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Makale Tarihgesi Ozet: Bu calisma, Bugday genotiplerinin Sivas ekolojik kosullarindaki
Gelis: 02.01.2026 performanslarinin belirlenmesi amaciyla yiiriitiilmiistiir. Aragtirmada farkli orijinlere
Kabui: 24.02..2026 sahip bugday genotiplerinin agro-morfolojik 6zellikleri degerlendirilmis ve bdlge

kosullarina yiiksek adaptasyon gosterebilen, verim ve kalite bakimindan {stiin
Ozelliklere sahip genotiplerin belirlenmesi amaglanmistir. Caligma kapsaminda bitki

Anahtar Kelimeler boyu, basak uzunlugu, basakta tane sayisi, basakta tane agirligi, bin tane agirligi,

Ekmeklik Bugday, biyolojik verim, tane verimi, hasat indeksi, basaklanma siiresi ve olgunlagma stiresi gibi
Agromor.foIOJlk onemli agronomik ozellikler ayrintili olarak incelenmistir. Elde edilen veriler varyans
Karakter!zasyon, analizi, korelasyon analizi ve ¢ok degiskenli istatistik yontemleri kullanilarak
Tem@l .B11e$enler degerlendirilmis; genotipler arasindaki benzerlikler ve farkliliklar ortaya konulmustur.
Analizi (PCA) Ayrica temel bilesenler analizi (PCA) ve UPGMA kiimeleme analizi ile genotipler

arasindaki iligkiler belirlenmis ve verim ile verim unsurlart bakimindan 6nemli
varyasyonlar saptanmustir. Arastirma sonuglari, bazi genotiplerin Sivas ekolojik
kosullarina daha iyi uyum sagladigini ve yiiksek verim potansiyeli gosterdigini ortaya
koymustur. Elde edilen bulgularin, bdlgeye uygun yeni bugday cesitlerinin
gelistirilmesine, genetik kaynaklarin etkin kullanimina ve bitki 1slahi alanindaki
calismalara 6nemli katkilar saglayacagi degerlendirilmistir.

Determination of Agromorphological and Genetic Diversity in Bread Wheat (Triticum
aestivum L.) Genotypes under Sivas Ecological Conditions

Abstract: This study was conducted to determine the performance of Wheat genotypes
under the ecological conditions of Sivas. In the research, the agro-morphological
Received: 02.01.2026  characteristics of wheat genotypes with different origins were evaluated, and it was
Accepted: 24.02.2026  aimed to identify genotypes exhibiting high adaptation capacity as well as superior
yield and quality traits under regional conditions. Important agronomic traits such as
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Keywords plant height, spike length, number of grains per spike, grain weight per spike, thousand-
Bread Wheat, grain weight, biological yield, grain yield, harvest index, heading time, and maturity
Agromorphological period were examined in detail. The obtained data were evaluated using analysis of
Characterization, variance, correlation analysis, and multivariate statistical methods, and the similarities
Principal Component and differences among genotypes were de_ter_mined. In addition, the_ relationships
Analysis (PCA) among genotypes were evaluated using Principal Component Analysis (PCA) and

UPGMA cluster analysis, and significant variations were identified in terms of yield
and yield components. The results revealed that some genotypes showed better
adaptation to the ecological conditions of Sivas and exhibited higher yield potential.
The findings obtained from this study are expected to contribute significantly to the
development of new wheat cultivars suitable for the region, the effective utilization of
genetic resources, and future studies in the field of Plant Breeding.
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1. Giris

Bugday, insanlik tarihinin en eski kiiltiir bitkilerinden biri olup, diinya genelinde temel
besin kaynagi olarak stratejik oneme sahip tahillar arasinda yer almaktadir. Neolitik donemde
Bereketli Hilal Bolgesi’nde baslayan evcillestirme siireci, insanligin yerlesik yasama gecisinde
onemli bir doniim noktast olmus ve tarimsal iiretimin gelismesine dogrudan katki saglamistir
(Heun ve ark., 1997). Bugdayin yabani atalar1 olan Triticum boeoticum, T. dicoccoides ve
Aegilops tauschii tiirleri arasinda gerceklesen dogal melezlesme ve poliploidizasyon surecleri
sonucunda giiniimiizde yaygin olarak yetistirilen ekmeklik ve makarnalik bugday tiirleri ortaya
¢ikmistir (Dubcovsky ve Dvorak, 2007; Feldman ve Levy, 2012). Bu evrimsel siire¢, bugdayin
genetik ¢esitliliginin artmasima ve farkli ¢evre kosullarina uyum saglayabilme yeteneginin
gelismesine olanak tanimistir.

Giliniimiizde bugday, diinya genelinde yaklasik 220 milyon hektarlik alanda
yetistirilmekte ve yillik iiretimi 770 milyon tonu asmaktadir (FAO, 2024). Insan beslenmesinde
ginllk enerji ve protein ihtiyacinin 6nemli bir béliimiini karsilayan bu firiin, kiiresel gida
giivenligi agisindan kritik dneme sahiptir. Bugdayin genis adaptasyon yetenegi, tlirtin sahip
oldugu yiiksek genetik ve fenotipik varyasyon ile iliskilidir. Bu sayede yar1 kurak steplerden
yiiksek rakimli alanlara, Akdeniz ikliminden sert karasal iklim bdlgelerine kadar ¢ok farkli
ekolojik kosullarda yetistirilebilmektedir (Perrino ve ark., 2014). Ozellikle iklim degisikligi,
kuraklik, yiiksek sicaklik ve biyotik stres faktorlerinin giderek arttig1 giiniimiizde, ¢evresel stres
kosullarina dayanikli ve yiiksek verim potansiyeline sahip genotiplerin belirlenmesi biiyiik
Onem tasimaktadir.

Morfolojik karakterizasyon g¢aligmalari, genetik varyasyonun fenotipik diizeyde ortaya
konulmasinda 6nemli bir arag¢ olarak kullanilmaktadir. Bitki boyu, basakta tane sayisi, basak
uzunlugu, bin tane agirligi, kardeslenme kapasitesi, dane verimi ve olgunlagsma siiresi gibi
agronomik Ozellikler; genetik kaynaklarin degerlendirilmesi, iistiin genotiplerin se¢ilmesi ve
1slah programlarinin planlanmasi agisindan temel kriterler arasinda yer almaktadir (Hammer ve
ark., 2018; Sharma ve ark., 2016). Bununla birlikte morfolojik 6zellikler yalnizca genetik
yapidan degil, cevresel kosullar ve genotip x ¢evre interaksiyonundan da etkilenmektedir. Bu
nedenle farkli ekolojik bolgelerde gerceklestirilen karakterizasyon caligsmalari, genotiplerin
adaptasyon yeteneklerinin belirlenmesi agisindan biiyiik 6nem tasimaktadir (Eticha ve ark.,
2005). Bugday genetik kaynaklarmin korunmasi ve etkin sekilde degerlendirilmesi,
stirdiiriilebilir tarimsal {retim agisindan temel gerekliliklerden biridir. FAO tarafindan
yayimlanan “Global Plan of Action for the Conservation and Sustainable Utilization of Plant
Genetic Resources for Food and Agriculture” dokiimaninda da vurgulandig iizere, bitki genetik
kaynaklarmin morfolojik, fizyolojik ve molekiiler diizeyde karakterizasyonu, modern 1slah
programlarinin basarisin1 dogrudan etkilemektedir. Ozellikle gen bankalarinda muhafaza edilen
yerel popiilasyonlarin tanimlanmasi, genetik tekrarlarin belirlenmesi ve nadir allellerin
korunmas1 ac¢isindan morfolojik karakterizasyon vazge¢ilmez bir yontem olarak kabul
edilmektedir (Rao ve ark., 2001). Tiirkiye, bugdayin énemli gen merkezlerinden biri olmast
nedeniyle ¢ok zengin bir genetik gesitlilige sahiptir. Anadolu’nun farkli bolgelerinde yetistirilen
yerel bugday popiilasyonlari, yiiksek morfolojik varyasyon gostermekte olup bu materyaller
hem wulusal hem de uluslararasi 1slah programlar1 agisindan stratejik Oneme sahiptir
(Sonmezoglu ve ark., 2012). Morfolojik karakterizasyon sonuglarinin degerlendirilmesi,
genetik cesitliligin fenotipik diizeyde ortaya konulmasina ve genotipler arasindaki varyasyonun
biitiinciil bir yaklagimla analiz edilmesine olanak saglamaktadir. UPGMA kiimeleme analizi,
temel bilesen analizi (PCA) ve varyans analizleri gibi istatistiksel yontemler kullanilarak
genotipler arasindaki iligkiler ayrintili bi¢imde ortaya konulabilmektedir (Mohammadi ve
Prasanna, 2003). Bu yaklasimlar sayesinde yiiksek verim potansiyeline, kalite 6zelliklerine ve
cevresel stres kosullarina dayaniklili§a sahip genotiplerin belirlenmesi miimkiin olmaktadir.
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Ayrica iklim degisikliginin tarimsal iiretim iizerindeki olumsuz etkilerinin giderek arttig1
glinlimiizde, kuraklik ve diisiik sicaklik gibi abiyotik stres faktorlerine toleransli genotiplerin
belirlenmesi siirdiiriilebilir tarimsal {iretim agisindan kritik 6neme sahiptir (Mondal ve ark.,
2016). Bu kapsamda yiiriitiilen bu ¢alismada, farkli orijinlere sahip bugday genotiplerinin Sivas
ekolojik kosullarindaki agromorfolojik performanslart ile genetik cesitlilik diizeylerinin
belirlenmesi amaclanmistir. Arastirmada elde edilen bulgularin, bolge kosullarina yiiksek
adaptasyon saglayabilen {istiin genotiplerin belirlenmesine, yeni ¢esit gelistirme ¢aligmalarina
ve genetik kaynaklarin etkin kullanimina katki saglamasi beklenmektedir. Ayrica c¢alisma
sonuclarinin, bitki genetik kaynaklarinin korunmasi alanlarinda yiiriitiilecek ileri diizey
arastirmalara bilimsel altyap1 olusturacag: diisiiniilmektedir.

2. Materyal ve Yontem

Bu arastirma, Sivas Bilim ve Teknoloji Universitesi Tarimsal Arastirma ve Gelistirme
Merkezi deneme alanlarinda 2022-2023 ve 2023-2024 yetistirme sezonlarinda yliriitilmiistiir.
Calismada materyal olarak farkli orijinlere sahip toplam 140 adet Bugday genotipi
kullanilmistir. Tarla denemeleri augmented deneme desenine gore kurulmus olup, her genotip
3 siradan olusacak sekilde ekilmis, sira arasi1 mesafe 20 cm, sira uzunlugu ise 1 m olarak
diizenlenmistir. Deneme dort blok halinde planlanmis ve kontrol amaciyla kullanilan 8 adet
ticari makarnalik ve ekmeklik bugday cesidi her blokta tekrarlanmistir. Arastirma siiresince
bitkilerin gelisimini etkileyebilecek tiim kiiltiirel uygulamalar standart yetistirme tekniklerine
uygun sekilde gerceklestirilmistir. Giibreleme programinda dekara 10 kg fosfor (P-Os) ve 11 kg
azot (N) uygulanmistir. Fosforun tamami ekimle birlikte taban giibresi olarak verilmis, azot
uygulamasi ise li¢ esit parcaya boliinerek ekim, kardeslenme ve sapa kalkma donemlerinde
uygulanmistir. Yabanci ot kontrolii ise uygun herbisit uygulamalari ile saglanmistir. Sivas iline
iligkin bitkilerin yetisme periyodu igerisindeki sicaklik, yagis, ortalama sicaklik, minimum
sicaklik ve nispi nem meteorolojik verileri Tablo 1°de verilmistir.

Tablo 1. Sivas ilinin 2022-2023 ve 2023-2024 yetistirme yillarinda Ekim-Temmuz aylar1 arasinda
ortalama sicaklik, minimum sicaklik, toplam yagis ve oransal nem degerleri*.

Meteorolojik parametreler Ekim Kasim Arahk Ocak Subat Mart Nisan Mayis Haziran Temmuz
2022-23 9.0 6.3 -3.3 -4.5 -3.2 6.5 11.8 14.7 18.0 22.7
Ort. Sicaklik (°C)
2023-24 155 44 4.2 -2.0 1.8 53 8.2 12.2 175 20.7
2022-23 -2.6 -4.1 -20.5 -26.1 -17.1 -7.9 -3.3 5.3 7.0 10.3
Min. Sicaklik (°C)
2023-24 -1.6 -5.3 -10.5 -16.2 -9.2 -4.3 -1.0 13 9.9 8.4
Toplam Yags 2022-23 50.9 73.4 42.7 445 36.5 55.9 36.4 79.7 38.0 0.0
(mm) 2023-24 30.0 32.0 9.6 19.3 21.9 59.0 20.4 45.8 341 0.1
2022-23 56.5 65.6 68.6 70.1 60.2 60.6 53.1 57.6 52.5 445
Nispi Nem (%)
2023-24 57.0 66.3 70.2 72.7 59.4 62.4 55.2 62.6 54.9 41.8

*Sivas Meteoroloji 1l Miidiirliigi

Deneme yillarina ait meteorolojik veriler incelendiginde (Tablo 1), 6zellikle kis aylarinda
diisiik sicakliklarin dikkat g¢ekici seviyelere ulastigi belirlenmistir. 2022-2023 yetistirme
doneminde Aralik, Ocak ve Subat aylarinda minimum sicaklik degerleri sirasiyla -20.5 °C, -
26.1 °C ve -17.1 °C olarak kaydedilmistir. Ayrica yillar arasinda yagis miktarlar1 bakimindan
onemli farkliliklar g6zlenmis; ikinci yetistirme sezonunda toplam yagis miktarinin daha ytiksek
olmast nedeniyle bitki gelisimi ve verim performansinin olumlu yonde etkilendigi
belirlenmistir. Arastirma alanina ait toprak analiz sonuglar1 (Tablo 2), deneme topraginin siltli-
Killi-tin biinyeye sahip, hafif alkali reaksiyonlu, kire¢li ve tuzsuz karakterde oldugunu
gostermistir. Bununla birlikte organik madde ve alinabilir fosfor bakimindan diisiik, potasyum
bakimindan ise yeterli diizeyde oldugu belirlenmistir.

90



(Akkaynak ve Karakéy, 2026)

Tablo 2. Sivas Bilim ve Teknoloji Universitesi AR-GE merkezi alani topraklarimin bazi fiziksel ve
kimyasal 6zellikleri**,

Tekstir _

) ) pH Tuz P20s K20 &?{?{;‘ék Kireg
Kum | Silt Kil Biinye (1:2,5) (mmhos/cm) (kg/da) (kg/da) % (%)
@) | | (%)
14.6 48.3 37.1 SiCL 7.28 0.33 3.40 93.59 1.7 19.6

*#* Sivas Bilim ve Teknoloji Universitesi, Bitki Koruma Béliimii Laboratuvari

Ekim islemleri 2022-2023 yetistirme sezonunda 05 Kasim 2022 tarihinde, 2023-2024
yetistirme sezonunda ise 11 Kasim 2023 tarihinde gerceklestirilmis; hasatlar sirasiyla 25
Temmuz 2023 ve 20 Temmuz 2024 tarihlerinde yapilmistir. Arastirmada bitki boyu (cm),
basak uzunlugu (cm), basakta tane sayisi (adet), basakta tane agirligi (g), bin tane agirhig (g)
ve tane verimi (kg/da) gibi 6nemli agro-morfolojik 6zellikler incelenmistir

Elde edilen veriler, JMP7 istatistik paket programi kullanilarak analiz edilmistir.
Genotipler arasindaki iligkilerin ortaya konulabilmesi amaciyla temel bilesenler analizi (PCA)
ve kiimeleme analizlerinden yararlanilmistir.

3. Bulgular ve Tartisma

Arastirma kapsaminda degerlendirilen 140 bugday genotipine ait agro-morfolojik
ozellikler, iki yetistirme sezonu boyunca incelenmis ve genotipler arasinda belirgin diizeyde
fenotipik varyasyon bulundugu belirlenmistir. Ilk yetistirme yilinda saptanan agro-morfolojik
karakterlere iligkin tanimlayici istatistikler; ortalama, varyasyon katsayisi ve degisim sinirlar
bakimindan Tablo 3’te sunulmustur. Ayrica, incelenen genotiplerin bitkisel karakterleri
arasindaki iligkileri ortaya koymak amaciyla gergeklestirilen temel bilesenler analizinde ilk dort
ana bilesene ait eigen degerleri, aciklanan varyans oranlari ve Ozelliklerin bilesenlerdeki
dagilimi Tablo 4’te verilmistir. Tablo 3 incelendiginde, bugday genotiplerinin bitki boyu, bagak
uzunlugu, basakta tane sayisi, basakta tane agirligi, bin tane agirlig1 ve tane verimi gibi verim
ve verim unsurlart bakimindan genis bir degisim araligina sahip oldugu goriilmektedir. Bu
durum, kullanilan genotiplerin genetik tabaninin genis oldugunu ve sdz konusu materyalin 1slah
programlarinda seleksiyon agisindan Onemli bir varyasyon kaynagi olusturdugunu
gOstermektedir.

Temel bilesenler analizi, ¢ok sayida iliskili degiskenin daha az sayida bagimsiz bilesen
altinda toplanmasina olanak saglayan ve veri setindeki toplam varyasyonun yorumlanmasini
kolaylastiran etkili bir cok degiskenli analiz yontemidir (Wold et al., 1987; Golzarian ve Frick,
2011). Ozellikle bugday gibi ¢ok sayida agronomik, morfolojik ve fizyolojik &zelligin birlikte
degerlendirildigi tiirlerde PCA, seleksiyon kriterlerinin  belirlenmesi, genotiplerin
siniflandirilmasi1 ve o6zellikler arasindaki iligkilerin daha anlasilir bigimde ortaya konulmasi
bakimindan yaygin olarak kullanilmaktadir (Beheshtizadeh ve ark. 2013).

Tablo 3. ilk y1lda ekilen bugday gen kaynaklarinin tarimsal 6zellikleri igin ortalama, standart sapma, en
diisiik ve en yiiksek degerleri

Ozellik Ortalama Standart Sapma En Diisiik En Yuksek
Bitki Boyu 78,65 16,37 44,20 125,70
Basak Uzunlugu (cm) 8,73 1,86 3,20 12,70
Basakta Tane Sayisi (adet) 34,12 5,56 20,30 47,90
Basakta Tane Agirligi (g) 1,55 0,54 0,14 2,94
Bin Tane Agirligi (g) 32,48 4,53 20,66 43,76
Tane Verimi (kg/da) 245,12 86,15 2,13 456,53
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Tablo 4. incelenen bitkisel karakterlere iliskin ilk 4 ana bilesen i¢in saptanan Eigen ve varyans degerleri
ile 6zelliklerin ana bilesendeki dagilimi

PRIN 1 PRIN2 PRIN3 PRIN4 PRIN5 PRIN6 PRIN7 PRINS

Eigen degeri 2,725 1921 1796 1132 0911 0828 0699 0533
Yiizde 24,77 17,46 1633 1028 828 7,53 6360 485

Yigilmali yiizde 24,77 4223 5856 6884 77,13 8466 9102 9586
Bitki Boyu -0,022 0022 -0445 0273 0577 -0,102 0510 0,343
Basak Uzunlugu (cm) 0,011 0,072 0499 -0,248 0,491 0074 -0,354 0,547
Basakta Tane Sayisi (adet) 0,013 0233 0094 0729 -0345 -0146 -0251 0,445
Basakta Tane Agirlig (g) -0,042 0148 0378 0493 0425 0,375 0,008 -0,510
Bin Tane Agirligi (g) 0,055 0255 0,347 -0,034 0133 -0,842 0,140 -0,232
Tane Verimi (kg/da) 0,008 0092 0497 -0,090 -0,311 0240 0721 07241

Bu c¢alismada elde edilen PCA sonuglar1 (Tablo 4), incelenen 6zelliklere ait toplam
varyasyonun Onemli bir bdliimiiniin smirli sayidaki ana bilesen tarafindan agiklandigini
gostermistir. Nitekim ilk dort ana bilesenin toplam varyasyonun %68,84’linti, ilk {i¢ ana
bilesenin ise %58,56’sin1 agikladigi belirlenmistir. Bu sonug, genotipler arasindaki farkliligin
birka¢ temel varyasyon ekseni lizerinden etkili sekilde acgiklanabildigini gostermekte olup,
benzer sekilde cok degiskenli analizlerin tarimsal o6zelliklerin degerlendirilmesinde etkili
oldugunu bildiren ¢aligmalarla uyumludur (Skrbi¢ ve ark. 2005).

Ucgiincii ana bilesen (PRIN3), toplam varyasyonun %16,33iinii aciklamis ve basak
uzunlugu, tane verimi, basakta tane agirlig1 ve bin tane agirligi ile pozitif iliski géstermistir. Bu
bilesenin 6zellikle verim ve verim unsurlariyla iligkili olmasi, s6z konusu 6zelliklerin ayn1
yonde degisim gosterdigini ve verim potansiyelinin degerlendirilmesinde birlikte dikkate
aliabilecegini gostermektedir. Dordiincii ana bilesen (PRIN4) ise toplam varyasyonun
%10,28’ini aciklamis ve basakta tane sayis1 bu bilesende yiiksek pozitif ylik degeri ile 6ne
cikmigtir. Bu sonug, bagakta tane sayisinin diger verim bilesenlerinden kismen bagimsiz bir
karakter olarak degerlendirilebilecegini ve seleksiyon calismalarinda ayri bir Kriter olarak
kullanilabilecegini ortaya koymaktadir.

Besinci ana bilesen (PRINS), toplam varyasyonun %8,28’ini aciklamistir. Bu bilesende
bitki boyu, basak uzunlugu ve basakta tane agirlig1 pozitif yiik degerleri ile 6ne ¢ikarken, tane
veriminin negatif iliski gostermesi dikkat g¢ekicidir. Bu durum, bazi genotiplerde vejetatif
gelisim ve basak morfolojisinin artmasina ragmen tane veriminde aymi yonde bir artis
goriilmeyebilecegini gostermektedir. Dolayistyla PRINS, morfolojik gelisim ile verim olusumu
arasindaki dengeyi agiklayan bir bilesen olarak degerlendirilebilir. Altinci ana bilesen (PRING),
toplam varyasyonun %7,53’linli agiklamis ve bin tane agirligi giiglii negatif yiik degeri ile
belirginlesmistir. Buna karsilik basakta tane agirligi ve tane verimi ile pozitif iligki géstermistir.
Bu bulgu, tane iriligi, basak i¢i tane agirligi dagilimi ve bazi morfolojik dzellikler arasinda ters
yonlii iligkilerin bulunabilecegine isaret etmektedir.

Yedinci ana bilesen (PRIN7), toplam varyasyonun %6,36’s1n1 agiklamig ve tane verimi
bu bilesende en yiiksek pozitif yiik degeri ile 6ne ¢ikmistir. Bitki boyunun da ayn1 bilegsende
orta diizeyde pozitif iligki gdstermesi, tane verimi ile bitkisel gelisim arasinda belirli dlciide
ayn1 yonlii bir iligkinin bulundugunu gostermektedir. Bu nedenle PRIN7, 6zellikle verim odakli
seleksiyon acisindan dikkate alinabilecek ©nemli bir bilesen olarak degerlendirilebilir.
Sekizinci ana bilesen (PRINS) ise toplam varyasyonun %4,85’ini aciklamis; basak uzunlugu,
basakta tane sayis1 ve bitki boyu pozitif yiik degerleriyle yer alirken, basakta tane agirlig
negatif iligki géstermistir. Bu durum, basak morfolojisi ile tane agirlig1 arasinda belirli bir denge
veya ters yonlil iligki bulunabilecegini gostermekte ve PRIN8’in basak yapisi ile tane dolumu
arasindaki ayrismayi temsil ettigini diistindiirmektedir.
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[lk y1la ait PCA sonuglar1 genel olarak degerlendirildiginde, morfolojik ozellikler, verim
unsurlar1 ve morfolojik 6zelliklerin farkli ana bilesenler altinda gruplastig1 goriilmektedir. Bu
durum, incelenen Ozelliklerin birbirinden bagimsiz ya da kismen iliskili farkli varyasyon
kaynaklar tarafindan kontrol edildigini gostermektedir. Ozellikle tane verimi gibi kompleks
kantitatif 6zelliklerin tek bir bilesenle agiklanamamasi, bu karakterlerin ¢ok sayida morfolojik,
fizyolojik ve cevresel faktoriin ortak etkisi altinda sekillendigini ortaya koymaktadir. Bu
nedenle bugday 1slah programlarinda yalnizca tek bir 6zellige dayali seleksiyon yaklasimi
yerine, verim, verim unsurlar1 ve adaptasyon kabiliyetinin birlikte degerlendirildigi ¢ok yonlii
seleksiyon stratejilerinin benimsenmesi gerekmektedir. Elde edilen bulgular, bugday
materyallerinde ¢ok degiskenli analizlerin seleksiyon etkinligini artirmada kullanilabilecegini
bildiren Westerlund ve ark. (1991) ile uyumlu niteliktedir. UPGMA yo6ntemiyle olusturulan ilk
yila ait dendrogram incelendiginde (Sekil 1), genotiplerin belirli kiimeler altinda toplandig1 ve
bu kiimeler arasinda belirgin ayrimlarin olustugu belirlenmistir. Dendrogramin iist kisimlarinda
yer alan genotiplerde dal uzunluklarinin fazla olmasi, gruplar arasindaki uzakligin
belirginlestigini ve incelenen genotipler arasinda yiiksek diizeyde varyasyon bulundugunu
gostermektedir. Alt kiimeler degerlendirildiginde, bazi genotiplerin kisa dal mesafeleriyle
birbirine yakin gruplar olusturdugu, bazi1 genotiplerin ise daha uzun dal mesafeleriyle farkli
kiimelerde yer aldig1 goriilmiistiir. Bu yapi, arastirmada kullanilan bugday genotiplerinin hem
benzer ozelliklere sahip homojen alt gruplar hem de belirgin farkliliklar gdsteren heterojen
gruplar icerdigini ortaya koymaktadir. Dolayisiyla dendrogram analizi, PCA bulgularini
desteklemis ve genotipler arasindaki morfolojik ve agronomik farkliliklarin
siniflandirilmasinda etkili bir ara¢ olarak degerlendirilmistir.

4. Sonug

Bu c¢alismada, 140 adet Bugday genotipi iki farkli yetistirme sezonunda agronomik,
morfolojik ve fitopatolojik 6zellikler bakimindan degerlendirilmis; elde edilen veriler temel
bilesenler analizi (PCA) ve kiimeleme analizi gibi ¢ok degiskenli istatistiksel yontemler
kullanilarak analiz edilmistir. Cok degiskenli istatistiksel yaklagimlarin, karmasik fenotipik
yapilarin agiklanmasinda ve 6zellikle genotip x ¢evre interaksiyonunun yorumlanmasinda etkili
araclar oldugu literatiirde yaygin sekilde bildirilmektedir (Jolliffe ve Cadima, 2016; Rufaioglu,
2025). Arastirmada elde edilen PCA sonuglari, toplam varyasyonun biiyiik bir kisminin ilk dort
ana bilesen tarafindan aciklandigini ortaya koymustur. Her iki yilda ilk dort ana bilesenin
toplam varyasyona katkisinin %64-69 arasinda degismesi, incelenen 6zelliklerin daha diisiik
boyutlu yapilar altinda anlamli sekilde temsil edilebildigini gostermektedir. Bu durum, boyut
indirgeme yOntemlerinin tarimsal fenotipik verilerin yorumlanmasinda etkin sekilde
kullanilabilecegini bildiren caligmalarla paralellik gostermektedir (Abdi ve Williams, 2010;
Ringnér, 2008). Ayrica ilk dort bilesenin yliksek varyans degerlerine sahip olmasi, bu
bilesenlerin biyolojik acidan anlamli 6zellik gruplarini temsil ettigini ortaya koymaktadir. Buna
karsin, verim ve verim bilesenlerinin yillar arasinda farkli ana bilesenlerde yer aldigi
belirlenmistir. Tane verimi, bagakta tane sayisi ve bin tane agirli1 gibi kantitatif 6zelliklerin
farkli bilesenler altinda gruplagmasi, bu karakterlerin ¢evresel degiskenlerden 6nemli diizeyde
etkilendigini gostermektedir. Bu sonuglar, genotip X c¢evre interaksiyonunun kantitatif
karakterler iizerindeki etkisini ortaya koyan klasik genetik ¢aligsmalarla uyumludur (Falconer,
1996; Lynch & Walsh, 1998). Ozellikle verim gibi kompleks 6zelliklerin yalmizca genetik
yapidan degil, ¢evresel faktorlerden ve yetistirme kosullarindan da giiclii bigimde etkilenmesi,
bu 6zelliklerin farkli ¢evre ve yillarda degerlendirilmesinin gerekliligini ortaya koymaktadir.
Dolayistyla verim bilesenlerinin tek bir ¢evrede degerlendirilmesi yeterli olmamakta; ¢oklu
cevre ve ¢ok yilli denemeler, daha giivenilir seleksiyon kriterlerinin belirlenmesi agisindan
zorunlu hale gelmektedir. Kiimeleme analizleri, bitki 1slahinda genetik uzakliklarin
belirlenmesi ve fenotipik benzerliklerin ortaya konulmasi agisindan yaygin sekilde kullanilan
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giivenilir analiz yontemlerinden biridir (Everitt ve ark., 2011; Hair ve ark., 2010). Bu ¢alismada
elde edilen kiimeleme analizi sonuglari, PCA bulgulariyla biiyiik 6l¢iide uyum gostermis ve
incelenen Ozelliklerin verim bilesenleri ve morfolojik karakterler olmak uzere (¢ temel
fonksiyonel grup altinda toplandigini ortaya koymustur. Morfolojik 6zelliklerinin daha yogun
ve stabil kiimeler olugturmasi, bu karakterlerin genetik agidan daha kararli yapida oldugunu
gostermektedir. Buna karsilik verim Ozelliklerinin daha daginik kiimelenme gostermesi, bu
Ozelliklerin yiksek fenotipik vasyasyona sahip oldugunu ve gevresel degiskenlerden énemli
diizeyde etkilendigini ortaya koymaktadir. Elde edilen sonuclar, verim o6zelliklerinin ¢oklu
cevre denemeleri ile degerlendirilmesi gerektigini vurgulayan klasik 1slah teorileriyle
uyumludur (Bernardo, 2002).

Sekil 1. Bugday (Triticum aestivum L.) genotiplerinin morfolojik ve kalite 6zelliklerine gore
hiyerarsik kiimeleme dendrogrami (UPGMA).
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Genel olarak degerlendirildiginde, arastirma sonuglari bugday genotiplerinin
performanslarinin hem genetik yapidan hem de genotip % ¢evre interaksiyonundan onemli
Olctde etkilendigini gostermistir. Morfolojik 6zelliklerin daha stabil ve givenilir seleksiyon
kriterleri olusturdugu, buna karsin tane verimi ve verim bilesenleri gibi kantitatif karakterlerin
daha degisken bir yap1 sergiledigi belirlenmistir. Bu nedenle seleksiyon caligmalarinda
morfolojik 6zelliklerin oncelikli ve gilivenilir kriterler olarak degerlendirilebilecegi, verim ve
verim bilesenlerinin ise ¢oklu ¢evre ve cok yilli veri setleri ile desteklenerek degerlendirilmesi
gerektigi sonucuna ulasilmistir. Ayrica basakta tane sayisi ve bin tane agirligi gibi verim
bilesenlerinin farkli ana bilesenlerde yer almasi, bu 6zelliklerin bagimsiz seleksiyon kriterleri
olarak ele alinmasinin genetik ilerlemeyi hizlandirabilecegini gostermektedir. Sonug olarak,
gelecekte yurutilecek c¢alismalarda genotip performansinin daha giivenilir, kararli ve
genellenebilir bigimde degerlendirilebilmesi i¢in ¢ok yilli ve ¢ok lokasyonlu denemelerin
kullanilmast biiyiik 6nem tagimaktadir.
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