T.C.
HARRAN UNIVERSITESI
FEN BIiLIMLERI ENSTITUSU

DOKTORA TEZIi

MAKARNALIK BUGDAYDA BAZI KALITE VE VERIM iLE ILiSKiLi
KARAKTERLERDE GENETIK ANALIZLER

Yal¢in COSKUN

TARLA BIiTKILERi ANABILIM DALI

SANLIURFA
2009



ICENDEKILER

Sayfa No

oz i
ABSTRACT ii
TESEKKUR ...uooveeerenerererenereeessesesesesesessssesesessssssssesssesenes jii
SEKILLER DiZiNi iv
CIiZELGELER DIiZiNi v
SIMGELER DIZiNi vi
1. GIRiS 1
2. ONCEKI CALISMALAR 4
3. MATERYAL ve YONTEM 11
3.1. Arastirma Materyali ve Tarla Denemeleri.............ccccoeviiiiiiriiiieeiiie et 11
3.2, INCElENEn OZELIKIET. .........oviviieieciiieeiei ettt 13
3.3. Istatistik — Genetik ANALIZIET...............c.ovovevieieieieieieeeeeeeeee et 15
3.3.1. Varyans analiZIert ........coc.eiiriiiniiiniiiiieeiic et 15
3.3.2. Allelik olmayan interaksiyonlarin testi (EPiStazi)........ccocueerueirniienieenieeniieenieeeieeeeeenn 15
3.3.3. Bartlett ve F varyans homojenlik teSti.........ccoveirriiiniiiniiiniiiniieniiceeccniec e 16
3.3.4. Ortalama ve varyans 0geleri tahminleri........c..cccoocueeriiiiiiiiniiiniieniececcec e 17
3.3.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanshik orant............cc...c....... 18
3.3.6. DiZer Zen €tKILEIT ...ccouueeiiiiiiiiiniiientee et 19
3.3.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri ............ccooeervieeniiinieenneennneen. 19
3.3.8. Bilgisayar programi yoluyla varyans 6geleri tahminleri.........c.cocccoviieniieniceniciincennee. 19

4. ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA 20
4.1. Basaklanma Gun SayIS1 (ZUN) .....c.eeervierieerieiiiiieiitentee ettt ettt et 20
4.1.1. Varyans analiZISIT .........coouiiriiiiiiiiiiieit ettt 20
4.1.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (EpiStazi) .........ccccceeriieeriiiiriieiniieinieeieceec e 21
4.1.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri..........cccovoueiriiiniiiiiiiiiiiiiiiiiiceceeceeee 21
4.1.4. Ortalama ve varyans ogelerinin hesaplanmasi..........cccceevcveirieiiiiiiniienieeniccniec e 22
4.1.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ile dominanslik orant..............c.......... 22
4.1.6. DiZer gen CtKILEIT ...oceiveiieeiiiiie et 22
4.1.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri .........ccoccceeeeerniienicenicenieennnn. 23
4.1.8. Bilgisayar programi yoluyla varyans 6geleri tahminleri.............ccceevvoivenniiieeniiiereeee, 25

4.2, Kanopi S1CAKIZT (PC)vuvrviiiierieiieieeieieeiett ettt ettt ettt ettt b s esteseeseebesseneaseeseesennas 26
4.2.1. Varyans analiZICT ..........oeeriuiieiiiiiee ettt et e e e e 26
4.2.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (EPiStazi) .........ccceeerouiereriiieeeniiiee e 27
4.2.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri...........cccviiriiiiiriiiieiiiicecee e, 27
4.2.4. Ortalama ve varyans ogelerinin hesaplanmasi...........c.ccccocveiiviiiniieniiinieeniecnee e 28
4.2.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanslik orant......................... 28
4.2.6. DiZer gen StKILEIT ...oceeveiieeiiiiie et 29
4.2.7. Bilgisayar programi1 yoluyla ortalama 6geleri tahminleri...........ccccooeeeiieniiiiniiineene. 29
4.2.8. Bilgisayar programi yoluyla varyans 6geleri tahminleri.............ccceeviieieniieiiniiieneeee. 31

4.3, BItKi BOYU (CIN) ..ttt ettt ettt ettt ettt et et et et et e eteeteeneens 32
4.3.1. Varyans analiZICT ..........ceeeuuiieiiiiie et e 32
4.3.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (EpPiStazi) .........ccceeerouieieniiieeiniiieeeeiee et 33
4.3.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri..........ccccvieriiiiiniiiiiiiiieeee e, 33
4.3.4. Ortalama ve varyans 6geleri hesaplamalart ...........cooocoeeeiiiiiiiiiiiienie e 34
4.3.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanslik orant......................... 34
4.3.6. Dier gen StKILeIT ...oceiueiiiiiiiiie et 34
4.3.7. Bilgisayar programi1 yoluyla ortalama 6geleri tahminleri.............ccoooeeiieniiiiniinennee. 35
4.3.8. Bilgisayar programi yoluyla varyans dgeleri tahminleri.............cccoeviiieeeiieeinciienenee. 37

4.4. Basakta Tane SayIS1 (AEt)........ccuiieiiiuiiieiiiiee ettt et e ettt e e et e e st ee e e e neeeeenneees 38
4.4.1. Varyans analiZICT ..........oeeiuuiieiiiiie ettt e 38
4.4.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (EpPiStazi) .........cceeeruieeeriiieeiiiiiee e 39
4.4.3. Bartlett ve F homojenlik teStleri........cc.eeiiriiiiiiiiiiiieiiee e 39
4.4.4. Ortalama ve varyans 6geleri hesaplamalart .............ooocoeiiiiiiiiiiiiieie e, 40
4.4.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanslik orant......................... 40
4.4.6. DiZer gen CtKILEIT ...oeeiuiiiieiiiii e 40



4.4.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri .........ccccoeecveeeercieienniieeenen. 41
4.4.8. Bilgisayar programi yoluyla varyans 6geleri tahminleri...........ccccoeeevveevicieeeniiiieeenenn. 43
4.5. Basakta Tane AGITIISL (8)....vueeeeovrreeeiiieeeeiiiee ettt e ettt e e e eteeeesetee e s taeeeensaeeesnsraeesannseeeennes 44
4.5.1. Varyans analiZICri ..........cccuiieieiiiee e e ccicee et ettt et e e e et e e ns 44
4.5.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (EpiStazi) ...........ccoovereriiireeniiiiieeeiiee e eeieee e 45
4.5.3. Bartlett F varyans homojenlik teStIeri ..........eeieveieeriiiiiieiieeeiiiee e 45
4.5.4. Ortalama ve varyans 0gelerinin hesaplanmasi............ccoeeeeveverrciieeieiiiee e, 46
4.5.5. Dar ve genig anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanslik orant......................... 46
4.5.6. Diger @en €tKILOIT ....ccuviieieiiiie it 46
4.5.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri .........c.ceeecveeeeviieienniieeenenn. 47
4.5.8. Bilgisayar programi yoluyla varyans 6geleri tahminleri...........ccocccevveerniinniiinieenneennne 49
4.6. Parsel Tane Vi (£)......ccuveeeerureeeriireeerieiieeeaiteeesseteeessseeeesssseeesansseessnseeessnsseeessnsseessnnsees 50
4.6.1. Varyans analiZISIT .........coouiiiiiiiiiiiiiieiit et 50
4.6.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (EpiStazi) .........ccoceeriieeriiiiriieiniienieeeeceec e 51
4.6.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri...........ccoocueeriiiniiiiiiiiiiiiiiiiicceceeee 51
4.6.4. Ortalama ve varyans 0gelerinin hesaplanmasi..........ccoccevcueirieiiiiiiniiiniecnccnec e 51
4.6.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanslik orani.........c...cccc..c..... 52
4.6.6. DIZer @En CLKILEIT .. ..eevuviiiiiiiiiieiiee et 52
4.6.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri .........cccccceeceerniienicenicenieennnn. 53
4.6.8. Bilgisayar programi yoluyla varyans 6geleri tahminleri...........ccooceeveeeniieniceniecnneennne 54
4.7. SDS Sedimantasyon (IM1)...........cooueiiiiiiiiiniieiieee ettt 55
4.7.1. Varyans analiZICTT .........coovuiiiniiiiiiiiieciieceit et 55
4.7.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (EPIiStazi) .........ccovveeeveiiniieiiieiinieenieceieceec e 56
4.7.3. Bartlett ve F homojenlik teStleri..........covuiiriiiiniiiniiiiiciiieciecieceeceec e 56
4.7.4. Ortalama ve varyans 6gelerinin hesaplanmast..........cc.cccoocveiiiiiiniienicniecniecieceeeee 57
4.7.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanslik orani.............cccc....... 57
4.7.6. DIZEr ZEN CLKILETT .....eevuviiiiiiiiiieiiie et 57
4.7.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri .........cc.ccceoceerniieniceniceneennne. 58
4.7.8. Bilgisayar programi yoluyla varyans 6geleri tahminleri...........ccocceeveeivicinecinieenneennne. 60
4.8. Tane Rengi (kirmada b deSeri)........ccocveieiiiiieeiiiie et e e 61
4.8.1. Varyans analiZICT ..........ceeeuuiieiiiiiie ettt e et 61
4.8.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (EPiStazi) .........ccceeerouiereriiieeeiiiiee e 62
4.8.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri..........ccccveiriiiiiriiiiiiiiieeeee e 62
4.8.4. Ortalama ve varyans ogeleri hesaplamalart ..........c.cccooceiriiiiiiiiniincec e 62
4.8.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanslik orant......................... 63
4.8.6. Dier gen StKILEIT ...oeeiveiieeiiiiie et 63
4.8.7. Bilgisayar programi1 yoluyla ortalama 6geleri tahminleri............cccooeeeviieiiiiiniinennee. 64
4.8.8. Bilgisayar programi yoluyla varyans 6geleri tahminleri.............cccoeveiiinniiieiniiieneeee. 65

5. SONUCLAR Ve ONERILER........ccceeevererereereerereresesesssesesesssesesesesssssssssssssssssesesssssssesssssssessssses 67
KAYNAKLAR 71
OZGECMIS....uoueeererererereresesesesesesessssssssssssssssssssssssssssesssssssesesssssesssesesssssssssssssssssssesssesssesssssssssessses 76
OZET outnitircinnssissinissssssss s ssssss s s s s sas s s bas bR e bR b bR bR bR bR b0 77



0z

Doktora Tezi

MAKARNALIK BUGDAYDA BAZI KALITE VE VERIM iLE iLiSKiLi
KARAKTERLERDE GENETIK ANALIZLER

Yal¢in COSKUN

Harran Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Tarla Bitkileri Anabilim Dah

Damsman: Dog. Dr. irfan OZBERK
Yil: 2009, Sayfa: 85

Bu aragtirmada Ozberk ve Firat-93 makarnalik bugdaylarin melezlenmesinden elde edilen temel
generasyonlar [Py, P,, F; (2 aile), F, (4 aile), By (4 aile) ve B, (4 aile)] yardimiyla baz1 agronomik
karakterlerdeki genetik varyasyon ve kalitim arastirilarak elde edilen bilgilerin 1slah programinda
kullanilmasi amaglanmuistir.

Kanopi sicakligt ve SDS sedimantasyon degeri disinda anilan tiim karakterler i¢in F, ana ve
babaya ait degerler disinda yer almistir. Bu da dominans etkilerin varligini1 géstermektedir.

Generasyon ortalamalar1 iizerindeki genetik etkiler formiiller ve bilgisayar programi yardimiyla
arastirllmis ve tane verimi ile SDS sedimantasyon disindaki tim karakterler i¢in basit eklemeli
dominans model (m, d, h) yeterli bulunmamus, iki genli interaksiyon modelleri bu etkileri ifade
etmede daha yeterli bulunmustur. Olgiilen tiim karakterlerde anaya ve cinsiyete bagl etkiler tespit
edilmemistir. Karakterleri kontrol eden genlerin ana ve babada dagilimlar1 genellikle % 25’in altinda
bulunmus, bu da karakter iizerinde bir anacin etkili oldugunu gostermistir. Formiiller yardimiyla
bulunan ortalama 6geleri ile en iyi uyumlu modelin ortalama &geleri kismen uyusmustur.

Ele alinan karakterlerdeki genetik varyasyon bilgisayar ve formiiller yardimiyla hesaplanmis ve
bagakta tane sayist disinda eklemeli varyans (D) istatistiki olarak 6nemli fark bulunmamuistir.
Genellikle H ve E’den olusan dominans ve gevresel varyans tespit edilmistir. Formiiller yardimiyla
yapilan hesaplamalarda bulunan D ve H genellikle bilgisayar programi bulgulariyla ortiismektedir.

Genellikle formiiller yardimiyla bulunan h% degerleri % 50’nin altinda gergeklesmis ve karakter
igin h*, degerleri tahmin edilememistir. En iyi uyumlu modele ait varyans parametreleri kullamlarak
yapilan tespitlerde basakta tane sayis1 (h’,=% 18.26) disinda h?, degeri tahmin edilememistir.

Sonug olarak anag gesitlerin anilan karakterler bakimimdan birbirlerine yakin olmalari, 6rnekleme
sayllarinin bazi karakterler igin yetersiz olmasi, mikro ¢evresel varyasyonlar ve temel generasyonlar
modelindeki bazi yetersizlikler anilan karakterler i¢in genetik varyasyon ve kalitim derecelerinin
saptanmasini gliclesmistir. Ancak anilan karakterler icin epistazinin varligi dikkate alinarak
seleksiyonun geciktirilmesi onerilebilir.

ANAHTAR KELIMLER: Bugday, temel generasyonlar, kalitim derecesi, varyans dgeleri
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This study aimed to assess and use of some genetical factors affecting generation means and
variances for some quantitative characteristics of basic generations [Py, P,, F; (2 family), F, (4
family), B; (4 family) and B, (4 family)] derived from the cross between Ozberk and Firat-93
cultivars of Triticum durum.

Except of canopy temperature and SDS sedimentation value, simple additive dominance model
(m, [d], [h]) was not found to be adequate to describe generation means indicating the presence of non
allelic interactions.

In all characteristics under study, maternal effects and sex linkages were not fount significant.
“rd” values for all characteristics were found to be lower than 25 % indicating the absence of gene
dispersion in both parents. Parameters for means of generations obtained from formulas were found to
be overlapping partially those of computer software (MEAN FIT).

Except for number of grain spike” D (additive genetic variation) was found to be non significant
indicating the absence of genuine genetic variation between parents. H (dominance) and E
(environmental) variations turned out to be significant frequency. Variance components obtained from
formulas and computer software (VAR FIT) overlapped.

Utilizing from variance components of best fit, h®, for number of grain spike” was only estimated
as 18.26 %. h*, values were found to be less than 50 % for both estimation methods (formulas and
computer software).

It was concluded that the similarity of parents for the characteristics under study, limited number
of sampling, the presence of micro environmental variations resulted in absence of genuine genetic
variations or the presence of some undetected genetic parameters depending on inadequacy of basic
generations. Taking into account the presence of epistasis nearly for all characteristics, delay selection
is recommended.

KEY WORDS: Wheat, basic generations, heritability, components of variance
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1. GiRiS Yalcin COSKUN

1. GIRIS

Diinyada oldugu gibi ililkemizde de bugday genis adaptasyon kabiliyeti ve
temel gidalarm basinda yer almasi sebebiyle stratejik iirlin olma 6zelligini
korumaktadir. Tiirkiye’de 2007 yilinda toplam bugday tiretiminin (17.234 milyon
ton) %16’sin1 (2.709 milyon ton) makarnalik bugday olusturmustur (Anonim,
2009a).

Poaceae familyasinin triticum cinsi igerisinde yer alan ve Triticum turgidum L.
ssp. durum (Desf.) tiir ad1 ile adlandirilan makarnalik bugday allotetraploid bir tiir
olup kromozom sayis1 28 (2n)’dir. Bugdayin cesitlilik ve kiiltiire alinma merkezi
(Zohary ve Hopf, 1993) olan Tiirkiye’de 8000 yildan fazla zamandan beri bugday
tarimi yapilmaktadir (Brush ve Meng, 1998).

Yiiksek tane verimi ve yiiksek protein igerigi ile birlikte elverisli 6glitlilme ve
pisme kalitesi bugday 1slahinda temel seleksiyon kriteridir (Cho ve ark., 2001). Bitki
boyu, basak uzunlugu, basakta basakgik sayisi, basakta tane sayist ve bin tane agirhigi
diger seleksiyon kriterlerinden bazilaridir (Chowdhry ve ark., 1992; Lariek ve ark.,
1995). Sicak ¢evrelerde saf hatlar arasmda verim farkliligi kanopi sicakligi ile
iliskilidir ve yliksek verim potansiyeli i¢in seleksiyonda diisiik kanopi sicakligma
sahip hatlar segilebilir (Reynolds ve ark., 1998). Makarnalik bugdayda protein igerigi
ile makarna pigme kalitesi yiiksek oranda pozitif iligkilidir (Autran ve Galterio, 1989;
Dexter ve Matsuo, 1980). Protein igerigi ¢evreden etkilendigi gibi tane verimi ile de
negatif iliski icindedir (Cox ve ark., 1985).

Kardeslenme ve taslaklarin olusumu olaylarini igeren ekimden basaklanmaya
kadar olan siire genotipin 1siklanma siiresi gereksinimi ve sicakliga tepkisine gore
degisir (Klaimi ve Qualset,1973; Flood ve Halloran, 1986). Taslaklarin olusumu
sathasinda en Onemli verim unsurlarindan ikisi olan basakta basakcik sayisi ve
basakta tane sayisi sekillenir (Przuij ve Mladenov, 1999). Bugdayda tane agirligi
genelde eklemeli gen etkilerinin kontrolii altindadir (Ketata ve ark., 1976).

Makarnalik bugdayda kalite kriterlerinin en 6nemlileri protein igerigi, gluten
kuvveti, pigment miktar1 ve oksidatif enzim aktiviteleridir. Glu-B3 lokusunda

bulunan LMW-2 glutenin ile Glu-B1 lokusunda bulunan y-45 gliadin proteinleri
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gluten kuvveti ve yiiksek pisme kalitesi ile ilgili en 6nemli proteinlerdir (Yildirim ve
ark., 2008).

Istatistik genetik; ortalamalar, varyanslar, kovaryanslar ve genetik terimler
arasindaki korelasyonlar gibi istatistiki kriterleri agiklayarak genetik olaylar1 analiz
eder. Analizler genlerin birbiriyle etkilesimi ile ilgili eklemeli etki, baskinlik, allelik
olmayan interaksiyon, baglilik (linkage) gibi genetik olaylar iizerinden yapilir. Bu
istatistiki yaklasim; soy bakimindan bir biriyle iliskili olan farkli agilan ve agilmayan
generasyonlar1 incelemeyi miimkiin kilar (Ozberk ve Kirtok, 2003).

Temel generasyonlarda iizerinde calisilan 6zellik icin dominans ve eklemeli
varyans var ise seleksiyondan beklenen tepkinin tahmini i¢in 6ncelikle dar anlamda
kalitim derecesinin tahmini gerekmektedir (Collaku ve Harrison, 2005). Iki saf hattin
melezlemesinden elde edilen ana, baba, F,, F, ve geriye melezlerden olusan temel
generasyonlar detayli istatistiki genetik analizler i¢in genis imkanlar sunmakta ve
genetik kontrol hakkinda biiyiikk miktarda bilgi iiretmeye imkan saglamaktadir
(Mather ve Jinks, 1982).

Klasik Mendel analizi ¢aligmalarinda karakterler sinirli sayida genden etkilenir
(bir, iki ya da daha ¢ok) ve bunlar1 farkli fenotip siiflarina ayirmak kolaydir. Bir ¢ok
karakter farkli derecelerde ac¢ilimlar gosterir ve farkli fenotipik siniflara ayrilamaz ki
bu karakterlere kantitatif karakter denilir. Bir fenotip i¢in genetik katki eklemeli
genetik etkiler ve baskin agilmalar olmak {izere iki ana kaynaga boliinebilir
(Ammassari ve ark.,, 1992). Fenotipik varyasyonlar; genotip ve c¢evredeki
varyasyonlarin toplam etkisiyle ortaya ¢iktigi icin bu iki faktoér arasindaki
interaksiyon ve kovaryansin toplamidir (Camhi, 1993).

Gilineydogu Anadolu Boélgesi’nde iiretilen makarnalik bugdaylar tane rengi,
Sodyum Dedosil Siilfat (SDS) sedimantasyon degeri, camsi tane gibi kalite
ozellikleri bakimindan farkliliklar gostermektedir. Amber tane ve bulgur rengi veren
yeterli sayida c¢esit mevcut degildir. Yeni gelistirilen ¢esitlerin makarnalik bugday
piyasasinda yer edinebilmesi i¢in ¢esit gelistirme calismalarinda yliksek verim ile
birlikte bu durumun da degerlendirilmesi gerekmektedir.

Bu calismada; Giineydogu Anadolu Bolgesi i¢in makarnalik bugday cesit
gelistirme ¢alismalarinda kullanilmak iizere Firat-93 ile Ozberk makarnalik bugday

¢esitleri ve bu anacglardan elde edilen doller iizerinde bazi karakterlerin kalitimi
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arastirilmistir. Incelenen ozellikler icin belirlenen dominans varyans, eklemeli
varyans, dar anlamda kalitim derecesi ve genis anlamda kalitim derecesi degerleri
araciligiyla bu oOzelliklerin bugday islahinda seleksiyon kriteri olarak uygunlugu
aragtirilarak tartisilmistir. Incelenen ozelliklerin kalittmmda rol oynayan genetik
olaylar aragtirilarak hangi 6zellikler i¢in seleksiyonun daha erken generasyonda
yapilabilecegi konusunda bilgi iiretilmeye calisilmistir. Elde edilen veriler devam

etmekte olan bugday islah ¢alismasinda kullanilacaktir.
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2. ONCEKI CALISMALAR

Warner (1952), bugdayda protein orani i¢in dar anlamda kalitim derecesini
yiiksek (% 40.6) buldugunu ve bu karakter i¢in bu oranda bir dar anlamda kalitim

derecesi ile erken generasyonda seleksiyonda basar1 saglanabilecegini bildirmistir.

Johnson ve ark. (1966), ABD’de bugdayda bitki boyu, tane agirligi ve
erkencilik tlizerine yaptiklar1 bir ¢caligmada; bitki boyunun eklemeli etkide ii¢, tane

agirhigmin ve erkenciligin birer gen ¢ifti tarafindan idare edildigini bildirmislerdir.

Amaya ve ark. (1972), ABD’ de yiirtittiikleri bir ¢aligmada; bugdayda tane
veriminde allelik olmayan interaksiyonlarin varhigini, erkencilik ve bitki boyunda

sadece eklemeli etki, dominans etki ve ¢evresel etki tespit ettiklerini bildirmislerdir.

Sun ve ark. (1972), ABD’de yaptiklar1 bir ¢caligmada; bugdayda tane veriminde
allelik olmayan interaksiyonlarin varhigni, erkencilik ve bitki boyunda sadece

eklemeli etki, dominans etki ve ¢evresel etki tespit ettiklerini bildirmislerdir.

Ketata ve ark. (1976), ABD’de yiiriittiikleri bir calismada; bugdayda erkencilik
icin yiiksek, bitki boyu ve tane agirligi i¢in orta derecede dar anlamda kalitim
derecesi (h%,) degeri, tane verimi i¢in ise diisik h®, degeri bulduklarini

bildirmislerdir.

Johnston ve ark. (1983), ABD’de yiiriittiikleri bir calismada; bugdayda irmik
renginin kalitiminmn % 82 eklemeli genetik varyasyon kontroliinde oldugunu, bu

karakterin dar anlamda kalitim derecesinin % 31 oldugunu bildirmislerdir.

Bhatiya ve ark. (1987), Hindistan’da yaptiklar1 ¢aligma sonucunda; bugdayda
tane verimi ve verimle iligkili bazi karakterler icin eklemeli ve eklemeli olmayan

genetik etkiler tespit ettiklerini bildirmiglerdir.

Merrit (1988), tek sapli ve ¢ok sapl iki ekmeklik bugdayr melezleyerek elde
ettigi temel generasyonlar {lizerinde sap sayisinin kalitimi ¢alismasinda; F,’in anag
ortalamasmdan belirgin sekilde sapmasinin 6nemli derecede eklemeli olmayan gen
etkilerini gdsterdigini, Mather (1949)’in skala testi ve birlesik skala testi ile

epistazinin varligini belirledigini, eklemeli x eklemeli ve eklemeli x dominans gen
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etkileri olduk¢a Onemli iken Hayman (1960)’m 6 parametre modeli ile sap
sayisindaki varyansa en ¢ok katkida bulunan negatif dominans etkiyi agikladigini
bildirmistir.

Ozberk ve Ozberk (1993), Diyarbakir’da yaptiklar1 bir calismada; makarnalik
bugdayda verim ve verim 6geleri arasindaki iliskilerin dogrusaldan ziyade parabolik

oldugunu bildirmislerdir.

Dhaliwal ve ark. (1994), Suriye’de yaptiklar1 bir ¢alismada bugdayda protein
iceriginin eklemeli etki ile birlikte iki baskin gen tarafindan kontrol edildigini tespit

ettiklerini bildirmislerdir.

Simon (1999), bugdayda 4 farkli melezden elde ettigi temel generasyonlar
tizerinde yaptig1 bir calismada her hangi bir kantitatif 6zellik i¢in dominans ve
epistatik etkilerin varligi durumunda bu 6zellik i¢in seleksiyonun geciktirilmesinde

fayda oldugunu bildirmistir.

Ayeneh ve ark. (2002), New Mexico’da 13 bugday cesidi ile yiiriittiikleri bir
caligmada; bayrak yapragi, basak, basak sap1 yiizeyi ve kanopi sicakligni
Olctiiklerini bayrak yapragi ylizey sicakligi ve kanopi sicakligi ile tane verimi

arasinda pozitif iligkiler tespit ettiklerini bildirmislerdir.

Kaya ve ark. (2002), Konya kosullarinda makarnalik bugdayda 4x4 tam
diallel melezelemesinden elde ettikleri bir makarnalik bugday populasyonu ile
yiiriittiikleri ¢caliymada; bitki boyu, basak boyu, basak agirligi, basakta tane sayisi,
basakta tane agirligi, basakta basakcik sayisi, en list bogum arast (peduncle)
uzunlugu ve basaklanma siiresi ile tane verimi arasinda pozitif iligkiler tespit

ettiklerini bildirmislerdir.

Tosun ve Altinbas (2002), yabani makarnalik bugday ile makarnalik bugday
cesitlerini melezleyerek elde ettikleri doller aracilifiyla yaptigi bir ¢aliymada; tane
protein igerigi, bin tane agirhig1 ve sedimantasyon degerinin kalitiminin dominantlik
etkilerinin eklemeli etkilerden daha 6nemli oldugunu, tane protein igerigi ve kalitesi
icin F3 ve F4 generasyonlarinda yapilacak seleksiyonlarin pek basarili olmayacagini

bildirmislerdir.
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Ozberk ve Kirtok (2003), bugdayda temel generasyonlar iizerinde yiiriittiikleri
bir caligmada; bitki boyu i¢in diisiik, basak boyu i¢in orta derecede yiiksek, bin tane
agirhgr icin yliksek dar anlamda kalitim derecesi tespit ettiklerini bildirmislerdir.
Bitki boyu seleksiyonunun geciktirilmesinde fayda oldugunu, basak boyu ve bin tane

agirhig1 icin seleksiyonun erken yapilmasimda sakinca olmadigni belirtmislerdir.

Sharma ve ark. (2003), makarnalik bugdayda temel generasyonlar ve ikinci
geri melezlerle yaptiklar1 ¢alismada; basak boyunun genetik kontroliinde eklemeli

olmayan gen etkilerinin 6nemli derecede rol oynadigini bildirmislerdir.

Novoselovi¢ ve ark. (2004), iki ekmeklik bugday melezinden elde ettikleri
temel generasyonlarda bazi kantitatif karakterlerin genetik varyasyonlarmni ve gen
etkilerini belirlemek i¢in yiiriittiikleri bir ¢calismada; baz1 6zellikler icin generasyon
ortalamalarindaki varyasyonu aciklamada iki genli epistatik modelin yeterli
bulundugunu, bitki boyu ve en uzun sapa ait basakta tane agirligi i¢in eklemeli
dominans modelin yeterli oldugunu, bitki basina tane verimi ve tek tane agirligi i¢in
iliskili lokuslar arasindaki interaksiyonlar ya da daha yiiksek dizide interaksiyonlar
iceren generasyon ortalamalarindaki varyasyonu aciklamada her iki modelinde
yetersiz kaldigini, dominans etkiler ve eklemeli x eklemeli epistazinin eklemeli
etkilerden ve bagka epistatik 6gelerden daha 6nemli bulundugunu, sadece epistazinin
eklemeli tipinin ortaya ¢iktigini, dar anlamda kalitim derecesinin bitki boyu i¢in %
54-81, bitki basina basak sayisi i¢in % 9-76, basakta tane sayisi i¢in % 11-99.8,
basakta tane agirligi icin % 23-73, bitki basina tane verimi igin % 49.7-72, olarak
belirlendiklerini bildirmiglerdir. Ayrica analiz edilecek Ozellikler i¢in varyansin
genetik 6geleri ve gen etkilerinin belirginligi ve kalitimin belirli bir modelinin
yeterliliginin deneme yeri ve 0zel melezleme kombinasyonuna bagli oldugunu

bildirmislerdir.

Oak ve ark. (2004), makarnalik bugdayda yaptiklar1 bir ¢alismada; protein
icerigi ve tane kalinliginin genis anlamda kalitim derecesi diisiik bulunurken gluten
giicli, tane boyu, tane eni, bin tane agirhigi ve hektolitre agirliginin genis anlamda

kalitim derecesi nispeten yiiksek bulundugunu bildirmislerdir.
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Sharma ve Sain (2004), makarnalik bugdayda temel generasyonlar ve ikinci
geri melezlerle yaptiklar1 caliymada; basakta tane sayisinin genetik kontroliinde

eklemeli gen etkilerinin 6nemli derecede rol oynadigini bildirmislerdir.

Collaku ve Harrison (2005), ekmeklik bugdayda su kesmesine toleransin
kalitimi tlizerine 4 farkli F, agilim generasyonundan elde ettikleri 80 aile ile
yiiriittiikleri bir ¢aliymada; {izerinde calistiklar biitiin 6zelliklerde eklemeli varyans
ve dominans varyans mevcut oldugunu, eklemeli varyansin kesin degerinin basak
agirhigi, klorofil igerigi ve bitki boyu i¢in dominans varyanstan yiiksek oldugunu,
tane verimi ve basak sayisi i¢in eklemeli varyansmn dominans varyanstan oldukca
diisiik oldugunu ve bu Ozelliklerin dominans etkilerin giicli kontrolii altinda
oldugunu, temel generasyonda basak sayisi ya da tane verimi i¢in seleksiyonun bagak
agirhigr ya da klorofil icerigi i¢in yapilan seleksiyon kadar etkili olmayacagini ve
tizerinde ¢aligilan 6zellikler i¢in genotip x ¢evre interaksiyonunun dnemli bir varyans
ogesi oldugunu, incelenen ozellikler arasinda bitki boyunun en yiiksek dar anlamda
kalitim dercesine (% 54) ve yliksek bir standart hataya sahip oldugunu, tane

veriminin kalitiminin da ytiksek standart hataya sahip oldugunu bildirmislerdir.

Santra ve ark. (2005), makarnalik bugdayda temel generasyonlar ve F,
populasyonlar1 {izerinde Hindistan’da yaptiklar1 bir ¢alismada; melezlerin ¢ogunda
diisiik beta-karoten igerigi yoniinde kismi baskinlik tespit ettiklerini, beta-karoten
icerigi i¢in genis anlamda kalitim derecesini % 67 ile 93 arasinda tahmin ettiklerini,
F, populasyonlarinda frekans dagiliminin normal olmayip diisiik ebeveyne dogru bir
yonelme oldugunu, 6 F, populasyonunda beta-karoten iceriginin en az 2 major gen
ve 2 ya da 3 mindr genin etkisi altinda sekillendigini ve birlesik skala testi sonucunda
eklemeli x eklemeli (i), eklemeli x baskin (j), baskin x baskin (l) epistatik gen

etkilesimleri tespit ettiklerini bildirmislerdir.

Clarke ve ark. (2006), makarnalik bugdayda sar1 renk pigmentinin kalitimi
tizerine yaptiklar1 bir ¢aligmada; sar1 renk pigmentinin kalitiminm tek yonlii
transgresif ag¢ilimi kanit gdstererek cok genli oldugunu, pigment konsantrasyonunun
genis anlamda kalitim derecesinin ¢ok yil ve ¢ok lokasyon sonuglarina gore yiiksek
(% 88-95) ancak y1l ya da lokasyon tekrar1 olmayan bir melezde diisiik oldugunu (%
34) bildirmislerdir.
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Yagdi ve ark. (2007), makarnalik bugdayda verim ve kalite ile iliskili bazi
ozelliklerin kalitim1 {izerine yaptiklar1 bir calismada; basakta tane sayisi ve basakta
tane agirligi icin ¢evresel varyans, bitki boyu ve basak boyu icin genetik varyans,
tohum verimi ve sedimantasyon degeri i¢in genotip x c¢evre interaksiyonu varyans
ogelerinin 6nemli bulundugunu, genis anlamda kalitim derecesini basak boyu i¢in %
35.48, bitki boyu icin % 9.07, basakta tane sayis1 i¢in % 2.97, basakta tane agirhigi
icin % 3.0, tane verimi i¢cin % 5.61 ve sedimantasyon degeri i¢in % 13.89 olarak

tahmin ettiklerini bildirmislerdir.

Bilgin ve ark. (2008), 17 farkli makarnalik bugday c¢esidi ile 3 lokasyonda
(Tekirdag, Liileburgaz ve Edirne) ve 2 yil siireyle (2001-2002 ve 2002-2003)
yiiriittiikleri bir ¢alismada; en yliksek varyasyona sahip Ozeliklerin bagakta tane
agirhigl, basakta tane sayisi, basak boyu ve tane verimi oldugunu, tane veriminin
oncelikli olarak bin tane agirligi, hektolitre agirligi, basakta tane agirligi ve
agroekolojik sartlara bagli oldugunu, bununla birlikte lokasyon, iiretim sezonu ve
genotiplerin gesitlerin potansiyel verimini belirleyen en 6nemli unsurlar oldugunu

bildirmislerdir.

Patil ve ark. (2008), makarnalik bugdayda sar1 renk pigmenti ile ilgili bir
major QTL’in molekiiler haritalamas {lizerine yaptiklari ¢alismada; kromozom 1A,
3B, 5B, 7A ve 7B lizerinde 5 farkli QTL belirlediklerini, bunlardan en giicliisiiniin
7A kromozomunun uzun kolu iizerine yerlesmis QYp.macs-7A4 oldugunu ve sar1 renk
pigmentindeki varyasyonun % 55.22’sini agikladigini diger QTL’lerin ise sar1 renk

pigmentindeki fenotipik varyasyonun % 5-8.75’ini agikladigini bildirmislerdir.

Pehlivan ve ark. (2008), 371 adet makarnalik bugday 6rnegi ile yiiriittiikleri
bir ¢alismada; irmikte sar1 renk ile ilgili b degerinin 15.59 ile 26.89 arasinda
degistigini ve cogunlukla 19 ile 23 arasinda yer aldigini bildirmislerdir.

Reimer ve ark. (2008), makarnalik bugdayda yaptiklar1 bir kantitatif 6zellik
lokus (QTL) analizi sonucunda; sar1 renk pigmenti ile iliskili markorlerin makarnalik
bugday genomunun biitiin kromozomlarinda bulundugunu ancak daha c¢ok grup 7
kromozomlarinda yogunlastigini, birka¢ markoriin 1, 2 ve 3 no'lu kromozomlarda
tespit edildigini, bir phytoene synthase geni olan Psyl-Bl geninin de sar1 renk

pigmenti i¢in bir aday gen oldugunu bildirmislerdir.
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Yalva¢ ve ark. (2008), 5 ekmeklik ve 5 makarnalik bugday cesidi ile
yaptiklar1 bir ¢aligmada; makarnalik bugdayda SDS sedimantasyon degerinin 13.8 ml
ile 24.5 ml arasinda degistigini bildirmislerdir.

Yildrim ve ark. (2008) makarnalik kalitesi agisindan Tirk bugdaylarinin
genlerini inceledikleri bir ¢aligma sonucunda; Firat-93 ¢esidinin Glu-B3 lokusunda
bulunan LMW-2 glutenin ile Glu-B1 lokusunda bulunan y-45 gliadin proteinlerini
tagidigini bildirmislerdir.

Bilgin ve ark. (2009), makarnalik bugday yerel cesitleri ve giincel ¢esitleri ile
Tekirdag’da yaptiklar1 bir ¢alismada genis anlamda kalitim derecesini; cams1 tane
orani i¢in % 85, hektolitre agirlig1 icin % 44 ve tane verimi i¢in % 33 olarak tahmin

ettiklerini bildirmislerdir.

Patil ve ark. (2009), makarnalik bugdayda kalite Ozellikleri ile ilgili
QTL’lerin molekiiler haritalamas1 {izerine yaptiklar1 bir ¢calismada; Glu-B1 ve Glu-
B2 lokuslarmin sedimantasyon i¢in QTL etkisine sahip oldugunu, 1B, 4B, 7A ve 7B
kromozomlarmin gluten giicii ve tane protein igerigini artirmak i¢in 6nemli oldugunu

bildirmislerdir.

Singh ve ark. (2009), makarnalik bugdayda Psy/-A1 geni lizerinde yaptiklar1
bir ¢aliymada; Psyl-AI geninin 7A kromozomun uzun kolu iizerinde ve Xwmc809
geni yakimlarinda haritalandigini, bu kromozom iizerinde sar1 renk pigmentiyle ile
ilgili bir QTL tanimlandigini, ikinci bir QTL’in de Psyl-AI genine yaklasik olarak
25 centimorgan (cM) uzaklikta bulundugunu, sar1 renk pigmentiyle ilgili olan Psy!

ve bagka en az bir genin 7A kromozomunun uzun kolunda yer aldigini bildirmistir.

Yagdr (2009), makarnalik bugdayda yaptigi path analizi sonucunda; dort
yillik deneme siiresince bitki sikligi, basakta tane agirligi ve bin tane agirhigmnin
verimi artirdigini bitki boyu ve basakta tane sayisinin ise tane verimi lizerine negatif

etkiye sahip oldugunu bildirmistir.

Yagdi ve S6zen (2009), makarnalik bugdayda verim ve kalite ile iliskili baz1
Ozelliklerin kalitimi {izerine yaptiklar1 bir calismada; basakta tane sayisi, basakta tane
agirligi, bin tane agirligi i¢in ¢evresel varyansin 6nemli, tohum verimi, gluten igerigi
ve protein igerigi i¢in genotip X ¢evre interaksiyonu varyans 6gesinin 6nemli ve SDS

sedimantasyon degeri i¢in ¢evresel varyans ve genotip x ¢evre interaksiyonu varyans



2. ONCEKi CALISMALAR Yalcin COSKUN

ogesinin 6nemli bulundugunu bildirmislerdir. Ayrica genis anlamda kalitim derecesi
degerlerini % 0.72 ile % 30.43 arasinda tahmin ettiklerini ve en diisiik genis anlamda
kalitim derecesinin SDS sedimantasyon degeri i¢in (% 0.72), en yiiksek kalitim
derecesinin basak boyu i¢in (% 30.43 ) tahmin edildigini bildirmislerdir.
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3. MATERYAL ve YONTEM

Yalcin COSKUN

3. MATERYAL ve YONTEM

3.1. Arastirma Materyali ve Tarla Denemeleri

Arastirmada Giineydogu Anadolu Bolgesi icin tescil edilen makarnalik bugday

cesitleri Ozberk ve Firat-93 (Cizelge 3.1) ile bu anaglarin melezlemesinden elde

edilen doller (Py, P2, Fi, RF; F» RF; B; RB; B, RB;) materyal olarak kullanilmstir.

Tarla ¢alismalari ve denemeler Harran Universitesi Ziraat Fakiiltesi deneme

alanlarinda 2005-2006 ve 2007-2008 iiretim sezonlarinda ytriitiilmiistiir.

Cizelge 3.1. Arastirmada kullanilan anaglarin pedigrisi ve baz1 6zellikleri

Cesit Adi

FIRAT-93

OZBERK

Melez ve Pedigrisi

Cesit Sahibi Kurulus

Tescil yili

Sap ve Yaprak
Ozelligi

Basak Yapisi

'[ane ve Kalite
Ozellikleri

Tanmsal Ozelligi

Tane Verimi

AA"S"/VOL"S"/IFG"S"/3/SHAW
CM27807-G-1M-2Y-1Y-0M

Glineydogu Anadolu Tarimsal
Arastirma Enstitisu

2002

90-95 cm boyunda, saglam
sapli, dar ve dik yaprakhdir.

Koyu gri veya siyah renkte,
kilgikli 7-9 cm uzunlukta,
fusiform basak yapisindadir.

Koyu kahverengi, iri. 1000 tane
agirhgr 45-55 g, hektolitre
agirhgr 77-83 kg, Protein icerigi
% 13-17, sedimantasyon
degeri 12-28, camsiligi % 95-
100

Yazlik yetisme tabiatlidir.

Sulanan kosullarda 500-600
kg/da

Yagisa dayali kosullarda 350-
400 kg/da

FG”S”/GR”S”//CANDEAII/4/GREB
E”S”/3/CTFN/FG”S”//PTL”S”/5/AK
B.073.44/YERLI/6/CARC”S”
GD.3043.B.2D.0D.0D.5D.0D

Harran Universitesi Ziraat Fakiiltesi

2005

95-100 cm boyunda, saglam sapli,
dar ve dik yaprakhdir.

Fime renkli, kilgikli, 6-7 cm
uzunlukta, sik mekik sekillidir.

Tane kahverengi renkte, iri. 1000
tane agirhgi 48-52 g, hektolitre
agirhig 82-84 kg, Protein igerigi %
12.3-15.5, sedimantasyon degeri
25, ve camsiligi % 90-100

Yazlik yetisme tabiatlidir.
Sulanan kosullarda 570-600 kg/da

Yagisa dayali kosullarda 350-400
kg/da

(Ozberk ve Ozberk, 2008)

Arastirmanin birinci yilinda bir dnceki yil (2004-2005 sezonunda) hazirlanan

F, dolleri (F;, RF;) ve anaclar GAP Egitim Yayim ve Arastirma Enstitlisii Koruklu

Isletmesinde ardisik olarak 2 m uzunlugunda siralara 50 cm sira aras1 mesafe ile

melezlemelerde senkronizasyonu saglamak amaciyla 3 farkli zamanda (15 Kasim,

11
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25 Kasim, 05 Aralik) ekilmistir. Ekimden hemen 6nce 20.20.0 kompoze giibre (7 kg
da’ saf azot ve saf P,Os hesabiyla) ve sapa kalkma baslangicinda % 33’litk
Amonyum Nitrat (7 kg da™ saf azot hesabiyla) uygulanmustir (Coskun ve Oktem,
2003). Ekim Oncesi topraga tav suyu verilerek ileriki gelisme donemlerinde yagis
durumu ve bitkilerin ihtiyacina gore 2 defa sulama yapilmistir. Bitkilerin kus ve
benzeri zararlilardan korunmasi amaciyla melezleme alanina orgiilii tel kullanilarak

yapilan sera tipi kafes kurulmustur.

Melezlemeler; F; ve RF;’ler ile anaglar1 arasinda 2006 yili Nisan-Mayis
aylarinda yapilmigtir. Basaklanma baslangicinda (Zadoks ve ark., 1974; Gelisim
Sathast 50) emaskiilasyonlara (erkek organlarin ¢icekten uzaklastirilmasi)
baslanmis ve emaskiile edilen basaklar 3 giin sonra tozlanmistir. Tozlamadan 1 hafta
sonra melezlerde tane tutma kontrol edilmistir. Melezleme programina gore her
birey i¢in en az 20 basak iizerinde melezleme yapilmistir. Melezlenen basaklar
aileler itibariyla tam olum doneminde hasat edilmistir. Temel generasyonlar saf
cesit/hat (Py, P;) ile bu anaglarin melezi (F;) ve bu melezlerden elde edilen

generasyonlari (F», By, By) icerir (Cizelge 3.2).

Cizelge 3.2. Melezlemeler sonucunda elde edilen aileler ve generasyonlar

No Melezleme Aileler Generasyonlar
1 Yok P1 P1
2 Yok P2 P2
3 P1 X P2 F1 F1
4 P2 X P1 RF1
5 F1 X F1 F2 F2
6 RF1 X RF1 F2
7 F1 X RF1 RF2
8 RF1 X F1 RF2
9 P1 X F1 RB1 B1
10 P1 X RF1 RB1
11 F1 X P1 B1
12 RF1 X P1 B1
13 P2 X F1 RBZ Bz
14 P2 X RF1 RBZ
15 F1 X P2 Bz
16 RF1 X P2 Bz

Arastirmanin ikinci yilinda (30 Kasim 2007) Cizelge 3.2.’de goriilen Py, Py, Fy,
F,, Bi, B, olmak iizere 6 generasyona ait 16 aileden (P;, P», F;, RF; F» RF, B; RB;,

B, RB,) olusan materyal sera tipi kafes icerisine 3 tekerriirlii tesadiif bloklar1 deneme

12



3. MATERYAL ve YONTEM Yalcin COSKUN

desenine gore ekilmistir. Parseller I m uzunlugunda 30 cm sira aras1 ve 10 cm sira
izeri mesafede iki sira ve siralara 10’ar adet tohum gelecek sekilde ekilerek bloklarin

bas ve son kisimlarina 2’ser sira kenar tesiri ekilmistir.

Cizelge 3.3’de goriildiigii gibi deneme yilinda 6zellikle bitkilerin suya en ¢ok
ihtiya¢ duydugu ilkbahar doneminde aylik toplam yagis miktar1 degerleri uzun yillar

ortalamalarina gore oldukea diisiik ortalama sicakliklar da yiiksek gerceklesmistir.

Cizelge 3. 3. Sanlwrfa ili uzun yillar ve deneme yilina (2007-2008) ait iklim verileri

iklim elemani EKIM KASIM ARALIK OCAK SUBAT MART NISAN MAYIS

Ortalama

sicaklik (°C)

Uzunyillar ~ 20.18 1248 7.21 5.68 6.86 10.88 16.09 22.15
2007 20.86 13.59 4.86 - -
2008 - - - 3.70 6.60 1470 20.05 22.20

Aylik toplam

yagis (mm)

Uzunyillar 2447 49.13 74.67 73.68 7152 69.23 4782 27.12
2007 2590 15.40 45.60 - - - -
2008 - - - 5710 28.30 1240 1.80 26.70

(Anonim, 2009b)

Deneme alanmi topraklari; aliiviyal ana materyalli, diiz ve diize yakin egimli
derin topraklardir. Tipik kirmizi profilleri killi tekstiirliidiir. Tiim profil ¢ok kire¢li
olup, organik madde igerigi diisiik, katyon degisim kapasitesi yiiksektir (Ding, 1988).

3.2. incelenen Ozellikler

Arastirmada iizerinde ¢alisilan Ozelliklere ait Olglimler asagida belirtildigi
sekilde yapilmigtir:

Basaklanma Giin Sayist (giin): Her parselde 10 o6rnek iizerinde bitkilerin
cikisindan (Zadoks ve ark., 1974; Gelisim Sathasi 10) basaklarin % 50’sinin bayrak
yapragindan ¢iktig1 giine (Zadoks ve ark., 1974; Gelisim Sathas1 55) kadar gegen

siire giin olarak belirlenmistir.

Kanopi Sicaklhigi (°C) : Bitkilerin ¢igeklenme doneminde (Zadoks ve ark.,
1974; Gelisim Safhast 65) her parsel icin 5 0rnek iizerinde kizilotesi termometre
(Fluke 62 mini IR Thermometer) kullamlarak saat 12:*°-13:*° arasmda bayrak

yaprag sicaklik degerleri 6l¢limii ile belirlenmistir.
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Bitki Boyu (cm) : Tam olum doéneminde (Zadoks ve ark., 1974; Gelisim
Sathas1 92) her parselde 10’ar bitkide kok bogazindan itibaren kilgik hari¢ en iist

basak¢ik ucuna kadar olan kisim dlgiilerek belirlenmistir.

Bagakta Tane Sayisi (adet) : Tam olum doneminde (Zadoks ve ark., 1974;
Gelisim Safhasi 92) her parselde 10 bitkiden birer basak ayri ayr1 harmanlandiktan

sonra elde edilen taneler sayilarak belirlenmistir.

Basakta Tane Agirhig1 (g) : Tam olum doneminde (Zadoks ve ark., 1974;
Gelisim Safhasi 92) her parselde 10 bitkiden birer basak ayri ayr1 harmanlandiktan

sonra elde edilen taneler tartilarak belirlenmistir.

Parsel Tane Verimi (g): Tam olum doneminde (Zadoks ve ark., 1974; Gelisim
Sathasi1 92) her parseldeki bitkiler orakla hasat edilip harmanlanarak tartilmis ve daha
onceki 6rneklemelerde kullanilan tanelerin agirliklar: da ilave edilerek parsel verimi

olarak belirlenmistir.

SDS Sedimantasyon (ml): Sedimantasyon testleri her parselden elde edilen
tane irliniinden “AACC 56-70” metodu kullanilarak yapilmistir. Metoda gore; 1
milimetre gdzenekli kirma degirmeninde dgiitlilen drnekten nem esasina gore (% 14)
6.3 g tartilarak icerisinde 50 ml destile su bulunan sedimantasyon silindirlerine
konulmustur. Topaklanma olugsmamasi i¢in silindirler 15 sn hizlica ¢alkalanmaistir.
Daha sonra yatay konumda 12 defa (5 sn) ¢alkalanmistir ve tezgah iizerinde yatay
konumda bekletilmistir. 2., 4. ve 6. dakikalarda 10 defa (15 sn) calkalanmistir. 6. sn
calkalamasindan hemen sonra silindirler tezgah tiizerine dik konumda birakilip
kapaklar1 acgilarak iizerine 50 ml SDS c¢dzeltisi ilave edilmistir. Zaman tutularak
silindir igerigi ters yiiz edilmis ve daha sonra 10 defa (15 sn) ters yiiz edilerek tezgah
izerinde yatay konumda beklemeye konulmustur. 2. ve 4. dakikalarda tekrar 10 defa
ters yiiz edilerek dik konumda beklemeye birakilmistir. 20. dakikadan sonra okuma
yapilarak ml cinsinden SDS sedimantasyon degerleri belirlenmistir (Anonymous,

1983).

Tane Rengi: kirmada b degeri HunterLab ColorQuest XE (HCL-405) ile
okuma yapmak suretiyle (D65/%10) belirlenmistir (Anonymous, 2001).
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3.3. istatistik — Genetik Analizler

3.3.1. Varyans analizleri

Olgiilen her bir karakter icin aileler iizerinden hiyerarsik varyans analizleri
JMP 5 bilgisayar programi (Anonymous, 2002) kullanilarak yapilmistir. Bu analizler;
aileler arasindaki genetik farkliliklar, resiproklar arasinda ana veya babadan
kaynaklanan farkliliklar, dig ¢evre sartlarina tepkideki farkliliklarin tespitine imkan

saglamigtir.

F1, F2, B; ve B, generasyonlarmin resiproklari, anneye ve babaya dayal: etkileri
test ederek karsilagtirmak igin tiiretilmektedir. Resiproklu aileler arasindaki anaya

‘6t‘)9

bagli etkilerin varhigni tespit icin “t” testi kullanilmistir. testi normal ve

resiprokal generasyon ortalamalar1 ( F,, RF,) arasmndaki farkhiliklar1 tespit etmek

iizere uygulanmis ve asagidaki sekilde formiile edilmistir:

L (3.1)
teo=(F,— RF,)+/°F, + 5°RE,

SD=SDF1+SDRF1

“t” testi i¢in ortalamalar ve aile i¢i varyans degerleri kullanilmistir (denklem

3.1).

3.3.2. Allelik olmayan interaksiyonlarin testi (Epistazi)

Ortalama Ogeleri ve allelik olmayan interaksiyonlarin tespiti i¢cin “Birlesik
Skala Testi” kullamilmustir (denklem 3.2). ilk kez Cavalli (1952) tarafindan
uygulanan test, parametrelerin maksimum olasilik tahminleri yoluyla tahmin
edilemesine olanak vermistir.

M =J's (3.2)

M = parametreleri belirleyen vektor siitun

S= Sonuglarin matrixi (normal denklemin sag tarafi)
J= bilgisel matrix

J'= Jnin tersi (varyans-kovaryans matrixi)

15
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Generasyon sayist yeterli oldugu zaman (ortalama sayisi>generasyon sayisi)
modelin yeterliligi, n-p serbestlik dereceli, generasyon ortalamalarmin beklenen
degerleri ile gdzlenen degerleri arasinda agirlikli sapmalarin karsilastirilmasi olan khi

kare (y°) testi ile test edilir (denklem 3.3).

1 ap=2(0i-Ei W, (3.3)

n: istatistik sayisi
p: parametre sayisi

Oi :i. generasyonun g6zlenen ortalamasi

Ei:i. generasyonun beklenen ortalamasi
Wi.: i. generasyonun agirlikli degeri=1/Se’=1/Vx

Vx :i. generasyonun ortalamasinin varyansi
Se: i. generasyonun ortalamasinin standart hatasi

3.3.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testi

Acilmayan generasyonlarda (P, P,, ve F,) varyanslarin homojenligi F testi ve
Bartlett testi yapilarak belirlenmistir (denklem 3.4, 3.5 ve 3.6). Eger bu varyanslar
homojen degilse en iyi uyumlu modelin tespiti i¢in ayr1 E 6geleri (P, i¢in E;, P; i¢in
E, ve F, i¢in Ej;) gereklidir. Bartlett testi M/C seklinde hesaplanan (a-1) serbestlik

dereceli bir y* degeridir.

M= 2.3026[ Y (df)logs,’1- D dfi logs,’ (3.4)
S2=(Qdft sty D dft) (3.5)
c=1+13-1) (Y 1/ fi-1/Y fi) (3.6)

2 _ .
s,” =i.varyans

a= varyans sayIsl
df=i. varyansin serbestlik derecesi
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3.3.4. Ortalama ve varyans dgeleri tahminleri

Ortalama o6gelerinin hesaplanmasinda Mather ve Jinks (1982)’in belirttigi

sekilde P, , P,, F, ve anag ortalama degeri (mp) kullanilmis olup ( P, =m-d,

P,=m+d, F,=m+h) sonugta “d” ve “h” degerleri tespit edilmistir.
Kalitimsal ve kalitimsal olmayan ikinci derece istatistikler (varyanslar) Mather

ve Jinks (1982) tarafindan ac¢iklanmistir. Buna gore;

D = eklemeli genetik varyans: Bir karakter bakimmdan anne ve babanin

farklilik gosterdigi tiim lokuslarda olan eklemeli sapmalarin kareleri toplami1 olarak

k
ifade edilir. DZZdi * seklinde formiile edilir.
i=1

H = Dominant genetik varyans: Bir karakter bakimindan anne ve babanin

farklilik gosterdigi tiim lokuslarda olan dominant sapmalarin kareleri toplami olarak

k
ifade edilir. HZZ hi* seklinde formiile edilir.

i=1
F = Interaksiyon varyansi: Eklemeli ve daminant lokuslar arasindaki
interaksiyon olarak ifade edilir. F = 8*B,-9’B; olarak formiile edilir.
E (Ew) = Kalitimsal olmayan varyans: 1/3 (6°P;+6*P,+6°F)) seklinde formiile
edilir.
Ep= Aile ortalamalar1 arasindaki kalitimsal olmayan varyans.

Varyans 6gelerinin (D, H, F, E) hesaplanmasinda Hayman (1960)’1n belirttigi
“agirlikl en kiiciik kareler” yontemi (denklem 3.7) kullanilmistir.

Wi=df/2V? (3.7)
Wi i. kareler ortalamasinin (varyans) agirligi

V;: i. kareler ortalamasi

dfi:i. kareler ortalamasinin serbestlik derecesi

Bu metotta aile varyanslar1 arasinda ve icerisindeki parametrelerin katsayilari

ve bu ailelerin serbestlik dereceleri kullanilmistir.
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3.3.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanshk orani

Dominanslik oran1 6lgiilen her karakter i¢in ayr1 hesaplanmistir (denklem 3.8).

Dominanslik orani; «/ H /D (3.8)

H: dominans varyans
D: eklemeli varyans

Dominanslik oran>1 oldugunda agilan lokuslarda over dominans olduguna

karar verilir.

Mather ve Jinks (1982)’e gore yapilan hesaplamalarda hem formiille bulunan
(miikemmel uyumlu model) D, H ve E degerleri, hem de bilgisayar programi
yaradimiyla bulunan (en iyi uyumlu model) D, H ve E degerleri kullanilarak kalitim
dereceleri tahmin edilmistir. Warner (1952)’a gore olan hesaplamalarda ise
generasyon varyans degerleri (8°B;, 8°B,ve 8°F,) kullanilarak dar anlamda kalitim
derecesi tahmin edilmistir. Kalitim dereceleri tahminleri agsagida belirtildigi sekilde

yapilmistir (denklem 3.9, 3.10 ve 3.11):

Dar anlamda kalitim derecesi (Mather ve Jinks, 1982):

h®% =(%D)/(%D+%H+E) (3.9)
Genis anlamda kalitim derecesi (Mather ve Jinks, 1982):
h% =(%D+%H)/(%D+%H+E) (3.10)

Dar anlamda kalitim derecesi (Warner, 1952):
h?, = [20°F -(8°B1+8°B,)]/ 8°F (3.11)
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3.3.6. Diger gen etkileri

Ortalama ve varyans degerleri araciligiyla anaya bagh etki, cinsiyet bagliligi,

heterosis, F; ekstremleri yoluyla ‘rd’ gibi baz1 gen etkileri hesaplanmstir.

3.3.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri

Denemelerden elde edilen veriler GENSIM (Anonymous, 1991) bilgisayar
programi yardimi ile analiz edilerek ortalama o6geleri tahmin edilmis ve basit

eklemeli dominans modelin yeterliligi test edilmistir (MEAN FIT analizi).

Oncelikle miikemmel uyumlu model denenmis (m, [d], [h], [i], [j], [1]),
istatistiki olarak 6nemli bulunmayan parametreler sirasiyla ¢ikarilarak en iyi uyumlu
model (best fit) bulunmustur. Bu modelde yer alan tiim parametrelerin istatistiki
olarak 6nemli olmasi ve (). degerinin istatistiki olarak 6nemli olmamas1 dikkate

alimmustir.

3.3.8. Bilgisayar program yoluyla varyans ogeleri tahminleri

GENSIM (Anonymous, 1991) bilgisayar programi yardimiyla D, H, F ve
E’den olusan miikkemmel uyumlu model test edilmistir (VAR FIT analizi). Istatistiki
olarak onemli bulunmayan parametreler sirasiyla ¢ikarilarak en iyi uyumlu model
(best fit) bulunmustur. Bu modelde yer alan tiim parametrelerin istatistiki olarak
onemli olmasi ve (x*)wp degerinin istatistiki olarak onemli olmamasi dikkate
almmustir. Dar ve genis anlamda kalitim dereceleri buradan elde edilen D, H, F ve E

degerleri araciligiyla bir kez daha tahmin edilmistir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA

Bu calismada Giineydogu Anadolu Bolgesi icin 1slah edilmis iki makarnalik
bugday ¢esidinin melezlenmesi ile elde edilen temel generasyonlar {lizerinde dl¢lilen
bazi tarimsal karakterlerdeki ortalama ve varyans ogeleri ile kalitim dereceleri
tahmin edilmeye calisilmigtir. Elde edilen sonuglar incelenen her bir 6zellik igin

asagida verilmistir.

4.1. Basaklanma Giin Sayis1 (giin)
4.1.1. Varyans analizleri

Basaklanma giin sayis1 i¢in aileler iizerinde yapilan varyans analizi sonuglar1
Cizelge 4.1°de verilmistir.

Basaklanma giin sayis1 generasyonlara gore ortalama 114.47 giin ( B ) ile
115.93 giin ( B, ) arasinda degismistir. Cizelge 4.3’de goriildiigii gibi basaklanma giin
sayis1 i¢cin B, harig biitlin generasyonlarda aileler arasinda istatistiki oneme sahip fark
bulunmamistir. Bu durum bu o6zellik i¢in anaya bagl etkilerin olmadigini
gostermektedir. Tekerriirlerin B hari¢ biitlin generasyonlarda istatistiki dneme sahip
olmayis1 basaklanma giin sayis1 bakimmdan mikro ¢evresel etkilerin 6nemli
olmadigint  gostermektedir. Aile x tekerriir interaksiyonlar1 B; ve B;
generasyonlarinda istatistiki 6neme sahip iken diger generasyonlarda (P;, P2, F; ve

F,) istatistiki 6neme sahip olmamas: ailelere farkli etkide bulunan biiyiik etkide bir

cevresel etkinin veya 6lgme hatasinin olmadigina isaret etmektedir.
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Cizelge 4.1. Basaklanma giin sayst i¢in aileler {izerinde yapilan varyans analizi sonuglari

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F degeri
Derecesi Toplami Ortalamasi

P, Generasyonu )
Tekerrurler (Blok) 2 0.3399 0.1697 0.1981%
Bireyler/Blok (Hata) 27 231273 0.8566
P, Generasyonu )
Tekerrirler (Blok) 2 4.7838 2.3919 2.105"
Bireyler/Blok (Hata) 27  30.6828 1.1364
F, Generasyonu )
Aileler 1 0.0667 0.0667 0.007 %
Tekerrirler 2 4.6333 1.1467 2.219%
Aile*tekerriir interaksiyonu (Hata) 2 1.0333 0.5167 0.524 %
Ornekleme Hatas 54  53.2000 0.9852
F, Generasyonu )
Aileler 3 5.5583 1.1117 2.066
Tekerriirler 2 12.0167 6.0083 1.673%
Aile*tekerriir interaksiyonu (Hata) 6 21.9167 3.5902 6.673**
Ornekleme Hatasi 108  58.1000 0.5380
B, Generasyonu
Aileler 3  17.5583 5.8528 13.970**
Tekerriirler 2 26.1500 13.0750 26.330**
Aile*tekerriir interaksiyonu (Hata) 6 10.9167 4.9659 11.839**
Ornekleme Hatasi 108  45.3000 0.4194
B, Generasyonu )
Aileler 3 4.0250 1.3417 1.622 %
Tekerrurler 2 6.9500 3.4750 2.930%
Aile*tekerriir interaksiyonu (Hata) 6 2.0500 1.1841 1.432%
Ornekleme Hatasi 108  89.3000 0.8269

4.1.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)

Ailelere ait ortalama ve varyans degerleri aracilifiyla yapilan “birlesik skala

testi” sonuglar1 basaklanma giin sayist i¢in epistazinin olmadigmi gdstermistir

(tcETvEL207)> ta@o7y™ 0.386, te207)= 0.298 ve tc207= 0.109).

4.1.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri

Anaglarin ve F;’in varyanslar1 dikkate alinarak yapilan Bartlett ve F testi

sonucunda acilmayan generasyonlarin varyanslarinin homojen oldugu tespit

edilmistir (Cizelge 4.2). Bu varyanslarmn ortalamasi [E=(6"P,+8*P,+6°F;)/3=0.9927]

olan c¢evresel varyans

(E) degerinin varyans
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4. ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA Yalcin COSKUN

kullanilmasmin uygun oldugu anlasilmistir. E icin birey sayisi (n degeri) ise bu ii¢

ailenin toplam birey sayist olan 120 olarak alinmistur.

Cizelge 4.2. Bartlett ve F varyans homojenlik testlerinde kullanilan veriler ve test sonuglari

Aile  Varyans(9°) n Fhesap27.27) Feetveior27) X Onemlilik seviyesi
P, 0.8566 30 1.33 1.7 Onemli degil

P, 1.1364 30

Fq 0.9852 60 0.576  Onemli degil

4.1.4. Ortalama ve varyans dgelerinin hesaplanmasi

P, P, ve F, degerleri kullamlarak yapilan hesaplamalar sonucunda ( P =m-d
=> 114.47=114.80-d => d=0.33; F,=m+h => 115.13=114.80+h => h= 0.33 olarak
bulunmustur. Potens orani; |hl/IdI=0.33/0.33=1 olarak bulunmustur. Ailelere ait
varyanslar iizerinden yapilan hesaplamalar sonucunda (Y4D=28"F,-(0"B;+8°B,)=0;
V4sH=(8"B,+0°B,)-0"F,-E=0) negatif rakamlar elde edildigi i¢cin D ve H degerleri 0

olarak degerlendirilmis ve tahmin edilememis olarak yorumlanmastur.

4.1.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ile dominanshk orani

D ve H degerleri tahmin edilemedigi i¢in basaklanma giin sayisi i¢in
dominanslik orani hesaplanamamistir. Ayn1 sebepten dar anlamda ve genis anlamda

kalitim dereceleri de tahmin edilememistir.

4.1.6. Diger gen etkileri

Anaya bagh etki (Maternal etki): F, ve RF, ortalama ve varyans degerleri
araciligiyla yapilan t testi sonucunda ortalamalar arasinda istatistiki olarak onemli
fark bulunmamustir (te= ( F, - RE, YN(0*F1+6°RF)=0.033 < 1.67 tcerveLeo). Bu
sonug¢ basaklanma giin sayis1 i¢in anaya bagl etkinin (sitoplazmik etki) olmadigini

gostermektedir.
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Cinsiyet baglilig1 (Sex linkage): F;’lerin baba (2 F; ailesi) ve RF,’lerin baba (2
F, ailesi) olarak kullanildig1 4 F, ailesinin ortalama ve varyans degerleri lizerinden
yapilan t testi sonucunda (tin= ( RF, - F, )/N(0’RFy+8°F,)=0.308/1.63=0.189<1.98
tceTveL(120)) aileler arasinda istatistiki olarak dnemli fark olmamasi basaklanma giin
sayisi1 i¢in cinsiyet baglilig1 olmadigina isaret etmektedir.

Heterosis: Bagaklanma giin sayisi igin yapilan gdzlemlerde F, degerinin P,
degerinden yiiksek ama P, degeri ile aymi ¢ikmasi [Anaglarin ortalamasi (mp)=
114.80, F, = P, =115.13; F, >mp= 115.13>114.80] geccilik ydniinde bir tam
dominansligin varligini gostermektedir.

F; ekstremleri ve ‘rd’ : En yiliksek F; ve en diisiik F; degeri ile ana¢ ortalama
degeri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda ) d=2 ve ‘rd’ = %16.5 olarak

bulunmustur. Bu durum bagaklanma giin sayisim1 kontrol eden genlerin anaglardan

birinden kaynaklandigini gostermektedir.

4.1.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri

Basaklanma giin sayis1 icin ortalama Ogeleri analizinde kullanilan veriler

Cizelge 4.3’te verilmistir.

Cizelge 4.3. Basaklanma giin sayisi i¢in ortalama 6geleri tahminlerinde kullanilan veriler

Generasyon Ortalama (X) Varyans (89 n Vx =8%n W=1/Vx
P4 114.47 0.8566 30 0.0286 35.022
P, 115.13 1.1364 30 0.3788 26.400
F4 115.13 0.9852 60 0.0164 60.901
F, 115.36 0.5380 120  0.0045 223.048
B, 115.48 0.4194 120  0.0035 286.123
B, 115.93 0.8269 120  0.0069 145.120

Basaklanma giin sayist i¢in temel generasyonlari olusturan tiim ailelere ait
ortalama degerler Sekil 4.1.’de verilmistir. F,’de ana ve babaya gore daha gegei

tiplerin ortaya ¢ikmasi transgresif acilimlardan kaynaklanmaktadir. Ayrica genel
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olarak B,’de gecciligin ortaya ¢ikmasi bu 06zelligin P,’den kaynaklandigini

gostermektedir.
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Basaklanma giin sayisi (giin)
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Sekil 4.1. Basaklanma giin sayis1 ortalama degerleri (giin)

Bagaklanma giin sayisi i¢in ortalama 6geleri tahminleri bilgisayar programinda

MEAN FIT analizi ile yapilmis olup elde edilen degerler Cizelge 4.4’te verilmistir.

Cizelge 4. 4. Basaklanma giin sayis1 i¢in en iyi uyumlu modele ait ortalama 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
M 113.4606 +/- 0.3561 318.627
[d] -0.4038 +/- 0.0799 -5.052
[h] 5.9283 +/- 0.8939 6.632
[i] 1.3498 +/- 0.3340 4.041
il - - -
Mn -4.2589 +/- 0.5981 -7.121

2 degeri: 0.5335™ Serbestlik derecesi: 1

Miikemmel uyumlu model denemesinde [j] parametresi 6nemsiz bulunmus, m,
[d], [h], [i] ve [I]’den olusan iki genli interaksiyon modeli en iyi uyumlu model
olarak bulunmustur. Bu karakter i¢cin eklemeli ve dominans etkilerin yaninda
epistatik etkinin de oldugu tespit edilmistir. Bulgularimiz farkli arastiricilarin
(Johnson ve ark., 1966; Amaya ve ark., 1972; Sun ve ark., 1972) bildirdikleri ile
ortiismektedir. Ketata ve ark. (1976) ile Ozberk ve Kirtok (2003)’iin de belirttigi
gibi; [h]’nin pozitif olmas1 yiiksek deger veren allel genlere dogru bir yonelis
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oldugunu, [h] ve [1]’nin isaretlerinin zit olmasi epistazinin tamamlayici tip olduguna

isaret etmektedir.

4.1.8. Bilgisayar program yoluyla varyans ogeleri tahminleri

Basaklanma giin sayis1 i¢in varyans diizeyinde etkili genetik parametreleri
tespit etmek i¢in Oncelikle aile i¢i varyanslarin homojenligi Bartlett ve F testi
araciligiyla kontrol edilmis ve varyanslarin homojen oldugu anlagilmisti. Varyans

ogeleri tahminleri i¢in kullanilan veriler Cizelge 4.5’de verilmistir.

Cizelge 4.5. Varyans 0geleri tahminleri i¢in kullanilan veriler

Generasyon Varyans(d°) n
E = (3°P+0°P,+3°F4)/3  0.9927 120
F, 0.5380 120
B 0.4194 120
B, 0.8269 120

Bilgisayar programinda VAR FIT analizi araciligiyla bagaklanma giin sayis1

icin elde edilen varyans 6geleri tahminleri Cizelge 4.6’da verilmistir.

Miikemmel uyumlu model denemesinde D ve H parametreleri istatistiki agidan
onemsiz bulunurken, F ve E parametreleri 6nemli bulunan model en iyi uyumlu
model olarak tespit edilmistir. D’nin istatistiki olarak 6nemli olmayis1 basaklanma
glin sayist yoOniinden anaclar arasinda gercek genetik farklilik olmadigini
gostermektedir. H’nin istatistiki olarak dnemli olmayis1 ise bu karakter icin dominans
etkilerin olmadigina isaret etmektedir. Sonug¢ olarak farkliliklarin “eklemeli x
dominans varyans” (F) ve c¢evresel varyanstan (E) kaynaklandigi anlasilmaktadir.
Bulgularimiz farkli arastiricilarin (Johnson ve ark., 1996; Amaya ve ark., 1972; Sun
ve ark., 1972) bildirdikleri ile ortiigmektedir.
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Cizelge 4.6. Basaklanma giin sayis1 i¢in en iyi uyumlu modele ait varyans 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
D - - -

H - - -

F 0.3646 +/-0.1104 3.302

E 0.9927 +/- 0.1282 7.746

+ degeri: 0.8625°9  Serbestlik derecesi: 1

Basaklanma giin sayisi1 i¢in kalitim dereceleri D ve H tespit edilemedigi i¢in
tahmin edilememistir. Bilgisayar programinda elde edilen bulgular ile formiiller

araciligiyla yapilan hesaplamalar sonucu elde edilen bulgular 6rtiismektedir.

4.2. Kanopi Sicakh@ (°C)

Kanopi sicakligi i¢in temel generasyonlar araciligiyla elde edilen veriler ve

analizlerin sonuglar1 agagida verilmistir.

4.2.1. Varyans analizleri

Kanopi sicaklig1 generasyonlara gore ortalama 18.22 °C (F,) ile 18.85 °C (P,)
arasinda bulunmustur. Varyans analizleri sonucunda B; ve B, hari¢ tim

generasyonlarda aileler arasinda istatistiki oneme sahip fark bulunmayis1 anaya bagli

etkilerin olmadigina isaret etmektedir.

P,, B ve B, generasyonlar1 diginda biitiin generasyonlarda tekerriirler arasinda
istatistiki olarak onemli fark ¢ikmasi kanopi sicakligi i¢in mikro g¢evresel etkilerin

onemli oldugunu gostermektedir.

Ayrica By ve B; generasyonlarinda aile x tekerriir interaksiyonlarinin istatistiki
onemli bulunmasi aileler tlizerine farkli etkiye sahip cevresel etkinin oldugunu

gostermektedir.
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Cizelge 4.7. Kanopi sicaklig1 i¢in aileler tizerinde yapilan varyans analizleri sonuglari

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F degeri
Derecesi Toplami Ortalamasi

P, Generasyonu
Tekerrirler (Blok) 2 4.3680 2.1840 8.713**
Bireyler/Blok (Hata) 12 3.0080 0.2507
P, Generasyonu )
Tekerrurler (Blok) 2 0.1973 0.0987 0.322%
Bireyler/Blok (Hata) 12 3.6800 0.3067
F, Generasyonu )
Aileler 1 0.0013 0.0013 0.005 %
Tekerrirler 2 9.5387 4.7694 11.419*
Aile*tekerrir interaksiyonu 2 0.8347 0.4174 1.550
Ornekleme Hatasi 24 6.4640 0.2693
F, Generasyonu )
Aileler 3 0.9938 0.3313 1.049%
Tekerrirler 2 22.7303 11.3652 15.838**
Aile*tekerrir interaksiyonu 6 4.3057 0.7176 2.272%
Ornekleme Hatasi 48 15.1600 0.3158
B, Generasyonu
Aileler 3 1.9992 0.6664 3.990*
Tekerrirler 2 7.8343 3.9172 4.537%
Aile*tekerrir interaksiyonu 6 5.1803 0.8634 5.170**
Ornekleme Hatasi 48 8.0160 0.1670
B, Generasyonu N
Aileler 3 4.0800 1.3600 5.683
Tekerrirler 2 1.1573 0.5787 0.431°%
Aile*tekerrir interaksiyonu 6 8.0640 1.3440 5.616**
Ornekleme Hatasi 48 11.4880 0.2393

4.2.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)

Ailelere ait ortalama ve varyans degerleri araciliiyla yapilan “birlesik skala

testi” sonuglar1 kanopi sicakligi icin epistazinin olmadigini gostermistir (t(i02)=

A/@zA: -0.09 <1.7 tceTvEL(102), t102) = B/@zB: -0.235 < 1.7 tceTvEL(102), t116)= C/62C

=-0.274 < 1.7 tceTvEL(116))-

4.2.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri

Anaglarmn ve F;’in varyanslar1 dikkate alinarak yapilan Bartlett testi (°=0.148;

P<0.05) ve acilmayan generasyonlarda en biiyiik varyansin en kiiciik varyansa

bolunme51 1le yapllan F testi (Fhesap(12,12) = 82P2/82P1:1.22<2.7 FCETVEL(IZ,]Z))

sonucunda varyanslarin homojen oldugu tespit edilmistir. P;, P, ve F; ailelerinin
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varyanslarinin ortalamasi araciligiyla hesaplanan g¢evresel varyans (E) degerinin
(E=(6°P,+8°P,+0°F,)/3=0.5726) varyans Ogelerinin tahminleri i¢in kullaniimasmin
uygun olduguna karar verilmistir. E i¢in birey sayisi (n degeri) ise bu li¢ ailenin

toplam birey sayis1 olan 60 olarak alinmistir (Cizelge 4.8).

Cizelge 4.8. Bartlett ve F varyans homojenlik testlerinde kullanilan veriler ve test sonuglari

Aile  Varyans (32) n Fhesap(27,27) Feetvel(27,27) ' Onemlilik seviyesi
P, 0.2507 15 1.22 2.48 Onemli degil
P, 0.3067 15 )
F, 0.2693 30 0.1484 Onemli degil

4.2.4. Ortalama ve varyans égelerinin hesaplanmasi

P

1 °

( P, =m-d =>18.64=18.75-d =>d=0.105, F, =m+h =>18.61=18.75+h =>h=0.135)

P, ve F, degerleri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda

d=0.105 ve h=-0.135 ve potens orani (Ihl/IdI=0.135/0.105) 1.29 olarak bulunmustur.
D= 0.2253 olarak hesaplanirken H hesaplanamamuistir.

4.2.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanshk orani

Ailelere ait ortalama varyanslar iizerinden yapilan hesaplamalar sonucunda H

degeri tahmin edilemedigi i¢in dominanslik orani tespit edilememistir.

Kanopi sicakligi i¢in dar anlamda ve genis anlamda kalitim dereceleri Mather
ve Jinks (1982) metoduna gore % 44.98 olarak tahmin edilirken, Warner (1952)
metoduna gore dar anlamda kalitim derecesi % 71.34 olarak tahmin edilmistir.
Warner (1952) metodu epistazi olmadigi durumlarda etkili tahminler sunabilir.
Bulunan degerler bu karakter i¢in nispeten erken seleksiyon yapilabilecegi

yoniindedir.
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4.2.6. Diger gen etkileri

Anaya bagli etki (Maternal etki): F, ve RF, ortalama ve varyans degerleri
araciligiyla yapilan t testi (tzo=( 171 - RF] )/\/(82F1+62RF1)=0.08<2.O4=tCETVEL(30))
sonucunda ortalamalar arasinda istatistiki olarak 6nemli fark bulunmamistir. Bu
sonu¢ kanopi sicakligr i¢in anaya baglh etkinin (sitoplazmik etki) olmadigini
gostermektedir.

Cinsiyet baglilig1 (Sex linkage): F;’lerin baba (2 F; ailesi) ve RF,’lerin baba (2
F, ailesi) olarak kullanildig1 4 F, ailesi ortalama ve varyans degerleri iizerinden

yapilan t testi sonucunda (tz= F,,,,, - RF, 5, /N(O*FipaBa+0 RF13ABA)=0.02<1.7
=tceTveLeo)) aileler arasinda istatistiki olarak onemli fark olmayisi kanopi sicaklig:
icin cinsiyet baglilig1 olmadigma igaret etmektedir.

Heterosis : F, (18.61) < Anag ortalamasi: mp (18.75 ) ve F,< diisiik degerli
anag (131 =18.64) oldugu i¢in diisiik kanopi sicaklig1 yoniinde bir {istiin-dominanslik
durumu oldugu tespit edilmistir.

F; ekstremleri ve ‘rd’ : En yiiksek ve en diisiik F; degeri ile ana¢ ortalama
degeri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda 2 d=1.3 ve ‘rd’ = %8 olarak

bulunmugtur. Diisiik ‘rd’ degeri kanopi sicakligini kontrol eden genlerin anaglar

arasinda dagiliminin yetersiz oldugunu ve bir anagta toplandigini géstermektedir.

4.2.7. Bilgisayar program yoluyla ortalama 6geleri tahminleri

Bilgisayar programi yoluyla ortalama Ogelerinin tahminleri i¢in kullanilan

veriler Cizelge 4.9’da verilmistir.

Cizelge 4.9. Kanopi sicaklig1 i¢in ortalama 6geleri tahminlerinde kullanilan veriler

Generasyon Ortalama (x) Varyans @) n Vx =8%In w=1/Vx
P4 18.64 0.2507 15 0.0167133 59.832

P, 18.85 0.3067 15 0.0204467 48.908

Fi 18.61 0.2693 30 0.0089767 111.400
F» 18.22 0.3158 60 0.0052633 189.994
= 18.57 0.1670 60 0.0027833 359.281
B, 18.55 0.2393 60 0.0039883 250.731
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Sekil 4.2. Kanopi sicakligi ortalama degerleri (°C)

Kanopi sicaklig1 igin yapilan gozlemlerde F,’in P, ve P, ‘den diisiik g¢ikmasi
diisiik kanopi sicakligi yoniinde bir {istlin dominanshigin varligint gdostermektedir.
Ayrica F, ve geri melez generasyonlarinda diisiik kanopi sicaklifinda transgresif
acilmalar s6z konusudur. Kanopi sicaklig1 i¢in temel generasyonlar1 olusturan tim

ailelere ait ortalama degerler Sekil 4.2°de verilmistir.

Cizelge 4.10. Kanopi sicakligi i¢in en iyi uyumlu modele ait ortalama dgeleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
M 17.915 0.167 107.446
[d] - - -
[h] 0.758 0.238 3.180
[i] 0.884 0.198 4.471

[l - - -
[g _ - - .
x_degeri: 4.516 Serbestlik derecesi: 3 P: 6nemli degil

Kanopi sicakligi i¢in ortalama &gelerinin tahmini amaciyla MEAN FIT
programi kullanilarak yapilan analizlerde 6nce miikemmel uyumlu model denenmis
ve [d], [j] ve [1] parametreleri 6nemsiz bulunmus olup m, [h] ve [i]’den olusan iki
genli interaksiyon modeli en iyi uyumlu model olarak bulunmustur. Dominans ve

“eklemeli x eklemeli” gen etkilerinin varlig1 tespit edilmistir (Cizelge 4.10).
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4.2.8. Bilgisayar program yoluyla varyans o6geleri tahminleri

Kanopi sicakligi icin varyans diizeyinde etkili genetik parametreleri tespit
etmek i¢in Oncelikle aile i¢i varyanslarin homojenligi Bartlett ve F testleri
araciligiyla tespit edilmistir. Varyans Ogeleri tahminleri ic¢in kullanilan veriler

Cizelge 4.11°de verilmistir.

Cizelge 4.11. Varyans 6geleri tahminleri i¢in kullanilan veriler

Generasyon Varyans(9°) n

E = (0°P+0°P,+d°F4)/3 0.2756 60
F 0.3158 60
B 0.1670 60
B> 0.2393 60

Bilgisayar programinda VAR FIT analizi araciligiyla kanopi sicaklig1 i¢in elde

edilen varyans 6geleri tahminleri ¢izelge 4.12°de verilmistir.

Cizelge 4.12. Kanopi sicakligi igin en iyi uyumlu modele ait varyans 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata ¢ degeri

D - - -

H - - -

F - - -

E 0.2494 0.0202 12.325

v’ degeri: 7.317°°  Serbestlik derecesi: 3

Miikemmel uyumlu model denemesinde D, H ve F parametreleri dnemsiz
bulunurken, E parametresi 6nemli bulunan model en iyi uyumlu model olarak tespit
edilmistir. Buradan kanopi sicakligi i¢in farkliliklarin c¢evresel varyanstan (E)
kaynaklandig1 anlasilmaktadir. Cevresel kosullardan (isik, sicaklik, bulutluluk,
rliizgar gibi) ¢ok etkilenen bu karakter icin anaclar arasinda genetik fark tespit
edilememesi normal karsilanmalidir. Ayrica mikro ¢evresel varyasyonlarm varligi da

bu sonucu pekistirmektedir.

Novaselovic ve ark. (2004)’mn bildirdigi gibi analiz edilecek 6zellikler i¢in
varyansin genetik 0geleri, gen etkileri ve kalitimin belirli bir modelinin yeterliligi
deneme yeri ve 0zel melezleme kombinasyonlar1 iceren daha detayli ¢aligmalarla

arastirilmasi gerekmektedir. Ayrica diisiik kanopi sicakligina sahip generasyonlarda
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tane verimi yiiksek bulunmustur. Bulgumuz Reynolds ve ark. (1998) ile Ayeneh ve

ark. (2002)’mn bildirdikleri ile uyum igerisindedir.

4.3. Bitki Boyu (cm)

Bitki boyu icin temel generasyonlar aracilifiyla elde edilen veriler ve

analizlerin sonuglar1 asagida verilmistir.

4.3.1. Varyans analizleri

Cizelge 4.13. Bitki boyu i¢in aileler {izerinde yapilan varyans analizleri sonuglari

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F degeri
Derecesi Toplami Ortalamasi

P, Generasyonu
Tekerrurler (Blok) 2 67.4000 33.7000 6.194**
Bireyler/Blok (Hata) 27 146.9000 5.4407
P, Generasyonu
Tekerrurler (Blok) 2 169.2667 84.6333 9.007**
Bireyler/Blok (Hata) 27 253.7000 9.3963
F, Generasyonu )
Aileler 1 22.8167 22.8167 3.712%
Tekerriirler 2 384.9333 192.4667 3.151%
Aile*tekerrir interaksiyonu 2 122.1333 61.0667 7.259**
Ornekleme Hatasi 54 454.3000 8.4130
F, Generasyonu )
Aileler 3 43.8333 14.6111 1.390
Tekerrirler 2 1977.2667 988.6334 17.320**
Aile*tekerrir interaksiyonu 6 342.4667 57.0778 5.461**
Ornekleme Hatasi 108 1128.8000 10.4519
B4 Generasyonu )
Aileler 3 19.7583 6.5861 0.632%
Tekerriirler 2 490.0667 245.0333 3.460"
Aile*tekerrir interaksiyonu 6 424.2667 70.7111 6.789**
Ornekleme Hatasi 108 1124.9000 10.4158
B, Generasyonu )
Alileler 3 26.4917 8.8306 0.479%
Tekerriirler 2 449.5167 224.7583 4.145%
Aile*tekerrir interaksiyonu 6 325.2833 54.2139 2.940*
Ornekleme Hatasi 108 1991.3000 18.4380

Bitki boyu generasyonlara gore ortalama 64.30 cm (P,) ile 70.14 cm ( B,)
arasinda degismistir. Cizelge 4.13’te gorildiigii gibi bitki boyu i¢in resiproklari

iceren generasyonlarda aileler arasinda istatistiki olarak dnemli fark bulunmamistr.
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Bu durum bu 06zellik i¢in anaya baglh etkilerin olmadigint gostermektedir.
Tekerrtirlerin P;, P, ve F; generasyonlarinda istatistiki olarak 6nemli bulunmasi bitki
boyu bakimindan mikro ¢evresel etkilerin dnemli oldugunu gostermektedir. Aile x
tekerriir interaksiyonlarinin biitiin generasyonlarda istatistiki oneme sahip olmasi
aileler lizerine farkli etkilere sahip cevresel etkilerin varligina isaret etmektedir.
Ayrica anaglarin normal sartlarda sahip olduklar1 bitki boylarma (90-100 cm) gore
denemelerde daha kisa bitki boyu degerleri elde edilmesinin sebebi deneme yilinda

ilkbahar aylarinda yasanan yiiksek sicaklik ve kurakliktan kaynaklanmis olabilir.

4.3.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)

Ailelere ait ortalama ve varyans degerleri araciliiyla yapilan “birlesik skala
testi” sonuglar1 bitki boyu icin epistazinin olmadifini gostermistir (tcervero7) >

tA(207): 0069, tB(207): 0.074 ve tC(236): 0027)

4.3.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri

Anaglarin ve F)’in varyanslar1 dikkate almarak yapilan Bartlett (x’=2.35, P
>0.05) ve F testi (F2727)= 0P,/ &°P1=1.73< 1.8 FceTvEL@7,27)) sonucunda agilmayan
generasyonlarda varyanslarin homojen oldugu tespit edilmistir. Cevresel varyansin
(E) bu varyanslarm ortalamasi (E=(0°P;+ &°P;+ &°F))/3) almarak hesaplanmasi

varyanslarin homojen olmasi nedeniyle uygun goriilmiistiir.

Cizelge 4.14. Bartlett ve F varyans homojenlik testlerinde kullanilan veriler ve test sonuglari

Aile o n Fhesap27,27) Feetvel(27,27) X2 P
P, 5.4407 30 1.73 1.8 Onemli degil
P, 9.3963 30 .
Fi 8.4130 60 2.35 Onemli degil
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4.3.4. Ortalama ve varyans égeleri hesaplamalan

P, P, ve F, degerleri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda ( P, =m-
d => 64.30=64.965 -d => d=0.665, F,=m+h => 67.88=64.965 +h => h= 2.915)
|d1=0.635 ve |hl= 2.92 olarak bulunmustur. Potens orani=Ihl/ldl= 2.915/0.665 = 4.38
olarak bulunmustur. D degeri tahmin edilemezken (Y2 D = 26°F,-( 6°Bi+ 6°B,),
D=0), H degeri 42.75 (“%H=(6"B+0°B,)-0°F,-0°E, H=42.7508) olarak

hesaplanmuistir.

4.3.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanshk orani

Ailelere ait ortalama varyanslar lizerinden yapilan hesaplamalar sonucunda
bitki boyu i¢in dar anlamda kalitim derecesi tahmin edilemezken genis anlamda

kalitim derecesi Mather ve Jinks (1982)’e gore % 57.97 olarak tahmin edilmistir. D

degerinin hesaplanamayisi nedeniyle dominanslik orani da hesaplanamamastir.

4.3.6. Diger gen etkileri

Anaya baglh etki (Maternal etki): 171 ve RF] ortalama ve varyans degerleri
araciligiyla yapilan t testi (t60=(171-R171 YAN(F1+0*RF)=0.2136 < 1.67 tCETVEL(60))
sonucunda ortalamalar arasinda istatistiki olarak 6nemli fark bulunmamistir. Bu
sonu¢ bitki boyu i¢in anaya bagli etkinin (sitoplazmik etki)  olmadigmi
gostermektedir.

Cinsiyet baglilig1 (Sex linkage): F;’lerin baba (2 F; ailesi) ve RF,’lerin baba (2
F, ailesi) olarak kullanildig1 4 F, ailesi ortalama ve varyans degerleri iizerinden
yapilan t testi (ti=( F,,,p, - RF 55, RV N(@Fiapatd’RF1apa) = 0.75/7.191 =

0.1055<1.66 tcerver(20)) sonucunda aileler arasinda istatistiki olarak 6nemli olmayist

bitki boyu i¢in cinsiyet bagliligi olmadigina isaret etmektedir.
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Heterosis: Bitki boyu igin yapilan gozlemlerde F, degerinin iistiin anag olan
132 degerinden yiiksek ¢ikmasi [Anaclarin ortalamasi (mp)= 64.96, 171 =67.88,
P, _64.30, P,=65.63 ve F,>P,= 67.88>65.63] uzun bitki boyu ydniinde bir istiin

dominansligin varligini gostermektedir.

F; ekstremleri ve ‘rd’: En yiiksek F; degeri, en diisik F; degeri ve anag
ortalama degeri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda Y d=9 ve ‘rd’ = % 7.1
olarak bulunmustur. Diisiik ‘rd’ degeri bitki boyunu kontrol eden genlerin anaclar

arasinda dagiliminin yetersiz oldugunu ve bir anagta y1gildigini gostermektedir.
4.3.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri
Bitki boyu i¢in ortalama 6geleri analizinde kullanilan veriler Cizelge 4.15’de

verilmistir.

Cizelge 4.15. Bitki boyu i¢in ortalama &geleri analizinde kullanilan veriler

Generasyon Ortalama (X) Varyans @ N Vx=0°In W=1/Vx
P, 64.30 5.4407 30 0.1814 5.5140
P, 65.63 9.3963 30 0.3132 3.1928
Fi 67.88 8.4130 60 0.1402 7.1318
F, 69.72 10.4519 120 0.0871 11.4812
B 68.01 10.4516 120 0.0871 11.4815
B, 70.14 18.4380 120 0.1537 6.5083

Bitki boyu i¢in temel generasyonlar1 olusturan tiim ailelere ait ortalama
degerler Sekil 4.3’de verilmistir. Goriildiigii gibi F;’lerin anaglara gére daha uzun
boylu olmasi bitki boyu acisindan bir dstiin dominanshigin varhigina isaret
etmektedir. F,’de ana ve babaya gore daha uzun boylu tiplerin ortaya ¢ikmasi ise
transgresif acilimlardan kaynaklanmaktadir. Ayrica B, de B;’e gore daha uzun boylu

tiplerin ortaya ¢ikmasi bu 6zelligin P,’den kaynaklandigini gdstermektedir.
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Sekil 4.3. Bitki boyu ortalama degerleri (cm)

Bitki boyu i¢in ortalama dgelerinin tahmini bilgisayar programimda MEAN FIT

analizi ile yapilmis olup degerler Cizelge 4.16’da verilmistir.

Cizelge 4.16. Bitki boyu i¢in en iyi uyumlu modele ait ortalama 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
m 64.7870 0.3390 191.1730
[d] - - -
[h] 15.1110 1.3200 11.4450
[i] - - -
[i] -2.2760 0.4830 -4.7120
[ -12.0190 1.2610 -9.5320

v’ degeri: 6.401°° Serbestlik derecesi: 2

Miikemmel uyumlu model denemesinde [d] ve [i] parametreleri Onemsiz
bulunmus olup m, [h], [j] ve [I]’den olusan iki genli interaksiyon modeli en iyi
uyumlu model olarak bulunmustur. Bu karakter icin eklemeli etki onemsiz iken
dominans etkilerin yaninda epistatik etkinin de oldugu tespit edilmistir. Bulgularimiz
farkl arastiricilarin (Johnson ve ark., 1996; Amaya ve ark., 1972; Sun ve ark., 1972;
Bhatiya ve ark., 1987; Collaku ve Harrison, 2005) bildirdikleri ile ortiismektedir.
Ketata ve ark. (1976) ile Ozberk ve Kirtok (1993)’un de bildirdigi gibi [h]’nin pozitif
olmasi yiiksek deger veren allel genlere dogru bir yonelis oldugunu, [h] ve [1]’nin

isaretlerinin zit olmasi epistazinin tamamlayici tip olduguna isaret etmektedir.
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4.3.8. Bilgisayar program yoluyla varyans ogeleri tahminleri

Bitki boyu i¢in varyans diizeyinde etkili genetik parametreleri tespit etmek i¢in
oncelikle aile i¢i varyanslarin homojenligi F testi aracilifiyla kontrol edilmistir.

Varyans 0geleri tahminleri icin kullanilan veriler Cizelge 4.17°de verilmistir.

F ve Bartlett testleri sonucunda P;, P, ve F; aileleri i¢inde varyanslarin
homojen oldugu tespit edilmis olup ¢evresel varyans (E) bu {i¢ varyansin ortalamasi
olarak hesaplanmistir. E icin birey sayisi (n degeri) ise bu ii¢ ailenin toplam birey

sayist olan 120 olarak alinmustir.

Cizelge 4.17. Varyans 6geleri tahminleri i¢in kullanilan veriler

Generasyon o* n

E = (0°P1+ 8°Po+ 9°F1)/3 7.7500 120
F» 10.4519 120
= 10.4516 120
B, 18.4380 120

Bilgisayar programinda VAR FIT analizi araciligiyla bitki boyu igin elde

edilen varyans 6geleri tahminleri Cizelge 4.18’de verilmistir.

Cizelge 4.18. Bitki boyu i¢in en iyi uyumlu modele ait varyans 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
D - - -
H 21.2305 5.4000 3.7640
F 6.6610 2.3600 2.8220
E 7.7500 1.0005 7.7460
v’ degeri: 3.6623° Serbestlik derecesi: 1

Miikemmel uyumlu model denemesinde D parametresi 6nemsiz bulunurken, H,
F ve E parametreleri 6nemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak bulunmustur.
Buradan bitki boyundaki farkliliklarin dominans varyans, epistatik etkiler ve ¢evresel
varyanstan kaynaklandigi anlagilmaktadw. Bulgularimiz farkli arastiricilarin
(Johnson ve ark., 1996; Amaya ve ark., 1972; Sun ve ark., 1972; Bhatiya ve ark.,
1987; Collaku ve Harrison, 2005) bildirdikleri ile Ortiismektedir. En uyumlu
modelden elde edilen D, H ve E degerleri kullanilarak dar anlamda kalitim derecesi

tahmin edilemezken genis anlamda kalitim derecesi % 40.65 olarak tespit edilmistir.
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Bulgularimiz bitki boyu i¢in seleksiyonun geciktirilmesinde fayda olacagini bildiren

Ozberk ve Kirtok (2003) ile uyumludur.

Bitki boyu normalde 2-3 gen ile kontrol edildiginden kalitiminin yiiksek
cikmasi gerekir, ancak bdyle bir sonuca ulasilamamistir. Temel generasyonlari
olusturan anaglarin hemen hemen ayni boyda olmasi D’nin tespit edilememesine
neden olmus olabilir. D tespit edilemedigi i¢in dar anlamda kalitim derecesi de

tahmin edilememistir.

4.4. Basakta Tane Sayisi (adet)

Basakta tane sayisi i¢in temel generasyonlar aracilifiyla elde edilen veriler ve

analizlerin sonuglar1 agsagida verilmistir.

4.4.1. Varyans analizleri

Cizelge 4.19. Basakta tane sayist icin aileler lizerinde yapilan varyans analizleri sonuglari

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler

Derecesi Toplami Ortalamasi F degeri
P, Generasyonu )
Tekerrurler (Blok) 2 199.2667 99.6333 2.6963%
Bireyler/Blok (Hata) 27 997.7000 36.9519
P, Generasyonu )
Tekerrurler (Blok) 2 81.6667 40.8333 0.6787%
Bireyler/Blok (Hata) 27 1624.5000 60.1667
F, Generasyonu
Aileler 1 360.1500 360.1500 6.6600*
Tekerriirler 2 571.4333 285.7167 2.6200%
Aile*tekerrir interaksiyonu 2 217.9000 108.9500 2.0170%
Ornekleme Hatasi 54 2917.1000 54.0200
F, Generasyonu )
Aileler 3 283.2250 94.4083 1.9540
Tekerrurler 2 1963.1167 981.5584 6.6940*
Aile*tekerrir interaksiyonu 6 879.7500 146.6250 3.0650**
Ornekleme Hatasi 108 5165.7000 47.8310
B4 Generasyonu )
Aileler 3 32.8333 10.9444 0.1230%
Tekerrurler 2 72.8667 36.4333 1.1250 %
Aile*tekerrir interaksiyonu 6 533.0667 88.8445 2.7430*
Ornekleme Hatasi 108 3497.6000 32.3852
B, Generasyonu )
Alileler 3 27.4917 9.1639 0.3300 %
Tekerrurler 2 180.4667 90.2333 2.2700%
Aile*tekerrir interaksiyonu 6 239.5333 39.9222 1.5110 %
Ornekleme Hatasi 108 2853.1000 26.4176
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Basakta tane sayisi generasyonlara gore ortalama 38.97 adet (P)) ile 58.42 adet
(171) arasinda degismistir. Cizelge 4.19’da goriildiigii gibi basakta tane sayisi i¢in
resiproklar1 igeren F; generasyonunda aileler arasinda istatistiki olarak onemli fark

bulunmustur. Bu durum bu Ozellik icin anaya bagl etkilerin oldugunu

gostermektedir.

Tekerriirlerin F, disinda tiim generasyonlarda istatistiki olarak Onemli
bulunmamas1 basakta tane sayist1 bakimindan mikro c¢evresel etkilerin 6nemli
olmadigin1 gostermektedir. Aile x tekerriir interaksiyonlarinin iki generasyonda (F»
ve Bj) istatistiki Oneme sahip olmasi ¢evrenin aileler iizerine farkli etkilerde

bulunduguna isaret etmektedir.

4.4.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)

Ailelere ait ortalama ve varyans degerleri araciliiyla yapilan “birlesik skala
testi” sonuglarl (tCETVEL(207)Zl.6> taon™ 0.069, tB(207):0.037 ve tCETVEL(236):1-6>

tc236=0.016) basakta tane sayis1 i¢in epistazinin olmadigini gostermistir.

4.4.3. Bartlett ve F homojenlik testleri

Anaglarin ve F,’in varyanslar1 dikkate alinarak yapilan Bartlett testi (x*=1.86
P<0.05) ve F testi (F(27,27) = 62P2/62P1: 1.63 < 1.9 FCETVEL(27,27)) sonucunda

varyanslarin homojen oldugu tespit edilmistir (Cizelge 4.20).

Cizelge 4.20. Bartlett ve F varyans homojenlik testlerinde kullanilan veriler ve test sonuglari

Aile Varyans(?®) N Fhesap Fcetvel(s7,27) 1 Onem Seviyesi
P, 41.2747 30 1.67 1.7 Onemli degil

P, 58.8333 30 )

Fi 68.9251 60 1.86 Onemli degil
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4.4.4. Ortalama ve varyans dgeleri hesaplamalan

P

1

(P =m-d => 38.97=40.07 => d=1.1, F,=m+h => 58.42=40.07-+h => h=18.35) d=1.1

P, ve  F, degerleri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda

ve h=18.35 olarak bulunmustur. Potens orani=Ihl/IdI=18.35/1.1=16.68 olarak
bulunmustur. D=73.72 ve H= 0 olarak hesaplanmaistir.

4.4.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanshk orani

Ailelere ait ortalama varyanslar lizerinden yapilan hesaplamalar sonucunda
basakta tane sayisi i¢in dar anlamda kalitim derecesi ile genis anlamda kalitim
derecesi Mather ve Jinks (1982)’e gore esit ve % 42.25 olarak tahmin edilmistir. Bu
ozellik 1-2 gen tarafindan idare edildigi i¢in dar anlamda kalitim derecesinin daha
yilksek olmasi gerekirdi, ancak melezlemede kullanilan anaglarin bu 6zellik
bakimindan benzer olmast boyle bir sonu¢ ¢ikmasina sebep olabilir. Dar anlamda
kalitim derecesi Warner (1952)’a gore % 77.06 olarak tahmin edilmistir.
Dominanslik orani, H hesaplanamadigi i¢in belirlenememistir. Bulgularimiz basakta
tane sayis1 i¢in dar anlamda kalitim derecesinin % 11 ile % 99.8 arasinda degistigini

bildiren Novoselovic ve ark. (2004) ile uyumludur.

4.4.6. Diger gen etkileri

Anaya baglh etki (Maternal etki): 171 ve RF] ortalama ve varyans degerleri
araciligiyla yapilan t testi (t60=171-R171 YA(*F +&*RF|)=0.4334 < 1.67 tCETVEL(60))
sonucunda ortalamalar arasinda istatistiki olarak O6nemli fark bulunmamistir. Bu

sonug¢ basakta tane sayisi i¢in anaya bagl etkinin (sitoplazmik etki) olmadigmi

gostermektedir.

Cinsiyet baglilig1 (Sex linkage): F;’lerin baba (2 F; ailesi) ve RF,’lerin baba (2

F, ailesi) olarak kullanildig1 4 F, ailesi ortalama ve varyans degerleri iizerinden
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yapilan t testi (tiog=( F,j.5, - RF, 5.5, )V FiapatdRF1papa) = 1.233/9.072 =

0.136<1.66tceTvEL(120) ) sonucunda aileler arasinda istatistiki olarak Oonemli fark
bulunmayis1 bagakta tane sayisi i¢in cinsiyet bagliligi olmadigina isaret etmektedir.
Heterosis: Bagakta tane sayisi igin yapilan gozlemlerde F,degerinin iistiin anag
olan 1’32 degerinden yiiksek ¢ikmasi [Anaglarin ortalamasi (mp)= 40.07, 171=58.42,
P,=38.97, P,=41.17 ve F,>P,=58.42>41.17], basakta tane sayis1 bakimindan artan

yonde bir iistiin dominansligin varhigini gostermektedir

F; ekstremleri ve ‘rd’: En yiiksek ve en diisiik F; degeri ile ana¢ ortalama
degeri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda ) d=17 ve ‘rd” = % 6.5 olarak
bulunmustur. Diisiik ‘rd’ degeri basakta tane sayisini kontrol eden genlerin anaglar

arasinda dagilimimnin yetersiz oldugunu gostermektedir.

4.4.7. Bilgisayar program yoluyla ortalama 6geleri tahminleri

Bagakta tane sayisi i¢in ortalama Ogeleri analizinde kullanilan veriler Cizelge

4.21°de verilmistir.

Cizelge 4.21. Basakta tane sayis1 i¢in ortalama 6geleri analizinde kullanilan veriler

Generasyon Ortalama (X) Varyans @ N Vx=0°In W=1/Vx
P, 38.97 41.27471 30 1.37582 0.72684
P, 41.17 58.83333 30 1.96111 0.50992
Fi 58.42 68.92514 60 1.14875 0.87051
F, 53.54 69.67892 120 0.58066 1.72219
B 56.38 34.75938 120 0.28966 3.45231
B, 53.81 27.73606 120 0.23113 4.32650

Basakta tane sayist igin temel generasyonlar1 olusturan tiim ailelere ait
ortalama degerler Sekil 4.4’de verilmistir. Sekil 4.4’de goriildiigii gibi F;’lerin
anaclara gore yiiksek degerde bulunmasi basakta tane sayisi agisindan bir istiin
dominansligin varliga isaret etmektedir. F,’de ana ve babaya gore daha yiiksek

degerli tiplerin ortaya ¢ikmasi transgresif agilimlardan kaynaklanmaktadir.
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Sekil 4.4. Basakta tane sayisi ortalama degerleri (adet)

Bagakta tane sayisi i¢in ortalama 6gelerinin tahmini bilgisayar programinda

MEAN FIT analizi ile yapilmis olup degerler Cizelge 4.22°de verilmistir.

Cizelge 4.22. Basakta tane sayisi i¢in ortalama 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri

M 39.8771 0.8992 44.3470
[d] - - -
[h] 41.1896 3.1824 12.9430
[i] - - -
[i] 2.5060 0.7208 3.4770
[ -22.6466 3.0872 -7.3360

* degeri: 4.852° Serbestlik derecesi: 2 P: 6nemli degil

Miikemmel uyumlu model denemesinde [d] ve [i] parametreleri Onemsiz
bulunmus olup en iyi uyumlu modelin m, [h], [j] ve [1]” yi igeren model oldugu tespit
edilmistir. Bu karakter i¢in eklemeli etki 6nemsiz iken, dominans etki, eklemeli x
dominans ve dominans X dominans etkilerin onemli oldugu tespit edilmistir.
Bulgularimiz farkli arastiricilar (Bhatiya ve ark., 1987; Sharma ve Sain, 2004;
Collaku ve Harrison, 2005) ile uyumludur. Ketata ve ark. (1976) ve Ozberk ve
Kirtok (1993)’un de bildirdigi gibi [h]’nin pozitif olmas1 yliksek deger veren allel
genlere dogru bir yonelis olduguna isaret etmektedir. [h] ve [1]’nin z1it isaretli olmasi

epistazinin tamamlayici tip oldugunu gostermektedir.
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4.4.8. Bilgisayar program yoluyla varyans o6geleri tahminleri

Bagsakta tane sayist i¢in varyans diizeyinde etkili genetik parametreleri tespit
etmek i¢cin Oncelikle aile i¢i varyanslarmm homojenligi F testi araciligiyla kontrol
edilmistir. Varyans oOgeleri tahminleri i¢in kullanilan veriler Cizelge 4.23°de

verilmistir.

F testi sonucunda P;, P, ve F; aileleri i¢inde varyanslarin homojen oldugu
tespit edilmis olup (F(s727)= 0°F1/0°P1= 68.92514/41.27471= 1.67 < 1.7 Feewvei(5727))
cevresel varyans (E) ortalama alinarak hesaplanmistir. E icin birey sayist (n degeri)

ise bu ti¢ ailenin toplam birey sayis1 olan 120 olarak alinmigtir.

Cizelge 4.23. Varyans 6geleri tahminleri i¢in kullanilan veriler

Generasyon Varyans(d°) n

E = (9°P1+9°P,+9°F1)I3 56.3444 120
F, 69.6789 120

= 34.7594 120

B, 27.7361 120

Bilgisayar programimda VAR FIT analizi aracilifiyla basakta tane sayis1 i¢in

elde edilen varyans 6geleri tahminleri Cizelge 4.24’te verilmistir.

Cizelge 4.24. Basakta tane sayis1 i¢in en iyl uyumlu modele ait varyans dgeleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
D 18.9244 17.1356 1.1040
H - - -
F - - -
E 42.3690 5.0332 8.4180
v’ degeri: 28.0054°"  Serbestlik derecesi: 2

Milkkemmel uyumlu model denemesinde H ve F parametreleri Onemsiz
bulunurken, D ve E parametreleri 6nemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak
bulunmustur. Buradan basakta tane sayisindaki farkliliklarin eklemeli varyans ve
cevresel varyanstan kaynaklandigi anlagilmaktadir. Bulgularimiz farkli arastiricilar
(Bhatiya ve ark., 1987; Collaku ve Harrison, 2005; Yagdi ve ark., 2007) ile
uyumludur. En uyumlu modelden elde edilen D, H ve E degerleri kullanilarak

hesaplanan dar anlamda kalitim derecesi ile genis anlamda kalitim derecesi H degeri
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0 oldugu i¢in bir birine esit ve % 18.26 olarak tespit edilmistir. 1-2 genle idare edilen
bu karakter i¢in kalitim derecesinin daha yiiksek c¢ikmasi beklenir ancak bu
calismada diisiik ¢ikmistir. Bu durum anaglarin bu 6zellik bakimindan birbirine gok

benzerlik gostermesinden kaynaklanabilir.

4.5. Basakta Tane Agirhg: (g)

Basakta tane agirlig1 icin temel generasyonlar araciligiyla elde edilen veriler ve

analizlerin sonuglar1 agsagida verilmistir.

4.5.1. Varyans analizleri

Basakta tane agirligi generasyonlara gore ortalama 2.00 g (P)) ile 3.55 g (F))
arasinda degismistir.

Cizelge 4.25. Basakta tane agirlig1 i¢in aileler iizerinde yapilan varyans analizleri sonuglar1

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F degeri
Derecesi Toplami Ortalamasi

P, Generasyonu
Tekerrlrler (Blok) 2 2.1740 1.0870 7.711%
Bireyler/Blok (Hata) 27 3.8060 0.1410
P, Generasyonu
Tekerrurler (Blok) 2 1.0807 0.5403 5.431*
Bireyler/Blok (Hata) 27 2.6860 0.0995
F, Generasyonu
Aileler 1 2.2042 2.2042 10.710**
Tekerriirler 2 2.3530 1.1765 0.920%
Aile*tekerrir interaksiyonu 2 2.5523 1.2762 6.198**
Ornekleme Hatasi 54 11.1190 0.2059
F, Generasyonu )
Aileler 3 2.3389 10.9444 54.450%
Tekerrirler 2 18.1727 9.0863 30.850**
Aile* tekerrir interaksiyonu 6 1.7673 0.2946 1.466™*
Ornekleme Hatasi 108 21.7070 0.2001
Bs Generasyonu )
Aileler 3 0.6116 0.2039 0.960"
Tekerrirler 2 1.6355 0.8178 4.350**
Aile* tekerrir interaksiyonu 6 1.1292 0.1882 0.883**
Ornekleme Hatasi 108 23.0230 0.2132
B, Generasyonu
Aileler 3 0.1033 0.0344 0.120**
Tekerrirler 2 2.5252 1.2626 8.360**
Aile* tekerrir interaksiyonu 6 0.9062 0.1510 0.520**
Ornekleme Hatasi 108 31.3640 0.2904
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Cizelge 4.25’de goriildiigii gibi basakta tane agirligi igin resiproklar1 igeren F;
generasyonunda aileler arasinda istatistiki olarak 6nemli fark bulunmustur. Bu durum

bu 6zellik i¢in anaya bagh etkilerin oldugunu gdstermektedir.

Tekerriirlerin  F; hari¢ biitlin generasyonlarda istatistiki olarak Onemli
bulunmas1 basakta tane agirlig1 bakimindan mikro gevresel etkilerin 6nemli oldugunu
gostermektedir. Aile x tekerriir interaksiyonlarinin tiim generasyonda istatistiki
olarak 6nemli bulunmasi ¢evrenin aileler lizerine farkl etkilere sahip olduguna isaret
etmektedir. Bu bulgumuz bazi arastiricilar ile (Yagdi ve S6zen, 2009; Yagdi ve ark.,

2007) ile uyumludur.

4.5.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)

Ailelere ait ortalama ve varyans degerleri araciliiyla yapilan “birlesik skala
testi” sonuclar1 basakta tane agwligi icin epistazinin olmadigini gostermistir

(tCETVEL(207):1~7> tA(207): 0825, tB(207): 0.177 ve tC(236): 0301)

4.5.3. Bartlett F varyans homojenlik testleri

Anaglarin ve F;’in varyanslar1 dikkate alinarak yapilan Bartlett testi (x*=5.022
P>0.05) F testi (Fs727= 6°F1/6°P,=2.070 > 1.7 FceTvEL(s7,27)). sonucunda varyanslarin
homojen olmadigi tespit edilmistir. Varyanslar homojen olmadigi i¢in varyans
Ogeleri hesaplamalarinda kullanilacak c¢evresel varyans (E) kareler toplami
([KTF;+KTP;+KTP;] / [(n14+n2+n3)-3] = [17.611/117] = 0.15052) yardimiyla
hesaplanmistir. E i¢in birey sayist (n degeri) ise bu ii¢ ailenin toplam birey sayis1

olan 120 olarak alinmustur.

Cizelge 4.26. Bartlett ve F varyans homojenlik testlerinde kullanilan veriler ve test sonuglari

Aile Varyans(a‘) n Fhesap(57,27) Fcetvel(57,27) x2 Onemlilik
Seviyesi

P4 0.1410 30 2.07 1.70 *

P, 0.0995 30

Fi 0.2059 60 5.02  *
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4.5.4. Ortalama ve varyans égelerinin hesaplanmasi

P, P, ve F, degerleri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda
(P1=m-d => 2.00=2.185 -d => d=0.185, Fij=m+h => 3.55=2.185 +h => h= 1.365) d=
0.185 ve h= 1.365 olarak bulunmustur. Potens orani= Ihl/Idl = 3.165/0.185 = 1.15
olarak bulunmustur. Varyans degerleri aracihigiyla [4D=20"F,-(0"B,+8°By)="2D=-
1.1016=>D=0, Y%H=(8"B,+&"B,)-0"F,-0"E=V4H=0.152073=> H=0.608292] D=0 ve
H=0.608292 olarak hesaplanmistir.

4.5.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanshk orani

Ailelere ait ortalama varyanslar lizerinden yapilan hesaplamalar sonucunda
basakta tane agirlig1 icin dar anlamda kalitim derecesi tahmin edilemezken genis
anlamda kalitim derecesi Mather ve Jinks (1982)’e gore % 50.26 olarak tahmin
edilmistir. Bu bulgumuz Ketata ve ark. (1976) ve Novoselovic ve ark. (2004) ile

uyumludur. D degeri tahmin edilemedigi i¢cin dominanslik orani hesaplanamamustir.

4.5.6. Diger gen etkileri

Anaya baglh etki (Maternal etki): 171 ve RF] ortalama ve varyans degerleri
aracihigryla yapilan t testi sonucunda (tgo= (F - RF, YA +*RF))= 0.5247 < 2.0
tceTveLe0)) ortalamalar arasinda istatistiki olarak onemli fark bulunamamistir. Bu
sonug¢ basakta tane agirligr icin anaya bagh etkinin (sitoplazmik etki) olmadigini
gostermektedir.

Cinsiyet baglilig1 (Sex linkage): F;’lerin baba (2 F; ailesi) ve RF,’lerin baba (2
F, ailesi) olarak kullanildig1 4 F, ailesi ortalama ve varyans degerleri iizerinden
yapilan t testi (tio=( F,, - RF s )VV(@Fisasat0’RFipapa)= 0.0032 <

1.98=tceTvEL(120)) Sonucunda aileler arasinda istatistiki olarak onemli fark ¢ikmayist

basakta tane agirlig1 icin cinsiyet bagliligi olmadigina isaret etmektedir.
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Heterosis: Basakta tane agirhigi igin yapilan gdzlemlerde F, degerinin {istiin

anag olan P, degerinden yiiksek olmasi [ P,=2.19, F,=3.55, 3.55>2.19] basakta tane

agirhig artig1 yoniinde bir tistiin dominansligin varligini géstermektedir.

F; ekstremleri ve ‘rd’: En yiiksek ve en diisiik F; degeri ile ana¢ ortalama
degeri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda ) d=1.1 ve ‘rd’ = %17 olarak

bulunmustur.

4.5.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri

Basakta tane agirligi icin ortalama 6geleri analizinde kullanilan veriler Cizelge

4.27°de verilmistir.

Cizelge 4.27. Basakta tane agirlig1 igin ortalama 6geleri analizinde kullanilan veriler

Generasyon Ortalama (X) Varyans @ N Vx=0°In W=1/Vx

P, 2.00 0.1410 30 0.0047 212.8263
P, 2.37 0.0995 30 0.0033 301.5682
Fi 3.55 0.2059 60 0.0034 291.3894
F, 3.19 0.2010 120 0.0017 597.0446
B, 3.27 0.2132 120 0.0018 562.9151
B, 3.09 0.2905 120 0.0024 413.2132

Bagakta tane agirligi i¢in temel generasyonlari olusturan tiim ailelere ait
ortalama degerler Sekil 4.5’te verilmistir. Sekil 4.5’te goriildigi gibi F;’lerin
anaclara gore yiiksek degerde ¢ikmasi bagsakta tane agirligi agisindan bir istiin
dominansligin varligma isaret etmektedir. F,’de ana ve babaya gore daha yiiksek

degerli tiplerin ortaya ¢ikmasi transgresif agilimlardan kaynaklanmaktadir.

47



4. ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA

Yalcin COSKUN

Basakta tane agirligi (gram)
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Sekil 4.5. Basakta tane agirlig1 ortalama degerleri (g)

Bagsakta tane agirlig1 i¢in ortalama Ogelerinin tahmini bilgisayar programinda

MEAN FIT analizi ile yapilmis olup degerler Cizelge 4.28’de verilmistir.

Cizelge 4.28. Bagakta tane agirlig1 igin en iyi uyumlu modele ait ortalama 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
M 2.1850 +/-0.0448 48.813
[d] -0.1850 +/-0.0448 -4.133
[h] 2.6304 +/-0.1783 14.754
[i] - - -
[i] 0.3638 +/-0.0785 4.635
n -1.2654 +/-0.1791 -7.067

* degeri: 0.0367°°

Serbestlik derecesi: 1

Miikemmel uyumlu model denemesinde [i] parametresi Onemsiz bulunmus

olup m, [d], [h], [j] ve [I]’ yi i¢eren model en iyi uyumlu model olarak tespit

edilmistir. Bu karakter i¢in eklemeli, dominans, dominans x dominans ve eklemeli x

dominans etkilerin 6nemli oldugu tespit edilmistir. Bulgularimiz farkl arastiricilarin
bulgular1 (Johnson ve ark., 1966; Bhatiya ve ark., 1987; Collaku ve Harrison, 2005)
ile uyumludur. Ketata ve ark. (1976) ile Ozberk ve Kirtok (1993)’un de bildirdigi

gibi [h]’nin pozitif olmas1 yiiksek deger veren allel genlere dogru bir yonelis

olduguna isaret etmektedir.
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4.5.8. Bilgisayar program yoluyla varyans o6geleri tahminleri

Basakta tane agirlig1 icin varyans diizeyinde etkili genetik parametreleri tespit
etmek icin Oncelikle aile i¢i varyanslarin homojenligi Bartlett ve F testi araciligiyla
kontrol edilmistir. Varyanslar homojen olmadigi i¢in varyans Ogeleri
hesaplamalarinda kullanilacak c¢evresel varyans (E) kareler toplami araciligiyla
hesaplanmistir Varyans 6geleri tahminleri i¢cin kullanilan veriler Cizelge 4.29°da

verilmistir.

Cizelge 4.29. Varyans 6geleri tahminleri i¢in kullanilan veriler

Generasyon Varyans(d?) n

E = (KTP,+KTP,+KTF,)/117]  0.1505 120
F,  0.2059 120

B: 0.2132 120

B, 0.2904 120

Bilgisayar programinda VAR FIT analizi araciligiyla basakta tane agirlig1 i¢in

elde edilen varyans 6geleri tahminleri Cizelge 4.30°da verilmistir.

Cizelge 4.30. Basakta tane agirligi i¢in en iyi uyumlu modele ait varyans 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
D - - -
H 0.3439 +/-0.1029- 3.342-
F - - -
E 0.1505 +/-0.0194 7.746
v’ degeri: 5.146°"  Serbestlik derecesi: 2

Miikkemmel uyumlu model denemesinde D ve F parametreleri Onemsiz
bulunurken, H ve E parametreleri 6nemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak
bulunmustur. Buradan bagakta tane agirhigindaki farkliliklarin dominans varyans, ve
cevresel varyanstan kaynaklandigi anlagilmaktadir. Bulgularimiz farkli arastiricilar
(Johnson ve ark., 1966; Bhatiya ve ark., 1987; Collaku ve Harrison, 2005; Yagdi ve
ark., 2007) ile uyumludur. En iyi uyumlu modelden elde edilen degerler araciligiyla
genis anlamda kalitim derecesi Mather ve Jinks (1982)’e gore % 36.35 olarak

hesaplanmagtir.
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4.6. Parsel Tane Verimi (g)

Parsel tane verimi i¢in temel generasyonlar araciligiyla elde edilen veriler ve

analizlerin sonuglar1 asagida verilmistir.

4.6.1. Varyans analizleri

Parsel tane verimi generasyonlara gore ortalama P, =148.69 g (495.63 kg da™)
F,=189.59 g (631.96 kg da™) arasinda degismistir. Cizelge 4.31°de goriildigii gibi
parsel tane verimi icin resiproklari iceren F; generasyonunda aileler arasinda

istatistiki oneme sahip fark bulunmamistir. Bu durum bu 6zellik i¢in anaya baglh

etkilerin olmadigin1 gostermektedir.

Tekerrtirlerin biitliin generasyonlarda istatistiki oneme sahip bulunmayisi parsel
tane verimi bakimindan mikro cevresel etkilerin 6nemli olmadigint gostermektedir.
Parsel tane verimi yoniinden temel generasyonlari olusturan aileler arasinda istatistiki

olarak onemli farklilik tespit edilmemistir.

Cizelge 4.31. Parsel tane verimi i¢in aileler iizerinde yapilan varyans analizleri sonuglari

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F degeri
Derecesi Toplami Ortalamasi

P, Generasyonu

P, Generasyonu

F, Generasyonu

Tekerrurler 2 25.4457 12.7229 0.1343%
Aileler 1 10.6934 10.6934 0.1129%
Hata 2 189.4828 94.7414

F, Generasyonu )

Tekerrurler 2 748.5129 374.2565 4.5082
Aileler 3 25.8481 8.6160 0.1038
Hata 6 498.0973 83.0162

B4 Generasyonu )

Tekerrirler 2 35.9669 17.9834 0.2901 %
Aileler 3 165.4078 55.1359 0.8894
Hata 6 371.9591 61.9932

B, Generasyonu )

Tekerrurler 2 248.3482 124.1741 0.3272%
Aileler 3 65.6341 21.8780 0.0576
Hata 6 2277.3348 379.5566
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4.6.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)

Ailelere ait ortalama ve varyans degerleri araciliiyla yapilan “birlesik skala
testi” sonuclar1 tane verimi i¢in A, B ve C tipi epistazinin olmadigin1 gdstermistir

(tCETVEL(IS) =2.1> ta(18)= 0.0027, tB(18)= -0.00008 ve tceo= 0038)

4.6.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri

Anaclarm ve F)’in varyanslar1 dikkate alinarak yapilan Bartlett testi (x’=
2.46961, P>0.05) F testi (Fps) = 0°P1/0°Fi= 5.6 < 5.79 Fcprveres) sonucunda
varyanslarin homojen oldugu tespit edilmistir (Cizelge 4.32). Anaglar ve F;’in
varyanslarinin ortalamasi araciligiyla hesaplanan gevresel varyans (E) degerinin
[E=(6°P,+8*P,+8°F,)/3] varyans Ogeleri tahminlerinde kullanilabilecegine karar
verilmistir. E igin parsel sayis1 bu {i¢ ailenin toplam parsel sayis1 olan 12 olarak

alimmustir.

Cizelge 4.32. Bartlett ve F varyans homojenlik testlerinde kullanilan veriler ve test sonuglari

Aile Varyans (0%) N Fresap2s) Feetvel2s A Onemlilik seviyesi
P4 530.6721 3 1176 5.79 Onemli degil

P> 382.5166 3 )

F1 94.7414 6 2.4696  Onemli degil

4.6.4. Ortalama ve varyans 6gelerinin hesaplanmasi

P, P, ve F, degerleri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda d=

0.075 ve h= 40.83 olarak bulunmustur. Potens orani = |hl/ldl= 544.38 olarak

bulunmustur. D ve H hesaplanamamustir.
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4.6.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanshk orani

Parsel tane verimi i¢in varyans Ogeleri D ve H hesaplanamadigi i¢in ne dar
anlamda ne de genis anlamda kalitim dereceleri tahmin edilememistir. Ayn1 nedenle

dominanslik oran1 da tespit edilememistir.

4.6.6. Diger gen etkileri

Anaya bagl etki (Maternal etki): F, ve RF,; ortalama degerleri ve varyanslari
araciligiyla yapilan t testi (te= (171-R171 YA F+&*RF )= 0.2576 < 2.5 tCETVEL(6) )
sonucunda ortalamalar arasinda istatistiki olarak onemli fark bulunamamistir. Bu

sonug¢ parsel tane verimi i¢in anaya bagli etkinin (sitoplazmik etki) olmadigini

gostermektedir

Cinsiyet baglilig1 (Sex linkage): F;’lerin baba (2 F; ailesi) ve RF,’lerin baba (2
F, ailesi) olarak kullanildig1 4 F, ailesi ortalama degerleri lizerinden yapilan t testi
sonucunda aileler arasinda istatistiki olarak Onemli fark ¢ikmayist (t;,=0.1114<

2.2=tcervEL(12)) parsel tane verimi i¢in cinsiyet baghiligi olmadigina isaret etmektedir.

Heterosis: Parsel tane verimi igin yapilan gézlemlerde F, degerinin iistiin anag
olan P, degerinden yiiksek ¢ikmasi [ P, =148.7617, F, =189.5900 F, > P, =
189.5900>148.7617] parsel tane verimi yiiksekligi yoniinde bir {istiin dominanshigin

varligini gostermektedir

F; ekstremleri ve ‘rd’: En yiiksek F; degeri, en diisik F; degeri ve anag
ortalama degeri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda ) d=5.095 ve ‘rd’ =
%]1.5 olarak bulunmustur. Bu durum bu ozellikle ilgili genlerin analar arasinda

dagiliminin yetersiz oldugunu ve bir anacta toplandigini géstermektedir.
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4.6.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri

Parsel tane verimi i¢in ortalama Ogeleri analizinde kullanilan veriler Cizelge

4.33’de verilmistir.

Cizelge 4.33. Parsel tane verimi (g) i¢in ortalama 6geleri analizinde kullanilan veriler

Generasyon Ortalama (X) Varyans @) n Vx=0°In W=1/Vx

P, 148.687 530.6721 3 176.8907 0.0057
P, 148.837 382.5166 3 127.5055 0.0078
Fi 189.590 94.7414 6 15.7902 0.0633
F, 171.986 83.0163 12 6.9180 0.1446
B 170.693 61.9932 12 5.1661 0.1936
B, 169.158 379.5566 12 31.6297 0.0316

Parsel tane verimi i¢in temel generasyonlar1 olusturan tiim ailelere ait ortalama
degerler Sekil 4.6’da verilmistir. Sekil 4.6’da goriildiigii gibi F,’lerin anaglara goére
yilksek degerde c¢ikmasi parsel tane verimi agisindan bir {istiin dominanshigin
varligina isaret etmektedir. F,’de ana ve babaya gore daha yiiksek degerli tiplerin

ortaya ¢ikmasi transgresif agilimlardan kaynaklanmaktadir.
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Sekil 4.6. Parsel tane verimi ortalama degerleri (g)

Parsel tane verimi i¢in ortalama Ogelerinin tahmini bilgisayar programinda

MEAN FIT analizi ile yapilmis olup degerler Cizelge 4.34’de verilmistir.
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Cizelge 4. 34. Parsel tane verimi i¢in en iyi uyumlu modele ait ortalama 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
m 151.5486 4.4250 35.249
[d] - - -
[h] 38.6325 7.4923 5.156

0 i i i
i) - - -
] - - -

x* degeri: 0.4056° Serbestlik derecesi: 4

Miikkemmel uyumlu model denemesinde [d], [j], [i] ve [l] parametreleri
onemsiz bulunmus olup m ve [h]’ yi iceren model en iyi uyumlu model olarak tespit
edilmistir. Bu karakter i¢in dominans varyans etkili iken eklemeli varyans ve
epistatik etkilerin dnemsiz oldugu tespit edilmistir. Bulgularimiz farkli arastiricilarin
(Johnson ve ark., 1966; Bhatiya ve ark., 1987; Collaku ve Harrison, 2005) bulgular1
ile uyumludur. [h]’nin pozitif olmas1 yiiksek deger veren allel genlere dogru bir

yonelis olduguna igaret etmektedir.

4.6.8. Bilgisayar program yoluyla varyans ogeleri tahminleri

Tane verimi i¢in varyans diizeyinde etkili genetik parametreleri tespit etmek
icin Oncelikle aile i¢i varyanslarn homojenligi Bartlett ve F testleri araciligiyla
kontrol edilmigstir. Varyanslar homojen bulunmustur. Varyans 0geleri tahmininde

kullanilan veriler Cizelge 4.35’de verilmistir.

Cizelge 4.35. Varyans 6geleri tahminleri i¢in kullanilan veriler

Generasyon Varyans(d®) n

E = (3°P1+9°P+3°F1)/3 335.9767 12
Fz 115.6780 12
B 143.0244 12
B, 235.5743 12

Bilgisayar programinda VAR FIT analizi araciligiyla parsel tane verimi i¢in

elde edilen varyans 6geleri tahminleri Cizelge 4.36’da verilmistir.
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Cizelge 4.36. Parsel tane verimi i¢in en iyl uyumlu model ait varyans 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
D - - -
H - - -
F 304.7509 103.2229 2.952
E 213.9954 47.8922 4.468
v’ degeri: 4.2057°"  Serbestlik derecesi: 2

Miikkemmel uyumlu model denemesinde D ve H parametreleri dnemsiz
bulunurken, F ve E parametresi dnemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak
bulunmugtur. Buradan parsel tane verimine eklemeli varyans ve dominans varyansin
etkili olmadig1 farkliliklarin interaksiyonlar ve cevresel varyanstan kaynaklandigi
anlagilmaktadir. Bulgularimiz farkli arastiricilarin (Amaya ve ark., 1972; Sun ve ark.,

1972 ) bulgulari ile uyumludur.

4.7. SDS Sedimantasyon (ml)

SDS sedimantasyon i¢in temel generasyonlar aracilifiyla elde edilen veriler ve

analizlerin sonuglar1 asagida verilmistir.

4.7.1. Varyans analizleri

SDS sedimantasyon degeri generasyonlara gore ortalama 18.14 ml (P)) ile

18.65 ml (EZ) arasinda degismistir. Bulgularimiz makarnalik bugdayda SDS

sedimantasyon degerinin 13.8 ml ile 24.5 ml arasinda degistigini bildiren Yalvag ve

ark. (2008) ile uyum igerisindedir.

Cizelge 4.37°de goriildiigii gibi SDS sedimantasyon i¢in resiproklari igeren F;
generasyonunda aileler arasinda istatistiki olarak Onemli fark bulunmamistir. Bu
durum bu 6zellik i¢in anaya bagl etkilerin olmadigini gostermektedir. Tekerriirlerin
tiim generasyonlarda istatistiki olarak ©nemli bulunmayigi SDS sedimantasyon

bakimindan mikro ¢evresel etkilerin nemli olmadigini gostermektedir.
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Cizelge 4.37. SDS sedimantasyon i¢in aileler lizerinde yapilan varyans analizleri sonuglari

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F degeri
Derecesi Toplami Ortalamasi

P, Generasyonu

P, Generasyonu

F, Generasyonu

Tekerrirler 2 0.00300 0.00152 1.0000%
Aileler 1 0.00320 0.00324 2.1386 %
Hata 2 0.00300 0.00152

F, Generasyonu )

Tekerrirler 2 0.00006 0.00003 0.0140 %
Aileler 3 0.00189 0.00063 0.3139%
Hata 6 0.01201 0.00200

B, Generasyonu )

Tekerrirler 2 0.00970 0.00485 0.6503
Aileler 3 0.05400 0.01800 2.4135%
Hata 6 0.04475 0.00746

B, Generasyonu )

Tekerriirler 2 0.01578 0.00789 1.7313 %
Aileler 3 0.04023 0.01341  2.9436%
Hata 6 0.02734 0.00456

4.7.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)

Ailelere ait ortalama ve varyans degerleri araciligiyla tespit edilen A, B ve C
degerlerinden yararlanilarak yapilan t testi sonuclart (tcerverasy=2.1> taas=0.33,
t18=0.144 ve tcp0=0.055) SDS sedimantasyon icin epistazinin olmadigini

gostermistir.

4.7.3. Bartlett ve F homojenlik testleri

Anaclar ve F’in varyanslart dikkate almarak yapilan Bartlett testi (x’=
0.12374, P>0.05) ve F testi (Fos = &°P1/ 8°F 1= 1.53 < 5.79 FcprveLe.s) sonucunda
varyanslarin homojen oldugu tespit edilmistir (Cizelge 4.38). Anaglar ve F;’in
varyanslarinin ortalamasi aracilifiyla hesaplanan cevresel varyans (E) degerinin
[E=(6°P,+8*P,+8°F,)/3] varyans Ogeleri tahminlerinde kullanilabilecegine karar
verilmistir. E igin parsel sayis1 bu {i¢ ailenin toplam parsel sayis1 olan 12 olarak

alimmustir.
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Cizelge 4.38. Bartlett ve F varyans homojenlik testlerinde kullanilan veriler ve test sonuglari

Aile Varyans (0%) N Fhesap2s) Feetvelzs A Onemlilik seviyesi
P4 0.4780 3 153 5.79 Onemli degil

P> 0.6227 3

F1 0.4081 6 0.1237  Onemli degil

4.7.4. Ortalama ve varyans 6gelerinin hesaplanmasi

P, P, ve F, degerleri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda

d=0.206 ve h=-0.153 olarak, potens orani= Ihl/ldl= 0.74 olarak bulunmustur.
Varyanslar lizerinden yapilan hesaplamalar sonucunda D=0 ve H=1.3844 olarak

hesaplanmaigtir.

4.7.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanshk orani

SDS sedimantasyon i¢cin Mather ve Jinks (1982)’e gbre genis anlamda kalitim
derecesi % 40.77 olarak tahmin edilirken, dar anlamda kalitim derecesi tahmin

edilememistir. D degeri hesaplanamadigi i¢in dominanslik orani tespit edilememistir.

4.7.6. Diger gen etkileri

Anaya bagl etki (Maternal etki): F; ve RF; ortalama degerleri ve varyanslari
araciligiryla yapilan t testi sonucunda (ts= (Fl-RFl)/\/(82F1+82RF1)= 0.4943 < 2.5
tceTvere)) ortalamalar arasinda istatistiki olarak Onemli fark bulunamamistir. Bu
sonu¢ SDS sedimantasyon i¢in anaya baglh etkinin (sitoplazmik etki) olmadigini

gostermektedir.

Cinsiyet bagliligi (Sex linkage): F;’lerin baba ve RF;’lerin baba olarak
kullanildig1 F, generasyonu ortalama degerleri iizerinden yapilan t testi sonucunda
aileler arasinda istatistiki olarak 6nemli fark ¢ikmayist (t1,=0.053< 2.2 =tcerveLi2)

SDS sedimantasyon i¢in cinsiyet baglilig1 olmadigina isaret etmektedir.
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Heterosis: SDS sedimantasyon i¢in yapilan gozlemlerde F; ortalama degerinin

ana¢ ortalama degerinden diisiik ve iki anac arasinda ¢ikmasi [Anaglarin ortalamasi
(mp)= 18.34, 171 =18.19, 171 <mp= 18.19>18.34] SDS sedimantasyon bakimindan
heterosis olmadigini gostermektedir.

F; ekstremleri ve ‘rd’: En yiiksek ve en diisiik F; degeri ile ana¢ ortalama
degeri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda > d=0.8 ve ‘rd’ = % 25.75 olarak

bulunmugtur. Bu durum SDS sedimantasyon i¢in genlerin anaglara nispeten dagilmis

oldugunu gostermektedir.

4.7.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri

SDS sedimantasyon i¢in ortalama dgeleri analizinde kullanilan veriler Cizelge

4.39’da verilmistir.

Cizelge 4.39. SDS sedimantasyon igin ortalama dgeleri analizinde kullanilan veriler

Generasyon Ortalama (X) Varyans @) n Vx=0°In W=1/Vx

P, 18.1372 0.4780 3 0.1593 0.8407
P, 18.5499 0.6227 3 0.2076 0.7924
Fi 18.1907 0.4081 6 0.0680 0.9320
F, 18.3682 0.2858 12 0.0238 0.9762
B4 18.5753 0.4027 12 0.0336 0.9664
B, 18.6559 0.7321 12 0.0610 0.9390

SDS sedimantasyon i¢in temel generasyonlar1 olusturan tiim ailelere ait
ortalama degerler Sekil 4.7°de verilmistir. Sekil 4.7°de goriildiigii gibi F;’lerin
anaglar arasinda bir degerde bulunmasi SDS sedimantasyon acisindan heterosisin
olmadigina isaret etmektedir. F,’de ana ve babaya gore daha yliksek degerli tiplerin

ortaya ¢ikmasi transgresif agcilmalardan kaynaklanmaktadir.
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Sekil 4.7. SDS sedimantasyon ortalama degerleri (ml)

SDS sedimantasyon i¢in ortalama Ogelerinin tahmini bilgisayar programinda

MEAN FIT analizi ile yapilmis olup degerler Cizelge 4.40’da verilmistir.

Cizelge 4.40. SDS sedimantasyon i¢in en iyi uyumlu modele ait ortalama 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri

m 18.4150 0.4285 42.98
(] - - -
[h] - - -
0 - - -
I - - -
[ - - -

y* degeri: 0.2077°"  Serbestlik derecesi: 5

Miikemmel uyumlu model denemesinde [d], [h], [i], [j] ve [I] parametreleri
onemsiz bulunmus olup ‘m’ yi igeren model en iyi uyumlu model olarak tespit
edilmistir. Bu karakter i¢in eklemeli varyans, dominans varyans ve epistatik etkilerin
onemsiz oldugu veya temel generasyonlar yoluyla tespit edilemedigi anlasilmstir.
Ayrica anaglarin bu karakter agisindan benzer olmalar1 da hesaplamalarin

yapilamamasi agisindan 6nemlidir.
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4.7.8. Bilgisayar program yoluyla varyans ogeleri tahminleri

SDS sedimantasyon i¢in varyans diizeyinde etkili genetik parametreleri tespit
etmek icin Oncelikle aile i¢i varyanslarin homojenligi Bartlett ve F testi araciligiyla
kontrol edilmistir. Varyanslarm homojen oldugu anlagilmistir.Varyans o6geleri

tahminleri i¢in kullanilan veriler Cizelge 4.41°de verilmistir.

Cizelge 4.41. Varyans 6geleri tahminleri i¢in kullanilan veriler

Generasyon  Varyans(d?) n

E : (8%F1+0%P,+3°P,)/3 0.5029 12
F, 0.2858 12
B, 0.4027 12
B, 0.7321 12

Bilgisayar programinda VAR FIT analizi araciligiyla SDS sedimantasyon i¢in

elde edilen varyans 6geleri tahminleri Cizelge 4.42°de verilmistir.

Cizelge 4.42. SDS sedimantasyon i¢in en iyi uyumlu modele ait varyans 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
D - - -
H - - -
F - - -
E 0.4809 0.0787 6.1130
y* degeri: 4.3543 Serbestlik derecesi: 3

Miikemmel uyumlu model denemesinde D, H ve F parametreleri dnemsiz
bulunurken, E parametresi 6nemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak
bulunmugtur. Buradan SDS sedimantasyondaki farkliliklarn sadece c¢evresel
varyanstan kaynaklandig1 anlasilmaktadir. Bu bulgumuz Yagdi ve S6zen (2009) ile
uyumludur. Ornekleme varyasyonunun olmayisi ve anaglarin bu 6zellik agisidan
cok benzer olmasi tahminleri giiclestirmektedir. Cesitlerin 6zellik belgelerinde
(Cizelge 3.1) verilen SDS sedimantasyon degerlerinden (Firat-93 icin 12-28 ml,
Ozberk i¢in 25 ml) farkli sonuglar (Firat-93 igin 18.55 ml, Ozberk icin 18.13 ml) elde
edilmis olmasi da bu 6zelligin ¢evreden etkilendigini, farkli ¢cevre kosullarinda farkli

degerler elde edilebilecegini gostermektedir.
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4.8. Tane Rengi (kirmada b degeri)

Tane rengi i¢in a, b ve L degerleri renk tahin cihazi ile tespit edilmis olup sar1
renk pigmentini igerigi hakkinda fikir veren (kirmada b degeri) analizlerde
kullanilmigtir. Kirmada b degeri icin temel generasyonlar araciligiyla elde edilen

veriler ve analizlerin sonuglar1 asagida verilmistir.

4.8.1. Varyans analizleri

Tane rengi (kirmada b degeri) generasyonlara gore ortalama 19.35 (B,) ile
20.30 (}_’1 ) arasinda degismistir. Cizelge 4.43’de goriildiigli gibi tane rengi (kirmada
b degeri) igin resiproklari iceren generasyonlarda aileler arasinda istatistiki dneme

sahip fark bulunmamistir. Bu durum bu 6zellik i¢in anaya bagl etkilerin olmadigini

gostermektedir.

Tekerrtirlerin biitiin generasyonlarda istatistiki dneme sahip bulunmayisi tane
rengi (kirmada b degeri) bakimindan mikro ¢evresel etkilerin nemli olmadigini veya

Ol¢lim hatalarinin olmadigini géstermektedir.

Cizelge 4.43. Tane rengi (kirmada b degeri) i¢in aileler iizerinde yapilan varyans analizleri sonuglari

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F degeri
Derecesi Toplami Ortalamasi

P, Generasyonu

P, Generasyonu

F, Generasyonu

Tekerrurler 2 0.27506 0.13753 2.9012?d
Aileler 1 0.21282 0.21282 4.4894 %
Hata 2 0.09481 0.04740

F, Generasyonu )
Tekerrurler 2 0.19073 0.09536 1.3163 %
Aileler 3 0.13213 0.04404 0.6079 *
Hata 6 0.43470 0.07245

B4 Generasyonu )
Tekerriirler 2 0.02875 0.01438 0.1256
Aileler 3 0.45863 0.15288 1.3352 %
Hata 6 0.68696 0.11449

B, Generasyonu )
Tekerrurler 2 0.06126 0.03063 0.3066 *°
Aileler 3 0.25622 0.08541 0.8550 *
Hata 6 0.59935 0.09990
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4.8.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)

Ailelere ait ortalama ve varyans degerleri araciligiyla tespit edilen A, B ve C
degerlerinden yararlanilarak yapilan t testi sonucglar1 tane rengi (kirmada b degeri)
i¢in epistazinin olmadigmi gostermistir (tcervers) =2.1> taas)= -0.66, tgg=-2.41 ve

tc(20)= 0039)

4.8.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri

Anaglar ve F,’in varyanslar1 dikkate almarak yapilan Bartlett testi (x*= 5.1171,
P>0.05) ve acilamayan generasyonlarda en biiylikk varyansin en kiigiikk varyansa
boliinmesi ile yapilan F testi (Fo.5= 8°P1/ 8°Fi= 62.46 > 5.79 FcerverL22)) sonucunda
varyanslarin homojen olmadigi tespit edilmistir (Cizelge 4.44). Anaglar ve F,’in
“Kareler Toplam1” araciligiyla hesaplanan c¢evresel varyans (E) degerinin
[E=(KTP;+KTP,+KTF;)/({n;+ny+n3}-3)] varyans ogeleri tahminlerinde
kullanilabilecegine karar verilmistir. E i¢in parsel sayisi bu {i¢ ailenin toplam parsel

sayist olan 12 olarak alinmistir.

Cizelge 4.44. Bartlett ve F varyans homojenlik testlerinde kullanilan veriler ve test sonuglari

Aile Varyans (9°) n Fhesap22)  Feetvel22) % Onemlilik seviyesi
P 0.0812 3 6246 19 *

P, 0.0013 3

F4 0.0474 6 51171~

4.8.4. Ortalama ve varyans dgeleri hesaplamalan

P, P, ve F, degerleri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda d= -

0.0833 ve h= -0.5543 olarak, potens orani= lhl/ldl= 6.65 olarak bulunmustur.
Varyanslar {izerinden yapilan hesaplamalar sonucunda D tespit edilemezken

H=0.2232 olarak tespit edilmistir.
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4.8.5. Dar ve genis anlamda kalitim derecesi tahminleri ve dominanshk orani

Tane rengi (kirmada b degeri) i¢in dar anlamda kalitim derecesi tahmin
edilemezken, genis anlamda kalitim derecesi Mather ve Jinks (1982)’e gore % 40.17
olarak tahmin edilmisti. D tespit edilemedigi i¢in dominanslik orani

hesaplanamamagtir.

4.8.6. Diger gen etkileri

Anaya bagh etki (Maternal etki): F, ve RF, degerleri aracihityla yapilan t testi
sonucunda ortalamalar arasinda istatistiki olarak onemli fark bulunamamistir. Bu
sonu¢ tane rengi (kirmada b degeri) icin anaya baglh etkinin (sitoplazmik etki)

olmadigimi gostermektedir (te= RE - F,/J (0°F1+6°RF))= 0.38/ 0.184933=2.055 <
2.5 tCETVEL(6))-

Cinsiyet Bagliligi (Sex linkage): F;’lerin baba ve RF;’lerin baba olarak
kullanildig1 F, generasyonu ortalama degerleri iizerinden yapilan t testi sonucunda
aileler arasinda istatistiki olarak onemli fark ¢ikmayisi (t1,=0.2818< 2.2=tcgTvEL(12))

tane rengi (kirmada b degeri) i¢in cinsiyet baglilig1 olmadigina isaret etmektedir.

Heterosis: Tane rengi (kirmada b degeri) i¢in yapilan gozlemlerde F; ortalama
degerinin anag¢ ortalama degerinden diisiikk ¢ikmasi [Anaglarin ortalamasi (mp)=
20.221, F,=19.667, F,<mp=19.667<20.221] ve ayrica F,<P, oldugu icin tane rengi
(kirmada b degeri) bakimindan negatif yonde bir {istiin dominanslik vardir.

F; ekstremleri ve ‘rd’: En yiiksek F; degeri, en diisik F; degeri ve anag
ortalama degeri kullanilarak yapilan hesaplamalar sonucunda } d=0.435 ve ‘rd’ = %

25.75 olarak bulunmustur. Bu durum tane rengi i¢in genlerin anaglara nispeten

diizgiin dagilmis oldugunu gostermektedir.
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veriler Cizelge 4.45°de verilmistir.

4.8.7. Bilgisayar programi yoluyla ortalama 6geleri tahminleri

Tane rengi (kirmada b degeri) i¢cin ortalama ogeleri analizinde kullanilan

Cizelge 4.45. Tane rengi (kirmada b degeri) i¢in ortalama 6geleri analizinde kullanilan veriler

Generasyon Ortalama (X) Varyans @) n Vx=0°In W=1/Vx

P, 20.3043 0.0812 3 0.0271 36.9458
P, 20.1367 0.0013 3 0.0004 2307.6920
Fi 19.6667 0.4740 6 0.0079 126.5716
F, 19.9181 0.0725 12 0.0060 165.6338
B 19.7810 0.1115 12 0.0093 107.6722
B, 19.3592 0.0999 12 0.0083 120.1297

Tane rengi (kirmada b degeri) i¢cin temel generasyonlari olusturan tiim ailelere

ait ortalama degerler Sekil 4.8’de verilmistir. Sekil 4.8’de goriildiigii gibi F;’lerin

anaclarin ortalamasindan diisiik degerde ¢ikmasi tane rengi (kirmada b degeri)

acisindan negatif yonde heterosisin olduguna isaret etmektedir.

21+
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19+

Kirmada b degeri

18+

17+

P1
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F1
RF1
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F2

RF2
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Sekil 4.8. Tane rengi (kirmada b degeri) ortalama degerleri

Tane rengi (kirmada b degeri) igin ortalama Ogelerinin tahmini bilgisayar

programmda MEAN FIT analizi ile yapilmis olup degerler Cizelge 4.46’da

verilmistir.
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Cizelge 4.46. Tane rengi (kirmada b degeri) i¢in en iyi uyumlu modele ait ortalama 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
M 21.531 0.409 52.614
[d] - - -
[h] -4.588 1.016 -4.516
[i] -1.392 0.409 -3.406
[i] 0.422 0.133 3.178
Mn 2.724 0.642 4.245

v degeri= 1.0214°°  Serbestlik derecesi= 5

Miikemmel uyumlu model denemesinde [d] parametresi onemsiz bulunmus
olup m, [h], [i], [j] ve [l] ’yi igeren model en iyi uyumlu model olarak tespit
edilmistir. Bu karakter i¢in eklemeli varyans Onemsiz iken, dominans varyans ve

epistatik etkilerin 6nemli oldugu tespit edilmistir.

4.8.8. Bilgisayar program yoluyla varyans ogeleri tahminleri

Tane rengi (kirmada b degeri) i¢cin varyans diizeyinde etkili genetik
parametreleri tespit etmek icin dncelikle aile i¢i varyanslarin homojenligi Bartlett ve
F testi araciligiyla kontrol edilmistir. Varyanslarin homojen olmadig1 anlagilmistir.
Cevresel varyansin (E) hesaplanmasinda kareler toplamindan yaralanilmasmin uygun
olduguna karar verilmistir.Varyans 6geleri tahminleri i¢cin kullanilan veriler Cizelge
4.47°de verilmistir. E igin parsel sayisi (n degeri) ise bu ii¢ ailenin toplam parsel

sayist olan 12 olarak alinmistir.

Cizelge 4.47. Varyans dgeleri tahminleri kullanilan veriler

Generasyon Varyans(d?) n

E = (KTF+KTP+KTP,)/[(6+3+3)-3] 0.0831 12
Fo 0.0726 12
B 0.1115 12
B, 0.0999 12

Bilgisayar programinda VAR FIT analizi araciligiyla tane rengi (kirmada b

degeri) i¢in elde edilen varyans dgeleri tahminleri Cizelge 4.48°de verilmistir.
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Cizelge 4.48. Tane rengi (kirmada b degeri) i¢in varyans 6geleri tahminleri

Parametreler Deger Standart Hata c degeri
D - - -
H - - -
F - - -
E 0.0917 0.0177 5.174
v’ degeri: 0.1949% Serbestlik derecesi: 3

Miikemmel uyumlu model denemesinde D, H ve F parametreleri dnemsiz
bulunurken E parametresi Oonemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak
bulunmugtur. Buradan tane rengi’ndeki (kwrmada b degeri) farkliliklarin sadece

cevresel varyanstan kaynaklandig anlasilmaktadir.

Merrit (1988)’in de belirttigi gibi F;’lerin anaglarm ortalamasindan belirgin
sekilde sapma gostermesi tane rengi (kirmada b degeri) acisindan eklemeli olmayan
gen etkilerinin varligma, epistatik etkilerin ortaya c¢ikmasi sari1 renk pigmentini
kontrol eden birden fazla genin varligina isaret etmektedir. Makarnalik bugdayda sar1
renk pigmentini kontrol eden birden fazla genin olabilecegi farkli arastiricilar (Santra
ve ark., 2005; Clarke ve ark., 2006; Reimer ve ark., 2008; Patil ve ark., 2008; Patil ve
ark., 2009; Singh ve ark., 2009) tarafindan da bildirilmektedir. Johnston ve ark.
(1983) ise irmik renginin kalitiminin % 82 oraninda eklemeli genetik varyasyon
kontroliinde oldugunu bildirmistir. Bu durum Novoselovic ve ark. (2004)’mn da
belirttigi gibi deneme yeri ve melezleme kombinasyonlarindaki farkliliktan

kaynaklanabilir.

Melezlemelerde kullanilan anaglar arasinda tane rengi bakimindan farklilik
olmayis1 eklemli varyans ve dominans varyans degerlerinin tespit edilememesine
neden olmus ve dolayisiyla bu Ozellik igcin kalitim derecesi tahminleri
yapilamamistir. Bazi arastiricilar (Santra ve ark., 2005; Clarke ve ark., 2006) bu
ozellik icin genis anlamda kalitim derecesini yiiksek (% 67-93, % 88-95) tahmin
ettiklerini bildirmislerdir.
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5. SONUCLAR ve ONERILER

Tarla denemelerinden elde edilen veriler ile formiiller ve bilgisayar programi

yardimiyla yapilan hesaplamalarin sonuglar1 asagida verilmistir:

Basaklanma giin sayis1 i¢in formiiller aracilifiyla yapilan hesaplamalar
sonucunda (negatif degerler elde edildimistir ve 2. derece istatistikler negatif
olamazn) D ve H degerleri tahmin edilemedigi i¢in dominanslik orani ile dar
anlamda ve genis anlamda kalitim dereceleri de tahmin edilememistir. Bagsaklanma
giin sayis1 i¢in anaya baglh etki ve cinsiyet baghligi olmadigi, erkencilik saglayan
genlerin anaglarin birinden kaynaklandigi, geceilik yoniinde bir tam dominanshigin
varlig1 tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan hesaplamalar sonucunda;
ortalama &geleri tahminlerinde milkemmel uyumlu model denemesinde [j]
parametresi Onemsiz bulunmus, m, [d], [h], [i] ve [I]’den olusan iki genli
interaksiyon modeli en iyi uyumlu model olarak bulunmustur. Varyans ogeleri
tahminlerinde F ve E parametreleri 6nemli bulunan model en iyi uyumlu model
olarak tespit edilmistir. Farkliliklarin “eklemeli x dominans varyans” (F) ve ¢evresel

varyanstan (E) kaynaklandig1 anlagilmaktadir.

Kanopi sicakligi i¢in formiiller araciligtyla yapilan hesaplamalar sonucunda;
dar anlamda ve genis anlamda kalitim dereceleri Mather ve Jinks (1982) metoduna
gore % 44.98 olarak tahmin edilirken, Warner (1952) metoduna gore dar anlamda
kalitim derecesi % 71.34 olarak tahmin edilmistir. Bulunan degerler bu karakter i¢in
nispeten erken seleksiyon yapilabilecegi yoniindedir. Anaya bagl etki ve cinsiyet
bagliligi olmadigi, disiik kanopi sicakligi saglayan genlerin anaglarin birinden
kaynaklandigi, diisiik kanopi sicakligi yoniinde bir {iistiin-dominanslik durumu
oldugu tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan hesaplamalar sonucunda;
ortalama 6geleri tahminlerinde 6nce milkemmel uyumlu model denenmis ve [d], [j]
ve [I] parametreleri 6nemsiz bulunmus olup m, [h] ve [i]’den olusan iki genli
interaksiyon modeli en iyt uyumlu model olarak bulunmustur. Varyans oOgeleri
tahminlerinde miikemmel uyumlu model denemesinde D, H ve F parametreleri
onemsiz bulunurken, E parametresi onemli bulunan model en iyi uyumlu model
olarak tespit edilmistir. Buradan kanopi sicakligr i¢in farklhiliklarin ¢evresel

varyanstan (E) kaynaklandig1 anlagilmaktadir.
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Bitki boyu i¢in formiiller araciligiyla yapilan hesaplamalar sonucunda; dar
anlamda kalitim derecesi tahmin edilemezken genis anlamda kalitim derecesi %
57.97 olarak tahmin edilmistir. Anaya bagh etki ve cinsiyet baglilig1 olmadigi, uzun
bitki boyu yoniinde bir {istin dominansligmn varligi, uzun bitki boyu saglayan
genlerin anaglarin birinden kaynaklandig: tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla
yapilan hesaplamalar sonucunda; ortalama dgeleri tahminlerinde miikemmel uyumlu
model denemesinde [d] ve [i] parametreleri 6nemsiz bulunmus olup m, [h], [j] ve
[1]’den olusan iki genli interaksiyon modeli en iyi uyumlu model olarak bulunmustur.
Varyans Ogeleri tahminlerinde miikkemmel uyumlu model denemesinde D
parametresi Onemsiz bulunurken, H, F ve E parametreleri 6nemli ¢ikan model en iyi
uyumlu model olarak bulunmustur. Buradan bitki boyundaki farkliliklarin dominans
varyans, epistatik etkiler ve ¢evresel varyanstan kaynaklandigi anlasilmaktadir. En
uyumlu modelden elde edilen D, H ve E degerleri kullanilarak dar anlamda kalitim
derecesi tahmin edilemezken genis anlamda kalitim derecesi % 40.65 olarak tespit
edilmistir.

Basakta tane sayisi i¢in formiiller araciligtyla yapilan hesaplamalar sonucunda;
dar anlamda kalitim derecesi ile genis anlamda kalitim derecesi Mather ve Jinks
(1982)’ye gore esit ve % 42.25 olarak tahmin edilirken, dar anlamda kalitim derecesi
Warner (1952)’ye gore % 77.06 olarak tahmin edilmistir. Anaya bagli etki ve
cinsiyet baglilig1 olmadigi, basakta tane sayisi bakimindan artan yonde bir {istiin
dominanshigin varligi, basakta tane sayisi artis1 saglayan genlerin anaglarin birinden
kaynaklandig1 tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan hesaplamalar
sonucunda; ortalama &geleri tahminlerinde miikemmel uyumlu model denemesinde
[d] ve [i] parametreleri 6nemsiz bulunmus olup en iyi uyumlu modelin m, [h], [j] ve
[’ yi igeren model oldugu tespit edilmistir. Varyans Ogeleri tahminlerinde
miikemmel uyumlu model denemesinde H ve F parametreleri 6nemsiz bulunurken, D
ve E parametreleri 6nemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak bulunmustur.
Buradan bagakta tane sayisindaki farkliliklarin eklemeli varyans ve cevresel
varyanstan kaynaklandig1 anlasilmaktadir. En uyumlu modelden elde edilen D, H ve
E degerleri kullanilarak hesaplanan dar anlamda kalitim derecesi ile genis anlamda

kalitim derecesi H degeri tahmin edilemedigi i¢in oldugu icin bir birine esit ve %
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18.26 olarak tespit edilmistir. Anaglar arasinda bu karakter agisindan gercek bir

genetik farklilik oldugu kanaati olugsmustur.

Basakta tane agirhgi icin formiiller araciligiyla yapilan hesaplamalar
sonucunda; dar anlamda kalitim derecesi tahmin edilemezken genis anlamda kalitim
derecesi % 50.26 olarak tahmin edilmistir. Anaya baglh etki ve cinsiyet baglilig1
olmadigi, bagsakta tane agiwrligi bakimindan artan yonde bir iistiin dominanshigin
varlig1, bagakta tane agirlig artis1 saglayan genlerin anaglarm birinden kaynaklandigi
tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan hesaplamalar sonucunda; ortalama
Ogeleri tahminlerinde milkemmel uyumlu model denemesinde [i] parametresi
onemsiz bulunmus olup m, [d], [h], [j] ve [I]’ yi igeren model en iyi uyumlu model
olarak tespit edilmistir. Varyans Ogeleri tahminlerinde miikemmel uyumlu model
denemesinde D ve F parametreleri dnemsiz bulunurken, H ve E parametreleri 6nemli
cikan model en iyi uyumlu model olarak bulunmustur. Buradan basakta tane
agirhgmdaki farkliliklarin dominans varyans ve ¢evresel varyanstan kaynaklandigi
anlasilmaktadir. En iyi uyumlu modelden elde edilen degerler araciligiyla genis

anlamda kalitim derecesi % 36.35 olarak hesaplanmistir.

Parsel tane verimi i¢in formiiller araciligiyla yapilan hesaplamalar sonucunda
negatif degerler elde edildigi i¢in varyans 0geleri D ve H hesaplanamamistir. Bu
nedenle ne dar anlamda ne de genis anlamda kalitim dereceleri tahmin edilememistir.
Anaya bagli etki ve cinsiyet baglilig1 olmadigi, parsel tane verimi bakimindan artan
yonde bir iistiin dominansligin varligi, parsel tane verimi bakimindan artis1 saglayan
genlerin anaglarin birinden kaynaklandig: tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla
yapilan hesaplamalar sonucunda; ortalama dgeleri tahminlerinde miikemmel uyumlu
model denemesinde [d], [j], [i] ve [1] parametreleri 6nemsiz bulunmus olup m ve [h]’
yi iceren model en iyi uyumlu model olarak tespit edilmistir. Varyans oOgeleri
tahminlerinde mitkemmel uyumlu model denemesinde D ve H parametreleri 6nemsiz
bulunurken, F ve E parametresi onemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak
bulunmustur. Buradan parsel tane verimine eklemeli varyans ve dominans varyansin
etkili olmadig1 farkliliklarin interaksiyonlar ve cevresel varyanstan kaynaklandigi

anlagilmaktadir.
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SDS sedimantasyon i¢in formiiller araciligiyla yapilan hesaplamalar
sonucunda; genis anlamda kalitim derecesi % 40.77 olarak tahmin edilirken, dar
anlamda kalitim derecesi tahmin edilememistir. Anaya bagl etki, cinsiyet bagliligi,
heterosis olmadigr SDS sedimantasyon artig1 saglayan genlerin anaglara goreceli
olarak diizgiin bir sekilde dagildig: tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan
hesaplamalar sonucunda; ortalama 6geleri tahminlerinde miikemmel uyumlu model
denemesinde [d], [h], [i], [j] ve [l] parametreleri 6nemsiz bulunmus olup ‘m’ yi
iceren model en iyi uyumlu model olarak tespit edilmistir. Varyans oOgeleri
tahminlerinde miikemmel uyumlu model denemesinde D, H ve F parametreleri
onemsiz bulunurken, E parametresi 6nemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak
bulunmugtur. Buradan SDS sedimantasyondaki farkliliklarm sadece c¢evresel

varyanstan kaynaklandigi anlagilmaktadir.

Tane rengi (kirmada b degeri) i¢in formiiller aracilifiyla yapilan hesaplamalar
sonucunda; dar anlamda kalitim derecesi tahmin edilemezken, genis anlamda kalitim
derecesi % 40.17 olarak tahmin edilmistir. Anaya baglh etki ve cinsiyet baglilig1
olmadigi, tane rengi (kirmada b degeri) bakimindan negatif yonde bir {istiin
dominansligin oldugu ve yliksek tane rengi saglayan genlerin anaglara goreceli
olarak diizgiin bir sekilde dagildig: tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan
hesaplamalar sonucunda; ortalama 6geleri tahminlerinde miikemmel uyumlu model
denemesinde [d] parametresi Onemsiz bulunmus olup m, [h], [i], [j] ve [1] ’yi i¢eren
model en iyi uyumlu model olarak tespit edilmistir. Varyans 6geleri tahminlerinde
mitkemmel uyumlu model denemesinde D, H ve F parametreleri 6nemsiz bulunurken
E parametresi 6nemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak bulunmustur. Buradan
tane rengi (kirmada b degerindeki) farkliliklarin sadece c¢evresel varyanstan

kaynaklandig1 anlasilmaktadir.

Incelenen tiim 6zellikler dikkate alindiginda temel generasyonlar1 elde etmek
icin kullanilan gesitlerin birbirine ¢ok benzerlik gosterdigi ve bunun sonucunda da
incelenen karakterler iizerinde genetik etkilerden ziyade cevresel etkilerin ortaya
¢iktig1 tespit edilmistir. Bu tiir calismalarda tizerinde ¢alisilacak 6zellik bakimindan
birbirinden farkli olan ¢esitlerin temel generasyonlar1 elde etmek i¢in
kullanilmasimin, 6rnekleme sayisinin artirilmasmin ve mikro g¢evresel varyasyonun

azaltilmasimin daha uygun olabilecegi sonucuna varilmstur.
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OZET

Arastirmada makarnalik bugday ¢esitleri Ozberk ve Firat-93 ile bu anaclarin
melezlemesinden elde edilen ddller materyal olarak kullanilmistir. Tarla ¢alismalari
ve denemeleri Harran Universitesi Ziraat Fakiiltesi deneme alanlarinda 2005-2006 ve
2007-2008 fiiretim sezonlarinda yliriitiilmistiir. Arastirmada; basaklanma giin sayisi,
kanopi sicakligi, bitki boyu, basakta tane sayisi, basakta tane agirligi, parsel tane
verimi, SDS sedimantasyon, tane rengi (kirmada b degeri) gibi 6zelliklerin kalitim1
tizerine formiiller aracilifiyla ve bilgisayar programi yardimiyla tahminler
yapilmistir. Denemelerden elde edilen verilere varyans analizleri JMP 5, istatistik-
genetik analizler GENSIM bilgisayar programlari kullanilarak yapilmigtir. Deneme
yilinda ozellikle bitkilerin suya en ¢ok ihtiyag duydugu ilkbahar doneminde aylik
toplam yagis miktar1 degerleri uzun yillar ortalamalarma gore oldukca diisiik
ortalama sicakliklar da yiiksek gerceklesmistir. Tarla denemelerinde tiim kiiltiirel

uygulamalar teknigine uygun bir sekilde gerceklestirilmistir.

Basaklanma giin sayis1 i¢in formiiller aracilifiyla yapilan hesaplamalar
sonucunda negatif degerler elde edildigi icin D ve H degerleri tahmin edilemedigi
icin dominanslik orani ile dar anlamda ve genis anlamda kalitim dereceleri de tahmin
edilememistir. Basaklanma giin sayisi i¢in anaya bagli etki ve cinsiyet bagliligi
olmadigy, erkencilik saglayan genlerin anaglarin birinden kaynaklandigi, geccilik
yoniinde bir tam dominanshigin varligi tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla
yapilan hesaplamalar sonucunda; ortalama 6geleri tahminlerinde miikemmel uyumlu
model denemesinde [j] parametresi dnemsiz bulunmus, m, [d], [h], [i] ve [I]’den
olusan iki genli interaksiyon modeli en iyi uyumlu model olarak bulunmustur.
Varyans Ogeleri tahminlerinde F ve E parametreleri 6nemli bulunan model en iyi
uyumlu model olarak tespit edilmistir. Farkliliklarin interaksiyon ve c¢evresel

varyanstan kaynaklandig1 anlasilmaktadir.

Kanopi sicakligi i¢in formiiller araciligiyla yapilan hesaplamalar sonucunda;
dar anlamda ve genis anlamda kalitim dereceleri Mather ve Jinks (1982) metoduna
gore % 44.98 olarak tahmin edilirken, Warner (1952) metoduna gore dar anlamda
kalitim derecesi % 71.34 olarak tahmin edilmistir. Bulunan degerler bu karakter i¢in

nispeten erken seleksiyon yapilabilecegi yoniindedir. Anaya bagli etki ve cinsiyet
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baglilig1 olmadigi, diisiik kanopi sicakligi saglayan genlerin anaclarin birinden
kaynaklandigi, diisiik kanopi sicakligi yoniinde bir iistiin-dominanslik durumu
oldugu tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan hesaplamalar sonucunda;
ortalama 6geleri tahminlerinde dnce miilkemmel uyumlu model denenmis ve [d], [j]
ve [l] parametreleri 6nemsiz bulunmus olup m, [h] ve [i]’den olusan iki genli
interaksiyon modeli en iyi uyumlu model olarak bulunmustur. Varyans Ogeleri
tahminlerinde miikemmel uyumlu model denemesinde D, H ve F parametreleri
onemsiz bulunurken, E parametresi onemli bulunan model en iyi uyumlu model
olarak tespit edilmistir. Buradan kanopi sicakligi icin farkliliklarin ¢evresel

varyanstan (E) kaynaklandig1 anlagilmaktadir.

Bitki boyu i¢in formiiller araciligiyla yapilan hesaplamalar sonucunda; dar
anlamda kalitim derecesi tahmin edilemezken genis anlamda kalitim derecesi %
57.97 olarak tahmin edilmistir. Anaya bagh etki ve cinsiyet baghilig1 olmadigi, uzun
bitki boyu yoniinde bir {istin dominansligmn varligi, uzun bitki boyu saglayan
genlerin anaglarin birinden kaynaklandig: tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla
yapilan hesaplamalar sonucunda; ortalama dgeleri tahminlerinde miikemmel uyumlu
model denemesinde [d] ve [i] parametreleri 6nemsiz bulunmus olup m, [h], [j] ve
[1]’den olusan iki genli interaksiyon modeli en iyi uyumlu model olarak bulunmustur.
Varyans Ogeleri tahminlerinde miikkemmel uyumlu model denemesinde D
parametresi Onemsiz bulunurken, H, F ve E parametreleri 6nemli ¢ikan model en iyi
uyumlu model olarak bulunmustur. Buradan bitki boyundaki farkliliklarin dominans
varyans, interaksiyon ve c¢evresel varyanstan kaynaklandigi anlasilmaktadir. En
uyumlu modelden elde edilen D, H ve E degerleri kullanilarak dar anlamda kalitim
derecesi tahmin edilemezken genis anlamda kalitim derecesi % 40.65 olarak tespit
edilmistir.

Basakta tane sayisi i¢in formiiller araciligtyla yapilan hesaplamalar sonucunda;
dar anlamda kalitim derecesi ile genis anlamda kalitim derecesi Mather ve Jinks
(1982)’e gore esit ve % 42.25 olarak tahmin edilirken, dar anlamda kalitim derecesi
Warner (1952)’a gére % 77.06 olarak tahmin edilmistir. Anaya bagl etki ve cinsiyet
bagliligi olmadigi, basakta tane sayis1 bakimindan artan yonde bir {istiin
dominanshign varligi, basakta tane sayisi artis1 saglayan genlerin anaglarin birinden

kaynaklandig1 tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan hesaplamalar
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sonucunda; ortalama &geleri tahminlerinde mitkemmel uyumlu model denemesinde
[d] ve [i] parametreleri 6nemsiz bulunmus olup en iyi uyumlu modelin m, [h], [j] ve
[’ yi igeren model oldugu tespit edilmistir. Varyans Ogeleri tahminlerinde
miikemmel uyumlu model denemesinde H ve F parametreleri 6nemsiz bulunurken, D
ve E parametreleri 6nemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak bulunmustur.
Buradan bagakta tane sayisindaki farkliliklarin eklemeli varyans ve cevresel
varyanstan kaynaklandig1 anlagilmaktadir. En uyumlu modelden elde edilen D, H ve
E degerleri kullanilarak hesaplanan dar anlamda kalitim derecesi ile genis anlamda
kalitim derecesi H degeri tahmin edilemedigi icin bir birine esit ve % 18.26 olarak

tespit edilmistir.

Basakta tane agirhgi icin formiiller araciligiyla yapilan hesaplamalar
sonucunda; dar anlamda kalitim derecesi tahmin edilemezken genis anlamda kalitim
derecesi % 50.26 olarak tahmin edilmistir. Anaya baglh etki ve cinsiyet baglilig1
olmadigi, bagsakta tane agwrligi bakimindan artan yonde bir iistiin dominanshigin
varlig1, bagakta tane agirlig artis1 saglayan genlerin anaglarm birinden kaynaklandigi
tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan hesaplamalar sonucunda; ortalama
Ogeleri tahminlerinde milkemmel uyumlu model denemesinde [i] parametresi
onemsiz bulunmus olup m, [d], [h], [j] ve [I]’ yi igeren model en iyi uyumlu model
olarak tespit edilmistir. Varyans Ogeleri tahminlerinde milkemmel uyumlu model
denemesinde D ve F parametreleri onemsiz bulunurken, H ve E parametreleri 6nemli
cikan model en iyi uyumlu model olarak bulunmustur. Buradan basakta tane
agirhgmdaki farkliliklarin dominans varyans ve ¢evresel varyanstan kaynaklandigi
anlagilmaktadir. En iyi uyumlu modelden elde edilen degerler araciligiyla genis

anlamda kalitim derecesi % 36.35 olarak hesaplanmistir.

Parsel tane verimi i¢in formiiller araciligiyla yapilan hesaplamalar sonucunda
negatif degerler elde edildigi i¢in varyans 6geleri D ve H hesaplanamamistir. Bu
sebeple ne dar anlamda ne de genis anlamda kalitim dereceleri tahmin edilememistir.
Anaya bagl etki ve cinsiyet baglilig1 olmadigi, parsel tane verimi bakimindan artan
yonde bir iistiin dominansligin varligi, parsel tane verimi bakimindan artis1 saglayan
genlerin anaglarin birinden kaynaklandig: tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla
yapilan hesaplamalar sonucunda; ortalama dgeleri tahminlerinde miikemmel uyumlu

model denemesinde [d], [j], [i] ve [1] parametreleri onemsiz bulunmus olup m ve [h]’
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yi igeren model en iyi uyumlu model olarak tespit edilmistir. Varyans ogeleri
tahminlerinde miikemmel uyumlu model denemesinde D ve H parametreleri 6nemsiz
bulunurken, F ve E parametresi onemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak
bulunmugtur. Buradan parsel tane verimine eklemeli varyans ve dominans varyansin
etkili olmadig1 farkliliklarin interaksiyon ve g¢evresel varyanstan kaynaklandigi

anlagilmaktadir.

SDS sedimantasyon i¢in formiiller araciligiyla yapilan hesaplamalar
sonucunda; genis anlamda kalitim derecesi % 40.77 olarak tahmin edilirken, dar
anlamda kalitim derecesi tahmin edilememistir. Anaya bagl etki, cinsiyet bagliligi,
heterosis olmadigi SDS sedimantasyon artis1 saglayan genlerin anaglara goreceli
olarak diizgilin bir sekilde dagildig: tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan
hesaplamalar sonucunda; ortalama 6geleri tahminlerinde miikemmel uyumlu model
denemesinde [d], [h], [i], [j] ve [l] parametreleri 6nemsiz bulunmus olup ‘m’ yi
iceren model en iyi uyumlu model olarak tespit edilmistir. Varyans oOgeleri
tahminlerinde milkemmel uyumlu model denemesinde D, H ve F parametreleri
onemsiz bulunurken, E parametresi 6nemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak
bulunmugstur. Buradan SDS sedimantasyondaki farkliliklarmm sadece c¢evresel

varyanstan kaynaklandigi anlagilmaktadir.

Tane rengi (kirmada b degeri) i¢in formiiller aracilifiyla yapilan hesaplamalar
sonucunda; dar anlamda kalitim derecesi tahmin edilemezken, genis anlamda kalitim
derecesi % 40.17 olarak tahmin edilmistir. Anaya baglh etki ve cinsiyet baglilig1
olmadigi, tane rengi (kirmada b degeri) bakimindan negatif yonde bir {istiin
dominanshigin oldugu ve yiiksek tane rengi saglayan genlerin anaglara diizgiin bir
sekilde dagildig1 tespit edilmistir. Bilgisayar programiyla yapilan hesaplamalar
sonucunda; ortalama &geleri tahminlerinde miikemmel uyumlu model denemesinde
[d] parametresi Onemsiz bulunmus olup m, [h], [i], [j] ve [I] ’yi iceren model en iyi
uyumlu model olarak tespit edilmistir. Varyans 6geleri tahminlerinde miikemmel
uyumlu model denemesinde D, H ve F parametreleri onemsiz bulunurken E
parametresi 6nemli ¢ikan model en iyi uyumlu model olarak bulunmustur. Buradan
tane rengi (kirmada b degeri)’ndeki farkliliklarin sadece ¢evresel varyanstan

kaynaklandig1 anlasilmaktadir.
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Incelenen tiim 6zellikler dikkate alindiginda temel generasyonlar1 elde etmek
icin kullanilan gesitlerin birbirine ¢ok benzerlik gosterdigi ve bunun sonucunda da

genetik etkilerden ziyade ¢evresel etkilerin ortaya ¢iktig1 tespit edilmistir
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SUMMARY

The Southeast Anatolia is the origin of durum wheat. The region has abundant
of durum wheat germ-plasm resources such as wild wheat and land races. The aim of
this study is to assess genetics parameters affecting means and variations and the
estimation of heritability of some agronomical characteristics of durum wheat.
Ozberk and Firat-93 durum wheat varieties and their crosses (P;, P2, Fi, RF; F» RF;,
B, RB;, B; and RB;) were used as plant material. Field trials were carried out in
2005-2006 and 2007-2008 cropping seasons in the experimental field of Harran
University. In the study number of days to heading, canopy temperature, plant
height, grain number spike’', grain weight spike”, grain yield plot’, SDS
sedimentation and grain colour (b value) were scored. In second year of experiment
there was lower amount of rain that of last 35 year average. The temperature was
higher that of last 35 year average. All experimental measures were practiced.
Genetic parameters that affecting generation means and variances. Narrow and broad
sense heritability were estimated from variances and means of basic generations by
formulas and also computer programs. The analyses of variance were practiced by
JMP 5 0 1 statistical software program. The analyses of statistical genetics were

practiced by GENSIM computer software program.

Number of days to heading: Dominance ratio, narrow sense heritability (h”,)
and broad sense heritability (h%) for number of days to heading were not estimated
by formulas and computer software due to absence of D and H. Maternal effect and
sex linkage were not present for number of days to heading, but complete dominance
for late maturity was observed. It was estimated that genes of early maturity
accumulated in one of the parents. Estimation of components of mean by computer
program, the perfect fit model there were some non significant parameters. But the
best fit model was adequate with parameters m, [d], [h], [i] and [I]. Estimation of
components of variance by computer program, the best fit model was adequate with

F and E, in this model, parameters D and H were not significance statistically.
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Canopy temperature: h’, and h% for canopy temperature were equal and
estimated as 44.98 % referring Mather and Jinks (1982) method. h?, was estimated as
71.34 % referring Warner (1952) by formulae. It was concluded that selection for
this character may be practiced in early generations. Maternal effect and sex linkage
were not present for canopy temperature but over dominance for low canopy
temperature was present. It was also estimated that genes of low canopy temperature
accumulated in one of the parents. Estimation of components of mean by computer
program, the perfect fit model had some non significant parameters. But the best fit
model was adequate with parameters m, [h] and [i]. In this model [d], [j] and [I] were
not significant statistically. Estimation of components of variance by computer
program, the best fit model was adequate with parameter E, in this model parameters

D, H and F were not significant statistically.

Plant height: h’, for plant height were not estimated but h’, was estimated as
57.97 % by formula, 40.65 % by computer software referring of Mather and Jinks
(1982) method. Maternal effect and sex linkage were not present for plant height but
over dominance for tall plant height was present. It was also estimated that genes of
tall plant height accumulated in one of the parents. Estimation of components of
mean by computer program, the perfect fit model didn’t describe the components of
means significantly but the best fit model was adequate with parameters m, [h], [j]
and [I], in this model parameters [d] and [i] were not significant statistically.
Estimation of components of variance by computer program, the best fit model was
adequate with parameter H, F and E, in this model, D was not significant statistically.
It was concluded that there was no genuine genetic variation for this characteristic

between parents.

Number of grain spike™: h?, and h%, for number of grain spike™ were equal
and estimated as 42.25 % by formulas, and 18.26 % by computer software by the
method of Mather and Jinks (1982), h?, was estimated as 77.06 % by Warner (1952)
method. Maternal effect and sex linkage were not present for number of grain spike™
but over dominance for this characteristic was present. It was also estimated that
genes of high number of grain spike” accumulated in one of the parents. Estimation
of components of mean by computer program, the perfect fit model was not fit due to

the presence of some non significant parameters but the best fit model was adequate
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with parameters m, [h], [j] and [I] in this model, [d] and [i] were not significant
statistically. Estimation of components of variance by computer program, the best fit
model was adequate with D and E in this model, H and F were not significant
statistically. It was concluded that this characteristics is only affected by additive and

environmental variation.

Grain weights spike™: h’, for grain weights spike™ was not estimated but h*,
were estimated as 50.26 % by formulae and 36.35 % by computer software by the
Mather and Jinks (1982) method. Maternal effect and sex linkage were not present
for grain weights spike” but over dominance for high grain weights spike” was
present. It was also estimated that genes of high grain weights spike” accumulated in
one of the parents. Estimation of components of mean by computer program the
perfect fit model was not found to be fit but the best fit model was adequate with
parameters m, [d], [h], [j] and [I] in this model, [i] was not significant statistically.
Estimation of components of variance by computer program, the best fit model was
adequate with parameter H and E in this model, D and F were not significant

statistically.

Grain yield plot": h’, and h?, for grain yield plot”’ were not estimated by
formulas and computer software. Maternal effect and sex linkage were not present
for grain yield plot” but over dominance for high grain yield plot” was present. It
was also estimated that genes of high grain yield plot”’ accumulated in one of the
parents. Estimation of components of mean by computer program, the perfect fit
model was not fit but the best fit model was adequate with parameters m and [h], in
this model [d], [i], [j] and [I], were not significant statistically. Estimation of
components of variance by computer program, the best fit model was adequate with
parameters F and E, in this model, D and H were not significant statistically. It was

concluded that differences of grain yield plot” was mainly controlled by F and H.

SDS (Sodium Dedocyl Sulfate) sedimentation: h?, for SDS sedimentation
was not estimated but h*, were estimated as 40.77 % by formulas by the Mather and
Jinks (1982) method. Maternal effect, sex linkage and heterosis were not present for
SDS sedimentation. It was also estimated that genes for SDS sedimentation were

normally distributed in both parents. Estimation of components of mean by computer

84



program the perfect fit model was not fit but the best fit model was adequate with
parameter m, in this model [d], [h], [j], []] and [i] were not significant statistically.
Simple additive-dominance model described generation means adequately.
Estimation of components of variance by computer program the best fit model was
adequate with parameter E, in this model parameters D, H and F were not significant
statistically. It was concluded that SDS sedimentation was controlled by only

environmental variance.

Grain colour (cracked grain b value): h’, for grain colour was not estimated
but h% were estimated as 40.17 % by formulae and by the method of Mather and
Jinks (1982). Maternal effect and sex linkage were not present but over dominance
for lower b value was present. It was also estimated that genes for b value gathered in
one of the parents. Estimation of components of mean by computer program the
perfect fit model was not fit but the best fit model was adequate with parameters m,
[h], [j], [1] and [i] in this model, [d] was not significant statistically. Indicating
absence of genuine genetic variation between parents. Estimation of components of
variance by computer program, the best fit model was adequate with parameter E in
this model, D, H and F were not significant statistically. It was concluded that grain

colour was controlled by only environmental variance.

Due to the similarities of both parents for the characters under study, genuine
genetics variation couldn’t be detected. Further more, limited sampling size, the
presence of micro environmental variations and the some weakness of basic
generations model might be resulted in the presence of some genetic variation
undetected. The presence of non allelic interactions for many characteristics

recommend us to refer delay selection.

85



	ÖZ
	ABSTRACT
	TEŞEKKÜR
	ÇİZELGELER DİZİNİ
	SİMGELER DİZİNİ
	1. GİRİŞ
	3. MATERYAL ve YÖNTEM
	3.3. İstatistik – Genetik Analizler
	3.3.1. Varyans analizleri
	3.3.2. Allelik olmayan interaksiyonların testi (Epistazi)
	3.3.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testi
	3.3.4. Ortalama ve varyans öğeleri tahminleri
	3.3.5. Dar ve geniş anlamda kalıtım derecesi tahminleri ve dominanslık oranı
	3.3.6. Diğer gen etkileri
	3.3.7. Bilgisayar programı yoluyla ortalama öğeleri tahminleri
	3.3.8. Bilgisayar programı yoluyla varyans öğeleri tahminleri


	4. ARAŞTIRMA BULGULARI ve TARTIŞMA
	4.1. Başaklanma Gün Sayısı (gün)
	4.1.1. Varyans analizleri
	4.1.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)
	4.1.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri
	4.1.4. Ortalama ve varyans öğelerinin hesaplanması
	4.1.5. Dar ve geniş anlamda kalıtım derecesi tahminleri ile dominanslık oranı
	4.1.6. Diğer gen etkileri
	4.1.7. Bilgisayar programı yoluyla ortalama öğeleri tahminleri
	4.1.8. Bilgisayar programı yoluyla varyans öğeleri tahminleri

	4.2. Kanopi Sıcaklığı (oC)
	4.2.1. Varyans analizleri
	4.2.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)
	4.2.5. Dar ve geniş anlamda kalıtım derecesi tahminleri ve dominanslık oranı
	4.2.6. Diğer gen etkileri
	4.2.7. Bilgisayar programı yoluyla ortalama öğeleri tahminleri
	4.2.8. Bilgisayar programı yoluyla varyans öğeleri tahminleri

	4.3. Bitki Boyu (cm)
	4.3.1. Varyans analizleri
	4.3.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)
	4.3.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri
	4.3.4. Ortalama ve varyans öğeleri hesaplamaları
	4.3.5. Dar ve geniş anlamda kalıtım derecesi tahminleri ve dominanslık oranı
	4.3.6. Diğer gen etkileri
	4.3.7. Bilgisayar programı yoluyla ortalama öğeleri tahminleri
	4.3.8. Bilgisayar programı yoluyla varyans öğeleri tahminleri

	4.4. Başakta Tane Sayısı (adet)
	4.4.1. Varyans analizleri
	4.4.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)
	4.4.3. Bartlett ve F homojenlik testleri
	4.4.4. Ortalama ve varyans öğeleri hesaplamaları
	4.4.6. Diğer gen etkileri
	4.4.7. Bilgisayar programı yoluyla ortalama öğeleri tahminleri
	4.4.8. Bilgisayar programı yoluyla varyans öğeleri tahminleri

	4.5. Başakta Tane Ağırlığı (g)
	4.5.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)
	4.5.3. Bartlett F varyans homojenlik testleri
	4.5.4. Ortalama ve varyans öğelerinin hesaplanması
	4.5.5. Dar ve geniş anlamda kalıtım derecesi tahminleri ve dominanslık oranı
	4.5.6. Diğer gen etkileri
	4.5.7. Bilgisayar programı yoluyla ortalama öğeleri tahminleri
	4.5.8. Bilgisayar programı yoluyla varyans öğeleri tahminleri

	4.6. Parsel Tane Verimi (g)
	4.6.1. Varyans analizleri
	4.6.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)
	4.6.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri
	4.6.4. Ortalama ve varyans öğelerinin hesaplanması
	4.6.5. Dar ve geniş anlamda kalıtım derecesi tahminleri ve dominanslık oranı
	4.6.6. Diğer gen etkileri
	4.6.7. Bilgisayar programı yoluyla ortalama öğeleri tahminleri
	4.6.8. Bilgisayar programı yoluyla varyans öğeleri tahminleri

	4.7. SDS Sedimantasyon (ml)
	4.7.1. Varyans analizleri
	4.7.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)
	4.7.3. Bartlett ve F homojenlik testleri
	4.7.5. Dar ve geniş anlamda kalıtım derecesi tahminleri ve dominanslık oranı
	4.7.6. Diğer gen etkileri
	4.7.7. Bilgisayar programı yoluyla ortalama öğeleri tahminleri
	4.7.8. Bilgisayar programı yoluyla varyans öğeleri tahminleri

	4.8. Tane Rengi (kırmada b değeri)
	4.8.1. Varyans analizleri
	4.8.2. Allelik olmayan interaksiyonlar (Epistazi)
	4.8.3. Bartlett ve F varyans homojenlik testleri
	4.8.5. Dar ve geniş anlamda kalıtım derecesi tahminleri ve dominanslık oranı
	4.8.6. Diğer gen etkileri
	4.8.7. Bilgisayar programı yoluyla ortalama öğeleri tahminleri
	4.8.8. Bilgisayar programı yoluyla varyans öğeleri tahminleri


	5. SONUÇLAR ve ÖNERİLER
	KAYNAKLAR
	ÖZGEÇMİŞ
	ÖZET
	SUMMARY

