
EJONS 10(1) Pages: 88-97, 2026 

88 

 

EJONS 
Uluslararası Matematik, Mühendislik ve Doğa Bilimleri Dergisi 

International Journal on Mathematic, Engineering and Natural Sciences 

Research Article e-ISSN: 2602 - 4136 https://doi.org/10.5281/zenodo.20177179 

 

Sivas Ekolojik Koşullarında Ekmeklik Buğday (Triticum aestivum L.) Genotiplerinde 

Agromorfolojik ve Genetik Çeşitliliğin Belirlenmesi  

 

Arzu AKKAYNAK 1, Tolga KARAKÖY *2 

 

1 Sivas Bilim ve Teknoloji Üniversitesi, Tarım Bilimleri ve Teknoloji Fakültesi, Bitki Koruma Anabilim Dalı, 

Sivas, Türkiye  
2 Sivas Bilim ve Teknoloji Üniversitesi, Tarım Bilimleri ve Teknoloji Fakültesi, Bitki Koruma Bölümü Sivas, 

Türkiye  

Sorumlu Yazar Email: tkarakoy@sivas.edu.tr 

Makale Tarihçesi Özet: Bu çalışma, Buğday genotiplerinin Sivas ekolojik koşullarındaki 

performanslarının belirlenmesi amacıyla yürütülmüştür. Araştırmada farklı orijinlere 

sahip buğday genotiplerinin agro-morfolojik özellikleri değerlendirilmiş ve bölge 

koşullarına yüksek adaptasyon gösterebilen, verim ve kalite bakımından üstün 

özelliklere sahip genotiplerin belirlenmesi amaçlanmıştır. Çalışma kapsamında bitki 

boyu, başak uzunluğu, başakta tane sayısı, başakta tane ağırlığı, bin tane ağırlığı, 

biyolojik verim, tane verimi, hasat indeksi, başaklanma süresi ve olgunlaşma süresi gibi 

önemli agronomik özellikler ayrıntılı olarak incelenmiştir. Elde edilen veriler varyans 

analizi, korelasyon analizi ve çok değişkenli istatistik yöntemleri kullanılarak 

değerlendirilmiş; genotipler arasındaki benzerlikler ve farklılıklar ortaya konulmuştur. 

Ayrıca temel bileşenler analizi (PCA) ve UPGMA kümeleme analizi ile genotipler 

arasındaki ilişkiler belirlenmiş ve verim ile verim unsurları bakımından önemli 

varyasyonlar saptanmıştır. Araştırma sonuçları, bazı genotiplerin Sivas ekolojik 

koşullarına daha iyi uyum sağladığını ve yüksek verim potansiyeli gösterdiğini ortaya 

koymuştur. Elde edilen bulguların, bölgeye uygun yeni buğday çeşitlerinin 

geliştirilmesine, genetik kaynakların etkin kullanımına ve bitki ıslahı alanındaki 

çalışmalara önemli katkılar sağlayacağı değerlendirilmiştir. 

Geliş: 02.01.2026 

Kabul: 24.02.2026 

 

Anahtar Kelimeler 

Ekmeklik Buğday, 

Agromorfolojik 

Karakterizasyon, 

Temel Bileşenler 

Analizi (PCA)  

Determination of Agromorphological and Genetic Diversity in Bread Wheat (Triticum 

aestivum L.) Genotypes under Sivas Ecological Conditions 

Article Info  
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1. Giriş 

Buğday, insanlık tarihinin en eski kültür bitkilerinden biri olup, dünya genelinde temel 

besin kaynağı olarak stratejik öneme sahip tahıllar arasında yer almaktadır. Neolitik dönemde 

Bereketli Hilal Bölgesi’nde başlayan evcilleştirme süreci, insanlığın yerleşik yaşama geçişinde 

önemli bir dönüm noktası olmuş ve tarımsal üretimin gelişmesine doğrudan katkı sağlamıştır 

(Heun ve ark., 1997). Buğdayın yabani ataları olan Triticum boeoticum, T. dicoccoides ve 

Aegilops tauschii türleri arasında gerçekleşen doğal melezleşme ve poliploidizasyon süreçleri 

sonucunda günümüzde yaygın olarak yetiştirilen ekmeklik ve makarnalık buğday türleri ortaya 

çıkmıştır (Dubcovsky ve Dvorak, 2007; Feldman ve Levy, 2012). Bu evrimsel süreç, buğdayın 

genetik çeşitliliğinin artmasına ve farklı çevre koşullarına uyum sağlayabilme yeteneğinin 

gelişmesine olanak tanımıştır. 

Günümüzde buğday, dünya genelinde yaklaşık 220 milyon hektarlık alanda 

yetiştirilmekte ve yıllık üretimi 770 milyon tonu aşmaktadır (FAO, 2024). İnsan beslenmesinde 

günlük enerji ve protein ihtiyacının önemli bir bölümünü karşılayan bu ürün, küresel gıda 

güvenliği açısından kritik öneme sahiptir. Buğdayın geniş adaptasyon yeteneği, türün sahip 

olduğu yüksek genetik ve fenotipik varyasyon ile ilişkilidir. Bu sayede yarı kurak steplerden 

yüksek rakımlı alanlara, Akdeniz ikliminden sert karasal iklim bölgelerine kadar çok farklı 

ekolojik koşullarda yetiştirilebilmektedir (Perrino ve ark., 2014). Özellikle iklim değişikliği, 

kuraklık, yüksek sıcaklık ve biyotik stres faktörlerinin giderek arttığı günümüzde, çevresel stres 

koşullarına dayanıklı ve yüksek verim potansiyeline sahip genotiplerin belirlenmesi büyük 

önem taşımaktadır. 

Morfolojik karakterizasyon çalışmaları, genetik varyasyonun fenotipik düzeyde ortaya 

konulmasında önemli bir araç olarak kullanılmaktadır. Bitki boyu, başakta tane sayısı, başak 

uzunluğu, bin tane ağırlığı, kardeşlenme kapasitesi, dane verimi ve olgunlaşma süresi gibi 

agronomik özellikler; genetik kaynakların değerlendirilmesi, üstün genotiplerin seçilmesi ve 

ıslah programlarının planlanması açısından temel kriterler arasında yer almaktadır (Hammer ve 

ark., 2018; Sharma ve ark., 2016). Bununla birlikte morfolojik özellikler yalnızca genetik 

yapıdan değil, çevresel koşullar ve genotip × çevre interaksiyonundan da etkilenmektedir. Bu 

nedenle farklı ekolojik bölgelerde gerçekleştirilen karakterizasyon çalışmaları, genotiplerin 

adaptasyon yeteneklerinin belirlenmesi açısından büyük önem taşımaktadır (Eticha ve ark., 

2005). Buğday genetik kaynaklarının korunması ve etkin şekilde değerlendirilmesi, 

sürdürülebilir tarımsal üretim açısından temel gerekliliklerden biridir. FAO tarafından 

yayımlanan “Global Plan of Action for the Conservation and Sustainable Utilization of Plant 

Genetic Resources for Food and Agriculture” dokümanında da vurgulandığı üzere, bitki genetik 

kaynaklarının morfolojik, fizyolojik ve moleküler düzeyde karakterizasyonu, modern ıslah 

programlarının başarısını doğrudan etkilemektedir. Özellikle gen bankalarında muhafaza edilen 

yerel popülasyonların tanımlanması, genetik tekrarların belirlenmesi ve nadir allellerin 

korunması açısından morfolojik karakterizasyon vazgeçilmez bir yöntem olarak kabul 

edilmektedir (Rao ve ark., 2001). Türkiye, buğdayın önemli gen merkezlerinden biri olması 

nedeniyle çok zengin bir genetik çeşitliliğe sahiptir. Anadolu’nun farklı bölgelerinde yetiştirilen 

yerel buğday popülasyonları, yüksek morfolojik varyasyon göstermekte olup bu materyaller 

hem ulusal hem de uluslararası ıslah programları açısından stratejik öneme sahiptir 

(Sönmezoğlu ve ark., 2012). Morfolojik karakterizasyon sonuçlarının değerlendirilmesi, 

genetik çeşitliliğin fenotipik düzeyde ortaya konulmasına ve genotipler arasındaki varyasyonun 

bütüncül bir yaklaşımla analiz edilmesine olanak sağlamaktadır. UPGMA kümeleme analizi, 

temel bileşen analizi (PCA) ve varyans analizleri gibi istatistiksel yöntemler kullanılarak 

genotipler arasındaki ilişkiler ayrıntılı biçimde ortaya konulabilmektedir (Mohammadi ve 

Prasanna, 2003). Bu yaklaşımlar sayesinde yüksek verim potansiyeline, kalite özelliklerine ve 

çevresel stres koşullarına dayanıklılığa sahip genotiplerin belirlenmesi mümkün olmaktadır. 
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Ayrıca iklim değişikliğinin tarımsal üretim üzerindeki olumsuz etkilerinin giderek arttığı 

günümüzde, kuraklık ve düşük sıcaklık gibi abiyotik stres faktörlerine toleranslı genotiplerin 

belirlenmesi sürdürülebilir tarımsal üretim açısından kritik öneme sahiptir (Mondal ve ark., 

2016). Bu kapsamda yürütülen bu çalışmada, farklı orijinlere sahip buğday genotiplerinin Sivas 

ekolojik koşullarındaki agromorfolojik performansları ile genetik çeşitlilik düzeylerinin 

belirlenmesi amaçlanmıştır. Araştırmada elde edilen bulguların, bölge koşullarına yüksek 

adaptasyon sağlayabilen üstün genotiplerin belirlenmesine, yeni çeşit geliştirme çalışmalarına 

ve genetik kaynakların etkin kullanımına katkı sağlaması beklenmektedir. Ayrıca çalışma 

sonuçlarının, bitki genetik kaynaklarının korunması alanlarında yürütülecek ileri düzey 

araştırmalara bilimsel altyapı oluşturacağı düşünülmektedir. 

2. Materyal ve Yöntem 

Bu araştırma, Sivas Bilim ve Teknoloji Üniversitesi Tarımsal Araştırma ve Geliştirme 

Merkezi deneme alanlarında 2022-2023 ve 2023-2024 yetiştirme sezonlarında yürütülmüştür. 

Çalışmada materyal olarak farklı orijinlere sahip toplam 140 adet Buğday genotipi 

kullanılmıştır. Tarla denemeleri augmented deneme desenine göre kurulmuş olup, her genotip 

3 sıradan oluşacak şekilde ekilmiş, sıra arası mesafe 20 cm, sıra uzunluğu ise 1 m olarak 

düzenlenmiştir. Deneme dört blok halinde planlanmış ve kontrol amacıyla kullanılan 8 adet 

ticari makarnalık ve ekmeklik buğday çeşidi her blokta tekrarlanmıştır. Araştırma süresince 

bitkilerin gelişimini etkileyebilecek tüm kültürel uygulamalar standart yetiştirme tekniklerine 

uygun şekilde gerçekleştirilmiştir. Gübreleme programında dekara 10 kg fosfor (P₂O₅) ve 11 kg 

azot (N) uygulanmıştır. Fosforun tamamı ekimle birlikte taban gübresi olarak verilmiş, azot 

uygulaması ise üç eşit parçaya bölünerek ekim, kardeşlenme ve sapa kalkma dönemlerinde 

uygulanmıştır. Yabancı ot kontrolü ise uygun herbisit uygulamaları ile sağlanmıştır. Sivas iline 

ilişkin bitkilerin yetişme periyodu içerisindeki sıcaklık, yağış, ortalama sıcaklık, minimum 

sıcaklık ve nispi nem meteorolojik verileri Tablo 1’de verilmiştir. 

Tablo 1. Sivas ilinin 2022-2023 ve 2023-2024 yetiştirme yıllarında Ekim-Temmuz ayları arasında 

ortalama sıcaklık, minimum sıcaklık, toplam yağış ve oransal nem değerleri*. 

 
Meteorolojik parametreler Ekim Kasım Aralık Ocak Şubat Mart Nisan Mayıs Haziran Temmuz 

Ort. Sıcaklık (oC) 
2022-23 9.0 6.3 -3.3 -4.5 -3.2 6.5 11.8 14.7 18.0 22.7 

2023-24 15.5 4.4 4.2 -2.0 1.8 5.3 8.2 12.2 17.5 20.7 

Min. Sıcaklık (oC) 
2022-23 -2.6 -4.1 -20.5 -26.1 -17.1 -7.9 -3.3 5.3 7.0 10.3 

2023-24 -1.6 -5.3 -10.5 -16.2 -9.2 -4.3 -1.0 1.3 9.9 8.4 

Toplam Yağış 

(mm) 

2022-23 50.9 73.4 42.7 44.5 36.5 55.9 36.4 79.7 38.0 0.0 

2023-24 30.0 32.0 9.6 19.3 21.9 59.0 20.4 45.8 34.1 0.1 

Nispi Nem (%) 
2022-23 56.5 65.6 68.6 70.1 60.2 60.6 53.1 57.6 52.5 44.5 

2023-24 57.0 66.3 70.2 72.7 59.4 62.4 55.2 62.6 54.9 41.8 

*Sivas Meteoroloji İl Müdürlüğü 

Deneme yıllarına ait meteorolojik veriler incelendiğinde (Tablo 1), özellikle kış aylarında 

düşük sıcaklıkların dikkat çekici seviyelere ulaştığı belirlenmiştir. 2022-2023 yetiştirme 

döneminde Aralık, Ocak ve Şubat aylarında minimum sıcaklık değerleri sırasıyla -20.5 °C, -

26.1 °C ve -17.1 °C olarak kaydedilmiştir. Ayrıca yıllar arasında yağış miktarları bakımından 

önemli farklılıklar gözlenmiş; ikinci yetiştirme sezonunda toplam yağış miktarının daha yüksek 

olması nedeniyle bitki gelişimi ve verim performansının olumlu yönde etkilendiği 

belirlenmiştir. Araştırma alanına ait toprak analiz sonuçları (Tablo 2), deneme toprağının siltli-

killi-tın bünyeye sahip, hafif alkali reaksiyonlu, kireçli ve tuzsuz karakterde olduğunu 

göstermiştir. Bununla birlikte organik madde ve alınabilir fosfor bakımından düşük, potasyum 

bakımından ise yeterli düzeyde olduğu belirlenmiştir. 
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Tablo 2. Sivas Bilim ve Teknoloji Üniversitesi AR-GE merkezi alanı topraklarının bazı fiziksel ve 

kimyasal özellikleri**. 

Tekstür 

pH 

(1:2,5) 

Tuz 

(mmhos/cm) 

P2O5 

(kg/da) 

K2O 

(kg/da) 

Organik 

Madde 

(%) 

Kireç 

(%) Kum 

(%) 

Silt 

(%) 

Kil 

(%) 
Bünye 

14.6 48.3 37.1 SiCL 7.28 0.33 3.40 93.59 1.7 19.6 
** Sivas Bilim ve Teknoloji Üniversitesi, Bitki Koruma Bölümü Laboratuvarı 

 

Ekim işlemleri 2022-2023 yetiştirme sezonunda 05 Kasım 2022 tarihinde, 2023–2024 

yetiştirme sezonunda ise 11 Kasım 2023 tarihinde gerçekleştirilmiş; hasatlar sırasıyla 25 

Temmuz 2023 ve 20 Temmuz 2024 tarihlerinde yapılmıştır. Araştırmada bitki boyu (cm),  

başak uzunluğu (cm), başakta tane sayısı (adet), başakta tane ağırlığı (g), bin tane ağırlığı (g) 

ve tane verimi (kg/da) gibi önemli agro-morfolojik özellikler incelenmiştir 

Elde edilen veriler, JMP7 istatistik paket programı kullanılarak analiz edilmiştir. 

Genotipler arasındaki ilişkilerin ortaya konulabilmesi amacıyla temel bileşenler analizi (PCA) 

ve kümeleme analizlerinden yararlanılmıştır. 

3. Bulgular ve Tartışma 

Araştırma kapsamında değerlendirilen 140 buğday genotipine ait agro-morfolojik 

özellikler, iki yetiştirme sezonu boyunca incelenmiş ve genotipler arasında belirgin düzeyde 

fenotipik varyasyon bulunduğu belirlenmiştir. İlk yetiştirme yılında saptanan agro-morfolojik 

karakterlere ilişkin tanımlayıcı istatistikler; ortalama, varyasyon katsayısı ve değişim sınırları 

bakımından Tablo 3’te sunulmuştur. Ayrıca, incelenen genotiplerin bitkisel karakterleri 

arasındaki ilişkileri ortaya koymak amacıyla gerçekleştirilen temel bileşenler analizinde ilk dört 

ana bileşene ait eigen değerleri, açıklanan varyans oranları ve özelliklerin bileşenlerdeki 

dağılımı Tablo 4’te verilmiştir. Tablo 3 incelendiğinde, buğday genotiplerinin bitki boyu, başak 

uzunluğu, başakta tane sayısı, başakta tane ağırlığı, bin tane ağırlığı ve tane verimi gibi verim 

ve verim unsurları bakımından geniş bir değişim aralığına sahip olduğu görülmektedir. Bu 

durum, kullanılan genotiplerin genetik tabanının geniş olduğunu ve söz konusu materyalin ıslah 

programlarında seleksiyon açısından önemli bir varyasyon kaynağı oluşturduğunu 

göstermektedir. 

Temel bileşenler analizi, çok sayıda ilişkili değişkenin daha az sayıda bağımsız bileşen 

altında toplanmasına olanak sağlayan ve veri setindeki toplam varyasyonun yorumlanmasını 

kolaylaştıran etkili bir çok değişkenli analiz yöntemidir (Wold et al., 1987; Golzarian ve Frick, 

2011). Özellikle buğday gibi çok sayıda agronomik, morfolojik ve fizyolojik özelliğin birlikte 

değerlendirildiği türlerde PCA, seleksiyon kriterlerinin belirlenmesi, genotiplerin 

sınıflandırılması ve özellikler arasındaki ilişkilerin daha anlaşılır biçimde ortaya konulması 

bakımından yaygın olarak kullanılmaktadır (Beheshtizadeh ve ark. 2013). 

Tablo 3. İlk yılda ekilen buğday gen kaynaklarının tarımsal özellikleri için ortalama, standart sapma, en 

düşük ve en yüksek değerleri 
Özellik Ortalama Standart Sapma En Düşük En Yüksek 

Bitki Boyu 78,65 16,37 44,20 125,70 

Başak Uzunluğu (cm) 8,73 1,86 3,20 12,70 

Başakta Tane Sayısı (adet) 34,12 5,56 20,30 47,90 

Başakta Tane Ağırlığı (g) 1,55 0,54 0,14 2,94 

Bin Tane Ağırlığı (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. İncelenen bitkisel karakterlere ilişkin ilk 4 ana bileşen için saptanan Eigen ve varyans değerleri 

ile özelliklerin ana bileşendeki dağılımı 
 PRIN 1 PRIN 2 PRIN 3 PRIN 4 PRIN 5 PRIN 6 PRIN 7 PRIN 8 

Eigen değeri 2,725 1,921 1,796 1,132 0,911 0,828 0,699 0,533 

Yüzde 24,77 17,46 16,33 10,28 8,28 7,53 6,360 4,85 

Yığılmalı yüzde 24,77 42,23 58,56 68,84 77,13 84,66 91,02 95,86 

Bitki Boyu -0,022 0,022 -0,445 0,273 0,577 -0,102 0,510 0,343 

Başak Uzunluğu (cm) 0,011 -0,072 0,499 -0,248 0,491 0,074 -0,354 0,547 

Başakta Tane Sayısı (adet) 0,013 0,233 0,094 0,729 -0,345 -0,146 -0,251 0,445 

Başakta Tane Ağırlığı (g) -0,042 0,148 0,378 0,493 0,425 0,375 0,008 -0,510 

Bin Tane Ağırlığı (g) 0,055 0,255 0,347 -0,034 0,133 -0,842 0,140 -0,232 

Tane Verimi (kg/da) 0,008 0,092 0,497 -0,090 -0,311 0,240 0,721 0,241 

 

Bu çalışmada elde edilen PCA sonuçları (Tablo 4), incelenen özelliklere ait toplam 

varyasyonun önemli bir bölümünün sınırlı sayıdaki ana bileşen tarafından açıklandığını 

göstermiştir. Nitekim ilk dört ana bileşenin toplam varyasyonun %68,84’ünü, ilk üç ana 

bileşenin ise %58,56’sını açıkladığı belirlenmiştir. Bu sonuç, genotipler arasındaki farklılığın 

birkaç temel varyasyon ekseni üzerinden etkili şekilde açıklanabildiğini göstermekte olup, 

benzer şekilde çok değişkenli analizlerin tarımsal özelliklerin değerlendirilmesinde etkili 

olduğunu bildiren çalışmalarla uyumludur (Škrbić ve ark. 2005). 

Üçüncü ana bileşen (PRIN3), toplam varyasyonun %16,33’ünü açıklamış ve başak 

uzunluğu, tane verimi, başakta tane ağırlığı ve bin tane ağırlığı ile pozitif ilişki göstermiştir. Bu 

bileşenin özellikle verim ve verim unsurlarıyla ilişkili olması, söz konusu özelliklerin aynı 

yönde değişim gösterdiğini ve verim potansiyelinin değerlendirilmesinde birlikte dikkate 

alınabileceğini göstermektedir. Dördüncü ana bileşen (PRIN4) ise toplam varyasyonun 

%10,28’ini açıklamış ve başakta tane sayısı bu bileşende yüksek pozitif yük değeri ile öne 

çıkmıştır. Bu sonuç, başakta tane sayısının diğer verim bileşenlerinden kısmen bağımsız bir 

karakter olarak değerlendirilebileceğini ve seleksiyon çalışmalarında ayrı bir kriter olarak 

kullanılabileceğini ortaya koymaktadır. 

Beşinci ana bileşen (PRIN5), toplam varyasyonun %8,28’ini açıklamıştır. Bu bileşende 

bitki boyu, başak uzunluğu ve başakta tane ağırlığı pozitif yük değerleri ile öne çıkarken, tane 

veriminin negatif ilişki göstermesi dikkat çekicidir. Bu durum, bazı genotiplerde vejetatif 

gelişim ve başak morfolojisinin artmasına rağmen tane veriminde aynı yönde bir artış 

görülmeyebileceğini göstermektedir. Dolayısıyla PRIN5, morfolojik gelişim ile verim oluşumu 

arasındaki dengeyi açıklayan bir bileşen olarak değerlendirilebilir. Altıncı ana bileşen (PRIN6), 

toplam varyasyonun %7,53’ünü açıklamış ve bin tane ağırlığı güçlü negatif yük değeri ile 

belirginleşmiştir. Buna karşılık başakta tane ağırlığı ve tane verimi ile pozitif ilişki göstermiştir. 

Bu bulgu, tane iriliği, başak içi tane ağırlığı dağılımı ve bazı morfolojik özellikler arasında ters 

yönlü ilişkilerin bulunabileceğine işaret etmektedir. 

Yedinci ana bileşen (PRIN7), toplam varyasyonun %6,36’sını açıklamış ve tane verimi 

bu bileşende en yüksek pozitif yük değeri ile öne çıkmıştır. Bitki boyunun da aynı bileşende 

orta düzeyde pozitif ilişki göstermesi, tane verimi ile bitkisel gelişim arasında belirli ölçüde 

aynı yönlü bir ilişkinin bulunduğunu göstermektedir. Bu nedenle PRIN7, özellikle verim odaklı 

seleksiyon açısından dikkate alınabilecek önemli bir bileşen olarak değerlendirilebilir. 

Sekizinci ana bileşen (PRIN8) ise toplam varyasyonun %4,85’ini açıklamış; başak uzunluğu, 

başakta tane sayısı ve bitki boyu pozitif yük değerleriyle yer alırken, başakta tane ağırlığı 

negatif ilişki göstermiştir. Bu durum, başak morfolojisi ile tane ağırlığı arasında belirli bir denge 

veya ters yönlü ilişki bulunabileceğini göstermekte ve PRIN8’in başak yapısı ile tane dolumu 

arasındaki ayrışmayı temsil ettiğini düşündürmektedir. 
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İlk yıla ait PCA sonuçları genel olarak değerlendirildiğinde, morfolojik özellikler, verim 

unsurları ve morfolojik özelliklerin farklı ana bileşenler altında gruplaştığı görülmektedir. Bu 

durum, incelenen özelliklerin birbirinden bağımsız ya da kısmen ilişkili farklı varyasyon 

kaynakları tarafından kontrol edildiğini göstermektedir. Özellikle tane verimi gibi kompleks 

kantitatif özelliklerin tek bir bileşenle açıklanamaması, bu karakterlerin çok sayıda morfolojik, 

fizyolojik ve çevresel faktörün ortak etkisi altında şekillendiğini ortaya koymaktadır. Bu 

nedenle buğday ıslah programlarında yalnızca tek bir özelliğe dayalı seleksiyon yaklaşımı 

yerine, verim, verim unsurları ve adaptasyon kabiliyetinin birlikte değerlendirildiği çok yönlü 

seleksiyon stratejilerinin benimsenmesi gerekmektedir. Elde edilen bulgular, buğday 

materyallerinde çok değişkenli analizlerin seleksiyon etkinliğini artırmada kullanılabileceğini 

bildiren Westerlund ve ark. (1991) ile uyumlu niteliktedir. UPGMA yöntemiyle oluşturulan ilk 

yıla ait dendrogram incelendiğinde (Şekil 1), genotiplerin belirli kümeler altında toplandığı ve 

bu kümeler arasında belirgin ayrımların oluştuğu belirlenmiştir. Dendrogramın üst kısımlarında 

yer alan genotiplerde dal uzunluklarının fazla olması, gruplar arasındaki uzaklığın 

belirginleştiğini ve incelenen genotipler arasında yüksek düzeyde varyasyon bulunduğunu 

göstermektedir. Alt kümeler değerlendirildiğinde, bazı genotiplerin kısa dal mesafeleriyle 

birbirine yakın gruplar oluşturduğu, bazı genotiplerin ise daha uzun dal mesafeleriyle farklı 

kümelerde yer aldığı görülmüştür. Bu yapı, araştırmada kullanılan buğday genotiplerinin hem 

benzer özelliklere sahip homojen alt gruplar hem de belirgin farklılıklar gösteren heterojen 

gruplar içerdiğini ortaya koymaktadır. Dolayısıyla dendrogram analizi, PCA bulgularını 

desteklemiş ve genotipler arasındaki morfolojik ve agronomik farklılıkların 

sınıflandırılmasında etkili bir araç olarak değerlendirilmiştir. 

4. Sonuç  

Bu çalışmada, 140 adet Buğday genotipi iki farklı yetiştirme sezonunda agronomik, 

morfolojik ve fitopatolojik özellikler bakımından değerlendirilmiş; elde edilen veriler temel 

bileşenler analizi (PCA) ve kümeleme analizi gibi çok değişkenli istatistiksel yöntemler 

kullanılarak analiz edilmiştir. Çok değişkenli istatistiksel yaklaşımların, karmaşık fenotipik 

yapıların açıklanmasında ve özellikle genotip × çevre interaksiyonunun yorumlanmasında etkili 

araçlar olduğu literatürde yaygın şekilde bildirilmektedir (Jolliffe ve Cadima, 2016; Rufaioğlu, 

2025). Araştırmada elde edilen PCA sonuçları, toplam varyasyonun büyük bir kısmının ilk dört 

ana bileşen tarafından açıklandığını ortaya koymuştur. Her iki yılda ilk dört ana bileşenin 

toplam varyasyona katkısının %64-69 arasında değişmesi, incelenen özelliklerin daha düşük 

boyutlu yapılar altında anlamlı şekilde temsil edilebildiğini göstermektedir. Bu durum, boyut 

indirgeme yöntemlerinin tarımsal fenotipik verilerin yorumlanmasında etkin şekilde 

kullanılabileceğini bildiren çalışmalarla paralellik göstermektedir (Abdi ve Williams, 2010; 

Ringnér, 2008). Ayrıca ilk dört bileşenin yüksek varyans değerlerine sahip olması, bu 

bileşenlerin biyolojik açıdan anlamlı özellik gruplarını temsil ettiğini ortaya koymaktadır. Buna 

karşın, verim ve verim bileşenlerinin yıllar arasında farklı ana bileşenlerde yer aldığı 

belirlenmiştir. Tane verimi, başakta tane sayısı ve bin tane ağırlığı gibi kantitatif özelliklerin 

farklı bileşenler altında gruplaşması, bu karakterlerin çevresel değişkenlerden önemli düzeyde 

etkilendiğini göstermektedir. Bu sonuçlar, genotip × çevre interaksiyonunun kantitatif 

karakterler üzerindeki etkisini ortaya koyan klasik genetik çalışmalarla uyumludur (Falconer, 

1996; Lynch & Walsh, 1998). Özellikle verim gibi kompleks özelliklerin yalnızca genetik 

yapıdan değil, çevresel faktörlerden ve yetiştirme koşullarından da güçlü biçimde etkilenmesi, 

bu özelliklerin farklı çevre ve yıllarda değerlendirilmesinin gerekliliğini ortaya koymaktadır. 

Dolayısıyla verim bileşenlerinin tek bir çevrede değerlendirilmesi yeterli olmamakta; çoklu 

çevre ve çok yıllı denemeler, daha güvenilir seleksiyon kriterlerinin belirlenmesi açısından 

zorunlu hale gelmektedir. Kümeleme analizleri, bitki ıslahında genetik uzaklıkların 

belirlenmesi ve fenotipik benzerliklerin ortaya konulması açısından yaygın şekilde kullanılan 
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güvenilir analiz yöntemlerinden biridir (Everitt ve ark., 2011; Hair ve ark., 2010). Bu çalışmada 

elde edilen kümeleme analizi sonuçları, PCA bulgularıyla büyük ölçüde uyum göstermiş ve 

incelenen özelliklerin verim bileşenleri ve morfolojik karakterler olmak üzere üç temel 

fonksiyonel grup altında toplandığını ortaya koymuştur. Morfolojik özelliklerinin daha yoğun 

ve stabil kümeler oluşturması, bu karakterlerin genetik açıdan daha kararlı yapıda olduğunu 

göstermektedir. Buna karşılık verim özelliklerinin daha dağınık kümelenme göstermesi, bu 

özelliklerin yüksek fenotipik vasyasyona sahip olduğunu ve çevresel değişkenlerden önemli 

düzeyde etkilendiğini ortaya koymaktadır. Elde edilen sonuçlar, verim özelliklerinin çoklu 

çevre denemeleri ile değerlendirilmesi gerektiğini vurgulayan klasik ıslah teorileriyle 

uyumludur (Bernardo, 2002). 

 

Şekil 1. Buğday (Triticum aestivum L.) genotiplerinin morfolojik ve kalite özelliklerine göre 

hiyerarşik kümeleme dendrogramı (UPGMA). 
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Genel olarak değerlendirildiğinde, araştırma sonuçları buğday genotiplerinin 

performanslarının hem genetik yapıdan hem de genotip × çevre interaksiyonundan önemli 

ölçüde etkilendiğini göstermiştir. Morfolojik özelliklerin daha stabil ve güvenilir seleksiyon 

kriterleri oluşturduğu, buna karşın tane verimi ve verim bileşenleri gibi kantitatif karakterlerin 

daha değişken bir yapı sergilediği belirlenmiştir. Bu nedenle seleksiyon çalışmalarında 

morfolojik özelliklerin öncelikli ve güvenilir kriterler olarak değerlendirilebileceği, verim ve 

verim bileşenlerinin ise çoklu çevre ve çok yıllı veri setleri ile desteklenerek değerlendirilmesi 

gerektiği sonucuna ulaşılmıştır. Ayrıca başakta tane sayısı ve bin tane ağırlığı gibi verim 

bileşenlerinin farklı ana bileşenlerde yer alması, bu özelliklerin bağımsız seleksiyon kriterleri 

olarak ele alınmasının genetik ilerlemeyi hızlandırabileceğini göstermektedir. Sonuç olarak, 

gelecekte yürütülecek çalışmalarda genotip performansının daha güvenilir, kararlı ve 

genellenebilir biçimde değerlendirilebilmesi için çok yıllı ve çok lokasyonlu denemelerin 

kullanılması büyük önem taşımaktadır. 
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