybına sebep 

olmayan baĢakları seçmiĢlerdir. O günlerde bilimsel temeli bilinmeden yapılan 

seleksiyon çalıĢmaları günümüzde kullanılan ve çok fazla özellik kazandırılmıĢ buğday 

çeĢitlerinin temelini oluĢturmuĢlardır. Pozitif seleksiyon ile baĢlayan ıslah çalıĢmaları 

her geçen gün daha bilinçli Ģekilde yapılmaya baĢlamıĢtır ve 1865 yılında, Mendel‘ in 

bezelye bitkisi üzerinde yaptığı çalıĢmanın sonuçlarını doğru gözlemlemesi ve her 

basamağını not alıp, ölümünden sonra Mendel Kanunlarının oluĢması ile tamamen 

bilimsel ve istenilen özelliğe dayalı ıslah çalıĢmaları baĢlamıĢtır. 1865 yılından sonra 

ıslah çalıĢmaları her bitki türü için hız kazanmıĢ olsa da temel besin kaynağı olan 

buğday bitkisinde daha da önemli hale gelmiĢtir.   

 

Farklı ıslah metotları geliĢtirilmiĢ ve her metot da baĢarı sağlanmıĢtır. Islah 

çalıĢmalarının çok zaman alması, arazi gözlemlerinin dikkatli ve zamanında yapılma 

zorunluğu ve baĢlangıç popülasyonunun darlığı çalıĢmaları zora sokan en temel 

faktörler olmuĢtur.  

 

Klasik ıslah çalıĢmalarının temelinde daha yüksek verimli buğday elde etme fikri 

yatmaktadır. Islah çalıĢmalarının bu amacına hizmet eden ve daha kısa sürede verim 

artıĢını sağlayan YeĢil Devrim 1960‘lı yıllarda ülkemize girmiĢtir. Bu sayede ürün 

yetiĢtirmede; kimyasal gübre kullanımı, sulama sistemleri, ilaçlama ve mekanizasyon 

devreye girmiĢtir. Ġlk yıllarda büyük baĢarılara ulaĢılsa da zamanla verim artıĢları 

durağanlaĢmıĢtır. Bilim insanları, dıĢarıdan uygulamalar ile istenilen baĢarının tamamen 

sağlanamayacağını anlamıĢ ve bitkilerin esasında genomlarında çalıĢmalar yapmaları 
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gerektiklerini fark etmiĢlerdir. Bu süreç yaĢanırken bir taraftan da moleküler 

teknolojiler geliĢtirilmiĢ ve bitki ıslahında, klasik ıslah metotlarına yardımcı olarak 

kullanılmaya baĢlanılmıĢtır. 

 

Moleküler teknolojilerin geliĢtirilmesinden sonra ıslah çalıĢmaları hız kazanmıĢtır ve en 

önemlisi, tesadüflere dayalı çalıĢmalardan ziyada gende belirlenen özelliklere yönelik 

çalıĢmalara baĢlanmıĢtır.  

 

Bitki ıslahçıları geleneksel ya da moleküler teknikleri bir arada kullanarak birim 

alandan daha fazla ve daha kaliteli, hastalıklara, zararlılara ve çevrenin aĢırılıklarına 

(tuzluluk, kuraklık, alkali topraklar vb.) dayanıklı ürün almayı hedeflemektedirler 

(Tayyar 2005).  

 

2.1. Buğdayın Kültüre Alınması, Kökeni, Taksonomisi  

 

Birçok ülkenin temel besin kaynağı olan serin iklim tahılı buğday üzerine yapılan 

arkeolojik çalıĢmalar, günümüzden yaklaĢık 10 000 yıl önce Uzakdoğu‘da, Verimli 

Hilal Bölgesi‘nde (bugünkü Ġran, Irak, Türkiye, Suriye, Lübnan, Ġsrail ve Filistin‘i içine 

alan yay Ģeklindeki bölge) (ġekil 2.1.), Orta Amerika‘da ve Güney Çin‘de birbirinden 

bağımsız olarak kültüre alındığını göstermektedir (Karcicio 2006).  

 

Tarım tarihi incelendiğinde ilk kültüre alınan bitkilerin tahıl grubunda yer alan mısır, 

buğday ve arpa olduğu görülmektedir. Bu tahıllar içerisinde en eski ve yaygın kullanıma 

sahip olan buğdaya ait kanıtlar 19 000 yıl öncesine Ohala II (Ġsrail) dayanmaktadır 

(Karcicio 2006).   
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Şekil 2.1.  Verimli Hilâl Bölgesi (Google görseller) 

 

Buğdayın ilk olarak Yeni TaĢ Devri yani Neolitik Çağ‘da kültüre alındığını gösteren 

bilgiler Yakın Doğu‘da mevcuttur. Modern buğdayın genetik materyalinin yabani 

akrabaları ile karĢılaĢtırılmasından elde edilen bilgiler, einkorn buğdayı olarak bilinen 

Triticum monococcum‘un ilk olarak Türkiye‘nin güneydoğusundaki Karacadağ 

bölgesinde ıslah edildiğini göstermektedir (Karcicio 2006) ve buğday tanesinin fındık 

gibi kabuklu olduğu, yapılan klasik ıslah çalıĢmalarıyla günümüzdeki halini aldığı 

(fındıksı yapının kaybolduğu) bilinmektedir  (Ulukan 2007).   

 

Dünya tarihinde ilk kültüre alınan bitkiler arasında olan ve çok geniĢ kitleler tarafından 

uzun yıllardır temel besin kaynağı olarak kullanılan buğdayın, kökeni üzerine ilk 

çalıĢmalar De Candolle tarafından yapılmıĢtır. De Candolle,  buğdayın ilk olarak 

Asya‘da ortaya çıktığını spelta buğdayının ise Avrupa ve Anadolu‘da tespit edildiğini 

bildirmiĢtir. Buğday köken çalıĢmaları sonucunda, buğdayın triticum genusunun, 

graminea familyasının, poaidea alt familyasından triticeae oymağının, triticinae alt 

oymağına bağlı olduğu belirtilmiĢtir (Yürür 1998).   
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Kromozom sayıları ve genom formüllerine göre yapılan ilk sınıflamalarda buğdaylar üç 

gruba ayrılmıĢtır.  

 

1. Diploid grup (AA)  

2. Tetraploid grup (AABB) 

3. Hekzaploid grup (AABBDD)  

 

Buğday yaklaĢık 10 000 tür içeren poacceae ailesinden triticeae grubunun üyesi olan 

triticium cinsine aittir. ġekil 2.2. ‗de belirtildiği gibi buğdayda diploid (AA) (2n=14), 

tetraploid (AABB) (2n=28) ve hekzaploid (AABBDD) (2n=42) türlerinin poliploid 

serisini oluĢturan karmaĢık bir evrim geçmiĢi vardır (Bockus 2010). 

 

 

 

 

 

 

 

      

 

 

 

 

 

 

Şekil 2.2. Buğdayın kökeni 

 

Triticum turgidum, makarnalık buğdayların atasıdır ve Triticum monococcum ve 

Aegilops speltodies‘in doğada melezlenmesinden oluĢtuğu tahmin edilmektedir. 

T.turgidum‘un mutasyona uğraması ve seleksiyonlarla birlikte bugün üretimi yapılan ve 

tetraploid buğdayların atası olan Triticum durum oluĢmuĢtur. Ekmeklik buğdayların 

Triticum 

turgidum 

AABB 

(2n=28) 

Triticum 

monococcum 

AA 

(2n=14) 

Aegilop speltoides 

BB 

(2n=14) 

Triticum tauschii 

DD 

(2n=14) 

Triticum aestivum 

AABBDD 

(2n=42) 
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ataları ise T.turgidum‘un, T.tauschii ve diğer yabani türleriyle melezlenmesi ve seri 

mutasyonlar sonucu oluĢmuĢlardır (Mızrak 2011).  

 

Bir diploid buğday olan Triticum monococcum ilk olarak yaklaĢık 13 000 yıl önce 

Türkiye‘nin güneydoğusunda kültüre edilmiĢtir. Tetraploid buğdaylar (makarnalık 

buğdaylar) yaklaĢık 9 000 yıl önce kuzey Suriye‘de ya da Türkiye‘nin güneydoğusunda 

kültüre edilmiĢtir. Hekzaploid buğdayların (yaygın olan türler, ekmeklik buğdaylar) 

yetiĢtiriciliği yaklaĢık 6 000 - 8 000 yıl önce ortaya çıkmıĢtır. Son zamanlarda, diploid 

buğdayların çok nadir kültürü yapılmaktadır, ekimi yapılan buğdayların % 90-95‘i 

hekzaploid yapıda olan ekmeklik buğdaylardır geri kalanı ise tetraploid yapıda olan 

makarnalık buğdaylardır (Bockus 2010, Kılıç 2017). 

 

Buğday Pas Hastalıkları ve Kahverengi Pas 

 

Pas hastalıklarına Puccinia mantar cinsine ait bir patojen sebep olmaktadır. Puccinia 

cinsine ait 3 farklı tür 3 farklı pas hastalığına sebep olmaktadır ve bu pas hastalıklarının 

etki derecesi birbirine benzer olmakla birlikte çok etkilidir. Puccinia mantar cinsinin 

sebep olduğu pas hastalıkları; sarı pasa Puccinia striiformis f. Sp. tritici (Pst), 

kahverengi pasa (yaprak pası) Puccinia triticina f. Sp. tiritici ve kara pasa da Puccinia 

graminis f. sp. triticidir. Her bir fungus türü konukçu bitkilerde benzer hastalık 

semptomlarına sebep olur ve enfeksiyon yapabilmesi için benzer koĢullara ihtiyaç 

duyar. Hastalıklar bitkinin görünümünden isimlerini alırlar, bu fungus türleri bitki 

üzerinde ―pas‖ görünümü verir. Pas hastalığına sebep olan mantar cinslerinin özellikleri 

besin maddelerini kendileri üretmek yerine canlı ya da ölü konukçu dokusundan elde 

ederler. Mantarlar tohum ya da topraktan bulaĢabildikleri gibi rüzgâr, su, böcek, hayvan 

veya insanlar yoluyla da yayılabilir (Presscott ve ark. 1986). 

 

Melvin ve ark. (2008) Minesota (Amerika)‘ da yürüttükleri çalıĢmalarında buğdayda en 

yaygın görülen hastalığın, Puccinia triticina'nın neden olduğu kahverengi pas hastalığı 

olduğunu belirlemiĢlerdir. Hastalığa sebep olan mantar, enfekte yaprak dokusu hayatta 

kaldığı sürece üredosporları üretebilen bir parazittir. Üredesporlar, rüzgarla birlikte 
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konukçu bitkiden yüzlerce kilometre uzaklaĢarak,  bir buğday tarlasındaki ürünlere 

bulaĢarak hastalığı bulaĢtırabilir ve bu Ģekilde daha geniĢ alanlara yayılabilir. 

 

Kahverengi pas hastalığına sebep olan, Puccinia triticina Eriks mantar (Phylum 

basidiomycota) aleminin, Urediniomycetes sınıfının, Pucciniaceae familyasının, 

Puccinia alt familyasına bağlıdır (Bolton ve ark. 2008). 

 

Kahverengi yaprak pası, mantar kaynağına göre lekeler oluĢur ve bu lekelere göre 

sınıflandırılır. Pas lekeleri, 1.5 mm çapta, yuvarlak, turuncu ve kahverengi noktalar 

halinde konakçının üst ve alt yaprak yüzeylerine dağılmıĢ halde bulunabilirler (Roelfs 

ve ark. 1992). 

 

Tahıllarda hastalık yapan organizmalar arasında en önemlilerden biri patojenik 

mantarlardır ve ülkemizde bu hastalıklara neredeyse her bölgede rastlanabilmektedir. 

Bunlar arasında ise pas hastalıkları ciddi verim kayıpları ile öne çıkmaktadır. Bunlar 

buğdayın en yaygın ve önemli hastalıkları olmasından dolayı üzerinde en çok çalıĢılan 

bitki hastalıklarındandır (Aykut ve Yüce 2007). 

 

 

Şekil 2.3. Kahverengi pas (Puccinia recondita f.sp. tritici) sporlarının yaĢam çemberi 

(Roelfs ve ark. 1992 ) 
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Pas hastalıklarının yayılmasında en önemli rolü oynayan ürediosporlar en fazla ilkbahar 

ve yazın oluĢurlar ve rüzgar ile taĢınarak diğer bitkilerde yeni enfeksiyonlara neden 

olurlar. Hastalık etmeni ılıman yörelerde kıĢı ürediospor halinde güzlük ekinlerde ve 

yabani buğdaygillerde geçirir. Ġlkbaharda oluĢturdukları ve rüzgarla yayılan yazlık 

sporlar uygun nem ve sıcaklık (10-18 °C) koĢullarında yeni enfeksiyonlar 

oluĢturur(ġekil 2.3.) (Lipps 2006). 

 

Buğdayda P.triticina enfeksiyonun geliĢim süreci ilk olarak Allen tarafından 1926 

yılında yapılan sitolojik çalıĢmada tanımlanmıĢtır. Ürediosporlar tek hücrelidir ve dıĢ 

çeperleri dikenli, hidrofobik bir yüzeyle kaplıdır. Fungus konak bitki üzerine rüzgâr gibi 

dıĢ etmenlerle bulaĢıp hidrofobik etkileĢimler sayesinde tutunarak stomalar aracılığıyla 

doğal açıklıklardan giriĢ yapar. Yaprak yüzeyine yerleĢen ürediosporlar yağmur veya 

çiy ile temas ederse su emip ĢiĢerek çimlenme tüpleri geliĢtirirler. Bu çimlenme 4-8 saat 

sonra 20 
o
C‘de % 100 nem altında gerçekleĢir, sporlar çimlenmeden 1-3 gün 

canlılıklarını koruyabilirler (Bolton ve ark. 2008). P.triticina çimlenme tüpleri 

geliĢmeye baĢlar ve bir stomaya denk gelene kadar büyümeye devam ederler. Çimlenme 

tüpleri stoma bulduğu zaman farklılaĢarak apresoryum (Appressorium-A) yapısını 

oluĢturur. Apresoryum bitki ile fungusun hem sıkı biçimde bağlanmasını sağlar hem de 

fungusun konak içine doğru büyümesini sağlar. Apresoryum farklılaĢarak giriĢ 

uzantıları ve uçlarında stoma altı kesecikleri oluĢturur. Bu kesecikler daralarak 

enfeksiyon hiflerini oluĢturur ve bir mezofil hücresine temas edene kadar büyür. Temas 

ettiğinde bir hostoryal ana hücresine farklılaĢır. Hostorya, konukçu ile biyotrofik iliĢki 

kuran ve devam ettiren esas yapıdır ve besin alımında önemli rol oynar. Konukçu hücre 

içerisinde beslenmek için hostoryumu geliĢtiren fungus, ihtiyacı olduğu besin ve 

enerjiyi karĢıladığından yaĢam döngüsünü tamamlayabilmek için çoğalmaya baĢlar ve 

yayılır. Enfeksiyonun geliĢimiyle ġekil 2.6.‘ da görüldüğü gibi konak bitki yaprağı 

üzerinde yayılarak yeni hostorya yapıları oluĢturur, kahverengi püstüller halinde kendini 

gösterir (Allen 1926).   

 

Kahverengi pas fungusu farklı iklim koĢullarına adapte olduğundan dolayı dünya 

çapında buğday yetiĢtiriciliği yapılan her bölgede bu hastalık bulunabilir. Kahverengi 
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pasa duyarlı buğday çeĢitlerinde, pas enfeksiyonu meydana geldiğinde, verimlerinde 

%5-15 veya daha fazla azalma görülür. Genetik dayanıklılık kahverengi pasdan dolayı 

verim kayıplarını azaltmak için en ekonomik ve tercih edilen bir yöntemdir (Kolmer 

1996).  

 

Bitki üzerinde bir patojen yaĢamını sürdürebilir ve çoğalabilirse konukçu bitki hassas 

(duyarlı), patojen ise virulent olarak adlandırılır ve aralarındaki iliĢki uyumlu olarak 

tanımlanır. Patojen bitkiye herhangi bir zarar vermeden yalnızca normal yaĢamını 

sürdürürse bu bitki patojene tolerant olarak tanımlanır. Ancak, bitki patojenin yaĢamını 

sürdürmesini engelliyor, geliĢme ve çoğalmasını durduruyorsa bu bitki dayanıklı, 

patojende avirulent olarak adlandırılır ve aralarındaki iliĢki uyumsuz olarak tanımlanır 

(Tör 1996).  

 

Buğdayda kahverengi pas dayanıklılık genleri (Lr genleri) üzerine yapılan çalıĢmalar 

buğday araĢtırmacıları tarafından dünya çapında yürütülmektedir. Bu çalıĢmaların ilk 

örneklerinden olan 1926‘da yapılan bir çalıĢmada, buğday çeĢitleri olan Malakof ve 

Webster‘in her birinin sırayla Lr1 ve Lr2 olarak adlandırılan kahverengi pas 

dayanıklılık genlerine sahip olduklarını tespit etmiĢlerdir. Soliman ve ark. (1964), Lr1, 

Lr3 ve Lr11 kahverengi pas dayanıklılık genlerini taĢıyan kromozomları belirleyerek, 

haritalarını çıkarmıĢlardır (Bolton ve ark. 2008).  

 

Üç pas türünü meydana getiren patojen ırkları için buğdayda dayanıklılığı sağlayan R 

genleri, kahverengi pas için Lr (leaf rust), kara pas için Sr (stem rust), sarı pas için Yr 

(yellow rust) olarak adlandırılır. Bu dayanıklılık genleri için dünya çapında uzun vadede 

birçok çalıĢmalar yapılmıĢ ve birçok çeĢitte farklı patotiplere spesifik dayanıklılık geni 

tespit edilmiĢtir. Bugüne kadar 71 Lr, 57 Sr ve 53 Yr genleri tanımlanmıĢtır (Liu ve 

Kolmer 1997).  

Son yıllarda buğdayda saptanan Lr (leaf rust) genlerinin sayısında önemli bir artıĢ 

olmuĢtur, 80‘e yakın spesifik Lr geni bilinmektedir (Davoyan ve ark. 2014). Bu 

genlerden çoğu Agropyon elongantum (Lr24 ve Lr19), Aegilops umbellulata (Lr9) gibi 

yabani türlerden buğdaya aktarılmıĢtır. Agropyron elongantum‘dan köken alan Lr19 

dayanıklılık geni 7D kromozomunun uzun kolu (7DL) üzerinde bulunur (Gupta ve ark.  
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2006). Lr24 dayanıklılık geni 3DL (Gupta ve ark. 2006) ve Lr9 dayanıklılık geni ise 

6BL üzerinde bulunur (Chelkowski ve Stepien 2001). 

 

2.2. Moleküler Markörler 

 

Moleküler biyoloji alanında ki çalıĢmaların giderek artması ile önemli ilerleme gösteren 

DNA temelli yöntemler, bitki ıslah çalıĢmalarında sıklıkla kullanılmaya baĢlamıĢtır.  Bu 

sebeple DNA bazlı birçok moleküler yöntem geliĢtirilmiĢtir. Yöntemlerin baĢarılı 

Ģekilde uygulanması için kullanılan DNA markörlerinde belirli özellikler istenmektedir, 

bunlar;  

• UlaĢılabilirliğin hızlı ve kolay olması 

 • Yüksek polimorfizm göstermesi  

• Denenebilirliğinin pratik olması 

 • Kodominant kalıtım ve genomda tekrarlanabilen olması 

 • Stabil olması ve çalıĢma koĢullarından etkilenmemesi  

• Farklı laboratuarlar arasında veri değiĢimi kolay olmalarıdır (Sharma ve ark. 2008). 

 

DNA markörleri bunların belirlenmesinde kullanılan yöntemler temelinde 3 ana gruba 

ayrılabilir:  

 

1.Hibridizasyona dayalı markörler; RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) 

ve oligonükleotid parmak izlerinin çıkarılması, 

 

2. Polimeraz zincir reaksiyonuna (PCR) dayalı markörler; RAPD (Random Amplified 

Polymorphic DNA), SCAR (Sequence Characterized Amplified Regions), SSR (Simple 

Sequence Repeat), STS (Sequence-Tagged Site), AFLP (Amplified Fragment Length 

Polymorphism), ISA (Inter-Simple Sequence Repeat Amplification), CAPS (Cleaved 

Amplified Polymorphic Sequence), ALP (Amplicon Length Polymorphism) markörleri, 

 

3. DNA sekanslamasına dayalı yöntemler; SNP (Single Nucleotide Polymorphism) 

markörleri örnek olarak verilebilir. (Jones ve ark. 1997, Gupta ve ark. 2002 ). 

 



   

 

15 

SSR (Simple Sequnce Repeat/ Basit Tekrarlı Diziler veya Mikrosatelitler) 

 

 SSR veya mikrosatellitler, ökaryotik genomlar boyunca dağılmıĢ ve ardıĢık olarak 

tekrarlanmakta olan 2-6 nükleotid gruplarından oluĢmaktadır. Bu gruplar örneğin 

(AT)n, (GT)n, (ATT)n, (GACA)n Ģeklinde gösterilmekte ve n ardıĢık tekrar sayısını 

belirtmektedir. En yaygın SSR dizileri dinükleotid (AC)n, (AG)n, (AT)n, trinükleotid 

(TCT)n, (TTG)n veya tetranükleotid (TATG)n yapıdadır (Powell ve ark. 1996).  

 

Mikrosatellitleri çevreleyen DNA dizileri genellikle aynı türün bireyleri arasında 

korunmuĢ olduklarından, farklı genotiplerde çakıĢan SSR‘ların PCR primerleri ile 

çoğaltılarak seçimine izin vermektedir. ArdıĢık SSR tekrarlarının sayısındaki farklılık 

PCR sonucu farklı uzunlukta parça çoğaltımı ile sonuçlanır. Bu tekrarlar çok yakın tür 

ve çeĢitler arasında dahi tekrarlanan ünitelerin sayısında değiĢikliğe yol açan 

mutasyonlar nedeni ile oldukça polimorfiktir (Gupta ve ark. 2002, Yorgancılar ve ark. 

2015).  

 

 

 

 

Şekil 2.4. SSR markörlerinin Ģematik gösterimi   

(http://cubocube.com/dashboard.php?a=1188&b=1294&c=103)  
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Bitkilerde de birçok tür için oldukça önemli olan markörler baĢarılı bir Ģekilde izole 

edilmiĢ ve araĢtırmalarda kullanılmaya baĢlanmıĢtır. Bitkilerdeki genetik haritalama 

çalıĢmalarında SSR tekniğinin kullanımı, sağladığı avantajlardan dolayı her geçen gün 

artmaktadır. SSR‘lar yüksek oranda polimorfik olduklarından bitkilerde oldukça fazla 

bilgi vermektedir. Ayrıca kodominant (eĢbaskın) markör vermesi ve PCR kolaylığına 

sahip olması da kullanım oranını arttırmaktadır (Röder ve ark. 1995). Son yıllarda 

dünya çapındaki birçok moleküler genetik laboratuvarında farklı bitki türlerinde 

SSR‘lar baĢarılı bir Ģekilde kullanılmaktadır. Buğday (Röder ve ark. 1995), yabani 

buğday (Pestsova ve ark. 2000), soya fasulyesi (Akkaya ve ark. 1992), mısır (Senior ve 

Heun 1993) ve patates (Provan ve ark. 1996) gibi bitkiler SSR‘ların baĢarılı bir Ģekilde 

kullanıldığı bitkilere örnek verilebilir (Yorgancılar ve ark. 2015).  

 

2.3. SSR Tekniği ve Kahverengi Pas Hastalığı Üzerinde Yapılan Çalışmalar 

 

Akkaya ve ark. (1992), bir ilk olma özelliği taĢıyan çalıĢmalarında; SSR primerleri ile 

soya fasülyesi çeĢitlerinde polimorfizm seviyesini, SSR belirleyicilerinin frekanslarını 

ve polimorfik yapılarını incelemiĢlerdir.  Sonuç olarak; mikrosatelitlerin bitki türlerinde 

bol miktarda bulunduğunu, yüksek derecede polimorfizme ve geniĢ bir dağılıma sahip 

olduğunu belirtmiĢlerdir. Bu sayede SSR belirleyicileri genotiplerin ayırt edilmesi, 

genom haritalama ve agronomik açıdan önemli karakterlerin markör esaslı seleksiyonu 

gibi genomla ilgili pek çok çalıĢmada yoğun bir Ģekilde kullanılmıĢtır. 

 

He ve ark.(1992), buğday hatlarında DNA polimorfizmini inceledikleri çalıĢmalarında, 

65 primer kombinasyonu kullanmıĢlar ve % 38 oranında yeniden üretilebilir DNA 

polimorfizmi bulmuĢlardır. Ayrıca ticari ve ıslah hatları arasında yüksek seviyede 

polimorfizm gözlendiğini ortaya koymuĢlardır. 

 

Roelfs ve ark. (1992), dünyada kahverengi pas hastalığının geniĢ alanlarda görüldüğü 

bölgeler, Afrika‘nın kuzeyi, Orta Asya ve güney doğusu, Avrupa‘nın doğusu, Kuzey 

Amerika ve Güney Amerika‘dır. Daha bölgesel olarak da Afrika‘nın doğusu ve güneyi, 

Uzak doğu ve batı Asya, Avusturalya, Yeni Zelanda, Avrupa‘nın batısındaki bölgeler 

olarak sıralanabilir. Pas hastalıkları içinde bitkiye en çok zarar yapan hastalıktır. 
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Hastalığın geliĢme Ģartları optimum olduğu durumda bir ayda % 50 verim kayıplarına 

neden olabilir. Duyarlı çeĢitlerde % 100 kayıplar söz konusu olabilir. 

 

Chen ve ark. (1994), 45 adet kırmızı-sert yazlık buğday arasındaki genetik farklılıkları 

belirlemeye çalıĢtıkları çalıĢmalarında, genetik benzerlik oranını 0.65-0.99 arasında 

tahminlemiĢler ve ortalama genetik benzerlik oranını 0.81 olarak bulmuĢlardır. Deneme 

sonucunda hekzaploid kırmızı-sert yazlık buğdaylar için, ıslah havuzunun genetik 

farklılığının, göreceli olarak dar olduğunu bildirmiĢlerdir. 

 

Autrique ve ark. (1995), çalıĢmalarında kahverengi pas hastalığına karĢı dört farklı 

dayanıklılık geni taĢıyan yakın izogenik hatlar kullanmıĢlardır. Polimorfizmi saptamak 

için kullanılan klonlar dayanıklılık genlerinin rapor edilen kromozomal lokasyonuna 

göre seçilmiĢtir. Dayanıklılık genleri, Lr19 ve Lr24, sırasıyla 7DL ve 3DL 

kromozomlarına atanan sekiz moleküler markörle birlikte toplanmıĢtır. Lr9 ile birlikte 

toplanan bir klon ve iki yakın bağlanmıĢ RFLP markörü, dayanıklılık geninden 3.3 k 

2.6cM ve 6.9 k 3.6 cM' de eĢlenen Lr32 için bulunmuĢtur. Kromozom 7E (Lr19) ve 3E 

(Lr24) taĢıyan izogenik hatlardaki Lophopyron-kromatin segmenti, sırasıyla, 

kromozomun 7D büyük bir bölümünü ve kromozom 3D'nin distal kısmını 

değiĢtirilmiĢtir. Aneuploid analizine dayanarak bu kromozomlara tahsis edilen klonlar, 

7E ve 3E segmentlerine melezleĢmiĢtir, böylece sitolojik sonuçların, bu introgresif 

segmentlerin, homoeolog kromozomları temsil ettiğini doğrulamaktadır. Aneuploid 

analizine dayanarak bu kromozomlara tahsis edilen klonlar, 7E ve 3E segmentlerine 

melezleĢmiĢtir, böylece sitolojik sonuçların, bu introgresif segmentlerin, homoeolog 

kromozomları temsil ettiğini doğrulamaktadır. Bağlantılı RFLP iĢaretleyicileri dayanıklı 

genleri tanımlamak ve üreme popülasyonlarında, özellikle de çevre hastalıklarının 

yokluğunda veya virulans eksikliğinde yeni kombinasyonlar oluĢturmak için 

kullanılabilir. 

 

Plaschke ve ark. (1995), Avrupa‘da yoğunlukla yetiĢtirilen 40 buğday çeĢidi arasındaki 

genetik farklılığı belirlemek için moleküler makır yöntemlerini denedikleri 

çalıĢmalarında; mikrosatelitlerin buğday materyalindeki çeĢitlerin tanımlanmasında ve 

genetik çeĢitliliğin belirlenmesinde pratik olarak kullanılabileceğini ileri sürmüĢlerdir.  
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Röder ve ark. (1995), yılında yaptıkları çalıĢmalarında, SSR (mikrosatelitler) 

markırlarının; lokusa özgü olmaları, ko-dominant kalıtım özelliği göstermeleri, yüksek 

bilgi içeriğine sahip olmaları ve PZR ile kolayca tespit edilebilmeleri özelliklerinden 

dolayı son dönemlerde en fazla tercih edilen moleküler belirleyiciler olduğunu ortaya 

koymuĢlardır. Ayrıca SSR‘lar bitki genomlarında homojen bir dağılım gösterdiği ve  

buğday genomu her 704 kb‘de bir (GT)n grubu ve her 440 kb‘de bir (GA)n grubu 

içerdiğini açıklamıĢlardır. Buğdayın her bir haploid genomunun 16 x 106 kb 

büyüklüğünde olmasından ötürü, mikrosatelit lokuslarının toplam sayısı (GA)n için 3,6 

x 104 ve (GT)n için 2,3 x 104 olduğunu belirtmiĢlerdir.  

 

Dedryver ve ark. (1996), buğday kahverengi pas hastalığına dayanıklılık genlerinden 

biri olan Lr24 için moleküler belirteçleri RAPD ve SCAR yöntemleri ile bulmayı 

amaçlayan bir çalıĢma yürütmüĢlerdir. RAPD yöntemi ile kahverengi pasa dayanıklılık 

markırı (Lr24) geliĢtirmek için; geri melezleme hattı, bir dayanıklılık genine sahip olan 

RL 6064, ve 'Thatcher‖ hat kullanılmıĢtır.  Test edilen 125 RAPD primerinin arasında, 

sadece bir tanesinde (OP-H5) dayanıklı hat RL 6064'te ki gibi bir bantın varlığı tespit 

edilmiĢtir. Bu moleküler markörün Lr24'e genetik bağlantısı, kahverengi pasa karĢı 

dayanıklı RL 6064 hattı ile 'Chinese Spring‖' duyarlı çeĢidi arasında yapılan 

melezlemelemeler sonucunda F, popülasyonu üzerinde test edilmiĢtir. Bu çalıĢmanın 

sonucunda; markörün, Lr24 dayanıklılık geni ile tam bağlantılı ―linkage‖ durumda 

olduğu belirlenmiĢtir. Elde edilen bu sonuçtan sonra, kahverengi pas hastalığına 

dayanıklılık geni olan Lr24 için daha güvenilir ve spesifik bir markör, SCAR metodu 

kullanılarak ile elde edilmiĢtir. Tek bir amplifikasyon ürününün mevcudiyeti, etidyum 

bromür ilavesiyle test tüpündeki genin doğrudan tespitine izin vermiĢtir.  Lr24 geni ile 

bağlantılı olan kahverengi pas dayanıklılık markörü Lr24‘ün, SCAR metodu ile pratik 

olarak ıslah programında kolaylıkla kullanılabilir olduğu sonucuna varılmıĢtır. 

 

Schachermayr ve ark. (1996), kahverengi pas hastalığına dayanıklılık geni Lr10 için 

yaptıkları ve litaratürde çok önemli bir yere sahip olan çalıĢmalarında; çoğu Avrupa 

Melezleme programından elde edilen 62 ekmeklik buğday melez hattında ve ―spelt 

breeding‖ hatlarında Lr10 geninin varlığını ve bu genin spesifikliğini araĢtırmıĢlardır. 
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Lr10 genini varlığını tespit etmek için farklı Lr10 primerleri RFLP ve STS yöntemleri 

ile test etmiĢlerdir. ÇalıĢmalarında yer alan hatlardan Lr10 genini ihtiva eden 12 tanesi 

ThatcherLR10 ile aynı yerde allel bantlar vermiĢtir. Genetik olarak Lr10 geninin 

varlığının bilinmediği birçok hatta (hatların yaklaĢık %20 sinde) RFLP ve STS 

markörleride aynı yerde allel bant oluĢumu vermemiĢtir. Spelt grubunun içinde ki 6 

genotipte, ThatcherLr10 ile aynı yerde allel bant vermiĢtir. Deneme de yer alan tüm 

hatlara izole edilmiĢ Lr10 virüsü ile enfekte edilmiĢtir ve bütün hatlar hatta Lr10 

dayanıklılık geni bulunduran hatlar dahi hipersensetiv reaksiyon göstermiĢtir. Bu sonuç 

bize Lr10 dizilerinden türetilen markörlerin, çok çeĢitli genetik kökenli üreme 

materyalinde Lr10 geni için oldukça spesifik olduğunu göstermektedir. Bu sonuçlar 

doğrultusunda, buğday yetiĢtirme programlarında, Lr10'un tanımlanmasına izin verecek 

ve kahverengi pas hastalığına karĢı polijenik dirençlerde Lr10'un rolünün 

aydınlatılmasına katkıda bulunacak bilgilere ulaĢılmıĢtır. 

 

Kraic ve ark. (1998), SSR ve RAPD markörlerini kullanarak 23 ticari arpa çeĢidinin 

genetik farklılıklarını saptamıĢlardır. Gündüz (2008), Orijini farklı ülkeler olan 36 yerel 

ekmeklik buğday çeĢidi arasındaki genetik iliĢkinin belirlendiği bir çalıĢmasında, 

SSR‘ların genetik kaynakların varyasyonunu tespit etmede gen bankaları tarafından 

kullanılabilecek yararlı bir araç olduğu belirtilmiĢtir. Eserkaya ve ark (2010), SSR, STS 

moleküler ve g-gliadin protein markörlerini kullanarak 29 adet yerel makarnalık buğday 

çeĢitlerinde genetik farklılığı belirlemiĢtir. 

 

Sayre ve ark. (1998), 1966-1988 yılları arasında CIMMYT kaynaklı 15 buğday çeĢidini 

tek yerde normal ve geç ekim olarak ekerek çeĢitlerde kahverengi pastan kaynaklanan 

%6,6- 62,7 arasında verim kaybı saptamıĢlardır. AraĢtırıcılar; hastalık Ģiddeti ve hastalık 

geliĢim eğrisi altındaki alan (r=0,898) ile verim kayıpları (r=0,917) arasındaki iliĢkinin 

yüksek olduğunu, kaybın daha çok cılız dane ve düĢük dane dolum oranından 

kaynaklandığını, yavaĢ paslanan çeĢitlerde %7,7-10,4, tolerant çeĢitlerde %6,6 ve 

dayanıklı çeĢitte ise %10,2 oranında verim kayıpları oluĢtuğunu, tane veriminde yıllar 

içinde kimyasal ile korunan parsellerde % 0,48 (r 2=0,38, P< 0,01) korunmayan 

parsellerde ise % 2,21 (r 2=0,47, P<0,01) oranında bir artıĢ olduğunu bildirmiĢlerdir. 
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Young (1999), son yıllarda, basit dizi tekrarları ve mikrosatalit olarak adlandırılan PCR 

temelli sistem memelilerde ve bitkilerde sıkça kullanılmaya baĢlanmıĢtır. Kendine 

döllenen bitkilerde polimorfizm düzeylerine göre diğer DNA markörlerinden daha üstün 

oldukları gözlemlemiĢtir. 

 

Gupta ve Varshney (2000), mikrosatelit belirleyicileri (SSR) günümüzde genotiplerin 

tanımlanmasında, kantitatif karakter lokuslarının (QTL) saptanması ve haritalanması ile 

genetik çeĢitlilik araĢtırmalarında baĢarılı Ģekilde kullanılabildiğinden, yüksek derecede 

polimorfik olan mikrosatelitlerin, buğday çeĢitlerinde moleküler belirleyici veri 

tabanlarının oluĢturulmasında kullanılabilecek faydalı bir potansiyel sistem olduğunu 

bildirmiĢlerdir. 

 

Winzeler ve ark. (2000), 10 farklı Avrupa ülkesinden elde ettikleri 72 buğday çeĢidi ve 

ıslah hattının kahverengi pasa karĢı dayanıklılığını iki yıl boyunca tarla koĢullarında test 

etmiĢlerdir. Fide dönemi dayanıklılığını da inceleyen araĢtırmacılar, bütün 

lokasyonlarda oldukça dayanıklı olduklarını belirledikleri 9 hattın ıslah programlarında 

önemli dayanıklılık kaynağı olabileceklerini vurgulamıĢlardır. Birkaç hattın kısmi 

dayanıklılık veya ergin dönem dayanıklılığı sağladığını tespit etmiĢler ve Lr13 genini 

taĢıyan dayanıklı çeĢidin farklı bir dayanıklılık tepkisi gösterdiğini, diğer genlerle 

kombinasyonu olmaksızın sadece bu genin dayanıklılığının Avrupa‘da yeterli 

olmadığını belirtmiĢlerdir. Ayrıca fide dönemi dayanıklılığının çoğunlukla Lr1, Lr3a, 

Lr3ka, Lr10, Lr14a, Lr17b, Lr20 ve Lr26 genlerinde görüldüğünü tespit etmiĢlerdir. 

 

Yamamoto ve ark. (2003), çalıĢmalarının sonucunda; SSR moleküler yönteminin PCR‘a 

dayalı olduğu için kullanılacak DNA miktarının oldukça az olduğunu ve her SSR 

lokusunun genom boyunca homojen olarak dağıldığını belirtmiĢlerdir. Her SSR lokusu, 

bir çift spesifik primer ile tanımlandığı için laboratuvarlar arası primer değiĢiminin 

kolay olduğunu, bu spesifik primerlerin tür içi ve türler arası rahatlıkla kullanılabildiğini 

ve türlerin bireysel olarak genotiplerini ortaya koyabildiklerini belirtmiĢlerdir.   

 

Gupta ve ark. (2002), yaptığı çalıĢmalarında, hexaploid ekmeklik buğdayda (Triticum 

aestivum L. em. Thell), IWMMN'nin (Uluslararası Buğday Mikrosatellitleri Haritalama 
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Ağı) on üyesi mikrosatalit (SSR = basit dizi tekrarı) genetik haritasının geniĢletilmesi 

için iĢbirliği yapmıĢtır. WMC'nin (Wheat Microsatellite Consortium) bir parçası olarak 

geliĢtirilen çok fazla sayıda mikrosatellit primer çifti arasında, test edilen 176 primer 

çiftinin 58'inin, ITMI (International Triticeae Mapping Initiative) haritalama 

popülasyonu W7984 Opata85 (ITMIpop)‘nın ebeveynleri arasında polimorfik olduğu 

bulunmuĢtur.  Bu amaçla hazırlanan ITMIpop ve bir çerçeve haritası (266 ata markıra 

sahip) kullanılarak toplamda 21 adet kromozomun 20'sine (6D kromozomunda markır 

yok) dağıtılmıĢ toplam 66 mikrosatelit lokusu belirlenmiĢtir. Bu 66 haritalı mikrosatellit 

(SSR) lokusu, daha önce ekmeklik buğdayda bulunan mevcut 384 mikrosatel lokusuna 

eklenmiĢtir. 

 

Kolmer ve ark. (2013), 35 adet kıĢlık buğday (T. aestivum L.) çeĢidi ve 17 adet ıslah 

hattında kahverengi pas fide dönemi dayanıklılığını belirlemek amacıyla 16 P. triticina 

izolatını kullanmıĢlardır. Ġnokülasyon sonucunda hatların ve çeĢitlerim reaksiyonlarını 

tek dayanıklılık geni bakımından farklılık gösteren Thatcher yakın izogenik hatlarının 

vermiĢ olduğu reaksiyonlarla karĢılaĢtırmıĢlardır. Kullandığı hat ve çeĢitlerde fide 

dönemi dayanıklılık genleri Lr1, Lr2a, Lr 9, Lr 10, Lr 11, Lr 18 ve Lr 26‘nın 

bulunduğunu, belirten araĢtırıcı çeĢitlerde ve hatlarda ergin dönem dayanıklılığını 2 

farklı lokasyonda tarla parsellerinde incelemiĢtir. Tarla denemelerinde incelediği 

çeĢitlerde ergin dönem dayanıklılık genleri Lr12 ve Lr34‘ün etkili olduğunu belirtmiĢtir. 

Fide dönemi dayanıklılık genleri Lr2a, Lr9 ve Lr26‘nın yanında ergin dönem 

dayanıklılık genlerini taĢıyan çeĢit ve hatların yüksek derecede dayanıklılık 

gösterdiklerini saptamıĢtır. Lr1, 10, 11 ve 18 genleri ile ergin dönem dayanıklılık 

genlerinin kombinasyonu orta veya düĢük derecede dayanıklılık sağladığı 

açıklamıĢlardır. 

 

Stêpıeñ ve ark. (2003), Yedi Avrupa ülkesinden gelen 33 buğday çeĢidinde, Puccinia 

recondita f. sp. tritici fungal patojenine karĢı, STS metodu kullanarak, yedi Lr 

(kahverengi pas) dayanıklılık genini (Lr9, Lr10, Lr19, Lr24, Lr26 ve Lr37) 

incelemiĢlerdir. ÇalıĢmada ayrıca, iki gen kaynağı koleksiyonundan toplamda 22 çeĢit 

Lr geni de test edilmiĢtir.  Lr24 için bir SCAR markörü ve Lr47 için CAPS markörü bu 

genleri tanımlamak için kullanılmıĢtır. Her markör bir spesifik DNA parçası ile 
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eĢleĢmiĢtir. Buğday çeĢitlerinde üç Lr genine (Lr10, Lr26 ve Lr37) ait markör tespit 

edilmiĢtir. Diğer dört markör (Lr9, Lr19, Lr24 and Lr47), kahverengi pas hastalığına 

dayanıklılık geni taĢıyan melez hatlarda bulunmuĢtur. Sonuçlar, daha önce 

multipathotype testi ile yapılan kahverengi pasa dayanıklıklı geni arama çalıĢmalarıyla 

karĢılaĢtırılmıĢ ve sonuç olarak LR10, Lr26 ve Lr37 markörlerinin MAS yönteminde 

uygun olduğuna karar verilmiĢtir. 

 

Kuleung ve ark. (2004), yaptıkları çalıĢmada buğday (Triticum aestivum L.), çavdar 

(Secale cereale L.) ve tritikale (X Triticosecale Wittmack) arasında SSR markörlerinin 

aktarılabilirliğini incelemiĢlerdir. Buğday, çavdar ve trirtikale bitkilerinin her birinden 

elde edilen 5 farklı DNA‘da,  148 buğday, 28 çavdar SSR markırı kullanılmıĢlardır. 

Sonuç olarak, buğday SSR markörlerinin çavdarlara aktarılabilirliği% 17 iken çavdar 

markörlerinin% 25'i buğdaya aktarılabilmiĢtir. Tritikale'den, sırasıyla, buğday ve çavdar 

markırlarına % 58 ve% 39 aktarılabilirlik sağlanmıĢtır. Buğday markörleri, sırasıyla  

buğday, çavdar ve tritikale ortalama 2,6, 2,7 ve 2,4 polimorfik bant vermiĢ, çavdar 

belirteçleri ise çavdarda ortalama 2.0 polimorfik bant verirken buğday ve tritikale hiç 

bant vermemiĢtir. Bu çalıĢma sayesinde belirlenen ve aktarılanbilen markırlar genetik 

çalıĢmalarda daha fazla kullanılabilir hale gelmiĢtir. 

 

Singh ve ark. (2004), Asya Kıtasının batı bölgelerindeki buğday alanlarında kahverengi 

pas hastalığının %30 oranında zarara neden olduğunu, merkez bölgelerde özellikle 

hassas çeĢitlerin ekili olduğu alanlarda ise bu zararın %90'lara ulaĢtığını tespit 

etmiĢlerdir. 

 

Song ve ark. (2005), yeni buğday mikrosatellit primerleri geliĢtirmek ve ITMI W7984'te 

genetik bağlantı haritalaması yoluyla buğday genom haritasındaki ilgili lokusları 

konumlandırmak amacıyla yürüttüğü çalıĢmasında rastgele genomik kütüphanelerden 

toplam 540 mikrosatellit primer çifti geliĢtirmiĢ ve açıklanmıĢtır. Bu amaçla 347 lokusu 

eĢlemek için 315 primer seti alt kümesi kullanılmıĢtır. Tek baĢına fiziksel haritalama ile 

125 lokus yeri tespit edilmiĢtir.  ITMI popülasyonu ile eĢleĢtirilmiĢ 222 lokustan 126'sı 

da fiziksel olarak haritalanmıĢtır. A, B ve D genomlarına eĢlenmiĢ tüm eĢlenmiĢ 

lokuslar, sırasıyla 126, 125 ve 96 dikkate alınarak, yeni lokusların yirmi üçü önceden 
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mevcut iĢaretleyicilere dayanarak haritadaki 10 cM'den büyük boĢluklara yerleĢtirilmiĢ 

ve 14 tanesi kromozomların uçlarına eĢleĢmiĢtir. Bağlantı haritasının uzunluğu 80.7 cM 

uzatılmıĢtır. Harita konumları, hem genetik hem de fiziksel haritalama ile 

konumlandırılmıĢ 126 lokusun 111'i için tutarlı bulunmuĢtur.  

 

Urbanovich ve ark. (2006), çalıĢmasında 68 ekmeklik buğday çeĢidinde, moleküler 

belirteçleri kullanarak kahverengi pas dayanıklılık genlerini (Lr1, Lr9, Lr10, Lr19, 

Lr20, Lr21, Lr24 ve Lr26 ) ve bu genlere uygun belirteçleri taramıĢtır. ÇalıĢmasının 

sonucunda ise Xgwm295'in Lr24 genini tanımlamak için bir belirteç olarak kullanılması 

önerilmiĢtir.  

 

Aykut ve Yüce (2007), çalıĢmasında, kahverengi pas dayanıklılık geni Lr13‘e ait SSR 

(Simple Sequence Repeat) markörleri, 41 farklı dayanıklılık geni taĢıyan Thatcher yakın 

izogenik hattında incelenmiĢtir. Duyarlı yerli çeĢit Ġzmir 85, Lr13 genini taĢıyan yakın 

izogenik hat (12 No‘lu hat) ve bunlar arasında yapılan melezlemenin F1 

generasyonunda aynı markörler kullanılmıĢtır. Ġncelenen dört SSR marköründen bir 

tanesi (GWM630) Lr13 genini taĢıyan hatta özgün bir bant deseni vermiĢtir. Bu bant 

deseni duyarlı ebeveyn ve F1 generasyonunda da aynı gözlenmiĢtir. Bu sonuç, duyarlı 

ebeveyn Ġzmir 85 çeĢidinin Lr13 genini taĢıyabileceğine iĢaret etmektedir. Thatcher 

yakın izogenik hatlarından bireysel DNA ve DNA bulkları oluĢturulmuĢ ve böyle bir 

uygulamanın Thatcher yakın izogenik hatlarının dahil olduğu moleküler çalıĢmaların 

süresi ve maliyeti açısından faydalı olabileceği kanısına varılmıĢtır. 

 

Szabo ve Kolmer (2007), fitopatojenik pas mantarı Puccinia triticina için 18 adet 

polimorfik di- ve trinükleotid basit sekans tekrarlama markörü geliĢtirilmiĢtir. Allelik 

çeĢitlilik, her lokusta iki ila dokuz allel arasında değiĢmektedir. Gözlemlenen 

heterozigozite seviyeleri 0.095 ila 0.952 arasındadır. Yedi lokus Hardy-Weinberg 

önemlilik derecesinden (P <0.002) önemli ölçüde sapmıĢtır (% 70), beklenen 

heterozigotluktan daha yüksek gözlemlenen heterozigotluk seviyelerine sahiptir. Diğer 

tahıl pas mantarlarının bir ön ekranı (P. coronata, P. graminis, P. recondita ve P. 

striiformis), bu primer çiftlerinin P. triticina Bitki patojenik pas mantarı Puccinia 

triticina için basit dizi tekrarlama iĢaretleyicilerine özgü olduğunu göstermiĢtir. 



   

 

24 

 

Wang ve ark. (2007), Çin Ziraat Üniversitesi'nde yürüttükleri ıslah çalıĢmaları sonucu 

geliĢtirdikleri 5R618 no' lu buğday (Triticum aestivum L.) çeĢidinin o bölgede mevcut 

olan tüm kahverengi pas (Puccinia triticina) patojenlerine karĢı dayanıklı olduğunu 

tespit etmiĢlerdir. 5R618 serisindeki kahverengi pas dayanıklılık genini tanımlamak ve 

haritalamak için 5R618 ile Zhengzhou5389 (duyarlı) buğday çeĢidi arasında 

melezlemeler yapmıĢlardır ve bu melezleme çalıĢmaları sonucunda oluĢan F2 bitkileri 

ve ebeveyn genotiplerini, serada kontrollü koĢullar altında; Chinese P. triticina 

pathotype ―THJP‖ patojeni ile inoküle etmiĢlerdir. Moleküler markör metodu 

kullanılarak, F2 ve ebeveyn genotiplerinde, Lr5R olarak adlandırılan tek bir dominant 

genin, kahverengi pas hastalığına karĢı dayanıklı olunmasının sebebi olduğu 

anlaĢılmıĢtır. Bu genin, buğdayın 3DL kromozomunda, sırasıyla 0.9 cM ve 1.0 cM 

genetik mesafeleri ile iĢaretleyiciler Xbarc71 ve OPJ-09 ile bağlantılı olduğu da 

moleküler markör yöntemi ile tespit edilmiĢtir. ġu anda 3DL kromozomunda sadece 

Lr24 geni belirlenmiĢtir.  Yapılan çalıĢmalar sonucu tespit edilen Lr5R geninin Lr24 

geni iler arasındaki genetik mesafe Lr5R'nin yeni bir yaprak pas direnci geni olduğunu 

doğrulamaktadır. 

 

Furan ve Yüce (2009), sarı pasa dayanıklı ve duyarlı bazı ekmeklik buğday genotipleri 

arasında pasa dayanıklılık açısından DNA düzeyinde SSR markörleri yardımıyla 

genetik analizlerin incelenmesi amacıyla bir çalıĢma yürütmüĢlerdir. Sarı pasa dayanıklı 

ve duyarlı olan bu genotiplerin arasındaki genetik iliĢki SSR (Simple Sequence Repeat) 

markörlerinin kullanılması ile incelenerek belirlenmeye çalıĢılmıĢtır. AraĢtırmada sarı 

pasa duyarlı yerli çeĢit ile dayanıklılık geni barındıran yakın izogenik test hattı 

melezlenmiĢ, ebeveynler ile bunların F1 ve F2 dölleri üzerinde SSR moleküler 

markörleri kullanılarak genetik analizleri yapılmıĢtır. ÇalıĢmanın SSR analizleri 

forward ve reverse olmak üzere 5 SSR primeri kullanılarak gerçekleĢtirilmiĢtir. Yapılan 

moleküler markör analizi sonucunda sarı pasa duyarlı yerli çeĢit ile tek gen dayanıklı 

hat arasındaki genetik benzerlik ve farklılıklar moleküler düzeyde ortaya konmuĢtur. 

Ayrıca bu çalıĢmayla moleküler markör kullanımının dayanıklılık ıslahındaki önemi ve 

gerekliliği bir kez daha vurgulanmıĢtır   
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Rosewarne ve ark. (2008), 3 yıl süren çalıĢmasında, dünyada yaygın olarak ekilen ve 

kahverengi pas hastalığına dayanıklılıkta donör olarak kullanılan Atilla ekmeklik 

buğday çeĢidi ile duyarlı bir ebeveyn olan Avocet-S arasındaki çaprazlama çalıĢmaları 

sonucunda kahverengi pas hastalık genine dayanıklılık ile iliĢkili kromozomal bölgeler 

tanımlanmıĢtır. Kromozom 1BL üzerinde Lr46 / Yr29 dahil olmak üzere üç lokusun 

kahverengi pasa dayanıklılık sağladığı tespit edilmiĢtir. 

 

Elyasi-Gomari ve Lesovaya, (2009), kahverengi pasa dayanıklılık için önemli olan 

farklı Lr genlerine sahip Thatcher ve 36 adet izogenik Thatcher hatlarını Ukrayna‘ da 

iki farklı lokasyonda doğal enfeksiyon koĢullarında hastalığa karĢı reaksiyonları 

açısından incelemiĢlerdir. AraĢtırmacılar Lr9, Lr19, Lr24, Lr25, ve Lr28 genlerini 

taĢıyan hatların her iki lokasyonda yüksek derecede dayanıklılık gösterdiğini 

bildirmektedirler.  

 

Hanzolava ve ark. (2009), Çek Cumhuriyeti'nde kayıtlı yirmi yedi kıĢlık buğday çeĢidi 

kahverengi pasa dayanıklılık genleri olan Lr26 ve Lr37'nin varlığı için, yirmisekiz çeĢit 

ise Lr10‘un varlığı için moleküler belirteçler ile taranmıĢtır.  Lr37 geni onbir çeĢitte, 

Lr10 geni on çeĢitte ve Lr 37 geni ise 4 çeĢitte tespit edilmiĢtir. Ayrıca sekiz çeĢidin iki 

Lr genini bir çeĢidin ise üç Lr geninide taĢıdığı belirlenmiĢtir.  

 

Vida ve ark. (2009), daha önce Macaristan‘ daki buğday çeĢitlerinde görülmemiĢ 

kahverengi pas dayanıklılık genleri olan Lr9, Lr24, Lr25, Lr29, Lr35 ve Lr37 genlerini,  

PCR bazlı MAS (Markör Ağırlıklı Seleksiyon)  yöntemi ile Martonvasar kıĢlık buğday 

türüne aktarmayı planladığı çalıĢmasında, geri melezleme programı ile bu genleri, 

Martonvasar kıĢlık buğday çeĢidine aktarmayı baĢarmıĢtır. ÇalıĢmanın sonucunda 

kahverengi pas dayanıklılık genleri, buğday çeĢitlerinde ve melez hatlarında moleküler 

belirteçlerle tanımlanmıĢtır.  Lr26 ve Lr34 dayanıklı genleri, Martonvasar gen 

havuzunda sıklıkla görülür hale gelmiĢtir,  Lr37 geninin varlığı da bir dizi Macar 

genotipinde tespit edilmiĢtir. 

 

Zhang ve ark. (2011), dayanıklı genotip Bimai 16 ve duyarlı genotip Thatcher 

arasındaki melezlemeden elde ettiği F1, F2 ve F3 hatlarında, kahverengi pasa karĢı 
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dayanıklılık için yeni genlerin belirlenmesi ve haritalanması amacı ile, serada Peptinia 

triticina FITT ve PHTS Çin patojenleri ile inoküle etmiĢtir. Ġlk fide testinde, Bimai 16, 

Thatcher, 20 F1 bitkisi, 359 F2 bitkisi ve 298 F3 hattı, FHTT patojeninden enfekte 

olduğunu belirlemiĢlerdir. Ebeveynleri, dayanıklı ve duyarlı yığınları test etmek için 

1,255 basit dizi tekrarı (SSR) primer çifti kullanılmıĢtır. F2 ve F3 popülasyonlarının 

genotiplendirilmesinde 7BL kromozomunda yedi polimorfik belirteç kullanılmıĢtır. 

Sonuçlar, Bimai 16'nın, sırasıyla, 2.8 ve 2.9 cM genetik mesafeleri olan, SSR 

iĢaretleyicileri Xcfa2257 ve Xgwm344 ile yakından bağlantılı olan, LrBi16 olarak 

adlandırılan tek bir dominant dayanıklılık geni taĢıdığını göstermiĢtir. Genlerden biri, 

LrBi16 diğerinin ise, 1BL kromozomunda bulunan LrZH84 olması muhtemel 

görülmüĢtür. LrBi16 ile bitkilerin fide reaksiyon dönemi reaksiyonu, 7BL 

kromozomunda bulunan Lr14a ve Lr14b ile Thatcher hatlarından farklı bulunmuĢtur. 

LrBi16'nın yeni bir pas direnci geni olduğu bu sayede anlaĢılmıĢtır. 

 

Kassem ve ark. (2011), 103 ekmeklik buğday çeĢidinin kahverengi pasa dayanıklılık 

durumlarını belirlemek amacıyla önce sera ve laboratuvar koĢullarında fide dönemi 

dayanıklılık durumlarını tespit etmiĢ daha sonrada 2007/08 ve 2008/09 yıllarında Suriye 

ve Lübnan‘da tarla koĢullarında denemiĢ ve dayanıklı olduğu saptanan genotipleri 

deneme materyali olarak ele almıĢtır. Bu çeĢitlerde, kahverengi pas dayanıklılık genleri 

olan Lr15, Lr 19, Lr 24, Lr 25, Lr 27 +31, Lr 28 ve Lr 29 genlerinin varlığı SSR 

primerleri ile taranmıĢtır.  Laboratuvar ve sera denemelerinde dayanıklılık gösteren 

çeĢitler moleküler tarama sonucunda 130 bp‘de polimorfik bant vermiĢlerdir. 130 bp‘de 

ki bant, dayanıklı genotiplerin Lr19 ve Sr25'e bağlı olduğunu göstermiĢtir. Bunun 

sonucunda çalıĢmada, Lr19 ve Sr25' dayanıklılık geni taĢıyan oniki genotip tespit 

edilmiĢtir, bu çeĢitler Akdeniz bölgesinde buğday yetiĢtirme programlarında kahverengi 

pas hastalığına karĢı dayanıklılık geni taĢıyan çeĢitler olarak ıslah programlarında yer 

alabilecektir.  

 

Vanzetti ve ark. (2011), tarafından yürütülen çalıĢmada Arjantin‘de yetiĢtirilen 66 

buğday çeĢidinde kahverengi pas hastalığına karĢı gösterilen dayanıklılığa neden olan 

Lr genlerini tanımlamak amaçlanmıĢtır. Bu amaçla kahverengi pas hastalığına karĢı 

taĢıdıkları dayanıklılık genleri bilinen 24 hat ve Arjantinden toplanan, kahverengi pas 
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hastalığına dayanıklılık gösteren 17 hat test edilmiĢtir. Kahverengi pas hastalığına 

dayanıklılık genleri olan Lr9, Lr10, Lr19, Lr20, Lr21, Lr24, Lr25, Lr26, Lr29, Lr34, 

Lr35, Lr37, Lr47 ve Lr51'in varlıkları moleküler belirteçler kullanılarak deneme 

materyali olan genotiplerde taranmıĢtır ve Lrl, Lr3a, Lr3ka, Lr9, Lr10, Lr16, Lr17, 

Lr19, Lr24, Lr26, Lr41 olmak üzere onbir farklı Lr geni tespit edilmiĢtir. Lr21, Lr25, 

Lr29 ve Lr47 dayanıklılık genlerinin varlığı ise çalıĢmada kullanılan on yedi genotipte 

görülmemiĢtir. Fide döneminde kahverengi pasa dayanıklılık gösteren,Lr16 veya Lr47, 

Lr19, Lr41genleri taĢıyan genotipler çalıĢmada yer alan tüm patojenler ya da çoğuna 

dayanıklılık gösteren en dayanıklı grup olmuĢlardır. Diğer taraftan, fide dayanıklılık 

evresinde, Lr1, Lr3a, Lr3a + Lr24, Lr10, Lr3a + Lr10, Lr3a + Lr10 + Lr24 genleri 

taĢıyan genotipler yerel patojenlere karĢı en yüksek dayanıklılığı göstermiĢlerdir.  Sonuç 

olarak,  Lr16, Lr47, Lr19, Lr41, Lr21, Lr25 ve Lr29 gibi fide dayanıklılık genleri, Lr34, 

SV2, Lr46 gibi yetiĢkin bitki dayanıklılık genleri içeren kombinasyonların muhtemelen 

bölgedeki kahverengi pas hastalığına dayanıklığı sağlayacağı ve etkili bir dayanıklılık 

ortaya koyabileceği sonucuna varılmıĢtır. 

 

Wajid (2011), yürüttüğü çalıĢmasında, kahverengi pas hastalığına dayanıklılık geni olan 

Lr10‘un varlığını Pakistan‘da ıslah edilmiĢ 25 farklı genotipte STS primeri kullanarak 

taramıĢtır. AraĢtırmada yer alan 25 genotip, Hazara Üniversitesi Botanik Bahçesinde 

yetiĢtirilmiĢtir. Bunlardan 18 tanesinin Lr10 genini taĢıdığı 7 tanesinin ise Lr10 geni 

taĢımadığı yapılan moleküler analizler sonucunda ortaya konmuĢtur. Bu çalıĢma 

sayesinde Pakistan‘da yürütülen ıslah çalıĢmalarında, kahverengi pas hastalığına 

dayanıklılık geni olan Lr10 için yapılacak çalıĢmalara gen pramidi temeli 

oluĢturulmuĢtur. 

 

Sheikh ve ark. (2012), 20 buğday çeĢidinde, 34 polimorfik Basit Sekans Tekrarı (SSR) 

primerleri kullanarak bu genotiplerin moleküler karakterizasyonunu ve genetik 

çeĢitliliğini araĢtırmıĢtır. YaklaĢık otuz bir lokus bulmuĢtur. Kahverengi pas hastalığına 

dayanıklılık geni olan Lr19, çalıĢmada yer alan 20 buğday genotipinin hepsinde varlığı 

belirlenmiĢtir. ÇalıĢmada yer alan çeĢitlerin genetik benzerlikleri incelendiğinde, 

Shalimar-86,  Chakwal-86, SH-02 ve Ufaq, % 98.94 oranında yüksek genetik benzerlik 

göstermiĢtir. Chakwal-50 ile Bhakar ise % 74 genetik benzerlik göstererek minimum 
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genetik benzerlik göstermiĢtir. ÇalıĢma sonucunda,  SSR primerlerin tüm genotiplerde 

ve genotiplerde ki farklı bölgelerde rahatlıkla çalıĢabildiğini ve genetik çeĢitlilik 

çalıĢmalarında baĢarıyla kullanılabildiğini ortaya koymuĢtur.  

 

Vasısthal ve ark. (2014), çalıĢma, Hindistan ve CIMMYT menĢeli seçilmiĢ buğday 

çeĢitlerinde, moleküler belirteçler (primerler) kullanılarak kahverengi pas hastalığına 

dayanıklılık genlerini (Lr) tanımlamayı amaçlamıĢtır. Lr13, Lr34, Lr35, Lr37, Lr39, 

Lr46, Lr47, Lr50, Lr67 ve Lr68 gibi farklı dayanıklılık genlerinin varlığı, SSR, STS ve 

CAPS gibi PCR bazlı moleküler belirteçler aracılığıyla doğrulanmıĢtır. Test edilen 

genotiplerde Lr13, Lr34, Lr35, Lr37, Lr39, Lr46, Lr47, Lr50, Lr67 ve Lr68'in varlığı, 

Xgwm630, csLV34-7DS, Sr39 / Lr35, VENTRIUP-LN2, Xgwm210 moleküler 

markörlerin benzersiz bir amplifikasyonuyla doğrulanmıĢtır. Xgwm259, PS10, 

Xgwm382, cfd71 ve cs7BLNLR. 10 genotipin HFW468 dıĢındaki tüm buğday 

genotiplerinde Lr13 geninin varlığı mevcuttur. Genotipler, HUW234, HUW468 ve 

Chirya3, LR34gene özgü 150 bp'lik bir fragmanın varlığını göstermiĢtir. Lr35, Lr37, 

Lr39, Lr47 ve Lr67'ye özgü 512 bp'lik (SCS265) tek bir fragman, tüm 10 genotipte 

mevcut değildir. Lr46 geni HUW234, Fret2 / Tukru / Fret2 hariç tüm genotiplerde 

bulunur. Lr50, tüm genotiplerde bulunurken, Lr68 sadece HUW510, Waxwing2 * / 

Kiritati, Kiritati / Seri / Rayon gibi üç genotipte bulunmuĢtur. 

 

Ashraf ve ark. (2015), Mısır buğday çeĢitlerinde kahverengi pas hastalığına karĢı 

dayanıklılık genlerini değerlendirmek ve tespit etmek amacıyla yürüttükleri 

çalıĢmalarında,  on beĢ çeĢidin on tanesi, 2011/2012 ve 2012/2013 sezonları boyunca, 

Dakahlia, Kafr el-Sheikh, Beheira ve Sharqia olmak üzere dört farklı lokasyonda 

kahverengi pas hastalığına karĢı dayanıklılık göstermiĢtir. Spesifik SSR primerleri 

kullanılarak varlığı araĢtırılan kahverengi pas dayanıklılık geni Lr19, beĢ çeĢidin 

(Sakha-95, Gemmeiza-9, Gemmeiza-10, Misr-1 ve Misr-2) genomunda tespit edilmiĢtir. 

Test edilen tüm çeĢitlerde Lr21, Lr24, Lr47 ve Lr51 genleri de belirlenmiĢtir. 

ÇalıĢmadan elde edilen sonuçlar doğrultusunda, Lr19, Lr21, Lr24, Lr47 ve Lr51 

dayanıklılık genlerine sahip genotipler belirlenmiĢtir ve bu genotiplerin kahverengi pas 

hastalığına dayanıklı çeĢitlerin geliĢtirmesi için yürütülen ıslah çalıĢmalarında önemli 

rol oynayacağı sonucuna ulaĢılmıĢtır.  
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Goutam ve ark. (2015), buğdayda verim kaybına sebep olan hastalıkların baĢında 

Fungal kaynaklı hastalıklar gelmektedir. Fungal hastalık verim kaybına sebep olarak 

yayılmaları; popülasyondaki patojen miktarına, genetik ve patolojik değiĢkenliğe, 

dayanıklı çeĢitlerin varlığına ve farklı bölgelerde ortaya çıkan yeni epidemiler ile o 

epidemilere dayanıklılık gösterebilecek çeĢitlerin varlığına bağlıdır. Buğdayda fungal 

hastalıklara dayanıklılık sağlamak amacıyla yapılan klasik ıslah çalıĢmaları çok zaman 

almaktadır ve sonuca ulaĢıldığında o çevreye bulaĢan epidemi değiĢirse dayanıklılık 

kazandırılan çeĢit duyarlı veya dayanıksıl hale düĢebilmektedir. Moleküler markörler 

yardımı ile yapılan ıslah çalıĢmaları ise fungal kaynaklı hastalılara dayanıklı çeĢitler 

geliĢtirmek için daha ideal ve kısa süreç gerektiren bir yoldur. Hastalığa sebep olan 

genin markör ile belirlenmesi ve daha sonra bu genin varlığına göre Moleküler Destekli 

Seleksioyn (MAS) yöntemi ile doğru çeĢit seçiminin yapılması ve bu seçimin genom 

üzerinden gerçekleĢmesi hataya sebep vermeden doğru sonuca ulaĢılmasını 

sağlamaktadır. 

 

Liu-sha ve ark. (2015), Çin buğday hattı Yu 356-9, kahverengi pas hastalığına yüksek 

dayanıklılık gösteren bir çeĢittir. Yu 356-9'daki genetik temel dayanımını çözmek için 

gen ekspresyon, kalıtım analizleri ve kromozom bağlantı haritalaması yapılmıĢtır. 15 

yaprak pas patajoni ve 36 izojenik hat kullanılarak tamamlanan gen postülasyonu, 

Yu356-9'un test edilen tüm patojenlere karĢı dayanıklı olduğunu göstermiĢtir.  Yu 356-9 

(dayanıklı) / Zhengzhou 5389 (duyarlı) çaprazlarından F1 ve F2 bitkileri serada yaprak 

pası olan ―FHNQ‖ ile test edilmiĢtir. Sonuçlar, Yu 356-9'da tek bir baskın yaprak pas 

dayanıklılık geninin varlığının göstergesi olan 3: 1 segregasyon oranını göstermiĢ olup 

LrYu olarak tanımlanmıĢtır. Devam eden çalıĢmalar sonucunda kromozom 2BS 

üzerinde beĢ SSR belirteçleri LrYu ile yakından iliĢkili bulunmuĢtur. Bu iĢaretleyiciler 

arasında Xwmc770, 5.7 cm genetik mesafeyle en yakından bağlantı olarak tespit 

edilmiĢtir. 

 

Kılıç (2017), Trakya Bölgesi‘nde Lr9, Lr19 ve Lr24 kahverengi pas dayanıklılık genleri 

bölgedeki tüm pas ırklarına karĢı dayanıklılık sağladığını ve tek bir gen tarafından 

sağlanan dayanıklılık çabuk kırılabileceğinden, moleküler markırlar yardımıyla birden 
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fazla dayanıklılık geniyle çalıĢmak ve bir genotipte toplanmasını (gen piramitleme) 

sağlamak mümkün olduğunu belirttiği çalıĢmasında Lr9, Lr19 ve Lr24 genleriyle 

bağlantılı olduğu bilinen moleküler markırları test etmiĢtir. Bunun sonucunda Lr9 geni 

için SCS5, Lr19 geni için S253, S265, GbF/GbR ve Xwmc221, Lr24 geni için J09-

1/J09-2 ve H51/H52 markırlar selektif bulunmuĢ ve yapılacak ıslah çalıĢmalarında 

markır destekli seleksiyon (MAS)‘da baĢarıyla kullanılabileceği belirtilmiĢtir. 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

 

3.1. Bitki Materyali  

 

ÇalıĢmada ülkemizde bulunan farklı Tarımsal AraĢtırma Enstitüleri ile Uludağ 

Üniversitesi Ziraat Fakültesi‘nden temin edilen 22 ekmeklik buğday çeĢidi ve 3 adet 

kahverengi pas hastalığı geni bakımından genotipi bilinen CIMMYT-Meksika‘dan 

sağlanan izogenik hatlar (Thatcher hat-Lr10, Lr19, TcHassas), bu genotipler arasında 

gerçekleĢtirilen melezlemeler sonucunda elde edilen 13 adet F1 melezi ile beraber 

toplamda 38 genotip kullanılmıĢtır. AraĢtırmada kullanılan buğday çeĢitleri ve 

pedigrileri, çeĢitlerin ıslahçı kuruluĢları ve temin edildiği kuruluĢlar Çizelge 3.1‘de 

verilmiĢtir.  

 

Çizelge 3.1. ÇalıĢmada kullanılan çeĢitlerin ıslahçı kuruluĢları ve temin edilen 

kuruluĢlar 

 

Genotipler Pedigree Islahçı KuruluĢ Temin Edilen 

KuruluĢ 

Aldane Trakya Tarımsal AraĢtırma Ens. 

 2009 BUL2477-2/3/PKG/LOU113//JSW3 

Trakya Tarımsal AraĢtırma 

Enstitüsü Edirne 

Trakya Tarımsal 

AraĢtırma Enstitüsü 

Edirne 

Bayraktar Tarla Bitkileri Merkez  

AraĢtırma Enstitüsü (Ankara) 

Tarla Bitkileri Merkez 

AraĢtırma Enstitüsü 

 

Tarla Bitkileri Merkez 

AraĢtırma Enstitüsü 

Bezostaja Rusya 

LUĠENCES17/SKOROSPELKA2 

Geçit KuĢağı Tarımsal 

ArĢ. Ens./EskiĢehir 

Tarla Bitkileri Merkez 

AraĢtırma Enstitüsü 

 

Ceyhan-99 Doğu Akdeniz Tarımsal AraĢtırma 

Enstitüsü  

Çukurova Tarımsal ArĢ. 

Ens. /Adana  

Çukurova Tarımsal 

ArĢ. Ens. /Adana 

 

Cumhuriyet75 ISWRN-297//SONORA-64/ANDES-64-

A/3/FEDERATION*2/AUS-11338 

Ege Tarımsal AraĢtırma 

Enstitüsü Menemen/Ġzmir 

Ege Tarımsal 

AraĢtırma Enstitüsü 

Menemen/Ġzmir 

Flamura-85 RANNYAYA-12 / NADADORES-63 // 

LOVRIN-12 

Romanya orijinlidir 

(TAREKS A.ġ. tarafından 

1999yılında tescil 

edilmiĢtir 

Uludağ Üniversitesi 

Ziraat Fakültesi 

/Bursa 

Gerek-79 MENK  ―S‖/MY 48// 4-11/3/ YAYLA 

305 

Geçit KuĢağı Tarımsal 

ArĢ. Ens./EskiĢehir 

Geçit KuĢağı Tarımsal 

ArĢ. Ens./EskiĢehir 
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Golia MANĠTAL / ORSO Ġtalya orjinli olup TĠGEM 

tarafından üretilmektedir 

Uludağ Üniversitesi 

Ziraat Fakültesi 

/Bursa 
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Çizelge 3.1. ‗in devamı 

 

Tezde deneme materyali olarak kullanılan çeĢitlerin genel özellikleri aĢağıda 

belirtilmiĢtir. 

Aldane: Beyaz baĢaklı, kılçıksız bir çeĢittir. BaĢakları uzun olup yarı eğik yapıdadır. 

Bitki boyu 90-95 cm‘dir. Danesi oval ve çok iri, kırmızı renkli ve sert-yarı sert  

 

 

Gönen-98 II-8156-R / MARA // BLUBIRD Ege Tarımsal AraĢtırma 

Enstitüsü Menemen/Ġzmir 

Ege Tarımsal 

AraĢtırma Enstitüsü 

Menemen/Ġzmir 

 

Guadalupe  Tarla Bitkileri Merkez 

ArĢ.Ens.Ankara 

TĠGEM 

Tarla Bitkileri Merkez 

ArĢ.Ens.Ankara 

TĠGEM 

Gün-91 F35.70/Mochis73 Tarla Bitkileri Merkez 

ArĢ.Ens.Ankara 

TĠGEM 

Tarla Bitkileri Merkez 

ArĢ.Ens. Ankara 

TĠGEM 

 

Ġkizce-96 ATR*2/7C//BL Tarla Bitkileri Merkez 

ArĢ.Ens.Ankara 

TĠGEM 

Tarla Bitkileri Merkez 

ArĢ.Ens.Ankara 

TĠGEM 

 

KaĢifbey-95 PFAU ―S‖ CM38212- I- 7Y- 2M- 1Y- 

3M-2Y- OM 

Ege Tarımsal AraĢtırma 

Enstitüsü Menemen/Ġzmir 

Ege Tarımsal 

AraĢtırma Enstitüsü 

Menemen/Ġzmir 

 

Pehlivan BEZ/ TUR/5/ CFN/BEZ Trakya Tarımsal AraĢtırma 

Enstitüsü Edirne 

Trakya Tarımsal 

AraĢtırma Enstitüsü 

Edirne 

 

Köksal-2000 KATEA-I / MOMTCHILL Uludağ Üniversitesi Ziraat 

Fakültesi/Bursa 

Uludağ Üniversitesi 

Ziraat Fakültesi/Bursa 

 

Atilla-12 MV12=MIR808/BEZ1/3/BEZ17 

PRODUTTORE//BEZ1 

Trakya Tarımsal AraĢtırma 

Enstitüsü Edirne 

Trakya Tarımsal 

AraĢtırma Enstitüsü 

Edirne 

 

Bandırma-97   Bursa Tarım Ġl 

Müdürlüğü 

 

Karacabey-97   Uludağ Üniversitesi 

Ziraat Fakültesi 

 

Tahirova2000 Mısır AraĢtırma  

Ġstasyonu Müdürlüğü/Sakarya 

Mısır AraĢtırma Ġstasyonu 

Müdürlüğü/Sakarya 

Uludağ Üniversitesi 

Ziraat Fakültesi 

 

Ġzmir-85  Ege Tarımsal AraĢtırma 

Enstitüsü Menemen/Ġzmir 

Tarla Bitkileri Merkez 

AraĢtırma 

 

Köse 093/39   Tarla Bitkileri Merkez 

AraĢtırma 

 

Karatopak Doğu Akdeniz Tarımsal AraĢtırma 

Enstitüsü (DATAE, Erzurum) 

Doğu Akdeniz Tarımsal 

AraĢtırma Enstitüsü 

(Erzurum) 

Tarla Bitkileri Merkez 

AraĢtırma 
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yapıdadır. Alternatif bir çeĢit olup soğuklara dayanıklılığı iyidir. Kavuz yapısı tohumu 

sıkı kavradığı için geç dönem yağıĢlardan az etkilenir. Marmara bölgesi ile kıĢlık ekim 

yapılan diğer bölgelerde her türlü alanlarda ve toprak yapısında ekimi tavsiye edilir. 

KardeĢlenme kapasitesi iyi olup verim potansiyeli orta değerdedir (400-650 kg/da). 

Erkenci, orta boylu ve sağlam saplı bir çeĢit olup normal koĢullarda yatmaya karĢı 

dayanıklıdır. Kahverengi pasa dayanıklı olup, küllemeye toleranslı,  kök ve kök boğazı 

hastalıklarına hassastır. Trakya, Marmara, geçit bölgeleri ve Ġç Anadolu'nun taban ve 

yarı taban alanları için önerilmektedir. Yüksek kaliteli ekmeklik bir çeĢittir. Bin tane 

ağırlığı 42,5 g, hektolitre ağırlığı 80.1 kg/hl, protein oranı % 14.7, gluten % 40.4, gluten 

indeksi % 91.5, tane sertliği 55 ve sedimantasyon 54 ml‘dir. 

Bayraktar-2000: Beyaz baĢaklı, kılçıklı, beyaz ve yarı sert taneli, orta boylu bir 

çeĢittir. KıĢlık geliĢme tabiatında ve erkenci, soğuğa, kurağa ve yatmaya dayanıklı, 

kardeĢlenme kapasitesi yüksek olduğundan yabancı otlarla rekabeti iyi, gübreye 

reaksiyonu yüksek, tane dökmeyen ve harman olma kabiliyeti iyi olan bir çeĢittir. 

Verimi, yaklaĢık olarak 300-400 kg/da‘ dır. Yapay epidemi altında sarı pasa 

dayanıklıdır. Rastık ve Sürmeye hastalıklarına karĢı tohum ilaçlaması yapılmalıdır. 

1000 tane ağırlığı 32.-34 gramdır. Hektolitre ağırlığı 78-80 kg/hl, protein oranı %11-14 

ekmeklik kalitesi orta seviyededir.  Ġlkbahar geliĢimi hızlı ve erkenci olduğu için 

özellikle Ġç Anadolu ve Geçit Bölgelerinin buğday tarımı yapılan kıraç ve yarı taban 

alanlarına tavsiye edilmektedir. Bölgenin kurağın sorun olduğu alanlarında güvenle 

yetiĢtirilebilir. 

 

Bezostaja: Dünyada kalitenin standardıdır. Protein oranı %17 seviyelerine kadar 

çıkmaktadır. Sap kısa boylu, sağlam yapılı ve gri yeĢil renkli olup yaprakları tüysüzdür. 

Kılçıksız, beyaz kavuzlu, orta uzun, orta sık ve dik baĢaklıdır. Sert-kırmızı camsı taneli 

olup, 1000 tane ağırlığı 40-44 g‘dır. Tanelerde karın yarığı derin olup, karın yanakları 

keskindir ve tanenin sırtı yüksektir. KıĢlık bir çeĢit olup, soğuğa dayanıklıdır. Ancak 

kurağa dayanıklılığı azdır. Az kardeĢlenir, gübreye reaksiyonu iyidir. Erkenciliği orta 

olup yatmaya dayanıklıdır. En iyi sonuç sonbaharda erken çıkıĢ sağlandığında alınır. 

KardeĢlenmesinin düĢük olmasından dolayı verim potansiyeli tane ve baĢak 

büyüklüğünden kaynaklanır. Ġlkbahar son donlarından zarar görmez. Ancak yaz 

kuraklarından fazlaca etkilendiği için kır-bayır tarlalar ve yeterli yağıĢ almayan 
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yörelerdeki alanlar için uygun değildir. Sarı pasa dayanıklı olup, kara ve kahverengi 

pasa orta derecede dayanıklıdır. Sürme ve rastığa orta hassastır. Kök ve kök boğazı 

çürüklüklerinden önemli ölçüde etkilenir. Adaptasyonu en geniĢ çeĢittir. Trakya, Kuzey 

ve Batı Geçit Bölgeleriyle Orta Anadolu‘nun taban ve sulanabilen alanlara tavsiye 

edilir. 

 

Ceyhan-99: Bitki boyu 90-100 cm olup yatmaya dayanıklıdır. Beyaz kılçıklı baĢak 

yapısına sahiptir. BaĢak uzunluğu orta olup, baĢaklar dik duruĢludur. Taneleri oval, sert, 

beyaz renkli olup, 1000 tane ağırlığı 42-45 g'dır. KıĢa ve kurağa orta derecede dayanıklı 

ekmeklik bir buğday çeĢididir. Yatmaya mukavim olup, gübreye reaksiyonu iyidir. 

Hasat-Harman kabiliyeti iyidir. Hasat olgunluğunda kılçıkları dökülmez. KıĢa ve kurağa 

orta derece dayanıklıdır. Sarı pasa ve septorya hastalıklarına dayanıklı, kahverengi pasa 

orta dayanıklıdır. Erkenci, yüksek verimli, ekmeklik kalitesi iyidir. Tüm sahil bölgeleri 

ve Güneydoğu Anadolu Bölgesi için önerilmektedir (TĠGEM).  

 

Cumhuriyet-75: Rengi çok beyaz olup, eliptik-uzun, orta geniĢ bir taneye sahiptir. 

Kılçıklıdır. Beyaz buğdaylar içinde en iri olanıdır. 1000 tane ağırlığı 50-54 g‘dır. 

Erkenci ve verimlidir. Yazlık geliĢme tabiatlıdır. KıĢa dayanması sahil bölgeleri için iyi, 

kurağa dayanması orta, erkenci ve yüksek verimli bir çeĢittir. Gübreye karĢı reaksiyonu 

iyidir. Tane dökmez ve harman olma kabiliyeti iyidir. Kara ve kahverengi pasa 

dayanıklı, sarı pasa hassas, septoriaya orta derecede dayanıklı, rastık ve sürmeye 

hassastır. Sahil kuĢağında, kır-taban sahalarda ekimi tavsiye edilir. 

 

Flamura-85: Dünyada kalitenin standardıdır. Beyaz baĢaklı, kılçıklı bir çeĢittir. 

BaĢakları uzun olup yarı eğik bir görünüm arzeder. Bitki boyu 85-95 cm‘dir. Tanesi iri 

kırmızı renkli ve sert yarı sert yapıdadır. KıĢlık bir çeĢit olup soğuklara dayanıklılığı 

iyidir. Marmara bölgesi ile kıĢlık ekim yapılan diğer bölgelerde taban ve yarı taban 

alanlarda ekimi tavsiye edilir. KardeĢlenme kapasitesi iyi olup verim potansiyeli orta 

veya yüksektir (350-600 kg/da).Orta erkenci, orta boylu ve sağlam saplı bir çeĢit olup 

yatmaya karĢı dayanıklıdır. Küllemeye karĢı dayanıklıdır. Sarı pasa ve Kahverengi pasa 

töleranslı olup baĢakta fusariuma orta dayanıklıdır. Kök ve kök boğazı hastalıklarına 

karĢı töleranslıdır. Tohumlar sürme ile bulaĢık olması halinde ekimden önce tohum 
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ilaçlaması yapılmalıdır. Tanesi kırmızı sert-yarı sert ve iri yapıda olup ekmeklik kalitesi 

çok iyidir. Bindane ağırlığı 37-41 g, hektolitre ağırlığı 78-82 kg/hl, protein oranı %13-

14, un verimi %65-70, sedimantasyon 40-50 ml, gecikmeli sedim 50-60 ml, absorbsiyon 

oranı %60-66, gluten %40-50, gluten indeksi % 80-90 ve enerji değeri 260-290 joul 

arasındadır. 

 

Gerek-79: Kılçıklıdır. Beyaz renklidir Sap orta boylu, yapraklar tüysüz ve orta 

büyüklüktedir. Sap sağlamlığı iyidir. Kılçıklı, baĢak ve kavuzları kahverengidir. BaĢak 

orta uzun, orta sıklıkta ve dik duruĢludur. YumuĢak beyaz taneli olup, karın yanakları 

dar ve sırtı düz olduğundan tane ince uzun görünümlüdür. 1000 tane ağırlığı 32-36 

gramdır. KıĢlık, soğuğa ve kurağa dayanıklı olup, kardeĢlenmesi yüksektir. Orta erkenci 

ve adaptasyon sınırı çok geniĢtir. Dane dökmez, harman olma kabiliyeti iyidir. YetiĢme 

Ģartlarının kısıtlı olduğu durumlarda diğer çeĢitlere oranla yüksek verimlidir. Kıraç 

toprakların ve kuraklığın sigortasıdır. Çinko noksanlığına, bor fazlalığına nematoda en 

dayanıklı çeĢittir. Sarı ve kahverengi paslara toleranslı, kara pasa orta hassas, rastığa 

oldukça hassas, sürmeye dayanıklıdır. Orta Anadolu, Kuzey Batı Geçit ile Doğu 

Anadolu‘nun kıĢları nispeten ılık geçen yörelerine tavsiye edilmektedir.   

 

Golia: Kısa boyludur. Bitki boyu 65-80 cm arasındadır. Yapraklar koyu yeĢil, orta 

tüylülükte, oval Ģekilli ve dik duruĢludur.  Beyaz renklidir. Kılçıklıdır. Taneler kırmızı 

mat renklidir ve oval yapıdadır. Erkenci, yüksek verimlidir. (Özellikle kuvvetli 

topraklarda)  Bin dane ağırlığı 63-37 g‘dır. Verimi 700-900 kg/da arasındadır. Ekmeklik 

kalitesi iyidir. Hektolitre ağırlığı 76-78 kg/hl. Yatmaya, soğuğa ve kurağa dayanıklıdır. 

Dane dökmeye mukavemeti iyidir. Yaprak hastalıklarına, sarı, kahverengi ve kara pas 

ile septoria'ya mukavim, küllenmeye hassastır.  Alternatif bir çeĢit olup, kıĢlık yetiĢme 

yönü daha fazladır. Soğuğa mukavemeti çok iyi, kurağa mukavemeti ortadır.. Sahil 

bölgeleri ve Güneydoğu Anadolu Bölgesi için önerilmektedir (TĠGEM).  

 

Gönen-98:  BaĢaklar paralel kenarlı, beyaz, yoğun yapıda ve kılçıklıdır. Taneler 

yuvarlak sert ve beyaz olup renk özelliği ve camsılığı açısından makarnalık buğdayla 

karıĢtırılabilir. Ekmeklik kalitesi çok iyidir. Yüksek verimlidir. 1000 tane ağırlığı 30-32 

g‘dır. Yazlık olan çeĢidin harman olma kabiliyeti ve gübreye reaksiyonu iyidir. Soğuğa 
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ve kurağa mukavemeti iyi seviyededir. Yatmaya ve dane dökmeye mukavemeti iyi 

seviyededir. Güney Marmara, Ege ve Güneydoğu Anadolu'nun sulu alanları için 

önerilmektedir. Kahverengi pasa hassas, sarı pasa orta hassas ve kara pasa orta 

dayanıklıdır (TĠGEM). Bitki boyu orta uzunlukta olan çeĢitte, yapraklar yeĢil renkte ve 

düz bir yapıdadır. 

 

Guadalupe: BaĢakları uzun, kılçıklı ve beyaz renktedir. · Tane rengi kırmızıdır. · 1000 

tane ağırlığı 27.6-32.3 g arasındadır. Fransa'dan getirilen ve bu ülkede geniĢ alanda 

ekilen kaliteli bir çeĢittir. Orta boyludur. Yatmaya dayanıklıdır. Kurağa hassastır. 

hasadından sonraki geç ekimlerde, yazlık karakteri sebebiyle yüksek verimlidir. Tüm 

sahil kuĢağı için Yatmaya dayanıklıdır. Küllemeye, pas hastalıklarına ve septoria'ya orta 

dayanıklıdır (TĠGEM).  

 

Gün-91: Kılçıklı ve beyaz kavuzlu, baĢakları uzun, orta-sık ve yarı yatık, sağlam saplı 

ve orta boylu olup yatmaya dayanıklıdır. Kırmızı,sert taneli, BaĢakta tane sayısı yüksek, 

Orta erkencidir. Özellikle soğuğa, kıĢa ve kurağa dayanıklıdır. Yüksek rakımlı yerlerde 

de iyi verim alınmaktadır. Verimi ortalama olarak Kuru Ģartlarda 250-400 kg/da‘ dır. 

Harman olma kabiliyeti iyidir. Sarı pasa yapay epidemi altında hassas, Kara pasa orta 

dayanıklı ve kahverengi pasa hassastır. Rastık ve Sürmeye hastalıklarına karĢı tohum 

ilaçlaması yapılmalıdır. 1000 tane ağırlığı 27-30 g, protein oranı % 12-14, hektolitre 

ağırlığı 76-79 kg/hl arasında, sedimantasyon değeri 35-40 ml, ekmeklik kalitesi birinci 

sınıftır. Ġç Anadolu ve Geçit Bölgeleri ile benzeri yörelerin yarı taban ve taban alanları 

ile özellikle yüksek alanlarına ve sert kılçıklı olması nedeni ile domuz zararının 

görüldüğü yerlere tavsiye edilir. 

 

İkizce-96: KardeĢlenmesi yüksek, kalite özellikleri yönünden Bezostaya–1 ile aynı 

gruptadır. Kırmızı, sert taneli, kılçıklı ve beyaz baĢaklı, orta boylu ve sağlam saplıdır. 

Alternatif geliĢme tabiatında, kardeĢlenmesi iyi, kurağa ve soğuğa dayanıklılığı iyi, 

gübreye reaksiyonu yüksek, tane dökmeyen ve harman olma kabiliyeti iyi bir 

çeĢittir. Verimi, kuru Ģartlarda 250-350kg/da‘ dır. Sarı pasa dayanıklı, kara pasa orta 

hassastır. Rastık ve Sürmeye hastalıklarına karĢı tohum ilaçlaması yapılmalıdır. 1000 

tane ağırlığı 30 g, hektolitre ağırlığı 79-81 kg/hl, protein oranı %13, Ġç Anadolu ve 



   

 

37 

Doğu Geçit Bölgeleri ile özellikle soğuğun problem olduğu yüksek yerlerin kıraç ve 

yarı taban alanlarına tavsiye edilmektedir.  

 

 Kaşifbey-95: Dik baĢaklı, beyaz kılçıklıdır. Sap kısa boylu, 85–95 cm sağlam yapılı, 

yeĢil renkli. DıĢ kavuz rengi sarı ve tüysüz olup tane dökmez. Beyaz renk ve yarı sert 

tanelidir.  Ekmeklik kalitesi yüksektir. 1000 tane ağırlığı 36–39 g‘dır. Hektolitre 78–81 

kg/hl, sedimantasyon 30–39 ml olup protein oranı %4–12,7 dir. KıĢlık ve yazlık bir 

çeĢit olup, orta erkenci bir çeĢit dir. Soğuğa ve kuraklığa dayanıklıdır. KardeĢleĢmesi 

çok iyidir, gübreye reaksiyonu iyidir. Ekenciliği orta olup yatmaya dayanıklıdır. En iyi 

sonuç sonbaharda 550 kg/dk ile erken çıkıĢ sağlandığında maksimum 900 kg/dk alınır. 

Ġlkbahar son donlarından zarar görmez. Sanrı pasa, kara ve kahverengi pasa iyi derecede 

dayanıklıdır. Sürme ve rastığa iyi hassastır. BaĢta Ege bölgesi, Güneydoğu ve yazlık 

buğday ekilen tüm yörelere önerilmektedir. 

 

Pehlivan: Beyaz baĢaklı, kılçıksız bir çeĢit olup baĢakları uzun ve dik bir yapıya 

sahiptir. Bitki boyu uzun olup 95-100 cm‘dir.  KıĢlık bir çeĢittir. Soğuğa karĢı 

dayanıklılığı çok iyi, kurak Ģartlara dayanıklılığı iyidir. KardeĢlenme kapasitesi oldukça 

yüksektir. Bu nedenle özellikle taban ve yarı taban alanlarda kullanılacak tohumluk 

miktarı m
2
‘ye 450-500 daneyi geçmemelidir (16-18 kg/da). Yine uygulanacak gübre 

miktarı 12-15 kg/da saf azot olacak Ģekilde yapılmalıdır. Normal Ģartlarda yatmaya 

dayanıklı olup verim potansiyeli oldukça yüksektir (450-700 kg/da). Kurağa dayanıklı 

olduğundan kıraç koĢullarda da ekimi tavsiye edilir. Marmara bölgesi ile kıĢlık ekim 

yapılan bütün bölgelere önerilen bir çeĢittir.  Sarı pasa orta dayanıklı, kahverengi pas ile 

kök ve kök boğazı hastalıklarına karĢı hassastır. Özellikle Marmara bölgesi sahil kuĢağı 

için yatma problemi olabilir.  Tanesi kırmızı renkli, sert ve çok iri olup ekmeklik 

kalitesi iyi bir çeĢittir. Bin tane ağırlığı 45.8 g, hektolitre ağırlığı 81.2 kg/hl, protein 

oranı % 12.4, gluten oranı % 38.9, gluten indeksi % 63.1 tane sertliği 54 ve 

sedimantasyon değeri 40 ml‘dir. 

 

Köksal-2000: Saplar orta boylu, yapraklar yatık yapıdadır. BaĢak orta uzunlukta, sarı 

renkte, kılçıksız ve oblong Ģeklindedir. BaĢakçıklar orta sık yoğunluktadır. Taneler 

kehribar (kırmızımsı) renkte ve 1000 tane ağırlığı 29-35.6 g‘dır. Hektolitre ağırlığı 75.0-
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80.3 kg/hl, protein oranı %11.5-12.9, sedimantasyon değeri 28-35.9 ml, enerji değeri 

112-264 joul, yumuĢama değeri 50-110, absorbsiyon değeri % 62.0-64.5 ve un verimi 

%71‗dir. Ekmeklik kalitesi iyidir. Tescil denemelerindeki ortalama verimi Sakarya-

Marmara Bölgesi‘nde 519.7 kg/da, Trakya-Marmara Bölgesi‘nde 604.0 kg/da olup 

verim potansiyeli 892.9 kg/da‘a kadar çıkmaktadır. Sarı pasa dayanıklı, kahverengi pasa 

hassas, kara pasa ve küllemeye toleranslıdır. Trakya ve Sakarya- Marmara Bölgeleri 

için tavsiye edilmektedir (Anonim 2001). 

 

Atilla-12: Beyaz baĢaklı kılçıksız bir çeĢit olup baĢakları uzun ve dik bir yapıya 

sahiptir. Bitki boyu orta uzunlukta olup 85-90 cm‘dir. Tanesi kırmızı renkli sert ve orta 

iriliktedir. KıĢlık bir çeĢit olup soğuklara dayanıklılığı çok iyidir. KardeĢlenme 

kapasitesi yüksektir. Bitki orta boylu ve sağlam saplı olduğundan yatmaya karĢıda 

dayanıklıdır. Marmara Bölgesi ile kıĢlık ekim yapılan diğer bölgelerin taban ve yarı 

taban alanlarında ekimi tavsiye edilir. Kullanılacak tohumluk miktarı m
2
‘ ye 450-550 

tane (18-20 kg/da), ve uygulanacak gübre miktarları 12-15 kg/da saf azot olacak Ģekilde 

yapılmalıdır. Verim potansiyeli orta-iyi derecede (350-600 kg/da) olan bir çeĢittir. Sarı 

pasa dayanıklıdır. Kahverengi pas ve virüs hastalıklarına hassastır. Kök ve kök boğazı 

hastalıklarına toleranslıdır. Tohumlar sürme ile bulaĢık olması halinde ekimden önce 

tohum ilaçlaması yapılmalıdır. Ekmeklik kalitesi iyidir. Bin dane ağırlığı 38-42 g. 

hektolitre ağırlığı 78-82 kg/hl, protein oranı %12-14, un verimi %65-70, sedimantasyon 

35-45 ml, gecikmeli sedim 37-47 ml, gluten %35-45, gluten indeksi %60-70, 

absorbsiyon oranı %60-65 ve enerji değeri 200-230 joul arasındadır. 

 

Bandırma-97: Çok beyaz ve çok iri daneli, 1000 dane ağırlığı 44 gr, danesi açısından 

göz dolduran bir çeĢittir. Bitki boyunun yüksek, yapraklarının geniĢ ve güçlü olması 

nedeniyle saman verimi yüksektir. Gönen çeĢidinin yerine rahatlıkla ikame edilebilir 

 

Karacabey-97: Bitki boyu orta uzunlukta olan çeĢitte, yapraklar yeĢil renkte ve düz bir 

yapıdadır. BaĢaklar beyaz renkli, kılçıklı, orta sık ve uca doğru sivri yapıdadır. Taneler 

yumurta Ģeklinde ve kırmızıdır. 1000 tane ağırlığı 36 g'dır. Alternatif olan çeĢidin 

harman olma kabiliyeti ve gübreye reaksiyonu iyidir. Soğuğa, kurağa ve yatmaya 

dayanıklıdır. Yapay ve doğal koĢullarda sarı ve kahverengi pasa dayanıklıdır. 
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Karacabey ve civarı baĢta olmak üzere Marmara Bölgesi için tavsiye edilmektedir. 

(Sakarya Tarımsal AraĢtırma Enstitüsü) 

 

Tahirova-2000: Bitki boyu 100-105 cm, kılçıklı, beyaz baĢağa sahip, iri, beyaz, yarı 

sert tane özelliğine sahiptir. Bin dane ağırlığı 34-46 g, hektolitre ağırlığı 77-82 kg/hl, 

ekmeklik kalitesi iyi olan yazlık bir çeĢit olup orta erkencidir, kurağa dayanıklıdır, 

verimi 450-950 kg/da‘ dır. Pas ve küllemeye toleranslıdır. 

 

İzmir-85: Sap orta boylu(60-80 cm) ve sağlam yapılıdır. Yaprakları açık yeĢil renkli, 

tüysüz ve orta geniĢliktedir. BaĢakları kılçıklı, beyaz kavuzlu, uzun seyrek yapıda ve dik 

duruĢludur. Beyaz-sert taneli ve 1000 tane ağırlığı 34-38 g‘dır. Yazlık bir çeĢit olup, 

sahil bölgelerinde soğuğa dayanıklılığı iyi, kurağa dayanıklılığı ise ortadır. Gübreye 

reaksiyonu iyidir. GeniĢ bir adaptasyon kabiliyetine sahiptir. ÇıkıĢtan sapa kalkma 

devresine kadar yavaĢ geliĢme tabiatındadır. Sarı pasa dayanıklı, diğer paslara, sürmeye 

ve rastığa karĢı hassastır. Tüm sahil kuĢağının ılıman geçen bölgeleri için tavsiye 

edilmektedir. 

 

Köse 093/39: BaĢaklar kılçıksız, kırmızı baĢaklıdır. Tanesi uzunca ve az çok karınlıdır. 

Beyaz renklidir. Ekmeklik sert buğday olup, ekmeklik kalitesi iyidir. Alternatif, orta 

erkencidir. KıĢa ve kurağa dayanıklı, yatmaya, tane dökmeye zayıftır.  Verimli 

topraklarda yatar. 1000 tane ağırlığı 40 g‘dır. Hastalıklara, özellikle sürmeye zayıftır. 

Orta Anadolu ve Geçit Bölgelerine tavsiye edilir. (Ankara yöresinde çok az 

yetiĢtirilmektedir.) 

 

Karatopak: BaĢakları kılçıklı, beyaz danelidir. Bitki boyu 85-95 cm. Yatmaya 

dayanıklı, kurağa ve soğuğa orta dayanıklı, dane verimi ortalama 665 kg/da olan 

ekmeklik buğday çeĢididir. Soğuğa ve kurağa dayanıklıdır. Protein oranı %11-12, bin 

tane ağırlığı 32-40 g, hektolitre ağırlığı 73-82 kg/hl ve sedim değeri 21-34 ml‘dir. Sarı 

pas ve septorya hastalığına dayanıklı, kahverengi pas hastalığına ise orta dayanıklıdır.  
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3.2. Deneme Yerinin Özellikleri  

 

Bu çalıĢmada bitki materyali olarak kullanılan çeĢit ve hatların yetiĢtirilmesi ve 

melezleme çalıĢmaları 2013-2015 yıllarında Uludağ Üniversitesi Ziraat Fakültesi 

AraĢtırma ve Deneme alanında gerçekleĢtirilmiĢtir.  

 

Uludağ Üniversitesi AraĢtırma ve Uygulama Çiftliği topraklarının mekanik analizi 

sonucunda elde edilen değerlerden toprakların genellikle ağır bünyeli, pH 

gruplandırılmasında yarısından fazlasının orta alkalin grubuna girdiği, tuzluluk 

gruplandırılmasında tamamının tuzluluk yönünden bir problemi olmadığı belirtilmiĢtir. 

AraĢtırma toprakları organik madde kapsamları yönünden sınıflandırıldığında humusça 

fakir olduğu ve sürekli tarım yapılması nedeniyle azalan organik maddenin topraklarda 

artırılmasının gerekliliği saptanmıĢtır. Çiftlik topraklarının çoğunluğunun Vertisal 

Büyük Toprak grubuna girdiği özellikle üst katmanlarda kirecin yıkadığını belirtilmiĢtir. 

Bu nedenle araĢtırma topraklarının büyük bölümü kireççe fakirdir. AraĢtırma 

topraklarının değiĢebilir potasyum, kalsiyum, magnezyum kapsamları oldukça yüksektir 

(Deveciler 2005). 

 

İklim Durumu  

 

ÇalıĢmanı yürütüldüğü Bursa Ġlinde iklim, Karadeniz ile Akdeniz iklimleri arasında bir 

geçiĢ niteliği göstermektedir. Yaz dönemlerinde kuraklığın görülmediği ilde, kıĢ ayları 

da çok sert geçmemektedir (Anonim 2010a). 

ÇalıĢmanın yürütüldüğü 2012-2015 yetiĢtirme sezonlarına ait Bursa Meteoroloji 

Ġstasyonu‘ndan temin edilen ayların sıcaklık ve yağıĢ değerleri ile aynı ayların uzun 

yılları kapsayan ortalama değerleri Çizelge 3.2. ve Çizelge 3.3.‘ de verilmiĢtir (Anonim 

2010 b). 
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Sıcaklık değerlerinin yer aldığı Çizelge 3.2 ‗de buğday ekiminin gerçekleĢtiği Ekim 

ayından, hasat zamanı olan Haziran ayına kadar geçen süredeki sıcaklık değerleri yer 

almaktadır. Çizelge incelendiğinde 2012-2013 üretim sezonu ortalama sıcaklığın 13,6 

0
C, 2013-2014 yetiĢtirme sezonu ortalama sıcaklık değerinin 12,7 

0
C

 
ve 2014-2015 

yetiĢtirme sezonunda ait ortalama sıcaklık değerinin 12,4 
0
C olduğu görülmektedir.     

 

Çizelge 3.2. Uzun yıllar ve 2012-2015 yıllarına ait sıcaklık değerleri (
0
C) 

 

Sıcaklık Ortalama Değerleri (
0
C) 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 T O 

2012 3,1 3,6 7,1 15,2 17,8 24,6 26,9 25,1 21,8 18,5 12,7 7,6 208 17,4 

2013 7.1 9.2 11 13.7 20.0 22.3 24.4 25.7 20.3 14,2 11.8 4.9 185 15,4 

2014 9 9 11 15 18 22 26 26 20,7 16,4 11,3 9,3 192 16 

2015 5.6 7.1 9.0 11.6 19.5 21.6 26.1 26.7 23.6 17,2 12 9,2 189, 15,8 

1950-

2015 

5.4 6.3 8.4 12.8 17.6 22.1 24.6 24.3 20.1 15.2 10.7 7.4 175 14,6 

 

2012- 2015 yılları arasında kalan 3 üretim sezonunda ortalama sıcaklık değeri 12,9 
0
C 

olarak hesaplanmıĢtır. Üretim sezonlarında ki en yüksek sıcaklık ortalaması 13,6 
0
C ile 

2012-2013 üretim sezonunda görülürken en düĢük sıcaklık ortalaması 12,4 
0
C ile 2014-

2015 üretim sezonunda görülmüĢtür.  

Toplam yağıĢ değerlerinin yer aldığı çizelge 3.3‗de buğdayın yetiĢtirme sezonu olan 

Ekim ayından Haziran ayına kadar olan yağıĢ miktarları yer almaktadır. Çizelge 

incelendiğinde, 2012-2013 üretim sezonu ortalama yağıĢ 111 mm, 2013-2014 yetiĢtirme 

sezonuna ait ortalama yağıĢ miktarı 138 mm ve 2014-2015 yetiĢtirme sezonunda 

ortalama yağıĢ 95,5 mm olduğu görülmektedir. 
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ÇalıĢmanın yürütüldüğü 3 yetiĢtirme sezonunda ortalama yağıĢ miktarı 114,8 mm 

olmuĢtur. Fakat her yıl yağıĢ miktarları arasındaki fark düzensiz olarak bazen artmıĢ 

bazen de azalmıĢtır. En yüksek yağıĢ miktarı ortalaması 138 mm ile 2013-2014 

yetiĢtirme sezonunda görülürken en düĢük yağıĢ miktarı 95,5 mm ile 2014-2015 

yıllarında görülmüĢtür. ÇalıĢmanın yürütüldüğü yıllarda ki en yüksek ve en düĢük yağıĢ 

miktarları arasında ki fark ciddi derece de önemlilik göstermektedir. 

 

Çizelge 3.3.  Uzun yıllar ve 2012-2015 yıllarına ait yağıĢ değerleri (mm) 

 

Toplam YağıĢ Değerleri (mm) 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 T O 

2012 121.2 123.5 89.6 100.0 80.6 3.6 7.0 1.8 16.6 34.6 53.3 178.5 810 68 

2013 93.4  80.2  78.2  43.0  23.8  60.2  21.0  1.4   16.6  746.0 60.8  38.6 1263 105 

2014 30,8 20,4 42,4 112 96,8 94,4 4,6 45,4 115,6 68,6 72,4 143,2 847 71 

2015 161.9 93.3 87.4 128.5 50.7 53.7 9,9 6.8 108.5      

1950-

2015 

87.6 74.6 69.7 63.4 44.3 34.3 15.3 15.7 39.5 68.8 78.5 103.4 556 46 

 

Arazide Genotiplerin Yetiştirilmesi ve Melezleme Çalışmaları 

 

ÇalıĢmada yer alan ve ıslahçıları tarafından arazi denemeleri sonucunda kahverengi 

pasa duyarlı, dayanıklı ve dayanıksız oldukları belirtilen ekmeklik buğday çeĢitleri ve 

Thatcher hatlar 2013-2014 üretim yılında tohum çoğaltmak amacıyla Uludağ 

Üniversitesi, Ziraat Fakültesi AraĢtırma ve Deneme Arazilerine ekilmiĢtir. 2014-2015 

üretim yılında ise melez bahçeleri oluĢturulmuĢ ve belirlenen genotipler arasında 

melezlemeler yapılmıĢtır. Elde edilen F1 tohumlarının tamamı ve çalıĢmada yer alan 

ekmeklik buğday çeĢitleri ile Thatcher hatlar genomik çalıĢma yapılmak üzere Uludağ 

Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri Tohumluk laboratuvarına alınmıĢtır ve 

çimlendirme yapılana kadar her genotip ayrı ayrı paketlenerek +4 
0
C‘de bekletilmiĢtir. 

2015-2018 yılları arasında geçen üç üretim yılında çalıĢmada yer alan tüm genotiplerin 

arazide üretimine devam edilmiĢtir. Her sene genotiplerin agronamik ölçümleri 

alınmıĢtır. 
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2013-2014 Üretim Yılı 

 

AraĢtırmada kullanılan 22 ekmeklik buğday çeĢidi ve 3 Thatcher hat (TcHassas, Lr10, 

Lr19), Uludağ Üniversitesi Ziraat Fakültesi AraĢtırma ve Deneme alanında tohum 

çoğaltmak amacıyla Kasım 2013 tarihinde 2 m uzunluğundaki bir sıraya bir baĢak 

gelecek Ģekilde ekilmiĢtir. Ekimle beraber 7 kg/da azot ve 5 kg/da fosfor verilmiĢtir. 

Sapa kalkma baĢlangıcında da (Mart 2014) 8 kg/da  azot ilave olarak verilmiĢtir. 

Haziran 2014‘te agronomik ölçümler yapılmıĢ ve Temmuz 2014‘te tüm genotipler hasat 

edilmiĢtir.  

 

2014-2015 Üretim Yılı 

 

Genotiplerin ikinci yıl ekimi Kasım 2014‘te melez bahçesi oluĢturularak yapılmıĢtır. Bu 

amaçla, melez bahçesine 3 Kasım, 17 Kasım, 29 Kasım olmak üzere 3 farklı dönemde 

ekim yapılmıĢtır. Bu sayede yapılan melezlemelerde ana-baba bitkiler arasındaki 

senkronizasyon sağlanmıĢ ve özellikle emaskule edilen ana bitkiler için baba bitkilerde 

toz bulamama sorunu yaĢanmamıĢtır. Her genotip, her ekim döneminde 1 m 

uzunluğundaki sıralara 3 sıra ekilmiĢtir. Tüm çeĢitlere ekimle beraber 7 kg/da azot ve 5 

kg/da fosfor verilmiĢtir ayrıca sapa kalkma baĢlangıcında da (Mart -2015) 8 kg/da  azot 

ilave olarak verilmiĢtir.  

 

Çizelge 3.4.  Melezleme Kombinasyonları 

 

Köksal x Flamura Ġzmir x Lr19 

Köksal x Karatopak Aldane x Karatopak 

Köksal x Lr19 Flamura x Lr19 

Ġkizce x Lr10 Bezostaja x Karatopak 

Ġzmir x Karatopak Aldane x Köksal 

Flamura x Lr10 Flamura x Karatopak 

TcHassas x Köksal  
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Seçilen çeĢitler arasında Nisan 2015 tarihinde 13 farklı kombinasyonda melezlemeler 

yapılmıĢtır. Temmuz 2015 yılında F1 genotipleri, ve çalıĢmada yer alan çeĢitlerin 

agronamik ölçümleri alınmıĢtır ve hasat edilmiĢtir. Arazi çalıĢmaları sonucunda elde 

edilen F1 genotipleri de dahil tüm tohumlar laboratuvarda çimlendirilip DNA 

izolasyonu yapılmak üzere Uludağ Üniversitesi Tohumluk Laboratuvarına getirilmiĢtir.  

 

Yapılan melezleme çalıĢmalarında izlenen basamaklar aĢağıda verilmiĢtir;  

 

-Melez Bahçesi OluĢturma: Melezleme programına dahil edilen genotipler, belirli bir 

düzen içerisinde el ile sıraya ekim olacak Ģekilde parseller oluĢturularak ekimleri 

gerçekleĢtirilmiĢtir. Genotipler arası mesafe gerekli gözlemlerin yapılması, melezleme 

çalıĢmalarının sağlıklı yürütülmesi ve kafes kurma geniĢliği göz önünde bulundurularak 

en az 1,5 metre olacak Ģekilde ayarlanmıĢtır. 

 

-Bitkilerin çıkıĢları takip edilmiĢtir ve gerekli bakım iĢlemleri (yabancı ot temizliği, 

gübreleme, sulama) zamanında dikkatlice yapılmıĢtır. 

 

-Yıllara göre değiĢen sıcaklık ve yağıĢ miktarı baĢaklanma tarihlerinde değiĢikliklere 

sebep olmaktadır bu sebeple bitkiler düzenli olarak takip edilmiĢtir ve baĢaklar yaprak 

kınından çıkmadan veya yeni çıkmaya baĢladıkları dönemlerde (Mart sonu, Nisan, 

Mayıs baĢı) melezmele çalıĢmalarına baĢlanmıĢtır. 

 

-Emaskulasyon çalıĢmaları güneĢ ıĢınları toprağa dik gelmeye baĢlamadan yani hava 

tamamen ısınıp anterlerde gerginliğe-ĢiĢliğe sebep olmadan sabahın ilk ıĢıklarıyla 

beraber yapılmıĢtır. Gün doğumundan biraz sonra baĢlayan emaskulasyon iĢlemi sabah 

hava tamamen ısınmadan bitirilmiĢtir.  

 

-Melezleme programında anne hat olarak kullanılacak genotipe ait parselde, birbirine 

yakın mesafede bulunan; kından yeni çıkmaya baĢlamıĢ en az 3 baĢak seçilmiĢtir. 
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-Seçilen baĢak, yaprak kınından nazikçe çıkarılmıĢ, bitki sapı henüz çok taze 

olduğundan kın yaprak sapını sağlamlaĢtırmak ve tutmayı kolaylaĢtırmak amacı ile 

sapın etrafına birkaç tur olacak Ģekilde sarılmıĢtır. 

 

-Buğday bitkisinde bir baĢakçıkta genellikle 3 çiçek bulunmaktadır ve her çiçek içinde 3 

stamen (erkek organ) ve 1 pistil (diĢi organ) bulundurmaktadır. Emaskulasyon 

iĢleminde kolaylık olması açısından, baĢağın tepe ve alt kısmında bulunan çiçeklerin bir 

kısmı ve her 3‘lü sırada ki orta çiçek melezleme pensi ile çekilerek çıkarılmıĢ ve 

baĢaktan uzaklaĢtırılmıĢtır. 

 

-Kalan baĢakçıkların her birinin tepe kısmı, toplam uzunluğunun yaklaĢık 1/3‘ü olacak 

Ģekilde kesilmiĢtir. 

 

-Bu iĢlemlerinden ardından baĢakçıklar emaskulasyon iĢlemine hazır hale gelmiĢlerdir. 

 

-Emaskulasyon pensleri ile her baĢakçığa dikkatlice girilmiĢ ve mümkün olabildiğince 

tek seferde 3 anter çekilerek alınmıĢtır. 

 

-Emaskulasyon iĢlemi sona erdiğinde her baĢakçık tek tek konrol edilmiĢtir. 

BaĢakçıklarda sadece diĢi organ kaldığına emin olduktan sonra, baĢaklar; üzerinde 

emaskulasyon yapan kiĢinin ismi, emaskule edilmiĢ bitkinin çeĢit ismi ve emakulasyon 

tarihi yazılı olan parĢömen (izolasyon kağıdı) kağıdı ile toz verme iĢlemine kadar (1-2 

gün) kapatılmıĢtır. 

 

-Ġzolasyon kağıdı ile kapatılan baĢaklara toz verme iĢleminde kafes kurma yöntemini 

tercih edilmiĢtir. 
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Şekil 3.1. Seçilen baĢaklarda emaskülasyon   iĢlemine hazırlık aĢaması 

 

Şekil 3.2. Buğday baĢağında emaskulasyon iĢlemi 
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Orta çiçekleri alınmıĢ  

emaskulasyona hazır baĢak  

 

Şekil 3.3. Emaskülasyon iĢlemi sonrası baĢaklar 

 

Emaskülasyon sonucu  

baĢakçıklardan uzaklaĢtırılan 

erkek organlar  

 

Emaskülasyon iĢlemi  

bitmiĢ, toz almaya hazır baĢak. 
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Şekil 3.4. Emaskülasyon iĢleminden sonra yabancı tozlara karĢı koruma amaçlı     

kapatılmıĢ   baĢaklar 

 

           Şekil 3.5. Melez kombinasyonlarına kafes kurma iĢlemi 
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         Şekil 3.6. Melezleme çalıĢması sonucunda tozlanmanın beklenmesi 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



   

 

50 

Kahverengi Pas Hastalığının Arazi Koşullarında Tanımlanması 

 

Kahverengi pas hastalık şiddeti: Roelfs ve ark. (1992) belirlediği Cobb skalasına 

göre; arazide ki buğday bitkilerinde, bayrak yaprağının pas püstülleriyle kaplı olan 

alanının tüm yaprak alanına olan oranı (%) hesaplanarak belirlenmektedir. Cobb skalası; 

Ġz (2), 5, 10, 20, 30, 40, 50, 60, 70, 80, 90 ve 100 kademeleri kullanılmıĢtır (ġekil 3.7), 

(Roelfs ve ark. 1992).  

 

 

Şekil 3.7. Cobb skalasına göre buğdayda pas hastalığı Ģiddetinin ölçüm sıkalası 

(Mahmoud ve ark. 2015) 

 

Kahverengi pas reaksiyon tipi: ÇalıĢmada yer alan genotiplerin kahverengi pas 

hastalığına karĢı gösterdikleri reaksiyon tipleri Peterson ve ark. (1948) yaptıkları 

çalıĢma sonucu belirledikleri skala dikkate alınarak belirlenmiĢtir (ġekil 3.8.). 
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Yapılan çalıĢmalarda arazide enfeksiyon oranın belirlenmesinde, hastalık Ģiddeti ve 

konukçu reaksiyonu enfeksiyon katsayısı olarak isimlendirilen tek bir değerle ifade 

edilmektedir. 

 

 

 

Şekil 3.8. Buğdayda kahverengi pas hastalığına farklı genotiplerin gösterdiği reaksiyon 

Ģiddeti ve enfeksiyon tipi (Ali ve ark. 2017) 

 

Bu değer, bitkinin bayrak yaprağında gözlenen reaksiyon tipine ve hastalığın Ģiddetinin 

yüzde (%) cinsinden verilen 2 değerin çarpılması sonucu bulunmaktadır (ġekil 3.8.).  

Buna göre; R= 0,2; MR= 0,4; MS= 0,8;  S= ise 1 değerlerini almaktadırlar.  

 

Örneğin, hastalık değerinin; 60MS olduğu durumda 60 x 0,8= 48, hastalık değerinin 

40MR olduğu durumda ise 40 x 0,4 = 16 olarak hesaplanmaktadır. 

 

 

 

 



   

 

52 

Çizelge 3.5. Tarla devresindeki hastalık değerlendirmesinde kullanılan değiĢtirilmiĢ 

Cobb skalası (Peterson ve ark. 1948). 

 

Konukçu Tepkisi Enfeksiyon Tipi Hastalık Belirtisi 

Dayanıklı R Nekrotik ve klorotik alanlar 

görülmekte, püstüller yok 

Orta Dayanıklı MR Nekrotik ve klorotik alanlar 

görülmekte, püstüller çok 

küçük 

Orta Duyarlı MS Küçükten orta büyüklüğe 

kadar püstüller görülmekte, 

nekrotik alan yok fakat 

belirgin klorotik alanlar 

bulunabilir 

Duyarlı S Orta büyüklükte püstüller 

görülmekte, nekrotik alan 

yok, küçük klorotik alanlar 

görülebilir 

 

 

Hastalık gruplandırması yapılırken Enfeksiyon Katsayısı (E.K.) 0 (sıfır) reaksiyonu için 

immun, E.K. 1-5 reaksiyonu için Dayanıklı, E.K. 6-20 reaksiyonu için Orta Dayanıklı, 

E.K. 21-40 reaksiyonu için Orta Hassas, E.K. 41-100 reaksiyonu için Hassas yorumu 

yapılmıĢtır. 

 

2015-2018 Üretim Yılı 

 

Arazi çalıĢmalarından daha ziyade laboratuvar çalıĢmalarına geçtiğimiz bu 3 üretim 

yılında, arazide materyalin devamlılığının sağlanması amacıyla tüm genotiplerin 

ekimine devam edilmiĢtir. ÇalıĢmada yer alan 22 ekmeklik buğday çeĢidi ve 3 adet 

Thatcher hat (Lr10, Lr19, TcHassas),  her sene Kasım ayında 6m
2
‘lik (1,2 x 5 m) 

parseller halinde 3 tekerrürlü olarak ekilmiĢtir. Hasat zamanına kadar geçen sürede 
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gübreleme ve ilaçlama iĢlemleri, arazi gözlemleri yapılmıĢtır. Hasat öncesi ve hasat 

sonrası tüm agronomik ölçümleri alınmıĢtır ve her sene Temmuz ayında hasat 

edilmiĢtir. 

 

3.3. Genomik DNA İzolasyonu 

 

Laboratuvar ortamında küçük plastik kapların her birinin içerisine 10‘ar tohum ekilerek 

oda sıcaklığında çimlendirilmiĢtir. Genomik DNA izolasyonu için bitkiler 14 gün sonra 

yaklaĢık olarak 13-15 cm arasında boya ulaĢtıklarında yani üç yapraklı döneme 

geldiklerinde kullanılmıĢlardır. DNA izolasyonu için Qiagen Dneasy Plant Mini Kit 

kullanılmıĢtır. Çizelge 3.6.‘da DNA izolasyonu için kullanılan Qiagen Dneasy Plant 

Mini Kit‘in içeriği yer almaktadır. 

 

Çizelge 3.6. ÇalıĢmada kullanılan DNA izolasyon kiti Qiagen Dneasy Plant Mini Kit‘in  

içeriği 

Komponentler Kullanılan Miktar 

AP1  400 µl 

P3 Buffer  130 µl 

AW1   700 µl 

AW2  500 µl 

AE Buffer 100 µl 

          

ÇalıĢmada yapılan DNA izolasyonunun sırasıyla iĢlem basamakları aĢağıdaki gibi 

uygulanmıĢtır. 

 

-Plastik bardaklarda çimlendirilen bitkiler üç yapraklı döneme geldiklerinde kesilerek 

her genotipten 20 miligram olacak Ģekilde kuru örnek alınmıĢ ve 2 µl mikrofuj tüplere 

aktarılmıĢtır. 

-Her 2 µl mikrofuj tüpe 5 adet küçük cam misket atılırak ve kapağı kapatılmıĢ ve daha 

sonra bu tüpler sallayıcıya yerleĢtirilmiĢtir. 

-Çalkalama ve cam misket yardımıyla tamamen parçalanan örnekler cihazdan alınarak, 

raklara yerleĢtirilmiĢ ve her bir tüpün içine 400 µl AP1 eklenmiĢtir. 
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-Tüpler AP1 eklenip 5 dakika bekledikten sonra, her tüpe 3 µl RNASE-A eklenmiĢ ve 

kısa süre vortekslenmiĢtir. 

-Tüpler daha sonra ısıtmalı PCR‘da 15 dakika boyunca 65
0
C‘de tutulmuĢlardır. 

-Isıtmalı PCR‘dan alınan tüplere 130 µl P3 Buffer eklenerek ve tüpler kar makinasından 

alınan kar-buz içine gömülmüĢ ve 10 dakika süreyle bekletilmiĢtir. 

-Buzdan alınan tüpler 1400-1600 rpm‘de santifürüjlenmiĢtir. 

-Santifürüjden alınan tüplerin üst kısmında oluĢan açık yeĢil kısım mikropipet 

yardımıyla yavaĢça alınmıĢ ve DNA izlolasyon kiti içinden çıkan QIA Shedder Mini 

Spin Coumn isimli filtreli ve iç içe geçmiĢ halde buluna özel yapıda ki tüplere 

aktarılmıĢtır. Daha sonra tüpler 13.300 rpm‘de 2 dakika santifrüj edilmiĢtir. 

-2 µl‘lik temiz tüpler raklara dizilerek, numaralandırılmıĢ ve her tüpün içine 700 µl 

AW1 ilave edilmiĢtir. Sanrtifürüjden alınan QIA shedder Mini Spin Coumn tüplerinin 

alt kısmına geçen sıvı kısım, içinde AW1 olan 2 µl‘lik tüplerin üzerine eklenmiĢ 

kapakları kapatılarak ve hafice çalkalanmıĢtır. 

-BaĢka bir rakta collection tüpler dizilerek her birisi numaralandırılırmıĢ ve  AW1 ilave 

edilmiĢtir. Açık yeĢil görülen sıvı kısım 2 µl‘lik tüplerden dikkatlice çekilerek 

collection tüplere aktarılmıĢtır. Aktarım iĢlemi bittikten sonra bu tüpler 6000 rpm de 2 

dakika santrifrüj edilmiĢtir. 

-Bu iĢlem sonrasında çalıĢmada yer alan bitki materyaline ait DNA, collection tüplerin 

filtrelerinde takılmıĢ olup, filtrenin altına geçen sıvı ise dikkatlice uzaklaĢtırılmıĢtır. 

-Filtreli kısım boĢ collection tüplerine yeniden takılarak, üzerine 500 µl AW2 eklenmiĢ 

ve DNA yıkama iĢlemi gerçekleĢtirilmektedir. 

-Tüpler yeniden santifürüje alınarak 1 dakika boyunca 6000 rpm‘de sanifürüj 

edilmiĢlerdir. 

-Bu aĢamada DNA yıkma iĢlemi tekrarlanmıĢ ve santifürüjden alınan filtreli tüplerin alt 

kısmına geçen sıvı dökülmüĢtür. Filtreli kısım tüpe yeniden takılırak üzerine 400  µl 

AW2 eklenerek 17000 rpm‘de 2 dakika daha santifürüj edilmiĢtir. 

-Bir raka çalıĢılan örnek sayısı kadar 2 µl‘lik tüp dizilerek santifürüjden alınan içinde 

DNA‘yı bulunduran filtreli kısımlar bu tüplere yerleĢtirilmiĢ ve daha sonra üzerine 100 

µl AE Buffer eklenerek kapaklar sıkıca kapalıtılmıĢ, 6000 rpm‘de 1 dakika santifürüj 

edilmiĢtir. 
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-Bu iĢlemden sonra filtrede bulunan DNA‘lar sıvıya geçmiĢ olmakta ve analizlerde 

kullanılan 100 µl  ―stok DNA‖ kullanıma hazır hale gelmektedir. 

-Elde edilen DNA örnekleri -20 C
o
‘de saklanmıĢtır. 

 

DNA Miktar Tayini  

 

DNA analiz sonuçlarının doğru değerlendirilmesi için PCR reaksiyonlarında yer alan 

her örnekten eĢit yoğunlukta DNA kullanılması gereklidir. ÇalıĢmada yer alan bitki 

parçacıklarından çıkarılan DNA miktarı baĢlangıçta birbirinden farklı olmaktadır. Bu 

farklılıkları ortadan kaldırmak ve çalıĢılan her örnekte DNA miktarını eĢit µl/ng 

yoğunluğunda kullanmak için önce izole edilen DNA‘ların yoğunlukları DNA 

fluometrede ölçülmüĢtür. Ardından her örneğe ait DNA‘lar,  µl‘de 25 ng olacak Ģekilde 

ddH2O ile seyreltilmiĢtir.  

 

ÇalıĢmada yer alan genotiplere ait DNA izolasyon iĢlemi tamamlandıktan sonra; 

yoğunluğunu mutlaka belirlenmelidir. Bu sebeple her genotipten alınan DNA örnekleri 

spektrofotometre cihazı yardımıyla yoğunluk ölçümüne tabi tutulmuĢtur. Ölçülen 

yoğunluklar aĢağıda belirtilen formüle göre hesaplanarak her örnekten PCR aĢamasında 

kullanılacak DNA miktarının yoğunluğu eĢit olması için 50 mg/µl olacak Ģekilde 

ayarlanmıĢtır. 

 

Örnek DNA‘ların PCR aĢaması için 50 mg/µl yoğunluğa eĢitleme formülü: 

  

Ġstenilen Konsantrasyon (50mg/ µl) X Ġstenilen Volüm (100µl) = DNA yoğunluğu X 

Stok DNA‘dan alınacak DNA miktarı 

 

Yukarıda ifade edilen formül örneğin 111 µl olarak ölçülen bir DNA örneğinin PCR 

aĢamasında kullanımı için yoğunluğunun 50mg/µl ye seyreltilmesi gerekmektedir. 

Bunun için stok DNA‘dan alınıp TE ile karıĢtırılıp 100µl hacme tamamlanarak DNA 

miktarının hesaplanması yapılmıĢtır. 
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50 x 100 = 111 x ? 

 

Buna göre stok DNA‘dan alınacak DNA miktarı 45 µl‘ dir. Bunu 100 µl hacme 

tamamlamak için (100-45= 55 µl) 55 µl TE ilave edilmiĢtir. 

 

Bu basit matematiksel iĢlem her örnek için uygulanıp, her örneğin yoğunlu 50 mg/µl 

ayarlandıktan sonra PCR aĢamasına geçilmiĢtir. 

 

 

PCR Aşaması 

 

PCR koĢullarının çalıĢılan laboratuvarda doğru sonuçlar verebilmesi için 

standardizasyonun çok iyi sağlanması gerekmektedir. Bunun için daha önce yapılan 

çalıĢmalarda ki PCR döngüleri iyi bir referans kaynağıdır. Ancak farklı laboratuvarlarda 

her zaman bu referans bilgileri ile baĢarıya ulaĢılamayabilinmektedir. Nitekim yapmıĢ 

olduğumuz denemede uygun genomik DNA, primer, MgCl2, dNTP, Taq DNA 

polimeraz ve 10X PCR buffer miktarları, uzun süren ön denemeler sonucunda deneme-

yanılma yöntemiyle belirlenebilmiĢtir. Bunların dıĢında PCR aĢamasında kullanılacak 

her primer için en uygun bağlanma sıcaklığı (Tm) da tekrarlanan ön denemeler 

sonucunda belirlenmiĢtir. 

 

Bunun için PCR döngüsü için hazırlanan PCR tüpleri Creacon T-CY versiyon 1.2 

marka thermocycler‘a yerleĢtirilmiĢ ve farklı sıcaklık derecelerinde belirli sürelerde 

tutulmuĢlardır. PCR reaksiyonları üç defa tekrar edilmiĢtir. Herhangi bir kirlenmenin 

olup olmadığını belirlemek üzere tüm PCR reaksiyonları için genomik DNA hariç diğer 

bileĢenleri içeren negatif kontrol kullanılmıĢtır. ÇalıĢmada kullanılan PCR reaksiyon 

hacmi ve PCR döngüsü sırasıyla Çizelge 3.7. ve Çizelge 3.8.‘de verilmiĢtir.  

 

PCR sırasında kahverengi pas hastalığına dayanıklılık genlerinden olan Lr10 ve Lr19 

genlerinin, çalıĢılan DNA örneğinde varlığını belirlememize yarayacak olan; sırasıyla 

20 ve 18 baz dizilimli 2 adet SSR primeri kullanılmıĢtır (Schachermayr ve ark. 1994, 
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Schachermayr ve ark. 1997). Bu primerlere ait nükleotid dizilimleri Çizelge 3.9‘ da 

verilmiĢtir. 

 

PCR optimizasyonunun sağlandığından emin olmak, Lr10, Lr19 genine ait primerlerin 

doğru dizilimde olduğunu test etmek amacıyla; ön denemeler sonucu elde edilen PCR 

koĢulları ve Lr10, Lr19 genlerine özgü primerleri, Thatcher hatlar olan Lr10 ve Lr19 

genotipleri üzerinde denenmiĢtir. Lr10 primerinin 310 bp‘de, Lr19 primerinin de 130 

bp‘de bant vermesi beklenmektedir (Schachermayr ve ark. 1994, Schachermayr ve ark. 

1997). Bu denemelerin sonucunda beklenen bant görüntüleri elde edilmiĢtir ve doğru 

uygulama yapıldığında emin olunarak çalıĢmalara devam edilmiĢtir.  

 

Çizelge 3.7. PCR reaksiyon hacmi  

 

Genomik DNA 1 µl 

Primer (F) 0,5 µl 

Primer (R) 0,5 µl 

MgSO4 3 µl 

dNTP 0,5 µl 

Taq DNA 1 µl 

10Xbuffer 5 µl 

ddH2O 38,5 µl 

Reaksiyon hacmi 50µl 

 

Yapılan ön incelemeler ile PCR solüsyonu ve döngüleri belirlendikten sonra PCR yani 

DNA çoğaltma iĢlemine geçilmiĢtir. Öncelikle PCR‘dan alınan ürünler kontrol amaçlı 

%1‘lik agaroz jelde elektroforez sisteminde yürütülmüĢtür. Bu sayede DNA‘larımızın 

çoğalıp çalıĢmaya uygun hale geldikleri anlaĢılmıĢtır. Bu iĢlemin ardından, PCR ürünü 

olan DNA‘ların görüntüleme iĢlemine geçilmiĢtir.  
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Çizelge 3.8. PCR döngüsü 

 

ĠĢlem Sıcaklık Süre 

Ön  Denatürasyon      94 C
0
 5 dk 

Denatürasyon    94 C
0
 1 dk 

Bağlanma       62 C
0
 1 dk               40 Döngü 

Uzama 72 C
0
 1 dk 

Son Uzama                  72 C
0
 10 dk 

 

 

PCR ürünlerini görüntülemek için Qiagen QIAxcel Advanced cihazı kullanılmıĢtır. 

Ürünlerin bant ağırlıklarını belirlemek için 100 bç-10 kb‘lik DNA yükleme markörü 

kullanılmıĢtır.  

 

Çizelge 3.9. Primerlerin Nükleotit Dizileri 

 

Primer Adı Primer Sekansları  

Lr 10 (F)  GTGTAATGCATGCAGGTTCC  

Lr 10 (R) AGGTGTGAGTGAGTTATGTT  

Lr 19 (F) CATCCTTGGGGACCTC  

Lr 19 (R) CCAGCTCGCATACATCCA  

 

 

PCR ürünlerinin Qiagen QIAxcel Advanced cihazına yüklenmesinin ardından elde 

edilen jel görüntüleri neticesinde çalıĢmada yer alan çeĢitlerin ve melez hatların her 

birinin kullanılan tüm primerlerde tek tek bant oluĢturup oluĢturmadığı tespit edilmiĢtir. 

Elde edilen sonuçlar sayesinde çalıĢmamızda yer alan 22 ekmeklik buğday çeĢidi ve 13 

F1 hattında; kahverengi pasa dayanıklılık geni olan Lr10 geni ve Lr19 geninin varlığı 

tek tek taranmıĢtır ve her primer 3 tekerrürlü olacak Ģekilde çalıĢılmıĢtır. Bu 

çalıĢmalarımızın sonucunda ise litaratürlerde belirtildiği gibi; Lr10 geni için 310 bp‘ de, 

Lr19 geni için ise 130 bp‘de bant oluĢumları elde edilmiĢtir. 

 



   

 

59 

4. BULGULAR ve TARTIŞMA 

 

Buğdayın önemli hastalıklarından biri olan kahverengi pas hastalığına karĢı dayanıklılık 

genleri olan Lr10 ve Lr19 gen/lerinin varlığını 38 ekmeklik buğday genotipinde SSR 

(Basit Dizi Tekrarları) moleküler yöntemi kullanılarak incelenmiĢtir.  

Ayrıca çalıĢmada yer alan genotiplerin pas hastalığına karĢı arazi gözlemleri 

gerçekleĢtirilmiĢtir ve Cobb sıkalasına göre sınıflandırılmıĢtır (Çizelge 4.1.). 

 

Çizelge 4.1. Cobb Sıkalasına göre çalıĢmada yer alan genotiplerin Kahverengi Pas 

Hastalığına Tepkileri  

 

Çeşit İsmi Skala Değeri Çeşit İsmi Skala Değeri 

Flamura 80       (80S) Bandırma-97 2        (10R) 

Cumhuriyet 8        (10MS) Köksal-2000 24      (30MS) 

Aldane 40      (40S) Pehlivan 6        (30R) 

Karacabey-97 8        (20MR) Tahirova 1        (5R) 

Lr10 0,4     (2R) Köse220/39 8        (20MR) 

Lr19 1         (5R) Ceyhan-99 2        (5MR) 

Gönen-98 60      (60S) Guadalupe 8        (20MR) 

Ġzmir-85 1        (5R) Gün-91 32      (40MS) 

TcHassas 50      (50S) Gerek-79 4        (20R) 

Bayraktar 16      (40MR) Bezostaja 10      (10S) 

Ġkizce-96 40      (40S) Karatopak 1        (5R) 

KaĢifbey 6        (30R) Golia 1        (5R) 

Atilla-12 40      (40S)   

  

  

Çizelge 4.1‘de Cobb skalasına göre değerlendirilen çeĢitlerin, kahverengi pas 

hastalığına tepkileri verilmiĢtir. Buna göre; L10, Lr19, Ġzmir-85, Bandırma-97, 

Tahirova, Ceyhan-99, Gerek-79, Karatopak ve Golia çeĢitleri dayanıklı grubunda yer 

alırken; Cumhuriyet, Karacabey-97, Bayraktar, KaĢifbey, Pehlivan, Köse 200/39, 

Guadalupe, Bezostaja orta dayanıklı, Aldane, Ġkizce-96, Atilla-12, Köksal-2000, Gün-

91 orta hassas, Flamura, Gönen-98, TcHassas çeĢitleri ise hassas grubunda yer almıĢtır. 
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Buğday çeĢitlerinin kahverengi pas hastalığına karĢı gösterdikleri dayanıklılık gücü, 

genomlarında taĢıdıkları Lr genlerine ve bu genlerin diğer genlerle olan iliĢkilerine göre 

en alt seviyeden en üst seviyeye kadar varyasyon göstermektedir. Bazı Lr dayanıklılık 

genleri tek baĢlarına kahverengi pas hastalığına karĢı dayanıklılık gösteriyor olmasına 

karĢın bazı Lr genleri bu kadar güçlü olamamakta ve tek baĢlarına bir genomda 

bulunmaları o çeĢidin dayanıklılık göstermesine yetmemektedir (Urbanovichve ark. 

2006). 

 

Schachermayr ve ark. (1997) yılında yayınladıkları ve birçok kahverengi pas hastalığı 

için temel kaynak niteliği taĢıyan çalıĢmalarında; Lr10 geninin buğdayın orjinal gen 

havuzunda bulunduğunu ve dayanıklılık için diğer Lr genleri ile kombinasyon 

sağlayarak dayanıklılığı arttırdığı bu sebeple önemli bir gen olduğunu belirtmiĢtir. 

Feuillet ve ark. (2003) diploid ve hekzoploid buğdaylarda yaptıkları çalıĢmaları 

sonucunda Lr10 geninin buğdayın orijinal genomunda var olduğunu ve kahverengi pas 

hastalığına karĢı mücadelede önemli bir rolü olduğunu belirtmiĢlerdir. Lr10 geni 

genomda 1 AS kolunda yer almaktadır ve 310 bp‘de bant vermektedir (Schachermayr 

ve ark. 1997, Urbanovich ve ark. 2006, Hussain ve ark. 2011). 

 

ÇalıĢmada DNA izolasyonu gerçekleĢtirilen 38 genotip, PCR döngüsü tamamlandıktan 

sonra DNA bant görüntülerini elde etmek üzere Qiaxcell Advance cihazına 

yüklenmiĢtir. Bant görüntüleme sistemleri içerisinde en yaygın yöntem olan jel dökme 

sitemine göre DNA bantlarının bulunduğu yeri tam olarak gösteren çok hassas bir 

sistemde çalıĢan bu cihazdan elde edilen bant görüntüleri sırasıyla ġekil 4.1. ve ġekil 

4.2.‘de verilmiĢtir. Daha önce yapılan çalıĢmalarda Lr10 geninin 310 bp‘de yer aldığı 

belirtilmiĢtir (Schachermayr ve ark. 1997, Urbanovich ve ark. 2006, Hussain ve ark. 

2011)  Bu çalıĢmaları esas alarak devam ettiğimiz denememizde 1. sırada Lr10 genini 

taĢıyan yakın izogenik Lr10 hattı kuyucuklara pozitif kontrol olarak yüklenmiĢ ve kalan 

37 genotip Ģekil 4.1.‘de belirtildiği sırada Oiaxcell Advance Kapilar Sistemin 

kuyucuklarına yüklenmiĢtir. ġekil 4.1. incelendiğinde birinci sırada yüklü olan pozitif 

kontrol (Thatcher Lr10), beklenildiği gibi 310 bp‘de bant vermiĢtir. Ġncelenen 

genotiplerin bazıları Lr10‘nu taĢıyan 1 No‘lu hat ile polimorfizm göstermiĢtir.  Buna 
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göre jel görüntüsünde 8 nolu kuyucukta yüklü bulunan Karatopak, 12 nolu kuyucukta 

yüklü olan KaĢifbey, 14 nolu kuyucukta yüklü olan Gün91 ekmeklik buğday 

çeĢitlerinde Lr10 geninin varlığı belirlenmiĢtir. Kalan 19 çeĢitte ve F1 melezlerinde 

Lr10 geni bulunmamaktadır. Kolmer ve ark. (2013) Türkiye‘de pas hastalığının yaygın 

olarak görüldüğü 8 ilden topladıkları pas hastalık sporlarını 20 Thacher hatta inokule 

etmiĢlerdir ve dayanıklılıklarını incelemiĢlerdir. ÇalıĢmalarının sonucunda Lr10 geninin 

Türk ekmeklik buğday çeĢitlerinde az rastlandığı sonucuna ulaĢmıĢlardır.  

 

ÇalıĢmamıza paralel sonuçlar elde eden Hussain ve ark. (2011) Pakistan‘ da yaptıkları 

çalıĢmalarında 25 ekmeklik buğday çeĢidinde SSR yöntemini kullanarak Lr10 genini 

taramıĢlardır ve sonuç olarak 18 çeĢitte Lr10 genine rastlamıĢlardır,  Stêpıeñ ve ark. 

(2003) Ġsviçre‘ de 37 ekmeklik buğday çeĢitinde Lr10 genini taramıĢlar ve 16 çeĢidin 

Lr10 geninin ihtiva ettiğini ortaya koymuĢlardır. Hanzalová ve ark. (2009) moleküler 

markör yönteminden SSR (mikrosatelit) kullanarak 27 ekmeklik buğday çeĢidinde Lr10 

genini taramıĢlar ve 10 çeĢitte Lr10 genini bulmuĢlardır. Vanzetti ve ark. (2011) 

Arjantinde yürüttükleri çalıĢmalarında yerel 66 ekmeklik buğday çeĢitinde, Lr10 

geninin de içinde bulunduğu toplamda 14 Lr geninin kahverengi pas hastalığına karĢı 

dayanıklılık gücünü ölçmüĢler ve Lr10 geninin tek baĢına çok düĢük dayanıklılık 

gösterdiğini buna karĢılık baĢka Lr genleri ile bir araya geldiğinde yüksek dayanıklılık 

gösterdiği sonucuna ulaĢmıĢlardır. 

 

ÇalıĢmada yer alan çeĢitlerin, kahverengi pas hastalığına dayanıklılıkları ıslahçıları 

tarafından arazi ve seralarda yürütülen çalıĢmalar sonucunda gözleme dayalı olarak 

tespit edilmiĢ olup bu sonuçlar Çizelge 4.3.‘ de verilmiĢtir.  

 

ÇalıĢmada yer alan hatlarda, Lr 10 geninin, SSR yöntemi ile taranmasının sonucunda 

elde edilen bant görüntüleri ġekil 4.1.‘ de verilmiĢtir. ġekil 4.1. incelendiğinde; 1 nolu 

kuyucukta yer alan Thatcher Lr10 hattının 310 bp‘de bant vermesi ve 2 nolu kuyucukta 

yer alan TcHassas hattının 310 bp‘de bant vermemesi çalıĢmanın doğru olduğunu bize 

göstermiĢtir. Bu sonuçlar doğrultusunda tüm genotiplere ait bant oluĢumlarını 

yorumladığımızda; 8 nolu kuyucukta yer alan Karatopak çeĢitinde Lr10 geninin 

bulunduğu kanıtlanmıĢtır. Karatopak çeĢidi arazi koĢullarında da kahverengi pasa 

dayanıklılık göstermiĢtir ve Cobb Skalasına göre 1 (5R) değerini almıĢtır. 
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Çizelge 4.2. ÇalıĢmada yer alan çeĢitlerin, ıslahçıları tarafından belirtilen kahverengi 

pas hastalığına karĢı dayanıklılık durumları 

 

Dayanıklı Dayanıksız Bilinmiyor 

Lr10 Gönen Bezostaja 

Lr19 Köksal 2000 Ceyhan 

Aldane TcHassas Guadalupe 

Karacabey Ġkizce-96 Gün-91 

Golia Ġzmir-85 Gerek-79 

Atilla-12  Köse 

Karatopak  Pehlivan 

Cumhuriyet  KaĢifbey 

Flamura  Bayraktar 

  Tairova 

  Bandırma 

 

 

Yaptığımız arazi gözlemlerinin fotoğrafları da ekler bölümünde yer almaktadır. Buna 

göre Karatopak ekmeklik buğday çeĢidinin arazi koĢullarında pas hastalığına dayanıklı 

olduğu tespit edilmiĢtir. 12 nolu kuyucukta yer alan KaĢifbey çeĢidi ise 1 nolu hatta yer 

alan Lr10 ile polimorfizm gösteren bir diğer genotip olarak karĢımıza çıkmaktadır. 

KaĢifbey genotipinin çeĢit özelliklerinde kahverengi pas hastalığına dayanıklılığı 

bilinmemektedir. ġekil 4.1.‘ de yer alan Cobb Skalası incelendiğinde KaĢifbey çeĢidinin 

kahverengi pas hastalığına karĢı, orta dayanıklı olduğu görülmektedir. Elde ettiğimiz 

sonuçta ise KaĢifbey çeĢidinde Lr10 geninin varlığı belirlenmiĢtir. Bu sonuç 

doğrultusunda KaĢifbey ekmeklik buğday çeĢitinde kahverengi pas hastalığına 

dayanıklılık genlerinden biri olan Lr10 geninin varlığı kanıtlanmıĢtır ancak bu sonuç 

KaĢifbey çeĢidinin kahverengi pas hastalığına tamamen dayanıklı olduğu anlamına 

gelmemektedir. 37 genotip içinde 1 nolu hatta yer alan Lr10 genotipi ile polimorfizm 

gösteren son genotip ise 14 nolu kuyucukta yer alan Gün 91 çeĢididir. Gün 91 çeĢitinin 
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de, ıslahçısı tarafından belirtilen özelliklerinde kahverengi pas hastalığına dayanıklılığı 

ifade edilmemiĢtir. Yaptığımız çalıĢma sonucunda Gün91 çeĢidinin kahverengi pas 

hastalığına dayanıklılık geni olan Lr10‘nu bünyesinde ihtiva ettiği sonucuna varılmıĢtır. 

Ancak bu çeĢidin tarla gözlemleri diğer iki çeĢitten farklı olarak 40 MS Ģiddetinde orta 

duyarlı olarak tespit edilmiĢtir. Bu durumda Gün 91 çeĢidinin Lr10 genini taĢımakla 

birlikte diğer kahverengi pas ırkalarına karĢı dayanıklılık sağlayan genleri içermediğini 

göstermektedir.   

 

Pozitif kontrol olarak kullandığımız Lr10 thatcher hattı ve 3 ekmeklik buğday çeĢidi 

dıĢında kalan genotiplerde ve F1 melezlerinde Lr10 genine rastlanmamıĢtır. 

 

Genotipler arasında yapılan melezlemelerde Lr10 genini taĢıdığını belirlediğimiz, 

Karatopak çeĢidi 5 kombinasyonda baba hat olarak yer almıĢtır (Köksal x Karatopak; 

Ġzmir x Karatopak; Aldane x Karatopak; Bezostaja x Karatopak; Flamura x Karatopak). 

Melez kombinasyonlar incelendiğinde anne hat olarak kullanılan genotiplerden Aldane 

ve Flamura çeĢitlerinin kahverengi pas hastalığına dayanıklı oldukları, Köksal 2000 ve 

Ġzmir 85 çeĢitlerinin dayanıksız olduğu, Bezostaja çeĢitinin ise dayanıklıklık 

durumunun bilinmediği ıslahçıları tarafından belirtilmiĢtir (Çizelge 4.2.). Bu bilgiler 

doğrultusunda kahverengi pas hastalığına dayanıklı olduğu bilinen Aldane ve Flamura 

çeĢitleri ile yapılan Karatopak melezlerinin kahverengi pas hastalığına dayanıklı olması 

beklenmektedir. Fakat melez kombinasyonlarının hiçbirinde Lr10 genine 

rastlanmamıĢtır.   Islahçıları tarafından kahverengi pas hastalığına dayanıklı olduğu 

belirtilen Aldane, Flamura çeĢitlerinde de LR10 geni taranmıĢ ve bu geni ihtiva 

etmedikleri görülmüĢtür. Bu sebeple, F1 melezleri ebeveynleri gibi kahverengi pas 

hastalığını karĢı dayanıklı olabilirler fakat bu, Lr10 genini taĢıdıkları anlamına 

gelmemektedir. Kahverengi pas hastalığına dayanıklılık sağlayan 63 adet Lr geni tespit 

edilmiĢtir (Stepien ve ark. 2003). Dolayısıyla buğday genotiplerinde kahverengi pas 

hastalığına karĢı dayanıklılık bu genlerden bir tanesiyle sağlanabildiği gibi birkaç 

tanesinin kombinasyonu ile de sağlanabilmektedir. Bu sebeple Lr10 genini ihtiva 

etmemesine rağmen dayanıklılık gösteren çeĢitlerin varlığı olağandır. 
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ÇalıĢanın en baĢında hangi çeĢitlerin, hangi dayanıklılık genlerini taĢıdıklarını veya 

dayanıklılık geni taĢımadıklarını bilmediğimiz için, kendi araĢtırmalarımız sonucunda 

bir melezleme programı oluĢturmuĢ ve çalıĢma bu programa göre gerçekleĢtirilmiĢtir.   
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Şekil 4.1. Lr10 primerinin hatlardaki sonuçları  (310 bp) 
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Şekil 4.2. Lr19 primerinin hatlardaki sonuçları  (130 bp) 
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Buğdayda kahverengi pas hastalığına dayanıklılık genlerinden olan Lr19, orijin olarak 

Agropyron elongatum‘dan gelmektedir (Cherukuri ve ark. 2003).  Sharma ve Knott‘ un 

1966 yılında yürüttükleri çalıĢmaları sonucunda Lr 19 geninin, buğday genomunun 7DL 

kromozomunda 130 bp‘ de yer aldığı belirtilmiĢtir. Lr19 geninin buğdayda kahverengi 

pas hastalığına dayanıklılık sağlamak dıĢında verim artıĢında da etkili olduğu bu sebeple 

de buğday ıslahı için önemli bir belirteç gen olduğu yapılan çalıĢmalar sonucunda tespit 

edilmiĢtir (Reynolds ve ark. 2001, Monneveux ve ark. 2003).  

 

Lr19 geni Avrupa (Mesterhazy ve ark. 2000), Hindistan (Tomar ve Menon 1998), 

Kuzey Afrika (Prins ve ark. 1997) ve Kanada‘ da (McCallum ve Seto-Goh 2003) da 

görülen tüm kahverengi pas patojenlerine dayanıklılık göstermektedir. Son zamanlarda 

diğer Lr genleri ile kombinasyon oluĢturarak Asya ve Avusturalya‘da görülen pas 

hastalık patojenlerine karĢı dayanıklılık sağladığı bilinmektedir (Roelfs 1988, Gupta ve 

ark. 2006). Kassem ve ark. (2010) yaptıkları çalıĢmalarında Lr19 geninin Türkiye ve 

Suriye‘ de, kahverengi pas hastalık patojenlerine karĢı çok yüksek oranda dayanıklılık 

gösterdiğini bildirmiĢlerdir.  

 

ÇalıĢmamızda Türkiye‘de yaygın olarak kullanılan 22 ekmeklik buğday çeĢidi, 3 yakın 

izogenik hat,  ve bu genotipler arasında yapılan melezleme çalıĢmaları sonucu elde 

edilen 13 F1 hattında SSR (Basit Dizi Tekrarları) yöntemi kullanılarak kahverengi pas 

hastalığına dayanıklılık geni olan Lr19 taranmıĢtır. Materyal yöntem bölümünde yer 

alan DNA izolasyon ve PCR aĢamalarından sonra PCR ürünleri cihazın içinde yer alan 

kapilar sistemde ki kuyucuklara yüklenmiĢtir.  

 

Genotiplerin kuyucuklara yükleme sırası Ģekil 4.2.‘de belirtilmiĢtir. Birinci kuyucuğa 

Thatcher Line-Lr19 (Pozitif Kontrol), ikinci kuyucuğa ise TcHassas (Negatif kontrol) 

olarak yüklenmiĢtir. Birinci kuyucuk pozitif kontrol yani Lr19 genini ihtiva eden bu 

sebeple de mutlaka 130 bp‘de bant vermesi beklenen hattır. Ġkinci kuyucuk ise 

TcHassas hattı yani Lr genlerinden hiç birisini genomunda bulundurmayan, bu sebeple 

de 130 bp‘de de bant vermemesi gereken çalıĢmada negatif kontrol olarak yer alan 

genotiptir. Daha önce bu çeĢitler ile Lr genleri moleküler yöntemler ile DNA düzeyinde 

taranmadığı için hangi çeĢit hangi genlere sahip bilinmemektedir. Bu sebeple çalıĢmada 
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yer alan pozitif ve negatif kontrol çok önemlidir. Defalarca tekrarlanan DNA izolasyonu 

ve çok uzun PCR döngüsü çalıĢmaları sonucunda pozitif ve negatif kontrollerden 

istediğimiz sonuçlar elde edilmiĢtir. ÇalıĢmanın standardı belirlendikten sonra tüm 

genomlar bu standartlara göre tekrar çalıĢılmıĢtır ve son olarak Ģekil 4.2.‘ deki görüntü 

elde edilmiĢtir.  

 

ġekil 4.2. incelendiğinde birinci kuyucukta yer alan Thatcher Line-Lr19 (Pozitif 

Kontrol)‘ün 130 bp‘de bant verdiği görülmektedir. Pozitif kontrol ile polimorfizm 

oluĢturan, Lr19 genini taĢıyan diğer genom ise altıncı kuyucukta bulunan Karatopak 

çeĢitidir. Karatopak çeĢidi arazi gözlemlerinde ve ıslahçısının çeĢit özelliklerinde pas 

hastalığına karĢı dayanıklı olduğu belirtilmiĢtir. Bizim çalıĢmamız da bu bilgiler ile 

paralellik göstermektedir. Lr19 genini taĢıyan diğer çeĢit ise onaltıncı kuyucukta yer 

alan Ġzmir-85‘tir. Islahçısı tarafından kahverengi pas hastalığına karĢı dayanıksız olduğu 

belirtilen Ġzmir-85 çeĢidinde Lr19 dayanıklılık geni bulunmuĢtur. Ayrıca çalıĢmamızda 

yer alan arazi gözlemleri sonucu elde edilen verilerin Cobb Skalasına uygulanması 

sonucunda Ġzmir-85 çeĢidi Bursa arazi koĢullarında kahverendi pas hastalığına karĢı 

dayanıklı olarak belirlenmiĢtir. Buğdayda kahverengi pas hastalığına dayanıklılık geni 

sağlayan 63 Lr geni tespit edilmiĢtir. Bu genler doğada karĢılaĢtıkları patojene karĢı ya 

tek baĢlarına ya da çoklu olarak dayanıklılık gösterebilirler. Epidemi yılında karĢılaĢılan 

patojen ile genomumda bulunan dayanıklılık geni birbirinden farklı ise o çeĢit o hastalık 

patojenine karĢı dayanıklılık gösteremez. Bu sebeple Ġzmir-85 çeĢidinde Lr19 geninin 

var olması onu kahverengi pas hastalığına karĢı her zaman dayanıklı olduğu anlamına 

gelmemektedir.  

 

130 bp‘de bant oluĢumu gözlenen, Lr19 geni taĢıyan diğer çeĢit ise onyedinci 

kuyucuktaki Ceyan-99‘dur. Islahçısı tarafından çeĢidin kahverengi pas hastalığına 

dayanıklılığıyla ilgili bilgi verilmemiĢtir. ÇalıĢmamız sayesinde Türkiye‘de yaygın 

olarak kullanılan ekmeklik buğday çeĢitlerinden birisi olan Ceyhan-99‘ un genomunda 

Lr19 kahverengi pas dayanıklılık geni taĢıdığı tespit edilmiĢtir. Bu çeĢitler kahverengi 

pasa dayanıklılık amacıyla yürütülecek çalıĢmalarda, yeni çeĢit elde etme amaçlı veya 

var olan bir çeĢide dayanıklılık geni aktarma çalıĢmalarında ebeveyn olarak 

kullanılabileceklerdir.  
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Genomunda Lr19 dayanıklılık geni taĢıyarak polimorfizm oluĢturan diğer genotipler ise 

onsekizinci kuyucukta yer alan Aldane ve ondokuzuncu kuyucukta yer alan Flamura-85 

çeĢitleridir. Her iki çeĢitte ıslahçısı tarafından kahverengi pas hastlağına karĢı dayanıklı 

olarak belirtilmiĢtir. Her ne kadar bu iki çeĢit Lr19 geni içeriyor ve ıslahçıları tarafından 

dayanıklı olarak ifade ediliyorsa da yapmıĢ olduğumuz tarla gözlemlerinde sırasıyla 40S 

ve 80S düzeyinde duyarlı olarak belirlenmiĢlerdir. Bu çeĢitlerin taĢıdıkları kahverengi 

pas hastalığına karĢı dayanıklılık genleri ile ilgili kesin kanıya varmak için daha detaylı 

bir çalıĢma ile tüm Lr genlerine uygun primerleri denemek gerekmektedir. Bu çalıĢma 

sonucunda bu çeĢitlerin genomlarında Lr19 geninin kesin olarak var olduğu 

söylenebilmektedir.  

 

ÇalıĢmamızda çeĢitler arasında yapılan melezlemeler sonucu elde ettiğimiz 13 F1 

melezlerinde Lr19 geni taranmıĢtır. Ġki F1 kombinasyonu, 130 bp‘de bant vererek Lr19 

(pozitif kontrol) hattı ile polimorfizm göstermiĢtir. Yirmidokuzuncu kuyucukta yer alan 

Aldane X Karatopak ve otuzdördüncü kuyucukta yer alan Flamura X Lr19 melezlerinde 

Lr19 geni tespit edilmiĢtir. Lr19 geni tespit edilen melez kombinasyonları 

incelendiğinde her iki kombinasyonun hem anne hem de baba hatlarında Lr19 geni 

bulunmaktadır. Dolayısıyla melezleme sonucu F1 hatlarında da Lr19 genin varlığı 

beklenen bir durumdur. Bu sonuç çalıĢmamız için önemli bir bulgudur. Bu çeĢitler ile 

yürütülen araĢtırmalara dayanan litaratürün bulunmadığı çalıĢmamızın her aĢaması en 

doğru sonuca ulaĢmak için defalarca tekrarlanmıĢtır.  Bu yönü ile ıslah çalıĢmalarının 

temel etkinliği olan melezleme programlarında, melezlerin arzu edilen gen yada genleri 

taĢıdığın erken generasyonlarda bilinmesi çok büyük önem taĢımaktadır. O nedenle 

moleküler markörlerin sağladığı bu avantaj ile kullanılmalarının çok yararlı olacağı 

açıktır. 

 

ÇalıĢmamız ile paralellik gösteren benzer çalıĢmalarda, Xing ve ark. (2006) 6 yakın 

izogenik hat (Thatcher) ve TcLrl9xThatcher melezlemesinden elde ettikleri F2 

genotiplerinde 13 primer dizilimini Lr19 geninin bulmak ve tanımlamak için 

kullanmıĢlardır.  Sadece Xgwm44 primeri hem yakın izogenik hatlarda hemde F2 

bitkilerinde 130 bp‘de polimorfizm göstermiĢtir. Bunun sonucu olarak buğdayda, 
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kahverengi pas hastalığına dayanıklılıkta Lr19 geninin önemli bir yeri olduğuna ve 

moleküler ağırlıklı seleksiyon (MAS) çalıĢmalarında, haritalamasında yapı taĢı özelliği 

taĢıdığı sonucuna ulaĢmıĢlardır. Bir diğer çalıĢmada ise, Gupta ve ark. (2006) yakın 

izogenik hatlar (Thatcher line), F2 genotipleri ve Lr19‘u taĢıdığı bilinen toplamda 340 

bitkide SSR yönteminin de içinde bulunduğu farklı moleküler yöntemler kullanarak 

Lr19 genini taramıĢlardır. Bunun sonucunda 9 SSR geninin Lr19 ile iliĢkili olduğu 

sonucuna ulaĢmıĢlardır. Urbanovich ve ark. (2006) yılında yürüttükleri çalıĢmalarında 

68 ekmeklik buğday genotipnde;  Lr1, Lr9, Lr10, Lr19, Lr20, Lr21, Lr24, Lr26 

primerlerini,  SSR yönteminin de aralarında yer aldığı farklı PCR yöntemleri ile 

taramıĢlar ve sonuç olarak; orjin olarak Triticum aestivum L.‘den gelen Lr26 primerinin 

en çok rastlanan ve polimorfizm oranı en yüksek olan gen olduğunu belirlemiĢlerdir.   

 

Weight ve ark. (2016) Anter kültürü yöntemi kullanarak Lr19 genine double haploid 

kıĢlık buğday elde etmeyi amaçladığı çalıĢmalarında; 2 melez kombinasyonu sonucu 

elde ettikleri F3 double haploid hatlarda, 3 büyüme regülatörü kombinasyonuyla (2,4-D; 

2,4-D ve dicamba; 2,4-D ve kinetin) anter kültürü çalıĢmıĢlardır ve toplamda 13550 

anter incelenmiĢtir. Sonuç olarak ta; Lr19 double haploid elde etmede büyüme 

düzenleyici ortamların değil, genotipin etkili olduğunu belirlemiĢlerdir.  

 

Rosewarne ve ark. (2015) Avusturalya koĢullarında yürüttükleri çalıĢmalarında; 

Avusturalya‘ya adapte olmuĢ ve kahverengi pasa dayanıklılık geni olan Lr19 genini 

taĢıyan Thinopyrum ponticum‘dan izole edilen T4 tranlokasyonu ve sarı pasa 

dayanıklılık sağlayan Bdv2 genini taĢıyan Th. İntermedium‘dan izoleedilen TC14 

translokasyonlarının buğdayda verime etkisini inceledikleri çalıĢmalarında, 

Avusturalya‘ya adapte olmuĢ 24 genotip arasında yeni translokasyonlar oluĢturmak için 

melezleme yapmıĢlardır ve 320 hat elde etmiĢlerdir. Tüm hatlar incelenmiĢtir ve Lr19 

geni taĢıyan T4 translokasyonun verim üzerine etkili olduğu tespit edilmiĢtir. 

 

Morgounov ve ark. (2010) Rusya ve Ukrayna‘da hem kıĢlık hem de yazlık ekmeklik 

buğday çeĢitlerinde kahverengi pas hastalığının büyük verim kayıplarına sebep 

olduğunu bunun için bu bölgelerde yetiĢtirilen çeĢitlerin dayanıklı olma zorunluluğunu 

farketmiĢlerdir. Kuzey Avrupa, Rusya ve Ukrayna‘da aynı patojenin hastalığa sebep 
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olduğunu ve bu patojene karĢı Lr19 ve Lr23 genlerinin dayanıklılık gösterdiklerini 

yürütükleri çalıĢmalar sonucu ortaya koymuĢlardır. 
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5. SONUÇ 

 

Her geçen gün hızla artan Dünya nüfusunun büyük bir kısmının temel besin maddesi 

olan buğdayda verim ve kalite artıĢı, buğday yetiĢtiriciliğinin en önemli hedefi haline 

gelmiĢtir. Buğdayda verimdeki artıĢ ancak hastalık ve zararlılara dayanıklı, stabilitesi 

yüksek ve her yörenin kendi ekolojik koĢullarına uygun çeĢitlerin geliĢtirilmesi ile 

sağlanabilmektedir. Uzun yıllar süren seleksiyonlarla genlerin belirli yönde seçilmesi ve 

melezlemelerde ortak anaçların kullanılması buğdayda genetik varyasyonu daraltmıĢ ve 

istenen özellikleri taĢıyan çeĢitlerin klasik bitki ıslahıyla geliĢtirilmesini zorlaĢtırmıĢtır. 

Markör destekli seleksiyon (MAS) klasik bitki ıslahında karĢılaĢılan sorunları çözmek 

için kullanılan alternatif ve yardımcı bir tekniktir. Markör destekli seleksiyon 

agronomik olarak önem arz eden ve birden fazla gen veya lokus tarafından kontrol 

edilen karakterlerin hızlı bir Ģekilde aktarılmasını sağlamaktadır. Bu teknik klasik ıslahı 

tamamlayıcı, oldukça hızlı, etkin, doğru ve ekonomik bir seleksiyon yöntemidir 

(Sönmezoğlu ve ark. 2010). 

 

Buğdayda, Puccinia triticina' nın neden olduğu kahverengi pas hastalığı, Türkiye'nin 

kıyı bölgelerinde yaygın olarak görülmektedir (Kolmer ve ark. 2013). Epidemi 

yıllarında hastalığın neden olduğu verim kayıpları azımsanamayacak ölçülerde 

olmaktadır. Kahverengi pas hastalığının sebep olduğu verim kayıplarını en aza indirmek 

için hastalığa dayanıklı çeĢit kullanımı en ekonomik ve çevre dostu yöntemdir 

(Seyfarth, 2000). 

 

Kahverengi pas hastalığına dayanıklı çeĢitlerin geliĢtirilmesinde klasik ıslah yöntemleri 

ile kombine edilerek moleküler biyoteknoloji yöntemlerini kullanmak; zamandan, iĢ 

gücünden ve maliyetten kazanç sağlamaktadır.  Her geçen gün giderek geliĢen 

moleküler yöntemler sayesinde günümüzde markörler genel olarak genomun özgün bir 

bölgesini tanımlamak amacıyla kullanılabilecek hale gelmiĢtir. Bu sebeple, polimeraz 

zincir reaksiyonunun (PCR) keĢfinden sonra genetik çalıĢmalarda PCR-temelli 

markörler daha fazla tercih edilmeye baĢlanmıĢtır. PCR temelli markör tekniklerinin 

kullanılması ile genetik karakterizasyon çalıĢmaları, popülasyon içi ve popülasyonlar 

arası genetik çeĢitlilik seviyesinin belirlenmesi, koruma programlarının geliĢtirilmesi, 
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külltüre alma ve göç yollarının tespiti gibi çalıĢmalar hız kazanmıĢtır ve kesin sonuçlar 

elde etmemize olanak sağlamıĢtır. PCR temelli yöntemlerden, DNA markörleri, 

özellikle SSR (mikrosatellit) markörleri, en çok tercih edilen markör sistemini 

oluĢturmaktadır (ÖzĢensoy ve Kurar 2012). 

 

Son yıllarda meydana gelen biyoteknoloji alanında geliĢmeler sayesinde buğdayda 

kahverengi pas hastalığına dayanıklılık sağlayan gen ya da genlerin tespit edilmesi, 

klasik ıslah yöntemlerine önemli ölçüde yardımcı olmuĢtur. Bu geliĢmelerin ıĢığında 

Türkiye‘ de çeĢitli kurumlardan elde edimiĢ 22 ekmeklik buğday çeĢidi, CIMMYT-

Meksika‘dan elde edilmiĢ 3 izogenik hat ve bunlar arasında gerçekleĢtirilen 

melezlemeler sonucunda elde edilen 13 adet F1 melezinde, Lr10 ve Lr19 genleri, SSR 

(mikrosatellite) moleküler markör yöntemi ile incelenmiĢtir. ÇalıĢmalarımızın 

sonucunda ise, Schachermayr ve ark. (1994), Schachermayr ve ark. (1997), Hussain ve 

ark. (2011) çalıĢmalarında belirttiği gibi Lr10 geni için 310 bp‘ de, Autrique ve ark. 

(1995),  Prabhu ve ark. (2004), Xing ve ark. (2006), Lr19 geni için ise 130 bp‘de bant 

oluĢumları elde edilmiĢtir.   

 

Toplamda 38 genotipte gerçekleĢtirilen DNA analizi sonucunda Lr10 geni; Karatopak, 

KaĢifbey ve Gün-91 çeĢitlerinde, Lr19 geni ise Karatopak, Ġzmir-85, Ceyhan-99, 

Aldane, Flamura-85 çeĢitlerinde ve Aldane x Karatopak, Flamura x Lr19 F1 hatlarında 

tespit edilmiĢtir.   

 

Yürütülen bu çalıĢmada, ülkemizde buğday üretiminde yoğunlukla yer alan ekmeklik 

buğday çeĢitlerinde; kahverengi pas hastalığına karĢı dayanıklılık genleri olan Lr10 ve 

Lr19’un varlığı SSR (mikrosatellite) yöntemi kullanılarak tespit edilmiĢtir. Ekmeklik 

buğdayda SSR tekniklerinin kahverengi pas dayanıklılık genlerini araĢtırmada 

kullanılabilir olduğu saptanmıĢtır. Ayrıca çalıĢmada yer alan Thatcher (yakın izogenik) 

hatlarının dar bir genetik yapıya sahip olmaları sebebiyle, taranan dayanıklılık genlerini 

belirlemede iyi bir belirteç genom olduğu sonucunda varılmıĢtır. Gelecekte yürütülecek 

ıslah programlarında dayanıklılık genleri ihtiva eden çeĢitlerin ebeveyn olarak 

kullanılmasının daha baĢarılı bir ıslah programı yürütülebileceği sonucuna ulaĢılmıĢtır. 
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EK 1. Deneme Materyalinin Agronomik Verileri 

Genotip 
Bitki Boyu 

2014-15 2015-16 2016-17 ÇeĢit Ortalaması 

Aldane 73,6 87 93,1 84,6 

Bayraktar 100,2 101,2 100,3 100,6 

Bezostaja 80,8 97,6 102,7 93,7 

Ceyhan-99 77,4 79,2 77 77,9 

Cumhuriyet-75 59,2 91 82,2 77,5 

Flamura-85 60 74,2 68 67,4 

Gerek-79 80,6 91 97,7 89,8 

Golia 59,8 52,6 75,8 62,7 

Gönen-98 65,4 58,8 62 62,1 

Guadalupe 56,6 78 65 66,5 

Gün-91 99 97,4 97,1 97,8 

Ġkizce-96 100,6 93,4 96 96,7 

KaĢifbey-95 75,6 82 81 79,5 

Pehlivan 82 80 82 81,3 

Köksal-2000 82 88,2 86 85,4 

Atilla-12 85,6 95 89,5 90 

Bandırma-97 74 84,2 94 84 

Karacabey-97 73 74,6 74,8 73,8 

Tahirova-2000 72 76,8 76 74,9 

Ġzmir-85 71,4 74,8 72,7 73 

Köse 093/39 103,8 104,4 111,6 106,6 

Karatopak 64,2 76 82,8 74,3 

Lr10 111 111,2 110 110,7 

Lr 19 108,6 113,6 110,2 110,8 

TcHassas 112,2 132,2 120,8 121,7 

Deneme Ortalaması  75,6 
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Genotip BaĢak Boyu 

2014-15 2015-16 2016-17 ÇeĢit Ortalaması 

Aldane 10 10 10 10 

Bayraktar 12 8,8 9,6 10,1 

Bezostaja 8,3 9,2 11,6 9,7 

Ceyhan-99 9,6 10 9,7 9,8 

Cumhuriyet-75 10 9,2 13,1 10,8 

Flamura-85 9,6 9,4 9,5 9,5 

Gerek-79 10,1 9,8 9,4 9,7 

Golia 7 6,6 11,2 8,3 

Gönen-98 9,6 9 9,2 9,3 

Guadalupe 10,8 9,4 9,3 9,8 

Gün-91 10,8 9 10,3 10 

Ġkizce-96 10 6,8 9,3 8,7 

KaĢifbey-95 10,4 8,8 9,2 9,5 

Pehlivan 8,4 10,8 9,2 9,5 

Köksal-2000 8,2 8,6 8,6 8,5 

Atilla-12 12,2 8 11,2 10,5 

Bandırma-97 11 8 14,2 10,1 

Karacabey-97 9 9,2 8,6 8,9 

Tahirova-2000 12,2 9,8 9 10,3 

Ġzmir-85 9,7 11,2 12,5 11,1 

Köse 093/39 9,6 11 9,9 10,3 

Karatopak 8,4 9,2 9 8,9 

Lr 10 7 6,8 7,3 7 

Lr 19 10,2 7,2 8,8 8,7 

TcHassas 10 10,2 9,8 10 

Deneme Ortalaması    10,7 
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Genotip BaĢakçık Sayısı 

2014-15 2015-16 2016-17 ÇeĢit Ortalaması 

Aldane 19,2 16,8 16,9 17,6 

Bayraktar 18 15,2 17 16,7 

Bezostaja 17,2 18,6 20,8 18,9 

Ceyhan-99 18,4 17,6 19,2 18,4 

Cumhuriyet-75 17,4 13,6 16,1 15,7 

Flamura-85 18 18,4 18,2 18,2 

Gerek-79 20 17,4 15,6 17,7 

Golia 15 15 21,3 17,1 

Gönen-98 15,6 17 16 16 

Guadalupe 22,6 18,2 20,2 20,3 

Gün-91 21,4 15 20,2 18,9 

Ġkizce-96 18,8 15,2 17 17 

KaĢifbey-95 21,4 17 18 18,8 

Pehlivan 15,6 19 19 17,9 

Köksal-2000 25,4 21,8 20 22,4 

Atilla-12 22 20,6 21,1 21,2 

Bandırma-97 19 14,2 16 16,4 

Karacabey-97 20 17,2 19 18,7 

Tahirova-2000 21 18 19 19,3 

Ġzmir-85 17,8 18,8 20,2 18,9 

Köse 093/39 19,2 17,6 17,5 18,1 

Karatopak 21,6 20 18,3 20 

Lr10 17,4 16 16 16,5 

Lr19 18,4 17 19 18,1 

TcHassas 19 19,4 19 19,1 

Deneme Ortalaması    18,3 
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Genotip BaĢakta Tane Sayısı 

2014-15 2015-16 2016-17 ÇeĢit Ortalaması 

Aldane 32 27,7 37,4 32,4 

Bayraktar 20 23,6 25 22,9 

Bezostaja 42 39,8 44,12 42 

Ceyhan-99 35 39 31,7 35,2 

Cumhuriyet-75 36 24,2 40,7 33,6 

Flamura-85 38 44 42 41,3 

Gerek-79 31,2 33,2 30,7 31,7 

Golia 35 32,6 47,6 32,8 

Gönen-98 38 42,2 42 41 

Guadalupe 42 50,6 45,3 46 

Gün-91 32,8 23 35,8 30,5 

Ġkizce-96 31 25,6 22 26,2 

KaĢifbey-95 38 34 32 34,5 

Pehlivan 31 31,4 28 30,1 

Köksal-2000 25 24 31 26,7 

Atilla-12 32 34 37,5 34,5 

Bandırma-97 26 21,2 30,1 25,8 

Karacabey-97 35 29,4 31 31,8 

Tahirova-2000 35 43,8 37 38,6 

Ġzmir-85 36 30,6 34,4 33,7 

Köse 093/39 30 26,6 29,7 28,8 

Karatopak 38 25 44 35,6 

Lr 10 32 25,2 29 28,7 

Lr 19 32 30,8 36 33 

TcHassas 38 28 41 35,7 

Deneme Ortalaması  30,7 
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Genotip BaĢakta Tane Ağırlığı 

2014-15 2015-16 2016-17 ÇeĢit Ortalaması 

Aldane 1,51 1,43 1,64 1,53 

Bayraktar 1,03 1,05 1,08 1,1 

Bezostaja 2,0 1,71 1,44 1,7 

Ceyhan-99 1,83 1,81 1,12 1,6 

Cumhuriyet-75 1,26 1 1,38 1,21 

Flamura-85 2,01 1,99 1,85 1,95 

Gerek-79 2,03 1,7 0,86 1,53 

Golia 1,15 0,81 1,10 1,02 

Gönen-98 1,10 0,96 1,12 1,06 

Guadalupe 2,02 2,22 1,7 2 

Gün-91 1,40 1,35 0,86 1,2 

Ġkizce-96 0,96 0,71 0,89 1,17 

KaĢifbey-95 1,98 2,44 2,36 2,26 

Pehlivan 1,12 1,16 1,2 1,16 

Köksal-2000 1,26 0,96 1,02 1,08 

Atilla-12 1,18 1,05 0,92 1,05 

Bandırma-97 1,20 0,79 1,39 1,13 

Karacabey-97 0,83 0,95 1,05 0,94 

Tahirova-2000 1,50 2,37 1,60 1,80 

Ġzmir-85 1,45 1,3 2,35 1,7 

Köse 093/39 1,85 2,45 0,85 1,72 

Karatopak 1,70 2,99 1,47 2,01 

Lr10 0,98 0,67 0,85 0,83 

Lr19 0,98 0,89 1,10 0,99 

TcHassas 0,80 0,84 0,75 0,80 

Deneme Ortalaması  1,38 
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Genotip 1000 Tane Ağırlığı 

2014-15 2015-16 2016-17 ÇeĢit Ortalaması 

Aldane 43 39 52,2 44,7 

Bayraktar 42,8 46,7 46,9 45,5 

Bezostaja 55,3 52,6 38,8 48,9 

Ceyhan-99 41 39,5 31,8 37,4 

Cumhuriyet-75 40,2 35,7 42,8 39,6 

Flamura-85 39 37,1 36,9 37,7 

Gerek-79 33,1 32,9 32 32,7 

Golia 30,8 27,6 31,7 30 

Gönen-98 25,3 22,9 26,1 24,8 

Guadalupe 36,8 39,3 33 36,4 

Gün-91 38 36,8 27,3 34 

Ġkizce-96 36,3 33,5 35,2 35 

KaĢifbey-95 37,6 39,4 38,6 38,5 

Pehlivan 21 20,4 21,5 21 

Köksal-2000 32,2 27,8 29,8 29,9 

Atilla-12 31,1 30,5 26,5 29,4 

Bandırma-97 43,2 37,5 45,7 42,4 

Karacabey-97 29,6 31 32,9 31,2 

Tahirova-2000 39 41,7 37,2 39,3 

Ġzmir-85 36,1 33,3 39,9 36,4 

Köse 093/39 30,2 32,9 28,9 31 

Karatopak 32,8 42,5 29,3 34,9 

Lr 10 33,1 23,5 31,8 29,5 

Lr 19 31 29,1 30,2 30,1 

TcHassas 27,9 28,6 26,8 27,8 

Deneme Ortalaması  34,7 
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      EK 2.Deneme materyallerinin arazide yetiĢtirilmesi 

 

 

                    Şekil 1. Deneme alanında parselasyon çalıĢması 

 

 

              Şekil 2. F1 tohumlarının sıraya el ile ekimi 
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     Şekil 3. Sıraya ekim yapılan tohumlara el ile gübre verilmesi 

 

 

 

 

     Şekil 4. Sıraya ekilen tohumların ilk çıkıĢları 
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        Şekil 5. Sıraya ekimlerde çıkıĢlar 

 

 

 

 

         Şekil 6. Tez materyalinin çoğaltılması, deneme parselleri 
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      Şekil 7.  Deneme Parsellerinde ki bitkilerin çıkıĢlarına ait bir görüntü 

 

     Şekil 8. Sıraya el ile ekim yapılan bitkilerin çıkıĢlarına ait görünüm 
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        Şekil 9. Melez bahçelerinden bir görünüm 

 

         Şekil 10. Melez bahçelerinde kafes kurulumu 
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         Şekil 9. ÇalıĢmada yer alan genotiplerin deneme parsellerine ait bir görünüm 

 

 

         Şekil 10. Sıraya ekim yapılan deneme materyalinin hasat öncesine ait bir görünüm 
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                                    Şekil 11. Deneme materyalinde agronomik ölçümler 

 

Şekil 12. Emektar Parsel Hasat Makinası ile hasat sonu 
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EK 3. Arazide Kahverengi Pas Hastalık Gözlemleri 

 

              

Flamura   

         

    Cumhuriyet 
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Aldane 

            

Karacabey 
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Lr10 
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Gönen-98 

                                                               

Ġzmir-85 
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TcHassas 

        

       Bayraktar     
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Ġkizce-96 

         

KaĢifbey 
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Atilla-12 

           

Bandırma-97 
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Köksal-2000 

          

Pehlivan       



   

 

103 

             

Tahirova 

          

Köse 220/39       
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 Ceyhan-99 

        

Guadalupe      
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Gün-91    

         

Gerek-79 
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Bezostaja 
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