
Girifl

Son 50 y›ldan beri fazla say›da amphiploid bitki
sentezlenmifl olmakla birlikte, tritikale (X Triticosecale
Wittmack) genellikle bu yolla gelifltirilmifl baflar›l› yapay
ürünlerin tek örne¤i olarak dikkate al›nmaktad›r (1). Son
20 y›ld›r tritikale ›slah› konusunda çok önemli ilerlemeler
kaydedilmifltir. Tritikalenin tetraploid (2n=28),
hekzaploid (2n=42) ve oktoploid (2n=56) formlar›
bulunmaktad›r. Bunlar aras›nda bafllang›çta oktoploidler
önemli iken, 1950’li y›llar›n bafl›ndan beri ilgi hekzaploid
seviyeye do¤ru kaym›flt›r. Tritikalenin ›slah› yo¤un
sitogenetik araflt›rmalar› da beraberinde getirmifltir (2).

Tritikalenin elde edilmesindeki amaç bu¤day›n verim
ve kalitesi ile çavdar›n gümrahl›k ve ekstrem koflullarda
yetiflebilme özelliklerinin birlefltirilmesidir. Tritikale kurak
ve k›fllar› çok sert geçen bölgelerde, yüksek yaylal›k
yerlerde, tafll› ve meyilli arazilerde bu¤day ve arpadan
daha verimlidir (3,4,5). Yine, asitli ve serbest
alüminyumlu topraklara bu¤daydan daha iyi uyum
gösterebilmektedir (6,7,8). Bu nedenle, böyle alanlarda
tritikalenin yetifltirilmesi önerilmektedir. Tritikalenin
dünyada toplam ekim alan› yaklafl›k 1.694 bin hektard›r

(9). Ülkemizde ise ticari anlamda ekimi henüz
yap›lmamaktad›r.

Bu¤day ve çavdar›n melezlenmesiyle elde edilen ilk
melez primer tritikale olarak adland›r›lmakta olup,
genellikle bu flekilde do¤rudan kullan›lmay›p de¤iflik ›slah
yöntemleri uygulanarak iyilefltirilmeye çal›fl›lmaktad›r. Bu
ifllemler sonunda gelifltirilen tritikaleler ise sekonder
tritikale olarak adland›r›lmaktad›r (10,11). Hekzaploid
tritikalelerin ›slah›nda en önemli kaynak hekzaploid
bu¤day olup, flu amaçlar için kullan›lmaktad›r;
1)tetraploid bu¤day›n sitoplazmas› ile hekzaploid
bu¤day›n sitoplazmas›n› yer de¤ifltirmek, 2) tetraploid ve
hekzaploid bu¤day›n ayn› kaynaktan gelen A ve B
genomalar›na ait kromozomlar aras›nda rekombinasyon
sa¤lamak ve 3) hekzaploid tritikalenin çavdar veya
bu¤day genomlar›nda bulunan kromozom ya da
kromozom kollar›ndan bir veya birkaç›n› ç›kararak yerine
hekzaploid bu¤day›n D genomu kromozom ya da
kromozom kollar›n› yerlefltirmektir (2).

Hekzaploid (2n=42) ve aneuploid (2n=41)
tritikalelerde yap›lan karyotip analizlerinde kromozomlar
kol oranlar› ve satellitler gibi morfolojik özellikleri dikkate
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Özet: Bu araflt›rmada CIMMYT kaynakl› hekzaploid (2n=42) tritikalenin Nutria 7272 hatt›nda karyotip ve idiogram analizleri yoluyla
kromozomlar›n morfolojik yap›lar› belirlenmeye çal›fl›lm›flt›r. Yap›lan incelemeler sonucunda kromozomlar, satellitin bulunup
bulunmamas› durumuna ve kol oran›na göre satellitli, median, submedian ve subterminal olmak üzere dört grupta incelenmifltir.
Denemede kullan›lan Nutria 7272 hatt›nda 42 kromozomdan 4 tanesinin satellitli, 14 tanesinin median, 18 tanesinin submedian ve
6 tanesinin de subterminal oldu¤u saptanm›flt›r. Kromozom uzunlu¤u 4.844 µ (M7) - 8.066 µ (SM1), kol oran› ise 1.091 (M7) -
2.125 (SM1) aras›nda de¤iflmifltir. Satellit uzunlu¤u SAT1 ve SAT2 kromozomlar›nda s›ras›yla 0.878 ve 0.823 µ olmufltur.

Karyotype Analysis in Hexaploid Triticale

Abstract: In this study, morphology of chromosomes was determined via karyotype and idiogram analysis in Nutria 7272 line of
hexaploid (2n=42) triticale obtained from CIMMYT. On the bases of the presence or absence of satellites and the arm ratio, the
chromosome complement was divided into four groups; satellited, median, submedian and subterminal chromosomes. Of the 42
chromosomes present in Nutria 7272 karyotype, 4 were satellited, 14 median, 18 submedian and 6 subterminal. The chromosome
length and the arm ratio were 4.844 µ (M7) - 8.066 µ (SM1) and 1.091 (M7) - 2.125 (SM1), respectively. The satellite length of
SAT1 and SAT2 chromosomes were 0.878 and 0.823 µ, respectively.



al›narak satellitli, median, submedian ve subterminal
olmak üzere 4 gruba ayr›larak incelenmifltir (12,13). Bu
gruplarda yer alan kromozomlar›n say›s› uygulanan ›slah
yöntemlerine ba¤l› olarak genotiplere göre
de¤iflebilmektedir. Örne¤in, hekzaploid tritikalede çavdar
genomuna ait herhangi bir R kromozomu veya tetraploid
bu¤day›n A genomu kromozomlar›ndan herhangi biri ile
ekmeklik bu¤day›n D genomuna ait herhangi bir
kromozomun yer de¤ifltirmesine (substitusyon) ba¤l›
olarak karyotipte farkl›l›klar ortaya ç›kabilmektedir
(14,15,16). Böyle de¤ifliklikler fenotipik görünüfle de
yans›maktad›r.

Monozomik ve trizomik gibi eksik ya da fazla
kromozom say›s›na sahip bitkilerde hangi kromozomun
eksik veya fazla oldu¤u bilindi¤inde, bunun sonucunda
ortaya ç›kan fenotipik de¤iflikliklere bakarak, sözkonusu
kromozomlar üzerinde bulunan genlerin hangi fenotipik
özellikleri idare etti¤i k›smen de olsa belirlenebilir. Bu
yönde elde edilecek bulgular özellikle ›slahç›lara ve
genetikçilere oldukça yararl› bilgiler sunmaktad›r. Bu
durum, farkl› iki cinsin melezlenmesiyle elde edilen
tritikalenin ›slah›nda da önem arz etmektedir. Ancak,
bunun için kromozomlar›n karyotip analizi yoluyla
morfolojik olarak tan›mlanmalar› gerekmektedir. Bu
araflt›rman›n amac›, hekzaploid tritikalenin Nutria 7272
hatt›nda karyotip ve idiogram analizi yapmak ve böylece
her bir kromozomun morfolojik yap›s›n› ve büyüklü¤ünü
belirlemektir.

Materyal ve Yöntem

Denemede, Erzurum ekolojik koflullar› için tavsiye
edilen (17) ve sitolojik stabilitesi iyi olan (18) Nutria 7272
tritikale hatt› kullan›lm›flt›r. Bu hat CIMMYT kaynakl›
olup, hekzaploid (2n=42)’dir.

Kök ucu örnekleri ve preparatlar›n haz›rlanmas›nda
Shigenega ve Larter (12) ve Sa¤söz (19) taraf›ndan
uygulanan yöntem kullan›lm›flt›r. Bu amaçla 50 tohum
petri kutusuna konularak çimlendirilmifl ve kök
uzunluklar› 1-1.5 cm’ye ulaflt›klar›nda pensle kopar›larak,
içerisinde α-monobromonaftalinin su ile doyurulmufl
solusyonu bulunan tüplere konularak buzdolab›nda (2-
4°C’de) 22 saat süreyle ön iflleme tabi tutulmufltur. Bu
ifllemin ard›ndan kök ucu örnekleri Carnoy solusyonunda
(6:3:1 oran›nda alkol, glasial asetik asit ve kloroform
kar›fl›m›) oda s›cakl›¤›nda 2 saat süreyle fikse edilmifl ve 1
N HCl’de 60°C’de 20 dakika bekletilerek hidroliz
edilmifltir. Daha sonra Feulgen ile boyanm›flt›r.

Boyanm›fl kök ucu örneklerinden preparatlar
haz›rlanarak mikroskopta incelenmifltir. Bunlar
içerisinden kromozomlar›n morfolojik yap›lar› net olarak
görülebilen ve kromozomlar› ayn› düzlemde bulunan 15
hücrenin (15 fide ve her fideden birer hücre) resimleri
mikroskobun 100 büyütmeli objektifi kullan›larak
çekilmifltir. Afl›r› derecede büzülmüfl kromozomlarda
satellit gibi yap›lar› tam olarak belirlemek zor
oldu¤undan, farkl› büyüklüklerde ve çok büzülmemifl
kromozomlara sahip hücreler seçilmifltir. Bu hücrelerin
resimleri çekilmifl ve negatif filmler 18x24 cm
boyutlar›nda foto¤raf kart›na bas›lm›flt›r. Ayn› flekilde,
gerçek büyütmenin ne kadar oldu¤unu saptamak için
objekt mikrometrenin de foto¤raf› çekilmifl ve bu negatif
film yine 18x24 cm’lik foto¤raf kart›na agrandizör hiç
de¤ifltirilmeden tabedilmifl ve böylece 1µ‘un ne kadar
büyütüldü¤ü hesaplanm›flt›r. Bu çal›flmada, kromozomlar
gerçek büyüklüklerinin 2800 kat› büyütülmüfltür. Büyük
boy (18x24 cm) foto¤raf kart›na bas›lan kromozomlar›n
boylar› 0.05 mm hassasiyetli kompasla ölçülmüfl ve elde
edilen de¤erler mikrona (µ) çevrilmifltir. Kromozomlar›n
morfolojik yap›lar› olarak afla¤›da belirtilen özellikler
Shigenega ve Larter (12), Sa¤söz (19) ve Elçi (20)
taraf›ndan uygulanan esaslara göre incelenmifltir.

Kromozom Uzunlu¤u: Kromozomun mikron (µ)
cinsinden toplam uzunlu¤u olup, sentromerler gibi
boyanmayan ve satellitler ile kollar aras›ndaki uzunluk
hesaba kat›lmam›flt›r.

Kol Oran›: Kromozomun uzun kol boyu k›sa kol
boyuna bölünerek hesaplanm›flt›r (10,11).

Satellit Uzunlu¤u: Satellitli kromozomlarda satellitin
uzunlu¤u ölçülerek belirlenmifltir.

Onbefl hücrede her bir kromozom için ayr› ayr›
hesaplanan kromozom uzunluklar›, kol oranlar› ve satellit
uzunluklar›n›n ortalamas› al›narak homolog kromozomlar
belirlenmifl ve yan yana getirilmifltir. Böylece bir
kromozomun kromozom uzunlu¤u hesaplan›rken, 30
kromozomun (15 hücre x 2 homolog kromozom = 30
kromozom) ortalamas› al›nm›flt›r. Bu de¤erlerden
yararlan›larak, kromozomlar›n idiogramlar› da çizilmifltir.
Karyotipte kromozomlar homologlar› ile birlikte yan yana
getirilerek s›ralanm›fl, idiogramda ise homolog
kromozomlardan bir tanesi gösterilmifltir. Satellitin
bulunup bulunmamas›na ve kol oran›na (sentromerin
yerine) göre kromozomlar 4 gruba ayr›lm›flt›r (12).
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1. Satellitli kromozomlar (SAT).

2. Median kromozomlar (M). Kol oran› 1.000-1.250
aras›nda olan kromozomlar.

3. Submedian kromozomlar (SM). Kol oran› 1.251-
1.750 aras›nda olan kromozomlar.

4. Subterminal kromozomlar(ST). Kol oran›
1.750’den büyük olan kromozomlar.

Her bir grup içerisinde yer alan kromozomlar
uzunluklar›na göre büyükten küçü¤e do¤ru s›ralanm›flt›r.

Araflt›rma Sonuçlar›

Kromozomlar›n uzunluklar›, kol oranlar› ve satellitli
kromozomlarda satellit uzunluklar› ile ilgili de¤erler Tablo
1’de sunulmufltur.

1.  Satellitli Kromozomlar (SAT)

Denemede kullan›lan hekzaploid tritikale hatt›nda 42
kromozomdan 4 tanesi (2 homolog kromozom çifti) bu

grupta yer alm›flt›r (SAT1 ve SAT2). Bunlardan SAT1

kromozomu 6.306 µ (4.967-7.693 µ) uzunlukta olup,
1.440 (1.089-1.759) kol oran›na ve 0.878 µ (0.582-
1.146 µ) uzunlukta satellite sahiptir. Ayn› özellikler SAT2

kromozomu için s›ras›yla 5.615 µ (4.060-7.125 µ),
1.471 (1.169-1.915) ve  0.823 µ (0.561-1.321 µ)
olmufltur. SAT1 ve SAT2 kromozomlar› sentromerin yeri
bak›m›ndan submedian durumdad›rlar (Tablo 1; fiekil 1
ve 2).

2.  Median Kromozomlar (M)

‹ncelenen kromozomlardan 14 tanesi (7 homolog
kromozom çifti) kol oran›na göre median durumda olup,
ortalama kromozom uzunlu¤u 7.791 µ (M1) ile 4.844 µ
(M7) aras›nda de¤iflmifltir. Di¤er taraftan, median
kromozomlar›n en k›sas› olan M7 ayn› zamanda tüm
genomun da en küçük kromozomudur. Minimum ve
maksimum de¤erler incelendi¤inde yine en k›sa (M7,
3.628 µ) ve en uzun (M1, 10.489 µ) kromozomlar›n bu
grupta yer ald›¤› görülmektedir. Median kromozomlarda
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Tablo 1. Hekzaploid Tritikalenin Nutria 7272 Hatt›nda Kromozom Uzunluklar›, Kol Oranlar› ve Satellit Uzunluklar›.

Kromozomlar* Kromozom Uzunlu¤u (µ) Kol Oran› Satellit Uzunlu¤u (µ)

Ortalama Min. Mak. Ortalama Min. Mak. Ortalama Min. Mak.

SAT1 6.306 4.967 7.693 1.440 1.089 1.759 0.878 0.582 1.146

SAT2 5.615 4.060 7.125 1.471 1.169 1.915 0.823 0.561 1.321

M1 7.791 6.542 10.489 1.127 1.105 1.226

M2 7.070 5.564 8.850 1.138 1.085 1.249

M3 6.602 5.260 8.296 1.105 1.000 1.221

M4 6.292 5.178 7.184 1.114 1.052 1.246

M5 5.927 4.950 7.389 1.113 1.004 1.199

M6 5.528 4.385 6.560 1.242 1.000 1.247

M7 4.844 3.628 6.196 1.091 1.056 1.194

SM1 8.066 6.475 9.832 1.488 1.354 1.725

SM2 7.495 6.314 8.971 1.491 1.368 1.747

SM3 7.163 6.039 8.346 1.506 1.353 1.737

SM4 6.791 5.710 7.964 1.469 1.280 1.673

SM5 6.546 5.392 7.807 1.519 1.384 1.740

SM5 6.205 5.153 7.518 1.382 1.300 1.620

SM7 5.966 5.060 7.421 1.468 1.295 1.590

SM8 5.536 4.564 7.039 1.510 1.407 1.693

SM9 5.014 4.232 6.189 1.553 1.389 1.629

ST1 7.436 5.542 10.068 2.125 1.966 2.340

ST2 6.213 4.414 8.328 2.093 1.989 2.363

ST3 5.235 3.954 6.714 1.993 1.766 2.177

* SAT: Satellitli, M: Median, SM: Submedian, ST: Subterminal.



kol oran› 1.091 (M7) ile 1.242 (M6) aras›nda olup, bu
grupta hesaplanan en küçük kol oran› 1.000, en yüksek
kol oran› ise 1.249 olmufltur (Tablo 1; fiekil 1 ve 2).

3.  Submedian Kromozomlar (SM)

Tablo 1’in incelenmesinden de anlafl›laca¤› gibi, kol
oranlar› 1.382 (SM6) - 1.553 (SM9) aras›nda de¤iflen 18

kromozom (9 çift homolog kromozom) submedian olarak
s›n›fland›r›lm›flt›r (fiekil 1 ve 2). Bu grubun en uzun
kromozomunda (SM1) kromozom uzunlu¤u 8.066 µ
(6.475-9.832 µ) iken, en k›sa kromozomunda (SM9)
kromozom boyu 5.014 µ (4.232-6.189 µ) olmufltur.
Araflt›rmada kullan›lan Nutria 7272 hatt›nda tüm
genomun en uzun kromozomu (SM1) bu grupta
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fiekil 1. Hekzaploid tritikalenin Nutria 7272 hatt›nda mitotik metafaz kromozomlar› ve karyotip.



belirlenmifl ancak, bu kromozom ile M1 kromozomu
aras›ndaki fark küçük olmufltur (Tablo 1).

4.  Subterminal Kromozomlar (ST)

Ölçümü yap›lan 42 kromozomdan 6 tanesi (3
homolog kromozom çifti) kol oran› yönünden
subterminal grupta yer alm›flt›r (Tablo 1; fiekil 1 ve 2).
Subterminal kromozomlardan ST1, ST2 ve ST3’ün
uzunluklar› s›ras›yla 7.436 µ (5.542-10.068 µ), 6.213 µ
(4.414-8.328 µ) ve 5.235 µ (3.954-6.714 µ), kol
oranlar› ise yine ayn› s›ra ile 2.215 (1.966-2.340), 2.093
(1.989-2.363) ve 1.993 (1.766-2.177) olmufltur.

Tart›flma

Bu¤day ve çavdar kromozomlar›n›n bir araya
getirilmesiyle sentezlenen amphiploid tritikalede
kromozomlar›n morfolojik yap›lar› ebeveynlerinden
farkl›l›k gösterebilmektedir. Bu durumun en az›ndan
çavdar kromozomlar›nda meydana geldi¤i bilinmektedir.
Çavdar kromozomlar› bu¤day›n genetik zeminine
aktar›ld›¤›nda kromozom uzunluklar›nda azalmalar
olabilmektedir. Bu nedenle tritikalenin karyotipi iki
ebeveyn karyotipinin benzeri olarak düflünülmez.
Dolay›s›yla, kromozomlar›n morfolojilerine bakarak
tritikale genomunda yer alan çavdar ve bu¤day

kromozomlar› kolayca ay›rt edilemez (12,21,22,23).
Merker (24) tritikaledeki SM2 kromozomunun çavdar›n
nucleolar kromozomu oldu¤unu, tritikale genomuna dahil
edilmesinden dolay›, submedian kromozomu meydana
getirmek için satellitin k›sa kol ile kaynaflt›¤›n› ileri
sürmüfltür. Kromozom kolu ile satellitin kaynaflmas› veya
bu kol üzerinde sekonder yap›lar›n oluflumu hem
hekzaploid ve oktoploid (2n=56) tritikalelerde (25), hem
de bu¤day-çavdar adisyon (bu¤daya çavdar kromozomu
ilave edilmifl hatlar) hatlar›nda (23,26) kaydedilmifltir. Bu
veriler göstermektedir ki, bu¤day sitoplazmas›nda bu¤day
ve çavdar kromozomlar›n›n birlikte bulunmalar›
kromozomlar›n morfolojik yap›lar›nda de¤iflikliklere,
özellikle çavdar nucleolar kromozomunda satellitin k›sa
kol ile birleflmesine neden olmaktad›r. Nitekim, Heneen
(27) kendilemeye ba¤l› olarak, çavdar kromozomlar›n›n
morfolojisinin tritikalede oldu¤u gibi de¤iflikli¤e
u¤rad›¤›n› bildirmifltir. Bunlar›n aksine Shigenega ve
Larter (12), çavdar kromozomlar›n›n morfolojilerinde
baz› modifikasyonlar meydana gelmekle birlikte, bir grup
olarak, bu¤day›n A ve B genomu kromozomlar›ndan
belirgin bir flekilde ay›rdedilebilece¤ini ifade etmifllerdir.

Shigenega ve Larter (12) ve Shigenega ve ark. (13)
hekzaploid tritikalenin Rosner çeflidinde idiogram›
oluflturan 21 kromozomdan 5 tanesinin satellitli
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fiekil 2. Hekzaploid tritikalenin Nutria 7272
hatt›nda idiogram.



oldu¤unu saptam›fllar ve bunlardan üçünün çavdar
genomuna ait oldu¤unu bildirmifllerdir. Buna karfl›n,
diploid çavdarda (Secale cereale L.) yap›lan baz› karyotip
analizlerinde satellitli kromozomun 1 çift oldu¤u (1R
kromozomu) kaydedilmifltir (20,28). Ayn› flekilde Merker
(24), hekzaploid tritikalede çavdar kromozomlar›n›
grupland›rmaya dahil etmemifl, bu¤day genomunda ise 2
çift satellitli kromozom bulundu¤unu saptam›flt›r. Bu
araflt›rmada da satellitli kromozomun 2 çift oldu¤u tespit
edilmifltir. Bunlar›n ikisinin de bu¤day genomuna ait
oldu¤u tahmin edilmektedir. Çavdar genomuna ait bir çift
satellitli kromozomun ya Merker (24) taraf›ndan
belirtildi¤i gibi satellit ile kromozomun k›sa kolunun
kaynaflmas› sonucunda morfolojik yap› olarak de¤iflti¤i
veya bu kromozom (1R) ile hekzaploid bu¤day›n 1D
kromozomu aras›ndaki subtitusyona ba¤l› olarak
genomdan ç›kar›lm›fl olabilece¤i düflünülmektedir.
Nitekim, denemede kulland›¤›m›z hekzaploid tritikale
hatt›n›n pedigrisi incelendi¤inde sekonder tritikale oldu¤u
görülmektedir. Di¤er bir ifadeyle, bu¤day ve çavdar›n
melezlenmesinden sonra elde edilen ilk melez (primer
tritikale) ›slah amac›yla ileriki aflamalarda hekzaploid
bu¤day ile melezlemelere tabi tutulmufltur. Buna ba¤l›
olarak, R ve D genomlar› aras›nda substitusyon (1R/1D)
olabilece¤i, dolay›s›yla çavdar›n satellitli kromozomunun
tritikale (Nutria 7272) genomundan ç›kar›lm›fl olabilece¤i
düflünülmektedir. Substitusyonlar genellikle 1R/1D,
2R/2D, 4R/4D ve 7R/7D veya 6A/6D kromozomlar›
aras›nda yap›lmaktad›r. Bunlardan en yayg›n olan› 2R/2D
substitusyonudur (2,29).

Denemede incelenen kromozomlardan kol oran›na
göre 7 çiftinin median, 9 çiftinin submedian, 3 çiftinin ise
subterminal oldu¤u belirlenmifltir. Ayn› flekilde,
hekzaploid tritikalenin monozomik bitkileri kullan›larak
yap›lan çal›flmalarda (12,13) 5 kromozomun median, 9
kromozomun submedian ve 2 kromozomun subterminal
tipte oldu¤u tespit edilmifltir. Araflt›r›c›lar, kromozom

uzunlu¤unun 5.55-9.53 µ, kol oran›n›n ise 1.05-2.76
aras›nda de¤iflti¤ini bildirmifllerdir. Çal›flmada elde
etti¤imiz sonuç ile sözkonusu araflt›r›c›lar›n (12) bulgular›
aras›nda küçük farkl›l›klar bulunmaktad›r. Bu
varyasyonun kullan›lan genotiplerin ve incelenen
hücrelerde kromozomlar›n k›salma derecelerinin farkl›
olmas›ndan kaynakland›¤› düflünülmektedir. Nitekim,
Gupta (30) hekzaploid bu¤dayda kromozom uzunlu¤u
yönünden elde edilen de¤erlerin genotiplere göre
de¤iflti¤ini bildirmifltir. Bu araflt›rmada, kromozom
uzunlu¤u yönünden gerçek de¤eri elde edebilmek için
morfolojik yap›lar› belirgin ancak, k›salmalar›
(büzülmeleri) farkl› derecede olan kromozomlar
kullan›lm›flt›r. Bu nedenle, özellikle kromozom uzunlu¤u
yönünden minimum ve maksimum de¤erler aras›nda
belirgin bir fark vard›r (Tablo 1). Bu verilerden
anlafl›laca¤› gibi incelemede kullan›lan kromozomlar›n
k›salma durumlar› kromozom uzunlu¤unda önemli bir
faktördür. Dolay›s›yla, Shigenega ve Larter (12)’in
bulgular› ile çal›flmada elde etti¤imiz sonuçlar aras›ndaki
küçük farkl›l›klar›n, büyük oranda, incelenen hücrelerdeki
kromozomlar›n büzülme derecesinden kaynaklanm›fl
olabilece¤i düflünülmektedir.

Sonuç olarak, hekzaploid tritikalenin Nutria 7272
hatt›nda 2 çift kromozomun satellitli, 7 çift kromozomun
median, 9 çift kromozomun submedian, 3 çift
kromozomun ise subterminal oldu¤u saptanm›flt›r.
Karyotip analizi konusunda yap›lan çal›flmalardan elde
edilen sonuçlar genotiplere ve incelenen hücrelerdeki
kromozomlar›n k›salma derecelerine göre
de¤iflebilmektedir. Bu nedenle, yaln›zca karyotip analizleri
sonuçlar›na bakarak, tritikale genomunda yer alan bu¤day
ve çavdar kromozomlar›n› ay›rt etmek oldukça zordur. Bu
araflt›rmadan elde edilen bulgular›n tritikalenin ›slah›
konusunda ileride yap›lmas› düflünülen çal›flmalarda
yararl› olaca¤› düflünülmektedir.
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