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OZET
Doktora Tezi
MISIR HETEROTIK GRUPLARINDA GENETIK ANALIZLER
Mesut ESMERAY

Namik Kemal Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Tarla Bitkileri Anabillim Dah

Danigman : Prof. Dr. Kayhan Z. KORKUT

Melez musrr slahnda basari, kendilenmis hatlarm elde edilmesi ve uygun melez
kombinasyonlarmm olusturulmasi: ile dogrudan iligkilidir. Basarii melez kombinasyonlarmnin
olusturulmas1 ancak eldeki kendilenmis hatlarm ¢ok iyi tanimlanmasi ile miimkiindiir. Bu amagla
calismada Sakarya Misir Arastirma Enstitiisii Miidiirliigii tarafindan islah edilmis 100 kendilenmis musir
hatti, 34 UPOV (The International Union for the Protection of New Varieties of Plants) 6zelligi ile
morfolojik olarak ve 25 SSR [Simple Sequence Repeats (basit dizi tekrarlar1)] primeri kullanilarak da
molekiiler olarak incelenmistir. Morfolojik 6zelliklerde yapilan temel bilesenler analizi (TBA)
sonucunda 6ne ¢ikan 16 UPOV ozelligi ile mevcut varyasyonun agiklanabilecegi goriilmistiir.
Molekiiler analizler sonucu, her SSR lokusu i¢in ortalama allel sayis1 5.56 bulunmus olup, allel sayis1 2
ile 12 arasmda degismistir. PIC degeri SSR lokuslari i¢in ortalama 0.54 hesaplanmig olup, 0.13 ile 0.76
arasmda degismistir. Hem morfolojik ve hem de molekiiler veriler yardimiyla kiimeleme analizi
yapilmustir. Her iki dendogramda da iki ana grup olusmustur. Kendilenmis miswr hatlarmm, bir
bolimiiniin  FRB73 (Stiff Stalk) ve diger bolimiinin FRMol7 (Lancaster) hatlartyla ayni grupta
bulunmalar1 sebebiyle iki grup altnda toplandigi goriilmiistir. Fakat bazi hatlar morfolojik
dendogramda Lancaster grubu altmdayken, molekiiler dendogramda Stiff Stalk grubunda veya tam tersi
sekilde oldugu goriilmiigtiir. Molekiiler benzerlik matrislerine gore birbirlerine en uzak 10 hat
biyometrik genetik degerlendirmeler yapilmak {izere yarm dilallel melezlemeye tabi tutulmuslardir.
Melezlerin ve anaglarm yer aldig1 deneme, 2013 yilinda Sakarya kosullarmda 3 tekerriirki olarak tesadiif
bloklar1 deneme deseninde kurulmustur. On varyans analizi sonuglarma gére incelenen tim 6zellikler
yoniinden varyasyonun yeterli oldugu saptanmistir. Bu ¢alismada bitki boyu, kocanda sira sayisi, sirada
tane sayisy, bin tane agirhgi, ciceklenme siiresi, hasatta tane nemi ve tane verimi 6zellikleri incelenmistir.
Bu ozelliklerin yarm diallel tablolar1 varyans analizleri, genetik parametrelerinin tahmin edilmesi,
kombinasyon yeteneklerinin analizleri ile heterosis ve heterobeltiosis degerlerinin analizleri yapilmustir.
Genetik varyans komponentleri arasmndaki oranlar incelendiginde, sadece koganda sira sayisi ozelliginde
kismi dominanthk diger Ozelliklerde ise ustiin dominanth@in etkili oldugu goriilmistir. Genel
kombinasyon yetenegi (GKYY) incelenen tiim dzelliklerde nemli ¢ikmustir. Ozel kombinasyon yetenegi
(OKY) ise tane nemi dzelligi hari¢ diger tim dzelliklerde dnemli bulunmustur. Bitki boyu, srada tane
sayisi, bin tane agrligi ve tane verimi 6zelliklerinde heterosis ve heterobeltiosis degerleri pozitif olarak
hesaplanmistir. Genetik uzaklk (GU) ile tane verimi, heterosis, heterobeltiosis ve 6zel kombinasyon
yetenegi arasmdaki korelasyon katsayisi (r) srasiyla 0.390**, 0.303*, 0.372* ve 0.426** olarak
bulunmustur. Melez kombinasyonuna alnan anaglar arasmdaki genetik benzerlik ne kadar fazlaysa
verim ile korelasyonu (r = -0.390**) negatif ve onemli; anaglar arasmdaki genetik uzaklk ne kadar
fazlaysa verim ile korelasyonu (r= 0.390**) pozitif ve énemli oldugu goriilmektedir. Sonug olarak misir
islah programlarmda basarii melez kombinasyonlar1 i¢in SSR molekiiler markérlerden de verimli bir
sekilde yararlamlabilecegi goriilmiistiir.

Anahtar kelimeler: Msr, kendilenmis hat, heterotik grup, SSR, diallel analiz, genetik analiz
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ABSTRACT

Ph.D. Thesis
GENETIC ANALYSIS OF MAIZE HETEROTIC GROUPS

Mesut ESMERAY

Namik Kemal University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Field Crops

Supervisor : Prof. Dr. Kaythan Z. KORKUT

Success in hybrid maize breeding is directly related to development of inbred lines and
appropriate hybrid combinations. Creating successful hybrid combinations is possible with very good
identification of available inbred lines. With this study, 100 inbred maize line which were improved by
Maize Research Institute were characterized for morphologically for 34 UPOV’s characters and
molecularly for 25 SSRs primers. Sixteen UPOV characters were sufficient to explain present variation
according to the results of Principal Component Analysis (PCA). According to the results of molecular
analysis the mean allel number found 5.56 and the number of alleles ranged from 2 to 12. The mean
Polymorphism Information Content (P1C) value of the SSR loci was calculated as 0.54 and they ranged
from 0.13 to 0.76. Cluster analysis were conducted with the help of both morphological and molecular
data. Two main groups were formed in both dendograms. Inbred maize lines were divided into two
heterotic groups as Stiff Stalk and Lancaster. The 10 maize inbred lines which the most distant to each
other according to their molecular similarity matrix were subjected to half dilallel crossing for biometric
genetic evaluations. The experiment was conducted in randomized complete blocks design with three
replications at Sakarya conditions in 2013. According to the results of preliminary analysis of variance
the variation of all the features were sufficient. Inthis study, plant height, number of kernels in ear row,
number of rows in ear, 1000 kernel weight, flowering time, grain moisture and grain yield were
investigated. Analysis of variance, estimation of genetic parameters, combining ability heterosis and
heterobeltiosis analysis of this features were performed. Whenanalyzed the ratios of the genetic variance
among the components analysed only the number of kernel rows trait indicated partial dominance, for
all other traits superior dominance were observed. General combining ability (GCA) were significant in
all features. Specific combination abilities (SCA) were significant in all features except grain moisture.
Heterosis and heterobeltiosis values were calculated as positive for plant height, kernel row number,
1000 kernel weight and grain yield. Genetic similarity based on SSR data was significantly correlated
with hybrid yield, heterosis, heterobeltiosis and SCA the correlation coefficient (r) being 0.390**,
0.301*, 0.371* and 0.426**, respectively. The greater the genetic similarity between parents the
correlation with yield is negative and significant (r=-390**); the greater the genetic dissimilarity the
correlation with yield is positive and significant (r=390**). As a result, SSR molecular markers can be
utilized in an efficiently for the successful combination of hybrid maize breeding program.

Keywords : Maize, inbred line, heterotic group, SSR, diallel analysis, genetic analysis

2016, 183 pages
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1. GIRIS

Misr (Zea mays L.; 2n=20), hem insan ve hayvan beslenmesinde hem de endiistride
genis kullanim alanma sahip bir sicak iklim tahiidir. Diinya niifuisunun hizla artmasma paralel
olarak yem ve gida sanayinde muswa olan talep giin gectikce artarak devam etmektedir.

Diinya toplam musrr {iretimi 2014 yiinda 1021.6 milyon ton olarak gergeklesmistir.
Tirkiye’nin, bu tiretimdeki pay1r 5.95 milyon ton olmustur (Anonim 2015).

Misir iretiminde, Ozellikle yirminci yiizyillin ikinci yarisindan itbaren melez musirin
kullanilmas1 ile verim konusunda biiyik asamalar kaydedilmistir. Bu 6nemli gelismelere son
yillardaki biyoteknolojik c¢ahsmalarin da dahil olmasi bu siirecin daha da etkili olmasma katk1
saglamustir.

Mssr slahinin  en 6nemli admlarindan biri kendilenmis nusr hatlarmin  elde
edimesidir. Elde edilen bu hatlardan verimli melez kombinasyonlarmin olusturulmasi i¢in o

hatlarin ¢ok 1yi tamimlanmas1 ve 6zelliklerinin bilinmesi gerekmektedir.

Mistr hatlarinin tanimlanmas1 morfolojik ve molekiiler olarak yapilabilmektedir. UPOV
tarafindan belirflenmis olan morfolojik Ozelliklerin gbézlemlenmesi ve molekiiler olarak da
genetik markorlerin (SSR, SNP v.b.) kullanilmasi, bizlere o hatlarin tanimlanmasi ile ilgili
birgok veri saglayabilmektedir.

Hatlarm o6zelliklerinin  bilinmesi 1slah programlarinda melez kombinasyonlarinin
olusturulmasinda 6nemli bir adm olsa da bu hatlarin gruplandirilmas1 ve heterotik desenlerinin
olusturulmas1 da gerekmektedir. Tiim bu ¢ahismalardaki asil amag hatlar arasmdaki heterosisin
en yiiksek seviyede ortaya ¢ikarilmasinin saglanmasidir.

Heterosis misrda yogun olarak ¢ahsilmaktadir. Ciinkii; tane verimi i¢in genis ifadesi,
melez musr slahinda yogun kullanimi ve hem kendine hem de kontrollii melezleme kolayligi
gibi, uygun biyolojik kosullar heterosis ¢alsmalarini kolaylastrmaktadw. Birgok hipotez
heterosisi agikladigmi iddia etmesine ragmen; genetik, fizyolojik ve biyokimyasal esaslari hala
genis bir sekilde agiklanamamistir (Reif ve ark. 2005).

1



Heterosisi sistemli olarak melez islahinda kullanmak i¢in “heterotik grup” ve “heterotik
desen” kavramlar1 One siiriildii. Melchinger ve Gumber (1998) bir heterotik grubu; genetik
olarak farkh germplasm gruplarindan genotipler ile melezlendiginde, benzer kombinasyon
yetenegi ve heterotikk yamt gOsteren genotipler biitlinii olarak tamimlamiglardir. Buna kargilik
melezlerinde yiiksek heterosis ve dolaysiyla yikksek melez performansini ifade eden iki
heterotik grubun belirli bir ¢ifti “heterotik desen” (heterotic pattern) anlamna geldigini
belirtmislerdir.

Bir slah programmin  en Onemli unsuru heterotikk desenin tanimlanmasi: ve
kullanilmasidir. Bu tanimlama tiim takip eden islah faaliyetlerini hem kolaylastirir ve hem de
etkinligini arttwrr (Sprague 1984).

Diallel analiz yontemi, wslahgilara melez slahinda anaglarm segiminde ve wislahin erken
donemlerinde anaglarin kombinasyon yeteneklerinin belirlenmesinde sistematik bir yaklagim
imkam verir. Istenilen o6zellikler yoniinden iistin olan anaglar arasmda melezleme yapma
olanagl saglar. Aym zamanda, farkl genetik parametrelerin tahminlerine olanak sagladigi i¢in
sslahgilar en etkili slah yontemini se¢mesine yardimct olmaktadr (Jinks ve Hayman 1953,
Hayman 1954b, Jinks 1956, Griffing 1956, Hayman 1960).

Bir genotipin bir melezleme dizisindeki performansmin istiinligii genel kombinasyon
yetenegi Ve belirli iki genotip arasmdaki melez performansinin  {stiin  olmasi da ozel
kombinasyon yetenegi olarak tanmlanmigtir (Yidirim ve Cakr 1986). Genel kombinasyon
yetenedi yiiksek olan dzellikler eklemeli gen etkisi altmdadir. Ozel kombinasyon yeteneginde
ise bu durum eklemeli olmayan gen etkisi ya da dominant ve epistatik gen etkisini
yansitmaktadir (Falconer 1980). Islahta basari, melez popiilasyonlarinda genis bir eklemeli
genetik varyansin bulunmasmna baghdir.

Diallel analiz, Fi1 generasyonunda elde edilen bilgilerle, melezlemede kullanilan
anaclarin uyum yeteneklerini belirlemede, gelistirilecek Ozellige uygun anacn sec¢iminde,
melez popiilasyonun genetik yapismi ortaya koymada bircok avantajlar saglamaktadir. Diallel
melez analizi yapmadan anaglarin ger¢ek degerlerine gore se¢im yapidiginda, c¢ok az

istisnalarla isabet saglanabilecegi ileri siiriilmektedir (Demir ve ark. 1980).



Bitki sslahinda diallel analiz metodu; melez dol popiilasyonlarinin genetik yapilarini
aragtrmak, limitvar melez kombinasyonu ve anaglarm genel ve 6zel kombinasyon yeteneklerini
saptamak i¢in yapimakta (Yildrim ve ark. 1979), kendine ve yabanci dollenen bir cok bitkide
genis bir uygulama alani olan ‘“Diallel Analiz Yontemi” Schmidt (1919), Yates (1947), Jinks
ve Hayman (1953), Jinks (1954, 1956), Hayman (1954a, 1954b, 1958, 1960) ve Griffing (1956)

gibi arastricilar tarafindan gelistirilmistir.

Gen etkileri seleksiyonda ©nem tasmaktadw. Eklemeli gen etkisi altmda bulunan
Ozelliklerde erken generasyonlarda yapilacak seleksiyonlar Onem tasimaktadir. Eklemeli
olmayan gen etkisi altmda bulunan 6zelliklerde ise, erken generasyonlarda yapilacak seleksiyon
bu gen etkilerinin ileri generasyonlara aktariimamasi nedeniyle yamiltict olmaktadir.

Calbsmanin yiiriitiildiigli yer olan Sakarya Misir Arastrma Enstitisii Miidirigii, musir
konusunda c¢ahsan arastrma enstitiileri koordinatorliiglinii yiirlitmektedir. Tirkiye’de 1950
yillarinda ik nusr wslahinin baglatdldigi kurumdur. Klasik wslah metodlariyla kendilenmis
hatlarin elde edimesi, diger enstitiiler ile kaynak materyal paylasimi ve diger enstitiiler
tarafindan islah edimis olan kendilenmis hatlar ile ortak melez ¢alsmalar1 yapilmaktadwr. Islah
edilen ve tescil ettirilen yeni melez musr cesitleri TIGEM (Tarm Isletmeleri Genel
Miidirligli) ve o©zel sektor kuruluglari tarafindan {retim haklart satm almarak ¢iftciye
ulastirilmaktadir.

Bu cahsma ile Sakarya Misir Arastrma Enstitisii Mudiirliigii tarafindan slah edilmis
bazi kendilenmis musr hatlarinda; morfolojik ve SSR markorleri ile farkhliklarinin ortaya
cikarilmasi, bu verilere dayanilarak bu hatlarin gruplandirilmasi, hatlar arasi genetik uzakhk lar
dikkate alnarak yarm diallel melezleme i¢in hatlarm seg¢ilmesi ve bu hatlarda diallel analiz
yontemi ile baz Ozelliklerin biyometrik genetik degerlendirmelerinin yapilarak incelenen
Ozellikler agismdan uygun ana¢ ve melezlerin belirlenmesi ¢aligmalariyla, halen yiiriitiilmek te
olan sslah c¢ahsmalarina katki saglamak amaclanmstir.



2. KAYNAK OZETLERIi

2.1. Molekiiler Cahsmalar

Bitki DNA polimorfizm analizleri; gen kaynaklar1 ve genetik benzerlikleri arastirmak
ve nitelendirmek icin giichi bir aractr (Powell ve ark. 1996). Son 20 yidan beri ¢ok farkl
molekiiler markor teknigi gelistirilmis olup bunlardan bazlar1 RFLP (Restriction Fragment
Length Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polimorphic DNAs), AFLP (Amplified
Fragment Length Polimorphisms), SSR (Simple Sequense Repeats) ve SNP (Single Nucleotid
Polymorphism)’dir. Bu markorler birgok bitki tliriinde basariyla  kullanilmistir.  Molekiiler
markorler cevresel faktorlerden etkilenmemeleri nedeniyle morfoloji ve pedigri bilgileriyle
kiyaslandiginda, genetik kaynaklarda ¢esitliligi belirlemek i¢in oldukga yararh araclardw. Bir
molekiiler markor, kaltimi giivenilir sekilde belirlenebilen, bir protein ve DNA degiskenidir
(Jones ve ark. 1997). Pedigri ve morfolojik bilgilerle kiyaslandiginda, molekiiler markorler
genotipler arasndaki farkhliklari, gen kaynaklarmin korunmasi ve kullanimi icin DNA
diizeyinde dogrudan giivenilir ve etkili bir ara¢ olarak ortaya koyar. Arastrmacilar molekiiler
markorleri kullanarak genetik cesitlilik calhsmalarinda bircok bitkiye adapte etmislerdir.

Mikrosatellitler, ko-dominant kalitim ozelligi gostermeleri Beckman ve Soller (1990),
lokusa Ozgli olmalar1 Condit ve Hubbel (1991), Réder ve ark. (1995) genom iginde diizgiin
yayilis gostermeleri Liu ve ark. (1996), Taramino ve Tingey (1996), Roder ve ark. (1998) ve
genom hakkmda diger molekiiler markorlere gore daha fazla bilgi vermeleri yannda PCR’a
dayali bir teknik olmasindan dolayr ¢ok arzu edilen ve bircok bitki tiirlinde kullanilan bir DNA

markoruddr.

Genetik cesitliligin  saptanmasinda birgok molekiiler markor kullanilmasma ragmen,
mikrosatellit (SSR) molekiiler markorii musir bitkisinde calsilan popiilasyonlar hakkmnda daha
detayh bilgi verdigi i¢in tercih edimektedir (Matsuoka ve ark. 2002a). Mikrosatellit (SSR)
molekiiler markorii nmusrr bitkisinde baghlik ve QTL haritalarinin ¢ikarilmast Ragot ve ark.
(1999), genetik ¢esitliligin saptanmasi Chin ve ark. (1996), Senior ve ark. (1998), Grenier ve
ark. (2000), Lu ve Bernardo (2001), Gethi ve ark. (2002) ve musir bitkisinin evrimi Matsuoka
ve ark. (2002b) iizerinde yapilan cahsmalarda yogun olarak kullanilmistir.



Senior ve ark. (1998) farkh iki orijinli (Misr Kusag Bolgesi ve Giiney Msrr Kusagi
Irklar1) 94 kendilenmis musir hattiyla genetik ¢esitliligi arastrdiklar1 ¢ahlsmada 70 SSR primeri
(musr genomuna dagimis sekilde) kullanmislardir. Allel sayismin 2 ile 23 arasmda degisim
gosterdigini, lokus basma diisen ortalama allel sayismin 5 oldugunu ve toplam allel sayisinin
ise 365 oldugunu bildirmislerdir. SSR lokuslar1 i¢in PIC degerinin 0.17 ile 0.92 arasmda
degisim gosterdigini, ortalama PIC degerinin 0.59 oldugunu, allel biiylikligliniin ise 74 bg (baz
cifti) ile 266 bg arasmda degistigini saptamuslardir. Cabstiklar1 materyalde, bilinen pedigrilerle
genetik uzakhgin uygunluk gosterdigini bulmuslardr.

Warburton ve ark. (2002), 7 popiilasyon ve 57 kendilenmis musr hattnda, 85 SSR
markorii kullanarak yaptiklart molekiiler karekterizasyon ¢aligmasinda, ortalama allel sayisini
4.9 ve toplam allel sayismi 416, popiilasyonlarda ise srrasiyla 6.3 ve 531 allel elde etmislerdir.
PIC degerinin 0.46 ile 0.85 arasmda degisim gosterdigini bulmuslardir. Misir genotiplerinde 85
SSR i¢cinde 53 adedmnin yikksek polimorfizm gosterdiklerini bildirmislerdir. Yaptiklari
kiimeleme analizinde popiilasyonlarin {i¢ gruba ayridigini ve buna ilave olarak, popiilasyon igi
genetik varyasyonun, popiilasyonlar arasmdakinden daha yiiksek oldugunu soylemislerdir.

Kozhukhova ve Sivolap (2004), 17 tek melez ve 23 kendilenmis musr hattmda 10 SSR
primeri kullanmiglardr. Yaptiklar1 PCR analizlerinde kullanilan lokuslarm genotipleri ayrmak
acismdan yeterince bilgi verici olduklarini bildirmiglerdir. SSR lokuslarindan elde ettikleri allel
sayismin 2 ile 5 arasmda degisim gosterdigini, ortalama allel sayismin ise 2.8 oldugunu
bulmuslardir. Gen c¢esitliliginin  (He degeri) 0.40 ie 0.70 arasmda degisim gbsterdigini,
ortalamanin ise 0.53 oldugunu saptamuslardw. SSR analizinin, tekli melezler arasmda her
lokusta heterozigotlugu ortaya ¢ikardigindan ebeveynlerin tanmlanmasinda ve musir
genotiplerinin kataloglanmasi, korunmasi ve wislahta kullanilmasi agisindan etkili bir yontem

oldugunu bildirmislerdir.

Le Clerck ve ark. (2005) Fransa’da 50 yildir yetistirilmekte olan 123 (tek, ¢ift ve t¢li
melez) musr ¢esidi ve 10 popiilasyonda, 51 SSR markorii kullanmuglardir. Cahsmada
kullandiklar1 cesitleri 4 guruba ayrip (1975 oncesi, 1976-1985 arasi, 1986-1995 aras1 ve 1996
sonras1 ¢esitler), allelik zenginlik, genetik cesitlilik ve genetik farkhliklar1 bakmndan, her
grubu kendi icinde degerlendirmislerdir. Toplam 239 allel bulmuglar ve her grubun lokus basina
diisen allel sayisiin swrastyla 4.5, 3.6, 3.9 ve 3.6 oldugunu bildirmiglerdir. Gen c¢esitliliginin
(He) 0.56 ile 0.61 arasmda degisim gosterdigini ve ortalama gen cesitliliginin 0.59 oldugunu
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bildirmiglerdir. En yiiksek genetik cesitliligin 1975 Oncesi ¢esitlerden elde edildigini, diger ii¢
grubun  birbirine  benzerlk  gOsterdigini  kaydetmiglerdi. Misr  gesitlerinin - genetik
cesitliliklerini giderek kaybettikleri ve var olan gesitlerin genetik tabanmmn birbirine yaklastigi

sonucuna varmisladir.

Hoxha ve ark. (2004), tarafindan 20 Arnavutluk yerel musr popiilasyonu genetik
cesitliliginin belirlenmesi icin 20 SSR primeri ile degerlendirmislerdir. Her SSR lokusu basina
diisen ortalama allel sayis1 9.1 olarak belirlemislerdir. PIC degerini ortalama 0.71 olarak
bulmuglardir. Molekiiler varyans analizinde popiilasyon icinde genetik c¢esitliligi %59,
popiilasyonlar arasmda %41 olarak bulmuslardir. Bu sonuglara gore Arnavutluk yerel musir
popiilasyonlarinin yiiksek genetik cesitliligi gosterdikleri ve sslahgilar tarafindan kullanilabilir
oldugunu sdylemiglerdir.

Xia ve ark. (2004), CIMMTY tarafindan gelistirilmis 155 tropikal muisrr hattinda 79 SSR
markor ile genetik cesitliligi arastrmislardir. Lokus basma ortalama allel sayismi 7.4 ve allel
saylar1 2 ile 18 arasmda degistigini bulmuglardir. PIC 0.13 ile 0.87 arasmda degisim gdstermis
ve ortalama 0.60 olarak tespit edimistir.

Laborda ve ark. (2005) yapmus olduklar1i bir cahymada 85 tropik kokenh misir
kendilenmis hattmda SSR primeri kullanmislardir. SSR lokuslarini genomu en iyi sekilde
temsil edecek bicimde misr kromozomlarinin 10’una da dagilmis bir sekilde uygulamislardir.
Toplam 262 allel ve ortalama 5.2 allel bulmuslardir. SSR igin PIC degeri 0.24 ile 0.90 arasmda
bulunurken ortalama PIC degerini 0.61 olarak bulmuslardr. Bu markor tekniklerini kullanarak
hatlar arasinda c¢esitliligin 6nemli ve polimorfizmin yiliksek oldugunu ortaya koymuslardir.
Kiimeleme analizini kullanarak gruplar1 ve alt gruplar1 belirlemeye cahsmuslar fakat iyi ayrilmais
bir grup olusturamamiglar ve ti¢ farkh genetik uzaklik katsayisini (Jaccard, degistirilmis Roger
ve molekiiler coancestry katsayisi) kullanarak elde ettikleri gruplarla yne aym sonucu
bulmugslardir. Farkh arastmricilar tarafindan gelistirilen genetik uzakhk ve genetik yakmligin
hesaplanmasinda kullanilan hesap yontemlerinin kiimeleme analiz sonuglarini etkilemedigini
bulmuglar, fakat farkh DNA markor yontemlerinin genetik benzerligi hesaplamada biiyiik bir
etkiye sahip oldugunu vurgulamislardir.

Enoki ve ark. (2005) Japonya’nin soguk bolgelerine adapte olmus 88 atdisi ve sert misir
kendilenmis hattinda, daha Once Avrupa musr kendilenmis hatlarmda kullanilmis ve sonug
almmig 60 SSR markoriinii kullanarak genetik benzerligi arastrmislardir. Bunun yaninda atdisi
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ve sert musir tipleri arasmda farkh allel frekansma sahip SSR lokuslarmni iki sete aymrip birinci
sette 25 (allel frekans—0.4) ikinci sette 14 lokus (allel frekansF0.5) kullanarak calsmay1
yapmiglardir. Set-1 ve Set-2 SSR lokuslarmi 88 kendilenmis hatta uygulayarak sirasiyla toplam
176 ve 99 allel elde etmiglerdir. Set-1 SSR lokuslarmmn, kullanilan tiim (60 SSR lokusu) SSR
lokusuyla benzer dogrulukta sonu¢ elde etmigler ve bu sette var olan SSR lokuslarmin musir
sslahinda etkili bir sekilde kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Bitki slahinda kullanilan DNA markor sistemlerinin  karsilastrilmas1 Cizelge 2.1°de
verilmistir. Segilecek markor sistemi calsilacak konunun amacma, laboratuarda var olan
olanaklara baghdir.

Cizelge 2.1. Bitki slahinda kullanilan markdr sistemlerinin karsilastirilmasi1 (Beyene 2005)

Ozellik leri RFLP RAPD AFLP | SSR SNP

DNA ihtiyact (ug) 10 0.02 0.5-1.0 | 0.05 0.05

DNA Kalitesi Yiiksek Yiiksek Orta Orta Yiiksek
PCR’a dayanmasi Hayrr Evet Evet Evet Evet
Polimorfizm diizeyi Yiksek Orta Yiksek | Cok yiksek | Cok yiiksek
Kullanim kolaylig Kolay degil | Kolay Kolay | Kolay Kolay
Otomasyona uygunluk | Diigiik Orta Yiksek | Yiksek Yiiksek
Tekrarlanabilirligi Yiksek Giivenilir degil | Yiksek | Yiksek Yiiksek
Gelisme maliyeti Diistik Diisiik Orta Yiksek Yiiksek
Analiz bagma maliyet | Yiksek Diisiik Orta Diisiik Diisiik

Legesse ve ark. (2006), Etiyopya ve Zimbabve’deki CIMMYT programlarindan elde
edilen 56 musrr hattnda 27 SSR ile ¢ahsmiglardir. Toplam 104 allel ve ortalama allel sayisini
3.85 olarak tespit etmislerdir. Ortalama PIC degerini 0.58 bulmuslardir. Genetik cesitlilik 0.28
ve 0.73 arasmda degismis ve ortalama 0.59 olarak hesaplamislardir. UPGMA metoduna gore
yapilan kiimeleme analizinde hatlar 5 gruba ayrilmugstir.

Okumus ve ark. (2009), tarafindan Ondokuz Mayis Universitesi ve Kradeniz Tarmmsal
Arastrma Enstitlisii ortakh@1 ile yiirtitiilmiis olan projede 50 adet misrr hattinda 35 SSR primeri
kullanilarak melezlemede muhtemel ebeveyn hatlar1 tespit etmeye ¢ahsmislardir. Dendogram
yardimiyla heterotik gruplart tespit edilmis hatlardan bazlar1 segilerek yarm diallel melez
programi olusturmuslardr. Calsma sonucunda tescil i¢cin 21 genotip tespit etmislerdir.

Sharma ve ark. (2010), Hindistan’in Kuzeydogu Himalaya Daglarindaki 48 adet yerel

misr  popiilasyonunu fenotipik ve molekiiler karakterizasyon yapmak fiizere ele almslardir.
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Kimeleme analizi ve temel bilesen analizi (TBA) kullanilarak 9 morfolojik ve agronomik
karakter popiilasyonu ayrim yapmak i¢in yeterli oldugunu bulmuslardw. TBA iki temel
bilesenin toplam popiilasyonun %90’m agiklayan o&zellikleri; yiiz tane agrhgi, kocan
uzunlugu, kogan ¢api, kocandaki tane sayist ve ¢iceklenme olarak bulmuslardir. Caligmada 42
SSR lokusunda ortalama allel sayisii 13.0 ve PIC degerini 0.60 olarak tespit etmislerdir.
Mantel testine gore fenotipik ve molekiiler genetikk benzemezlik matrisi arasmdaki

korelasyonun o6nemli ve pozitif oldugunu belirtmislerdir.

Comertpay Ve ark. (2012), tarafindan yapilan c¢alsmada 98 Tirk yerel musir
popiilasyonu, 19 morfolojik ve 28 SSR markorii kullanilarak karakterizasyonunu yapnuslardir.
Morfolojik 6zelliklerden kogan yiiksekligi, kocan tane agrligi, bitki verimi ve kogan tane sayisi
yilksek varyasyon gosterirken; tane oram, tepe piiskiilii ¢ikis siiresi ve kocan kalnhgi diisiik
varyasyon gostermistir. Her SSR lokusu i¢in ortalama allel sayisimi 6.21 olarak bulmuslardir.
Genetik uzakhgr 0.18 ile 0.63 arasmda ve ortalama 0.35 olarak tespit etmislerdir. UPGMA
metoduna gore olusturulan dendogram da popiilasyonlarin ki ana gruba ayrildigmi tespit
etmislerdir.

Zeybekoglu (2012) tarafindan yapilan yiiksek lisans calismasinda, 96 adet atdisi musir
hattt 26 SSR molekiiler markor ile genetik gesitliligini belirlemistir. Yapilan ¢alisma sonucunda
70 adet allel iiretiimis olup, lokus basma diisen allel sayis1 2-4 arasmda degerler almig ve
ortalama her bir SSR lokusu bagma 2.69 allel saptamistrr. Bu arastrmada PIC degeri 0.04-0.43
arasmda degismis olup, ortalama PIC degeri 0.29 olarak bulmustur. UPGMA analizi ile
filogenetik agaci olusturulmustur ve misrr hatlarinin 2 grup olusturdugu gézlemlemis olup, ayni
zamanda hatlar arasndaki genetik uzaklk degermin 0.56-1.00 katsayilar1 arasmda ve ortalama
degerin 0.78 oldugunu tespit etmistir.

Li ve ark. (2014), ele aldiklar1 67 musrr gesidinde 11 SSR markor kullanarak genetik
akrabalklarin1 degerlendirmislerdir. Gozlenen ortalama allel sayismi 3.0 ve etkili ortalama allel
saysmi  2.45 olarak bulmuslardr. Beklenen homozigotluk, heterozigotluk ve Nei’nin
heterozigotluk ortalama degerlerini swrasiyla 0.43, 0.56 ve 0.56 seklinde bulmuslardwr. PIC
degerlerini 0.48 ile 0.93 arasmda tespit etmislerdir,. UPGMA metoduna gore yapilan
dendogramda ¢ ana gruba ayrildigin1 ve bunun PCA ile de desteklendigini sdylemislerdir.



2.2. Heterotik Gruplar

Herhangi bir gen havuzunda genetik ¢esitliligin bilinmesi slah programmi tasarlamada
gerekli olan bir bilgidir. Ozellkle melezleme de kullanilacak anaglarm mevecut durumunun
bilinmesiyle bitki slahinin etkinlik derecesi arttirilabilir. Misrr gen havuzu i¢inde genetik
cesitlilik ¢absmalar1 ¢ok yogun bir sekilde yapimis ve yapimaya devam edilmektedir.
Omegin, A.B.D. ticari melez misrr cesitlerinin orijini acik tozlanan ‘Reid” ve “Lancaster”
isimli ki popiilasyondan elde edilen kendilenmis hatlarm melezlerine dayanmaktadir (Darrah
ve Zuber 1986, Goodman 1990).

A.B.D. Misrr Kusagi'nda misr germplazmin iki grubu kullanilmaktadir. Bunlardan biri
uzun bitki yapisi, tam sezon yetistirilebilen, daha biiyiik tepe piiskiilii ve kocanlar1 olan giiney
atdisi; bir digeri ise kisa yapih, daha erken olgunlasan kuzey sert tipidir. Bu iki grup Reid ve
Lancaster germplazm olarak genellenmistir. Sentetk BSSS, Reid grubundadr. Gruplar
arasmda Onemli heterosis bulunmus ve Reid ve non-Reid germplazm arasinda heterotik pattern
olusturulmus. Avrupa’da, “A.B.D. atdisi X Avrupa sert tipi” arasmda cografi koken ve tane
tiplerine dayanilarak heterotik pattern olusturuldu (Vasal ve ark. 1999).

Arastrmacilar tarafindan kullanilan bazi 6nemli heterotik gruplar; Lancaster, Midland,
BSSS (Stiff Stalk Synthetic), CBS, Krug, Swan-1, Tuxpeneo, Misr Kusag Sentetikleri, Avrupa
San Sertleridir.

Melezlemelerde genel tercihler; Lancaster S.C.xReid Yellow Dent, Avrupa SertxMisir
Kusagt Atdisi, Eto CompositexTuxpeno, Suwan 1xTuxpeno’dur. Diinyada en ¢ok bilinen ve
ticari melezlerin elde edildigi heterotik model ReidxLancaster modelidir (Soengas ve ark.
2003).

Yirminci ylizyilin  baglarmda kahtimda Mendel Kanunlar’'nin yeniden kesfiyle,
kendilenmis hat-melez kavramu ticari musr {retiminde kullanimi tercih ve tesvik edilmis.
Alilelerin se¢cimi melez musrr iiretiminde ¢ok onemli bir yere sahiptir. Heterosis ailelerin genetik
tabamyla alakah bir durumdur. Heterotik gruplama yaparken pedigri analizleri, kantitatif
genetik analizler ve molekiiler markorler metot olarak kullanilabilir (Zhang ve ark. 2002).



Zheng ve ark. (2008), tarafindan yapilan c¢ahsmada; Cin ve Amerikan
popiilasyonlarinda bilinen heterotik gruplar1 temsil eden hatlar ile birlikte genetik cesitlilik ve
genetik uzaklklarini degerlendirmislerdir. Amerika ve Cin’den 18’er hat olmak iizere toplam
36 hat, 109 SSR ile cahsmislardir. Ortalama PIC degeri 0.66 ve her lokusa diisen ortalama allel
sayismi da 6 olarak bulmuglardir. Hatlar kiimeleme analizinde, Reid Yellow Dent, lowa Corn
Borer Syntetic No.l (BSCBI1), Liida Red Cob, Lancaster Surecrop ve Tangshan Sipingtou
olmak {izere bes gruba ayridigmi tespit etmislerdir. Amerikan hatlarmin ¢ogu BSSS hatlan ile
kiimelenmis fakat kompozit BS11 ve CIMMYT popiilasyonu (Poold1)’ndan elde edilmis hatlar
bagimsiz bir grup olusturmamistr. B109 ve B73 hatti ve BSCBI heterotik grubundan olanlar
Cin nusr gelistirme programlart i¢in germplasm kaynaklarmi genisletme ve heterosisin
kullaniminda timitvar olabilecegini aciklamislardir.

2.3. Biyometrik Genetik Degerlendirmeler

Hayman (1954a), bir "dialle] melez"’in n tane genotipin, homozigot hattm ya da klonun,
resiproklart da igerecek Dbigimde, tiim olast kombinasyonlarindan n(n-1) olustugunu
bildirmistir. Anaglarm kendilenmislerinin de dahil edilmesi durumunda kombinasyon sayisi n?
ye ulastigmi, n? sayidaki kombinasyon kare matris biciminde diizenlenirse dizi ve siitinlarda
ilgili anaglarin melezlerinin, kosegendeyse anaglarm kendilenmislerinin yer aldigini ve bu dizi

ve siitunlardan olusan kare matrisin diallel tablo olarak tanmlandigint bildirmistir.

Hayman (1954b), dialle]l melez analizi ile tahminlenen parametrelere giivenilirligin ileri
stiriilen altt varsayimimn (anaglar homozigottur, diploid a¢ilma vardr, genlerin anaglar
arasndaki dagibs1 bagmsizdir, coklu allelizm yoktur, resiprokal farkhlik yoktur, epistasi
yoktur) gegerliligine bagh oldugunu ve bu varsaymlardan birisinin - gegersizliginin

degerlendirme sonuglarmna olan giiveni azaltacagini bildirmistir.

Griffing (1956), diallel melezleme kombinasyonlarmin yeteneklerinin detayh olarak
incelenmesi sonucunda sekiz ayr1 analiz yontemi agklamustir. Orneklemenin sekline gore iki
(Random — Fixed) alternatif yaklasim ve dort farkh dialle]l semasi ortaya koymustur. Resiproklu
veya resiproksuz melezlenmelerine veya anaglarin da popiilasyon i¢inde bulunma durumlarina
bagh olarak asagidaki dort analiz seklini gelistirmistir;

1- Anaclar, F1’ler ve resiproklar1 = n? sayida kombinasyon
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2- Anaglar ve resiproksuz Fi’ler =n(n-1)/2 sayida kombinasyon
3- Sadece F1’ler ve resiproklart =n(n-1) sayida kombinasyon
4- Yalmzca resiproksuz Fi’ler =n(n-1)/2 sayida kombinasyon

Griffing, anaglann da iceren ik iki grubu “dialle]” olarak tanmmlamis ve anaglari
kapsamayan 3 ve 4 nolu metodlar1 “degistirilmis diallel olarak™ adlandrmustir.

Yiice (1979), Izmir’de on kendilenmis musr hatti ve bunlarn tam diallel melezlerinden
olusan popiilasyonun genetik yapwisini incelemis, anaclarda ve Fi’lerinde, bitki boyu, kogan
yikksekligi, bitkide kocan sayisi, kocanda swra sayisi, kocan uzunlugu ve tane verimi
Ozelliklerinde oOlgiimler yapmustir. Kogan yiiksekliginin olusumunda epistatik (Ortiicli) genlerin
etkili oldugunu, bitki boyu 6zelligi icin ise iistiin dommantligin etkili oldugunu bildirmistir. Dar
anlamda kahtim derecesini en yiiksek oranda (0.35) tane verimi Ozelliginde tespit etmistir.

Demir ve ark. (1980), cesitli arastrmacilar tarafindan yapilan diallel melez ¢alismalarini
ana¢ se¢cimi ag¢isindan irdelemisler ve diallel melez analizi yapmadan anaclarin  gergek
degerlerine gore se¢im yapildiginda, cok az istisnalarla isabet saglanabilecegini ileri

stirmiis lerdir.

Hallauer ve Miranda (1988), ki 6zellk arasmda yakin iliskinin oldugu durumlarda,
kalitim derecesi daha yiiksek olana gore yapilacak bir se¢imin muswr popiilasyonlarida etkili
olacagmi bildirmiglerdir.

Altmbas ve Demir (1989), misirda erkenciligin kaltimi ve bunun tarmmsal ozelliklerle
olan iligkilerini belirlemek i¢in yapmis olduklar1 cahigmada; bitki verimi, kocan uzunlugu ve
kogan c¢ap1 Ozelliklerinde, eklemeli ve dominant gen etkilerinin generasyon ortalamalarina
onemli diizeyde katkida bulunduklarini belirlemislerdir. Ayrica tiim Ozellkler icin epistatik
etkilerin onemli oldugunu tahminlemislerdir.

Nevado ve Cross (1990), musr 1slahinda melezlemede kullanilan anaglarin
gelistirilmesinin slah cahsmalarinin en basta gelen amaci oldugunu belirtmislerdir. Genel ve
0zel kombmasyon yetenegi tespitinin kendilenmis hatlarin potansiyelini belirlemede 6nemli bir
gosterge oldugunu ifade etmislerdir. 8 anac ile yiiriitiilen diallel ¢alsmada, GKY/OKY oranmi
ciceklenme giin saysi, bitkide kocgan sayisi ve verim i¢in 1’den kiicliik bulmuslardrr.
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Eyherabide ve Hallaver (1991), 2 sentetk muswr popiilasyonu ve buna ait melezler ile
yaptiklar1 ¢calismada eklemeli ve dommant gen etkilerinin verim lizerine katkilarini belirle meye
cahsmuglardir. Arastrma sonucuna gore popiilasyonlardan birinde eklemeli, digerinde ise

dommant gen etkilerinin hakim oldugu tespit edilmistir.

Yiice ve Turgut (1991), lizerinde ¢ahstiklar1 melez popiilasyonda bitki boyu ve bin tane
agrhigr bakmmdan eklemeli genlerin hakim oldugunu bildirmiglerdir. Bitki bagsma tane verimi
bakmmdan OKY etkisi GKY etkisinden daha biiyik bulunmus olup, bu 6zelligin idare
edilmesinde dominant genlerin hakim oldugunu belirtmislerdir.

Altmbas (1992), izmir’de 4 kendilenmis musr hatti ile olusturulan 2 kombinasyondan
F1 ve geri melez generasyonlarini iceren 6 generasyon lizerinde cahsmasini yiiriitmiis tiir.
Cabsmada, her ki Fi’e ait bitki boyu, kocan yiiksekligi ve koganda swa sayisi Ozellikleri
bakimmndan hem eklemeli hem de dominant gen etkilerinin generasyon ortalamalarina 6nemli
diizeyde katkida bulunduklarini, ayrica bu ozelliklerin olusumunda epistatik etkinin s6z konusu
oldugunu belirlemistir.

Vasal ve ark. (1992), yedi musr popilasyonu ve bunlara ait 21 melez musir
kombinasyonu arasmda verim bakmundan istatistki olarak Onemli farkm oldugunu
belirlemislerdir. Bu arastrmada, anaclara ait GKY etkisini istatistiki olarak oneml, OKY

etkisini ise onemsiz olarak degerlendirmislerdir.

Altmbas ve Algan (1993), dokuz kendilenmis nusr hat arasmda olusturulan yarim
diallel 36 Fi1’i igeren popiilasyonda erkencilik o6geleri ile verim, verim Ogeleri ve kalite
Ozellikleri arasmda iliskileri belirleyebilmek amaci ile basit, kismi ve ¢oklu korelasyon
katsayilar1 tahminlemislerdir. Calsmada, tepe piiskiilii goriinim stiresi 41.0-52.3 giin, tanede
protein orani %8.4-%12.3 bitki basma tane verimi ise 71.0-188.9 g arasinda degismistir. Ayrica,
aragtrmada tepe puskiili goriinlim siiresinin uzamasmin tane veriminde belli artiglara neden

olabilecegi bildirmislerdir.

Vasal ve ark. (1993), CIMMYT’in kaliteli protein igeren musir gen kaynaklarinin (QPM)
heterotik modellerini ve kombinasyon yetenegini belirlemek ve aym zamanda melez slahi igin
tstlin kaynaklar1 tammlamak amaciyla yiiriittiikleri arastrmada 10 ana¢ (4 QPM havuzu, 5
QPM popiilasyonu, cesit Pioneer 7737) arasindaki diallel melezleri 8 lokasyonda denemislerdir.
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Calsmada c¢iceklenme tarihi, bitki boyu, endosperm sertligi ve tane verimi gibi Ozellik ler
iizerinde durulmustur. GKY etkileri biitin 6zellikler icin onemli, OKY etkileri sadece tepe
puskiilii ¢ikis zamam ve bitki boyu i¢in 6nemli bulunmustur.

Altmbas ve ark. (1994), dokuz kendilenmis musrr hattmin diallel melezindeki erkencilik
Ogelerini, bitki boyunu ve kogan yiiksekliklerini inceledikleri ¢alismada; bitki boyu, tanede nem
oran1 ve kocan yiiksekligi iizerinde eklemeli ve dominantlik etkilerini 6nemli bulmugslardir.
Ciceklenme siiresi ve tanede nem oram i¢cin eklemeli gen etkilerin, bitki boyu ve kocan
yikksekligi icin dominantlik etkilerin genetk varyansa katkilarmin daha fazla oldugunu
bildirmislerdir. Popiilasyonda erken ciceklenme ve tanede diisik nem yoninden kismi
dominantlik, uzun boy ve kogan yiksekligi yoniinden {iistin dominant kaltim bigcimi ortaya
cikmistir. Arastrmacilar, ciceklenme siiresi ve kocan boyunda en az dort, bitki boyunda ise en
az bes gen grubunun etkili oldugunu saptamuslardir.

Altmbas (1995), ikinci tiriin kosullarinda erkenci ve yiiksek verimli musr genotipleri
gelistirme  olanaklarini  arastrmak amaciyla, 6 kendilenmis musr hattmin  yarm-diallel
melezlerinde; bitki basma tane verimi, kogan piiskiili ¢ikarma siiresi, bitki boyu ve kocan
yiikksekligi icin heterosis ve kombinasyon yetenekleri ilizerinde durmustur. Tane verimi ve bitki
boyuna iliskin genotipik varyansin gogunlugunu heterosis olusturmaktadir. melezler arasmdaki
varyansin bilyllkk bir kisminin GKY etkilerinden 1ileri geldigi ¢iceklenme siiresi ve kogan
yikksekliginde eklemeli genetik etkilerin daha 6nemli oldugunu tahminlemistir. Heterosis orani
bitki bagma tane veriminde %72.0 ile %140.7, ¢iceklenme siiresinde %2.4 ile %18.0 arasmda
degismistir. Ayrica cahsmada bitki boyu, kogan yiksekligi ve verim bakimmdan pozitif,
ciceklenme giin sayis1 bakimindan ise negatif yonde heterosis belirlenmistir.

Turgut ve ark. (1995), Jinks-Hayman analiz yontemine gore dokuz kendilenmis musir
hatt1 arasinda yarm diallel olarak elde ettikleri melez popiilasyonunda; tane verimi, kogan capi,
kocan uzunlugu, koganda swa sayisi ve yiz tane agwrhigi oOzelliklerinin  kaltimlarini
incelemislerdir. Tim Ozellikler bakimmdan hem eklemeli hem de dominantlik etkilerinden ileri
gelen varyanslarin onemli oldugunu, ancak yiiz tane agrhigi digmdaki 6zelliklerde dominantlik
etkilerinin eklemeli O6geye gore genetik varyansa Onemli diizeyde daha fazla katkida
bulundugunu bildirmislerdir. Tane agrhigi disndaki ozellikler yoniinden popiilasyonda beliren
heterotik etkilerin Onemli oldugu gdzlenmistir. Anaclarda yiiksek tane verimi yOniindeki

dommantliga karsm verim Ogeleri i¢cin dommnantligin belirli bir yOniniin bulunmadig:
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belirlenmistir. Ustin dominantligm sdz konusu oldugu kocanda sra saysi dismdaki
Ozelliklerde tam dominantligi biraz asan bir kalitim tipmnin etkili oldugu saptanmustir. Bitki
verimi ve kogan capmm kaltimlarindan en az dort gen grubunun sorumlu oldugu tahmin
edilirken, kocan uzunlugu ve kocanda swra sayst i¢cin hesaplanan etkili gen saylarinin
beklenenin altinda oldugu yargisina varlmigtwr. Heterosisin Onemsizligi nedeniyle yliz tane
agrhgma iliskin genetik etken saylari belirlenememistir.  Arastrmacilar, diallel melez
analizlerinde kaltim dereceleri ve diger genetik parametre tahminlerinden elde edilen bulgulara
gore, popiilasyonun erken generasyonlarinda verim ogelerinden kogan uzunlugu ve kogan cap1

icin uygulanacak se¢imlerin etkili olabilecegi sonucuna varmuglardir.

Yidiz (1995), popiilasyonun genetkk yapismi incelemek, uygun anag¢ ve melez
kombinasyonlarin1 belirflemek i¢cn Adana’da, alti atdisi musr kendilenmis hatlarindaki tam
diallel melezleme sonucunda, tepe puskiilii ¢ikis siiresi, kocan uzunlugu, kogan verimi,
hektolitre agrhgi ve tane verimi Gzellikleri igin eklemeli gen etkilerini 6nemli bulurken, diger
Ozelliklerde dominantlik etkisini Onemli bulmustur. Bitki boyu, kogan yiiksekligi, kogan
uzunlugu, kocan kalnligi, koganda tane sayisy, kocan verimi, bitkide kogan sayisi, bin tane
agrligr ve hektolitre agrhigi gibi 6zellkler i¢in erken generasyonlarda yapilacak seleksiyonun
basarih olabilecegini bildirmistir.

Altmbas (1996), izmir kosullarinda kendilenmis musr hatlart ile yapilan ¢absmada 15
kombmasyon anaglart ile karsilastrilmistir. Arastrmada nusr hatlart ve onlarm yarm diallel
melezlerinden olusan popiilasyonda bitki basma tane verimi ve yiiz tane agrhigi bakmindan
ana¢ hatlarm ortalama degerleri, GKY etkileri ve melezlerin heterosis diizeylerinin melez
performanslarnin tahminlenmesindeki etkinlikleri basit korelasyon (r) ve determinasyon
katsaylar1 (r2) ile tahmin edilmistir. Incelenen biitin 6zellikler bakmmndan 15 tek melezin
gozlenen ortalama degerleri ile heterotik sapmalar (iki kendilenmis anag¢ ortalamasma gore),
heterosis degerleri, (F1-MP) ve anaglarmn GKY etkilerinden tahminlenen, beklenen ortalama
degerleri arasmda pozitif ve Oneml korelasyonlar saptanmistir. Ayrica kocan uzunlugunda
hibrtilerin gozlenen degerleri (F1) ile iki anag ortalamasi (MP) arasmda pozitif ve 6nemli bir
iliski (r=0.735**) oldugu belirlenmistir. Basit determinasyon katsayilar1 (r?) bitki basma tane
veriminde heterotkk sapmalarin (F1-MP), dort verim Ogesinde de anaglarm kombinasyon
yetenegi etkilerinin, melez performanslarmin tahminlenmesinde daha etkili oldugunu ortaya
koymustur. Cahsmada incelenen tim Ozellklerde anaglar ve kombinasyonlar arasmda %l
diizeyinde fark oldugu belirlenmistir. Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi bitki basma tane
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verimi Ozelliginde 6nemli olarak belirlenirken bu 6zellige ait en yiiksek heterosis %89.4 olarak

belirle mistir.

Tistiz ve Balabanli (1997), sekiz melez misir gesidi kullanilarak ¢igeklenme giin sayisi,
bitki boyu, kocan yiksekligi bakmindan 2 yillik c¢alisma sonuglarma ait ortalama degerleri
srastyla 52-58 giin, 193-218 cm, 90-104 cm olarak belirlemislerdir. Genis anlamda kalitim
derecelerinin de belirlendigi arastrmada c¢iceklenme giin sayist igin 0.93, bitki boyu i¢in 0.12,
kogan yiiksekligi ve tane verimi i¢cin 0.31 ve 0.06 olarak bulunmustur.

Altmbas ve Tosun (1998), bitki tane verimi, verim Ogeleri ve bitki 6zelliklerine iliskin
kombinasyon yetenegi etkileri arasmdaki kovaryanslarin  istin anag melezlerinin
belirlenmesinde kullanilabilme olanaklarin1 = arastrmak amaciyla birinde 6 digerinde 9
kendilenmis hat ve onlarn yarm diallel melezlerinden olusan 2 musr popiilasyonu
kullanmiglardir. Bitki basma tane verimi ile diger bitki 6zellikleri arasmdaki genel ve Ozel
kombinasyon yetenegi kovaryanslarindan elde edilen bulgular, yiiz tane agrhgi ile kogan
uzunlugu i¢in hatlar ve melezler arasmda kombinasyon yetenegi degerlerine gore yapilacak
secimlerin daha etkili olabilecegini gostermistir. Kombinasyon yetenedi varyanslar1 ve etkileri
yannda kovaryans tahminlerinin de melez musrr gelistirme calismalarinda yarar saglayabilece gi
sonucuna varilmistir. Ayrica, bu ¢alismada melez popiilasyonda bitki boyu, kogan yiiksekligi,
bin tane agrhgi ve bitki basma tane verimi degerlerine ait genel ve 6zel kombinasyon yetenegi

degerlerini %] olasilik diizeyinde 6nemli bulmuslardir.

Konak ve ark. (1999), alt1 kendilenmis hatt1 ve dort test edici ile olusturduklart melez
popiilasyonlarinda bitki boyu hari¢ incelenen kogan yiksekligi, ¢igeklenme giin sayisi, bin tane
agrhig ve tane verimi dzelliklerinde GKY/OKY oranmi 1°den kiicikk bulmuslardir. Cahsmada
heterosis ve heterobeltiosis oranlar1 swrasiyla bitki boyunda %-0.3-%36.03 ve %-17.75-%208,
kocan yiiksekliginde %-10.27-%69.15 ve %-21.26-%59.5, ¢igeklenme giin sayismda %-11.03-
%96.11 ve %-14.65-%6.69, bin tane agrhiginda %-1.34-%22.58 ve %-8.25-%15.61, tane
veriminde %-5.07-%235.2 ve %-17.75-%208.0 degerleri arasmda degistigini belirlemislerdir.

Turgut ve ark. (1999), 13 melez misrr gesidi ile iKi yil yiiriitiilen arastrmada bitki boyu
bakmmndan genis anlamda kaltim derecesi 0.028, kogan yiksekligi icin 0.129, koganda tane

saysst icin 0.248 bulmuglardir. Bin tane agrligi ve tane verimi i¢in ise kalitim dereceleri 0.01
ve 0.138 olarak belirlemis lerdir.
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Unay ve ark. (1999), yedi musr genotipi ve bunlara ait 12 F1’i ile yiiriittik leri
arastrmada, bitki boyu, kogan yiiksekligi, koganda tane sayisi, bin tane agrhgi bakmundan
GKY/OKY oram 1°den biiyilk bulmuslardir. Buna karsiik popiilasyonda tane verimi
bakmmndan eklemeli olmayan gen etkilerinin hakim oldugu belirtmis lerdir. Melez popiilasyona
ait heterosis dagilim bitki boyunda %6.19-%30.56, kogan yiksekliginde %11.43-%47.59,
kocanda tane sayismda %2.48-%19.37, bin tane agrhiginda %2.39-%22.87, tane veriminde ise
%90.47-%294.52 bulmuslardir. Heterobeltiosis dagilimi ise swrast ile %5.47-%29.2, %-1.53-
%33.90, %-13.26-%8.53, %-13.97-%20.47, %34.40-%217.85 olarak tespit etmislerdir.

Sen (1999), alt1 atdisi misr kendilenmis hattmin tam diallel melezlerinden olusan melez
popiilasyonun genetik yapismi incelemek, verim ve baz agronomik Ozellkler bakmundan
uygun anaclart ve iimitvar melez kombinasyonlar1 belirlemek icin Adana’da yapmus oldugu
cahgmada, kogan piiskiilii ¢ikis siiresi, bitki boyu, ik kogan yiksekligi, yaprak acisi, kogan
uzunlugu ve kalnlhigi, tane verimi ve somek orani icin eklemeli ve dominant gen etkisini, sap
kalnlig1 ve tane verimi i¢in dominant gen etkisini 6neml bulmustur. Kogan sayisi, koganda
sra sayis1 ve bin tane agrhgr Ozelliklerinde ise eklemeli genin yannda eklemeli olmayan gen

etkisinin de 6nemli oldugunu belirtmistir.

Meric (1999), bes kendilenmis atdisi musr hattt ve bunlarm 10 yarm diallel
melezlerinden olusan popiilasyondaki genetkk yapiyr incelemek amaci ie bu calismay:
yapmistr. Cesit ve hatlar arasmdaki varyansm, parselde kogan sayisi ve bitki basma kogan
sayist icin Onemsiz oldugunu bulmustur. Parselde kocan sayisi, bitki bagma kogan sayist ve
tane/kocan orannda olumsuz, diger 6zelliklerde olumlu heterobeltiosis saptamustir.

Nas ve ark. (2000), on kendilenmis musr hatt1 ve diallel melezleri ile birlkte tane verimi
bakimmndan kombinasyon yeteneklerini karsilastrmiglardir. Cahsmada bu 6zellk bakmundan
arastrmanin yiriitiildiigii 3 ekolojide OKY etkilerini, GKY’ne gore onemli bulmuslardir.

Strmeli (2000), alti kendilenmis musr hatti ve diallel melez délleri ile olusturdugu
popiilasyonda c¢iceklenme giin sayisy, bitki boyu, kocan yiiksekligi, koganda tane sayisi, yiiz
tane agrhigy, tane verimi Ozellikleri bakmmdan kombinasyon yeteneklerini arastrmistir.
Arastrmada, tane verimi disindaki Ozellikler genel ve 6zel kombinasyon yetenegi etkileri
bakmmdan 6nemli olarak degerlendirmistir. Tane verimi 6zelliginin kaltimimnda dommant gen

etkismin 6nemli oldugunu vurgulamistr.
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Smith ve ark. (2000), nusrr kusagmda yaygm olarak kullanilan ‘Stiff Stalk Synthetic’
lle ‘Lancaster Sure Crop’ heterotik gruplarmi temsil eden B73 ve Mol7 kendilenmis hatlar
kullanilarak birbirinden uzak tabandan gelen heterotik gruplara ait anaclar arasmda yapilan
melezleme iglemi sonucunda elde edilen melezlerde her zaman yiiksek heterosis degerinin elde
edilip edilemeyecegini belirlemeye cahsmiglardir. Cahsmanin  sonucuna gore, heterotik
gruplar1 ayrmada kullanilan hatlarin heterosis degerinden kismen sorumlu lokuslar ile iliskili
olabilecegi gbi, bu hatlarin kullanimini1 smrrlayabilecek etkenlerden birinin de fonksiyonel
genlerle dogrudan iliskili olmama ihtimalinin oldugu seklinde belirtmislerdir. Ayrica, bu
aragtrmada tane verimi bakimindan anaglar ortalamasina gore %89.5 oraninda heterosis degeri

elde etmislerdir.

Dede ve ark. (2001), yedi kendilenmis hat ile bunlarn 21 F1’ini iceren bir yarim diallel
misrr  popiilasyonunda verim ve verim komponentleri i¢in, genel ve 6zel kombinasyon
yetenekleri ile melez popiilasyondaki heterosisi incelemislerdir. Cigeklenme giin saysi, bitki
boyu, koganda tane says1 ve bin tane agrhg ozellikleri bakmmndan GKY/OKY etkilerini
1’den biiyik olarak bulmuslardir. Tane veriminde bu oram 0.47 olarak belirlemislerdir.
Cahsmada ele alman biitlin 6zelliklerde ortalama heterosis 6nemli ve tepe piskiilii ¢ikis siiresi
hari¢ pozitif yonde olup, ciceklenme giin sayis1 bakmindan heterosis %-3.73, bitki boyu i¢in
%26.6, koganda tane sayist %66.7, tane verimi i¢in ise %88.6 olarak belirlemislerdir.

Fan ve ark. (2001), on kendilenmis hat ve 45 diallel melez ile yaptiklar1 galsmada tane
verimi bakmmindan anaglara ait GKY etkisini istatistiki olarak onemli, melez kombinasyonlara

ait OKY etkisini ise dnemsiz olarak degerlendirmislerdir.

Kara (2001a), alt1 kendilenmis musrr hattmn (ana) 3 test edici hat (baba) ile melezleyerek
15 F1 elde etmis, verim ile verim komponentlerine iliskin genel, OKY etkilerini ve
popiilasyondaki heterosisi arastwrmugtir. Yapilan varyans analizi sonuclarina gore ncelenen tiim
Ozelliklerde anaglar ve melez kombinasyonlar arasmda istatistiki farkm bulundugunu
belirlemistir. Arastrmada tepe piiskiili ¢ikartma siiresi, bitki boyu, koganda tane sayis1 ve bin
tane agrligi ozellikleri bakmundan GKY etkilerinin, kogan yiiksekligi ve birim alan tane verimi
bakmmdan OKY etkilerinin 6nemli oldufu sonucuna varmustir. Incelenen bu ozellikler
bakimmndan en diisik heterosis degeri %-9.4 ile tepe puskiilii ¢ikartma siiresinde, en yliksek

heterosis degeri ise %194.3 ile birim alan tane veriminde belirlemistir. Heterobeltiosise gore
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yapilan degerlendirmede en disik degeri kogan yiiksekliginde (%-15.9), en yiiksek degeri

(%162.5) ise birim alan tane veriminde belirlemistir.

Ozbay ve ark. (2001), yedi ana¢ hat ile bunlarm 21 F1’ini igeren bir diallel musir
popiilasyonunda verim ve verim komponentleri i¢in, genel ve 6zel uyum yetenekleri ve melez
popiilasyonlardaki heterosisi incelemislerdir. Cahsmada ele alnan biitiin 6zelliklerde ortalama
heterosis 6nemli ve tepe puskiilii ¢ikis siiresi hari¢ pozitif yonde olup, melezlerin verimi anaglar
ortalamasindan %@88.56 oraninda daha fazla olmustur. Kocanda tane sayis1 ve srada tane
sayismda da yiiksek heterosis gozlemislerdir. Uyum yetenekleri analizi, GKY varyansinin tane
verimi disndaki biitin 6zellklerde; OKY varyansmnin ise koganda swra sayisi hari¢ Dbiitiin
Ozelliklerde Onemli oldugunu gostermistir. Koganda sra sayismin kaltiminda eklemeli gen
etkileri, tane veriminin kaltiminda eklemeli olmayan gen etkileri daha 6nemli rol oynadigi
goriilmiistiir. Incelenen diger 6zelliklerde ise hem eklemeli ve hem de eklemeli olmayan gen

etkilerini 6neml bulmuslardir.

Turgut (2001), alti kendilenmis nusr hattt ile yapti@i melez ¢alsmasinda, anag¢ ve
kombinasyonlara ait genel ve 6zel kombinasyon yeteneklerini incelenen bitki boyu, kocan
yiiksekligi ve bitki basma tane verimi G6zellikleri i¢in %1 olasilik diizeyinde onemli bulmustur.
Kombinasyona ait heterosis degerlerinin de incelendigi ¢alismada distiin anaca ve standart bir
musr ¢esidine gore yapilan heterosis degeri hesaplamasinda en yiiksek heterosis degeri srasiyla
bitki boyunda 9%32.7 ve %10.3, kocan yiiksekliginde %51.4 ve %10.1, kocanda tane sayisinda
%237.5 ve %30.4, bin tane agrliginda %61.2 ve %6.3 bitki bagma tane veriminde %410.7 ve
%15.6 olarak belirlemistir.

Sezer ve Stirmeli (2003), Karadeniz Bolgesi’nde ana iiriin melez musr tohumlugu elde
edimesine uygun kendilenmis hatlarin  baz bitkisel Ozellklerine ait kombinasyon
yeteneklerinin arastrilmasi1 amaciyla 124 adet kendilenmis hattn yoklama melezlemesi
sonucunda, bolge icin Uistiin anag olarak begenilen 19 hat arasmdan tesadiifi olarak secilen 6
hatt1 diallel melezlemeye (Griffing, Method-II) almislardir. Diallel melez dollerin olusturdugu
popiilasyona uygulanan sabit model (ModelI) analizi ile anaglarm GKY ve OKY; tesadiif
model (Model-1I) analizi ile de hatlarm bitkisel 6zelliklerine ait GKY ve OKY arastriarak,
kahtim dereceleri tahmin edilmistir. Yapilan diallel ¢alismada incelenen bitkisel 6zelliklerden
tane/kogan oram ve parselde kocan saysma ait analiz icin yeterli genetik Vvaryasyonun
olusturulamamis oldugunu belirtmislerdir.
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Balc1 (2004), on kendilenmis musir hatti ve bunlarin yarm dialle]l melezlerinin genetik
yapismi arastrmak, anaclarm GKY ve OKY ile melez giicii degerlerini belirlemistir. Denemeyi
3 tekrarlamali dikdortgen latis deneme desenine gore kurmustur. Veri analizlerini Griffing ve
Jinks-Hayman tiplerine gdre yapmustr. Griffing’e gore incelenen ozellkte GKY ve OKY
etkilerini O6nemli bulmustur. Calsmada kocan yiiksekligi, bitki bagma tane verimi ve tane
verimi disindaki tiim oOzelliklerin kahtiminda eklemeli genlerin hakim oldugu sonucuna

varmustur.

Nay ve ark. (2004), 9 kendilenmis musr hatti ve bunlarin yarm diallel melezlenmesi
sonucu olusturulan popiilasyonda tane verimine iliskin kaltim parametreleri, heterosis ve
uyusma yeteneklerini incelemiglerdir. Genel ve Ozel uyusma yenenegi etkileri yoniinden
genotipler arasmdaki farkhligin istatistiki olarak 6nemli oldugunu saptamuslardir. Misirda tane

veriminin dominant genlerin etkisi altnda oldugunu bulmuslardir.

Cengiz (2006), sekiz kendilenmis musr hatti ile yapilan yarm diallel melezlerinde;
ciceklenme giin sayisi, bitki boyu, kocanda swra sayisi, bin tane agrhigi ve tane verimi
bakmmndan incelenen Ozelliklerde eklemeli gen etkilerini, dominant gen etkilerine gére daha
etkili bulmustur. Tane verimi Ozelligi i¢in yiksek heterosis (%151.8) ve heterobeltiosis
(%148.7) degerlerini bulmustur.

Konugkan (2006), yaptigi cahsmada alti kendilenmis nusrr hatti ile bunlarin 30 F1’ini
iceren tam diallel melez musr popililasyonunda verim ve verim komponentleri icin; genetik
yapry, GKYY ve OKY ile melez giiclerini belirlemek icin yapmustir. Melezler 3 tekerriirlii olarak
tesadiif bloklar1 deneme desenine gore kurmustur. Varyans analizi sonuglarina gore, incelenen
tim Ozellkler yOninden melezler arasmdaki varyasyonun Onemli oldugunu bulmustur.
Incelenen ozelliklerden genel ve &zel uyum yetenekleri 6nemli bulmustur. GKY kogan
yiiksekligi ve kogan uzunlugu haric diger tim &zelliklerde OKY’nden daha yikksek bulmustur.

Tane veriminde ortalama %60.9 heterosis ve %40.8 heterobeltiosis belirlemistir.

Balc1 ve Turgut (2006), Sakarya Tarmmsal Arastrma Enstitlisii’'nden temin edilen on
misr hattt ve bunlarin yarm diallel melezlerinden olusan popiilasyonu kullanarak yaptiklar1
arastrmada, bin tane agrhgi 6zelligi igin hem eklemeli hem de dominant gen varyansi istatistik i
anlamda Onemli bulmuglardir. Bin tane agrhgi Ozelliginde eksik dominantlik, diger tiim
Ozelliklerde ise Uistin dominatlik tespit etmiglerdir. Arastrmada incelenen Gzelliklerin tiimiinde
genis anlamda kaltim derecesi 0.58 ile 0.83 arasmnda, dar anlamda kahtim dereceleri ise 0.09
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ile 0.57 arasmda degisim gostermistir. En yiiksek dar anlamda kaltim derecesi bin tane agrlig:
Ozelliginde tespit etmislerdir.

Alam ve ark. (2008), 5x5 diallel melezleme ile olusturduklar1 musr popiilasyonunda
tane verimi ve verim kriterlerinin kaltimini incelemislerdir. Arastrmanin sonucunda bin tane
agrhig ozelligi olusumunda eklemeli gen etkileri rol oynarken; bitki boyu, kocan yiiksekligi ve
ciceklenme giin saylar1 Ozellklerinde eklemeli olmayan gen etkilerinin etkin oldugunu
bildirmislerdir.

Orhun (2010), yiriittigii arastrmada sekiz kendilenmis musr hattmin yarm diallel
melezi ile elde edilen 28 Fi1 kombinasyonunda diallel analiz yontemleri uygulanarak;
genotiplerin verim ve verim unsurlar1 ile kalite ve yag ozellikleri igin genetik yapiyl, genel ve
0zel uyum yeteneklerini ve melez giiclerini belirlemeyi, uygun anag ve timitli kombinasyonlari
secmeyl amaclamistwr. Yapilan istatistiki analizler popiilasyonlarda arastwillan Ozellikler
(¢iceklenme giin sayisi, bitki boyu, koganda sira saysi, swrada tane saysi, tanede nem, bin tane
agrhigy, tane verimi) bakmundan Onemli varyasyon oldugunu gostermistir. Genel ve ozel
kombmasyon yeteneklerinin varyanslari incelenen oOzelliklerin tiimiinde 6nemli bulmustur.
Incelenen tiim 6zellikler igin F1 kombinasyonunda eklemeli ve dominant gen etkilerini onemli
olarak bulmustur. Incelenen 6zelliklerden bin tane agrhigr 6zelligi tam dominantlk diger tiim
ozellikler ise iistin dominantlik gdstermistir. Incelenen o6zelliklerden kogan uzunlugu, bitki
boyu ozelliklerinde heterosis ve heterobeltiosis degerleri pozitif yonde ¢ikmustir.

Haddadi ve ark. (2012), verim ve verimle iliskili &zellklerin kombinasyon
yeteneklerinin belirlenmesi amaciyla sekiz kendilenmis nusw hatti ve bunlarin yarm dialllel
melezleri ile ¢ahismiglardir. 28 F1 ve anaclarmi tesadiif bloklar1 deneme desenine gore 4 tekerriir
ve 2 lokasyon olarak denemeye almiglardir. Birlestirilmis varyans analizleri; ciceklenme giin
sayisy, bitki boyu, bin tane agrhgi, kocanda tane sayisiy, koganda swra saysi, tane uzunlugu,
tane-kocan orani ve tane verimi i¢in genel ve Ozel kombinasyon yeteneklerinin &nemli
oldugunu gdrmiislerdir. Melezlerin cogunda c¢iceklenme giin sayis1 ve tane veriminde OKY
Oonemli bulunmus, en az bir anacmin da aym 6zellkler icin GKY’ni 6nemli bulmuglardir. Tane
verimi ve diger verim Ozellikleri (tane agrhgi, kocanda tane sayisi ve tane uzunlugu) arasmda
pozitif korelasyon bulunmuslar ve bu dzelliklerin tohum verimi i¢in seleksiyon kriteri olarak
kullanilabilecegini belirtmislerdir.
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Amiruzzaman ve ark. (2013), yedi kendilenmis musr hatti ve diallel melezlerinde;
heterosis ve kombmasyon yetenekleri, tane verimi, tepe ve kogan plskiili ¢ikis zamani, bitki
ve kogan yiksekligi ozelliklerinde analiz yapmuslardir. Cahsilan o6zellikler icin genel ve 6zel
kombinasyon yetenekleri oldukga yiiksek bulmuslardir. Hem eklemeli ve hem de eklemesiz gen
etkileri 6zellikler igin 6nemli oldugunu belirtmislerdir. Calsilan anaglar arasmda heterosisi tane
veriminde %-17.60 ile %9.71 arasmda hesaplamislardir.

Denghanpour ve Ehdaie (2013), Iran’da sslah edilmis dokuz kendilenmis nusr hattr ile
yapilan diallel melezlerde genel ve 6zel kombinasyonlarin stabilitesini arastrmislardir. 36 tek
melezde; tane verimi, kocanda swra sayis1 ve swrada tane sayist 3 lokasyonda 2 yil denemeye
alarak degerlendirmislerdir. Cevrenin etkisi, melez ve melez X cevre ile genel ve Ozel

kombinasyon yetenekleri etkilerini 6zellikler igcin 6nemli bulmuslardir.
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3. MATERYAL ve YONTEM

Calsmada kullanilan materyal ve yontem asagida tanimlanmis ve agklanmistur.

3.1. Materyal

Bu aragtrmada, Sakarya Misr Arastrma Enstitiisii tarafindan {ilkesel nusr islah
programi kapsaminda Klasik islah metodlariyla elde edimis 92 kendilenmis nusir hattt (Cizelge
3.1) ve 8 kullanima ag¢ik (public) musr hattt (Cizelge 3.2) ile toplam 100 musr hatti materyal
olarak kullanilmustir. Bu ¢alisma;

1. Morfolojik markorler ile hatlarin tanimlamalarmin yapimasi,
2. Molekiiler markdorler ile hatlarm tanimlamalarinin yapilmass,

3. Diallel melezler ile biyometrik ve genetik analizlerinin yapilmasini kapsamaktadir.

Bu hatlar atdisi tane yapismda olup, ortalama 500-700 FAO olum grubu igerisindedirler.
ADK ve MAE kodlu tim kendilenmis musr hatlart Misir Arastrma Enstitiisiic Midiirligii
tarafindan klasik islah metodlar1 ile elde edilmislerdir. Bu hatlar Enstitiiniin elindeki hat
koleksiyonunun bir kismmi temsil etmektedir. Bu hatlarin ¢ogu son yillarda elde ediimis olan
hatlar arasmdan secilmistir.

Cizelge 3.1. Materyal olarak kullanilan kendilenmis nusr hatlarmin isimleri

ADK-900 | ADK-931 | ADK-825 | ADK-845 | ADK-872 | ADK-897 | ADK-735
ADK-902 | ADK-941 | ADK-826 | ADK-847 | ADK-875 | ADK-898 | ADK-737
ADK-903 | ADK-972 | ADK-828 | ADK-848 | ADK-879 | ADK-700 | ADK-739
ADK-907 | ADK-808 | ADK-829 | ADK-849 | ADK-880 | ADK-706 | ADK-651
ADK-908 | ADK-809 | ADK-930 | ADK-850 | ADK-881 | ADK-707 | ADK-659
ADK-910 | ADK-811 | ADK-831 | ADK-852 | ADK-882 | ADK-713 | ADK-528
ADK-911 | ADK-812 | ADK-834 | ADK-855 | ADK-884 | ADK-716 | ADK-448
ADK-912 | ADK-813 | ADK-836 | ADK-859 | ADK-886 | ADK-719 | ADK-455
ADK-913 | ADK-815 | ADK-837 | ADK-861 | ADK-887 | ADK-720 | ADK-310
ADK-918 | ADK-816 | ADK-841 | ADK-862 | ADK-888 | ADK-723 | ADK-317
ADK-919 | ADK-819 | ADK-842 | ADK-866 | ADK-892 | ADK-725 | ADK-818
ADK-922 | ADK-821 | ADK-843 | ADK-869 | ADK-893 | ADK-727 | MAE 9301
ADK-923 | ADK-822 | ADK-844 | ADK-870 | ADK-896 | ADK-728 | ADK-851
ADK-926
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Calgilacak olan materyalimizin icerisine daha Onceki cahsmalarda heterotik grup
tahmini yapilmis nusr hatlari da dahil edilerek, heterotik grup tahmini yaparken bu hatlar

referans almacaktr (Cizelge 3.2).

Cizelge 3.2. Materyal olarak kullanilan kullanima agik (public) musr hatlar1 ve heterotik

gruplart
Hat adi Tahmin edilen heterotik grubu
FRMo17 Lancaster (Senior ve ark. 1998)
FRB73 Stiff Stalk (Senior ve ark. 1998)
N192 Stiff Stalk (Anonim 2016)
NC272 Stiff Stalk (Anonim 2016a)
FR632 Stiff Stalk (Anonim 2016b)
Va22 Lancaster (Ajmone-Marsan ve ark. 1992)
A239 -
W182BN -

3.2. Morfolojik Cahsmalar

Cabsmanin ik tarla ¢aliymasini olusturan hatlarm morfolojik gdzlemlerinin alnmasi
asagida belirtildigi sekilde alnmis ve degerlendirilmistir.

3.2.1. Kendilenmis hatlarin ekimi, yetistirilmesi ve géozlem alinmasi

Sakarya Misr Arastrma Enstitisti Miidiirligli deneme alanlarinda 2010 yilinda Cizelge
3.1 ve 3.2.°deki kendilenmis hatlarin ekimi gergeklestirilmistir. Her parsel, sra arasit 70 cm ve
sira lizeri 20 cm olmak iizere 3 m uzunlugunda 2’ser sra olarak ekilmistir. Gdzlemlerin
homojenligi agismdan her swada 16 ve parselde 32 bitki skl saglanmaya c¢ahsilmistir.
GoOzlem Dbahgesinde damlama sulama sistemi kullanilarak bitkilerin  stres yasamamasi
saglanmistir. Genel bakim igleri (tekleme, capalama, glibreleme, sulama v.b.) zamaninda
yapimistr. Gozlemler, UPOV tarafindan belirtilen (Cizelge 3.3) gelisme donemlerinde en az
5 bitkide gozlemlenerek formlara yazilmistir.
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Cizelge 3.3. Kendilenmis musr hatlarinda alman gozlem ve Olglimler

karakterleri

lle degerlendirme

No [ Ozellik

| GoOzlemlenen Donem

Degerler

MORFOLOJIK OZELLIKLER

1

Ik yaprak kinmda
antosiyanin renkliligi

Bitki iki yaprakli iken

Yok veya ¢ok az
Az

Orta

Koyu

Cok koyu

Ik yaprak ucu sekli

Bitki dort yaprakh iken

Sivri
Sivri-yuvarlak
Yuvarlak
Yuvarlak-kasiks1
Kasiks1

O ~NUITWRFR|ONOTWPEF

Govde ile yaprak
arasindaki ag1

Anterlerin olugmaya
baslama zamani

Cok dar
Dar

Orta
Genis

Cok genis

<h°
50-50°
500-75°
75°-90°
>90°

Yaprak ayasidurusu

Anterlerin olugmaya
baslama zamani

Diz

Hafif¢ce asagidogru
Asagidogru

Kuvvetlice asagidogru
Cok kuvvetli agagidogru

Govdedeki bogumdan
boguma zigzag derecesi

Anterlerin %50’s1
olustugunda

Yok veya ¢ok az
Hafif
Kuvvetli

WNPRFP[ONOTWEF

KARAKTERISTIK OZELLIKLER

6

Destek kdoklerde
antosiyanin renkliligi

Anterlerin %50’si
olustugunda

Yok veya ¢ok az
Az

Orta

Kuvvetli

Cok kuvvetli

Tepe plskiilii ¢ikis
zamani

Anterlerin %50’si
olustugunda

Cok erken <45
Cok erken-erken
Erken
Erken-orta

Orta

Orta-geg

Geg

Geg-¢cok gec
Cok geg >80

45-50
51-55
56-60
61-65
66-70
71-75
76-80

Tepe piiskiilii kavuzu
tabanmdaki antosiyanin
renkliligi

Anterlerin %50’s1
olustugunda

Yok veya cok az
Az

Orta

Kuvvetli

Cok kuvvetli

Tepe pliskiilii
kavuzlarmda
antosiyanin renkliligi

Anterlerin %50’s1
olustugunda

Yok veya ¢ok az
Az

Orta

Kuvvetli

Cok kuvvetli

10

Anterlerde antosiyanin
renkliligi

Anterlerin %50’si
olustugunda

Yok veya ¢cok az
Az

Orta

Kuvvetli

Cok kuvvetli

O ~NUT WRFRONOUOITWRONOOWROO~NOOTE, WON RO NOTW -
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Cizelge 3.3. Kendilenmis nusr hatlarinda alman gozlem ve Olgiimler ile degerlendirme

karakterleri (devam)

11 | Basak¢ik yogunlugu Anterlerin %50’si Seyrek 3
olustugunda Orta 5

Yogun 7

12 | Anaeksenile yan Anterlerin %50’si Cok dar <B0 1
dallar arasindaki ac1 olustugunda Dar 50-500 3

Orta 500-75° 5

Genis 75°-90° 7

Cok genis >9(° 9

13 | Yan dallarm durusu Anterlerin %50’si Diiz 1
olustugunda Hafif asagidogru 3

Asagidogru 5

Kuvvetlice asagidogru 7

Cok kuvvetli agagidogru 9

14 | ik yan dalsay1s1 Anterlerin %50’si Yok veya ¢cok az 0-3 1
olustugunda Az 4-10 3

Orta 11-15 5

Fazla 16-20 7

Cok fazla >20 9

15 | Piskiil ¢ikis zamani Anterlerin %50’s1 Cok erken <45 1
olustugunda Cok erken-erken 45-52 2

Erken 53-57 3

Erken-orta 58-62 4

Orta 63-67 5

Orta-geg 68-72 6

Geg 73-77 7

Geg-¢cok gec 78-82 8

Cok ge¢ >83 9

16 | Piskiil antosiyanin Anterlerin %50’s1 Yok 1
renkliligi olustugunda Var 9

17 | Piiskiilde antosiyanin Anterlerin %50’s1 Cok zayif 1
yogunlugu olustugunda Zayif 3

Orta 5

Kuvvetli 7

Cok kuvvetli 9

18 | Yaprak kinindaki Kocanda taneler sulu iken | Yok veya ¢ok zayif 1
antosiyanin renkliligi Zayif 3

Orta 5

Kuvvetli 7

Cok kuvvetli 9

19 | Tepe piiskiilii: En alt Koganda taneler sulu iken | Cok kisa <30 cm 1
yan daldan itibaren Kisa 30-35 cm 3
eksen uzunlugu Orta 36-40 cm 5

Uzun 41-45 cm 7

Cok uzun >45 cm 9

20 | Tepe piiskiili: En iist Koganda taneler sulu iken | Cok kisa <20 cm 1
yan daldan itibaren Kisa 20-25 cm 3
eksen uzunlugu Orta 26-30 cm 5

Uzun 31-35 cm 7

Cok uzun >35 cm 9

21 | Tepe piiskiilii: Yan Koganda taneler sulu iken | Cok kisa <15 cm 1
dallarin uzunlugu Kisa 15-20 cm 3

Orta 21-25 cm 5

Uzun 26-30 cm 7

Cok uzun >30 cm 9
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Cizelge 3.3. Kendilenmis musrr hatlarinda alnan

karakterleri (devam)

gozlem ve Olglimler ile degerlendirme

22 | Bitki boyu (tepe Siit olumu Cok kisa <120 cm 1
puskiili dahil) Kisa 120-160 cm | 3

Orta 160-200 cm | 5

Uzun 200-240 cm | 7

Cok uzun >240 cm 9

23 | Ustkocanm bitkiye Siit olumu Cok kiigiik <0.30 1
baglandig1 yerin Kiigiik 0.31-0.40 3
bitkinin toplam Orta 0.41-0.50 5
yiiksekligine orani Biiyiik 0.51-0.60 7

Cok biiyiik >0.60 9

24 | Yaprak ayasigenisligi Siit olumu Cok dar <5cm 1
(iistkogan yapragi) Dar 6-8 cm 3

Orta 9-11 cm 5

Genis 12-14 cm 7

Cok genis >14 cm 9

25 | Kogan sapiuzunlugu Tane yumusak Cok kisa <3cm 1
hamurumsu iken Kisa 4-6 cm 3

Orta 7-9 cm 5

Uzun 10-12 cm 7

Cok uzun >12 cm 9

26 | Kogan uzunlugu (kogan | Tanelerin tam olumu Cok kisa <15 cm 1
kavuzu harig) (taneler tirnakla Kisa 16-19 cm 3
cizilemez) Orta 20-23 cm 5

Uzun 24-27 cm 7

Cok uzun >27 cm 9

27 | Kogan ¢ap1 (orta Tanelerin tam olumu Cok kiigiik <4 cm 1
kisimda) (taneler tirnakla Kiigiik 4.1-5 cm 3
cizilemez) Orta 5.1-6 cm 5

Biiyiik 6.1-7 cm 7

Cok biiyiik >7 cm 9

28 | Kogan sekli Tanelerin tam olumu Konik 1
(taneler tirnakla Konik-silindirik 2

cizilemez) Silindirik 3

29 | Kocandaki sira sayis1 Tanelerin tam olumu Cok az <10 1
(taneler tirnakla Az 10-12 3

cizilemez) Orta 13-14 5

Fazla 15-16 7

Cok fazla >16 9

30 | Tane tipi (kogan ortas1 | Tanelerin tam olumu Sert 1
1/3’lik kisimda) (taneler tirnakla Sert gibi 2
cizilemez) Orta 3

At disi gibi 4

At disi 5

Tath 6

Cin musir 7

31 | Taneucu rengi Tanelerin tam olumu Beyaz 1
(taneler tirnakla Sarims1 beyaz 2

cizilemez) Sar 3

Sari-portakal 4

Portakal 5

Kirmizi-portakal 6

Kirmizt 7

Koyu kirmiz 8

Mavi siyah 9
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Cizelge 3.3. Kendilenmis nusr hatlarinda alman gozlem ve Olgiimler ile degerlendirme

karakterleri (devam)

32 | Tane sirt rengi

Tanelerin tam olumu
(taneler tirnakla
cizilemez)

Beyaz

Sarims1 beyaz
Sar
Sari-portakal
Portakal
Kirmuzi-portakal
Kirmizi

Koyu kirmiz
Mavi siyah

33 | Kogan kavuzlarinda
antosiyanin renkliligi

Taneler seyrek ve gevsek
iken

Yok
Var

34 | Kogan kavuzlarinda
antosiyanin yogunlugu

Taneler seyrek ve gevsek
iken

Cok zayif
Zayif

Orta
Kuvvetli
Cok kuvvetli

O ~NOUOTWRFRORIOCOONOOOTE, WON -

3.2.2. Morfolojik 6zellikler bakimindan varyasyonun belirlenmesi

Kendilenmis nusr hatlar1 arasmda morfolojik ozelliklere bagh gruplandirmalarin
yapilmas1 ve birbirleri arasmdaki genetik yakmlik diizeylerinin belirlenmesi amaciyla birbirini
tamamlayan iki farkh istatistik analiz paket programindan yararlanilmistir. Oncelikle alman
morfolojik  6zellikler (34 ozellik)
olusturulmustur. Her iki programda da her bir morfolojik 6zellk icin UPOV tarafindan verilen

yoniinden degerlendirilme  yapilmis ve gruplar

puanlama sistemi esas alnarak veri girisi yapimustir.

Poptilasyonu temsil eden 6zellikleri on plana ¢ikartmak ve karakterize edilen 6zelliklere
gore popiilasyonlar1 2 boyutlu olarak gruplandirmak amaciyla Temel Bilesen Analizi (Principle
Component Analysis) yapilmistir. Temel bilesen analizi, ¢ok boyutlu alan i¢inde tipler
arasmdaki iliskiyi en iyi temsil edecek bir eksen ya da eksenler dizisi iizerindeki tip

izdiisiimlerinin goriintiilenmesi temeline dayanmaktadir.

PCA’nn 3 temel amaci vardir:
1. Verilerin boyutunu azaltmak,
2. Tahminleme yapmak,

3. Veri setini, bazi analizler i¢in goriintiilemek.
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PCA uyguladigimizda siirecin sonunda bu p boyutlu uzaymn gercek boyutu belirlenir.
Bu gercek boyuta temel bilesenler adi verilir.

Temel bilesenlerin iic 6zelligi vardm:

1. Korelasyonsuzlardir.

2. Birinci temel bilesen toplam degiskenligi en ¢ok aciklayan degiskendir.

3. Bir sonraki temel bilesen kalan degiskenligi en c¢ok agiklayan degiskendir.

Temel bilesenler analizinde degiskenlerdeki degisim yapisi korelasyon ya da kovaryans
matrisleri lizerinden incelenir. Analizin hangi matris lizerinden yapilacagi degiskenlerde birim
farkhlig1 olup olmamasma ve degisken varyanslarinin yakin degerler alip almamasmna baghdir.

Bu ¢alisma korelasyon matrisleri iizerinden incelenmistir.

Ana bilesenler c¢evresinde dagilan Orneklerin varyanslari her bir bilesen i¢in ayri1 ayri
hesaplanmaktadir. Bunlara da 6z deger (eigen degeri) adi verimektedir. Oz degerin 1’den
biiyik olmasi ele alman ana bilesen agrlk degerlerinin giivenilir oldugunu gostermekted ir
(Mohammadi ve Prasanna 2003). Birden biiyiik 6z degere sahip bilesenler i¢in toplam varyans
oranlari ve eklemeli gen etkisi varyans degerleri belirlenmis ve yorumlamalar bu degerler
kullanilarak yapilmistir (Mohammadi ve Prasanna 2003, Ferriol ve ark. 2003, Karaagag 2006).
Bu caligmada temel bilesen eksenleri icinde (TBE=PCo) mutlak degerce vektor katsayisi 0.50
ve 0.50’den biiyiik olan degerlerin poplilasyonu temsil ettifi kabul edimistir.

Temel bilesen analizi ve kiimeleme i¢cin IBM SPSS programu kullanilmistir. Kiimeleme
analizinde Ward’s Method ve Squared Euclidean Distance segilerek veriler analiz ediimistir.

3.3. Molekiiler Cahsmalar

Molekiiler gahsmalar 2011 yihinda Ankara Universitesi Biyoteknoloji Enstitiisii Merkez
Laboratuvarr’nda yiiriitilmistiir.

Calsmada uygulanan yontem asagidaki asamalardan olusmaktadir;

e DNA izolasyonu ve dlciimleri
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e PCR reaksiyonlarinin hazrlanmas1 ve PCR
o Kapillar elektroforez
e Allel goriintiilerin almmasi

e Genetik analizler

3.3.1. DNA izolasyonu ve dl¢iimleri

Aragtrmada ¢algilan 100 kendilenmis nusr hattmin  genomik DNA izolasyonlar1
CTAB protokoline gore yapimistir (Saghai-Maroof ve ark. 1984, Doebley ve Stec 1991).
CTAB protokolii asagidaki sekilde oldugu gibi uygulanmistir. DNA kalite ve miktar 6lgiimleri
%1’lik jel ve Nanodrop ND-1000 spektrofotometre kullanilarak yapimistir.

DNA izolasyonu asamalari,

e Geng bitki yaprak Ornekleri porselen havanlar icerisinde svi azotla dondurulduktan
sonra ezilerek toz haline getirildi,

e Toz halindeki yaprak 6rnegi 2 pl ependorf tiiplere aktarilds,

e Tiplerin iizerine 1ml DNA ekstraksiyon soliisyonu (CTAB) eklendi,

e Soliisyon eklenen tiipler 65°C’de belli araliklarla c¢alkalanarak 15 dk su banyosunda
bekletildi ve oda kosullarinda sogutuldu,

e Tiiplere 0.5 ml kloroform/isoamil alkol (24:1) karismi eklenerek 20-25 defa calkaland1
ve 30 dk buz iizerinde bekletildi,

e (da sicakhginda, 14000 rpm’de 5 dk santrifiij edildi,

e Santrifiij sonrasi ortaya ¢ikan st sivi (~0.7 ml), temiz 1.5 mI'lik ependorf tiipe aktarildi,

e Uzerine ~0.8 ml isopropanol eklenerek DNA’nn ¢okelmesi saglands,

e DNA Ornekleri, 15-20 dk buz iizerinde tutularak 14000 rpm’de 1 dk santriftij edilerek
dibe ¢oktiiriildii,

e Ust siv1 atildy,

e Pellet (alt katr) lizerine 1 ml %70’lik ethanol eklenerek, 14000 rpm’de 2 dk santrifiij
edildi,

e FEthanol uzaklastirilarak pellet kurutuldu,

e DNA, 50-100 pl H20 (nuclease free)’da ¢ozildd,

e Her 100 W igin 1 ul RNase-A eklenerek, 37°C’de 15 dk bekletilerek, RNA
uzaklastirild1.
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Izolasyon ¢ozeltisi (50 ml icin);
e 2ml TRIS (50 mM, pH 8.0)
e 4ml EDTA (50 mM, pH 8.0)
e 10 ml LiCl (4M)
e 1gCTAB (%1)
e 2gPVP (%2)
e 0.5ml TWEEN 20 (%0.5)
e %0.2B-Mercapto Ethanol
e Kloroform/isoamil alkol; (24:1) (hacim:hacim)
¢ RNase-A; 100 mg/ml

3.3.2. PCR reaksiyonlanimin hazirlanmasi1 ve PCR

PCR reaksiyonu; 15-200 ng DNA, 5 pmol ileri(forward) primer, 5 pmol florosan
isaretlenmis ters (revers) primer, 0.5 mM toplam dNTP, 0.5 iinite Go Taq DNA Polymerase
(1,5 mM MgCl igermekte), 3 ul buffer (5x buffer) olmak {izere 15ul’'de ger¢eklestirilmis tir.
PCR reaksiyonu i¢in kullanilan PCR programu:

1. 94°C’de 3 dk,

2.94°C’de 1 dk,

3.48-66°C’de 1 dk,

4.72°C’de 2 dk,

5.72°C’de 10 dk olmak iizere toplam 35 dongii olarak uygulanmistir.

PCR sonrast lokuslara ait PCR firiinleri %2’lik agaroz jelde kontrol edildikten sonra,
amplifikasyonu gergeklesmis Orneklerde kapilleri elektroforez asamasi gerceklestirilmistir.

Bu calsmada toplam 25 adet SSR primeri kullanilmistir. Bu primerler daha onceki
cahsmalarda kullanilmis ve polimorfizm gostermis primerlerdir. Bu primerlere ait baz dizileri
www.maizegdb.org adresinden alnmustir. Her forward primer D4 (mavi), D3 (yesi) ve D2
(siyah) floresan renklerde isaretlenmistir. Primerlere ait baz dizileri, kullanilan floresan boya
ve Tm degerleri Cizelge 3.4’de verilmistir.
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Cizelge 3.4. Kullanilan SSR lokuslarma ait primerlerin baz 6zellikleri

No | Primer ad: | Forward Reverse Tekrar Bulundugu | Isaretleme m
bolgesi kromozom | boyasi (C°)
1 phi002 CATGCAATCAATAACGATGGCGAGT TTAGCGTAACCCTTCTCCAGTCAGC AACG 1.07 D4 (mavi) 65
2 phi011 TGTTGCTCGGTCACCATACC GCACACACACAGGACGACAGT AGC 1.09 D2 (siyah) 65
3 phi033 ATCGAAATGCAGGCGATGGTTCTC ATCGAGATGTTCTACGCCCTGAAGT AAG 9.01 D3 (yesil) 65
4 phi034 TAGCGACAGGATGGCCTCTTCT GGGGAGCACGCCTTCGTTCT CCT 7.02 D3 (yesil) 55
5 phi041 TTGGCTCCCAGCGCCGCAAA GATCCAGAGCGATTTGACGGCA AGCC 10.00 D4 (mavi) 58
6 phi213984 | GTGACCTAAACTTGGCAGACCC CAAGAGGTACCTGCATGGC ACC 4.01 D4 (mavi) 65
7 phi085 AGCAGAACGGCAAGGGCTACT TTTGGCACACCACGACGA AACGC 5.06 D2 (siyah) 58
8 phi053 CTGCCTCTCAGATTCAGAGATTGAC AACCCAACGTACTCCGGCAG ATAC 3.05 D2 (siyah) 60
9 phi070 GCTGAGCGATCAGTTCATCCAG CCATGGCAGGGTCTCTCAAG AGCTG 6.07 D4 (mavi) 63
10 | phil09642 | CTCTCTTTCCTTCCGACTTTCC GAGCGAGCGAGAGAGATCG ACGG 2.03-2.04 D4 (mavi) 65
11 | phi402893 | GCCAAGCTCAGGGTCAAG CACGAGCGTTATTCGCTGT AGC 2.00 D4 (mavi) 63
12 | phi420701 | GATGTTTCAAAACCACCCAGA ATGGCACGAATAGCAACAGG CCG 8.00 D2 (siyah) 63
13 | phi328175 | GGGAAGTGCTCCTTGCAG CGGTAGGTGAACGCGGTA AGG 7.04 D2 (siyah) 60
14 | phi299852 | GATGTGGGTGCTACGAGCC AGATCTCGGAGCTCGGCTA AGC 6.07 D3 (yesil) 65
15 | phi233376 | CCGGCAGTCGATTACTCC CGAGACCAAGAGAACCCTCA CCG 8.09 D4 (mavi) 55
16 | phi015 ACGCTGCATTCAATTACCGGGAAG GCAACGTACCGTACCTTTCCGA AAAC 8.08 D3 (yesil) 55
17 | phi032 CTCCAGCAAGTGATGCGTGAC GACACCCGGATCAATGATGGAAC AAAG 9.04 D2 (siyah) 55
18 | phi050 TAACATGCCAGACACATACGGACAG ATGGCTCTAGCGAAGCGTAGAG AAGC 10.03 D2 (siyah) 60
19 | phi064 CCGAATTGAAATAGCTGCGAGAACCT ACAATGAACGGTGGTTATCAACACGC ATCC 111 D4 (mavi) 55
20 | phi0o72 ACCGTGCATGATTAATTTCTCCAGCCTT | GACAGCGCGCAAATGGATTGAACT AAAC 4.01 D3 (yesil) 55
21 | phi0o93 AGTGCGTCAGCTTCATCGCCTACAAG AGGCCATGCATGCTTGCAACAATGGATACA | AGCT 4.08 D3 (yesil) 55
22 | phi96100 | AGGAGGACCCCAACTCCTG TTGCACGAGCCATCGTAT ACCT 2.00 D2 (siyah) 55
23 | phi96342 | GTAATCCCACGTCCTATCAGCC TCCAACTTGAACGAACTCCTC ATCC 10.02 D4 (mavi) 55
24 | phil09188 | AAGCTCAGAAGCCGGAGC GGTCATCAAGCTCTCTGATCG AAAG 5.03 D4 (mavi) 55
25 | phil09275 | CGGTTCATGCTAGCTCTGC GTTGTGGCTGTGGTGGTG AGCT 1.03 D2 (siyah) 58

31




3.3.3. Kapillar elektroforez ve allel goriintiilerinin ahnmasi

Bu calsmada kapillar elektroforez amaciyla Beckman CEQTM 8800 Genetik Analiz
Sistemi  kullanilmistr. Kendilenmis musr hatlarina ait PCR firlinleri isaretlemede kullanilan
floresan (Proligo, wellred isaretli primerler, Fransa) boyalara gore degisik oranlarda (1:5, 1:10
gibi) 20 pl SLS (Sample Loading Solution) ile seyreltilmistir. Uzerlerine 0.2-0.4 pl size
standart-400 eklendikten sonra CEQ™ 8800 Genetk Analiz Sistemi’nde elektroforez
edilmistir. Daha sonra her bir lokusa ait pikler, tipleri ve renkleri g6z oniine almarak heterozigot
ve homozigot olarak goriintiilenmistir. Verilerin dogrulugundan emin olmak i¢in reaksiyonlar

ki kez tekrar edilmistir.

3.3.4. Molekiiler genetik analizler

Arastirmadaki toplam 100 kendilenmis musir hatlarina ait genetik analizleri Selli ve ark.
(2007)’de belirtildigi sekilde gergeklestirilmistir. Buna gore; genetik parametreler [her lokusa
ait allel sayisy, allel frekansi, beklenen ve gozlenen heterozigotluk oraniy allel frekansi ve tespit
olasiig1 (PI, Probability of Identity)] IDENTITY 1.0 Wagner ve Sefc (1999) yazihm programi
ile benzerlk oram indeksi ise Microsat Minch ve ark. (1995) programu kullanilarak tespit
edimistir. Genotiplere ait dendogram NTSYS (versiyon 2.02g, Exeter Software, Setauket, NY)
yazihm programiyla olusturulmus ve goriintiilenmistir. Dendogram i¢in UPGMA yontemi
kullanilmustir.

Polimorfizm Bilgi Icerigi (PBI) her SSR markdr icin asagidaki formiil kullanilarak
hesaplanmistr (Smith ve ark. 1997).

1= allel frekansi
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Genotiplerin genetik benzerlikleri (GB) Jaccard katsayisina gore asagidaki formiile gore
tahminlenmistir (Rohlf 2000).

B = m
" (n+4u)

m = ayni aralktaki DNA allellerin saysi

n = DNA allellerin toplam sayis1

u=aym aralkta olmayan DNA allellerin sayisi

Genetik uzaklk (GU) matrisinin analizi genetik benzerlik analizine dayanarak asagidaki

formiile gore hesaplanmistr (Lee 1998).

GU=1-GB

3.4. Biyometrik Genetik Degerlendirmeler

Molekiiler cahsmalar sonucunda genetik uzaklk matrisine bakilarak secilen on adet
kendilenmis musr hatt, 2012 yihinda yarm diallel melezleri yapilmis ve melezleri ile
ebeveynleri  biyometrik genetik degerlendirmeleri  yapimak {izere 2013 yiinda tarla

denemelerine alnarak gozlemler ve Olgiimler diallel melez analizlerine tabi tutulmustur.

3.4.1. Deneme yerinin 6zellikleri

Bu arastrma, Sakarya Ili'nde yer alan Tarmsal Arastrmalar ve Politkalar Genel
Miidirligi'ne (TAGEM) bagh Misr Arastrma Enstitiisii Miidiirligii Kirazca Isletmesi
arazisinde yiiriitiilmustiir. Denemenin yiiriitiildigli yer 40° 42° kuzey boylamlar1 ie 30° 22’
dogu enlemleri arasmda yer almakta olup, denizden yiksekligi 41 metredir.
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3.4.2. Deneme yerinin toprak ozellikleri

Aragtrmanm  yiiriitiildiigii deneme alanmm toprak analizi GUBRETAS (Giibre
Fabrikalar1 Tirk Anonim Sirketi) tarafindan yapilmustir. Analiz sonuglarma gore deneme yeri
topragd, organik maddece az, alkali, tuzsuz, kirecli smifinda ve tmli bir yapiya sahiptir. Deneme

yerinin kimyasal ve fiziksel Ozellikleri Cizelge 3.5’te verilmistir.

Cizelge 3.5. Deneme yeri topraklarmin baz fiziksel ve kimyasal ozellikleri*

Toprak | Tekstir | pH | Tuz | Kireg Organk | K (K20) | P (P205) | N
derinligi % (CaCOs3) | madde % | (kg/da) (kg/da) (kg/da)
(cm) %

0-30 Tl 7.88 | 0.011| 4.97 1.76 159.51 26.03 0.088

*GUBRETAS tarafindan yapilmustir.

3.4.3. Deneme yerinin iklim ozellikleri

Denemenin yiriitiildiigli 2013 yih ana {iriin musr iiretim sezonuna ve uzun yillar
ortalamalarma ait yagms, sicaklk ve nispi nem degerleri Cizelge 3.6°te verilmistir. Cizelge
3.6’da goriildiigti gibi, vejetatif gelisme doneminde aylara gore 2013 yih ortalama
sicaklklarinin uzun yillar ortalama sicaklklarimdan fazla oldugu, 2013 yili aylara gore toplam
yagls miktarmm uzun yilara gore diisiik oldugu, paralel olarak da oransal nemin de 2013
yiinda uzun yillara gére daha az 6lgiildiigii goriilmektedir.

Cizelge 3.6. Sakarya Il'nin uzun yillar (1960-2012) ve 2013 yili ana iiriin msr yetistirme
sezonuna ait iklim verileri*

Aylar Ortalama sicaklk (°C) Toplam yagis (mm) Oransal nem (%)

Uzun yillar ort. | 2013 | Uzun yillar ort. | 2013 | Uzun yillar ort. | 2013
Mays 17.2 20.6 | 48.1 448 | 711 67.1
Haziran 214 23.0 | 67.7 58.7 |69.2 69.3
Temmuz | 23.3 24.2 | 50.1 13.8 | 715 69.1
Agustos | 23.0 25.0 | 46.7 294 | 733 69.0
Eyliil 19.5 20.4 | 50.5 48.3 | 73.7 67.4
Ekim 15.5 14.2 | 80.3 146.7 | 76.9 82.2

*Sakarya Meteoroloji Midiirligii’nden almmuistir.
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3.4.4. Diallel melez i¢in secilen materyal

Benzerlk matrislerine gore bir hattm diger tiim hatlara olan uzaklklar1 matematiksel
olarak hesaplanmis ve ortalamalar1 almarak en uzak hatlar belirlenmistir. Cizelge 3.7’de hatlar
genetik uzaklklarina gore dizilmislerdir. Hatlarmm genetik uzaklklari 0.29 ile 0.54 arasmda
degismistir. Hatlarm se¢iminde oOncelikle genetik uzaklklari dikkate almnmasma ragmen islah
programlarinda yogun olarak kullanilan hatlar da se¢imde etkili olmustur. Bunun sonucu olarak
da ya sra atlanmis ya da genetik uzakhgi 0.41 (ADK-848) ve 0.42 (ADK-893) olan hatlar da
secilmistir.

Cizelge 3.7. Benzerlik matrisine gore genetik uzakhk dikkate almarak segilen hatlar*

Genetik | Hat adi Genetik | Hat ad1 Genetik | Hat ad1 Genetik | Hat adi
uzakhk uzakhk uzaklik uzakhk
0.29 ADK-913 | 0.36 ADK-972 |0.40 ADK-828 10.44 ADK-825
0.30 ADK-739 | 0.36 ADK-719 |0.40 ADK-727 |0.44 ADK-851
0.31 ADK-720 | 0.36 ADK-922 |0.40 ADK-448 | 0.44 ADK-455
0.31 Va22 0.36 ADK-872 |0.41 WI182BN | 0.45 ADK-850
0.32 ADK-713 | 0.36 ADK-706 | 0.41 ADK-829 |0.45 ADK-822
0.32 ADK-716 | 0.37 ADK-811 |0.41 ADK-812 ] 0.45 ADK-886
0.33 ADK-659 | 0.37 ADK-926 | 0.41 ADK-897 10.45 ADK-862
0.33 ADK-908 | 0.37 ADK-875 041 ADK-900 | 0.45 ADK-834

0.34 N192 0.37 ADK-700 | 0.41 ADK-847 ]0.45 ADK-836
0.34 FRB73 0.38 ADK-735 | 0.41 ADK-848 | 0.46 ADK-844
0.34 A239 0.38 ADK-728 |0.41 ADK-816 | 0.46 ADK-861

0.34 ADK-912 | 0.38 ADK-866 | 0.42 ADK-910 | 0.46 ADK-896
0.34 ADK-707 | 0.38 ADK-879 |0.42 ADK-831 |0.46 ADK-845
0.34 ADK-528 | 0.38 ADK-317 |0.42 ADK-837 10.46 ADK-826
0.34 FRMol17 | 0.38 ADK-818 | 0.42 ADK-893 | 0.46 ADK-892
0.34 ADK-859 | 0.38 ADK-808 | 0.42 ADK-882 |0.47 ADK-884
0.34 ADK-918 | 0.38 NC272 0.42 ADK-725 10.47 ADK-855
0.34 ADK-310 | 0.39 ADK-931 |0.42 ADK-651 |0.47 ADK-887
0.35 ADK-898 | 0.39 ADK-907 |0.43 ADK-941 [0.47 ADK-849
0.35 ADK-819 | 0.39 ADK-830 | 0.43 ADK-888 |0.47 ADK-870
0.35 ADK-919 | 0.39 ADK-813 | 0.43 ADK-881 |0.48 ADK-852
0.35 ADK-723 | 0.40 ADK-821 |0.43 ADK-815 ]0.48 ADK-869
0.36 ADK-902 | 0.40 FR632 0.43 ADK-809 |0.48 ADK-842
0.36 ADK-841 | 0.40 ADK-737 |0.43 ADK-911 ]0.49 ADK-843
0.36 ADK-923 | 0.40 ADK-880 | 0.44 ADK-903 ] 0.54 MAE9301
*Kaln yazilan ve golgelendirme yapilan hatlar diallel melezleme i¢in segimistir.
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Bu calismanin diallel melezleme kisminda materyal olarak molekiiler analizler sonucu
genetik uzaklklarina gore segilen Sakarya Misr Arastrma Enstitiisii Miidiirligli tarafindan
gelistirilmis 10 kendilenmis atdisi misr (Z. mays var. indentata) hatti kullaniimistrr. Bu hatlara
ait baz1 ozellikler Cizelge 3.8’de verilmistir.

Cizelge 3.8. Diallel melezlemede kullanilan kendilenmis nusr hatlarina ait bazi 6zellik ler

Hat ad1 Tane tipi Cigeklenme Bin tane Bitki boyu | Heterotik
stiresi (giin) agirhg (g) (cm) grup*
ADK-310 | Atdisi gibi 64 297 197 Lancaster
ADK-707 | Atdisi gibi 62 296 195 Stiff Stalk
ADK-713 | Atdisi 69 331 187 Lancaster
ADK-720 | Atdisi gibi 70 373 207 Lancaster
ADK-819 | Atdisi gibi 67 333 203 Stiff Stalk
ADK-848 | Atdisi gibi 67 338 207 Lancaster
ADK-859 | Atdisi gibi 70 307 200 Stiff Stalk
ADK-893 | Atdisi gibi 71 337 227 Lancaster
ADK-908 | Atdisi gibi 64 314 213 Stiff Stalk
ADK-913 | Atdisi gibi 72 307 247 Stiff Stalk

*Molekiiler karakterizasyondan elde edilen kiimeleme analizi sonucuna gore tahmin edilen
grup ismi

Benzerlik matrislerine gore bir hattn diger tiim hatlara olan uzaklklar1 matematiksel
olarak hesaplanmis ve ortalamalar1 almarak en uzak hatlar arasmdan diallel meleze girecek
hatlar belirlenmistir. Segilen hatlarin 6zellikleri incelendiginde; tane tipleri atdisi gibi (ADK -
713 harig), ciceklenme siireleri 62 ile 72 giin arasmda, bin tane agwlklar1 297 g ile 373 g
arasmda ve bitki boyu 187 cm ile 247 cm arasmda degismektedir (Cizelge 3.8). Molekiiler
karakterizasyon sonucu yapilan kiimeleme analizi sonucunda tahmin edilen heterotik gruplara
gore de bes adet Lancaster ve bes adet de Stiff Stalk heterotik grubunda hattn secildigini

gormekteyiz.

Bu hatlar ile asagidaki formiil kullanilarak yarm diallel (resiproksuz) melezleme ile 45
F1 kombmasyonu elde edilmistir.

n=10
n (n-1)/2 =10 (10-1)/2 = 45
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Olusturulan melez kombmnasyonlar1 Cizelge 3.9’da verilmistir.

Cizelge 3.9. Olusturulan 10x10 yarm diallel melez kombinasyonlar1

o N~ (ep) o ()] o0 (@] o e ] (qp)

—i o i [q\] — <t L0 (@)] o —

@ ~ ~ ~ 0 0 Y Y P P

3| « ~ ~ v v v v v v N

& & a & & & & & & &

0 < < < < < < < < < <

ADK-310 X X X X X X X X X

ADK-707 X X X X X X X X

ADK-713 X X X X X X X

ADK-720 X X X X X X

ADK-819 X X X X X

ADK-848 X X X X

ADK-859 X X X

ADK-893 X X

ADK-908 X
ADK-913

3.4.5. Melezleme, ekim-bakim ve hasat

Anaglar 2012 yilinda Sakarya kosullarinda yetistirilmis ve resiproksuz olarak
melezlenmistir. Melezlemeler, Russel ve Eberhart (1975) tarafindan Onerilen teknik
kullanilarak ger¢eklestirilmistir.

Ekim islemi bir ana ve bir baba seklinde ikiser srah parseller olusturularak yapilmuistir.
Parseller arasmda birer sra bosluk brakilarak melezleme isleminin daha rahat yapilabilmesine
olanak verilmistir. Her sramn uzunlugu 5 m olup, 70 cm sira arasi ve 20 cm sira iizeri mesafe
saglanarak elle ekim islemi yapimstir. BOylece her srada 26 bitkinin yetismesi saglanmigtir.
Bu bitkilerden her kombinasyon i¢in en az bes bitkide melezleme yapilmistir.

Anaglarm ekimi Oncesi melezleme bahgesiin toprak hazirligi yapimustir. Toprak analiz
raporlart da géz 6niinde bulundurularak ekimden once 10 kg saf azot (N), 8 kg saf fosfor (P20s),
8 kg saf potasyum (K20)topraga verilmistir. Ikinci capa ile beraber (bitkiler 30—40 cm) 12 kg
saf azot (N) verilmigtir. Vejetasyon siiresince gerektiinde damlama sulama yontemiyle su

verilmistir.
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Melezleme isleminde, Once ana olarak secgilen hattm kogan niiveleri gorildiigiinde
(kocan piiskiilii c¢ikmadan) beyaz kraft kagttan yapilan kese kagidiyla kapatilarak izole
edilmigtir. Baba olarak ekilmis hattm da tepe piiskiilleri (ana eksenin yaklasik %50’sinde
anterlerin agildigi zaman) 6zel hazrlanmis kese kagidiyla kapatilarak izole edilmistir. Baba
hatlarin ¢igek tozlari izole edilen ana hatlara (kogan piiskiillerinin boyu yaklasik 3—5cm olunca)

verilmigtir. Boylece melezleme islemi gerceklestirilmistir.

Melezlenmis kocanlar, kraft kese kagid ile hasada kadar izole edilmistir. Koganlar hasat
olgunluguna geldiginde her kombinasyon el ile hasat edilerek Fi tohumlugu olusturulmustur.

Melezlemelerden elde edilen Fi’ler ve anaglart 13.05.2013 tarihinde Sakarya Misir
Arastrma  Enstitiisi Mudiirligii deneme arazisinde ekilmistir. Denemede, 10 ana¢ hat ve 45
genotipin tohumlar1 tesadiif bloklar1 deneme desenine gore 3 tekrarlamali olarak elle ekimi
yapilmistir. Her parsel 3 sra olup, parsel boyu 5 m, srra arsi 70 cm ve sira iizeri 20 cm olarak
ayarlanmistr. Her srada 26 bitki dolayisiyla her parselde 78 bitki elde edilmistir. Kenar tesirini
ortadan kaldrmak i¢in parseller arasmda bosluk brakilmamis ve blok baslarma ve sonlarina
birer sira melez musir ekilmistir. Gerekli bakim ve giibreleme islemleri yapilmistr. Hasat 2 sira
tizerinden elle 09.10.2013 tarihinde her sranmn ik ve son bitkileri hari¢ yapilmigtir.

3.4.6. Gozlem ve olciimler

GozZlemler veya Olclimler, her parselden rastgele segilen 10 bitkiden alnmis ve
ortalamalar1 tizerinden degerlendirilmistir (Anonim 2010).

Cigeklenme siiresi (giin) : Parseldeki bitkilerin %350’sinin, ekim tarihinden itibaren
tepe puskiilleri, salkmmin 1/3 kisminda ¢icek tozu dokme tarihine kadar gecen siire giin olarak
ciceklenme giin sayis1 olarak belirlenmistir.

Bitki boyu (cm) : Dollenme sonrasi toprak seviyesinden tepe piskiiliiniin
en uctaki noktasma kadar olan yiiksekliktir.

Kocganda srra sayisi (adet) : Koganmn iizerindeki tiim swalar sayilarak ortalamalari
alnmustir.
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Srrada tane saysi (adet) : Kogann 3 swrasindaki taneler sayilarak ortalamalari
almmistir.

Bin tane agrhigi (g) : Parsel tane veriminin belirlendigi tiriinden rastgele dort
defa 100 tane sayllip tartlmig ve bu da oranlanarak g cinsinden hesap edilmistir.

Hasatta tane nemi (%) : Denemede hasat srasmda tanenin nemini ifade eder.
Kogann somaklarindan ayrilan taneler karstirilarak tagmabilir nem Olgme aleti ile ii¢ kez nem
Olctimii yapimustir. Nem degerlerinde herhangi bir ekstrem deger yoksa ortalamasi almarak
kaydedilmistir.

Tane verimi (kg/da) : Her parselde 2 swa iizerindeki (her sranm ik ve son
bitkisi hari¢) 48 bitkinin tiim kocanlar1 hasat edilerek tarla kocan agrlig1 belirlenmistir. Daha
sonra parsel verimleri %15 nem temeline gore asagidaki formiil uygulanarak diizeltilmis agirlik
bulunmustur.

Diizeltilmis Agrlik = Parsel Agrligix((100-%Nem)/85)x(Tane/Kogan)/100
Dekara verim ise asagidaki formiile gore hesaplanmistir.

Dekara Verim = (Diizeltilmis Agrlikx1000)/Parsel Hasat alam (n?)

3.4.7. Istatistiki degerlendirmeler

Tarla denemelerinden alman gozlem ve Olgiimler Oncelikle On varyans analizine tabi
tutulmustur. On varyans analizinde genotipler arasmda fark 6nemli ¢iktig1 takdirde biyometrik
genetik degerlendirmelere devam edilmistir (Hayman 1954a; Aksel ve Johnson 1963).

3.4.7.1. On varyans analizi

Alnman gozlem ve Olglimlerin dialle]l analizine baslamadan Once genotipler arasinda
varyansin bulunup bulunmadigini saptamak amaciyla On varyans analizi ile 6nem kontrolleri
yapimistr. Tesadif bloklarma gore 6n varyans analizinde genotipler arasmda fark Onemli
ciktiktan sonra her blok i¢in ayri ayri diallel tablo yapilip analiz ediimistir (Hayman 1954a,
Aksel ve Johnson 1963). Tesadiif bloklar1 varyans analizi MSTAT-C paket programindan

yararlanilarak gerceklestirilmistir.
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Xij = U+ Vi + bj + ej
Yukaridaki modelde;

Xij =j inci blokta 1 inci bloktaki fenotipik degeri
u = poplilasyonun ortalama etkisi

Vi = 1inci genotipin etkisi

bj = jinci blok etkisi

eij = Hata varyansi, ¢evre varyansi olarak kabul edilir (Aksel ve Johnson 1963).

Tesadiif bloklar1 deneme deseninin varyans analizini tammlayan bu model Cizelge

3.10’daki varyasyon kaynaklarindan olusmaktadir (Steel ve Torrie, 1960). Burada,

oe? = hata varyansi,

ob? = bloklar arasi varyans komponenti,

ov? = genotipler arasi varyans komponentidir.

On varyans analizi sonunda genotipler arasi varyans komponenti istatistiki olarak

Oonemli bulunan ozellikler i¢in biyometrik genetik analizlere gegilmistir (Griffing 1956).

Cizelge 3.10. Tesadiif bloklar1 6n varyans analizinde;

varyasyon kaynaklari, serbestlik

dereceleri ve kareler ortalamalar1 ile kareler ortalamalarinin beklenen degerleri

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler ortalamalarinin
kaynaklar1 dereceleri ortalamalar1 beklenen degerleri
Tekrarlamalar b-1 Mb Ge?+vop?

Genotipler v-1 My ce’+bob?

Hata (b-1) (v1) Me oe?

Genel (bwv-1)

G = genotip sayist b = blok sayis1

3.4.7.2. Diallel varyans analizi

Yarm diallel tablolarin varyans analizleri (Jones 1965) tarafindan Onerien ydnteme

gore DIAL98 (Ukai 2006) progranu kullanilarak yapimustir.

Her blok i¢cin parsel ortalama degerlerinden ayri ayr1 olusturulan yarm diallel tablolarin

ortalamalar1 alnmig ve bu ortalama degerler iizerinden analize esas olacak yarim diallel tablo

olusturulmustur.
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Yarm diallel tablonun varyans analizinde, kareler toplamlarma ve serbestlik

derecelerine iliskin esitlkler ile elde edilen istatistikler Cizelge 3.11°de verilmistir.
Cizelge 3.11°de yer alan simgelerin neleri belirledigi asagida agiklanmistir.

a . Eklemeli gen etkisi varyansini tahminleyen olup, genel kombinasyon
yetenegini (GKY) de agiklar,

b : Dominant gen etkisi varyansinin tahminleyicisi olup; “b1”, “b2”, ve “b3” olmak

lizere Ui¢ alt bilesene ayrilr,

b1 : MelezZlerin kendi anaglarmin ortalama degerlerinden olan ortalama sapmalarin
onemli olup olmadigimi belirler ve genlerin teksel dominant etkileri bir yonli oldugu zaman
Onemli olur,

b2 : Gen dagilisindaki bakisimsizligr (asimetri) gosterir,

bs : b1 ve by tarafindan yorumlanamayan dominanti agiklar, aym zamanda Oozel

uyusma yetene8inin tahminleyicisidir.

Ur SYr.+Yrr

Yr. 1 inci dizi toplamu

Yrr  :rinci anag¢ degeri

n : Anag sayisi

Y. : Yarm diallel tablo toplamu

Y. : Anag degerleri toplamu
Tr 2 2Yr—nYrr
GKT : Genel kareler toplamu

Cizelge 3.11. Yarm diallel varyans analiz tablosu (Jones 1965)

Varyasyon kaynagi Serbestlik derecesi Kareler toplanmu

a (n-1) QU Ur)?In)/(n+2)
b (b1+b2+b3) b1+b2+b3

b1 (1) 2Y.—~(n+1Y.)?/(n°~1)n
b2 (n-1) O Tr* (X Tr)’/n)/(ne—4)
bs (n(n-3)/2) GKT—(a+b1+b2)

Hata (b-1) (1) Me

Genel (n(n-1)/2)+n-1 Y Yrs?-Y Yrs)?/(n(n+1)/2
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3.4.7.3. Diallel melez analizi

Bu calsmada, diallel melez analizi ile genetk varyans komponentlerinin tahmin
edilmesi (Jinks ve Hayman 1953, Jinks 1954, Hayman 1954b, Hayman 1958)’in Onerdikleri
yonteme gdre, (Ozcan 1999) tarafindan gelistirilen TARPOPGEN paket programu kullamlarak
yapimistir.

Diallel melez analizi ile tahminlenen parametrelere giivenilirlik, (Hayman 1954b)

tarafindan ileri siiriilen varsaymlarin dogruluguna gore yapilmistir.

Bu varsaymlar;

e Anaglarm homozigot olduklari,

e Diploid bir agihmin oldugu,

e Resiprok melezlerin birbirinden farksiz olduguy,

e Genlerin anaglar arasmda birbirinden bagimsiz olarak dagidig,

e Coklu allelligin bulunmadig,

e Epistasinin olmadigy,

e Genotip X ¢evre interaksiyonunun bulinmadigidir.

Bu varsayimlardan birinin gegersizligi, degerlendirme sonuglarina giivenilirligi azaltir.

Aciklanacak biyometriksel genetik yontemlerle yapilacak degerlendirmelerden elde edilen

sonuclarin glivenilirligi bu varsayimlarin gegerliligine baghdir.

Coklu allelizmin yoklugu, genlerin anaglar arasmda birbirlerinden bagmsiz olarak
dagildiklar1 ve epistatik etkinin yoklugu varsaymlarin gegerli olup olmadiklari, her blok igin
ayr1 ayr elde edilen her bir dizi i¢cin bulunmus Wr degermin, o diziye iliskin Vr degeri lizerine
olan regresyon katsayisinin 1 degerine esit olmasi (b=1) hipotezine gére kontrolleri yapimistir.

Her blok ve bloklar ortalamasi i¢in ayr1 ayri hesaplanan regresyon katsayismin 1’den
Oneml sapma gostermesi durumunda; varsaymmlarin gegerliligi saglanincaya kadar en biiyiik
(Wr-Vr) degerlerine sahip diziler Once birer birer, gerektiginde sonra ikigser ikiser
degerlendirme dis1 tutulmuslardir (Hayman 1954b).
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Yukarida  belitilen  varsaymmlarin  gecerlilikleri  saptandiktan  sonra, genetik
parametrelerin tahmin edilmesi i¢in diallel melez analizleri, ele alman tim G6zellikler icin diallel
tablolarin her birinde ayr1 ayr1 yapimugstir.

Vr =Dizi varyansi

Wr = Dizi kovaryansi

VOLO = Anaglarin varyansi

VILI = Dizi varyanslarinin ortalamasi

WOLOI = Anaglarla dizilerdeki melezleri arasmda ortalama kovaryans

VOLI = Dizi ortalamalarinin varyansi

MLI-MLO = Anaglarm ortalamalar1 ie bunlarm n? miktarindaki dollerinin

ortalamalar1 arasmdaki fark

E = Cevre kosullarinin varyansi

(Hata KT+Tekerriir KT)/(Hata SD+Tekerriir SD)/Tekerriir Sayisi

Her blok icin ayr1 ayr1 bulunmus yukaridaki istatistiklerin ortalamalar1 kullanilarak
asagidaki genetik unsurlar tahmin edilmistir.

D = Eklemeli gen etkilerinin varyansi
=VOLO-E
H1 = Genlerin dominant etkilerinin varyansi

= VOLO-4WOLOI+4VILI-(3n-2)E/n
H2 = Gen dagiisina gore diizeltilmis dominanthik varyansi
= Hi(1-(u—v)?)=4VILI-VO LI-4(n*>—n-1) E/r?

u = Anacta olumlu genlerin payi

Y = Anagta olumsuz genlerin pay1

n = Anag sayisi

F = Dominant ve resesif allellerin dagihs yonii
=2VOLO—-4WOLOI-2(n-2)E/n

h? = Dominantlik etkisi

= 4(MLI-MLO)?-4(n-1)E/n?

Genetik varyanslarin O6nem kontrolleri t testi ile incelenmis, standart hatalar1 ise hata
varyansi ve kovaryans katsayisi aracihgi ile saptanmustr (Hayman 1954a, Aksel ve Johnson
1963, Yidrim 1974).
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Standart Hata = (Hata VaryansixKovaryans Katsaysi)?-°

Formiilde kullanilan hata varyansi, diallel tablodan elde edilen varyanslarin beklenen
degeri ile deneysel olarak bulunan degerler arsmdaki farkin karesinin serbestlik derecesine
bolinmesi ile elde edimistir (Hayman 1954b, Aksel ve Johnson 1963, Korkut 1981).
Varsayimmlarin beklenen degerleri asagidaki formiillere gore hesap edilmistir.

Wr = (WOLOI-VILI+Wr+Vr)/2
Vr = (VILI-WOLOI+Wr+Vr)/2

Standart hatanm hesaplanmasinda kullanilan kovaryans katsayilar1 ise her genetik
komponent i¢in agagida verilen kovaryans matrisinden hesaplanmistir (Hayman 1954b).

Co =r+n*n®

CF = (4nm+20n*-16n3+16n?)/n°

Chi = (M+41n*-12m+4n?)/md

Ch2  =36n*/m

Chz = (16n*+16n>-32n+16)/n°

Ce =n¥m

Cp-H1 = 9(9n?—2n+1)/n?

Popiilasyona ait genetikk yap1 hakkinda daha fazla bilgi edinmek icin baz genetik
parametrelerin oransal iligkileri de incelenmistir (Hayman 1954a, Hayman 1954b, Mather ve
Jinks 1971, Singh ve Chaudhary 1985).

(H1/D)Y2 = Ortalama dominanthk derecesi Bu oran 1’e¢ esit oldugunda tam
dommantlik, birden kiicik oldugunda eksik dommantlik, birden biiyik oldugunda iistiin
dominantlik etkismin varhg:r kabul edilir.

Hz/4H1 = Dominant ve resesif allellerin oran. uxv = 0.25 oldugunda dominant
ve resesif allellerin esit frekansta olduklar1 kabul edilir ve bu degere yakn oranlarm bulinmasi
seleksiyonda bagarih olunabilecegini gosterir.

KD/KR = [(4DH1)%>+F])/[(4DH1)°>~F] = Anaclardaki dominant gen saysinin

resesif gen sayisina oranidir. Eger bu 1°e esit ise anaglarm dominant ve resesif gen sayilar1 estt,
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kiigtik ise resesif allellerin gen frekanslar istiin ve biiyiik ise dominant allellerin gen frekanslar1
tstiin kabul edilir.

K = h?/H, = Etkili alel ¢ifti sayisi.

D-H: = Dominant ve resesif gen etkilerinin birbirlerine gore uUstiinliiklerini
belirler. Degerin sifir ¢ikmasi eklemeli ve dominant gen etkilerinin esit oldugunu, negatif
¢ikmast dominant gen etkisinin eklemeli etkiye gore daha Onemli ve pozitif ¢ikmasi ise

dominant gen etkisinin eklemeli etkiye gére daha 6nemsiz rol oynadigimi gostermektedir.
H = Kahtim derecesi. Crumpacker ve Allard (1962) tarafindan verilmis;
H= 0.25D/0.25(D+H1—F)+E formiiliine gore dar anlamli olarak tahmin edilmistir.

ryr,(Wr-Vr)] = Anaglarm Qgozlenen gergek degerleri ile Wr—Vr degerlerinin
biiytikliik lerine gore bulunmus olan korelasyon katsaysi (r), dominantligin yonii hakkinda bilgi
verir. Korelasyon Kkatsayisi degerinin poztif bulunmasi, yiiksek degerli anaglarda resesif
genlerin, negatif bulunmasi ise Ozelligin yikksek oldugu anaglarda dominant genlerin
bulundugunu gostermektedir.

3.4.7.4. Wr-Vr grafigi ve yorumlanmasi

Dizi varyans ve kovaryanslari arasindaki iliskiden yararlanilarak cizilecek grafikten
yola ¢ikilarak anaglar icin genetik bilgiler tahmin edilebilir (Hayman 1954b, Aksel ve Johnson
1963, Mather ve Jinks 1971) (Sekil 3.1, 3.2). Diallel tablolarda dizilerdeki kombinasyon
degeriyle kombinasyonlarda tekrarlanmayan anag¢ degerleri arasmdaki kovaryans (Wr) ile
dizilerin varyanslarindan (Vr) elde edilen regresyondan yararlamlarak genetik yorumlar
yapilabilir. Wr—Vr grafigi cizilirken Wr degeri bagimli degisken gibi kabul edilerek Y ekseni
tizerinde; Vr degeri ise bagmli degisken gibi kabul edilerek X ekseni lizerinde gosterilir.
Grafigin ¢iziminde Wr degerlerinin Vr degerleri iizerinde regresyon katsaysi, grafikteki egimi
belirlemek i¢in kullanilir. Regresyon hattma ve Wr—Vr noktalarma bakilarak varilabilecek
yarglar sunlardir:

Regresyon hattma gore bakidiginda; resgresyon hattmin Y eksenini kesme durumuna
gore poplilasyondaki dominantlik durumu hakkmnda asagidaki yorumlar yapilabilir. Regresyon

hattt Y eksenini orijinde keserse dominantlik derecesinin tam dominant oldugu yani “h=1"
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oldugu kararma varilr. Regresyon hatti Y eksenini orijinden yukarida keserse, bu kesim noktasi
“a= 1/4(D—H1)” olmakta ve boylece kismi dominantliktan soz edilebilmektedir. Regresyon hatti
Y eksenini negatif tarafta keserse, “h>1" {istin dommantlik durumu bulunur. Anaclara ait
noktalar parabol iizerinde toplanmig ise dommnanthgm olmadigi, eklemeli gen etkisinin

bulundugu varsayilir.

Wr-Vr noktalarma gore bakildiginda; grafik iizerinde anaglarin degerlerine ait
noktalarin (Wr—Vr) durumlar1 da popiilasyon hakkmnda yorum yapmada kullanilir. Anaglara ait
Wr—Vr noktalarmin smrrlayict parabol egrisinin regresyon hattmm kesim noktalarma gore
paraboliin baslangic noktasmdan uzaklklar1 anaclarn dommant ve resesif genleri tasiyip
tasmadiklar1 hakkmnda yargida bulunmayi saglar. Parabolin baslangic noktasma yakm olan
anaclarin domimnant genleri tasidiklar1 ve parabolin baslangic noktasmdan uzakta yer alan
anaglarin resesif genleri tasidiklar1 kabul edilir. Anaglara ait Wr—Vr noktalarinin regresyon
hattmin iizerinde bulunduklar1 beklendigi halde bu noktalarin regresyon hattmdan uzakta yer
almalar1 epistatik etkinin var olmasi olarak yorumlanabilir.

Wr-Vr grafiginin ¢izimi, Jinks ve Hayman (1953)’iin &nerdigi sekilde, Ozcan (1999)
tarafindan gelistirilen TARPOPGEN paket programu kullanilarak yapilmustir.

Wr

o Interaksiyon yok

Duplikatif

1/2 11/2

Komplemanter

1 11/2

1/2

Sekil 3.1. Bir diallel melez Wr, Vr cizgesinde iki gen c¢ifti arasmdaki komplemanter ve
duplikatif tip interaksiyonlarin etkileri (Mather ve Jinks, 1971)
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50:50

Sekil 3.2. Bir diallel melezde ¢evre varyansi dikkate alnmadiginda g¢esitli dominantlik
dereceleri icin Wr'nin Vr iizerine olan kuramsal regresyon hatlart (Hayman, 1954b)

3.4.7.5. Kombinasyon yeteneklerinin analizi

Griffing (1956) tarafindan gelistirilmis olan anaglar1 da icine alan Metot II ve bilingli
olarak secilen ebeveylerden dolayr Model I’e gore yapilan analizde, 6zellikler icin genel ve 6zel

kombmasyon yetenekleri incelenmistir.

Bir genotipin bir melezleme dizisindeki performansmin tstiinliigl, “genel kombinasyon
yetenegi” ve belirli ki genotip arasmdaki melezin istin olmasi da “6zel kombinasyon
yetenegi” olarak tammmlanir ve genel kombmasyon yetenegi yiiksek olan Ozellikler, eklemeli
genlerin; 6zel kombinasyon yetenegi ise, eklemeli olmayan gen etkisi ya da dominant ve

epistatik genlerin etkisini yansitmaktadir (Falconer 1980).

Kombinasyon yeteneklerinin analizi, Griffing (1956) Metot II Model I'e gore
diizenlenmis MSTAT-C paket programinda yapimistr. Analizin ik asamasmda anaglar ve

kombmasyonlar arasmda genotipik varyasyonun bulunup bulunmadiginin kontrol edilmesi
gerekmektedir (Yidrim ve ark. 1979).
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Secilen 10 adet anag ve bunlarin melezlerini igeren “n(n—1)/2” sayida kombinasyonun
yer aldig1 bu ¢alismada, diallel analizler Griffing (1956) tarafindan belirtildigi sekilde asagidaki
matematiksel modelle yapimistur.

Xij= utgitgitsijt1/be kD leijki

Burada;

Xij =1inci ve j’inci anaglar arasmdaki Fi1’inin degerlerini,

u = Popiilasyon ortalamasini,

gi Ve g =1{inci ve j’inci anaglarm genel kombinasyon etkileri,

Sij =1inci ve j’inci melezlerin 6zel kombinasyon yetenekleri etkilerini,

1/bcy kD leijki = ortalama hata etkisini tammlamaktadir.

Bu yonteme iliskin varyans analizi ve bunlarin kareler ortalamasi Cizelge 3.12°de

verilmistir.

Cizelge 3.12°de sunulan kareler toplamlarinin bulunmasinda asagidaki formiiller
kullanilmistir. Kareler ortalamalar1 kareler toplaminin ilgili serbestlik derecesine bolinmesiyle
elde edilmistir.

Genel kombinasyon yetenegi kareler toplamu
Sg = Vapid (xi.+X.i)>-2/p?X..2

Ozel kombinasyon yetenegi kareler toplamu
Ss =YYy xij(Xij+Xi)- apiY (x.it+Xi. )2+ 1/p?x..2

Genel ve 6zel kombinasyon yetenekleri etkilerinin saptanmasinda asagidaki formiiller

kullanilmistir.
Oi = YopY (xi+Xi)—1/pX..
Sij = Va(Xij+Xij)- V2p(xitXit X+ X))+ 1/p2X..

Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi etkilerinin varyanslarinin hesaplanmasinda ise

asagidaki formiiller kullanilmistir.

Var (gi) = (p-1/2p?)Me
Var (sij) = Vop?(p?-2p+2)Me
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Cizelge 3.12. Genel ve O6zel kombinasyon yeteneklerinin saptanmasinda beklenen kareler
ortalamasinin varyans analizi (Griffing 1956)

v K 5 Serbestlik | Kareler | Kareler Beklenen kareler
aryasyon kaynagl derecesi toplami | ortalamas1 | ortalamasi

Genel kombinasyon i 9 5

yetenegi p-1 Sg Mg S4+2p(Lp-1)Y g

Ozel kombinasyon yetenegi | p(p-1)/2 | Ss Ms S2+2/p(p—1)X1> sij?

Hata m Se Me S?

Hesaplanan varyanslarin karekoklerinin almmasiyla standart hatalari bulunmus ve
bulunan standart hatanm da t cetvel degerleriyle carpiimasi sonucu hesaplanan kritik
farkhliklara gore Onemlilik kontrolleri yapimustr. Tabloda karsilastirma yapilacak degerin
farki kritikk farktan biiyik ise Onemlidir. Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi degerleriyle
olusturulan diallel tabloda diagonellerdeki degerler genel kombmasyon yetenegi etkilerini,
diagonel iistiindeki degerler 6zel kombinasyon yetenegi etkilerini gdstermektedir (Ozcan 1999,
Tulukgu 2004).

3.4.7.6. Heterosis ve heterobeltiosis

Heterosis; farkh oOzellikteki anaglar arasmda yapilan melezlerin, cesitli tarimsal ve
morfolojik  Ozellkler bakmmmndan, anaglara oranla Ustiinlik gostermesidir (Geng ve
Yagbasanlar 1994, Falconer ve Mackay 1996). Heterosis degerinin hesaplanmas1 F1
generasyonunun anag¢ ortalamasma olan (%) artis1 olarak bilinmektedir (Chiang ve Smith 1967,
Yidirim 1974).

F1 kombinasyonunun yapisinda ana¢ olarak yer alan kendilenmis hatlar ortalama
performansma gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, anaglardan iistiin olana gore hesaplanan
heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastrildiginda wslah teknigi acisnda {istlin anaca gore
hesaplanan heterobeltiosis daha degerlidir. Ciinkii heterobeltiosis her iki anag performansini da

asan performansin gostergesidir.

Ht(®%) = (F1-AO/AO)X100
AO = (Ar+A)R2
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Burada;

Ht = Heterosis
AO = Anag ortalamasi
A ve Az = F1’i olusturan anaglardir.

Heterosis i¢in Onemlilik kontrolii t testi ille asagidaki formillerden yararlanilarak
yapimistrr (Cochran ve Cox 1957).

z = 2F1—(P1+P2)

th =17/Sz

ck =22(1°+1?)
= 2(standart)

Sz = [(cPHKO)/r]%->
HKO = On varyans analizindeki hata kareler ortalamasi

Denemede incelenen her bir 6zellik i¢in, F1 generasyonunda elde edilen verilerin, istiin
anaca gore oransal (%) artist olarak asagidaki formiil yardmmyla heterobeltiosis degerleri

hesaplanmigtr (Fonseca ve Patterson 1968).

Hb (%) = ((F1-UA)UA)x100

Burada;

Hb = Heterobeltiosis
UA = Ustiin anaclardrr.

Heterobeltiosisin ~ Onemliliginde 6n varyans analiz tablosundaki hata kareler
ortalamasindan faydalanarak iki ortalama arasmdaki farkin standart hatasi ve en kiiclik 6nemli
fark (EKOF) degerleri hesaplanmustr.

Sx = (2HKO/r)°5
LSD =Sxt
Sx = {ki ortalama arasndaki farkin standart hatasi
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HKO = On varyans analizinden elde edilen hata kareler ortalamasi

r = Tekerriir saysi

Heterobeltiosisin  &nemlilik kontrolii, 0.01 ve 0.05 &nem seviyesine gore EKOF
degerleri (F1—-UA) farkiyla karsilastirilarak yapilmustir (Fonseca ve Patterson 1968).

Heterosis ve heterobeltiosis degerleri ve istatistiki olarak onemlilik diizeyleri Microsoft

Office Excel bilgisayar programinda olusturulan formiilasyonlarla hesaplanmustir.

3.4.7.7. Korelasyon analizi

Molekiiler markdrler sonucunda secilen anaglar ile yapian yarm diallel melezlerin
tohum verimleri ile anaclarm genetik benzerlikleri, heterosis, heterobeltiosis ve 06zel
kombmasyon yetenekleri arasmdaki korelasyonlar hesaplanmistir.

Yine melezlerin tane verimleri ile arastilan diger 6zellikleri arasmda da ortalamalar

tizerinden korelasyon hesaplamasi yapimustir.

Bulunan korelasyonun derecesi bulundugu arahga gore;

0.90-1.00 cok kuvvetli

0.70-0.89 kuwvetli

0.50-0.69 orta

0.30-0.49 diisiik

0.00-0.29 zayif olarak belirtilir (Anonim 2016c¢).

Korelasyon hesaplamasinda, ‘Bivariate Correlations” analizi  ve “Correlation
Coefficients” olarak da ‘“Pearson” metodu kullanilarak IBM SPSS paket program
kullanilmustir (Xu ve ark. 2004).
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4. ARASTIRMA BULGULARI ve TARTISMA

baslklar1 altmda incelenmis ve tartisimistur.

Bu c¢absmanmn bulgulari;; morfolojik, molekiiler ve biyometrik genetk analizler

4.1. Morfolojik Cahsmalar

Calsmada ele alman toplam 100 kendilenmis mnusr hatti, morfolojik o6zellikler

bakimmdan karakterizasyonu yapimis ve degerlendirilmistir.

4.1.1.Morfolojik o6zelliklerin degerlendirilmesi

Aragtrma baslangic materyalini olusturan 100 adet kendilenmis musr hattmin, 34

UPOV ozelligine ait dagihmi hem sayr hem de oransal olarak Cizelge 4.1°de verilmistir.

Cizelge 4.1. Kendilenmis musrr hatlarmin morfolojik o6zelliklerine gore dagihmi

No | Ozellik Degerler Genotip | Oran
sayis1 (%)
1 | Ik yaprak kinnda antosiyanin renkliligi Yok veya ¢ok az 27 27
Az 17 17
Orta 40 40
Koyu 16 16
Cok koyu 0 0
2 | Ik yaprak ucu sekli Sivri 0 0
Sivri-yuvarlak 38 38
Yuvarlak 48 48
Y uvarlak-kasiks1 14 14
Kasiksi 0 0
3 | Govde ile yaprak arasmdaki ac1 Cok dar 0 0
Dar 99 99
Orta 0 0
Genis 1 1
Cok genis 0 0
4 | Yaprak ayasi durusu Diiz 9 9
Hafif¢e asagi dogru 1 1
Asagi dogru 62 62
Kuvvetlice asagi dogru 26 26
Cok kuvvetli asagi dogru 2 2
5 | Govdedeki bogumdan boguma zigzag Yok veya ¢ok az 22 22
derecesi Hafif 62 62
Kuvvetli 16 16
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Cizelge 4.1. Kendilenmis nmusr hatlarmin morfolojik ozelliklerine gore dagihmi (devam)

6 | Destek kdklerde antosiyanin renkliligi Yok veya ¢ok az 58 58
Az 15 15
Orta 15 15
Kuvvetli 12 12
Cok kuvvethi 10 10
7 | Tepe piiskiilii ¢ikis zamam Cok erken 0 0
Cok erken-erken 0 0
Erken 0 0
Erken-orta 6 6
Orta 20 20
Orta-gec 39 39
Gec 34 34
Geg-cok geg 1 1
Cok gec 0 0
8 | Tepe puskiilii kavuzu tabanndaki Yok veya ¢ok az 90 90
antosiyanin renkliligi Az 5 5
Orta 3 3
Kuvvetli 1 1
Cok kuvvethi 1 1
9 | Tepe puskiili kavuzlarmda antosiyanin Yok veya ¢ok az 25 25
renkliligi Az 41 41
Orta 28 28
Kuvvetli 6 6
Cok kuvvethi 0 0
10 | Anterlerde antosiyanin renkliligi Yok veya ¢ok az 65 65
Az 9 9
Orta 11 11
Kuvvetli 15 15
Cok kuvvetli 0 0
11 | Basakgik yogunlugu Seyrek 51 51
Orta 46 46
Yogun 3 3
12 | Anacksenile yan dallar arasmdaki ag1 Cok dar 2 2
Dar 92 92
Orta 6 6
Genis 0 0
Cok genis 0 0
13 | Yandallarm durusu Diiz 33 33
Hafif asagidogru 44 44
Asagi dogru 19 19
Kuvvetlice asagi dogru 4 4
Cok kuvvetli asag1 dogru 0 0
14 | 1k yan dal sayis1 Yok veya ¢ok az 4 4
Az 67 67
Orta 27 27
Fazla 2 2
Cok fazla 0 0
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Cizelge 4.1. Kendilenmis nusr hatlarmin morfolojik ozelliklerine gore dagihmi (devam)

15 | Piiskiil ¢ikis zamam Cok erken 0 0

Cok erken-erken 0 0

Erken 0 0

Erken-orta 3 3
Orta 24 24
Orta-gec 28 28
Geg 41 41

Geg-¢ok geg 4 4

Cok gec 0 0
16 | Piskiil antosiyanin renkliligi Yok 47 47
Var 53 53
17 | Piiskiilde antosiyanin yogunlugu Cok zayif 47 47
Zayif 32 32
Orta 13 13

Kuvvetli 7 7

Cok kuvvetli 1 1
18 | Yaprak kinindaki antosiyanin renkliligi Yok veya ¢ok zayif 66 66
Zayif 17 17
Orta 12 12

Kuvvetli 5 5

Cok kuvvetli 0 0
19 | Tepe piiskiili: En alt yan daldan itibaren | Cok kisa 23 23
eksen uzunlugu Kisa 68 68

Orta 9 9

Uzun 0 0

Cok uzun 0 0
20 | Tepe puskiilii: En st yan daldan itibaren | Cok kisa 32 32
eksen uzunlugu Kisa 51 51
Orta 16 16

Uzun 1 1

Cok uzun 0 0
21 | Tepe piiskiili: Yandallarm uzunlugu Cok kisa 69 69
Kisa 29 29

Orta 1 1

Uzun 0 0

Cok uzun 1 1

22 | Bitki boyu (tepe piiskiilii dahil) Cok kisa 0 0
Kisa 22 22
Orta 55 55
Uzun 22 22

Cok uzun 1 1

23 | Ust koganm bitkiye baglandigi yerin Cok kiigiik 6 6
bitkinin toplam yiiksekligine oram Kiigiik 61 61
Orta 33 33

Biiyiik 0 0

Cok biiyiik 0 0

24 | Yaprak ayasi genisligi (list kogan Cok dar 1 1
yapragi) Dar 57 57
Orta 39 39

Genis 2 2

Cok genis 1 1
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Cizelge 4.1. Kendilenmis nusr hatlarmin morfolojik ozelliklerine gore dagihmi (devam)

25 | Kogan sap1 uzunlugu Cok kisa 5 5
Kisa 31 31
Orta 35 35
Uzun 22 22
Cok uzun 7 7
26 | Kog¢anuzunlugu (kogan kavuzu harig) Cok kisa 48 48
Kisa 46 46
Orta 6 6
Uzun 0 0
Cok uzun 0 0
27 | Kogan ¢api (orta kisimda) Cok kiiciik 40 40
Kiigiik 60 60
Orta 0 0
Biiyiik 0 0
Cok biiyiik 0 0
28 | Kogan sekli Konik 0 0
Konik-silindirik 78 78
Silindirik 22 22
29 | Kocandaki sira sayisi Cok az 0 0
Az 11 11
Orta 23 23
Fazla 35 35
Cok fazla 31 31
30 | Tane tipi (kogan ortasi 1/3’likk kisimda) Sert 1 1
Sert gibi 1 1
Orta 20 20
At disi gibi 23 23
At disi 55 55
Tath 0 0
Cin musir 0 0
31 | Tane ucu rengi Beyaz 9 9
Sarms1 beyaz 90 90
Sart 1 1
Sarr-portakal 0 0
Portakal 0 0
Kirmizi-portakal 0 0
Kirmizi 0 0
Koyu kirmizi 0 0
Mavi siyah 0 0
32 | Tane sirt rengi Beyaz 0 0
Sarms1 beyaz 0 0
Sar1 7 7
Sarr-portakal 90 90
Portakal 2 2
Kirmizi-portakal 1 1
Kirmizi 0 0
Koyu kirmizi 0 0
Mavi siyah 0 0
33 | Kocan kavuzlarmda antosiyanin Yok 25 25
renkliligi Var 75 75
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Cizelge 4.1. Kendilenmis nusr hatlarmin morfolojik 6zelliklerine gore dagihmi (devam)

34 | Kogan kavuzlarinda antosiyanin Cok zayif 7 7
yogunlugu Zayif 60 60
Orta 25 25

Kuvvetli 7 7

Cok kuvvethi 1 1

Cizelge 4.1 incelendiginde, materyal olarak kullanilan kendilenmis musr hatlar:
arasmda genis bir fenotipik varyasyonun oldugu goriilmektedir. Bu da wslah programlarinin
daha verimli ve basarih olarak yiiriitiilebilecegi anlamina gelmektedir.

Govde ile yaprak arasmdaki aci %99 orannda dar olarak gozlemlenmistir. Bu 6zellik
misrr  islahinda  Ozellikle sk ekim i¢in ve bitkinin maksimum olarak giin 1s18indan

faydalanmasini saglayan bir ozelliktir.

Tepe piiskiilii ¢ikis zamani incelendiginde materyal daha ¢ok orta, orta-gec ve gec olarak
tanmlannustr. Ulkemiz yogun nusr ekimi alanlar1 dikkate alndiginda yaklasikk FAO 600-750
grubu musr ¢esitleri kullanildigimdan, incelenen materyalin de bu grup araliginda toplanmis
oldugunu gormekteyiz.

Bitki boyu kisa, orta ve uzun olarak gdzlemlenmistir. Ozellikle silajhk musrr slahinda
uzun boylu materyallerin kullanilmas1 bitki biyokiitlesini (biyomas) arttrmasi yoniiyle fayda
saglayacagindan, bu materyallerin aym zamanda silajlik musr slah1 galsmalarinda da
kullanilabilecegi anlamma gelmektedir.

Kogandaki sra sayismin orta, fazla ve ¢ok fazla gruplarinda toplanmasi tane verimi ile
ilgili yapilacak melez c¢alismalarinda daha fazla tmitvar melezlerin elde edilebilecegi
diistiniilebilir.

Tane tipi Ozelligine baktiZimizda materyalin atdisi grubunda  yogunlastigini

gormekteyiz. Tane sirt renginin de yogun olarak sari-portakal grubunda yer almasi islah

cahsmalarinda sar atdisi agwlikli ¢alisildigi hakkinda da bilgi vermektedir.
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4.1.2 Morfolojik varyasyonun saptanmasi

Calsmada yer alan 100 kendilenmis musr hatti materyalinde 34 morfolojik 6zellik igin
gozlem ve Olglimler yapimig ve elde edilen verilerin Temel Bilesen Analizi (TBA) (Principal
Component Analysis) ve kiimeleme (cluster) Analizi IBM SPSS V20 bilgisayar paket programi
ile yapimustir. Gruplandirilacak ozellikler arasmda rakamsal olmayan veriler (sekil, biiytikliik,
renk vb.) UPOV’daki rakamsal degerlendirmeler esas almarak kodlanmustir.

4.1.3. Temel bilesen analizi

Karakterizasyon sonucu elde edilen verilere Oncelikle Temel Bilesen Analizi (Principle
Component Analysis) uygulanmistir. Daha once de belirtildigi gibi, Temel Bilesen Analizi
(TBA), cok boyutlu alan i¢cinde tipler arasmdaki iliskiyi en iyi temsil edecek bir eksen ya da
eksenler dizisi lizerindeki tip izdlistimlerinin goriintiilenmesi temeline dayanmaktadwr. Temel
bilesenler cevresinde daglan Orneklerin  varyanslart her bir bilesen i¢in ayr1 ayri
hesaplanmaktadir. Oz (eigen) degerlerinin 1°den biiyiik olmasi ele alman temel bilesen agirlik
degerlerinin giivenilir oldugunu gostermektedir (Mohammadi ve Prasanna 2003). 1’den biiyiik
0z degerlerine sahip bilesenler i¢in toplam varyans oranlart ve kiimiilatif (eklemeli) varyans
degerleri belirlenmis ve yorumlamalar bu degerler kullanilarak yapilmistir (Mohammadi ve
Prasanna 2003, Diizyaman 2005, Karaaga¢ 2006, Keles 2007).

TBA sonucunda genotiplerde hesaplanan 6z degerler, varyans, toplam varyans oranlari,
incelenen Ozellikler baznda ortaya ¢ikan temel bilesen (TB) eksenleri ve bunlara karsiik gelen
faktor katsayilar1 Cizelge 4.2°de verilmistir. Incelenen ozellikler yoniinden 6z degerleri 1°den
bilyilk birbirinden bagmsiz 11 adet TB ekseni elde edilmistir. ik 11 adet TB ekseninin 6z
degerleri 1.05-5.14 arasmda degismekte olup, genotiplere ait toplam varyasyonun %67.8 ini

tanimlamaktadr.

TBA’nin etkin kullanilabilmesi ve dogru yorumlanabilmesi icin toplam varyasyonun ilk
ki veya Uli¢ bilesen orammin %25’den biiyiik olmas1 gerekir (Mohammadi and Prasanna 2003).
Elde ettigimiz bilesen eksenlere ait ilk ii¢ eksen degeri %25’den biiylik olup, toplam varyansin
%32.74’linii tanimlamistr. Ancak ik ii¢ bilesen degeri (%32.74) toplam varyansin %50’sini
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(%33.9) aciklamaya yeterli olmadigi gorilmistir. Dolayisiyla, temel bilesen sayisini
belirlemede ik ii¢ bilesen degeri yerine, toplam varyansin 2/3’ii esas almmustir (Ozdamar
2004). Toplam varyansimizin 2/3’l yani %45.2°sini asan ik 6 TB eksen degeri (%49.57)
dikkate almarak yorumlamalar yapilmistir (Cizelge 4.2).

Cizelge 4.2. Kendilenmis musir hatlarinda morfolojik 6zelliklerin ait olduklart faktor gruplarina
karsiik gelen temel bilesen eksenleri

Faktorler | Eigen value (Ozdegerler) Acikladig1 varyasyon (%) | Kiimiilatif varyasyon (%)
1 5.141 15.121 15.121
2 3.194 9.393 24.514
3 2.797 8.227 32.741
4 2.064 6.071 38.812
5 1.881 5.5632 44.344
6 1.777 5.227 49,571
7 1.458 4.288 53.859
8 1.316 3.871 57.730
9 1.241 3.649 61.379
10 1.133 3.332 64.711
11 1.051 3.091 67.803

TB eksenlerinde incelenen morfolojik ozellikler bakmmmndan bilesenlerdeki agirlik

degerleri 0.5 ve iizeri ile -0.5 ve iizeri oldugu takdirde Onemli agwhga sahip olduklari kabul
edimistir (Cizelge 4.3).

TB1 ekseninde; ik yaprak kmmnda antosiyanin renkliligi, destek koklerde antosiyanin
renkliligi, tepe piskiilii ¢ikis zamani, tepe piiskiili kavuzlarinda antosiyanin renklhligi, piiskiil
c¢ikis zamani, piskiilde antosiyanin yogunlugu, yaprak kmmnda antosiyanin renkliligi, bitki boyu
ve yaprak ayasi genisligi ozellikleri,

TB2 ekseninde; anterlerde antosiyanin renkliligi, basak¢k yogunlugu ve kogan sapi

uzunlugu ozellikleri,

TB3 ekseninde; piskiil antosiyanin renkliligi ve piiskiilde antosiyanin yogunlugu

Ozellikleri,
TB4 ekseninde; tepe piiskiilii kavuzu tabanindaki antosiyanin renkliligi 6zelligi,
TB5 ekseninde; yan dallarin uzunlugu Szelligi,
TB6 ekseninde ise tane tipi 6zelligi one ¢ikmustr (Cizelge 4.1, 4.3).
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Cizelge 4.3. Genotiplerin TBA sonuglari

Ozellikler Faktor katsay1lar

TB1 TB2 TB3 TB4 TB5 TB6 TB7 TB8 TB9 TB10 TB11
1 0.792 0.209 0.302 -0.154 0.027 0.122 -0.018 -0.022 -0.006 -0.021 0.050
7 -0.695 0.105 0.320 -0.168 -0.097 -0.190 0.344 0.067 0.035 0.038 0.155
15 -0.638 0.127 0.392 -0.113 -0.005 -0.175 0.432 0.040 0.007 0.071 0.119
6 0.613 -0.036 0.229 -0.046 -0.300 0.214 0.074 0.180 0.142 -0.356 -0.080
9 0.599 0.430 0.381 0.119 0.238 -0.060 -0.044 -0.083 0.144 0.122 0.027
22 -0.595 -0.091 0.324 -0.021 0.165 -0.002 0.077 -0.271 0.249 -0.108 -0.114
18 0.533 -0.026 -0.271 -0.208 0.164 0.096 0.080 -0.089 0.314 0.189 -0.308
24 -0.518 0.201 0.104 -0.067 0.429 0.290 0.145 0.043 0.140 -0.273 0.024
20 -0.428 -0.175 0.280 -0.074 0.009 0.148 -0.256 0.272 -0.001 0.391 -0.222
10 0.178 0.592 0.182 -0.059 0.392 -0.008 -0.058 0.003 0.048 -0.032 0.030
25 0.177 -0.534 0.279 -0.001 -0.047 0.238 -0.031 0.310 0.217 0.090 0.168
11 0.210 0.515 -0.112 0.035 -0.250 0.304 -0.174 -0.043 -0.276 -0.029 0.199
27 -0.424 0.496 0.054 0.204 -0.174 0.188 -0.187 -0.223 -0.071 0.162 -0.044
34 0.078 0.484 -0.173 0.167 -0.022 -0.084 0.144 0.271 -0.161 -0.260 -0.284
29 -0.408 0.479 -0.002 0.190 -0.311 0.227 0.036 0.169 0.101 0.168 0.133
28 -0.326 0.441 -0.182 0.186 -0.180 0.138 -0.102 0.220 0.415 0.223 -0.109
33 0.271 0.396 -0.168 0.118 0.381 0.081 0.361 0.290 -0.044 -0.022 0.002
16 0.488 0.286 0.618 -0.150 0.003 -0.185 -0.033 -0.043 -0.094 0.123 0.170
17 0.512 0.189 0.570 -0.203 0.101 -0.199 -0.148 -0.086 0.042 0.128 0.081
13 0.134 -0.291 0.485 0.363 -0.275 -0.073 0.103 0.027 0.130 -0.215 0.012
19 -0.429 0.004 0.458 -0.067 0.155 0.019 -0.438 0.267 -0.031 0.153 -0.019
8 0.269 -0.256 0.080 0.632 0.245 0.000 0.063 -0.067 -0.147 0.281 -0.216
12 0.132 -0.188 0.346 0.484 -0.097 -0.161 0.160 -0.049 -0.004 0.044 -0.467
14 -0.110 0.403 0.071 0.445 0.044 -0.429 -0.173 0.291 -0.006 -0.125 0.006
3 0.179 -0.247 -0.219 0.437 0.350 0.036 0.050 -0.143 -0.045 0.283 0.344
21 -0.234 -0.171 0.272 -0.164 0.562 0.215 -0.209 0.107 0.044 -0.297 -0.193
4 -0.039 -0.245 -0.286 0.212 0.393 0.110 -0.228 0.091 0.261 -0.075 0.300
30 0.220 0.091 0.041 0.229 0.011 0.603 0.140 0.152 -0.095 -0.044 0.059
32 0.032 0.026 -0.334 -0.274 0.185 -0.499 0.120 0.040 -0.044 0.102 0.027
23 0.091 -0.063 -0.044 0.417 0.012 -0.421 0.022 0.251 0.283 -0.134 0.264
31 0.114 -0.124 0.083 -0.188 0.175 0.186 0.544 0.351 -0.216 0.307 -0.007
2 -0.332 0.381 0.027 0.231 0.300 0.064 0.099 -0.431 -0.022 -0.034 -0.071
26 -0.285 -0.322 0.343 0.270 0.061 0.141 -0.019 -0.071 -0.506 -0.166 0.151
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Genetik ¢esitliligin aciklanabilmesi icin 16 morfolojik 6zelligin, 34 morfolojik 6zellik
kadar basarih oldugu goriimiistiir (Cizelge 4.4). Bu ozellkler genetik cesitliligin %67.8ini
aciklayabildigi goriilmektedir. Ayrica bitkide karakteristik bir 6zellk olan antosiyaninin, TBA
sonucu kalan 16 morfolojik o6zelligin 8 tanesinde gectigini gormekteyizz. UPOV 34 karakteri
arasinda 10 karakterde gecen antosiyanin, TBA sonucunda 8§ antosiyanin karakterinin ge¢mesi

bu karakterin gergekten fenotipik olarak onemli bir 6zellik oldugunu soyleyebiliriz.

Cizelge 4.4. TBA sonucu 6ne ¢ikan morfolojik ozellikler

No Morfolojik dzellik

1 Ik yaprak kmmda antosiyanin renkliligi

6 Destek koklerde antosiyanin renkliligi

7 Tepe piiskiilii ¢kis zamam

8 Tepe piiskiilii kavuzu tabanindaki antosiyanin renkliligi
9 Tepe piiskiilii kavuzlarinda antosiyanin renkliligi
10 Anterlerde antosiyanin renkliligi

11 Basak¢ik yogunlugu

15 Piiskiil ¢ikis zamani

16 Piiskiil antosiyanin renkliligi

17 Piiskiilde antosiyanin yogunlugu

18 Yaprak kmmda antosiyanin renkliligi

21 Yan dallarin uzunlugu (tepe piiskiilii)

22 Bitki boyu

24 Yaprak ayasi genigligi

25 Kocan sap1 uzunlugu

30 Tane tipi

4.1.4. Morfolojik karakterlere gore kiimeleme analizi

Oz degerlerinin 1°den biiyilkk olmas1 ele alman ana bilesen agrlk degerlerinin giivenilir
oldugunu ve kiimeleme analizinin uygulanabilir oldugunu gostermektedir (Mohammadi ve
Prasanna 2003, Karaaga¢c 2006). Cahsmada yer alan tiim hatlarmn birbirlerine yakinlik
diizeylerinin belirlenmesi amaciyla morfolojik oOzellikleri ¢oklu karsilastrma analizlerinden
olan ‘“kiimeleme analizi” kullanilmugtir. Buna gore hatlarm birbirleri ile benzerlk ve
farkhihklarin1  gosteren  dendogram  olusturulmustur  (Sekil 4.1). Dendrogramlarin
degerlendirilirken hatlarm birlesme noktalarmin sol tarafta yer alan ve hatlarm isimlerinin

bulundugu yere yakinhgi dikkate almmustir. Buna gore birlesme noktasi ne kadar yakmnsa hatlar
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arasinda o kadar fazla, birlesme noktasi ne kadar uzaksa hatlar arasmda o kadar az benzerlik
bulunmaktadr.

Misrr kendilenmis hatlarina ait morfolojik verilerin korelasyon matriksine gore ¢izilen
dendogram (Sekil 4.1) incelendiginde, genotiplerin iki ana grupta toplandigi bu ana gruplarin
altmda da tger alt grup olusmustur.

Gruplarin altmda toplanan genotip sayilarma baktigimizda; 1. ana grupta 47, 2. ana
grupta 53, 1-1 alt grubunda 15, 1-2 alt grubunda 13, 1-3 alt grubunda 19, 2-1 alt grubunda 11,
2-2 alt grubunda 17 ve 2-3 alt grubunda da 25 genotipin yer aldigmi gérmekteyiz.

1-1alt grubundaki genotiplerin (ADK-822, ADK-825, ADK-831, ADK-834, ADK-843,
ADK-844, ADK-852, ADK-855, ADK-862, ADK-870, ADK-892, ADK-896, ADK-903,
ADK-911, ADK-941) morfolojik o6zelliklerine baktigimizda, bu gruptaki tiim kendilenmis
musir hatlarmda; ik yaprak kmmda antosiyanin renkliliginin yok veya c¢ok az, gbvde ile yaprak
arasindaki agmm dar (5°-50°), destek koklerde antosiyanin renkliliginin yok veya ¢ok az, tepe
puskiilii kavuzu tabanndaki antosiyanin renkliliginin yok veya ¢ok az, anterlerde antosiyanin
renkliliginin yok veya ¢ok az, tepe puiskiili ana eksen ile yan dallar arasmdaki a¢mm dar (5°-
50°) (ADK-855 harig), pitskiill antosiyanin renkliliginin yok, piiskilde antosiyanin
yogunlugunun c¢ok zayif, yaprak kmnmndaki antosiyanin renkliliginin yok veya ¢ok zayif, tane
st renginin sar-portakal (ADK-843 harig), kogan kavuzlarinda antosiyanin renkliliginin var
oldugu anlagilmaktadir.

1-2alt grubundaki genotiplerin (ADK-455, ADK-739, ADK-818, ADK-845, ADK-847,
ADK-872, ADK-882, ADK-893, ADK-897, ADK-900, ADK-910, MAE9301, Va22)
morfolojik Ozelliklerine baktigimizda; govde ile yaprak arasindaki agmmn dar (5°-50°), tepe
puskiili kavuzu tabanmndaki antosiyanin renkliliginin yok veya ¢ok az, anterlerde antosiyanin
renkliliginin yok veya ¢ok az (MAE9301 harig), tepe piiskiilii ana eksen ile yan dallar arasmdaki
acmm dar (5°-50°), piiskiil antosiyanin renkliliginin yok, piiskiilde antosiyanin yogunlugunun
cok zayif, yaprak kmmndaki antosiyanin renkliliginin yok veya cok zayif (ADK-739 harig),
kogan ¢ap1 kiigiik (4.1-5 cm) (Va22 harig), tane swt rengi sari-portakal, kocan kavuzlarinda
antosiyanin rengi yok, kocan kavuzlarinda antosiyanin yogunlugu zayif oldugunu gérmekteyiz.
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1-3alt grubundaki genotiplerin (ADK-310, ADK-528, ADK-700, ADK-713, ADK-720,
ADK-723, ADK-735, ADK-816, ADK-902, ADK-908, ADK-919, ADK-922, ADK-923,
ADK-931, A239, FR632, FRB73, N192, W182BN) morfolojik ozelliklerine baktigimizda;
govde ile yaprak arasmdaki a¢mm dar (5°-50°) (W182BN harig), tepe piiskiiii kavuzu
tabanindaki antosiyanin renkliliginin yok veya ¢ok az (A239 ve WI182BN hari), piiskiil
antosiyanin renklili§inin yok, piiskiilde antosiyanin yogunlugunun c¢ok zayif (ADK-908 ve
ADK-923 hari¢), tane ucu renginin sarmsi-beyaz, kocan kavuzlarinda antosiyanin renkliligi
var (ADK-923 hari¢) oldugu anlasilmaktadir.

2-1alt grubundaki genotiplerin (ADK-317, ADK-448, ADK-808, ADK-813, ADK-828,
ADK-837, ADK-866, ADK-880, ADK-898, ADK-913, ADK-972,) morfolojik 0zelliklerine
baktigimizda; govde ile yaprak arasmdaki agmm dar (5°-50°), tepe piiskiilii kavuzu tabanndak i
antosiyanin renkliliginin yok veya c¢ok az (ADK-866 ve ADK-880 harig), anterlerde
antosiyanin renkliligi yok veya ¢ok az (ADK-813 ve ADK-913 hari¢), tepe pliskiilii ana eksen
ile yan dallar arasmdaki ag¢1 dar (5°-50°) (ADK-866 ve ADK-880 hari¢), tepe piskiilii ik yan
dal sayis1 pliskiil antosiyanin renkliligi var, yaprak kmnmndaki antosiyanin renkliligi ¢ok zayif
(ADK-448 ve ADK-913 harig), tepe puskiilii yan dallarin vzunlugu kisa (<15 cm) (ADK-317
ve ADK-808 harig), bitki boyu orta (160-200 cm) (ADK-808, ADK-913 ve ADK-972 harig),
yaprak ayasi genisligi orta (6-8 cm) (ADK-448 ve ADK-972 hari¢), kogan uzunlugu orta (16-
19 cm) (ADK-813, ADK-913 ve ADK-972 hari¢), kocan seklinin konik-silindirik, tane ucu
renginin sarims1 beyaz (ADK-317 ve ADK-837 harig), kogan kavuzlarinda antosiyanin
renkliliginin yok, kogan kavuzlarinda antosiyanin renkliliginin zayif oldugunu gormekteyiz.

2-2alt grubundaki genotiplerin (ADK-809, ADK-815, ADK-821, ADK-826, ADK-836,
ADK-842, ADK-848, ADK-849, ADK-850, ADK-851, ADK-859, ADK-861, ADK-8609,
ADK-884, ADK-886, ADK-887, ADK-888) morfolojik 0Ozelliklerine baktigimizda; govde ile
yaprak arasmdaki agmm dar (5°-50°), yaprak ayasi durusunun hafifce asag dogru (ADK-809
ve ADK-836 harig), tepe piiskiili kavuzundaki antosiyanin renkliliginin yok ve ya ¢ok az
(ADK-842 harig), tepe puskiili ana eksen ile yan dallar arasmdaki agi orta (5°-50°), piiskiil
antosiyanin renkliliginin var, bitki boyu uzun (200-240 cm) (ADK-809, ADK-826 ve ADK-
851 harig), iist koganmn bitkiye baglandig1 yerin bitkinin toplam yiksekligine oram kiiciik (0.31-
0.40) (ADK-884 ve ADK-888 hari¢), yaprak ayasi genigliginin orta (9-11 cm) (ADK-809,
ADK-836 ve ADK-886 harig), kogan ¢capmm kiigtik (4.1-5cm) (ADK-809, ADK-842 ve ADK-
888 harig), tane ucu renginin sarmmsi beyaz (ADK-859 harig), tane st renginin sari-portakal
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(ADK-821 ve ADK-848 harig), kogan kavuzlarinda antosiyanin renkliliginin var oldugu
anlagilmaktadir.

2-3alt grubundaki genotiplerin (ADK-651, ADK-659, ADK-706, ADK-707, ADK-716,
ADK-719, ADK-725, ADK-727, ADK-728, ADK-737, ADK-811, ADK-812, ADK-819,
ADK-829, ADK-830, ADK-841, ADK-875, ADK-879, ADK-881, ADK-907, ADK-912,
ADK-918, ADK-926, FRMo17, NC272) morfolojik ozelliklerine baktigimizda; govde ile
yaprak arasmdaki a¢mm dar (5°-50°), tepe piiskiilii ana eksen ile yan dallar arasmdaki ag1 orta
(5°-50°), (ADK-716 ve ADK-728 harig), piskiil antosiyanin renkliliginin var, kocan seklinin
konik-silindirik (ADK-841, ADK-881 ve ADK-727 harig), tane ucu renginin sarmsi beyaz,

tane sut renginin sari-portakal, kocan kavuzlarinda antosiyanin renkliliginin var oldugunu

gormekteyiz.

Dendogram incelendiginde, 1. ana grup altmda 47 hat, 2. ana grup altmda da 53 hat yer
almaktadr. 1. ve 2. ana gruplarin 3’er alt gruplara ayrildigini ayridigmni gormekteyiz. 1. ana
grubun altmda bulunan Stiff Stalk heterotik grubunu temsil eden FRB73 hattt bu grubun Stiff
Stalk heterotikk grubuna yakm hatlardan olustugunu; 2. ana grubun altmda bulunan Lancaster
heterotik grubunu temsil eden FRMo17 hatt1 ise bu grubun Lancaster heterotik grubuna yakin
hatlardan olustugunu sdyleyebiliriz.

Diallel analiz i¢in yapilacak melezlerde kullanilacak 10 adet hat dendogram iizerinde
kaln noktalarla isaretlenmislerdir. FRB73 hattmin bulundugu Stiff Stalk heterotik grubuna
yakm oldugu diisiiniilen 1.ana grupta ADK-893, ADK-310, ADK-720, ADK-713 ve ADK-908
hatlart yer almistir. FRMol7 hattmin bulundugu Lancaster heterotik grubuna yakmn oldugu
diistiniilen 2. ana grupta da ADK-913, ADK-848, ADK-859, ADK-819 ve ADK-707 hatlar1 yer
almistir.
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Oendrogram using Ward Linkags
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4.2. Molekiiler Cahsmalar

Cabsmada 100 kendilenmis musr hattn1 molekiiler olarak karakterizasyonu ve
genotipler aras1 genetik iliskiyi tammlamak icin DNA molekiiler markorii olarak Simple
Sequence Repeat (SSR) kullanilmistir. Toplam 25 adet SSR primeri kullanilmis ve bu primerler
http//www.maizegdb.org (Maize Genome Data Bank) web sitesinden se¢imistir. SSR
primerlerinin nmusr genomunun tamamini temsil etmesi icin 10 kromozomunun her birinden

SSR lokuslarina ait SSR primerleri seciimis ve kullanilmustir.

Calsilan lokuslardaki allel sayilari, allel biytiklikleri (baz ¢ifti bg) (base pair, bp),
genetik ¢esitlilik indeksi (GCI), heterozigotluk oram (HtO), tespit olasiigi (TO) (probability of
identity, PI) degeri, ve polimorfizm bilgi igerigi (PBI) (polymorphism information content,
PIC) degerleri Cizelge 4.5’te verimistir. 100 kendilenmis nusr hatti icin kullanilan 25 SSR
primeri toplam 139 allel iiretmis olup, ortalama SSR lokusu bagma 5.56 allel saptanmustir.
Cizelge incelendiginde en az allelin 2 ile phi213984 lokusundan, en fazla allelin ise 12 ile
phi299852 lokusundan elde edildigi goriilmektedir. Kullanilan SSR primerlerinde allel
uzunlugu, 71 bp (phi002) ile 316 bp (phi420701) arasmda degismektedir.

Comertpay (2008), 13 SSR primeri ie mcelenen 20 yerel miswr popiilasyonunda
ortalama allel sayisini 4.03 bulmus ve allel saylar1 2 ile 5 arasmda degisim gosterdigini
bildirmistir. Senior ve ark. (1998) 94 kendilenmis hatta 70 SSR kullanarak yapmus olduklari
cahsmada toplam bant sayismin 365 oldugunu, lokus basma diisen allel sayismnmn 2 ie 23
arasmda degistigini ve ortalama allel sayismin 5 oldugunu bildirmislerdir. Laborda ve ark.
(2005) yapmis olduklar1 ¢aligmada 85 tropik kokenli misr hattmda 50 SSR primeri kullanarak,
toplam 262 bant ve ortalama 5.2 allel bulmuslardir.

PBI degeri genellikle farklh molekiiler markérlerin karsilastrilmasmda kullanilan etkin
bir parametre olmakla beraber, herhangi bir DNA markdriinde kullanilan primerlerin etkinlik
derecelerinin saptanmasinda da kullanilabilecek degerlendirme kriteridir (Hongtrakul ve ark.
1997, Liibberstedt ve ark. 2000, Manifesto ve ark. 2001, Garcia ve ark. 2004). Bu arastrmada
ortalama PBI degeri 0.54 olup, en diisiik phi033 (0.13) lokusundan, en yiiksek ise phi085 (0.76),
phi070 (0.70) ve phi299852 (0.69) lokuslarmdan elde edimistir. En yiksek PBI degerine sahip
lokuslar aym zamanda srasiyla 0.79, 0.74 ve 0.74 ile en yikksek GCI’ne sahip olan primerlerdir.
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Senior ve ark. (1998) 70 SSR kullandiklar1 ¢absmada, PBI degerinin 0.17 ile 0.92
arasmda degisim gdsterdigini ve ortalama PBI degerinin  0.59 oldugunu bildirmislerdir.
Warburton ve ark. (2002) 85 SSR lokusu kullamldiklar1 arastrma sonucunda, PBI degerinin
0.46 ile 0.85 arasmda degisim gosterdigini saptamuglardir. Laborda ve ark. (2005) 50 SSR
primeri kullandiklar1 cahsmada PBI degerinin 0.24 ile 0.90 arasmda degisim gdsterdigini ve
ortalama PBI degerinin 0.61 oldugunu saptamuslardir.

Tespit olasihigr (TO) degeri en diisik phi085 (0.12) ve en yiiksek phi033 (0.75)
primerlerinde tespit edilmistir.

Calsmada 100 kendilenmis musr hattmin genetik benzerlik degerleri Cizelge 4.5°de

verilmistir.

Cizelge 4.5. Calgilan lokuslardaki allel sayilari, allel buyiklikleri (bg), genetik gesitlilik
ndeksi (GCI), heterozigotluk oram (HtO), tespit olasiigi (TO) degeri, ve
polimorfizm bilgi icerigi (PBI) degeri

Sra | SSR lokus | Allel Allel Genetik Heterozigotluk | Tespit PBI
no saylar1 | biliyikligii | cesitlilik | oram (HtO) olasihigi | degeri
(b¢) indeksi (TO)
(GCI) degeri

1 phi015 6 83-105 0.6426 0.05 0.2719 | 0.5945
2 phi032 3 233-241 0.5669 0.07 0.4375 | 0.4836
3 phi050 5 77-93 0.6682 0.09 0.3053 | 0.6031
4 phi064 8 73-97 0.6651 0.06 0.2726 | 0.6116
5 phi072 5 140-160 0.6854 0.04 0.2673 | 0.6293
6 phi093 4 279-287 0.6072 0.03 0.3182 0.5526
7 phil09188 | 5 163-175 0.6519 0.01 0.3103 | 0.5889
8 phil09275 | 7 120-154 0.6933 0.60 0.2215 | 0.6508
9 phi96100 | 7 251-295 0.6852 0.04 0.2575 | 0.6324
10 | phi96342 | 3 241-249 0.5548 0.01 0.3996 | 0.4877
11 | phi402893 | 7 207-239 0.5664 0.04 0.3170 | 0.5234
12 | phi420701 | 6 290-316 0.7031 0.56 0.2301 | 0.6558
13 | phi328175 | 6 99-131 0.7061 0.04 0.2127 0.6640
14 | phi299852 | 12 102-158 0.7417 0.13 0.1983 | 0.6978
15 | phi233376 | 6 136-152 0.4541 0.02 0.3627 0.4325
16 | phi085 8 228-258 0.7918 0.06 0.1245 | 0.7647
17 | phi053 5 167-193 0.7070 0.04 0.2392 0.6559
18 | phi070 4 75-81 0.7484 0.27 0.2044 | 0.7014
19 | phil09642 | 4 133-147 0.4840 0.01 0.5392 0.3930
20 | phi002 4 71-93 0.4587 0.14 0.5820 | 0.3624
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Cizelge 4.5. Calisilan lokuslardaki allel sayilari, allel biyiklikleri (bg), genetik gesitlilik
indeksi (GCI), heterozigotluk oram (HtO), tespit olasihigi (TO) degeri, ve
polimorfizm bilgi igerigi (PBI) degeri (devam)

Swra | SSR lokus Allel Genetik Heterozigotluk | Tespit PBI
no buyiikligii | cesitlilik | oram (HtO) olasihigr | degeri
(bg) indeksi (TO)
(GCD degeri

21 | phi041 7 195-211 0.5613 0.27 0.2656 0.5369
22 | phi01l 4 215-227 0.4990 0.04 0.4999 0.4160
23 | phi033 7 203-255 0.1338 0.03 0.7570 0.1316
24 | phi034 4 120-140 0.6339 0.04 0.3568 0.5596
25 | phi213984 | 2 287-305 0.4950 0.00 0.6225 0.3725
Ortalama 5. 0.6041 0.1076 0.3429 0.5481

0.02 (ADK-713 ile ADK-913) arasmda degistigini gormekteyiz.

Cizelge 4.6 incelendiginde hatlar arasi benzerlik oranlarmin 0.94 (Va22 ile FR632) ile

Bu benzerlk oranlari

caligmada yer alan hatlarin genetik tabanlarinin ¢ok farkh oldugunu da gostermektedir. Islahgi,

hatlarin ~ diger ozellikleri

e

kombimnasyonlarinin olusturulmasinda faydalanabilir.
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Cizelge 4.6. Kendilenmis nusrr hatlar1 arasndaki genetik benzerlik katsayilar

ADK-900
ADK-902
ADK-903
ADK-907
ADK-908
ADK-910
ADK-911
ADK-912
ADK-913
ADK-918
ADK-919
ADK-922
ADK-923
ADK-926
ADK-931
ADK-941
ADK-972
ADK-808
ADK-809
ADK-811
ADK-812
ADK-813
ADK-815
ADK-816
ADK-819
ADK-821
ADK-822
ADK-825
ADK-826
ADK-828
ADK-829
ADK-830
ADK-831
ADK-834
ADK-836
ADK-837
ADK-841
ADK-842
ADK-843
ADK-844
ADK-845
ADK-847
ADK-848
ADK-849
ADK-850
ADK-852
ADK-855
ADK-859
ADK-861
ADK-862

ADK-

900
1
0,34
0,6
0,34
0,36
0,68
0,64
0,42
0,36
0,32

04
0,28
0,32

03
0,66
0,42
0,34
0,54
0,28
0,38
0,34

0.4
0,44

03
0,48
0,56

0.4
0,48

03
0,36

04
0,38
0,42
0,46
0,44

03
0,56
0,54
0,56
0,54

05
0,52
0,48
0,36
0,54
0,48

03

0.4
0,38

902

0,28
0,64
0,38
0,32
0,36
0,32

0,4
0,34
0,34

0,6
0,42
0,44
0,44

0,3

0,4
0,58

0,3
0,44
0,54
0,36
0,28
0,28
0,34

0,3
0,36
0,34

03

0,5
0,22
0,52
0,24
0,34
0,28
0,54
0,58
0,32
0,28
0,32
0,26
0,22

0,3
0,34
0,26
0,28
0,28

0,9
0,26
0,38

ADK- ADK-

903

0,28
0,16
0,56
0,56
0,26
0,26
0,12
0,22
0,38

0.4

0,2

0,2
0,76
0,44
0,22
0,74
0,28
0,36
0,36

0,6
0,64
0,18
0,58
0,74
0,66
0,66
0,32
0,38

0,2
0,64
0,62

0,6
0,28
0,22
0,72
0,66

0,6
0,52
0,56
0,72
0,64
0,62
0,74
0,64
0,24
0,54
0,48

907

0,44
0,3
03

0,28

0,38
0,4

0,52

0,44

0,48
0,4

0,42

0,34

0,36
0,5
0,3
0,4

0,56

0,48

0,24

0,24
0,3

0,22

0,34

0,34

0,32

0,46

0,22

0,48

0,14
0,3

0,24

0,56

0,48

0,32

0,32

0,22
03
0,2

0,18
0,3

0,18

0,24

0,22

0,66
0,2
0,3

ADK- ADK-

908

03
0,32
0,54
0,26

08
0,44
0,22
0,38
0,64
0,64

0,2
0,24
0,42
0,24
0,52
0,56
0,54
0,28
0,22
0,42
0,18

0,2
0,08
0,24
0,56
0,36

05
0,24
0,14
0,14
0,42

05
0,16
0,18
0,24

03
0,28

01

0,2
0,14
0,24
0,24
0.4

0,2
0,18

ADK-
910

0,58
0,44
0,24
0,24
0,24
0,36

0,4
0,2

0,2
0,56
0,44
0,32
0,54
0,38
0,4
0,38

0,6
0,38
0,22
0,32
0,44
0,48
0,46
0,38
0,42
0,28
0,44

0,4
0,46
0,38

03
0,58
0,58

0,6
0,42
0,42
0,48
0,52
0,36
0,44
0,52
0,28
0,38

0,4

ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK-
828 829 830 831

911

0,42
0,22
03

0,34
03
03

0,32

0,56

0,32

0,26

0,52
0,2

0,26

0,36

0,54

0,52

0,32

0,42

0,66

0,54

0,48

0,26

0,38

0,32
0.4
0,5

0,46

0,38

0,38

0,48

0,56

0,58

0,52

0,44

0,52

0,48

0,44

0,58
0,5

0,34
0.4

0,58

912

0,24
0,64
0,36
0,36
0,28

0,5
0,56
0,28
0,28
0,34
0,16
0,38

0,4
0,34
0,34
0,36
0,28
012
0,24
0,22

03
0,36
0,34
0,34
0,28

0,2
0,18
0,32
0,38
0,22
0,28
0,38
0,28
0,34
0,28
0,28
0,26
0,28
0,38

0,3
0,26
0,26

913

0,28
0,22
0,36
0,24
0,36
0,34
0,26
0,24
0,36
0,24
0,32
0,38
0,28
0,12
0,32
0,34
0,24
0,34
0,32
0,32
0,32
0,16
0,36
0,16

0,3

03
0,36
0,26

03
0,26
0,22
0,26
0,22

0,2
0,24
0,32
0,24
0,22
0,38
0,28
0,24

918 919 922 923

0,56
0,28
0,26
0,72

0,7
0,16
0,32
0,46
0,12
0,44
0,48
0,46
0,24
0,28
0,42
0,14
0,16
0,12
0,32
0,46
0,36
0,48
0,18
0,18
0,16
0,44
0,42
0,16
0,18
0,28
0,26
0,28

0,1
0,22
0,22

0,2
0,28
0,34
0,24
0,18

0,24
0,36
0,52
0,46

0,3
0,24
0,52
0,24
0,44
0,52
0,66

0,2
0,28
0,66
0,22
0,26

0,3
0,24
0,48

0.4
0,52
0,18
0,36
0,36
0,56
0,56
0,34
0,36
0,16
0,46
0,28
0,16
0,36
0,28
0,26
0,32
0,34
0,32
0,22

0,18
0,28
0,28
0,36
0,48

0,4

03

0,4
0,48
0,34
0,42
0,32
0,32
0,38

0,4
0,52
0,44
0,46

0,4
0,44

0,3
0,42
0,38
0,44

04
0,42
0,42
0,42
0,32

0,4
0,44
0,42
0,36
0,44
0,34
0,62
0,36
0,46

0,3
0,32
0,42

0,3
0,48
0,44
0,48
0,48
0,46

0,4

0,3
0,32
0,32
0,38
0,38
0,38
0,54
0,42

0,4
0,38
0,26
0,32

0,5
0,32
0,48
0,46
0,36
0,32

0,4
0,34

0,4

0,3
0,48

0,4

0,4

03
0,28

926 931

0,84
0,28
0,34
0,38
0,24
0,44
0,44
0,44
0,32
0,36
0,42
0,22
0,28

0,2

04
0,44
0,34
0,52
0,22
0,28
0,24
0,48
0,44
0,24
0,26
0,32
0,38
0,32
0,18

03
0,28
0,28
0,36
0,42
0,32

0,26
0,32

0,4
0,28
0,42

0.4
0,42
0,34
0,36
0,38
0,22

0,3

0,2

0,4
0,46
0,34
0,48
0,26
0,28
0,24
0,44
0,48
0,26
0,26
0,34
0,38
0,32
0,22

0,3
0,32
0,32
0,36
0,42
0,32
0,32

941

0,44
0,32
0,78
0,24
0,34

03

0,6
0,68
0,26
0,66
0,78

07
0,66
0,26
0,42
0,32

0,6
0,68
0,72

0.4
0,18
0,76
0,78

0,6
0,68
0,56
0,68
0,72
0,58

07
0,68
0,24
0,66

972

0,32
0,36
0,22
0,38
0,28
0,4
0,4
0,2
0,4
0,4
0,44
0,46
0,28
0,34
0,38
0,38
0,42
0,4
0,34
0,16
0,5
0,44
0,5
0,32
0,36
0,46
0,5
0,38
0,42
0,5
0,36
0,4
0,38

808 809

0,28

05
0,52
0,38
0,24
0,34
0,48
0,28

03
0,28
0,34
0,52
0,34

05

03
0,28

03
0,76
0,52

03
0,34
0,24
0,32
0,36
0,24
0,32
0,22

03
0,26

05
0,28
0,26

0,4

0,3
0,34
0,68
0,64
0,32
0,64
0,76
0,64
0,66
0,38
0,44
0,36
0,66
0,68
0,72
0,36
0,26
0,78
0,72

0,6
0,66
0,54
0,64

0,7
0,66
0,74
0,64
0,26
0,66
0,58

811

0,72
0,62
0,32

0,2
0,58

0,2
0,28
0,24
0,28
0,86
0,42
0,68
0,32
0,18
0,22

0,6

05
0,32
0,32
0,28
0,28
0,32
0,26
0,28
0,22
0,36
0,24
0,44

0,2
0,16

812

0,7
0,34
0,24
0,54
0,22
0,26
0,26
0,32
0,78
0,36
0,72

0,3
0,16

0,2
0,52
0,54
0,32
0,36

0,3
0,26
0,32
0,26
0,28
0,16
0,34

03
0,52

0,2
0,18

813 815

036
022
064
022
026
032
0,22

07
046
058
028
026
032
056

0,6
0,36

04
024

04
036
028
036
0,22
0,38
0,32
036
026
016

816 819

032
054
0,66
058
0,74

02

04
028
058
074

07
032
0,22

0,6
058
056
062
0,56
058

07
0,74
0,62
0,76
022
078
062

0,24
0,26
0,22

0,2
0,56
0,42
0,74
0,24

0,3
0,38
0,48
0,56
0,26

03

0,2
0,36
0,28

0,2

0,3
0,28
0,28
0,28
0,34
0,36

0,2

68

821

0,68
0,68

0,6
0,22
0,52
0,26
0,74
0,74
0,74

03
0,18

0,7
0,68
0,66

0,7
0,72
0,66
0,68
0,66
0,74
0,62
0,24
0,76

0,7

822

825 826

0,68
0,26

0,2
0,62
0,76
0,74
0,36
0,16
0,78
0,82
0,66
0,66
0,58
0,66
0,72
0,66
0,72
0,62
0,28
0,68
0,78

03
0,5
0,32
0,66
0,7
0,64
0,36
0,2
0,7
0,72
0,74
0,58
0,56
0,56
0,7
0,74
0,7
0,7
0,24
0,72
0,74

0,46
0,66
0,34

0,2
0,24

0,6
0,58
0,36
0,34
0,32
0,26

0,3
0,28

03
0,24
0,42
0,28
0,52
0,22

0,42
0,58
0,44
0,46
0,44
0,34
0,52
0,56
0,54
0,52
0,52
0,44
0,46
0,56
0,58
0,52
0,22
0,54
0,52

0,24
0,2
0,2
0,6

0,54

0,28
03

0,32
03

0,24

0,26

0,28

0,24

0,34

0,28

0,52

0,24

0,28

0,62
0,22
0,24
0,6
0,7
0,72
0,56
0,62
0,58
0,6
0,68
0,7
0,6
0,16
0,7
0,66

834

0,92
0,32
0,28
0,74
0,68

0,6
0,76
0,56
0,62
0,84
0,78
0,64
0,72
0,28
0,88
0,74

836 837

0,24

08
0,74
0,62
0,76

0,6
0,64
0,86
0,72
0,66
0,74
0,22
0,92
0,66

0,56
0,36
0,38
0,28
0,44
0,36

0,3
0,36
0,26
0,38
0,32

0,5
0,28
0,34

841

0,16
0,22
0,2
03
0,18
0,14
0,22
0,24
02
02
0,6
0,22
0,28

842

0,82
0,76
0,72

0,6
0,72
0,86
0,68
0,78
0,84
0,28
0,74

0,6

843 844

0,72
0,74
0,62
0,62
0,76
0,62
0,76
0,66
0,22
0,68

0,52
0,54
0,66

0,7
0,66
0,72
0,76
0,28

0,7
0,72

845 847

0,7
0,56
0,74
0,62

0,7
0,68

0,2
0,74
0,64

0,58
0,64
0,52
0,74
0,58
0,16

0,6
0,46

848 849

0,72
0,62
08
0,7
0,24
0,6
0,56

0,68
0,72
0,86
0,28
0,82

850 852

0,68
0,72
0,22

08
0,72

1
0,68
0,26
0,66
0,64

855 859 861 862

1
0,24 1
082 02 1
06 034 0,74

1



Cizelge 4.6. Kendilenmis musir hatlari

ADK-866
ADK-869
ADK-870
ADK-872
ADK-875
ADK-879
ADK-880
ADK-881
ADK-882
ADK-884
ADK-886
ADK-887
ADK-888
ADK-892
ADK-893
ADK-896
ADK-897
ADK-898
ADK-700
ADK-706
ADK-707
ADK-713
ADK-716
ADK-719
ADK-720
ADK-723
ADK-725
ADK-727
ADK-728
ADK-735
ADK-737
ADK-739
ADK-651
ADK-659
ADK-528
ADK-448
ADK-455
ADK-310
ADK-317
FRMo17
FRB73
NC272
N192
W182BN
ADK-818
FR632
A239
Va22
MAE9301
ADK-851

ADK-

900
0,36
04
0,46
0,28
0,42
0,36
0,44
0,46
0,58
0.4
04
0,44
0,48
0,58
0,7
0,48
0,66
03
0,32
0,32
0,5
0,26
0,32
03
0,22
03
03
0,48
0,38
0,26
0,44
0,28
0,44
0,2
0,22
05
0,64
0,26
0,36
0,44
0,42
0,38
0,26
0,34
0,38
0,24
0,32
0,24
05
0,5

ADK- ADK-

902
0,42
0,24
0,32
0,5
0,46
0,46
0,36
0,4
0,42
0,28
03
0,32
03
0,32
0,42
0,3
0,38
0,32
0,38
0,54
03
0,4
0,28
0,32
0,42
0,38
0,44
0,44
0,44
0,5
0,48
0,36
0,44
0,34
0,4
0,5
0,28
0,4
0,28
0,4
0,34
0,36
0,2
0,38
0,26
0,36
0,34
0,34
0,26
03

903
0,14
0,68
0,6
0,26
0,26
0,24
0,38
0,38
0,58
0,76
0,64
08
0,68
0,86
0,58
0,68
0,46
03
0,24
0,32
03
03
0,2
0,26
0,24
0,34
0,44
0,46
0,36
0,34
0,48
03
0,58
03
0,28
0,36
0,6
0,26
0.4
03
0,34
0,24
0,24
0.4
0,46
0,22
0,38
0,22
0,54
0,66

ADK- ADK-

907
0,36
0,22
0,26
0,48
0,42
0,42
0,36
0,4
0,36
0,3
0,24
03
0,22
03
0,34
0,34
0,34
0,38
0,38
0,42
0,4
0,36
0,2
0,26
0,44
0,46
0,46
0,38
0,46
0,52
0,46
0,34
0,38
0,38
0,36
0,48
03
0,46
0,36
0,38
0,42
0,46
0,36
0,44
0,26
0,36
0,36
0,36
0,22
0,26

908
052

02
0,22
032
0,68
0,48
0,26

0,4
0,22
0,16

0.1
0,24
0,24
0,16
0,28

02
0,34
034
0,26
032

0.4
0,22
0,26
0,34
0,26
0,36
0,36
034

04
0,46
0,36
0,26
0,22
032
042
034
0,28
0,34

03
0,28
0,42
0,66
0,46
0,18

02

05
0,18
0,48
0,28
0,18

ADK- ADK- ADK-

910
0,28
0,4
0,48
0,4
0,38
0,38
0,52
0,46
0,76
0,5
0,44
0,6
0,42
0,56
0,56
0,46
0,82
0,38
0,34
0,36
0,4
0,24
0,32
0,4
0,16
0,22
0,22
0,4
03
0,26
0,34
0,24
0,38
0,16
0,3
0,46
0,58
03
0,44
0,46
0,38
0,4
0,26
0,3
0,52
0,28
0,32
0,26
0,64
0,62

911
034
05
0,42
036
04
028
048
046
048
052
0,56
0,54
0,54
0,66
0,56
0,56
0,58
03
034
0,34
034
026
048
034
016
03
03
05
0,38
04
0,44
018
042
032
024
05
0,64
0,22
026
038
042
038
028
04
04
0,28
03
026
052
042

912
0,34
0,34
0,32
0,18
0,48
0,42
0,32
0,34
0,3
0,18
0,26
0,38
0,16
0,34
0,28
0,22
0,34
0,18
0,26
0,34
0,36
0,02
0,36
0,28
0,08
0,14
0,28
0,28
0,32
0,34
0,32
0,28
0,24
0,18
0,12
0,32
0,32
0,24
0,14
0,38
0,34
0,42
0,42
0,12
0,24
03
0,18
0,28
0,38
0,22

ADK- ADK-
913 918
0,34 0,48
0,26 0,28
0,26 0,26
0,28 0,24
0,42 0,64
034 05
0,34 032

03 042
032 02
0,24 0,12
0,26 0,16
022 024

02 01

03 02
042 0,22
024 02
0,26 0,24

03 028
0,46 0,32
0,34 0,36
0,46 044

04 022

03 0,36
022 032
0,42 0,24

04 04
0,32 0,34

03 03
032 038

03 038
032 032
032 034
0,28 0,22
0,26 0,26
0,28 0,28
0,38 0,36
0,22 0,26

02 024
0,26 0,26
0,38 0,26

02 036
0,22 0,62
0,26 0,56
0,38 0,16
022 01

02 044
038 0,18
0,22 042
0,24 0,22
0,24 012

ADK- ADK-

919
0,5
0,36
03
0,42
0,48
0,46
0,42
0,54
0,28
0,34
0,34
0,24
0,28
0,28
0,28
0,32
0,22
0,28
0,32
0.4
0,44
0,16
0,4
0.4
0,2
0,28
0,36
0,28
0,32
0,5
0,32
0,38
0,3
0,36
0,22
0,4
0,34
0,36
0.4
0,3
0.4
0,48
0,5
0,42
0,28
0,42
0,38
0,44
0,26
0,2

922
0,42
0,38
0,42
0,34
0,36
0,52
0,46
0,5
0,48
0,42
04
0,38
0,3
0,42
0,4
0,36
0,36
0,36
0,42
0,5
0,28
0,24
0,32
0,5
0,28
0,34
0,38
0,42
0,34
0,36
0,38
0,38
0,38
0,26
0,34
0,48
0,26
0,1
0,2
0,38
0,28
0,22
0,16
0,2
0,26
0,16
0,2
0,14
03
0,38

arasidaki genetik benzerlik katsayilar1 (devam)

ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK-

923
0,28
0,36
0,4
0,34
0,42
0,42
0,34
0,36
0,34
0,4
0,36
0,44
0,32
0,44
0,28
0,4
0,36
0,38
0,38
0,46
0,36
0,32
0,26
0,4
0,34
0,32
0,4
0,26
0,32
0.4
0,36
0,26
0,32
0,46
0,46
0,4
0,42
0,56
0,36
0,4
0,38
0,38
0,4
0,5
0,38
0,48
0,44
0,48
0,38
0,34

926
0,5
0,36
0,34
0,24
0,72
0,5
03
0,38
0,2
0,2
0,24
0,32
0,22
0,28
03
0,28
0,24
0,2
0,32
0,32
04
0,28
0,24
0,2
0,28
0,4
0,48
0,32
04
0,38
0,48
0,42
0,34
0,32
0,36
0,4
0,34
0,32
0,28
0,34
0,26
0,6
0,42
0,34
0,22
0,5
03
0,52
0,22
0,2

931
0,52
0,38
0,34
0,26
0,66
0,46
0,3
0,36
0,22
0,22
0,24
0,32
0,28
0,28
0,32
0,3
0,26
0,24
0,36
0,34
0,34
0,38
0,24
0,18
0,28
0,42
0,54
0,36
0,44
0,42
0,48
0,4
0,32
0,36
0,38
0,38
0,34
0,36
0,28
0,3
0,32
0,56
0,44
0,32
0,2
0,48
0,34
0,46
0,24
0,2

941
0,24
0,64
0,68
0,24
0,28
0,28
0,36
0,48
0,46
0,64
0,6
0,72
0,64
0,78
0,62
0,76
0,54
0,28
03
03
0,28
0,32
03
0,36
03
0,36
0,42
0,44
0,34
0,28
0,48
0,32
0,62
03
0,28
05
0,72
0,36
0,42
0,44
0,36
0,26
0,26
0,46
05
0,24
04
0,26
0,46
0,62

972
0,26
0,4
0,48
0,24
0,28
0,34
0,36
0,36
0,42
0,36
0,4
0,48
0,32
0,5
0,4
0,44
0,36
0,3
0,36
0,38
0,34
0,44
0,22
0,36
0,44
0,46
0,34
0,34
0,34
0,24
0,38
0,48
0,44
0,24
0,4
0,42
0,42
0,26
0,42
0,3
0,36
0,26
0,28
0,34
03
0,22
0,44
0,22
0,34
0,48

808
0,48
0,26
03
0,44
0,44
0,52
0,56
0,58
0,34
0,22
0,24
03
0,16
03
0,34
0,36
03
0,58
0,56
0,64
0,46
0,28
0,44
0,42
0,32
03
03
032
0,36
0,52
03
0,34
0,26
04
0,34
0,64
03
0,44
0,38
0,44
0,38
04
0,32
0,34
0,28
0,38
0,38
0,38
0,28
02

809
0,34
0,68
0,68
0,38
0,26
0,28
0,3
0,42
0,58
0,74
0,58
0,72
0,76
0,68
0,66
0,74
0,64
0,44
0,4
0,36
0,24
0,44
0,28
0,34
0,3
0,32
0,5
0,46
0,34
0,32
0,48
0,24
0,58
0,36
0,44
0,42
0,7
0,36
0,46
0,36
0,3
0,32
0,26
0,5
0,52
03
0,42
0,3
0,54
0,68

ADK-
811
0,64
0,24

03

05
0,52
0,84
0,48
0,48

0.4
0,28
0,18
0,32
0,24
0,28
0,32
0,22
0,36
0,58
0,52
0,64
0,44
0,16

0,2
0,42

0,2
0,16
0,42
0,26
0,34
0,52
0,36
0,18
0,14
0,38

0.4
0,44
0,26
0,32
0,24
0,34
0,28
0,44
0,28
0,26
0,26
0,34
0,22
0,34
0,28
0,24

ADK-
812
0,54
0,22

0,3
0,38
0,58
0,72
0,42
0,58
0,32
0,28
0,24
0,38
0,22
0,36

0,3
0,22
0,32
0,52
0,42
0,62
0,48

0,2

0,2
0,38
0,36

0,3
0,38
0,34
0,42
0,56
0,42
0,42
0,26

0,3
0,46
0,52

0,3
0,42

0,4
0,46
0,36

0,5
0,36
0,24
0,38
0,36
0,24
0,36
0,34
0,34

ADK-
813
0,54
0,32
0,28
0,38
0,58

0,6
0.4
0,58
0,32
0,44
0,32
0,32
0.4
0,34
03
0,28
0,32
0.4
0,34
0,48
0,44
0,2
03
0,42
0,22
0,24
0,44
0,34
04
0,54
0.4
03
0,24
0.4
0,34
0,36
0,36
0,28
0,42
03
0,42
0,48
0,38
0.4
0,34
0,38
0,32
0,38
0,36
03

ADK- ADK- ADK- ADK-

815
0,26
0,72
0,76
0,38
0,36
0,34
0,42
0,46
0,58
0,76
0,64
08
0,64
0,64
0,5
0,64
0,62
0,4
0,4
0,32
0,28
0,28
0,4
0,48
0,22
0,3
0,44
0,4
0,36
0,26
0,42
0,36
0,6
0,26
0,44
0,38
0,52
0,28
0,36
0,36
0,24
0,44
0,26
0,28
0,52
0,3
0,24
0,28
0,56
0,72

816
0,24
08
0,72
03
0,28
0,2
0,36
0,48
0,44
0,6
0,64
0,76
0,54
0,68
0,46
0,64
0,36
03
0,38
03
0,24
0,2
0,38
0,26
0,22
0,28
0,46
0,42
0,38
0,32
0,46
0,34
0,7
0,32
0,32
0.4
0,6
0,26
0,32
0,42
0,2
03
0,26
0,38
0,44
0,24
0,34
0,24
0,52
0,58

819
0,66
0,32
0,26
0,42
0,48
0,52
0,4
0,6
0,16
0,26
03
0,2
03
0,26
0,26
0,22
0,24
0,38
0,44
0,54
0,34
0,16
0,44
0,44
0,2
0,26
0,34
0,38
03
0,46
0,34
0,26
0,28
0,34
0,34
0,44
0,34
0,26
0,36
03
0,36
0,34
0,28
0,34
0,26
0,28
0,32
0,32
0,28
0,24

69

821
0,28
0,66
0,7
0,28
0,18
0,26
0,26
0,34
0,42
0,66
0,62
0,54
0,78
0,62
0,64
0,74
0,46
03
03
0,22
0,26
0,36
03
0,48
0,36
0,44
0,46
0,44
0,38
0,24
0,36
0,34
0,66
0,38
0,32
0,34
0,52
0,28
0,34
03
0,26
0,16
0,18
0,38
0,36
0,24
0,34
0,24
0,32
0,6

ADK- ADK-

822
0,28
0,66
0,62
0,28
0,28
0,28
0,32
0,36
0,48
0,66
0,54
0,7
0,68
0,84
0,66
0,82
0,52
0,32
0,34
0,34
0,26
0,42
0,36
0,34
0,34
0,4
0,52
0,46
0,36
03
0,5
0,32
0,56
0,4
0,32
0,42
0,58
0,28
0,3
0,36
0,32
0,22
0,28
0,52
0,42
0,2
0,42
0,22
0,4
0,48

825
0,2
0,7
0,7

0,32

0,24
0,3

0,48
0.4

0,56

0,82

0,74
0,7

0,66

0,76

0,56

0,76

0,52

0,32

0,42
03

0,34
0.4

0,36

0,54

0,34

0,46

0,42

0,36

0,26

0,24

0,38

0,36

0,62

0,28

0,32

0,42

0,52

0,28

0,34

0,36
03

0,18

0,34

0,46

0,44
0,2
04

0,22

0,38
0,6

ADK- ADK- ADK-

826
0,24
0,82
0,78
0,32
0,38
0,36
0,48
0,36
0,6
0,66
0,62
0,78
0,5
0,7
0,52
0,7
0,48
0,34
0,42
0,38
0,4
0,34
0,32
0,34
0,28
0,42
0,54
0,46
0,46
0,24
0,52
0,42
0,64
0,32
0,34
0,44
0,52
0,26
0,32
0,34
0,24
0,42
0,24
0,4
0,36
0,24
0,34
0,24
0,54
0,66

828
0,62
0,28
0,32
0,42
0,58
0,76
0,44
0,56
0,4
0,32
0,22
0,36
0,28
0,32
0,32
0,26
0,36
0,48
0,42
0,58
0,44
0,22
0,26
0,48
0,24
0,24
0,5
0,34
0,42
0,6
0.4
0,24
0,2
0,48
0,48
0,38
0,34
0,38
0,32
0,3
0,38
0,56
0,38
0,34
0,32
0,46
0,26
0,42
0,38
0,28

829
0,48
0,6
0,56
0,26
0,38
0,48
0,5
0,58
0,44
0,52
0,52
0,52
0,42
0,46
0,4
0,52
0,44
0,36
0,44
0,38
03
0,22
0,46
0,68
0,2
0,3
0,5
0,5
0,46
0,36
0,36
03
0,44
0,34
0,44
0,38
0,38
0,28
0,28
0,4
0,44
0,36
0,28
0,3
0,4
0,26
03
0,26
0,42
0,44

ADK- ADK-

830
0,72
0,24
0,3
0,48
0,48
0,68
0,4
0,56
0,24
0,16
0,18
0,28
0,2
0,28
0,36
0,28
0,32
0,5
0,56
0,72
0.4
0,22
0,32
0,38
0,36
0,32
0,42
0,38
0,42
0,44
0.4
03
0,26
0,3
0,44
0,52
0,34
0,32
0,24
0,38
0,38
0,48
0,28
0,34
0,28
0,3
0,22
0,32
0,24
0,2

831
0,24
0,72
0,68
0,24
0,22
0,26
0,26
0,3
0,42
0,64
0,52
0,76
0,68
0,68
0,5
0,72
0,46
0,34
03
0,26
0,22
03
0,32
0,44
0,3
0,28
0,56
0,52
0,48
03
0,44
0,32
0,58
0,4
0,36
0,26
0,42
0,28
0,38
0,26
0,26
0,24
0,2
0,32
0,42
0,26
0,34
0,26
0,46
0,64

ADK- ADK-

834
0,32
0,84
0,76
0,4
0,2
0,22
0,34
0,4
0,58
0,78
0,72
0,64
0,76
0,64
0,58
0,76
0,48
0,24
0,34
0,24
0,24
0,36
0,4
0,46
0,3
0,4
0,5
0,4
0,34
0,36
0,4
0,34
0,76
0,44
0,28
0,34
0,58
0,2
0,38
0,28
0,22
0,22
0,26
0,5
0,36
0,32
0,42
0,32
0,42
0,62

836
0,34
0,78
0,78
0,34
0,26
0,26
03
0,46
0,54
0,76
0,7
0,58
08
0,62
0,62
0,68
0,52
0,26
0,34
0,24
0,24
0,36
0,42
0,5
0,28
0,34
0,42
0,36
0,26
03
0,36
0,34
0,68
0,38
0,36
0,34
0,62
0,22
0,46
0,34
0,22
0,18
0,26
0,46
0,42
03
04
0,32
0,44
0,68

ADK-
837
0,56
0,32
0,34

0,5
0,42
0,64
0,64
0,64

0,4
0,32
0,34
0,36
0,24
0,36
0,38
0,38

0,4
0,54

0,6
0,64

0,6
0,28
0,44

0,5
0,32
0,34
0,44
0,32

0,4
0,58
0,42
0,26
0,34
0,48
0,26
0,68
0,42
0,36
0,32
0,42
0,36
0,48
0,28

0,5
0,28
0,46
0,36
0,48
0,32
0,24

ADK- ADK-

841
0,62
03
0,16
0,56
0,48
0,44
0,46
0,52
0,34
03
0,24
0,26
0,34
0,22
0,26
0,24
0,32
0,28
03
0,54
0,36
0,18
0,48
0,38
0,22
0,26
05
0,54
0,54
0,76
0,52
0,2
03
0,56
0,22
0,34
0,26
0,32
0,32
0,22
0,32
0,52
0,32
0,34
0,24
05
0,28
0,48
0,36
0,28

842
0,26
0,72
0,88
0,34
0,34
0,36
0,38
0,46
0,7
0,76
0,76
0,68
0,72
0,74
0,78
0,72
0,62
0,34
0,36
0,36
0,34
0,42
0,28
0,5
0,32
0,42
0,4
0,34
0,24
0,22
0,36
0,42
0,58
0,3
0,42
0,4
0,68
03
0,4
0,38
0,32
0,24
0,32
0,48
0,5
0,22
0,44
0,22
0,46
0,7

ADK- ADK-
843 844

03 0,26

0,7 0,68
074 08

03 03
0,36 0,36

04 036
044 0,38
0,46 0,38
0,56 0,58
0,74 0,56
066 06

07 072
066 0,6
0,76 0,72
0,62 0,66
0,78 0,64
0,58 0,66
0,36 0,28

04 036
0,36 0,36
0,36 0,36
0,34 0,36
042 032
0,52 0,46
028 03
036 04
0,42 044

04 04

03 036
024 0,18
0,44 042
0,36 0,44
0,54 0,54

03 0,26
0,34 0,42
0,46 0,34
0,62 0,54
032 0,24

04 03
044 032
0,38 0,26
0,26 0,36
0,34 0,26
0,44 0,34
056 04
0,26 0,22

04 032
0,28 0,18
0,48 044
0,64 0,68

ADK- ADK-

845
0,44
0,72
0,72
0,38
0,34
0,34
0.4
0,48
0,52
0,72
0,68
0,52
0,72
0,54
0,66
0,68
05
0,36
0,44
0,26
0,34
0,26
0.4
0,44
0,22
03
0.4
03
0,24
0,32
03
0,28
0,6
0,36
0,24
0,48
0,66
0,32
0,32
0,44
03
0,28
0,32
0.4
0,52
0,36
0,36
0,36
0,38
0,54

847
0,32
0,62
0,62
0,18
0,38
0,38
0,36
0,44
0,48
0,6
0,52
0,5
0,6
0,6
0,54
0,58
0,44
0,42
0,34
03
0,36
0,18
0,32
0,4
0,2
0,28
0,3
0,3
0,22
0,2
0,26
0,38
0,46
0,32
0,26
0,4
0,5
0,3
0,24
0,46
0,26
0,18
0,3
0,2
0,44
0,24
0,24
0,24
0,42
0,46

ADK-
848
0,2
0,58
0,66
0,24
0,24
0,28
0,36
0,44
0,48
0,64
0,66
0,62
0,68
0,7
0,62
0,56
0.4
0,24
03
0,34
0,24
03
0,28
0.4
0,24
03
0,34
0,32
0,26
0,24
0,34
0,28
0,54
0,18
03
0,34
0,56
0,26
03
0,36
03
0,14
0,24
0,34
0,44
0,12
0,36
0,1
0,38
0,6

ADK- ADK-

849
0,28
0,76
0,88
0,34
0,32
0,32
0,34
0,46
0,62
0,7
0,7
0,66
0,7
0,66
0,64
0,66
0,52
0,24
0,3
0,34
0,28
0,32
0,36
0,48
0,28
0,34
0,36
0,28
0,22
0,26
0,32
0,42
0,64
0,32
0,32
0,36
0,64
0,22
0,34
0,34
0,24
0,24
0,3
0,42
0,4
0,26
0,38
0,26
0,44
0,64

850
03
0,88
0,76
0,36
0,24
0,22
0,34
0,36
05
0,76
0,72
0,72
0,66
0,66
0,52
0,7
0.4
0,26
0,38
03
0,26
0,36
0,36
0.4
0,26
0,36
0,58
0,46
0,42
0,32
0,44
0,34
0,72
0.4
0,34
0,28
0,52
0,22
03
0,26
0,22
0,26
03
0,46
0,36
0,24
0,42
0,22
05
0,64

ADK- ADK-

852
0,32
0,72
0,72
0,24
0,38
0,4
0,4
0,5
0,5
0,74
0,66
0,68
0,72
08
0,66
0,7
0,46
0,4
0,42
0,4
0,36
03
0,34
0,44
0,24
0,36
0,46
0,36
03
0,26
0,38
0,32
0,52
0,32
0,36
0,4
0,6
03
03
0,42
0,34
0,24
0,3
0,38
0,5
0,2
0,34
0,18
0,46
0,58

855
0,26
08
0,92
0,34
0,36
0,28
0,38
0,5
0,58
0,64
08
0,76
0,64
0,68
0,62
0,6
0,5
0,24
0,32
0,32
0,28
0,28
0,32
0,44
0,26
0,36
0.4
0,36
0,32
03
0,38
0,44
0,7
03
0,36
0,38
0,66
0,28
0,34
0,36
0,22
0,32
0,28
0,38
0,46
0,26
0,36
0,24
0,52
0,72

ADK- ADK-

859
0,42
0,2
0,26
0,46
0,46
0,46
0,32
0,4
0,38
0,24
0,26
0,28
0,24
0,28
0,36
0,26
0,34
0,28
0,34
0,5
0,26
0,36
0,3
0,32
0,38
0,36
0,46
0,46
0,46
0,52
0,5
0,34
0,38
0,4
0,44
0,44
0,24
0,34
0,22
0,36
0,32
0,36
0,2
0,34
0,22
03
03
0,28
0,24
0,26

861
0,32
0,86
0,86
0,32
0,26
0,24
0,28
0,44
0,48
0,7
0,7
0,66
0,74
0,58
0,56
0,66
0,48
0,26
0,38
0,22
0,24
03
0.4
0,48
0,28
0,34
0,5
0,38
0,34
0,28
0,38
0,38
0,76
0,36
0,38
0,32
0,56
0,22
0.4
0,34
0,16
0,26
0,22
0.4
0.4
0,28
0,34
0,28
0,46
0,7

ADK-
862
0,28
0,72
0,68
0,44
0,24
0,24
0,42
0,34

0,5
0,68
0,68
0,68
0,62

0,6
0,52
0,72
0,54

0,3
0,42
0,26
0,26
0,34
0,46
0,48
0,32
0,42
0,54

0,5
0,46
0,28

0,5
0,32
0,72
0,34
0,36
0,42
0,44
0,26

0,3
0,34
0,24
0,32

0,2
0,46
0,42
0,26
0,34
0,26
0,44
0,64



Cizelge 4.6. Kendilenmis musr hatlar1 arasindaki genetik benzerlik katsayilar1 (devam)

ADK- ADK-

866 869
ADK-866 1
ADK-869 0,34 1
ADK-870 026 08
ADK-872 = 058 0,34
ADK-875 = 0,54 0,32
ADK-879 = 0,66 0,28
ADK-880 05 042
ADK-881 06 042
ADK-882 0,3 0,54
ADK-884 026 08
ADK-886 0,26 0,76
ADK-887 0,18 08
ADK-888 = 0,34 0,68
ADK-892 = 0,24 0,72
ADK-893 038 05
ADK-896 0,28 0,76
ADK-897 = 0,34 0,42
ADK-898 05 0,28
ADK-700 0,56 0,4
ADK-706 = 0,64 0,32
ADK-707 = 0,38 0,32
ADK-713 0,24 0,28
ADK-716 0,42 04
ADK-719 05 044
ADK-720 = 0,32 0,22
ADK-723 0,32 0,36
ADK-725 044 06
ADK-727 04 0,48
ADK-728 0,4 044
ADK-735 06 0,38
ADK-737 = 0,34 0,46
ADK-739 = 0,22 0,36
ADK-651 0,26 0,74
ADK-659 05 0,46
ADK-528 = 042 0,28
ADK-448 = 0,46 0,34
ADK-455 = 0,32 0,58
ADK-310 = 03 024
ADK-317 = 0,22 0,34
FRMol7 = 0,34 028
FRB73 034 024
NC272 042 032
N192 032 032
W182BN 0,32 0,46
ADK-818 = 0,26 0,38
FR632 042 034
A239 024 04
Va22 04 032
MAE9301 0,26 0,56
ADK-851 = 0,22 0,68

ADK- ADK-

870

872

0,32

0.4
0,56
0,44
0,54
0,42
0,46
0,34
0,38
0,28

0.4
0,32
0,46
0,56
0,54

0,6
0,32
0,26
0,36
0,36
0,32
0,38
0,32
0,36
0,36
0,56

03
0,18
0,42
0,34
0,38
0,48

03
0,34
0,28
0,24
0,28
0,42

0,2

04
0,34
0,42
0,28
0,38

0.4
0,42

ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK- ADK-
879 880 881

875

0,56

0,4
0,48
0,32
0,26
0,28
0,28
0,26
0,34
0,38
0,22
0,34

0,3
0,36
0,44
0,48
0,26

0,3

03
0,24
0,36
0,34
0,36
0,38
0,42

0,4
0,38

0,2
0,26
0,42
0,42
0,32
0,34

0,3
0,46
0,36
0,56
0,42

03
0,26
0,36
0,32
0,36
0,38

0,3

06
0,54

04
0,26
0,24
0,28

02
0,32
0,38
0,26
0,36
0,56
0,56
0,64
0,52
0,18
0,24
0,46
0,24
0,24

04
0,28
0,36
0,42
0,38

03
0,14
0,34
0,38
0,56

03

03
0,24
0,44
0,34
0,42

03
0,26
0,26

03
0,22

03
0,26
0,24

0,62
0,54
0,42
0,48
0,46
0,22
0,46
0,36
0,38
0,42
0,52
0,64

0,6
0,54
0,22
0,42
0,48
0,24

0,4

03
0,42
0,38
0,46
0,36
0,26
0,34
0,32

0,2

0,7

0,4
0,42
0,34
0,42
0,38
0,38

0,3
0,32
0,36

0,3
0,32
0,28
0,46
0,42

0,5
0,46
0,34
0,48

0,4

0,4

04

0,5
0,52
0,56
0,34
0,18
0,52
0,64
0,24
0,36

03
0,38

0,3
0,54
0,32
0,34
0,42
0,36

0,4
0,58
0,54
0,34

0,4
0,54
0,42
0,46
0,36
0,28
0,48

0,3
0,28
0,28
0,42
0,38

882 884

0,62
0,56
0,58

0,5
0,52
0,68
0,52
0,78
0,42
0,38
0,38

0.4

0,3
0,32
0,42

0,2

03
0,32

0.4
0,32
0,28
0,34

0,3
0,48
0,26
0,32

0.4
0,48
0,22
0,36
0,38

03
0,36
0,22
0,34
0,46
0,26

03
0,22
0,62
0,62

08
0,72

08

0,7
0,54
0,72

0,5
0,38
0,36
0,28

03
0,34
0,36
0,48
0,24
0,36
0,48
0,42
0,32
0,38

0,4

0,3
0,68
0,38
0,34
0,36
0,58
0,26
0,42

0,3
0,32
0,28
0,32
0,46

0,5
0,34

0,4
0,34
0,54

0,7

886 887

0,68
0,64

0,7
0,54

0,6
0,44
0,28
0,34

03

03

03
0,38

05
0,24
0,42

04
0,44
0,32
0,36
0,42
0,36
0,72
0,32
0,32
0,44
0,62
0,26
0,36
0,34
0,28
0,24
0,28
0,48
0,48
0,28
0,44
0,28
0,52
0,72

0,56
0,84
0,46
0,76
0,54
0,36
0,36
0,36
0,28
0,28
0,32
0,38
0,26
0,36
0,56
0,52
0,48
0,38
0,54
0,36

0,7
0,34
0,36
0,42
0,58
0,32
0,42
0,36
0,28

0,4
0,26
0,42
0,52

0,3
0,38
0,28

0,6
0,72

888 892

0,62

07
0,64
0,54
0,28
0,26

02

02

0.4

03

0.4
0,32
0,36
0,48
0,42
0,32

0.4

0.4
0,26
0,64

0.4
0,36
0,28
0,58
0,28

0.4
0,24

03
0,22
0,22
0,42
0,44
0,32
0,38
0,32
0,44
0,66

0,6
0,78

0,5
0,32
0,32

0,4
0,34
0,32
0,32
0,38
0,28
0,44
0,48

0,5

0,4
0,34
0,52
0,38
0,58
0,34
0,28
0,44
0,62

03
0,38
0,38
0,36
0,24

0,3
0,46
0,48
0,22
0,44
0,22

0,5
0,62

893 896 897

0,58
0,68
0,38

0,4
0,36
0,36
0,38
0,24
0,36

03
0,36
0,34

0,4

0,3
0,24
0,34
0,32
0,44
0,22
0,34
0,46
0,58
0,28

0,3
0,42
0,38
0,26

0,2
0,36
0,44
0,16
0,36
0,16
0,42
0,56

0,54

0.4
0,38

03
0,26

0.4
0,38
0,44
0,32
0,46
0,56
0,54
0,48
0,32
0,48
0,32
0,62
0,48

03

0.4

0,6
0,34

0.4
0,32
0,36
0,28
0,32
0,52
0,46
0,32
0,44

03
0,42
0,54

0,42
0,38

03
0,36
0,36
0,32
0,42
0,24

0,3
0,32
0,44
0,32
0,24
0,38
0,26
0,44
0,22

0,4
0,48
0,58

03
0,42
0,42
0,32
0,44

0,2
0,36
0,48

0,3

0,3
0,28
0,58
0,62

898 700

0,78
0,62

0.4

03

03
0,32
0,38
0,32
0,26

03

03
0,34

0,2
0,24

0,2
0,28
0,46
0,64
0,28
0,36

03
0,48
0,34
0,32
0,22
0,22
0,46
0,28
0,18
0,26
0,36
0,28

0,68
0,48
0,38
0,36
0,38
0,42
0,38
0,34
0,26

0,3
0,36
0,22
0,24
0,28
0,26
0,42
0,74
0,32

0,4
0,26
0,52
0,34
0,32
0,26

03

0,4
0,26
0,28
0,24
0,34
0,28

706 707

0,44
0,26
0,36
0,38
0,34

03

03

03

03
0,48
0,28
0,32

02

03
0,36
0,62
0,32
0,32
0,22
0,36
0,36
0,32
0,26

03

03

03
0,24
0,28
0,36
0,28

0,28
0,24

0,3

0.4
0,44
0,32
0,28
0,36
0,38
0,36
0,26
0,28
0,34
0,16
0,44
0,34
0,32
0,24
0,34

03
0,48
0,44
0,34
0,22
0,38

0,3
0,38
0,38
0,32

713

0,18
0,22
0,64
0,62
0,42
0,38
0,34
0,28

0,4
0,34
0,38
0,38
0,44
0,36

0,3

0,4
0,42
0,16
0,28

0,2
0,32
0,42
0,22
0,24
0,44
0,24
0,22
0,32

716 719

0,6
0,24
0,26
0,24

0.4
0,32

0.4
0,28
0,26
0,34

0.4
0,22
0,32
0,26
0,12
0,22
0,34

03
0,26
0,38

03
0,34
0,36
0,22
0,36
0,34
0,28

0,26
0,34
0,28
0,32
0,24
0,42

0,2
0,26
0,42
0,44
0,38
0,38
0,34
0,18
0,26
0,32

0,4

0,3
0,34

03

0,3
0,32

0,3
0,32

0,3
0,38

720 723

0,72
0,42
0,38
0,38
0,36

0.4
0,46

0.4

0.4
0,44

0.4

02
0,46
0,26
0,26
0,28
0,22
0,32
0,32
0,24
0,24
0,36
0,24
0,16
0,26

70

0,38
0,38
0,34
0,38
0,36
0,44
0,46
0,38
0,38

0,4
0,32
0,42
0,36
0,24
0,32
0,32
0,42
0,38
0,26
0,32

0,4

0,3
0,18
0,32

725 721

0,72
0,84
0,58
0,82
0,32
0,62
0,66
0,36
0,26
0,32
0,36

0,4
0,18
0,26

0,4
0,22
0,56
0,26
0,38
0,44
0,36
0,32

0,4

0,88

05
0,82
0,28
0,58

05
0,32
0,38
0,36
0,32

04
0,26

04
0,36
0,18

04

03
0,26
0,36
0,26
0,52
0,52

728

0,58
0,82
0,28
0,54
0,58
0,28

0,3
0,24
0,36

0,4
0,22
0,32
0,44
0,18
0,44
0,22
0,34
0,36
0,32

0,4

735 737

0,52
0,18
0,42
0,72

03

0.4

03
0,38
0,32
0,24

03
0,46
0,28
0,42
0,26
0,52
0,38

0,5
0,32
0,26

0,34
0,58
0,52
0,34
0,36
0,38
0,38
0,44
0,26
0,32

0,4
0,22

0,5
0,32
0,32
0,42
0,36
0,46

0,5

739 651

0,38
02
0.4

0,38

0,26

0,32

0,36
03

0,22

0,24
03

0,22

0,22

0,22

0,34

0,22

0,24

0,36

0,44
0,32
0,38
0,54
0,32

0,4
0,28
0,24
0,36
0,22
0,48
0,38
0,34

0,4
0,34

0,5
0,66

659

0,26
0,22
03
03
0,28
0,1
0,2
0,32
0,28
0,5
0,18
0,5
0,38
0,48
0,24
0,22

528 448

0,36

0,3
0,34

0.4
0,34
0,36
0,34
0,24
0,34
0,38
0,32
0,34
0,32

0,3
0,42

0,5
0,46
0,36
0,58
0,44
0,38

0,2
0,32

0,4
0,28
0,38

03
0,44
0,38

455 310

0.4
0,44
0.4
04
0,42
0.4
0,46
0,5
0.4
0.4
0,38
0,62
0,58

0,44

0,4
0,38
0,36
0,42

03
0,48
0,38

0,4
0,36
0,32
0,32

FR

FR

NC N192 W182 ADK- FR 'A239 Va22 MAE ADK-

317 Mol7 B73 272

03
0,32
0,28
0,32
0,54
0,42
0,46
0,52
0,46
0,42
0,54

0,32
0,32

03

03
0,66
0,22
0,32
0,22
0,38
0,32

0,4
0,44
0,26
0,36
0,34

0,4
0,34

0,4
0,26

0,52
0,34
0,32
0,58
0,28
0,54
0,46
0,32

0,34
0,34
0,56
0,34
0,52
0,28
0,22

BN

0,32
0,48
0,68
0,48
0,32
0,38

818 632

1
0,34
0,94
0,32

03

9301 851
1
0,34 1
0,28 0,32 1
038 03 068

1



4.2.1. Molekiiler markorlere gore kiimeleme analizi

UPMGA yontemine gore yapilan dendogram Sekil 4.2°de verilmistir. Dendogram
incelendiginde cahsmada kullanilan 100 kendilenmis musir hattmin esas olarak I ve II olmak
tlizere ki ana gruba ayrildigimm1 gormekteyiz. 1. ana grubun Lancaster heterotik grubuna yakin,
I1. ana grubun ise Stiff Stalk heterotik grubuna yakm oldugunu soyleyebiliriz.

Materyal bolimiinde kullanima agik (public) olan 8 hattm heterotik gruplar1 Cizelge
3.2°de verilmisti. Bizim olusturdugumuz kiimeleme analizi sonucunda da; NC272, N192 ve
FR632 hatlar1 Stiff Stalk heterotik grubunu temsil eden FRB73 hattiyla aym grupta oldugu
goriilmistir. Sadece Va22 hatti Cizelge 3.2°de Lancaster heterotik grubunda g6zikmesine
ragmen bizim c¢ahsmamizda Stiff Stalk grubu igerisinde ¢kmustr. Cizelge 3.2°de A239 ve
WI182BN hatlarm heterotik gruplariyla ilgili herhangi bir kaynak bulinamamistir. Bizim
cahsmamizda bu iki hat Lancaster grubunda bulunmustur (Sekil 4.2).

I. ana grup altnda 55 hat, II. ana grup altnda da 45 hat yer almaktadw. I. ana grubun 5
alt gruba ayridigini, II ana grubun da 5 alt gruba ayrildigin1 gérmekteyiz. Kaln noktalarla
isaretlenmis 10 adet hat benzerlk matriksine gore biitin hatlara en uzak hatlar olarak
belirlenmis ve diallel cahgsmalar i¢in secimistir. Bu secilen hatlar; FRB73 hattmin bulundugu
Stiff’ Stalk heterotik grubuna yakm oldugu distiniilen 1.ana grupta ADK-913, ADK-848, ADK-
859, ADK-819 ve ADK-707 hatlar1 e FRMol7 hattmin bulundugu Lancaster heterotik
grubuna yakm oldugu diistinilen 2. ana grupta da ADK-893, ADK-310, ADK-720, ADK-713
ve ADK-908 hatlardr.
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4.3. Biyometrik Genetik Degerlendirmeler

Misrr kendilenmis hatlar1 arasmda 10x10 yarim diallel melezleme ile elde edilen 45 F1
kombinasyonu ve anaglart olan 10 kendilenmis hattan olusan toplam 55 genotip ile yapilan
denemede bitki boyu, koganda sira sayisi, sirrada tane sayisi, hasatta tane nemi, bin tane agrligi,
ciceklenme giin sayis1 ve tane verimi Ozellikleri icin elde edilen verilere ayr1 ayri uygulanan 6n
varyans analizi degerlendirmeleri ve biyometrik genetik degerlendirmelerden elde edilen
tahminler ile heterosis ve heterobeltiosis bulgulari, bunlarla ilgili yorumlar ve tartismalar her
Ozellik i¢cin ayri ayr asagida verilmis ve tartigilmustir.

4.3.1. Bitki boyu (cm)

Bitki boyu verilerine uygulanan, ©n varyans analizi, diallel varyans analizi, genetik
parametrelerin - tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve Ozel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis degerlerinden elde edilen sonuglar asagida

ayri ayrt sunulmus, yorumlanmig ve tartisilmustir.

4.3.1.1. On varyans analizi

Bitki boyu 6zelligi i¢in 6n varyans analizine iliskin sonuglar Cizelge 4.7’de verilmistir.

Bitki boyu verilerine uygulanan On varyans analizinde genotipler kareler ortalamasinin
0.01 diizeyinde Onemli bulunmus olmasi, denemenin genetik materyalinde yeterli genetik
varyabilitenin bulunduguna isaret etmektedir. Bu durum, bitki boyu 6zelligi i¢in biyometrik

genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 4.7. Bitki boyu (cm) verilerine uygulanan On varyans analizi degerleri

Varyasyon kaynaklar1 Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi1 F degeri
Tekerriir 2 32.88

Cesit 54 3297.15 25.13**
Hata 108 131.18

Toplam 164

*%:0.01 diizeyinde Onemli
Varyasyon Katsayisi : %4.27

Bitki boyu 6zelligi i¢cin varyasyon katsayisinin %4.27 gibi disiik bir deger olarak tahmin
edilmis olmasi ise bu denemeden elde edilen verilerin deneme teknigi ilkeleri agismdan saglik 11

olarak elde edildigini ve giivenilebilecegini vurgulamaktadir.

Denemede yer alan genotiplerin bitki boyu (cm) ve 6nemlilik gruplar1 Cizelge 4.8°de
verilmistir.

Cizelge 4.8’de goriildiigii gibi, bitki boylar1 187 ¢cm ile 310 cm arasmda degismistir.
Melezler i¢inde en diisik bitki boyu 245 cm ile ADK-859xADK-893 kombinasyonunda, en
yiksek bitki boyu 310 cm ile ADK-720xADK-848 ve ADK-893xADK-913

kombinasyonlarinda gozlenmistir (Cizelge 4.8).

F1 kombmasyonlar1 (ADK-859XADK-893 kombmasyonu harig) en uzun bitki boyuna
sahip anagtan daha uzun bitki boyuna sahiptir. Bu sonug, melez musr islahinda uygun genetik
potansiyele sahip kendilenmis hatlar arasmda yapilan melezleme cahsmalar1 ile daha uzun bitki

boyuna sahip F1’lerin elde edilebilecegini gostermektedir.
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Cizelge 4.8. Anac¢ ve F1’lerin ortalama bitki boyu (cm) ve 6nemlilik gruplari

Q /3 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | Dizi Ort.
ADK-310 | 197 pq 273 -k 255 k-m | 258 k-m | 267 h-I 250 Im 263 iFm 280 e-j 270 g-k 280 e-j 259.3
ADK-707 195 pq 263 iFm 285 c-h 280 e-j 293 a-e 283 d-h 290 b-f 262 j-m 297 a-e 272.1
ADK-713 187 q 270 g-k 280 e-j 293 a-e 283 d-h 303 a-c 283 d-h 280 e-j 269.7
ADK-720 207 p 300 a-d 310a 303 a-c 303 a-c 283 d-h 293 a-e 281.2
ADK-819 203 pq 290 b-f 282 d-i 293 a-e 267 h-1 300 a-d 276.2
ADK-848 207 p 250 Im 263 i-m 287 c-g 307 ab 275.0
ADK-859 200 pq 245 mn 267 h-1 298 a-e 267.4
ADK-893 227 no 293 a-e 310 a 280.7
ADK-908 213 op 273 f-k 269.8
ADK-913 247 m 288.5
Melez Ort. 281.3

Anag Ort. 208.3

Genel Ort. 268

EKOF (0.05) 18.54
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4.3.1.2. Diallel varyans analizi

Bitki boyuna iliskin diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik
dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 4.9°da verilmistir.

Cizelge 4.9°da goriildiigli gibi, yarm diallel varyans analiz tablosunda, eklemeli gen
etkisi ve genel kombinasyon yeteneginin tahminleyicisi (a), dominant gen etkisi (b), ortalama
dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen “b1” degeri, bir anagtaki dominant allellerin
toplanmasini belirleyen “b2” degeri, dominant allellerin anaglarda dagimis oldugunu gosteren
ve aym zamanda Ozel kombinasyon yetenegini de belirleyen “b3” degeri istatistiki olarak 0.01
diizeyinde 6nemli bulunmustur.

Hem “a” hem de “b” komponentinin Onemli bulunmasi bitki boyu ozelliginin
kontroliinde hem eklemeli hem de dominant gen etkilerinin 6nemli oldugunu ifade eder.

Cizelge 4.9°da biyometrik olarak onemli olarak belirlenen ‘b1 alt parametresi bu
Ozellik agismdan melezlerin kendi anaglarinin ortalamalarindan sapmalarinin 6nemli oldugunu
belirtmektedir. “b2” alt parametresinin biyometrik olarak 6nemli olmasi ise anaglarda daha ¢ok

dominant genlerin toplandigina isaret etmektedir.

Cizelge 4.9. Bitki boyu i¢cin elde edilen verilere uygulanan yarm diallel tablolarn varyans
analiz sonuglar1

Varyasyon kaynagi Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi F degeri
a 9 2362.5 18.01**
b 45 3496.17 26.65**
b1 1 129941.4 990.55**
b2 9 415.83 3.17**
bs 35 675.53 5.15**
Hata 108 131.18

*%:0.01 diizeyinde Snemli
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4.3.1.3. Genetik parametreler

Bitki boyu i¢in hesaplanmis genetik parametreler ve bu parametreler arasmdaki oranlar
ile varsaymlarin gecerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge 4.10°da

verilmistir.

Cizelge 4.10°da bitki boyu a¢ismdan, 10x10 yarm diallel melez semasma gore yapilan
degerlendirmede “t” degeri istatistiki olarak 0.01 diizeyinde 6nemli (4.03) bulunmustur. Bu
durum, regresyon hattt egiminin birim regresyon hatti eiminden olan sapmasmm giiven
smrrlar1 dismda kaldigini ve bdylece varsayimin gegersiz oldugunu gostermektedir. Bu sonuca
gore, 10x10 yarm diallel melez semasi i¢cin bitki boyu 6zelligini etkileyen genler arasmda
allellik olmayan bir interaksiyonun oldugu anlasilmaktadir. En biiylk Wr-Vr degerine sahip
dizileri olusturan anaglar (ADK-310, ADK-913 ve ADK-908) ve melezleri once teker teker
cikartimig “t” degeri yine Onemli ¢iktigi i¢cin ADK-310 ve ADK-913 anaglar1 birlikte analiz
dis1 brakilmigtir. Degerlendirme 8x8 diallel semasi iizerinden yapidiginda “t” degeri 6nemsiz
(1.98) ¢ikmis ve bitki boyu 6zelligi agismdan varsayimin 8x8 diallel semasi tizerinden gegerli
oldugu bulunmustur.

Bitki boyu fenotipik varyansin oluisumunda ¢evre varyansmin (E) katkis1 biyometrik
olarak Onemsizdir. Bu durum, fenotipik varyansin genetk varyanstan olustuguna isaret
etmektedir. Yani bitki boyu 6zelligi lizerinde genetik etkenlerin paymin, g¢evre etkenlerinden
daha fazla oldugu sdylenebilir.

Cizelge 4.10°da ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)2) 1°den biiyiik (4.51) olmas1
Ustin dominanth@n var oldugunu gostermektedir (Hayman 1957). Eklemeli varyans ile
dommnantlik varyans1 arasmdaki farkm (D-Hi) negatif olmasi, dominant gen varyansinin
eklemeli gen varyansindan biiyik oldugunu gostermektedir. Dominant ve resesif allellerin
frekansinm (H2/4H1) 0.25°¢ ¢ok yakm (0.24) bulunmasi, popiilasyonda dominant ve resesif
allellerin frekanslarmin esit oldugu ve bitki boyu 6zelligi bakimmdan yapilacak seleksiyonun
basar1 oranmin yiiksek olacagi sonucuna varmak miimkiindiir. Dommant ve resesif allellerin
yoniinii  belirleyen “F” degerinin pozitif bulunmus olmasi, dominant allellerin ¢ogunlukta
oldugunu ve Fi1’lerin anaglarmin ortalamalarini agtigini gostermektedir. Ayrica, “Hi1”in “H2”den
biiyiik olmast ve “b2” alt parametresmin de Onemli bulunmasi genlerin dagiisinda bir
esitsizligin oldugunu belirtmektedir.
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“H1” ve “H2”nin 6nemli bulunmas1 ve “D-Hi1” degerinin negatif ve dnemli ¢ikmasi, bitki
boyu 6zelliginin fenotipik olarak ortaya ¢ikisinda dominant gen etkisinin 6nemli rol oynadigini
ortaya koymaktadir.

Dominant ve resesif allellerin oranmin (KD/KR) 1’den biiyiikk (1.34) olmasi da
dommant allellerin ¢ogunlukta oldugunu desteklemektedir. Bitki boyu 6zelligi agisimdan, etkili
gen cifti sayisinin (K=4.49) en az 4 oldugu anlasiimaktadrr. incelenen 6zelligin genis anlamda
kaltim derecesi (Hg) 0.54 ve dar anlamda kahtim derecesi (Hd) ise 0.05 olarak bulunmustur.
Dar anlamda kaltim derecesinin diisiik olmasmnmn nedeni olarak eklemeli gen etkisinin kiiciik
ve Onemsiz olmasi disiiniilebilir. Kuramsal dominantlik swasi ile anaglarin gercek degerleri
arasmdaki korelasyon katsayismin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.87) olmasi, bitki boyu yiiksek
olan anaglarin dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir. Bu degerin -1’e oldukca yakm
olmast dominant allel etkisinin bitki boyu icin arttrict yonde etki yaptigmi sdylemek
miimk{ind iir.

Bitki boyunun dominant gen etkisinde oldugu ile ilgili bulgular, Yiice (1979), Rood ve
Major (1981), Altmbas ve ark. (1994), Konuskan (2006) ve Orhun (2010) ¢aligmalar1 ile uyum

igerisindedir.

Cizelge 4.10. Bitki boyu ozelliginde genetik varyans komponentleri, ilgili oranlar ve
varsayimlarm gegerlilik testleri

Genetik parametre | Tahmin (10x10) | Standart hata | Tahmin (8x8) | Standart hata
E 43.13 +114.68 37.27 +124.67
D 366.96 +380.33 209.61 +374.02
F 265.58 +877.54 277.06 +883.78
Ha 3262.96 +809.58 4261.95** +859.82
H2 3223.14 +688.05 4105.74** +748.04
D-Hi -2895.99 +680.46 -4052.34** +737.74
h? 17346.93 +460.55 18420.24** +501.67
(H1/D)1? 2.98 451

H2/4H; 0.25 0.24

KD/KR 1.28 1.34

K 5.38 4.49

Hg 0.62 0.54

Hd 0.10 0.05

Yr, Wr+Vr i¢in r -0.84 -0.87

t=(1-b)/SHb 4.03** 1.98

*%:0.01 diizeyinde OSnemli
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4.3.1.4. Wr-Vr grafigi

Bitki boyu 6zelligi i¢in varsaymin 8x8 diallel semasi {izerinden incelendiginden dolayi,
8 genotipe ait yarm diallel Fi1 generasyonlarinin olusturdugu popiilasyonda bitki boyu
bakimmdan hesaplanan varyans (Vrx) ve kovaryans (Wry) degerlerine ait Wr-Vr grafigi Sekil
4.3’de verilmistir.

Sekil 4.3°de bitki boyu ac¢ismdan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon dogrusunun
Y cksenini orijjinin altmda negatif yonde kestigi gorilmektedir (a:-484.798). Bu durum,
incelenen Ozelligin kalttiminda {stiin dominanthigin etkili oldugunu gostermektedir. Genetik
parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin  ((H1/D)2) 1°den biiyikk (4.51) olmasi

(Cizelge 4.9) da tstiin dommanthgmm varhgmni desteklemektedir.

Grafik iizerinde anaglara ait noktalarin daglhminda 7 (ADK-893) ve 8 (ADK-908)
numarali genotiplerin orijine yakm olmasi nedeniyle bu 6zellik acgismdan daha ¢ok dominant
genleri tasidigr ve yaklasik 7525 (dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu, 1 (ADK-
707), 3 (ADK-720), 4 (ADK-819), 5 (ADK-848) ve 6 (ADK-859) numarali anaglarin 50:50
(dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu, 2 (ADK-713) numarali anacn ise 25:75
(dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu ve orijinden en uzakta olmasi nedeniyle resesif

gen tagidigr anlasiimaktadir (Sekil 4.3).

585,52

0.00

Wy
/ﬁ?ﬂﬂ 0491 w24B875 1388,69

1-ADK-707, 2-ADK-713, 3-ADK-720, 4-ADK-819, 5-ADK-848, 6-ADK-859, 7-ADK-893, 8-ADK-908

Sekil 4.3. Bitki boyu igcin Wr/Vr grafigi
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4.3.1.5. Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi

Cizelge 4.11°de goriildiigli gibi, hem genel kombinasyon yetenegi hem de ozel
kombinasyon yetenegi istatistiki olarak 0.01 diizeyinde Onemli bulunmus ve genel
kombmasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine oram 1’den kiigiik olmustur. Bu oranin
1’den kiiciik olmasi, 6zel kombinasyon yeteneginin ve dolayisiyla dominant gen varyansinin
daha hakim ve onemli oldugunu isaret etmektedir. Bu bulgu, diallel melez analizinden elde
edilen (D-Hi1)’in negatif olmasi (Cizelge 4.10) ile de desteklenmektedir.

Bitki boyunda GKY ve OKY’nin énemli bulinmasiyla ilgili bulgular, Vasal ve ark.
(1993), Altmbas ve Tosun (1998), Siirmeli (2000), Turgut (2001), Turgut (2003), Balc1 (2004),
Cengiz (2006) ile Orhun (2010) ¢alismalar1 ile uyum igerisindedir.

Cizelge 4.11. Bitki boyu degerine iliskin genel (GKY) ve 6zel (OKY)kombinasyon yetenekleri
varyans analizinden elde edilen serbestlk dereceleri, kareler toplamu ve
ortalamalar;, F degerleri ve GKY/OKY oram

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F GKY /
kaynag derecesi toplam ortalamasi1 degeri | OKY
GKY 9 20852.5 2316.94 17.66**

OKY 45 157193.56 3493.19 26.63** | 0.66
Hata 108 14167.58 131.18

**:0.01 diizeyinde 6nemli

Cizelge 4.12 incelendiginde, en yiksek GKY etkisinin negatif yonde ADK-310 (-44.95)
anacmndan, en disik GKY etkisinin ADK-720 (-73.28) anacndan elde edildigi goriilmektedir.
En yiksek GKY etkisine sahip ADK-310 anaci fenotipik olarak 197 cm ve en disik GKY
etkisine sahip ADK-720 anac1 fenotipik olarak 207 cm bitki boyuna sahip olmuslardir (Cizelge
4.8).

Cizelge 4.12°de goriildiigii gibi, en yikksek OKY etkisi 35.47 ile ADK-720xADK-859
melezinden elde edilmis, bu kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 303 ¢cm olmustur. En
diisiik OKY etkisi gosteren melez ise —24.12 ile ADK-859XADK-893 kombinasyonu olmus ve
bu kombinasyona ait bitki boyu 245 c¢cm bulunmustur (Cizelge 4.8). Her anacm girdigi diziye
ait ortalama 0Ozel kombinasyon yetenegi degerlerine gore, ADK-720 (16.28) ve ADK-713
(15.73) genotiplerinin dahil oldugu diziler en yiikksek, ADK-310 (9.99) genotipinin dahil oldugu
dizi ise en diigiik degeri almustir.
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Cizelge 4.12. Bitki boyu 6zelliginde anaglara iliskin genel kombinasyon yetenekleri
yetenekleri etkileri (sij)

etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarma iliskin 6zel kombinasyon

/4 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913
ADK-310 -44.95*%* | 21.16** 5.47 -2.45 10.47* -5.51 14.63** 17.97** 18.25** 9.91
ADK-707 -67.73** | 3.25 13.66* 13.25* 27.27** 24.08** 17.41*%* -0.64 16.02**
ADK-713 -70.78** | 1.30 15.88** 29.91** 26.72** 33.38** 23.66** 2.00
ADK-720 -73.28** | 24.63** 35.33** 35.47** 22.13** 12.41* 4.08
ADK-819 -67.45*%* | 19.91** 18.38** 16.72** 0.33 15.33**
ADK-848 -62.73** | -12.59* -12.59* 21.02** 22.69**
ADK-859 -55.78** | -24.12** | 7.83 21.16**
ADK-893 -55.78** | 21.16** 19.50**
ADK-908 -48.56** | -6.89
ADK-913 -51.89**
OKY Dizi Ort. 9.99 15.05 15.73 16.28 14.99 13.94 12.40 12.40 10.79 11.53
OKY Genel Ort. | 13.31

SH(g) = 1.81, KF 0.05= 3.00, KF 0.01; 4.27

SH(sij) = 6.09, KF 0.05= 10.10, KF 0.01: 14.36

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli
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4.3.1.6. Heterosis ve heterobeltiosis

Bitki boyu oOzelliginde heterosis %14.75 ile %49.76 arasmda degismis, ortalama
heterosis degeri %35.23 olmustur (Cizelge 4.13). F1 kombinasyonlarmin tiimiinde heterosis
degerleri pozitif yonde ve 0.01 diizeyinde Onemli bulunmustur. Bitki boyu bakmundan
melezlerin tamamunin poztif yonde heterosis degeri gdostermesi bu kombinasyonlarm uzun
boyluluk yoniinden Onemli potansiyele sahip oldugunu ve bu ozellik icin melez ¢esit 1slahi

cahgmasinin basari sansmin yiiksek oldugunu gostermektedir.

Heterobeltiosis  degerlerine  bakildiginda, %7.93 ile %49.76 arasmda degisim
gostermekte ve ortalama heterobeltiosis degeri %29.58 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.13).

Tiim melez kombinasyonlarinda heterobeltiosis degerleri pozitif yonde ve dnemli bulunmustur.

F1 kombinasyonunun yapisinda ana¢ olarak yer alan kendilenmis hatlar ortalama
performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, anaglardan listiin olana gore hesaplanan
heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastrildiginda wslah teknigi acisnda {istlin anaca gore
hesaplanan heterobeltiosis daha degerlidir. Ciinki, heterobeltiosis her ki ana¢ performansini

da asan performansin gostergesidir.

Cizelge 4.13 incelendiginde, ADK-720 kendilenmis hattm  girdigi melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis degeri %35.42 ile en yiiksek olmustur. Bu sonug,
bu hattm melez misir slah programlarinda bitki boyunu arttiric1 anag olarak kullanilabilece gini

gostermektedr.
Bitki boyu ile ilgili ortalama heterosis ve heterobeltiosisin poztif ¢ikmast ile ilgili

bulgular, Yidiz (1995), Altmbas (1995) ve Dede ve ark. (2001) cahsmalar1 ile

desteklenmektedir.
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Cizelge 4.13. Bitki boyuna (cm) iliskin heterosis (Ht) ve heterobeltiosis (Hb) degerleri (%) ve dnemlilikleri

/3 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | Ort.
ADK-310 |_Ht 39.20%* [ 32.81** | 27.72** |33.50** | 23.76%* | 32.49** |[32.08** |31.71** | 26.13** | 31.05
Hb 38.58** | 29.44** | 24.64** |31.53** | 20.77** | 31.50** | 23.35** |26.76** | 13.36** | 26.66
ADK.707 |_HE 37.70%* | 41.79%* | 40.70** | 45.77** | 43.29%* | 37.44** | 28.43** | 34.39** | 38.76
Hb 34.87** | 37.68%* | 37.93** | 41.55** | 41.50** | 27.75** | 23.00** | 20.24** | 33.68
ADK.713 L 37.06%* | 43.50** | 48.73** | 46.25** | 46.38** | 41.50** | 29.07** | 40.34
Hb 30.43%* | 37.93** | 41.55** | 41.50** | 33.48** | 32.86** | 13.36** | 32.82
ADK.720 L 46.34%* | 49.76** | 48.89** | 39.63** | 34.76** | 29.07** | 39.45
Hb 44.93** | 49.76** | 46.38** | 33.48** [ 32.86** | 18.62** | 35.42
ADK-819 |t 41.46** | 39.95** | 36.28** |[28.37** | 33.33** | 38.17
Hb 40.10** | 38.92** [ 29.07** | 25.35** | 21.46** | 34.14
ADK.g4g |_HE 22.85** | 21.20%* [ 36.67** | 35.24** | 36.16
Hb 20.77** | 15.86*%* | 34.74** | 24.29** | 32.15
Ht 14.75** | 29.30** | 33.33** | 34.57
ADK-859
Hb 7.93* 25.35%* | 20.65** | 30.50
Ht 33.18** | 30.80** | 32.42
ADK-893 Hb 20.07** | 25.51** | 25.06
Ht 18.70** | 31.40
ADK-908 Hb 10.53** | 26.72
Ht 30.01
ADK-913 =mp 18.67

Ort. Ht: %35.23, Ort. Hb: %29.58
10.05=1.658, t0.01=2.358

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli
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Incelenen popiilasyonda yarm diallel varyans analiz tablosunda, eklemeli varyans (a),
dominantlik varyansi (b) ve unsurlar1 (b1, bz, b3) 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.9). Yarm
diallel melez analizi sonucunda dominantlik varyanslar1 (Hi ve H2) ile D-Hi’in negatif ve
onemli oldugu saptanmistir (Cizelge 4.10). Uyum yetenekleri varyans analizi yontemine gore
degerlendirmede de hem eklemeli varyansa karsiik gelen GKY hem de dominantlik varyansina
karsik gelen OKY onemli bulnmustur (Cizelge 4.11). Incelenen ii¢ ydntem
karsilagtirildiginda sonuglarin farkh oldugu goriilmektedir. Ancak, Hayman (1954a)’ya gore
yapilan analiz esas alndiginda, bitki boyu yoniinden dominantlik varyansin hakim oldugunu

sOyleyebiliriz.

Ortalama dominantlik derecesinin  ((H1/D)¥2) 1°den biiyik (4.51) olmasy, Wr/Vr
grafifinde regresyon dogrusunun Y eksenini orjinin altnda negatif yonden kesmesi iistiin
dominantligin etkili oldugunu gostermistir. Kuramsal dominantlik ile anaglarin ortalama
degerleri arasmda negatif korelasyon bulunmasi (-0.87), bitki boyu uzun olan genotiplerin
dominant genleri tasidigini1 gdstermistir. Melez popiilasyonda dar anlamda kahtim derecesi 0.05
olarak diisiik bulunmas1 eklemeli gen etkisinin kii¢iik ve 6nemsiz oldugu anlamma geldiginden

bitki boyu 6zelligi i¢in dominant gen varyansinin hakim oldugunu sdyleyebiliriz.

4.3.2. Kocanda sira sayisi

Koganda sra sayist verilerine uygulanan; On varyans analizi, diallel varyans analizi,
genetik parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis degerlerinden elde edilen sonuclar asagida

ayri ayri sunulmus, yorumlanmig ve tartisilmustir.
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4.3.2.1. On varyans analizi

Koganda swra sayisi igin On varyans analizine iliskin sonuglar Cizelge 4.14°de

verilmistir.

Kocanda sra sayis1 verilerine uygulanan On varyans analizinde genotipler kareler
ortalamasinin 0.01 diizeyinde 6nemli bulunmus olmasi, denemenin genetik materyalinde yeterli
genetlk varyabilitenin bulunduguna isaret etmektedir. Bu durum, koganda swa sayist ozelligi

icin biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini gostermektedir.
Kocanda sra sayis1 Ozelligi icin varyasyon katsayisinin %35.37 gibi diisik birr deger

olarak tahmin edilmis olmasi ise bu denemeden elde edilen verilerin deneme teknigi ilkeleri
acismdan saghkl olarak elde edildigini ve giivenilebilecegini vurgulamaktadir.

Cizelge 4.14. Kocanda sira sayis1 verilerine uygulanan On varyans analizi degerleri

Varyasyon kaynaklar1 Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi1 F degeri
Tekerriir 2 0.70

Cesit 54 6.85 9.54**
Hata 108 0.72

Toplam 164

*%:0.01 diizeyinde Onemli
Varyasyon Katsayisi : %5.37

Denemede yer alan genotiplerin kocanda swa sayist ve Onemlilik gruplant Cizelge
4.15’de verilmistir.

Cizelge 4.15°de goriildigii gibi, koganda swa saylar1 12.67 ile 18.33 swra arasinda
degismistir. Melezler icinde en az sra sayis1 13.33 sra e ADK-720xADK-908 ve ADK-
720xADK-913 kombinasyonlarinda, en fazla swra sayisi 18.33 swra ile ADK-707xXADK-819,
ADK-707xADK-859 ve ADK-819xADK-859 kombinasyonlarinda gozlenmistir (Cizelge
4.15).
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Cizelge 4.15. Ana¢ ve F1’lerin ortalama koganda srra sayis1 ve dnemlilik gruplari

Q/ 3 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | Dizi Ort.
ADK-310 | 14.33 il | 16.33c-g | 15.00 g-k | 15.00 g-k | 17.00 a-e | 15.67 e-i | 16.67 b-f | 17.67 a-c | 14.33 i | 15.33 fj 15.73
ADK-707 16.33¢c-g | 17.00a-e | 15.00 g-k | 18.33 a 16.33¢c-g | 18.33a 17.00 a-e | 15.00 g-k | 16.33¢c-g | 16.60
ADK-713 15.67e-i | 1467 h-1 | 15.67e-i | 16.67bf | 18.00ab | 16.00d-h | 14.33 1 | 16.00d-h | 15.90
ADK-720 13.33Im | 13.37 k-m | 14.67 h-1 | 16.00d-h | 14.67 h-l | 13.33Im | 13.33Im 14.34
ADK-819 17.33a-d | 17.33a-d | 18.33a 17.67 a-c | 15.00 g-k | 16.67 b-f | 16.67
ADK-848 14.00 j-m | 16.67 bf | 15.67 e-i | 14.67 h-1 | 15.33 f-] 15.70
ADK-859 18.33 a 17.33a-d | 17.67 a-c | 16.00d-h | 17.33
ADK-893 17.00 a-e | 14.67 h-1 | 16.33c-g | 16.40
ADK-908 12.67m | 13.67 k-m | 14.53
ADK-913 13.67 k-m | 15.27
Melez Ort. 15.91
Anag Ort. 15.27
Genel Ort. 15.79
EKOF (0.05) | 1.44
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4.3.2.2. Diallel varyans analizi

Kocganda sira sayisma iliskin diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 4.16°da verilmistir.

Cizelge 4.16°da gorildiigi gbi, yarm diallel varyans analiz tablosunda, eklemeli gen
etkisi ve genel kombinasyon yeteneginin tahminleyicisi (a), dominant gen etkisi (b), ortalama
dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen “b1” ve dominant allellerin anaclarda dagilmis
oldugunu gosteren ve aym1 zamanda 6zel kombinasyon yetenegini de belirleyen “bs” istatistiki
olarak 0.01 diizeyinde Onemli, bir anactaki dominant allellerin toplanmasmi belirleyen “b2”

komponenti ise 6nemsiz bulunmustur.

Burada hem “a”, hem de “b” komponentinin 6nemli bulinmasi kocanda sira sayisinin
kontroliinde hem eklemeli hem de dominant gen etkilerinin 6nemli oldugunu ifade etmektedir.
Diger taraftan “b1”in  Onemh olmasi, Fi’lern anaglardan farkmin Onemli oldugunu

gostermektedir.

Cizelge 4.16. Kocanda sra sayisi i¢in elde edilen verilere uygulanan yarm diallel tablolarin
varyans analiz sonuglar1

Varyasyon kaynagi Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi1 F degeri
a 9 33.42 40.25**
b 45 1.64 1.97**
b1 1 11.65 14.03**
b2 9 1.53 1.84

bs 35 1.38 1.66**
Hata 108 0.83

**:0.01 diizeyinde 6nemli

4.3.2.3. Genetik parametreler

Koganda sira sayist igin hesaplanmig genetik parametreler ve bu parametreler arasmdaki
oranlar ile varsaymlarin gecerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge
4.17°de verilmistir.
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Kocanda swra sayist fenotipik varyansin olusumunda c¢evre varyansinin (E) katkist
biyometrik olarak onemsizdir. Bu durum, fenotipik varyansin genetik varyanstan olustuguna
isaret etmektedir. Yani koganda sira sayist 6zelligi iizerinde genetik etkenlerin paymin, cevre
etkenlerinden daha fazla oldugu soylenebilir.

Cizelge 4.17°de ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)Y2) 1°den kiigik (0.99) olmas1
kismi dommnanthiligin var oldugunu gostermektedir. Eklemeli gen varyansinin (D) 6nemli
bulunmas1 ve eklemeli varyans ile dominantlik varyansi arasmdaki farkm (D-Hi) pozitif olmasi
eklemeli gen varyansmin, dommant gen varyansindan biiyiik oldugunu gostermektedir.
Dominant ve resesif allellerin frekansinin  (H2/4H1) 0.25°den farkh (0.36) bulunmasi
poplilasyonda dommant ve resesif allellerin frekanslarinin esit olmadii anlasiimaktadir.
Dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen F degermnin pozitif (1.02) bulunmus olmasi,
dominant allellerin ¢ogunlukta oldugunu ve Fi’lerin anaglarmin  ortalamalarini  astigini

gostermektedir.

Cizelge 4.17. Koganda srra sayis1 0zelliginde genetik varyans komponentleri, ilgili oranlar ve
varsaymmlari gecerlilik testleri

Genetik parametre Tahmin Standart hata
E 0.24 +0.27
D 4.06** +0.88
F 1.02 +2.03
Ha1 3.95 +1.88
Ho 5.7** +1.6
D-H1 0.11 +1.58
h? 1.22 +1.07
(H1/D)1? 0.99

H2/4H:1 0.36

KD/KR 1.29

K 0.21

Hg 0.73

Hd 0.51

Yr, Wr+Vr i¢in r -0.05

t=(1-b)/SHb 2.31

*%:0.01 diizeyinde Onemli

Dominant ve resesif allellerin oranmin (KD/KR) 1’den biiyiik (1.29) olmasi dominant
allellerin cogunlukta oldugunu gostermektedir. Incelenen oOzellik agismdan, etkili gen cifti
saysmin 1’in altmda (K=0.21) oldugu icin etkili gen sayis1 tespit edilememistir. Incelenen
ozelligin genis anlamda kahtim derecesi (Hg) 0.73 ve dar anlamda kalitim derecesi (Hd) ise
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0.51 olarak bulunmustur. Kuramsal dominantlik siwrasi ile anaglarin gergek degerleri arasmdaki
korelasyon katsayisiin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.05) bulunmas1 koganda sira sayisinin yiiksek

olan anaglarm dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir.

Kocanda sra sayisi eklemeli gen varyansinin biiyiik oldugu sonucu, Dede ve ark.
(2001), Cengiz (2006) ve Orhun (2010) tarafindan da desteklenmektedir.

4.3.2.4. Wr-Vr grafigi

Segilen 10 genotipe ait yarm diallel F1 generasyonlarinin olusturdugu popiilasyonda
koganda sira sayist bakmmindan hesaplanan varyans (Vrx) ve kovaryans (Wry) degerlerine ait

Wr-Vr grafigi Sekil 4.4’te verilmistir.

Sekil 4.4’te kocanda sra sayisi agismdan Wr-Vr grafifi incelendiginde, regresyon
dogrusunun Y eksenini orijinin {stiinde pozitif yonde kestigi goriilmektedir (a:0.828). Bu
durum, incelenen oOzelligin kahtiminda kismi dommantligin etkili oldugunu gostermektedir.
Genetik parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin  ((H1/D)2) 1°den kiicikk (0.99)

olmasi (Cizelge 4.17) da kismi dominantligin varligini desteklemektedir.

3.59

—_

[}

o
o

0.00

Wt
ale2s b0517 w4300 3.00

1-ADK-310, 2-ADK-707, 3-ADK-713, 4-ADK-720, 5-ADK-819, 6-ADK-848, 7-ADK-859, 8-ADK-893,
9-ADK-908, 10-ADK-913

Sekil 4.4. Koganda sira saysi icin Wr/Vr grafigi
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Grafik ilizerinde anaglara ait noktalarm dagiiminda 4 (ADK-720) numarali genotipin
orijine yakm olmast nedeniyle bu Ozellk acismdan daha ¢ok dominant genleri tasidigi ve
yaklagik 75225 (dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu, 1 (ADK-310), 2 (ADK-707)
3 (ADK-713), 6 (ADK-848), 7 (ADK-859), 8 (ADK-893) ve 10 (ADK-913) numarali anaglarin
50:50 (dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu, 5 (ADK-819) ve 9 (ADK-908) numarali
anaclarin ise 25:75 (dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu ve orijinden en uzakta
olmalar1 nedeniyle resesif gen tasidigi anlasilmaktadir. Ayrica 7 (ADK-859) numarali anacin
regresyon hattmdan uzak olmasi epistatik gen etkisinin mevcut olabilecegini gostermekted ir
(Sekil 4.4).

4.3.2.5. Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi

Cizelge 4.18’de goriildiigli gibi, hem genel kombinasyon yetene§i hem de ozel
kombinasyon yetene§i istatistiki olarak 0.01 diizeyinde Onemli bulunmus ve genel
kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orant 1’den biiyiik olmustur. Bu oranin
1’den biiyik olmasi, genel kombinasyon yeteneginin ve dolaysiyla eklemeli gen varyansinin
daha hakim ve onemli oldugunu isaret etmektedir. Bu bulguyu, diallel melez analizinden elde
edilen (D-Hi1)’in pozitif olmasi (Cizelge 4.17) bulgusu da desteklemektedir.

Cizelge 4.18. Kocganda sra sayis1 degerine iliskin genel (GKY) ve 6zel (OKY) kombinasyon
yetenekleri varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplam
ve ortalamalari, F degerleri ve GKY/OKY oram

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F GKY /
kaynag derecesi toplanu ortalamasi degeri | OKY
GKY 9 298.58 33.18 46.23**

OKY 45 71.07 1.58 2.2** 21.01
Hata 108 77.5 0.72

*%:0.01 diizeyinde

Onemli

Cizelge 4.19 incelendiginde, en yikksek GKY etkisinin ADK-720 (0.4) anacindan, en
diisik GKY etkisinin ADK-848 (-1.37) anacindan elde edildigi goriilmektedir. En yiiksek GKY
etkisine sahip ADK-720 anaci fenotipik olarak 13.33 sra ve en diisik GKY etkisine sahip
ADK-848 anac1 fenotipik olarak 14 koganda sira sayisma sahip olmuslardir (Cizelge 4.15).
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Cizelge 4.19°da goriildiigii gbi, en yiksek OKY etkisi 2 ile ADK-859xADK-908
melezinden elde edimis, bu kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 17.67 koganda sira
sayist olmustur. En diisik OKY etkisi gdsteren melez ise —1.53 ile ADK-720xADK-819
kombmasyonu olmus ve bu kombinasyona ait kocanda sra sayist 13.37 bulunmustur (Cizelge
4.15). Her anacn girdigi diziye ait ortalama 6zel kombinasyon yetenegi degerlerine gore, ADK -
819 (0.29) genotipin dahil oldugu dizi en yiiksek, ADK-893 (-0.17) genotipinin dahil oldugu
dizi ise en diigiik degeri almugtur.

4.3.2.6. Heterosis ve heterobeltiosis

Koganda swra sayst Ozelliginde heterosis %-12.79 ile %14.00 arasmda degismis,
ortalama heterosis degeri %4.31 olmustur (Cizelge 4.20). Heterobeltiosis degerlerine
bakildiginda, %-22.85 ile %9.50 arasmda degisim gostermekte ve ortalama heterobeltiosis
degeri %-2.77 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.20).

F1 kombinasyonunun yapismda ana¢ olarak yer alan kendilenmis hatlar ortalama
performansia gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, anaglardan {istiin olana gore hesaplanan
heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastrildiginda wslah teknigi acismda {stlin anaca gore
hesaplanan heterobeltiosis daha degerlidir. Ciinkii, heterobeltiosis her iki ana¢ performansini

da asan performansin gostergesidir.

Cizelge 4.20 incelendiginde, ADK-848 kendilenmis hattm  girdigi melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis degeri %1.99 ile en yiiksek olmustur. Bu sonug,
bu hattm melez musr islah programlarinda kocanda swa sayisini arttrict  anag olarak

kullanilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 4.19. Koganda sira sayisi Ozelliginde anaglara iliskin genel kombinasyon

kombinasyon yetenekleri etkileri (sij)

yetenekleri

etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina iliskin 6zel

/4 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913
ADK-310 -1.01** -0.12 -0.73 0.71 0.55 0.36 -0.46 1.42** -0.05 0.36
ADK-707 -0.63** 0.36 -0.20 0.78* -0.08 0.20 -0.16 -0.09 0.56
ADK-713 -0.25* 0.09 -0.97* 0.88* 0.69 -0.43 -0.23 0.85*
ADK-720 0.40** -1.53** 0.51 0.13 -0.43 0.31 -0.38
ADK-819 -0.13 1.02* 0.20 0.31 -0.49 0.39
ADK-848 -1.37*%* -0.43 -0.35 0.42 0.40
ADK-859 -0.58** -0.50 2.00*%* -0.65
ADK-893 -0.05 -0.32 0.56
ADK-908 -0.65** -0.24
ADK-913 -0.93**
OKY Dizi Ort. 0.08 0.14 -0.04 0.09 0.29 0.12 -0.10 -0.17 -0.09 0.13
OKY Genel Ort. | 0.05

SH(g) = 0.13, KF 0.05= 0.22, KF 0.01; 0.31
SH(si) = 0.45, KF 0.05= 0.75, KF 0.01: 1.06

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli
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Cizelge 4.20. Koganda sira sayisma ilisgkin heterosis (Ht) ve heterobeltiosis (Hb) degerleri (%) ve dnemlilikleri

573 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-8509 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | O,
A~ Dr.at0 L 6505 0 8,467 7397 1062~ | 2.08 280 | 6.15 950~ | 7.06
Hb 0 778 .68 1.90 9.35% 0.06% 394 0 6.08% 1.08
Dr7o7 L 5057 115 8o~ | 7.68% 577 501 345 887 [ 562
Hb .10 81 577 0 0 0 81 |0 0.71
A Dr1a L 117 5.03 237 | 5.88% 205 113 907~ 320
Hb 5385 [ 955% 635" ~1.80 5.88% 8.55% 511 65
it 12797 | 7.35% 107 376 752 176 0.49
ADK-720 | 27855 [ 4.79 VA B R A 279 631
it 1065 | 2.80 5,04 0 7555 549
ADK-819 \-pp 0 0 1.6 T340 381 787
it 317 [ 110 1000 | 1080% | 8.19
ADK-848 g -9.06 780 279 9.50% 1.99
it 1.9 4.0 |0 365
ADK-859 g 5.6 3.60 27T [ 6.04
it 111 6.49% 1.89
ADK-8%3 |- 3% | -3.94 7.96
it 38 .44
ADK-908 Hb 0 474
it 5.00
ADK-913 [T e

Ort. Ht: %4.31 Ort. Hb: %-2.77
10.05=1.658, t0.01=2.358

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli
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Incelenen popiilasyondan yarm diallel varyans analiz tablosu, diallell melez analizi ve
uyum Yyetenekleri varyans analizi yontemlerine gére degerlendirmede eklemeli ve dominant gen
varyanslar1 onemli buluinmustur (Cizelge 4.16, 4.17, 4.18). Uc degerlendirme ydntemine gore
elde edilen eklemeli (a, D, GKY) ve dominant (b, H2, OKY) gen etkisi komponentlerinin

Onemlilikleri arasmda bir benzerlk vardrr.

Koganda sra sayst icin ortalama dominanthk derecesinin ((H1/D)2) 1°den kiigiik
(0.99) olmas1 ve Wr/Vr grafiginde regresyon dogrusunun Y eksenini orijinin Ustlinde pozitif
yonden kesmesi kismi dominantliligin etkili oldugunu gostermistir. Kuramsal dominantlik ile
anaclarin ortalama degerleri arasmda negatif korelasyon bulunmasi (-0.05), kocanda fazla sira
sayisma sahip genotiplerin dominant genleri tagidigini gostermistir.

4.3.3. Sirada tane sayisi

Srada tane saywis1 verilerine uygulanan; On varyans analizi, dialle]l varyans analizi,
genetik parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis degerlerinden elde edilen sonuglar asagida

ayri ayri sunulmus, yorumlanmig ve tartisilmustir.

4.3.3.1. On varyans analizi

Srrada tane sayist i¢in On varyans analizine iliskin sonug ¢izelgesi (Cizelge 4.21) asagida

verilmistir.

Srada tane saysst verilerine uygulanan On varyans analizinde genotipler kareler
ortalamasmm 0.01 diizeyinde 6nemli bulunmus olmasi, denemenin genetik materyalinde yeterli
genetlk varyabilitenin bulunduguna isaret etmektedir. Bu durum, srada tane sayis1 6zelligi icin
biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini gostermektedir.
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Srrada tane sayis1 0zelligi i¢in varyasyon katsayisiin %6.95 gibi diisik bir deger olarak
tahmin edilmis olmasi ise bu denemeden elde edilen verilerin deneme teknigi ikeleri agisindan
saghkli olarak elde edildigini ve giivenilebilecegini vurgulamaktadir.

Cizelge 4.21. Srrada tane sayis1 verilerine uygulanan On varyans analizi degerleri

Varyasyon Kaynaklari Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi F degeri
Tekerriir 2 18.09

Cesit 54 75.14 9.77**
Hata 108 7.69

Toplam 164

*%:0.01 diizeyinde Snemli
Varyasyon Katsayisi : %6.95

Denemede yer alan genotiplerin sirada tane sayisi1 ve 6nemlilik gruplart Cizelge 4.22°de

verilmistir.

Cizelge 4.22°den goriildiigii gibi, swrada tane sayisi 24.33 e 50.67 arasmda degismistir.
Melezler i¢inde en az sirada tane sayisi 34 ile ADK-707xXADK-713 kombinasyonunda, en fazla
sirada tane sayist 50.67 ile ADK-893xADK-908 kombinasyonlarinda gozlenmistir (Cizelge
4.22).

95



Cizelge 4.22. Anaglar ve F1’lerin ortalama srada tane sayis1 ve 6nemlilik gruplari

/4 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | Dizi Ort.
ADK-310| 35.67 p-s | 39.00k-q | 39.67 hp | 37.00 m-r | 44.00 b-h | 46.33 a-c | 40.67 f-n | 46.00 b-d | 46.67 a-c | 44.33 b-g | 41.93
ADK-707 24.33 u 34.009-t |37.33Fr |34.330-t | 41.67d-1 | 42.33c-k | 41.67 d-1 | 37.67 I-r | 39.00j-p | 37.13
ADK-713 32.00st |36.67nr |41.33e-m| 41.67d-l1 | 41.67 d-1 | 38.00 k-q | 43.00 c-j | 37.33 |-r | 38.53
ADK-720 30.67t 42.67c-j | 41.67d-1 | 39.33p |43.33¢c-j | 39.67 h-p | 39.00j-p | 38.73
ADK-819 32.00st | 43.67b-i | 48.00ab | 44.33 b-g| 45.67 b-e | 39.00 j-p | 41.50
ADK-848 36.00 0-s | 40.33g-0 | 41.00 f-n | 43.00 c-j | 46.33 a-c | 42.17
ADK-859 33.33r-t | 39.33p | 40.00 g-p | 44.33 b-g | 40.93
ADK-893 39.67 h-p | 50.67a | 45.00 b-f | 42.90
ADK-908 30.67 t 43.00 c-j | 42.00
ADK-913 31.67st | 40.90
Melez Ort. 41.57

Anag Ort. 32.60

Genel Ort. 39.94

EKOF (0.05) 4.55
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4.3.3.2. Diallel varyans analizi

Srada tane sayisma iliskin diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 4.23’te verimistir.

Cizelge 4.23’te goriildiigli gibi, yarm diallel varyans analiz tablosunda, eklemeli gen
etkisi ve genel kombinasyon yeteneginin tahminleyicisi (a), dominant gen etkisi (b), ortalama
dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen “bi1”, bir anagta dominant allellerin toplanmasini
belirleyen “b2”, dominant allellerin anaglarda dagimis oldugunu gosteren ve ayni zamanda 6zel
kombinasyon yetenegini de belirleyen “bs” parametresi istatistiki olarak onemli bulunmustur.

Cizelge 4.23’de biyometrik olarak onemli belilenen “bi1 alt parametresi bu 6zellik
acisndan melezlerin  kendi anaglarinin ortalamalarindan sapmalarinin  6nemli  oldugunu
belirtmektedir. “b2* alt parametresinin biyometrik olarak 6nemli olmasi ise anaglarda daha ¢ok
dominant genlerin toplandigina isaret etmektedir. Burada hem “a@” ve hem de ‘b~
parametresinin Onemli bulunmasi srada tane sayisinin kontrolinde hem eklemeli hem de

dommant gen etkilerinin 6nemli oldugunu ifade etmektedir.

Cizelge 4.23. Srada tane sayis1 icin elde edilen verilere uygulanan yarm diallel tablolarin
varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynag Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi1 F degeri
a 9 116.01 15.09**
b 45 65.31 8.49**
b1 1 1958.84 254.78**
b2 9 19.69 2.56*

bs 35 22.94 2.98**
Hata 108 7.69

*:0.05 diizeyinde Onemli, **:0.01 diizeyinde 6nemh

4.3.3.3. Genetik parametreler

Srrada tane sayist icin hesaplanmis genetik parametreler ve bu parametreler arasmdaki
oranlar ile varsaymlarin gegerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge 4.24°te

verilmistir.
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Swrada tane sayis1 fenotipik varyansi olusumunda c¢evre varyansinin (E) katkisi
biyometrik olarak onemsizdir. Bu durum, fenotipik varyansin genetik varyanstan olustuguna
isaret etmektedir. Yani swada tane sayisi Ozelligi lizerinde genetik etkenlerin paymin, cevre
etkenlerinden daha fazla oldugu soylenebilir.

Cizelge 4.24’te ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)Y2) 1°den biiyikk (1.97) olmas1
istin dommantlihigin var oldugunu gostermektedir. Eklemeli varyans ile dommantlik varyansi
arasindaki farkm (D-Hi) negatif olmasi dominant gen varyansimnin eklemeli gen varyansindan
bilylk oldugunu gostermektedir. Dominant ve resesif allellerin frekansmin (H2/4H1) 0.25°e
yakm (0.24) bulunmas1 popiilasyonda dominant ve resesif allellerin frekanslarinin esit oldugu
ve o Ozellk icin seleksiyonun basarih olabilecegi anlasiimaktadir. Dominant ve resesif
allellerin yoniinii belirleyen F degerinin pozitif (15.76) bulunmus olmasi, dominant allellerin
cogunlukta oldugunu ve Fi’lerin, anaclarmin ortalamalarini astigini gostermektedir. Ayrica,
“Hi”in “Hz2”den biiyik olmasi ve ‘b2 alt parametresinin de Onemli bulunmasi genlerin
dagihsinda bir esitsizligin oldugunu belirtmektedir.

“Hi*“ ve “H2”nin 6nemli bulunmasit ve “D-Hi“ degermin negatif ve Onemli ¢kmasi
srrada tane sayis1 Ozelliginin fenotipik olarak ortaya ¢ikismda dommant gen etkismin Onemli

rol oynadigin1 sdyleyebiliriz.

Cizelge 4.24. Srrada tane sayis1 Ozelliginde genetikk varyans komponentleri, ilgili oranlar ve
varsayimlarm gegerlilik testleri

Genetik parametre Tahmin Standart hata
E 2.63 +3.26
D 21.17 +10.8
F 15.76 +24.92
Hi 82.05** +22.99
Ha 79.72%* +19.54
D-Hi -60.88* +19.32
h? 258.29** +13.08
(H1/D)*2 1.97

H2/4H; 0.24

KD/KR 1.47

K 3.24

Hg 0.60

Hd 0.22

Yr, Wr+Vr i¢in r -0.64

t=(1-b)/SHb 0.95

*:0.05 diizeyinde Onemli, ** :0.01 diizeyinde Onemh
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Dominant ve resesif allellerin oranmin (KD/KR) 1’den biiyiikk (1.47) olmasi da
dominant allellerin ¢ogunlukta oldugunu desteklemektedir. Incelenen o6zellik agismdan, etkili
gen cifti sayisinin (K=3.24) en az 3 oldugu anlagimaktadrr. Incelenen 6zelligin genis anlamda
kalitim derecesi (Hg) 0.6 ve dar anlamda kaltim derecesi (Hd) ise 0.22 olarak bulunmustur.
Kuramsal dommantlik swrasi ile anaclarin gergcek degerleri arasindaki korelasyon katsayisinin
[ryr, (Wr+Vr)] negatif olmasi1 (-0.64)srada tane sayisi yikksek olan anaglarm dominant genlere
sahip oldugunu gostermektedir.

4.3.3.4. Wr-Vr grafigi

Segilen 10 genotipe ait yarrm diallel F1 generasyonlarinin olusturdugu popiilasyonda
srrada tane sayis1 bakimmndan hesaplanan varyans (Vrx) ve kovaryans (Wry) degerlerine ait Wr-

Vr grafigi Sekil 4.5’de verilmistir.

28,11

a0

0.00

Wt
11,061 B0OFF w23757 34 B3

1-ADK-310, 2-ADK-707, 3-ADK-713, 4-ADK-720, 5-ADK-819, 6-ADK-848, 7-ADK-859, 8-ADK-893,
9-ADK-908, 10-ADK-913

Sekil 4.5. Srrada tane sayis1 icin Wr/Vr grafigi
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Sekil 4.5°de srada tane sayst agismdan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon
dogrusunun Y eksenini orijinin altmda negatif yonde kestigi gorilmektedir (a:-11.061). Bu
durum, incelenen ozelligin kaltiminda {stiin dommantligin etkili oldugunu gostermektedir.
Genetk parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)Y2) 1’den biiyik (1.97)
olmas1 (Cizelge 4.24) da istiin dominanthgin varhgini desteklemektedir.

Grafik ilizerinde anaglara ait noktalarm daghminda 6 (ADK-848) numarali genotipin
orijine yakm olmasi nedeniyle bu 6zelik acgismdan daha ¢ok dominant genleri tasidigi ve
yaklagik 75225 (dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu, 1 (ADK-310), 3 (ADK-713),
4 (ADK-720), 7 (ADK-859) ve 8 (ADK-893) numarali anaglarm 50:50 (dominant allel : resesif
allel) bolgesinde oldugu, 2 (ADK-707), 5 (ADK-819), 9 (ADK-908) ve 10 (ADK-913)
numarali anaglarm ise 25:75 (dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu ve orijinden en

uzakta olmalar1 nedeniyle resesif gen tasidigi anlagilmaktadir.

4.3.3.5. Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi

Cizelge 4.25°de goriildiigii gbi, hem genel kombinasyon yetene§i hem de ozel
kombinasyon yetenegi istatistiki olarak 0.01 diizeyinde Onemli bulunmus ve genel
kombmasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den biiyiik olmustur. Bu oranin
1’den biiyik olmasi, genel kombinasyon yeteneginin ve dolaysiyla eklemeli gen varyansinin
daha hakim ve 6nemli oldugunu isaret etmektedir.

Cizelge 4.25. Srrada tane sayis1 degerine iliskin genel (GKY) ve 6zel (OKY) kombinasyon
yetenekleri varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplam
ve ortalamalari, F degerleri ve GKY/OKY orant

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F ,
kaynag derecesi toplamu oOrtalamasi1 degeri GRY JOKY
GKY 9 1097.35 121.93 15.85**

OKY 45 2960.36 65.79 8.55** 1.85

Hata 108 830.96 7.69

**:0.01 diizeyinde Onemli
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Cizelge 4.26 incelendiginde, en yikksek GKY etkisinin ADK-713 (-4.23) anacindan, en
disik GKY etkisinin ADK-908 (-11.19) anacmdan elde edildigi goriilmektedir. En yiksek
GKY etkisine sahip ADK-713 anac1 fenotipik olarak srada 32 tane sayisina ve en diisiik GKY
etkisine sahip ADK-908 anaci fenotipik olarak srada 30.67 tane sayisma sahip olmuslardir
(Cizelge 4.22).

Cizelge 4.26°da goriildiigii gibi, en yikksek OKY etkisi 7.25 ile ADK-893xADK-908
melezinden elde edilmis, bu kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 50.67 olmustur. En
diisik OKY etkisi gdsteren melez ise —3.28 ile ADK-859xADK-893 kombinasyonu olmus ve
bu kombmasyona ait srada 39.33 tane sayis1 bulunmustur (Cizelge 4.22). Her anacn girdigi
diziye ait ortalama 6zel kombinasyon yetenegi degerlerine gore, ADK-893 (1.15) ve ADK-848
(0.94) genotiplerinin dahil oldugu diziler en yiiksek, ADK-859 (-0.59) genotipinin dahil oldugu
dizi ise en diigik degeri almustir.

4.3.3.6. Heterosis ve heterobeltiosis

Srrada tane sayist Ozelliginde heterosis %6.04 ile %46.95 arasmda degismis, ortalama
heterosis degeri %27.87 olmustur (Cizelge 4.27). Heterobeltiosis degerlerine bakildiginda, %-
4.211ile %44.01 arasmda degisim gostermekte ve ortalama heterobeltiosis degeri %19.66 olarak
hesaplanmistr (Cizelge 4.27).

Cizelge 4.27 incelendiginde, ADK-908 kendilenmis hattm grdigi melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis degeri %29.23 ile en yiiksek olmustur. Bu sonug,
bu hattm melez musr wslah programlarinda srada tane sayismi arttrici  anag olarak

kullanilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 4.26. Srrada tane sayis1 Ozelliginde anaglara iliskin genel kombinasyon yetenekleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarma iligkin &zel

kombinasyon yetenekleri etkileri (sij)

/4 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913
ADK-310 -6.61** 0.51 0.31 -2.47* 2.12 3.74** -0.64 2.42* 4.45*%* 2.78*
ADK-707 -8.17** -0.27 3.05* -2.66* 3.85** 5.51** 2.97* 0.64 2.73*
ADK-713 -4.23** 0.22 2.68* 1.99 3.18** -2.56* 3.81** -0.90
ADK-720 -5.69** 3.80** 2.08 0.94 2.56* 0.46 0.75
ADK-819 -9.18** 1.37 7.19** 1.15 4.45*%* -1.76
ADK-848 -7.12%* -1.30 -2.90* 0.56 4.85**
ADK-859 -7.20%* -3.28** -1.35 4,15*%*
ADK-893 -5.12** 7.25** 2.64*
ADK-908 -11.19** | 2.10
ADK-913 -8.67**
OKY Dizi Ort. 0.58 0.29 0.27 0.89 0.72 0.94 -0.59 1.15 0.48 0.05
OKY Genel Ort. | 0.48

SH(gi) = 0.44, KF 0.05=0.73, KF 0.01: 1.04

SH(si) = 1.32, KF 0.05=2.19, KF 0.01: 3.11

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli

102



Cizelge 4.27. Srada tane sayisina iliskin heterosis (Ht) ve heterobeltiosis (Hb) degerleri (%) ve onemlilikleri

/3 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | Ort.
ADK-310 |_Ht 30.00%* | 17.25%* | 11.55* 30.04** | 29.20%* | 17.88** | 22.11** [40.70** |[31.66** | 25.61
Hb 0.34* 11.21* 3.73 23.35** | 28.69** | 14.02** | 15.96** | 30.84** |24.28** |17.94
ADK.707 |_HE 20.72** | 35.75%* | 21.89** | 38.14** | 46.83** | 30.22** | 36.98** | 39.29*** | 33.31
Hb 6.25 21.72%* | 7.28 15.75** | 27.00** | 5.04 22.82%* | 23.14** | 15.37
ADK.713 L 17.03** | 29.16** | 22.56** | 27.57** | 6.04 37.23** | 17.26** | 21.65
Hb 1450%* | 29.16** | 15.75** | 25.02** | -4.21 34.38%* | 16.66** | 16.53
ADK.720 L 36.17** | 25.00%* | 22.91** | 23.20** | 29.34** | 25.12** | 25.12
Hb 33.34** | 15.75** [ 18.00** | 9.23* 20.34** | 23.14** | 18.76
ADK-819 |t 28.44** | 46.95** | 23.71** |45.75** [2251** |[31.62
Hb 21.31** | 44.01** [ 11.75** |42.72** |21.88** | 26.09
Ht 16.34** | 8.37* 28.99** [ 36.93** | 26.01
ADK-848 Hb 12.03* 3.35 19.44** | 28.69** | 17.86
Ht 7.75% 25.00** | 36.40** | 27.51
ADK-859
Hb -0.86 20.01** | 33.00** |[21.36
Ht 44.07** | 26.16** |21.29
ADK-893 Hb 27.73** [ 13.44** [9.05
Ht 37.95** | 36.22
ADK-908 Hb 35.78%* | 29.23
Ht 30.36
ADK-913 =mp 24 .45

Ort. Ht: %27.87 Ort. Hb: %19.66
10.05=1.658, t0.01=2.358

*:0.05 diizeyinde Onemli, ** :0.01 diizeyinde Onemli
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Incelenen popiilasyonda yarm dialle]l varyans analiz tablosu ve kombinasyon
yetenekleri varyans analizi yontemlerine gore degerlendirmede eklemeli ve dominant gen
varyanslari onemli buluinmustur (Cizelge 4.23, 4.24, 4.25). Uc degerlendirme ydntemine gore
elde edilen eklemeli (a, GKY) ve dominant (b, H2, OKY) gen etkisi komponentlerinin

Onemlilikleri arasmda bir benzerlk vardrr.

Srrada tane saysi icin ortalama dominanthk derecesinin ((H1/D)Y2) 1°den biiyiik (1.97)
olmas1 ve Wr/Vr grafifinde regresyon dogrusunun Y eksenini orijinin altmda negatif yonden
kesmesi {istiin dominanthigin etkili oldugunu gostermigtir. Kuramsal dominantlik ile anaglarin
ortalama degerleri arasmda negatif korelasyon bulunmasi (-0.64), srada fazla tane sayisina
sahip genotiplerin dominant genleri tasidigini gostermistir. Melez popiilasyonda dar anlamda
kaltim derecesi 0.22 olarak diisik bulunmustur.

4.3.4. Tane Nemi (%)

Tane nemi verilerine uygulanan; On varyans analizi, diallel varyans analizi, genetik
parametrelerin  tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis degerlerinden elde edilen sonuclar asagida

ayr ayr1 sunulmus, yorumlanmis ve tartigilmustir.

4.3.4.1. On varyans analizi

Tane nemi 6zelligi i¢in varyans analizine iliskin sonug ¢izelgesi (Cizelge 4.28) asagida

verilmistir.

Tane nemi verilerine uygulanan On varyans analizinde genotipler kareler ortalamasinin
0.01 diizeyinde Onemli bulunmus olmasi; denemenin genetik materyalinde yeterli genetik
varyabilitenin bulunduguna isaret etmektedir. Bu durum, tane nemi o6zelligi icin biyometrik

genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini gostermektedir.
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Tane nemi &zelligi i¢in varyasyon katsayisinin %9.57 olarak tahmin edilmis olmasi bu
denemeden elde edilen verilerin deneme teknigi ilkeleri acismdan saglkli olarak elde edildigini

ve giivenilebilecegini vurgulamaktadir.

Cizelge 4.28. Tane nemi (%) verilerine uygulanan 6n varyans analizi degerleri

Varyasyon Kaynaklari Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi F degeri
Tekerriir 2 5.63

Cesit 54 15.44 5.06**
Hata 108 3.05

Toplam 164

*%:0.01 diizeyinde Snemli
Varyasyon Katsayisi : %9.57

Denemede vyer alan genotiplerin tane nemi ve Onemlilik gruplari Cizelge 4.29°da

verilmistir.

Cizelge 4.29°dan goriildiigi gibi, tane nemi %14.23 ile %24.27 arasmda degismistir.
Melezler i¢inde en diisik tane nemi %14.23 ile ADK-819xADK-908 kombinasyonunda, en
yiksek tane nemi %22.5 ile ADK-859XADK-893 kombinasyonlarinda gozlenmistir (Cizelge
4.29).
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Cizelge 4.29. Ana¢ ve F1’lerin ortalama tane nemi (%) ve onemlilik gruplart

Q/ 4 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 Dizi Ort.
ADK-310 | 14.83t-w | 18.00 g-q | 16.30 I-w | 18.87 d-l | 15.40 g-w | 18.77 e-m | 15.73 p-w | 18.77e-m | 1440w | 1593 n-w | 16.70
ADK-707 18.63 e-0 | 19.03d-I | 20.13 b-g | 15.87 0-w | 17.73¢-s | 18.70e-n | 21.30 b-e | 16.23 l-w | 20.00 b-h | 18.56
ADK-713 16.50 I-w | 17.80 g-r | 14.93s-w | 17.00 j-w | 17.63g-t | 18.97d-1 | 15.03r-w | 18.63e-0 | 17.18
ADK-720 21.33b-e | 17.27 h-u | 17.23 h-u | 18.77 e-m | 21.00 b-f | 18.23fp | 18.47fp | 18.91
ADK-819 16.33 Fw | 19.57c-j | 18.73e-n | 20.93 b-f | 14.23 w 16.63 k-w | 16.99
ADK-848 18.20fq |19.03d-1 | 20.27b-g | 17.17 v | 21.60a-d | 18.66
ADK-859 19.87b-i | 2250ab | 21.33b-e | 20.17 b-g | 19.25
ADK-893 24.27 a 19.43 c-k | 22.00a-c | 20.94
ADK-908 14.47 u-w | 16.03 m-w | 16.66
ADK-913 18.37 f-p | 18.78
Melez Ort. 18.26

Anag Ort. 18.28

Genel Ort. 18.26

EKOF (0.05) |2.83

106




4.3.4.2. Diallel varyans analizi

Tane nemine iligkin diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 4.30°da verilmistir.

Cizelge 4.30°da goriildiigli gibi, yarm dialle]l varyans analiz tablosunda, eklemeli gen
etkisi ve genel kombinasyon yeteneginin tahminleyicisi (@) istatistiki olarak %1 diizeyinde
onemli bulunurken, dominant gen etkisi (b) ve 6zel kombinasyon yetenegini de belirleyen “b3”
parametresi istatistiki agidan %S5 diizeyinde Onemli bulurken; ortalama dominanthik varyansi ve
heterosisi  belirleyen “b1” ve bir anagta dominant allellerin toplanmasini belirleyen “b2”

parametresi ise istatistiki ag¢idan 6nemsiz bulunmustur.

Cizelge 4.30. Tane nemi (%) icin elde edilen verilere uygulanan yarm dialle]l tablolarin varyans
analiz sonuglar1

Varyasyon kaynag Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi F degeri
a 9 65.95 21.07**
b 45 4.9 1.56*
b1 1 0.35 0.11

b2 9 2.56 0.82

bs 35 5.63 1.8*
Hata 108 3.13

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli

4.3.4.3. Genetik parametreler

Tane nemi i¢in hesaplanmis genetik parametreler ve bu parametreler arasmdaki oranlar
ile varsaymlarin gecerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge 4.31°de

verilmistir.

Cizelge 4.31°de tane nemi agisndan, 10x10 yarm diallel melez semasma gore yapilan
degerlendirmede “t=(1-b)/SHb” degerinin (1.36) Onemsiz saptanmigs olmast Onceden
kabullenilen varsaymlarin bu 6zellk agismdan gegerli oldugunu gdstermektedir. Bu sonuca
gore, tane nemi Ozelligini etkileyen genler arasmnda allellik bir interaksiyonun oldugu

anlagilmaktadir. Tane nemi i¢in hesaplanan genetik parametrelerden eklemeli gen etkilerinin
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varyanst (D) %5 diizeyinde Onemli bulunmustur. Cevre varyanst (E) onemsiz olmasindan
dolay1 bu ozellk icin genetik etkenlerin paymin c¢evre etkenlerinden daha fazla oldugu

sOylenebilir.

Cizelge 4.31°de ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)!2) 1°den biiyiik (1.05) olmas1
istiin dommantliligim var oldugunu gostermektedir. Eklemeli varyans ile dominantlik varyansi
arasindaki farkm (D-Hi1) negatif olmasi dominant gen varyansmin eklemeli gen varyansindan
biiyiik oldugunu gostermektedir. Dominant ve resesif allellerin frekansinin (H2/4H1) 0.25’den
farkh (0.28) bulunmas1 popiilasyonda dominant ve resesif allellerin frekanslarinin esit olmadigi
anlagilmaktadir. Dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen “F” degermnin pozitif (7.43)
bulunmus olmasy, dominant allellerin ¢ogunlukta oldugunu ve Fi’lerin  anaglarinin
ortalamalarmni astigmi gostermektedir.

Dominant ve resesif allellerin oranmin (KD/KR) 1’den biiyiik (1.8) olmast da dominant
allellerin ¢ogunlukta oldugunu desteklemektedir. Incelenen 6zelligin genis anlamda kalitim
derecesi (Hg) 0.63 ve dar anlamda kaltim derecesi (Hd) ise 0.55 olarak bulunmus tur.

Cizelge 4.31. Tane nemi (%) Ozelliginde genetik varyans komponentleri, ilgili oranlar ve
varsayimlarm gegerlilik testleri

Genetik parametre Tahmin (10x10) Standart hata
E 1.03 +1.21
D 12.4* +4

F 7.43 +9.22
H 13.64 +8.51
H> 15.07 +7.23
D-H: -1.25 +7.15
h? -0.37 +4.84
(H1/D)1? 1.05

H2/4H:1 0.28

KD/KR 1.8

K -0.03

Hg 0.63

Hd 0.55

Yr, Wr+Vr i¢in r 0.04

t=(1-b)/SHb 1.36

*:0.05 diizeyinde Onemli
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4.3.4.4. Wr-Vr grafigi

Segilen 10 genotipe ait yarrm diallel F1 generasyonlarinin olusturdugu popiilasyonda
bitki boyu bakmindan hesaplanan varyans (Vrx) ve kovaryans (Wry) degerlerine ait Wr-Vr
grafigi Sekil 4.6’da verilmistir.

Sekil 4.6’da tane nemi agismdan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon dogrusunun
Y eksenini orjjinin tstinde pozitif yonde kestigi gorilmektedir (a:3.305). Bu durum, incelenen
Ozelligin  kalttiminda kismi  dominanthgm etkii oldugunu gostermektedir.  Genetik
parametrelerden ortalama dominanthik derecesinin  ((H1/D)2) 1°den biiyikk (1.05) olmasi
(Cizelge 4.31) geliski gostermektedir. Fakat bu durum da bu 6zelligin epistatik gen etkisinde
oldugu sdylenebilir.

340

0.00

Wt
3,305 B0A8 13429 6,53

1-ADK-310, 2-ADK-707, 3-ADK-713, 4-ADK-720, 5-ADK-819, 6-ADK-848, 7-ADK-859, 8-ADK-893,
9-ADK-908, 10-ADK-913

Sekil 4.6. Tane nemi icin Wr/Vr grafigi

Grafik iizerinde anaglara ait noktalarin dagiliminda 1 (ADK-310), 2 (ADK-707), 3
(ADK-713) ve 4 (ADK-720) numarali genotiplerin orijine yakmn olmasi nedeniyle bu 6zellik
acismdan daha ¢ok dominant genleri tagidigi ve yaklasik 75:25 (dominant allel : resesif allel)
bolgesinde oldugu, 5 (ADK-819), 6 (ADK-848), 7 (ADK-859) ve 10 (ADK-913) numarali
anaglarn 50:50 (dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu, 8 (ADK-893) ve 9 (ADK-
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908) numarali anaglarin ise 25:75 (dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu ve orijinden
en uzakta olmasi nedeniyle resesif gen tasidigi anlasilmaktadw. Ayrica 6 (ADK-848) nolu
genotipin  regresyon hattnda uzak olmas1 epistatik gen etkisinin mevcut olabilece gini

gostermekted r.

4.3.4.5. Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi

Cizelge 4.32°de goriildiigi gibi, genel kombinasyon yetenegi %]l diizeyinde Onemli
cikmasma ragmen Ozel kombinasyon yetenegi Onemsiz bulunmugtur. Genel kombinasyon
yeteneginin 6zel kombmasyon yetenegine oram 1’den biiyikk olmustur. Bu orann 1’den biiytik
olmas1 tane nemi Ozelliginde, genel kombinasyon yeteneginin ve dolaysiyla eklemeli gen

varyansinin daha hakim ve 6énemli oldugunu isaret etmektedir.

Tane nemi Ozelliginin ortaya ¢ikmasinda eklemeli gen varyansmin daha hakim oldugu
sonucuna Altmbas ve ark. (1994) tarafindan yapilan arastrma da desteklemektedir. Yiice ve
ark. (1991) GKY/OKY oranm 1°‘den biiyikk bulmuslardir.

Cizelge 4.32 incelendiginde, en yikksek GKY etkisinin ADK-720 (1.48) anacndan, en
diisiik GKY etkisinin ADK-913 (-0.78) anacindan elde edildigi goriilmektedir. En yiiksek GKY
etkisine sahip ADK-720 anaci fenotipik olarak %21.33 tane nemi ve en diisik GKY etkisine
sahip ADK-913 anac1 fenotipik olarak %18.37 tane nemine sahip olmuslardir (Cizelge 4.29).

Cizelge 4.32. Tane nemi (%) degerine iliskin genel (GKY) ve 6zel (OKY) kombinasyon
yetenekleri varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami
ve ortalamalari, F degerleri ve GKY/OKY oram

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F -
kaynag derecesi toplamu oOrtalamasi1 degeri GKY /OKY
GKY 9 620.77 68.97 22.6**

OKY 45 213.25 4.74 1.55 14.58

Hata 108 329.66 3.05

*%:0.01 diizeyinde Onemli
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Cizelge 4.33°de goriildiigii gibi, en yikksek OKY etkisi 3.77 ile ADK-859xADK-908
melezinden elde edimis, bu kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 17.67 koganda sira
sayist olmustur. En diisiik OKY etkisi gdsteren melez ise —2.15 ile ADK-720xADK-848
kombinasyonu olmus ve bu kombinasyona ait tane nemi %17.23 bulunmustur (Cizelge 4.33).
Her anacn girdigi diziye ait ortalama 6zel kombinasyon yetenegi degerlerine gore, ADK-707
(0.14) genotipin dahil oldugu dizi en yikksek, ADK-908 (-0.29) genotipinin dahil oldugu dizi
ise en disiik degeri almistir.

4.3.4.6. Heterosis ve heterobeltiosis

Tane nemi Ozelliginde heterosis %-12.83 ile %24.23 arasmda degismis, ortalama
heterosis degeri %0.04 olmustur (Cizelge 4.34). Heterobeltiosis degerlerine bakildiginda, %-
22.66 ile %17.58 arasmda degisim gostermekte ve ortalama heterobeltiosis degeri %-8.30
olarak hesaplanmistrr (Cizelge 4.34).

Cizelge 4.34 incelendiginde, ADK-913 kendilenmis hattn  girdigi melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis degeri %-3.20 ile en yikksek olmustur.

Tane nemi Ozelliginde, Misevic ve ark. (1989) da heterosis ve heterobeltiosis ortalama

degerlerini negatif olarak bulmuglardir.
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Cizelge 4.33. Tane nemi (%) Ozelliginde anaglara ilisgkin genel kombinasyon yetenekleri etkileri (gi) ve Fi1 kombinasyonlarina iligkin &zel
kombinasyon yetenekleri etkileri (sij)

/4 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913
ADK-310 -0.25 1.05* 0.67* 1.40* -0.05 1.77* -1.89* -0.64* -0.62* -1.18*
ADK-707 -0.19 1.54* 0.80* -1.45* -1.13* -0.80* 0.02 -0.65* 1.02*
ADK-713 0.33 -0.21 -1.06* -0.54* -0.54* -0.98* -0.53* 0.98*
ADK-720 1.48** -0.57* -2.15** -1.24* -0.79* 0.83* -1.03*
ADK-819 0.52* 2.20** 0.74* 1.16* -1.15* -0.85*
ADK-848 -0.71** -0.50* -1.05* 0.24 2.57**
ADK-859 -0.30 0.55* 3.77** 0.51*
ADK-893 0.54* 0.09 0.56*
ADK-908 -0.49* -1.02*
ADK-913 -0.78**
OKY Dizi Ort. 0.09 0.14 -0.28 -0.10 -0.40 -0.60 -0.18 -0.12 -0.29 -0.13
OKY Genel Ort. | -0.19

SH(gi) = 0.28, KF 0.05=0.46, KF 0.01: 0.66

SH(si) = 0.83, KF 0.05=0.38, KF 0.01: 1.96

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli
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Cizelge 4.34. Tane nemine (%) iliskin heterosis (Ht) ve heterobeltiosis (Hb) degerleri (%) ve onemlilikleri

/3 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | Ort.
ADK-310 |t 7.59 4.05 4.37 -1.16 13.65* |-9.34 -3.99 -1.71 -4.04 1.05
Hb -3.38 -1.21 -11.53* | -5.70 3.13 -20.84** | -22.66** | -2.90 -13.28* | -8.71
ADK.707 |t 8.34* 0.75 -9.21 -3.72 -2.86 -0.70 -1.93 -0.63 -0.26
Hb 2.15 -5.63 -14.81* | -4.83 -5.89 “12.24%* | -12.88* | 7.35 557
ADK.713 |LHE -5.89 -9.05 2.02 -3.05 -6.94 -2.94 6.85 -1.18
Hb -16.55** | -9.52 -6.59 -11.27* | -21.84* | -8.01 1.42 -8.04
ADK.720 | HE -8.28 -12.83** | -8.88* -7.89% 1.84 -6.95 -4.86
Hb -19.03** | -19.22** | -12.00* | -13.47** | -1453** | -13.41* | -13.93
Ht 13.35% | 3.48 3.10 -7.60 -4.15 217
ADK-81
819 b 753 -5.74 -13.76** | -12.86* | -9.47 -9.26
Ht -0.03 -4.54 5.11 18.13** | 3.01
ADK-848
Hb -4.23 -16.48** | -5.66 17.58** | -3.20
Ht 1.95 24.23%* | 549 1.22
ADK-859
Hb -7.29 7.35 1.51 -6.49
Ht 0.31 3.19 1.72
ADK-893 Hb -19.94** | -9.35* -15.23
Ht -2.38 1.66
ADK-908
Hb -12.74* | -9.23
Ht 1.72
ADK-91
3 b -3.38

Ort. Ht: %0.04, Ort. Hb: %-8.30
t0.05=1.658, 10.01=2.358

*:0.05 diizeyinde onemli, ** :0.01 diizeyinde Oneml
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Incelenen popiilasyonda yarm diallel varyans analiz tablosu, diallel melez analizi ve
uyum Yyetenekleri varyans analizi yontemlerine gore degerlendirmede eklemeli gen varyanslari
(a, D, GKY) ve dominant gen varyanslar1 (b, H2) 6nemli bulinmustur (Cizelge 4.30,4.31,4.32).

Tane nemi i¢in ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)Y2) 1°den biiyikk (1.05) olmas1
tstin dominantligin etkili oldugunu gostermistir. Kuramsal dominantlik ile anaglarin ortalama
degerleri arasmda pozitif korelasyon bulunmasi (0.04), yikksek tane nemine sahip genotiplerin

resesif genleri tasidigini gOstermistir. Melez popililasyonda dar anlamda kaltim derecesi 0.55
olarak diisiik bulunmustur.

4.3.4. Bin tane agirh@ (g)

Bin tane agirlig1 verilerine uygulanan; on varyans analizi, diallel varyans analizi, genetik
parametrelerin - tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 0Ozel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis degerlerinden elde edilen sonuclar asagida

ayri ayrt sunulmus, yorumlanmig ve tartisilmustir.

4.3.5.1. On varyans analizi

Bin tane agrhigi Ozelligi i¢in varyans analizine iliskin sonug c¢izelgesi (Cizelge 4.35)
asagida verilmistir.

Bin tane agrhg verilerine uygulanan On varyans analizinde genotipler kareler
ortalamasmm 0.01 diizeyinde 6nemli bulunmus olmasi; denemenin genetik materyalinde yeterli
genetik varyabilitenin bulunduguna isaret etmektedir. Bu durum, bin tane agrhgi ozeligi i¢in
biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 4.35. Bin tane agrhg1 (g) verilerine uygulanan On varyans analizi degerleri

Varyasyon kaynaklar1 Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi1 F degeri
Tekerrtir 2 422.84

Cesit 54 2831.97 3.45**
Hata 108 819.96

Toplam 164

*%:0.01 diizeyinde Onemli
Varyasyon Katsayisi : %8.16

Bin tane agrhigr 6zelligi i¢in varyasyon katsayisinin %8.16 gibi diisiik bir deger olarak
tahmin edilmis olmasi ise bu denemeden elde edilen verilerin deneme teknigi ilkeleri agisindan
saglikli olarak elde edildigini ve giivenilebilecegini vurgulamaktadir.

Denemede yer alan genotiplerin bin tane agrhgi (g) ve onemlilik gruplar1 Cizelge
4.36°da verilmistir.

Cizelge 4.36°dan goriildiigii gibi, bin tane agrlklar1 286.33 g ile 425 g arasinda
degismistir. Melezler i¢inde en disik bin tane agrhgi 286.33 g ile ADK-310xADK-859
kombinasyonunda, en yiksek bin tane agrhgi 425 g il ADK-720xADK-908
kombinasyonunda gozlenmistir (Cizelge 4.36).
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Cizelge 4.36. Anac ve F1’lerin ortalama bin tane agrhgi (g) ve onemlilik gruplari

/4 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 ADK-819 ADK-848 ADK-859 ADK-893 ADK-908 ADK-913 Dizi Ort.
ADK-310 | 297.67 r-t | 313.00 n-t | 390.00 a-e | 359.33 d-n | 344.33 e-q | 371.33 b-k | 286.33 t 342.67 f-s | 353.67 d-p | 345.67 e-q | 340.40
ADK-707 296.33 st | 339.00 g-s | 346.00 e-q | 312.00 o-t | 337.67 g-s | 334.67 h-s | 341.33 g-s | 343.67 e-r | 329.33 j-t | 329.30
ADK-713 331.00 i-t | 360.33 d-m | 412.67 a-c | 380.00 a-h | 354.00 d-o | 375.67 b-j | 413.00 a-c | 375.67 b-j | 373.13
ADK-720 373.00 b-j 414.00 ab | 373.00 b-j | 339.67 g-s | 388.33 a-f | 425.00 a 393.00 a-d | 377.17
ADK-819 332.67 it | 376.00 b-i | 352.67 d-q | 370.67 b-k | 331.33 i-t | 363.33 d-I | 360.97
ADK-848 337.00 g-s | 326.00 k-t | 338.67 g-s | 365.67 d-I | 381.67 a-g | 358.70
ADK-859 307.00 g-t | 341.33 g-s | 322.67 |-t 350.00 d-q | 331.43
ADK-893 337.00 g-s | 367.00 c-I | 338.00 g-s | 354.07
ADK-908 314.33 m-t | 347.00 d-q | 358.33
ADK-913 307.33 p-t | 353.10
Melez Ort. 357.03

Anag Ort. 323.33

Genel Ort. 350.90

EKOF (0.05) | 46.34
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4.3.5.2. Diallel varyans analizi

Bin tane agrhigina ilisgkin diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalari1 ve “F” degerleri Cizelge 4.37°de verilmistir.

Cizelge 4.37°de goriildiigi gbi, yarm diallel varyans analiz tablosunda, eklemeli gen
etkisi ve genel kombinasyon yeteneginin tahminleyicisi (a), dominant gen etkisi (b), ortalama
dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen “bi1” istatistiki olarak %1 diizeyinde o6nemli
bulunmustur. Bir anagtaki dominant allellerin toplanmasini belirleyen “b2”, dominant allellerin
anaglarda dagilmis oldugunu gosteren ve aym zamanda Ozel kombinasyon yetenegini de

belirleyen “b3” parametreleri istatistiki olarak 6nemsiz bulunmustur.

Hem “a” hem de “b” komponentinin O6nemli bulunmasi bin tane agrhgi ozelliginin

kontroliinde hem eklemeli hem de dominant gen etkilerinin 6nemli oldugunu ifade eder.

Cizelge 4.37°de biyometrik olarak onemli belirlenen ‘b1 alt parametresi bu 6zellik

acisndan melezlerin kendi anaglarinin ortalamalarindan sapmalarinin - 6nemli  oldugunu

belirtmektedir.

Cizelge 4.37. Bin tane agrlig1 (g) igcin elde edilen verilere uygulanan yarm diallel tablolarin
varyans analiz sonuglar1

Varyasyon kaynagi Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi1 F degeri
a 9 8072.24 9.84**
b 45 1783.91 2.18**
b1 1 27704.89 33.79**
b2 9 1048.26 1.28

bs 35 1232.48 1.5
Hata 108 819.96

**:0.01 diizeyinde 6nemli
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4.3.5.3. Genetik parametreler

Bin tane agrhgi icin hesaplanmig genetk parametreler ve bu parametreler arasmdaki
oranlar ile varsaymlarin gecerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge
4.38’de verilmistir.

Cizelge 4.38°de bin tane agrhigi agisindan, 10x10 yarrm diallel melez semasma gore
yapilan degerlendirmede “t” degeri istatistiki olarak %5 diizeyinde Onemli (t=1-b/SHb=3.25)
bulunmustur. Bu durum, regresyon hatti egminin birim regresyon hatti egiminden olan
sapmasmin giiven smrlart dismda kaldigint ve boylece varsaymin gegersiz oldugunu
gostermektedir. Bu sonuca gore, 10x10 yarm diallel melez semasi i¢n bin tane agwrligi
Ozelligini etkileyen genler arasinda allellik olmayan bir interaksiyonun oldugu anlagilmaktadir.
En biiyilk Wr-Vr degerine sahip dizileri olusturan anaglar (ADK-707, ADK-913 ve ADK-893)
ve melezleri srasiyla teker teker ¢ikartiimis sadece ADK-893 anaci ve melezleri analiz disinda
brakildiginda 9x9 diallel semasi tizerinden yapildiginda “t” degeri 6nemsiz (t=1-b/SHb=2.6)
cikmig ve bin tane agrhgi ozelligi agismdan varsaymin 9x9 diallel semasi iizerinden gegerli
oldugu bulunmustur.

Bin tane agrhigi fenotipik varyanst olusumunda ¢evre varyansmin (E) katkisi
biyometrik olarak Onemsizdir. Bu durum, fenotipik varyansin genetik varyanstan olustuguna
isaret etmektedir. Yani bin tane agrhgi Ozelligi lizerinde genetik etkenlerin paymin, cevre
etkenlerinden daha fazla oldugu soylenebilir.

Cizelge 4.38°de ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)2) 1°den biiyikk (2.4) olmas1
istlin dominantligin var oldugunu gostermektedir. Eklemeli varyans ile dominantlik varyansi
arasmndaki farkm (D-Hi) negatif olmasi dominant gen varyansmin eklemeli gen varyansindan
biiyiik oldugunu gostermektedir. Dominant ve resesif allellerin frekansmin (H2/4H1) 0.25%e ¢ok
yakm (0.23) bulunmasi, popiilasyonda dominant ve resesif allellerin frekanslarinin esit oldugu
ve bin tane agrlig1 ozelligi bakimmdan yapilacak seleksiyonun basari oranmin yiiksek olacagi
sonucuna varmak miimkiindiir. Dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen F degerinin
poztif (489.09) bulunmus olmasy, dominant allellerin c¢ogunlukta oldugunu ve Fi’lerin
anaglarnin  ortalamalarini asti@in1 - gostermektedir. Ayrica, “Hi”in “H2”den biiyik olmasi
genlerin dagihisinda bir esitsizligin oldugunu belirtmektedir.
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Dominant ve resesif allellerin oranmin (KD/KR) 1’den biiyiikk (1.28) olmasi da
dominant allellerin cogunlukta oldugunu desteklemektedir. Incelenen 6zellik acismdan, etkili
gen ¢ifti sayisinin 1’in altmda olmasindan dolayr (K=0.86) etkili gen sayisi tespit edilememistir.
Incelenen 6zelligin genis anlamda kahtim derecesi (Hg) 0.56 ve dar anlamda kaltim derecesi
(Hd) ise 0.13 olarak bulunmustur. Kuramsal dominantlik swasi ile anaclarm ger¢ek degerleri
arasmdaki korelasyon katsayismin [ryr, (Wr+Vr)] poztif olmasi (0.13) bin tane agrhgi fazla
olan anaclarm resesif genlere sahip oldugunu gostermektedir.

Cizelge 4.38. Bin tane agrhigi ozelliginde genetikk varyans komponentleri, ilgili oranlar ve
varsaymmlarm gecerlilik testleri

Genetik parametre | Tahmin (10x10) | Standart hata | Tahmin (9x9) | Standart hata
E 270.91 +297.76 296.18 +349.2
D 775.27 +987.57 840.64 +1104.28
F 552.57 +2278.62 489.09 +2576.07
Hi 4344 47 +2102.13 4839.42 +2437.33
H2 3879.03 +1786.58 4441.41 +2095.22
D-Hi -3569.2 +1766.87 -3998.77 +2069.56
h? 3559.5 +1195.87 3836.97 +1403.61
(H1/D)2 2.37 2.4

H2/4H; 0.22 0.23

KD/KR 1.35 1.28

K 0.92 0.86

Hg 0.56 0.56

Hd 0.14 0.13

Yr, Wr+Vr i¢in r 0.01 0.13

t=(1-b)/SHb 3.25* 2.6

*:0.05 diizeyinde Onemli

4.3.5.4. Wr-Vr grafigi

Bin tane agirhigr 6zelligi i¢in varsaymmin 9x9 diallel semasi iizerinden incelendiginden
dolayl, 9 genotipe ait yarm diallel F1 generasyonlarinin olusturdugu popiilasyonda bin tane
agirhgr bakimindan hesaplanan varyans (Vrx) ve kovaryans (Wry) degerlerine ait Wr-Vr grafigi
Sekil 4.7°de verilmistir.

Sekil 4.7°de bin tane agrhgr agismdan Wr-Vr grafifi incelendiginde, regresyon
dogrusunun Y eksenini orjjinin Ustinde pozitif yonde kestigi gorilmektedir (a:164.032). Bu
durum, incelenen Ozelligin kahtiminda kismi dommantligin etkili oldugunu gostermektedir.
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Genetik parametrelerden ortalama dominanthk derecesinin ((H1/D)Y2) 1°den biiyik (2.4)
olmas1 (Cizelge 4.38) celiski gOstermektedir. Fakat bu durum da bu 6zelligin epistatik gen
etkismde oldugu soylenebilir.

Grafik iizerinde anaglara ait noktalarin daghhminda 2 (ADK-707) ve 9 (ADK-913)
numarali genotiplerin orijine yakm olmasi nedeniyle bu 6zellik acgismdan daha ¢ok dominant
genleri tasidigi ve yaklasik 7525 (dominant allel : resesif allel) bdlgesinde oldugu, 3 (ADK-
713), 6 (ADK-848) ve 7 (ADK-859) numarali anaglarm 50:50 (dominant allel : resesif allel)
bolgesinde oldugu, 1 (ADK-310), 4 (ADK-720), 5 (ADK-819) ve 8 (ADK-908) numarali
anaclarin ise 25:75 (dommant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu ve orijinden en uzakta
olmasi nedeniyle resesif gen tasidigi anlasilmaktadir. 3 (ADK-713), 6 (ADK-848) ve 5 (ADK-
819) numarali anaglar regresyon hattmdan uzak olmasi epistatk gen etkisinin mevcut

olabilecegini gostermektedir.

147407

0.00

Wt
al164.032 B0O114 1136824 1911 .36

1-ADK-310, 2-ADK-707, 3-ADK-713, 4-ADK-720, 5-ADK-819, 6-ADK-848, 7-ADK-859, 8-ADK-908,
9-ADK-913

Sekil 4.7. Bin tane agirhg1 (g) icin Wr/Vr grafigi
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4.3.5.5. Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi

Cizelge 4.39°da goriildiigli gibi, hem genel kombinasyon yetenegi hem de ozel
kombinasyon yetenegi istatistiki olarak 0.01 diizeyinde Onemli bulunmus ve genel
kombmasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den biiyiik olmustur. Bu oranin
1’den biiylk olmasi, genel kombinasyon yeteneginin ve dolayisiyla eklemeli gen varyansinin
daha hakim ve 6nemli oldugunu isaret etmektedir.

Cengiz (2006), Alam ve ark. (2008) ve Orhun (2010) ¢ahsmalarinda da bin tane agrligi
ozelligi eklemeli gen etkisinde oldugunu soylemislerdir.

Cizelge 4.39. Bin tane agrhgi degerine iliskin genel (GKY) ve 6zel (OKY) kombinasyon
yetenekleri varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami
ve ortalamalari, F degerleri ve GKY/OKY oram

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F GKY /
Kaynag derecesi toplami ortalamas1 degeri | OKY
GKY 9 72650.12 8072.24 9.84**

OKY 45 80276.52 1783.92 2.18** | 451
Hata 108 88555.65 819.96

**:0.01 diizeyinde Onemli

Cizelge 4.40°da goriildiigii gibi, en yikksek OKY etkisi 47.24 ile ADK-720xADK-908
melezinden elde edilmis, bu kombinasyondan elde edilen deger 425g olmustur. En diisik OKY
etkisi gosteren melez ise —31.48 ile ADK-310xXADK-859 kombinasyonu olmus ve bu
kombinasyona ait bin tane agrhgi ise 286.33g bulunmustur (Cizelge 4.36). Her anacn girdigi
diziye ait ortalama 6zel kombinasyon yetenegi degerlerine gore, ADK-819 (9.22) ve ADK-913
(6.61) genotiplerinin dahil oldugu diziler en yiiksek, ADK-848 (-1.06) genotipinin dahil oldugu
diz1 ise en diisik degeri almustir.
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Cizelge 4.40. Bin tane agrhgi oOzelliginde anaglara iliskin genel kombinasyon yetenekleri etkileri (gi) ve Fi1 kombinasyonlarma iligkin 6zel
kombinasyon yetenekleri etkileri (sij)

/4 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913
ADK-310 -26.84** | -2.15 35.43** -2.09 -0.23 28.13* -31.48* 3.49 12.82 9.77
ADK-707 -9.46* -6.21 -6.07 -23.21* 3.82 26.21* 11.52 12.18 2.80
ADK-713 -53.62** | -31.15* 38.05** | 6.74 6.13 6.43 42.10** | 9.71
ADK-720 -25.34** | 32.52** | -7.12 -15.07 12.24 47.24** | 20.18
ADK-819 -31.96** | 12.74 14.80 11.43 -29.57* 7.38
ADK-848 -23.90** | -10.51 -19.21 6.13 27.07*
ADK-859 -4.12 8.85 -11.48 20.80
ADK-893 -16.84** | 11.49 -12.57
ADK-908 -42.84** | -5.23
ADK-913 -39.96**
OKY Dizi Ort. 3.60 2.27 4.56 0.35 9.22 -1.06 1.93 3.74 4.32 6.61
OKY Genel Ort. | 3.55

SH(gi) = 4.53, KF 0.05=7.51, KF 0.01: 10.68

SH(si) = 13.65, KF 0.05=22.63, KF 0.01: 32.19

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli
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4.3.5.6. Heterosis ve heterobeltiosis

Bin tane agrhigi ozelliginde heterosis %-5.29 ile %28.00 arasmda degismis, ortalama
heterosis degeri %10.41 olmustur (Cizelge 4.41). Heterobeltiosis degerlerine bakildiginda, %-
8.94 ile %24.77 arasmda degisim gostermekte ve ortalama heterobeltiosis degeri %6.16 olarak

hesaplanmistr (Cizelge 4.41).

Cizelge 4.41 incelendiginde, ADK-713 kendilenmis hattm girdigi melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis degeri %12.26 ile en yiiksek olmustur. Bu sonug,
bu hattn melez nusr slah programlarinda bin tane agrhgini arttrict anag olarak

kullanilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 4.41. Bin tane agrhgina (g) iliskin heterosis (Ht) ve heterobeltiosis (Hb) degerleri (%) ve onemlilikleri

/3 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | Ort.
ADK-310 Ht 5.39 24.07** | 7.16 9.25* 17.02** | -5.29 7.98 15.58** | 14.27** | 10.60
Hb 5.15 17.82** | -3.66** | 3.50 10.19* -6.73 1.68 12.52* 12.48* 5.88
ADK-707 Ht 8.08 3.39 -0.79 6.63 10.94* 7.79 12.56* 9.11 7.01
Hb 242 -7.24** | -6.21 0.20 9.01 1.28 9.33 7.16 2.34
ADK-713 Ht 2.37 24.36** | 13.77** | 10.97* 12.48** | 28.00** | 17.70** | 15.76
Hb -3.40 24.05** | 12.76* 6.95* 11.47* 24.77*%* | 13.50** | 12.26
ADK-720 Ht 17.34** | 5.07 -0.10 9.39* 23.67** | 15.53** | 9.31
Hb 10.99** | 0* -8.94 4.11** 13.94** | 5.36** 1.24
ADK-819 Ht 12.29* 10.27* 10.70* 2.42 13.54** | 11.04
Hb 11.57* 6.01* 9.99* -0.40 9.22** 7.64
Ht 1.24 0.50 12.28* 18.47** 1 9.70
ADK-848
Hb -3.26 0.50 8.51** 13.26** | 5.97
Ht 6.00 3.86 13.95** | 5.76
ADK-839 Hb 1.28 2.65 13.88* 2.32
Ht 12.69** | 4.92 8.05
ADK-893
Hb 8.90** 0.30 4.39
Ht 11.64* 13.63
ADK-908
Hb 10.39* 10.07
Ht 13.24
ADK-913 b 951

Ort. Ht : %10.41, Ort. Hb : %6.16
10.05=1.658, t0.01=2.358

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli
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Incelenen popiilasyonda yarm diallel varyans analiz tablosunda, eklemeli varyans (a),
dominantlik varyansi (b) ve “b1” unsuru 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.38). Uyum yetenekleri
varyans analizi yontemine gore degerlendirmede de hem eklemeli varyansa karsiik gelen GKY

hem de dominantlik varyansma karsiik gelen OKY 6nemli bulinmustur (Cizelge 4.38).

Wr/Vr grafiginde regresyon dogrusunun Y eksenini orijmin {istiinde pozitif yonden
kesmesi kismi dominantligin etkili oldugunu gostermistir. Kuramsal dominantlik ile anaglarin
ortalama degerleri arasmda pozitif korelasyon bulunmasi (0.13), bin tane agrhig1 fazla olan
genotiplerin resesif genleri tagidigini gostermistir. Melez popiilasyonda dar anlamda kalitim
derecesi 0.13 olarak diisik bulunmustur.

4.3.6. Ciceklenme giin sayisi

Ciceklenme giin sayis1 verilerine uygulanan; On varyans analizi, diallel varyans analizi,
genetik parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis degerlerinden elde edilen sonuglar asagida

ayr1 ayr1 sunulmus, yorumlanmis ve tartigilmustir.

4.3.6.1. On varyans analizi

Ciceklenme giin sayis1 Ozelligi i¢cin varyans analizine iligkin sonug cizelgesi (Cizelge
4.42) asagida verilmistir.

Ciceklenme giin sayis1 verilerine uygulanan On varyans analizinde genotipler kareler
ortalamasmm 0.01 diizeyinde 6nemli bulunmus olmasi;, denemenin genetik materyalinde yeterli
genetlk varyabilitenin bulunduguna isaret etmektedir. Bu durum, ¢iceklenme giin sayis1 6zelligi
icin biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 4.42. Ciceklenme giin sayis1 verilerine uygulanan On varyans analizi degerleri

Varyasyon kaynaklar1 Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi F degeri
Tekerrtir 2 30.56

Cesit 54 54.76 121.02**
Hata 108 0.45

Toplam 164

*%:0.01 diizeyinde Onemli
Varyasyon Katsayisi : %1.07

Ciceklenme giin sayis1 0zelligi icin varyasyon katsayisimin %]1.07 gibi diisiik bir deger
olarak tahmin edilmis olmasi ise bu denemeden elde edilen verilerin deneme teknigi ilkeleri
agisndan saglkli olarak elde edildigini ve giivenilebilecegini vurgulamaktadir.

Denemede yer alan genotiplerin c¢igeklenme giin sayis1 ve onemlilik gruplart Cizelge
4.43’ de verilmistir.

Cizelge 4.43’den goriildiigii gibi, ¢iceklenme giin saylar1 54 ile 72 giin arasinda
degismistir. Melezler icinde c¢igeklenme gin sayisi en az 54 gin ile ADK-720xADK-908
kombmasyonunda, en fazla c¢iceklenme giin sayist 70 gin ie ADK-859XADK-908

kombinasyonunda gozlenmistir (Cizelge 4.43).
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Cizelge 4.43. Anaglar ve F1’lerin ortalama ¢iceklenme giin sayis1 ve onemlilik gruplari

/4 ADK-310 ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | Dizi Ort.
ADK-310 | 64 hi 57 op 59 mn 59 mn 60 Im 62 jk 61 kI 61 ki 58 no 59 mn 60.0
ADK-707 62 jk 56 pq 56 pq 57 op 62 jk 61 ki 62 jk 56 pq 62 jk 59.1
ADK-713 69 cd 61 ki 62 jk 63 1) 64 hi 64 hi 55qr 59 mn 61.2
ADK-720 70 be 59 mn 61 ki 63 ij 63 ij 54r 63 ij 60.9
ADK-819 67 ef 63 1) 64 hi 66 fg 58 no 63 1) 61.9
ADK-848 67 ef 67 ef 67 ef 62 jk 66 fg 64.0
ADK-859 70 bc 68 de 70 bc 67 ef 65.5
ADK-893 71 ab 64 hi 65 gh 65.1
ADK-908 64 hi 63 ij 60.4
ADK-913 72 a 63.9
Melez Ort. 61.60

Anag Ort. 67.60

Genel Ort. 62.69

EKOF (0.05) | 1.09
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4.3.6.2. Diallel varyans analizi

Ciceklenme giin sayisina iligkin  diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan
serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalari ve F degerleri Cizelge 4.44°te

verilmistir.

Cizelge 4.44°te goriildiigi gibi, yarrm diallel varyans analiz tablosunda, eklemeli gen
etkisi ve genel kombinasyon yeteneginin tahminleyicisi (a), dominant gen etkisi (b), ortalama
dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen “bi1”, bir anactaki dommant allellerin toplanmasini
belirleyen “b2”, dominant allellerin anaglarda dagiimis oldugunu gosteren ve aym zamanda 6zel
kombinasyon yetenegini de belirleyen “b3” parametreleri istatistiki olarak 0.01 diizeyinde
Oonemli bulunmustur.

Cizelge 4.44’te biyometrik olarak Onemli belirlenen bi alt parametresi bu o6zellik
acismdan melezlerin kendi anaglarmin ortalamalarindan sapmalarinin  6nemli  oldugunu
belirtmektedir. “b2* alt parametresinin biyometrik olarak 6nemli olmasi ise anaglarda daha gok

dominant genlerin toplandigina isaret etmektedir.

Cizelge 4.44. Cigeklenme giin sayist icin elde edilen verilere uygulanan yarm diallel tablolarin
varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynag Serbestlik derecesi Kareler ortalamas1 F degeri

a 9 159.01 351.39**
b 45 33.91 74.94**
b1 1 883.64 1952.68**
b2 9 27.64 61.08**
b3 35 11.25 24.86**
Hata 108 0.45

*%:0.01 diizeyinde Onemli

4.3.6.3. Genetik parametreler

Ciceklenme giin sayist igin hesaplanmig genetik parametreler ve bu parametreler
arasmdaki oranlar ile varsayimlarm gecerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri
Cizelge 4.45’de verilmistir.
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Cizelge 4.45°de ¢igeklenme giin sayisi agismdan, 10x10 yarm diallel melez semasina
gore yapilan degerlendirmede “t” degeri istatistiki olarak 0.01 diizeynde Onemli (5.23)
bulunmustur. Bu durum, regresyon hatti egiminin birim regresyon hatti egiminden olan
sapmasmin gliven smrlar1  dismda  kaldigini ve bdylece varsaymin gecersiz  oldugunu
gostermektedir. Bu sonuca gore, 10x10 yarm dialle]l melez semasi icin ¢iceklenme giin sayisi
Ozelligini etkileyen genler arasmnda allellik olmayan bir mteraksiyonun oldugu anlasilmaktadir.
En biiyik Wr-Vr degerine sahip dizileri olusturan anaglar (ADK-848, ADK-893, ADK-310,
ADK-819 ve ADK-859) ve melezleri once teker teker ¢ikartilmis “t” degeri yine Onemli
¢ikmustir. Sonrasnda bu anaglar ikiser ikiser, tger ticer ve dorder dorder ¢ikartiimis ve hala “t”
degerinin 6nemli oldugu goriilmiistiir. Son olarak; 1 (ADK-310), 5 (ADK-819), 6 (ADK-848),
7 (ADK-859) ve 8 (ADK-913) numarali anaglar beraber ¢ikartilp analiz disi brakilarak
degerlendirme en son 5x5 diallel semasi {izerinden yapildiginda “t” degeri onemsiz (1.07)
cikmig ve ciceklenme giin sayis1 6zelligi agismdan varsayimin 5x5 diallel semasi iizerinden

gecerli oldugu bulunmustur.

Ciceklenme giin sayis1 fenotipik varyanst olusumunda cevre varyansmin (E) katkisi
biyometrik olarak Onemsizdir. Bu durum, fenotipik varyansin genetik varyanstan olustuguna
isaret etmektedir. Yani ciceklenme giin sayist Ozelligi iizerinde genetik etkenlerin paymin,
cevre etkenlerinden daha fazla oldugu sdylenebilir.

Cizelge 4.45°de ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)Y2) 1°den biiyiik (2.19) olmas1
istlin dommantliligm var oldugunu gostermektedir. Eklemeli varyans ile dominantlik varyansi
arasindaki farkm (D-Hi) negatif olmasi dominant gen varyansmin eklemeli gen varyansindan
biiyiik oldugunu gostermektedir. Dominant ve resesif allellerin frekansinin (H2/4H1) 0.25°den
farkli (0.28) bulunmas1 popiilasyonda dominant ve resesif allellerin fiekanslarinin esit olmadigi
anlagilmaktadir. Dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen “F” degerinin pozitif (2.84)
bulunmus olmasi, dommant allellerin ¢ogunlukta oldugunu ve Fi’lerm  anaglarinin

ortalamalarmni astigmi gostermektedir.
“H1* ve “H2"nin Onemli bulunmasi ve “D-Hi“ degerinin negatif ve Onemli ¢ikmasi

ciceklenme giin sayist Ozelliginin fenotipik olarak ortaya c¢ikisinda dominant gen etkisinin
Oonemli rol oynadigmni sdyleyebiliriz.
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Dominant ve resesif allellerin oranmin (KD/KR) 1’den biiyiikk (1.07) olmasi da
dominant allellerin cogunlukta oldugunu desteklemektedir. Incelenen 6zellik acismdan, etkili
gen cifti sayisinin (K=2.07) en az 2 oldugu anlasimaktadrr. incelenen 6zelligin genis anlamda
kalitim derecesi (Hg) 0.89 ve dar anlamda kahtim derecesi (Hd) ise 0.16 olarak bulunmustur.
Kuramsal dominantlik swrasi ile anaglarin gercek degerleri arasmdaki korelasyon katsayisinin
[ryr, (Wr+Vr)] pozitif (0.78) bulunmasi ¢igeklenme giin sayisi yilksek olan anaglarin dominant
genlere sahip oldugunu gostermektedir.

Cizelge 4.45. Ciceklenme giin sayist Ozelliginde genetik varyans komponentleri, ilgili oranlar
ve varsayimlarin gecerlilik testleri

Genetik parametre Tahmin (10x10) | Standart hata | Tahmin (5x5) | Standart hata
E 0.33 +3.5 0.33 +4.02
D 11.52 +11.6 18.27 +9.84
F 0.05 +26.77 2.84 +24.58
Ha 39.8 +24.7 87.91** +26.58
H2 45.66 +20.99 97.99** +24.1
D-H1 -28.28 +20.76 -69.64* +23.58
h? 116.52 +14.05 202.56** +16.27
(H1/D)Y? 1.86 2.19

H2/4H, 0.29 0.28

KD/KR 1 1.07

K 2.55 2.07

Hg 0.89 0.89

Hd 0.22 0.16

Yr, Wr+Vr i¢in r 0.36 0.78

t=(1-b)/SHb 5.23** 1.07

**:0.01 diizeyinde Onemli

4.3.6.4. Wr-Vr grafigi

Ciceklenme giin sayist1  Ozelligi  icin  varsaymin 5x5 diallel semast iizerinden
mcelendiginden dolayl, 5 genotipe ait yarim diallel Fi1 generasyonlarmin olusturdugu
poplilasyonda ciceklenme giin sayis1 bakimmndan hesaplanan varyans (Vrx) ve kovaryans (Wry)
degerlerine ait Wr-Vr grafigi Sekil 4.8’de verimistir.

Sekil 4.8’de ¢igeklenme giin sayis1 agismdan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon
dogrusunun Y eksenini orijinin altnda negatif yonde kestigi goriimektedir (a:-12.135). Bu
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durum, incelenen oOzelligin kahtiminda Ustin dommantligmn etkili oldugunu gostermektedir.
Genetik parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin  ((H1/D)Y2) 1°den biiyikk (2.19)
olmas1 da (Cizelge 4.45) iistin dominanthig1 desteklemektedir.

Grafik iizerinde anaglara ait noktalarin daglhhminda 1 (ADK-707) ve 4 (ADK-908)
numarali genotiplerin orijine yakm olmasi nedeniyle bu 6zellik agisimdan daha ¢cok dominant
genleri tasidigi ve yaklasik 7525 (dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu, 2 (ADK-
713) ve 5 (ADK-913) numarali anaglarin 50:50 (dominant allel : resesif allel) bolgesinde
oldugu, 3 numarali anacm ise 2575 (dominant allel : resesif allel) bdlgesinde oldugu ve

orfjinden en uzakta olmasi nedeniyle resesif gen tasidig1 anlagimaktadir.

27 .36

0.0 =

Wt
&-12135 bB0.732  «18600 40,23

1-ADK-707, 2-ADK-713, 3-ADK-720, 4-ADK-908, 5-ADK-913

Sekil 4.8. Cigeklenme giin sayis1 icin Wr/Vr grafigi

4.3.6.5. Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi

Cizelge 4.46°da goriildiigli gibi, hem genel kombinasyon yetene§i hem de ozel
kombinasyon yetenegi istatistiki olarak 0.01 diizeyinde Onemli bulunmus ve genel

kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orant 1’den biiyiik olmustur. Bu oranin
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1’den biiylk olmasi, genel kombinasyon yeteneginin ve dolayisiyla eklemeli gen varyansinin
daha hakim ve 6nemli oldugunu isaret etmektedir.

Altmbas ve ark. (1994), Altmbas (1995), Cengiz (2006) ve Orhun (2010) tarafindan
yapilan arastrmada da ¢iceklenme giin sayist eklemeli gen etkilerinin daha fazla oldugunu

sOylemislerdir.

Cizelge 4.46 incelendiginde, en yiksek GKY etkisinin ADK-720 (9.08) anacndan, en
disik GKY etkisinin ADK-848 (1.41) ve ADK-859 (1.41) anaglarindan elde edildigi
goriilmektedir. En yikksek GKY etkisine sahip ADK-720 anaci fenotipik olarak 70 giceklenme
giin sayisma ve en diisik GKY etkisine sahip ADK-848 anac1 67 giceklenme giin sayisma ve
ADK-859 anac1 70 gigeklenme giin sayisma sahip olmuslardir (Cizelge 4.43).

Cizelge 4.46. Cigeklenme giin sayis1 degerine iliskin genel (GKY) ve 6zel (OKY) kombinasyon
yetenekleri varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami
ve ortalamalari, F degerleri ve GKY/OKY oram

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F GKY /
kaynag derecesi toplan Ortalamas1 degeri OKY
GKY 9 1431.1 159.01 351.39**

OKY 45 1526.14 33.91 74.94*%* | 4.69
Hata 108 48.87 0.45

*%:0.01 diizeyinde Onemli

Cizelge 4.47°de goriildiigii gibi, en yikksek OKY etkisi 6.16 ile ADK-859xADK-908
melezinden elde edimis, bu kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 70 ciceklenme giin
sayis1 olmustur. En diisik OKY etkisi gdsteren melez ise —6.01 ile ADK-720xADK-908
kombinasyonu olmus ve bu kombinasyona ait ¢iceklenme giin sayisi 54 bulunmustur (Cizelge
4.43). Her anacm girdigi diziye ait ortalama 6zel kombmasyon yetenegi degerlerine gore, ADK-
908 (0.13) genotipin dahil oldugu dizi en yiiksek, ADK-707 (-0.34) genotipinin dahil oldugu
dizi ise en diisik degeri almustir.
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Cizelge 4.47. Cigceklenme giin sayis1 6zelliginde anaglara iliskin genel kombinasyon yetenekleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina iliskin 6zel

kombinasyon yetenekleri etkileri (sij)

/4 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913
ADK-310 5.58** -0.51 -0.84** -0.67* -0.26 -0.01 -2.51** -2.26** -0.76** -3.34**
ADK-707 5.41** -2.92*%* -2.76%* -2.34** 0.91** -1.59** -0.34 -1.84** 0.58*
ADK-713 7.74** -0.09 0.33 -0.42 -0.92** -0.67* -5.17** -4.76**
ADK-720 9.08** -2.51** -2.26** -1.76** -1.51** -6.01** -0.59*
ADK-819 4.91** -0.84** -1.34** 0.91** -2.59** -1.17*%*
ADK-848 1.41** -0.09 0.16 -0.34 0.08
ADK-859 1.41** -0.34 6.16** -0.42
ADK-893 2.91** 0.41 -2.17**
ADK-908 4.91** 0.33
ADK-913 5.74**
OKY Dizi Ort. -0.14 -0.34 -0.06 -0.09 0.04 -0.1 -0.28 -0.03 0.13 -0.003
OKY Genel Ort. | -0.09

SH(gi)) =0.11, KF 0.05=0.18, KF 0.01: 0.26

SH(si) = 0.32, KF 0.05=0.53, KF 0.01: 0.75

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli
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4.3.6.6. Heterosis ve heterobeltiosis

Ciceklenme giin sayis1 Ozelliginde heterosis %-19.40 ile %4.48 arasmda degismis,
ortalama heterosis degeri %-8.89 olmustur (Cizelge 4.48). Heterobeltiosis degerlerine

bakildiginda, %-22.86 ile %0 arasinda degisim gostermekte ve ortalama heterobeltiosis degeri
%-10.37 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.48).

Cizelge 4.48 incelendiginde, ADK-848 kendilenmis hattm girdigi melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis degeri %-7.57 ile en yiliksek olmustur. Bu sonug,
bu hattm melez musr islah programlarinda ¢igeklenme giin sayisii arttirict  anag olarak

kullanilabilecegini gostermektedir.

Incelenen popiilasyonda yarm diallel varyans analiz tablosunda, eklemeli varyans (a),
dominantlik varyanst (b) ve unsurlar1 (b1, b2, b3) 6nemli bulunmustur (Cizelge 4.44). Yarmm
diallel melez analizi sonucunda dominantlik varyanslari “Hi“ ve “H” ile “D-H1”in negatif ve
Oonemli oldugu saptanmistir (Cizelge 4.45). Uyum yetenekleri varyans analizi yontemine gore
degerlendirmede de hem eklemeli varyansa karsiik gelen GKY hem de dominantlik varyansina
karsitk gelen OKY &nemli bulmmustur (Cizelge 4.46). Incelenen iic yontem
karsilastrildiginda sonuglarm farkh oldugu goriilmektedir. Ancak, Hayman (1954a)’ya gore
yapilan analiz esas alndiginda, ¢iceklenme giin sayisi yoniinden dominanthik varyansin hakim
oldugunu sdyleyebiliriz.

Ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)Y2) 1°den biiyiik (2.19) olmas, Wr-Vr
grafiginde regresyon dogrusunun Y eksenini orijinin altmda negatif yonden kesmesi Ustiin
dommantligin etkili oldugunu gostermistir. Melez popiilasyonda dar anlamda kalitim derecesi
0.16 olarak diisik bulunmasi eklemeli gen etkisinin kiicik ve Onemsiz oldugu anlamina
geldiginden ciceklenme giin sayisi 6zelligi i¢cin dominant gen varyansmin hakim oldugunu

soyleyebiliriz.
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Cizelge 4.48. Ciceklenme giin sayisina iligkin heterosis (Ht) ve heterobeltiosis (Hb) degerleri (%) ve 6nemlilikleri

/3 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | Ort.
ADK-310 Ht -9.52** | -11.28** | -11.94** | -8.40** | -5.34** | -8.96** | -9.63** |-9.38** |-13.24** | -9.74
Hb -10.94*%* | -14.49** | -15.71** | -10.45** | -7.46** | -12.86™* | -14.08** | -9.38** | -18.06** | -12.60
ADK-707 Ht -14.50** | -15.15** | -11.63** | -3.88** | -7.58** | -6.77** |-11.11** |-7.46** | -9.73
Hb -18.84** | -20.00** | -14.93** | -7.46** | -12.86** | -12.68** | -12.50** | -13.89** | -13.79
ADK-713 Ht -12.23** | -8.82** | -7.35** | -7.91** | -8.57** |-17.29** | -16.31** | -11.58
Hb -12.86** | -10.14** | -8.70** | -8.57** | -9.86** | -20.29** | -18.06** | -13.53
ADK-720 Ht -13.87** | -10.95** | -10.00** | -10.64** | -19.40** | -11.27** | -12.83
Hb -15.71** | -12.86** | -10.00** | -11.27** | -22.86** | -12.50** | -14.86
ADK-819 Ht -5.97** | -6.57** | -4.35** | -11.45** | -9.35** | -8.93
Hb -5.97** | -8.57** | -7.04** | -13.43** | -12.50** | -10.97
Ht -2.19** | -2.90** | -5.34** | -5.04** | -544
ADK-848
Hb -4.29** | -5.63** | -7.46** | -8.33** | -7.57
Ht -3.55** | 4.48** -5.63** | -5.32
ADK-839 Hb -4.23** |0 -6.94** | -7.59
Ht -5.19** | -9.09** | -6.74
ADK-893 Hb -9.86** | -9.72** | -9.37
Ht -7.35** | -9.11
ADK-908 Hb -12.50** | -12.03
Ht -9.42
ADK-913 b 55

Ort. Ht : %-8.89, Ort. Hb : 9%-11.48
10.05=1.658, t0.01=2.358

*:0.05 diizeyinde 6nemli, ** :0.01 diizeyinde Gnemli
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4.3.7. Tane verimi (kg/da)

Tane verimi verilerine uygulanan; On varyans analizi, dialle]l varyans analizi, genetik
parametrelerin - tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis degerlerinden elde edilen sonuglar asagida

ayri ayri sunulmus, yorumlanmis ve tartigilmustir.

4.3.7.1. On varyans analizi

Tane verimi i¢cin varyans analizine iliskin sonug c¢izelgesi (Cizelge 4.49) asagida

verilmistir.

Tane verimi verilerine uygulanan On varyans analizinde genotipler kareler ortalamasinin
0.01 diizeyinde Onemli bulunmus olmasi; denemenin genetik materyalinde yeterli genetik
varyabilitenin bulunduguna isaret etmektedir. Bu durum, tane verimi 6zelli§i i¢in biyometrik

genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini gostermektedir.
Tane verimi Ozelligi i¢in varyasyon katsayisinin %14.37 olarak tahmin ediimis olmas1

ise bu denemeden elde edilen verilerin deneme teknigi ilkeleri agisndan saghkli olarak elde

edildigini ve giivenilebilecegini vurgulamaktadir.

Cizelge 4.49. Tane verimi verilerine uygulanan On varyans analizi degerleri

Varyasyon kaynaklar1 Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi1 F degeri
Tekerriir 2 152819.51

Cesit 54 156225.15 5.36**
Hata 108 29140.44

Toplam 164

Varyasyon Katsayssi : %14.37

Denemede yer alan genotiplerin tane verimi ve Onemlilik gruplar1 Cizelge 4.50°de

verilmistir.
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Cizelge 4.50°den goriildiigii gibi, tane verimleri 467 (kg/da) ile 1574 (kg/da) arasinda
degismistir. Melezler icinde en diisik tane verimi 985.67 (kg/da) ile ADK-707xADK-908
kombinasyonunda, en yiksek tane verimi 1574 (kg/da) ile ADK-720xADK-819
kombinasyonunda gozlenmistir (Cizelge 4.50).

F1 kombinasyonlar1 tane verimi en fazla olan anagtan daha fazla tane verimine sahiptir.

Bu sonug, melez musr islahinda uygun genetik potansiyele sahip kendilenmis hatlar arasmda

yapilan melezleme c¢ahsmalari ile daha verimli Fi1’lern elde edilebilecegini gostermektedir.
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Cizelge 4.50. Anaglar

ve F1’lerin ortalama tane verimi ve onemlilik gruplari

/4 ADK-310 | ADK-707 ADK-713 ADK-720 ADK-819 ADK-848 ADK-859 ADK-893 ADK-908 ADK-913 Dizi Ort.
ADK-310 | 838.00 g-t | 1162.67 f-p | 1222.67 d-n | 1131.33 g-p | 1352.00 a-j | 1428.33 a-f | 1081.00 j-s 1247.00 c-n | 1278.33 c-m | 1249.33 c-n | 1199.07
ADK-707 467.00 u 1110.00 h-q | 1081.33 j-s | 1071.67 k-s [ 1301.00 a-I 1056.67 I-s 1271.00 c-m | 985.67 n-t 1193.33 e-0 | 1070.03
ADK-713 769.00 t 1109.00 h-g | 1556.33 ab | 1372.00 a-h | 1283.00 b-m | 1389.67 a-g | 1337.00 a-k | 1204.33 e-0 | 1235.30
ADK-720 916.00 p-t 1574.00 a 1283.00 b-m | 1465.67 a-e | 1521.67 a-c | 1354.67 a-j | 1186.00 f-p | 1262.27
ADK-819 825.33 r-t 1489.67 a-d | 1407.00 a-g | 1335.67 a-k | 1079.33 j-s 1555.00 ab 1324.60
ADK-848 937.67 o-t 1024.00 mt | 1088.67 i-r 1185.33 f-p | 1308.67 a-l 1241.83
ADK-859 979.00 n-t 1075.67 k-s | 1144.33 g-p | 1492.00 a-d | 1200.83
ADK-893 942.00 o-t 1361.33 a-i | 1313.33 a-l 1254.60
ADK-908 852.00 g-t 1286.67 b-m | 1186.47
ADK-913 806.00 st 1259.47
Melez Ort. 1266.81
Anag Ort. 833.20
Genel Ort. 1187.97
EKOF (0.05) 276.09
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4.3.7.2. Diallel varyans analizi

Tane verimine iligkin diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplam, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 4.51°de verilmistir.

Cizelge 4.51°de goriildiigli gibi, yarm dialle]l varyans analiz tablosunda, eklemeli gen
etkisi ve genel kombinasyon yeteneginin tahminleyicisi (a), dominant gen etkisi (b), ortalama
dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen “b1”, bir anagtaki dominant allellerin toplanmasini
belirleyen “b2” parametreleri istatistiki olarak 0.01 diizeyinde Onemli bulunmustur. Dominant
allellerin anaclarda dagilmis oldugunu gosteren ve aym zamanda 0zel kombinasyon yetenegini

de belirleyen “bs” parametresi ise istatistiki olarak 6nemsiz bulunmustur.

Cizelge 4.51°de biyometrik olarak onemli belirlenen ‘b1 alt parametresi bu ozellik
acismdan melezlerin  kendi anaglarmin ortalamalarindan sapmalarinin  6nemli  oldugunu
belirtmektedir. “b2* alt parametresinin biyometrik olarak énemli olmasi ise anaglarda daha gok
dominant genlerin toplandigina isaret etmektedir.

Cizelge 4.51. Tane verimi i¢cin elde edilen verilere uygulanan yarm diallel tablolarm varyans
analiz sonugclar1

Varyasyon kaynagi Serbestlik derecesi Kareler ortalamasi1 F degeri
a 9 149348.6 5.24**

b 45 157599.9 5.13**
b1 1 4608617 5.41%*
b2 9 41638.34 158.15**
bs 35 60246.73 1.43
Hata 108 29140.44

**:0.01 diizeyinde 6nemli

4.3.7.3. Genetik parametreler

Tane verimi i¢cin hesaplanmis genetkk parametreler ve bu parametreler arasmdaki
oranlar ile varsaymlarin gegerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge
4.52’de verilmistir.
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Cizelge 4.52’de tane verimi agisindan, 10x10 yarm diallel melez semasma gore yapilan
degerlendirmede “t” degeri istatistiki olarak 0.01 diizeyinde oOnemli (3.3) bulunmustur. Bu
durum, regresyon hattt egiminin birim regresyon hatti egiminden olan sapmasmm giiven
smrrlar1 dismda kaldigin1 ve bdylece varsayimin gecersiz oldugunu gostermektedir. Bu sonuca
gore, 10x10 yarm diallel melez semas: i¢in tane verimi Ozelligini etkileyen genler arasmda
allellik olmayan bir interaksiyonun oldugu anlagilmaktadir. En biiyiik Wr-Vr degerine sahip
diziyi olusturan ana¢ (ADK-908) ve melezleri ¢ikartilmis ve analiz 9x9 diallel semasi iizerinden
yeniden yapimistir. 9x9 dialle]l melez semasma gore yapilan degerlendirmede de “t” degeri
(1.4) 6nemsiz ¢ikmug ve tane verimi agismdan varsayimin 9x9 diallel semasi {izerinden gegerli

oldugu bulunmustur.

Tane verimi fenotipik varyanst oluisumunda g¢evre varyansmin (E) katkisi biyometrik
olarak Onemsizdir. Bu durum, fenotipik varyansin genetik varyanstan olustuguna isaret
etmektedir. Yani tane verimi 6zelligi iizerinde genetik etkenlerin paymm, cevre etkenlerinden
daha fazla oldugu sdylenebilir.

Cizelge 4.52. Tane verimi Ozelliginde genetik varyans komponentleri, ilgili oranlar ve
varsayimlarin gegerlilik testleri

Genetik parametre | Tahmin (10x10) | Standart hata | Tahmin (9x9) | Standart hata
E 10452.55 +9884.76 11147.07 +9079.41
D 35787.76 +32784.03 36674.01 +28711.6
F 40547.95 +75642.62 38764.34 +66978.55
Hi 217898.31 +69783.87 231821.65** +63371.42
Ha 191304.43 +59308.55 206479.48** | £54476.44
D-Hi -182110.55 +58654.19 -195147.63** | +£53809.14
h? 605406.93 +39698.84 625653.25** | £36494.33
(H1/D)12 2.47 2.51

H2/4H, 0.22 0.22

KD/KR 1.6 1.53

K 3.17 3.03

Hg 0.51 0.51

Hd 0.14 0.13

Yr, Wr+Vr i¢in -0.64 -0.76

t=(1-b)/SHb 3.3%* 1.4

**:0.01 diizeyinde 6nemli
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Cizelge 4.52’de ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)!2) 1°den biiyiik (2.51) olmas1
tstiin dommantliigim var oldugunu gostermektedir. Eklemeli varyans ile dommantlik varyansi
arasindaki farkm (D-Hi) negatif olmasi dominant gen varyansmin eklemeli gen varyansindan
biiyiik oldugunu gostermektedir. Dominant ve resesif allellerin frekansinin (H2/4H1) 0.25’den
farkh (0.22) bulunmas1 popiilasyonda dominant ve resesif allellerin frekanslarinin esit olmadig:
anlasilmaktadir. Dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen F degerinin pozitif (38764.34)
bulunmus olmasi, dominant allellerin ¢ogunlukta oldugunu ve Fi’lerin anaglarinin
ortalamalarmn1 astigin1 gostermektedir. Ayrica, “Hi”in “H2”den biiylk olmasi ve “b2* alt
parametresinin - de Onemli bulunmasi genlerin dagiisinda bir esitsizligin - oldugunu
belirtmek tedir.

“Hi1* ve “H2nin 6nemli bulunmas1 ve “D-Hi* degerinin negatif ve dnemli ¢ikmasi tane
verimi  Ozelliginin  fenotipik olarak ortaya ¢ikisinda dominant gen etkisinin  6nemli rol

oynadigmi soyleyebiliriz.

Dominant ve resesif allellerin oranmin (KD/KR) 1’den biiyiik (1.53) olmasi da
dominant allellerin ¢ogunlukta oldugunu desteklemektedir. Incelenen 6zellik agismdan, etkili
gen cifti sayisinn (K=3.03) en az 3 oldugu anlagimaktadir. Incelenen ozelligin genis anlamda
kaltim derecesi (Hg) 0.51 ve dar anlamda kaltim derecesi (Hd) ise 0.13 olarak bulunmustur.
Kuramsal dommantlik swrasi ile anaclarin gergek degerleri arasmndaki korelasyon katsayisinin
[ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.76) bulunmas1 tane verimi yiiksek olan anaglarmm dominant genlere
sahip oldugunu gostermektedir.

4.3.7.4. Wr-Vr grafigi

Tane verimi Ozelligi i¢cin varsayimm 9x9 diallel semasi iizerinden incelendiginden
dolayi, 9 genotipe ait yarim diallel F1 generasyonlarinin olusturdugu popiilasyonda tane verimi
bakmmdan hesaplanan varyans (Vrx) ve kovaryans (Wry) degerlerine ait Wr-Vr grafigi Sekil
4.9’da verilmistir.

Sekil 4.9°da tane verimi agismdan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon dogrusunun
Y eksenini orijinin altmda negatif yonde kestigi goriilmektedir (a:-16774.64). Bu durum,

incelenen Ozelligin kaltiminda istiin dommanthigin etkili oldugunu gostermektedir. Genetik
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parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin  ((H1/D)2) 1°den biiyikk (2.51) olmasi
(Cizelge 4.52) geliski gostermektedir. Fakat bu durum da bu 6zelligin epistatik gen etkisinde
oldugu sdylenebilir.

Grafik lizerinde anaglara ait noktalarin dagihminda 1 (ADK-310), 6 (ADK-848), 7
(ADK-859) ve 8 (ADK-893) numarali genotiplerin orijine yakm olmasi nedeniyle bu 6zellik
acismdan daha ¢ok dominant genleri tasidigr ve yaklask 7525 (dominant allel : resesif allel)
bolgesinde oldugu, 3 (ADK-713), 4 (ADK-720) ve 9 (ADK-913) numarali anaglarm 50350
(dominant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu, 2 (ADK-707) ve 5 (ADK-819) numarali
anaclarin ise 25:75 (dommant allel : resesif allel) bolgesinde oldugu ve orijinden en uzakta
olmasi nedeniyle resesif gen tasidigi anlasiimaktadr. 2 (ADK-707) ve 6 (ADK-848) numarali
anaclar regresyon hattmdan uzak olmasi1 epistatk gen etkisinin @ mevcut olabilece gini

gostermektedir.

F3541.83

000 g?

Wt
a-16774 640 0419 47821.033 24430,77

1-ADK-310, 2-ADK-707, 3-ADK-713, 4-ADK-720, 5-ADK-819, 6-ADK-848, 7-ADK-859, 8-ADK-893,
9-ADK-913

Sekil 4.9 Tane verimi icin Wr/Vr grafigi
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4.3.7.5. Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi

Cizelge 4.53’te goriildiigli gbi, hem genel kombinasyon yetenegi hem de ozel
kombinasyon yetenegi istatistiki olarak 0.01 diizeyinde Onemli bulunmus ve genel
kombmasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den kii¢ikk olmustur. Bu oranmn
1’den kiiciik olmasi, ©6zel kombinasyon yeteneginin ve dolayisiyla dominant gen varyansinin
daha hakim ve Onemh oldugunu isaret etmektedir. Bu bulgu, diallel melez anlizinden elde
edilen (D-H1)’in negatif olmasi (Cizelge 4.52) bulgusu ile de desteklenmektedir.

Nevado ve Cross (1990), Konak ve ark. (1999), Dede ve ark. (2001) ve Orhun (2010)
cabsmalarmda GKY/OKY oranm 1’den kiicikk bulmuslardir.

Cizelge 4.53. Tane verimi degerine iliskin genel (GKY) ve 6zel (OKY) kombinasyon
yetenekleri varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler
toplamt ve ortalamalari, F degerleri ve GKY/OKY oram

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F

kaynag derecesi toplamu Ortalamasi degeri GKY /OKY
GKY 9 1344137.39 | 149348.6 5.13** 0.95
OKY 45 7092020.67 | 157600.46 5.41** '

**:0.01 diizeyinde Onemli

Cizelge 4.54 incelendiginde, en yikksek GKY etkisinin ADK-859 (-193.56) anacindan,
en disiik GKY etkisinin ADK-819 (-527.89) anacindan elde edildigi goriimektedir. En yiksek
GKY etkisine sahip ADK-859 anaci fenotipik olarak 979kg/da ve en diisik GKY etkisine sahip
ADK-819 anac1 fenotipik olarak 825.33kg/da tane verimine sahip olmuslardr (Cizelge 4.50).

Cizelge 4.54’te goriildiigii gibi, en yikksek OKY etkisi 264.05 ile ADK-720xADK-819
melezinden elde edilmis, bu kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 1574kg/da olmustur.
En diisik OKY etkisi gdsteren melez ise —180.39 ile ADK-848xADK-859 kombinasyonu
olmus ve bu kombinasyona ait tane verimi 1024kg/da bulunmustur (Cizelge 4.49). Her anacin
girdigi diziye ait ortalama O6zel kombinasyon yetenegi degerlerine gore, ADK-893 (45.35) ve
ADK-848 (34.22) genotiplerinin dahil oldugu diziler en yiiksek, ADK-720 (-44.89) genotipinin
dahil oldugu dizi ise en diisik degeri almustir.
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Cizelge 4.54. Tane verimi Ozelliginde anaglara iliskin genel kombinasyon yetenekleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina iliskin &zel
kombinasyon yetenekleri etkileri (sij)
/4 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913
ADK-310 -310.34** | 152.77* | 49.88 -76.17 101.22 236.05** | -79.45 43.72 139.33* | 53.33
ADK-707 -404.45** | 75.66 12.27 -40.67 247.16** | 34.66 206.16** | -14.89 135.77*
ADK-713 -428.23** | -122.95 281.11** | 155.27* | 98.11 161.94* | 173.55* |[-16.12
ADK-720 -350.67** | 264.05** | 31.55 246.05** | 259.22** | 156.50* | -69.17
ADK-819 -527.89** | 194.94** | 130.77 29.94 -162.12* | 256.55**
ADK-848 -298.56** | -180.39* | -158.56* | 2.38 68.72
ADK-859 -193.56** | -139.73* | -6.78 283.88**
ADK-893 -316.23** | 167.38* | 62.38
ADK-908 -277.67** | 100.00
ADK-913 -437.67**
OKY Dizi Ort. | 15.42 13.41 16.92 -44.89 30.16 34.22 11.64 45.35 20.18 33.19
OKY Genel Ort. | 17.56
SH(gi) = 26.99, KF 0.05=44.75, KF 0.01: 63.64
SH(si) = 81.38, KF 0.05=134.93, KF 0.01: 191.89

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli
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4.3.7.6. Heterosis ve heterobeltiosis

Tane verimi Ozelliginde heterosis %6.85 ile %95.23 arasmda degismis, ortalama
heterosis degeri %53.36 olmustur (Cizelge 4.55). Tane verimi bakmmndan melezlerin
tamaminin  poztif yonde heterosis deferi gostermesi bu kombinasyonlarin tane verimi
yoniinden Onemli potansiyele sahip oldugunu ve bu 6zellk icin melez gesit slah1 ¢alismasinin

basar1 sansmin ¢ok yiiksek oldugunu gostermektedir.

Heterobeltiosis degerlerine  bakildiginda, %4.60 ie %88.57 arasmda degisim
gostermekte ve ortalama heterobeltiosis degeri %39.98 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.55).
Tiim melez kombinasyonlarinda heterobeltiosis degerleri pozitif yonde bulunmasina ragmen

biitiin kombinasyonlar istatistiki a¢idan énemli bulunmamustir.

F1 kombinasyonunun yapisinda ana¢ olarak yer alan kendilenmis hatlar ortalama
performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, anaclardan istiin olana gbre hesaplanan
heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastrildiginda wslah teknigi acisnda {istlin anaca gore
hesaplanan heterobeltiosis daha degerlidir. Ciinkii, heterobeltiosis her iki ana¢ performansini

da asan performansin gostergesidir.

Cizelge 4.55 incelendiginde, ADK-819 kendilenmis hattm grdigi melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis degeri %56.78 ile en yiiksek olmustur. Bu sonug,
bu hattm melez musrr islah programlarinda tane verimi arttirict anag olarak kullanilabilece gini

gostermektedr.
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Cizelge 4.55. Tane verimine iliskin heterosis (Ht) ve heterobeltiosis (Hb) degerleri (%) ve onemlilikleri

/3 ADK-310 | ADK-707 | ADK-713 | ADK-720 | ADK-819 | ADK-848 | ADK-859 | ADK-893 | ADK-908 | ADK-913 | Ort.
ADK-310 |_Ht 78.19** [ 52.17** | 29.00** |[62.57** | 60.88** | 18.99 40.11** |[51.28** [ 51.99** | 49.46
Hb 38.74** | 45.90** [ 2351* | 61.34** |52.33** |10.42 32.38** [ 50.04** | 49.08** | 40.42
ADK.707 |_HE 79.61%* | 56.37** | 65.85** | 85.24** | 46.15** | 80.41** | 49.46** | 87.48** | 69.86
Hb 44.34%* | 18.05 20.85* 38.75** | 7.93 34.93** | 15.69 48.06** | 30.70
ADK.713 L 31.63** | 95.23** | 60.78** | 46.80** | 62.44** | 64.96** | 52.93** | 60.73
Hb 21.07 88.57** | 46.32** | 31.05** | 47.52** | 56.92** | 49.42** | 47.90
ADK.720 L 80.78%* | 38.43** | 54.69** | 63.80** | 53.24** | 37.75** | 49.52
Hb 71.83** | 36.83** | 49.71** | 61.54** | 47.89** | 29.48* 39.99
ADK-819 |t 68.99** | 5596** [ 51.15** | 28.70* 90.64** | 66.65
Hb 58.87** | 43.72** | 41.79** | 26.68* 88.41** | 56.78
Ht 6.85 15.84 32.46** | 50.11** | 46.62
ADK-848 Hb 4.60 15.57 26.41* 39.57** | 35.47
Ht 11.99 25.00* 67.17** | 37.07
ADK-859
Hb 0.87 16.89 52.40** | 25.18
Ht 51.76** | 50.27** | 47.53
ADK-893 Hb 4451%* | 39.42** | 36.39
Ht 55.21** | 45.79
ADK-908 Hb 51.02** | 37.34
Ht 60.39
ADK-913 =mp 49.65

Ort. Ht: %53.36, Ort. Hb: %39.98
10.05=1.658, t0.01=2.358

*:0.05 diizeyinde onemli, **:0.01 diizeyinde Onemli
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Incelenen popiilasyonda yarm diallel varyans analiz tablosunda, eklemeli varyans (a),
dominantlik varyanst (b) ve unsurlarindan “b1“ ve ‘“b2” Snemli bulinmustur (Cizelge 4.51).
Yarm dialle]l melez analizi sonucunda dominantlik varyanslar1 (Hi ve Hz) ile “D-Hi1”in negatif
ve onemli oldugu saptanmustr (Cizelge 4.52). Uyum yetenekleri varyans analizi yontemine
gore degerlendirmede de hem eklemeli varyansa karsiik gelen GKY hem de dominantlik
varyansina karstik gelen OKY 6nemli bulnmustur (Cizelge 4.53). Incelenen ii¢ yontem
karsilasgtrildiginda sonuglarin farkh oldugu goriilmektedir. Ancak, Hayman (1954a)’ya gore
yapilan analiz esas alndiginda tane verimi yoniinden dominanthik varyansin hakim oldugunu

sOyleyebiliriz.

Ortalama dominantlikk derecesinin ((H1/D)2) 1’den biiyiikk (2.51) olmasy, Wr-Vr
grafifinde regresyon dogrusunun Y eksenini orijinin altnda negatif yonden kesmesi iistiin
dominantligin etkili oldugunu gostermistir. Kuramsal dominantlik ile anaglarin ortalama
degerleri arasmda negatif korelasyon bulunmasi (-0.76), tane verimi yiiksek olan genotiplerin
dominant genleri tasidigmi gostermistir. Melez popiilasyonda dar anlamda kaltim derecesi 0.13
olarak diisiik bulunmustur.
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5. SONUC

Bu gahsma ile Sakarya Misr Arastrma Enstitiisii Midirligii tarafindan musr slah
cahgsmalar1 sonucunda elde edilmis olan kendilenmis musr hatlarinin bir kisminda, morfolojik
ve molekiiler markoérler kullanarak bu hatlarin tanimlanmasi, mevcut varyasyonun belirlenmesi
ve bu bilgiler ile halen vyiiritiilmekte olan islah programlarma bir veri olusturmak

amaglanmistir.

5.1. Hatlar Arasindaki Farklihgim Morfolojik Ozelliklere Gore Degerlendirilmesi

Sakarya Misr Arastrma Enstitisi Mudiirligii’ne ait 100 adet kendilenmis musir
hattnda, UPOV kriterlerine gore 34 Ozellk gozlemlenmis ve bu oOzelliklere ait veriler
degerlendirmeye almmistr. Materyal olarak kullanilan kendilenmis nusr hatlar1 arasmda genis
bir varyasyonun oldugu goriilmektedir. Bu dabize slah edilmis olan bu hatlarin geldigi genetik
kaynaklarinin farkli oldugunu gostermektedir.

Gozlenen Ozellikler incelendiginde;

Govde ile yaprak arasmdaki agit %99 oraninda dar olarak gdzlemlenmistir. Bu 6zellik
misrr  islahinda  oOzellikle sk ekim igin ve bitkinin maksimum olarak giin 1518indan
faydalanmasini saglayan bir O6zelliktir. Son zamanlarda bitki sikhginin arttrilarak verimin de
arttrilmast yoniindeki islah cahsmalarinda tercih edilen bir 6zelliktir. Arastrmada kullanilan
materyalin de bu Ozellikte olmasi bu yondeki sslah cahgmalarinin yapilabilecegi anlamina

gelmektedir.

Tepe pliskiilii ¢ikis zamant incelendiginde materyal daha ¢ok orta, orta-gec ve geg olarak
tanmlanmustr. Ulkemiz yogun musr ekimi alanlar1 dikkate alndiginda yaklaskk FAO 600-750
grubu musir ¢esitleri kullanildigindan, incelenen materyalin de bu grup araliginda toplanmis
oldugunu gormekteyiz. Son yillarda iilkemiz musr alanlarinin genislemis olmasindan dolay1
iklim olarak daha kisa donemlerde yetistirilebilen yani FAO olum grubu diisik melez musir
cesitlerine ihtiya¢ duyulmaktadir. Bu yonde yapilacak islah calgmalar1 igin FAO olum grubu
daha diisik olan kendilenmis hatlara ihtiyag duyulacagindan, slah programinda daha diistik
olum grubuna ait genetikk materyale de onem verilmesi gerektigi diisiiniilebilir.
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Bitki boyu kisa, orta ve uzun olarak gdzlemlenmistir. Ozellikle silajik musr islahinda
uzun boylu materyallerin kullanilmas1 bitki biyokiitlesini (biyomas) arttrmasi yoniiyle fayda
saglayacagindan, bu materyaller ile aym zamanda silajlik nusr slahi c¢ahsmalarinda da
kullanilabilecegi anlamina gelmektedir.

Kocandaki sira sayismin orta, fazla ve ¢ok fazla gruplarinda toplanmasi tane verimi ile
ilgili yapilacak melez calgmalarinda daha fazla {mitvar melezlerin elde edilebilecegi
diistiniilebilir.

Tane tipi Ozelligine baktiZimizda materyalin at disi grubunda yogunlastigini
gormekteyiz. Tane sit renginin de yogun olarak sari-portakal grubunda yer almasi slah
cahbsmalarinda sar at disi agrhkli cahsildigr hakkinda da bilgi vermektedir.

Morfolojik ~karakterizasyon ¢alismalar1 sonucunda elde edilen verileri kullanarak
popiilasyonu temsil eden Ozellikleri One c¢ikartmak ve karakterize edilen Ozelliklere gore
gruplandirmak amaciyla istatistik analizlerden “Temel Bilesenler Analizi” gerceklestirilmistir.
Genotiplerin  benzerlk ve farkhlik diizeylerinin belirlenmesi amaciyla veriler c¢oklu
karsilastrma  analizlerinden  ‘“Kiimeleme  Analizi”  kullanilarak  gruplandirilmis  ve
popiilasyondaki genotiplerin birbirlerine yakmlik ve uzaklk dereceleri de degerlendirilmistir.

Temel bilesenler analizi sonucunda, genetik cesitliligin ac¢iklanabilmesi igin 16
morfolojik 6zelligin, 34 morfolojik Ozellik kadar basarih oldugu goriilmiistir. Bu 16 6zellik
genetik cesitliligin  %67.8’mi aciklayabilecegi goriilmektedir. Morfolojik olarak yapilacak
tanimlama ¢ahsmalarinda belirlenen 16 6zelligin yeterli olacag disiiniilmektedir. Bunun hem

zaman hem de pratiklik olarak isimizi kolaylastiracagi diistiniilmektedir.

Morfolojik 6zelliklere gore olusturulan dendogram incelendiginde Oncelikle iki ana
gruba ayrilmig oldugu goriilmektedir. Bu gruplarda kendi iclerinde tiger alt gruplara
ayrilmuglardir. 1.ana grubun altnda bulunan “Stiff Stalk” heterotik grubunu temsil eden FRB73
hattt bu grubun “Stiff Stalk” heterotik grubuna yakm hatlardan olustugunu; 2. ana grubun
altmda bulunan “Lancaster” heterotik grubunu temsil eden FRMol7 hatti ise bu grubun
“Lancaster” heterotik grubuna yakmn hatlardan olustugunu soyleyebiliriz.
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5.2. Hatlar Arasindaki Farklihgm Molekiiler Ozelliklere Gore Degerlendirilmesi

100 kendilenmis musr hatt1 25 SSR primeri ile yapilan genetik analizleri sonucu toplam
139 allel elde edilirken, ortalama allel sayist 5.56 olarak tespit edilmistir. 25 SSR primeri
degerlendirildiginde; en yikksek allel sayis1 phi299852 (12 allel) primerinde, en diisik allel
sayist ise phi213984 (2 allel) primerinde bulunmustur. Kullanilan SSR primerlerinde allel
uzunlugu (bg) 71 bg ile 316 bg arasmda degismis olup, allel biiyiikliigli bakimindan en kisa 71
b¢ uzunlugu ile phi002 lokusunda, en uzun 316 b¢ uzunlugu ile phi420701 lokusunda tespit
edilmistir. Ortalama PBI degeri 0.54 olup, en diisik phi033 lokusunda, en yikksek ise 0.76
phiO85 lokusundan elde edimistir.

Genetik cesitlilik indeksi (GCI) ve heterozigotluk oram (HtO) ortalamalar1 srrasiyla 0.60
ve 0.10 olarak bulunmustur.

Molekiiler veriler yardimiyla UPGMA yontemine gore olusturulan dendogram
incelendiginde morfolojik oOzellikler yardmm ile olusturulan dendogram gibi iki ana gruba
ayrildigin1 gérmekteyiz. Bu gruplar aym sekilde FRMo17 (Lancaster) ve FRB73 (Stiff Stalk)
etrafinda toplanarak ayrilmslardir.

Molekiiler veriler yardimiyla olusturulan dendogram {izerinde, benzerlk matrisi
kullanilarak bir hattm diger hatlara olan uzakhklari1 hesaplanmis ve en uzak hatlar diallel
melezlerinde kullanilacak anaglar olarak tespit edilmistir. Bu anaglar; ADK-310, ADK-707,
ADK-713, ADK-720, ADK-819, ADK-848, ADK-859, ADK-893, ADK-908 ve ADK-913
hatlaridr.

Diallel melezleme i¢cin secilen hatlar hem morfolojik ve hem de molekiiler veriler
lizerinden olusturulan dendogramlar iizerinde incelendiginde, morfolojik verilerle olusturulmus
dendogram {iizerinde FRB73 hattmin bulundugu yani “Stiff Stalk” heterotik grubuna yakin
oldugu disiiniilen hatlar ADK-310, ADK-713, ADK-720, ADK-893 ve ADK-908; FRMo17
hattmin bulundugu yani “Lancaster” heterotik grubuna yakmn oldugu diisiiniilen ADK-707,
ADK-819, ADK-848, ADK-859 ve ADK-913 yer almaktadr.
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Molekiiler verilerle olusturulmus dendogram iizerinde FRB73 hattmin bulundugu yani
Stiff Stalk heterotik grubuna yakmn oldugu diisiinilen hatlar ADK-707, ADK-819, ADK-859,
ADK-908 ve ADK-913; FRMo17 hattmm bulundugu yani “Lancaster” heterotik grubuna yakin
oldugu diisiiniilen ADK-310, ADK-713, ADK-720, ADK-848 ve ADK-893 yer almaktadir.

Her ne kadar dendogramlar iizerinde 2 ana grup altnda 5’er hat bulunsa da bu gruplar
morfolojik olarak FRB73 hattmm bulundugu yani “Stiff Stalk” heterotik grubuna yakm olan
hatlar, molekiiler olarak FRMo17 hattmin bulundugu yani “Lancaster” heterotik grubuna yakin;
morfolojik olarak FRMo17 hattmm bulundugu yani “Lancaster” heterotik grubuna yakm olan
hatlar, molekiiler olarak FRB73 hattmin bulundugu yani Stiff Stalk heterotik grubuna yakin
oldugu goriilmiistiir.

Morfolojik ve molekiiler veriler arasmda tam bir baglant1 bulunamamistr. Heterotik
gruplardaki hatlarm dagihmi gérebilecegimiz iki dendogram incelendiginde bir ¢ok hattm farkh
gruplar altmda dagihim gosterdigini gérmekteyiz.

Sonug olarak; yapilacak musirr slah cahgmalarinda basarii olabilmenin sartlarindan biri
de oncelkle wslah materyalinin iyi tanimlanabilmesi ile miimkiindii. Bu tanimlama hem
morfolojik ve hem de molekiiler diizeyde olmasi islah materyalinin daha etkin kullanilmasini
saglayacaktir.

5.3. Biyometrik Genetik Degerlendirmeler

Bitki slahinda bagarih olmak, calsilan popiilasyonlarla ilgili elde edilen verilerin
fazlahigryla dogru orantiidwr. Aym zamanda bu popiilasyonlarin genetik varyasyonlarinin da
genis ve uzak olmasi dabasari sansim arttrmaktadwr. Islah ¢aligmalarinda 6nemli olan kantitatif
karakterler ¢ok genle yonetildikleri ve ¢evre kosullarindan fazla etkilendikleri icin kaltimlari
karmasik bir yapidadr. Ancak bu karakterlerin islahinda karakterlerin kahtimina ve iizerinde

calisilan popiilasyonlara ait bazi 6n bilgilerin elde edilmesi gerekmektedir.
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Istedigimiz ozelliklere sahip melezleri elde etmek icin, uygun anag ve melez
kombmasyonlarinin belirlenerek {imitvar poplilasyonlar iizerinde calgilmas1 O6nemli bir
unsurdur. Diallel melez analiz yontemleri ile popiilasyonun genetikk yapisi incelenerek,
karakterlerin kahtimina iliskin glivenilir genetik parametreler asagidaki yontemlere gore tahmin

edilebilmektedir;
1- Yarm diallel tablolarin varyans analizleri (Jones 1965),

2- Diallel melez analizi ile genetik parametrelerin tahmin edilmesi (Jinks-Hayman 1953,
Hayman 1954a, b, Jinks 1954, 1956),

3- Kombinasyon yetenekleri analizleri (Griffing 1956).

Bu aragtirmada, 10 kendilenmis nusrr hatti arasmda yarm diallel melezleme yoluyla
elde edimis F1 generasyonu, biyometrik genetk diallel yontemlerine gore ncelenmis, bunun

yam sira heterosis ve heterobeltiosis degerleri de saptanmustwr. Bu bulgular yardmmyla;

1. “Diallel tablolarin varyans analizi”, “diallel melez analizi ile genetik parametrelerin
tahmin edimesi” ve ‘“kombinasyon yetenekleri analizi” degerlendirme yontemlerinin, Fi1

generasyonunda elde edilen genetik bulgulara gore karsilastirilmasi,
2. En uygun anaglarm segimi,
3. Umitvar melezlerin segimi ayri ayr tartismaya ahlnmustir.

Ele alman popiilasyonda, incelenen tim Ozellkler bakimmndan genetik inceleme

yapabilmek i¢cin yeterli varyasyonun bulundugu uygulanan 6n varyans analiziyle saptanmustir.

Incelenen 6zellikler igin F1 generasyonu melez popiilasyonlarmda dialle]l analizin dogru
uygulanabilmesi i¢in gerekli varsayimlarin kontrolii, regresyon hattt egiminin birim regresyon
hattt egiminden olan sapmasmin given smrlar1 diginda kalp kalmadigina gore yapimistir.
Incelenen o6zelliklerden, bitki boyu, bin tane agrhgi, ciceklenme giin sayis1 ve tane veriminde
“t=(1-b)/SHb” degeri 6nemli ¢ikmus ve kabul edilen varsaymmlarin bu Ozellikler agisindan
gecersiz oldugu gozlenmistir. Regresyon hattmdan fazla sapma gostererek giiven smrrlar1 disma
cikan anag(lar) ve bunlarin melezleri analiz dist brakilarak genetk parametrelerin
hesaplamalar1 yeniden yapimustir.
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Anag¢ ve melezlerin ortalama degerleri incelendiginde, melezlerin ortalama degerleri
bitki boyu, koganda sira sayisi, srada tane sayisi, bin tane agirhigi ve tane verimi Ozelliklerinde
anaclarin ortalama degerlerinden yiksek; tane nemi ve ¢iceklenme giin sayis1 ozelliklerinde

diistik oldugu goriimiistiir.

Diallel melez analizi ile tiim Ozellkler i¢in; Fi1 kombinasyonlarindan elde edilen
verilerin varyans analiz sonuglarmin onemliliklerinin karsilastirilmas: Cizelge 5.1°de, genetik
varyans komponentleri ve varsaymlarin gegerlilik testlerinin karslastrilmasi Cizelge 5.2°de,
genetik varyans komponentlerine iliskin ¢esitli oranlarin karsilastirilmas: Cizelge 5.3’te,
kombinasyon yeteneklerinin 6nemlilikleri ve GKY/OKY oranlarinmn karsilastrilmas: Cizelge
5.4’te ve ortalama heterosis ve heterobeltiosis degerleri de Cizelge 5.5°de verilmistir.

Tim Ozellkler i¢cin yarmm dialle]l tablolarin varyans analiz sonuglari1 karsiastrmali
olarak incelendiginde; eklemeli gen etkisi ve genel kombinasyon yeteneginin tahminleyicisi (a)
ve dominant gen etkisi (b) parametrelerinin 6nemli bulunmasi, bu 6zelliklerin fenotipik olarak
ortaya c¢ikisinda eklemeli ve eklemeli olmayan gen etkilerinin birlikte rol oynadi§ina isaret
etmektedir. Tane nemi Ozelligi haricinde, ortalama dommantlik varyanst ve heterosisi
belirleyen “b1” alt parametresinin  O6nemli bulunmasi  melezlerin  kendi anaglarinin
ortalamalarindan sapmalarmin 6nemli oldugunu gostermektedir. Koganda sira sayisi, tane nemi
ve bin tane agrhgi dismdaki ozellkler igin allel genlerin anaglarda simetrik dagimadigi, bir
anagtaki dominant allellerin toplanmasini belirleyen “b2” alt parametresinin 6nemliliginden
anlasilmaktadir. Ozel kombinasyon yetenegini belirleyen “bs” parametresi bin tane agrligi ve

tane verimi Ozelligi hari¢ 6nemli bulunmustur (Cizelge 5.1).

Cizelge 5.1. Incelenen tiim dzellikler igin elde edilen verilere uygulanan yarm dialle] tablolarin
varyans analiz sonuglar1

Ozelhk Parametre a B by b b
Bitki boyu *k *% *% *k %
Koganda sira sayisi *x *%k *x OD *x
Srrada tane sayisi *k *k > * e
Tane nemi *x * OD OD *
Bin tane agrlig *x *x *x OD OD
Ciceklenme giin sayist ok *x > > >
Tane verimi *k Hk *x e oD

*:0.05 diizeyinde 6nemli, ** :0.01 diizeyinde onemli, OD : nemsiz
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Tim Ozelliklerde genetik varyans komponentleri ve varsaymimlarmn gegerlilik testleri
karsilastrmali olarak incelendiginde; fenotipik varyansin oluisumunda ¢evre varyansiin (E)
katkis1 biyometrik olarak Onemsiz bulunmustur. Bu durum, fenotipik varyansm genetik
varyanstan olustuguna isaret etmektedir. Yani tiim Ozellkler tizerinde genetik etkenlerin
paymin, cevre etkenlerinden daha fazla oldugu sdylenebilir. Eklemeli gen etkisi parametresi
(D), koganda swa sayis1 ve tane nemi disndaki Ozellklerde Onemsiz bulunmasi dominant
genlerin - eklemeli gen etkisinin ortaya c¢ikisini  engelledigi  seklinde (Falconer 1980)
distiniilebilir. Dominant ve resesif allellerin yonii (F) parametresinin tim 6zellik lerde pozitif
bulunmus olmasi, dominant allellerin ¢ogunlukta oldugunu ve Fi’lerin anaglarinin
ortalamalarin1 astiin1 gdstermektedir. Bitki boyu, srada tane sayisy, ciceklenme giin sayis1 ve
tane verimi Ozellklerinde hem “Hi” ve hem de “H2” parametresinin Onemli bulunmasi ve
bununla beraber “D-H1” parametresinin de negatif ve 6nemli ¢ikmasi bu ozelliklerin ortaya
cikisinda dominant gen etkisinin Snemli rol oynadigini sdyleyebiliriz. Bu durum, swrada tane
sayis1 ve ciceklenme giin sayis1 ozelliklerinin GKY/OKY oranmin 1°den bityikk bulunmasinin
eklemeli gen etkilerinin daha etkili oldugu anlamu ile c¢elismektedir. Bu tiir uyumsuzluklara
allelik olmayan gen interaksiyonlarinin sebep oldugu bildirilmektedir (Korkut 1981). Bitki
boyu, srada tane sayisi, c¢iceklenme giin sayis1 ve tane verimi ozellklerinde “h?’nin dnemli
olmas1 heterozigotluk gosteren lokuslarda dominantlik etkisinin bulundugunu gostermekted ir
(Cizelge 5.2).

Cizelge 5.2. incelenen tiim ozellikler icin genetik varyans komponentleri ve varsayimlarin
gecerlilik testleri

Oellic Parametre E D F Hy Ha D-Hy 2
Bitki boyu OD | OD OD(+) *k | KK wx() | >
Koganda sra sayisi OD | ** | OD(+) | OD | ** OD(+) | OD
Srrada tane sayisi OD [OD | OD(+) | ** | ** *(0) [
Tane nemi OD|* | ODH#) |OD|OD| OD(-)| OD
Bin tane agirligs OD [OD [ OD(+) [OD [ OD | OD(-)| 6D
Cigeklenme giin sayis1 OD | OD | OD(+) | ** | ** *(2) | **
Tane verimi OD | OD | OD(+) | ** | ** () [

*:0.05 diizeyinde 6nemli, ** :0.01 diizeyinde &nemli, OD : dnemsiz

Genetik varyans komponentleri arasmdaki oranlar incelendiginde, sadece koganda sirra
sayis1 ozelliginde kismi dominanthk ((H1/D)Y2<1), diger 6zelliklerde ise iistiin dominantl1§in
((H1/D)2>1) oldugu goriilmektedir. Dominant ve resesif allellerin frekanslarinin (H2/4H1) bitki
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boyu ve srada tane sayis1 ozelliklerinde esite yakm oldugu goriimistiir. Dominant ve resesif
allellerin oranindan (KD/KR), incelelenen tiim ozellikler icin dominant allellerin daha fazla
oldugu anlagilmaktadir. Bitki boyu 6zelligi icin 4, srada tane sayist ve tane verimi Ozellik leri
icn 3, ciceklenme giin sayis1 6zelli§i icin de en az 2 gen ¢iftinin bu Ozellikleri yonettigi
sOylenebilirken, diger ozellkler icin bu deger belirlenememistir. Eklemeli varyansa dayali
olarak tahmin edilen dar anlamda kalitim derecesi (Hd), orta bulunan (%50 civarmda) kocanda
sra sayisi ve tane nemi Ozelliklerinde erken generasyonlarda seleksiyona baslamak
miimkiindiir. Diger Ozellklerde ise dar anlamda kaltim derecesinin diisik bulunmasi erken
donemde seleksiyonun basarisini azaltacaktir. Bitki boyu, kocanda swra saysi, srada tane sayisi
ve tane verimi Ozelliklerinde, kuramsal dominantlik swasi ile anaglarm ger¢ek degerleri
arasmdaki korelasyonun (Yr, Wr+Vr i¢in r) negatif olmasi, dominant genlerin yikksek degerli
anaglarda toplandigini tane nemi, bin tane agrligi ve ciceklenme giin sayis1 ozellik lerinde ise
bu degerin pozitif bulunmasi dominant genlerin bu Ozellkleri azaltict yonde etkili oldugunu
gostermektedir. Anaclarn Wr/Vr grafigindeki yerleri goz oniinde bulundurularak ilgili 6zellik
icin slah amacma uygun anaglar belirlenebilir (Cizelge 5.3).

Cizelge 5.3. Incelenen tiim ozellikler igin genetik varyans komponentlerine iliskin cesitli

oranlar
-~ Parametre | 1 ipy112 | H/aH; | KDIKR | K Hg | Hd ;;rn WV
Bitki boyu 451 0.24 1.34 4.49 0.54 | 0.05 | -0.87
Kocanda sira sayst 0.99 0.36 1.29 0.21 0.73 | 0.51 | -0.05
Swrada tane sayisi 1.97 0.24 1.47 3.24 0.60 | 0.22 | -0.64
Tane nemi 1.05 0.28 1.80 -0.03 | 0.63 | 0.55 | 0.04
Bin tane agrlig 2.40 0.23 1.28 0.86 0.56 | 0.13 | 0.13
Cigeklenme giin sayis1 | 2.19 0.28 1.07 2.07 0.89 | 0.16 | 0.78
Tane verimi 2.51 0.22 1.53 3.03 0.51 | 0.13 | -0.76

Tane nemi haric (sadece OKY onemsiz ¢ikmustir) diger dzelliklerin timinde GKY ve
OKY 0.01 diizeyinde o6nemli bulmmustur. Bitki boyu ve tane verimi &zellikleri harig
GKY/OKY oram 1’den biiyilkk olarak hesaplanmas1 bu ozelliklerin fenotipik olarak ortaya
cikkisginda eklemeli gen varyansinin daha hakim ve 6neml oldugunu gostermektedir (Cizelge
5.4). Ancak srada tane sayssy, tane nemi, bin tane agrhgi ve ciceklenme giin sayisi
Ozelliklerinde negatif deger alarak dominantlik etkismin Onemini ortaya ¢ikaran “D-Hi“
parametresi ile celismektedir. Bu tiir uyumsuzluklara allelik olmayan gen interaksiyonlarinin
sebep oldugu bildirilmektedir (Korkut 1981).
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Cizelge 5.4. Incelenen tim oOzellikler igin kombinasyon

yeteneklerinin  Onemlilikleri ve

GKY/OKY oranlari

el Paramele | sy |OKY | GKYIOKY
Bitki boyu ol ol 0.66
Kocanda sira sayisi *x *x 21.01
Srrada tane saysi ** *x 1.85

Tane nemi * OD 14.58

Bin tane agrlig *x *x 4.51
Ciceklenme giin sayist ** ** 4.69

Tane verimi ol ol 0.95
#%:0.01 diizeyinde onemli, OD : &nemsiz

Incelenen tim ozellikler icin ortalama heterosis ve heterobeltiosis degerleri Cizelge

5.5’te verilmistir.

Cizelge 5.5. incelenen tiim 6zellikler icin ortalama heterosis ve heterobeltiosis degerleri

Parametre | Ortalama heterosis Ortalama heterobeltiosis

Ozellik (%) (%)

Bitki boyu 35.23 29.58

Koganda sra sayisi 431 -2.77

Srrada tane sayisi 27.87 19.66

Tane nemi 0.04 -8.30

Bin tane agrlig 10.41 6.16

Ciceklenme giin sayisi -8.89 -11.48

Tane verimi 53.36 39.98

Tim Ozellikler i¢in ortalama heterosis ve heterobeltiosis degerleri incelendiginde,
poztif degerler alan bitki boyu, swrada tane sayisy, bin tane agrlhigi ve tane verimi Ozellik leri
yoniinden pozitif heterosis ve heterobeltiosis degerine sahip melezlerin ¢ogunlukta oldugunu
ve ilgili 6zelligi arttrict yonde bir domimantligin bulundugunu gostermektedir (Cizelge 5.5).
Ancak bu durum aym zamanda eklemeli olmayan gen etkilerinin de hakim olduguna isaret

ettiginden elde edilen bu Ustiinliiglin ileri generasyonlarda kaybolabilecegi de gbz Oniinde

bulundurulmalidrr.
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5.4. En Uygun Anag¢ Secimi

Bitki sslah¢ismin yeni ¢esit bulmak yolunda yapacag cahsmalar genellikle melezleme
sslahina dayanmaktadir. Olduk¢a uzun siireli olan melezleme slahinda, sonug¢ vermeyecek
popiilasyonlar {izerinde ¢ahsmaktan kag¢milmalidr. Bunun yolu da, anaglari amaca uygun
olarak se¢cmektir. Anaglarda hakim olan gen mekanizmasinin, gen saylarmim ve bunlarin diger
anaclarla olan kombinasyonlarimdan gelecek gen mteraksiyonlarmin belirlenmesi, islahginin
cahbymalarinda etkili ve yardimci olacaktr (Karma 1976). Verim ve verim unsurlar1 gibi
kantitatif bazi 6zelliklerde, cevre kosullar1 varyansi ile genotipik varyans i¢ ice girmektedir. Bu
nedenle, verim artrmaya yonelk islah ¢ahsmalarinda uygun anacmn secilmesi giictiir ve 6zen

ister.

Arastrmacilar ana¢ se¢imi i¢in degisik yontemler Onermuslerdir. Kantitatif Gzellikler
icin ana¢ segiminde, popilasyon genetigi bakmmdan farkh kokenli olmak kriter olarak
almabilir (Demir ve ark. 1980). Bunun disnda, arzu edilen o6zellikler yoniinden anaglarin
gosterecegi farkliliklar secim kriteri olarak almabilecegi gibi, anaglarm genel kombinasyon
yetenekleri etkileri de se¢im kriteri olarak kullanilabilir (Ruckenbauer 1977).

Melez slah cahsmalarinda, kombinasyon yetenegi testleri ile melezi olusturacak anaglar
secilebilmektedir. Melez kombinasyonu olusturacak anaglar genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerine gore secilirler. Bir hattm melez doline arzulanan performansi aktarabilme

yetenegi, o hattm kombinasyon yetenegi olarak tanmlanir (Poehlman 1979).

Bu cahsmada, F1 generasyonunda saptanan anag¢ ortalama gozlem degerlerine (OGD)
ve genel kombinasyon yetenekleri etkilerine (gi) gore yapilan anag se¢imleri karsilagtirilmistir
(Cizelge 5.6).

Anaglarm genel kombinasyon yetenekleri goz oniine alndiginda; bitki boyu 6zelligi i¢in
ADK-310, ADK-908 ve ADK-913 anaglar1 uzun boylu, ADK-720 ve ADK-713 ise kisa boylu
melezler elde etmek i¢in timitvar olduklart sdylenebilir.

Kocanda swra saysini arttrmak igin  ADK-720 ve ADK-819 anaglari melez

kombinasyonlarinda anag olarak degerlendirilebilir.

Srada tane sayis1 Ozelligini arttrmak icin kullanilabilecek anaglar ADK-713 ve ADK-
893 kendilenmis hatlar1 slah ¢alismalarinda kullanilabilir.
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Tane nemi Ozelligi igin ADK-913 ve ADK-848 anaglar1 tane nemini diisirmek igin
timitvar oldugu distiniilebilir.

Bin tane agirhig1 ozelligi icin ADK-859 ve ADK-707 anaglar1 bin tane agrligini arttiric1
yonde melez kombinasyonlarinda kullanilabilir.

Ciceklenme giin sayisii arttrmak i¢cin kullanilabilecek anaglar ADK-720 ve ADK-713
melez kombinasyonlarinda gegci melezleri elde etmek igin  kullanilabilir. ADK-848

kendilenmis hatt1 ise erkenci melezleri elde etmek i¢in kullanilabilir.
Tane verimi Ozelligi i¢in ADK-859, ADK-908 ve ADK-848 anaglart melez

kombinasyonlarinda yiiksek verimli melezlerin elde ediimesi igin {imitvar olabilecegi

sOylenebilir.

158



Cizelge 5.6. Incelenen tiim ozellikler igin anaglarm ortalama gdzlem degerleri (OGD) ve genel kombinasyon yetenekleri etkilerine (gi) gore

karsilastirilmas1

Bitki boyu Kocanda sira sayis1 | Sirada tane sayis1 | Tane nemi Bin tane agirhg: Cigeklenme giin sayis1 | Tane verimi
ADK-310| 197 | -44.95%* | 14.33 | -1.01** 35.67 | -6.61** | 14.83 | -0.25 | 297.67 | -26.84** | 64 5.58** 838.00 | -310.34**
ADK-707 | 195 | -67.73** | 16.33 | -0.63** 24.33 | -8.17** | 18.63 | -0.19 | 296.33 | -9.46* 62 5.41** 467.00 | -404.45**
ADK-713| 187 | -70.78** | 15.67 | -0.25* 32.00 | -4.23** | 16.51 | 0.33 331.00 | -53.62 69 7.74%* 769.00 | -428.23**
ADK-720 | 207 | -73.28** | 13.33 | 0.40** 30.67 | -5.69** | 21.33 | 1.48** | 373.00 | -25.34** | 70 9.08** 916.00 | -350.67**
ADK-819| 203 | -67.45** | 17.33 | -0.13 32.00 | -9.18 16.33 | 0.52* | 332.67 | -31.96** | 67 4.91** 825.33 | -527.89**
ADK-848 | 207 | -62.73** | 14.00 | -1.37** | 36.00 | -7.12 18.20 | -0.71* | 337.00 | -23.90** | 67 1.41%* 937.67 | -298.56**
ADK-859 | 200 | -55.78** | 18.33 | -0.58** | 33.33 | -7.20** | 19.87 | -0.30 | 307.00 | -4.12 70 1.41** 979.00 | -193.56**
ADK-893| 227 | -55.78** | 17.00 | -0.05 39.67 | -5.12*%* | 24.27 | 0.54* | 337.00 | -16.84** | 71 2.91** 942.00 | -316.23**
ADK-908 | 213 | -48.56** | 12.67 | -0.65** 30.67 | -11.19** | 14.47 | -0.49 | 314.33 | -42.84** | 64 4.91** 852.00 | -277.67**
ADK-913| 247 | -51.89** | 13.6/ | -0.93** | 31.67 | -8.6/** | 1837 [-0.78 [ 307.33 | -39.96* | 72 5.74%* 806.00 | -437.67**

*:0.05 diizeyinde Onemli, ** :0.01 diizeyinde Onemli
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5.5. Umitvar Melezlerin Secimi

Misrr sslah programlarinin temel amaci ticari liretim i¢in iyilestirilmis melezlerin
gelistirilmesidir (Stangland ve ark. 1983). Melez kombinasyonlarinda kendilenmis hatlarin
potansiyel degerini belirten en onemli gostergeleri genel ve 6zel kombmasyon yetenekleridir.
Genel kombinasyon yetenegi (GKY) eklemeli gen etkilerine ©6zel kombinasyon yetenegi
(OKY) ise genlerin eklemeli olmayan etkilerine dayanmaktadr. (Poehlman 1979, Falconer
1989, Nevado ve Cross 1990).

Anaglara iligkin genetik bilgilerden yararlanarak kombinasyonlarin performanslari
konusunda varsayimmlarin yapilabilecegi Ruckenbauer (1977) tarafindan belirtilmistir. Sonraki
generasyonlar i¢in imitli kombinasyonlarin se¢iminde ana¢ performanslarinin yaliz baslarina
yeterli olmadig1 ise Aksel ve Johnson (1961) tarafindan ileri siiriilmiistir. Melezlere ait 6zel
kombinasyon yeteneklerinden yararlanilarak {stiin kombinasyonlar segilebilir (Griffing 1956).

Genel olarak heterosisin  ortaya ¢ikist iki ana¢ arasmdaki genetkk farkhliga
dayanmaktadr. Heterosis ve heterobeltiosis degerleri kiyaslandiginda, {istin anaci da gecen
melezin se¢ilmesi daha da onemlidir. Ancak her kosul ve ¢evrede bu gegerli olmayacagindan
OKY dikkate alnarak yiksek degerde heterosis ve heterobeltiosis degerine sahip melez
kombinasyonlarinin segilmesi en dogru olamidr (Cengiz 2006).

Cizelge 5.7°deki degerler incelendiginde; bitki boyu 6zelligi i¢in ADK-720xADK-848
ve ADK-720xADK-859 melezleri, koganda sira sayis1 ozelligine gore ADK-859xADK-908 ve
ADK-310xADK-893 melezleri, swrada tane sayis1 icin ADK-893XADK-908 ve ADK-
819xADK-859 melezleri, tane nemi icin ADK-720xADK-848 ve ADK-707xADK-819
melezleri, bin tane agrhigi icin ADK-720XxADK-908 ve ADK-713xADK-908 melezleri,
ciceklenme giin sayis1 i¢in erkenci melezler olarak ADK-720xADK-908 ve ADK-713xADK-
913; gecci melezler olarak ise ADK-859xADK-908, ADK-819xADK-893 ve ADK-707xADK-
848 melezleri, tane verimi oOzelligi igin ADK-859xADK-913, ADK-713xADK-819 ve ADK-
720xADK-819 melezleri timitvar olarak bulunmustur.
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Cizelge 5.7. Incelenen tiim ozellikler icin melezlerin ortalama gdzlem degerleri (OGD) ve 6zel kombinasyon yetenekleri etkilerine (si) gore

karsilastirilmas1

Bitki boyu Kocanda sira sayis1 Sirada tane sayis1 Tane nemi Bin tane agirhg Ciceklenme giin sayis1 Tane verimi

OGD | si OGD Si OGD | s OGD | si OGD Si OGD Si OGD Si
ADK-310xADK-707 273 21.16** 16.33 -0.12 39.00 0.51 18.00 | 1.05 313.00 | -2.15 57 -0.51* 1162.67 | 152.77**
ADK-310xADK-713 255 5.47 15.00 -0.73 39.67 0.31 16.30 | 0.67 390.00 | 35.43** 59 -0.84** 1222.67 | 49.88
ADK-310xADK-720 258 -2.45 15.00 0.71 37.00 -2.47* 18.87 | 1.40 359.33 | -2.09 59 -0.67** 1131.33 | -76.17
ADK-310xADK-819 267 10.47* 17.00 0.55 44.00 2.12 15.40 | -0.05 34433 | -0.23 60 -0.26 1352.00 | 101.22
ADK-310xADK-848 250 -5.51 15.67 0.36 46.33 3.74%* 18.77 | 1.77* 371.33 | 28.13** 62 -0.01 1428.33 | 236.05**
ADK-310xADK-859 263 14.63* 16.67 -0.46 40.67 -0.64 15.73 | -1.89* | 286.33 [ -31.48** | 61 -2.51** 1081.00 | -79.45
ADK-310xADK-893 280 17.97** 17.67 1.42** 46.00 2.42* 18.77 | -0.64 342,67 | 3.49 61 -2.26%* 1247.00 | 43.72
ADK-310xADK-908 270 18.25** 14.33 -0.05 46.67 4.45%* 14.40 [ -0.62 353.67 | 12.82 58 -0.76** 1278.33 | 139.33*
ADK-310xADK-913 280 9.91 15.33 0.36 44.33 2.78** 1593 | -1.18 345.67 | 9.77 59 -3.34** 1249.33 | 53.33
ADK-707xADK-713 263 3.25 17.00 0.36 34.00 -0.27 19.03 [ 1.54* 339.00 | -6.21 56 -2.92** 1110.00 | 75.66
ADK-707xADK-720 285 13.66** 15.00 -0.20 37.33 3.05* 20.13 | 0.80 346.00 | -6.07 56 -2.76** 1081.33 | 12.27
ADK-707xADK-819 280 13.25* 18.33 0.78 34.33 -2.66* 1587 | -1.45 312.00 | -23.21* 57 -2.34%* 1071.67 | -40.67
ADK-707xADK-848 293 27.27** 16.33 -0.08 41.67 3.85** 17.73 | -1.13 337.67 | 3.82 62 0.91** 1301.00 | 247.16**
ADK-707xADK-859 283 24.08** 18.33 0.20 42.33 5.51** 18.70 | -0.80 334.67 | 26.21* 61 -1.59** 1056.67 | 34.66
ADK-707xADK-893 290 17.41** 17.00 -0.16 41.67 2.97* 21.30 | 0.02 341.33 | 11.52 62 -0.34 1271.00 | 206.16**
ADK-707xADK-908 262 -0.64 15.00 -0.09 37.67 0.64 16.23 | -0.65 343.67 | 12.18 56 -1.84** 985.67 -14.89
ADK-707xADK-913 297 16.02** 16.33 0.56 39.00 2.713** 20.00 | 1.02 329.33 | 2.80 62 0.58* 1193.33 | 135.77*
ADK-713xADK-720 270 1.30 14.67 0.09 36.67 0.22 17.80 | -0.21 360.33 | -31.15** | 61 -0.09 1109.00 | -122.95
ADK-713xADK-819 280 15.88** 15.67 -0.97* 41.33 2.68* 1493 | -1.06 412.67 | 38.05** 62 0.33 1556.33 | 281.11**
ADK-713xADK-848 293 29.91** 16.67 0.88* 41.67 1.99 17.00 | -0.54 380.00 | 6.74 63 -0.42 1372.00 | 155.27*
ADK-713xADK-859 283 26.72** 18.00 0.69 41.67 3.18* 17.63 [ -0.54 354.00 | 6.13 64 -0.92** 1283.00 | 98.11
ADK-713xADK-893 303 33.38** 16.00 -0.43 38.00 -2.56* 18.97 | -0.98 375.67 | 6.43 64 -0.67** 1389.67 | 161.94**
ADK-713xADK-908 283 23.66** 14.33 -0.23 43.00 3.81** 15.03 [ -0.53 413.00 | 42.1** 55 -5.17** 1337.00 | 173.55**
ADK-713xADK-913 280 2.00 16.00 0.85* 37.33 -0.90 18.63 | 0.98 375.67 | 9.71 59 -4.76** 1204.33 | -16.12
ADK-720xADK-819 300 24.63** 13.37 -1.53** 42.67 3.80** 17.27 | -0.57 414.00 | 32.52** 59 -2.51** 1574.00 | 264.05**
ADK-720xADK-848 310 35.33** 14.67 0.51 41.67 2.08 17.23 | -2.15* | 373.00 | -7.12 61 -2.26** 1283.00 | 31.55
ADK-720xADK-859 303 35.47** 16.00 0.13 39.33 0.94 18.77 | -1.24 339.67 | -15.07 63 -1.76%* 1465.67 | 246.05**
ADK-720xADK-893 303 22.13** 14.67 -0.43 43.33 2.56* 21.00 | -0.79 388.33 | 12.24 63 -1.51** 1521.67 | 259.22**
ADK-720xADK-908 283 12.41* 13.33 0.31 39.67 0.46 18.23 | 0.83 425.00 | 47.24** 54 -6.01** 1354.67 | 156.50*
ADK-720xADK-913 293 4.08 13.33 -0.38 39.00 0.75 18.47 | -1.03 393.00 | 20.18 63 -0.59* 1186.00 | -69.17
ADK-819xADK-848 290 19.91** 17.33 1.02* 43.67 1.37 19.57 | 2.20* 376.00 | 12.74 63 -0.84** 1489.67 | 194.94**
ADK-819xADK-859 282 18.38** 18.33 0.20 48.00 7.19%* 18.73 | 0.74 352.67 | 14.80 64 -1.34** 1407.00 | 130.77*
ADK-819xADK-893 293 16.72** 17.67 0.31 44.33 1.15 20.93 | 1.16 370.67 | 11.43 66 0.91** 1335.67 | 29.94
ADK-819xADK-908 267 0.33 15.00 -0.49 45.67 4.45%* 14.23 | -1.15 331.33 | -29.57** | 58 -2.59** 1079.33 | -162.12**
ADK-819xADK-913 300 15.33** 16.67 0.39 39.00 -1.76 16.63 | -0.85 363.33 | 7.38 63 -1.17%* 1555.00 | 256.55**
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Cizelge 5.7. Incelenen tiim ozellkler icin melezlerin ortalama gdzlem degerleri (OGD) ve 6zel kombinasyon yetenekleri
karsilastirilmas1 (devam)

etkilerine (si) gore

Bitki boyu Kocanda sira sayis1 Sirada tane sayis1 Tane nemi Bin tane agirhg Ciceklenme giin sayis1 Tane verimi

OGD | s OGD Si OGD Si OGD | si OGD Si OGD Si OGD Si
ADK-848xADK-859 250 -12.59* 16.67 -0.43 40.33 -1.30 19.03 [ -0.50 326.00 | -10.51 67 -0.09 1024.00 | -180.39**
ADK-848xADK-893 263 -12.59* 15.67 -0.35 41.00 -2.90* 20.27 | -1.05 338.67 | -19.21 67 0.16 1088.67 | -158.56**
ADK-848xADK-908 287 21.02** 14.67 0.42 43.00 0.56 17.17 | 0.24 365.67 | 6.13 62 -0.34 1185.33 | 2.38
ADK-848xADK-913 307 22.69** 15.33 0.40 46.33 4.85%* 21.60 | 2.57** | 381.67 | 27.07** 66 0.08 1308.67 | 68.72
ADK-859xADK-893 245 -24.12** | 17.33 -0.50 39.33 -3.28* 2250 | 0.55 341.33 | 8.85 68 -0.34 1075.67 | -139.73*
ADK-859xADK-908 267 7.83 17.67 2.00** 40.00 -1.35 21.33 | 3.77** | 322.67 | -11.48 70 6.16** 114433 | -6.78
ADK-859xADK-913 298 21.16** 16.00 -0.65 44.33 4.15%* 20.17 | 0.51 350.00 | 20.80 67 -0.42 1492.00 | 283.88**
ADK-893xADK-908 293 21.16** 14.67 -0.32 50.67 7.25** 19.43 | 0.09 367.00 | 11.49 64 0.41 1361.33 | 167.38**
ADK-893xADK-913 310 19.50** 16.33 0.56 45.00 2.64* 22.00 | 0.56 338.00 | -12.57 65 -2.17** 1313.33 | 62.38
ADK-908xADK-913 273 -6.89 13.67 -0.24 43.00 2.10 16.03 | -1.02 347.00 | -5.23 63 0.33 1286.67 | 100.00

*:0.05 diizeyinde onemli, ** :0.01 diizeyinde Oneml
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5.6. Melezlerde Verim ve Verim Komponentleri, Genetik Benzerlik (GB), Genetik
Uzaklik (GU), Ozel Kombinasyon Yetenegi (OKY) ve Heterotik Gruplarinin
Karsilastirmasi

Molekiiler analizler sonucu genetik benzerlk oranlarma gore se¢ilmis olan anaglar
arasmda yapilan melez kombinasyonlarmin verim degerleri, benzerlik oranlari, heterotik

gruplar ve alt gruplar arasindaki iliski Cizelge 5.8’de verilmistir.

Cizelge 5.8 icelendiginde, melez kombinasyonlar1 arasmdaki en diisik genetik
benzerlik oram 0.1 ve en yiksek benzerlk oram 0.64 bulunmustur. Yani hatlar arasmda
olusturulan benzerlk matris oram ne kadar diisikse benzemezlik oram da o kadar yiiksek
demektir. Melez kombinasyonlarm verimleri ile genetik benzerlik oranlart arasmda dogrudan
bir iligki tespit edilememekle beraber istatistiki olarak “a” grubuna gren melez
kombinasyonlarinin 0.42’den daha biiyiik benzerlik oranmin olmadigini gérmekteyiz. Yine “a”
grubuna giren melez kombinasyonlarinin (toplam 19 kombinasyon) 12 adedi Lancaster x Stiff
Stalk veya Stiff Stalk x Lancaster olarak ortaya c¢ikmustir. “Stiff Stalk” “Reid” hetrotik
grubunun altmda olan bir heterotik gruptur. A.B.D.’ndeki bir ¢ok ticari musr ¢esitleri “Reid”
ve “Lancaster” heterotik gruplariyla elde edilen melezlere dayanmaktadir (Vasal ve ark. 1999).
Diger “a” grubuna giren melez kombinasyonlarinin ayni ana gruba girmesine ragmen farkh alt
gruplara ait oldugunu gérmekteyiz. Bu durum da aym heterotik grup altmda olusan alt gruplarin
da yiiksek heterosis degerlerine sahip olabilecegini gostermektedir.

Cizelge 5.8’de verim degerleri, genetik uzaklik matris degerleri ve molekiiler veriler ile
olusturulan kiimeleme sonucu ortaya ¢ikan heterotik gruplar bakmundan karsilastirilmstir.
Istatistk olarak “a” grubuna dahil olan melez kombinasyonlarinin genetk benzerliklerine
bakidiginda en yakin olarak 0.42 degerini gormekteyiz. Yapilacak 1slah c¢ahsmalarinda
olusturulacak melez kombinasyonlari i¢in secilecek anaglar arasmda, genetik benzerlik
degermin bu degerden (0.42) daha kiicik degerler g6z oniinde bulundurulmasinin verimlilik
acismdan daha iyi sonug verebilecegi anlagilmaktadir. Yine heterotik gruplar arasmda verimli
melez kombinasyonlar1 olusturulabilecegi gibi, aym grup i¢cindeki alt gruplar arasmda da
verimli melez kombinasyolar1 olusturulabilecegi goriimiigtiir.
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Cizelge 5.8. Melez kombinasyonlarindan elde edilen verim degerleri, gruplary, genetik benzerlk (GB), uzaklk (GU) oranlari, heterosis (Ht),
heterobeltiosis (Hb), 6zel kombinasyon yeteneginin (OKY) karsilastirilmasi

Sirra no | Melez kombinasyonu Verim (kg) Istatistik grubu GB |GU |Ht Hb SCA Gruplar | Alt gruplar
1 ADK-720xADK-819 1574.00 a 0.20 | 0.80 |80.78 | 71.83 |264.05 |LxSS

2 ADK-713xADK-819 1556.33 ab 0.16 |0.84 |95.23 |88.57 |281.11 |LxSS

3 ADK-819xADK-913 1555.00 ab 0.34 | 0.66 |[90.64 |88.41 |256.55 |[SSxSS 11-2x11-4
4 ADK-720xADK-893 1521.67 a-c 0.30 | 0.70 |63.80 |61.54 |259.22 |LxL

5 ADK-859xADK-913 1492.00 a-d 0.38 | 0.62 |67.17 |52.40 |283.88 |SSxSS 11-1x11-4
6 ADK-819xADK-848 1489.67 a-d 0.20 | 0.80 |[68.99 |58.87 |194.94 |SSxL

7 ADK-720xADK -859 1465.67 a-e 0.38 | 0.62 |54.69 |49.71 |246.05 |LxSS

8 ADK-310xADK-848 1428.33 a-f 0.26 |0.74 |60.88 |52.33 |236.05 |LxL I-4x1-2
9 ADK-819xADK -859 1407.00 a-g 0.34 | 0.66 |55.96 |43.72 |130.77 | SSxSS 11-2x11-1
10 ADK-713xADK-893 1389.67 a-g 0.38 | 0.62 |62.44 |4752 |161.94 |LxL I-5xI-1
11 ADK-713xADK-848 1372.00 a-h 0.30 | 0.70 |60.78 |46.32 |155.27 |LxL I-5xI-2
12 ADK-893xADK-908 1361.33 a-1 0.28 |0.72 |51.76 |4451 |167.38 |LxSS

13 ADK-720xADK-908 1354.67 a-j 0.26 | 0.74 |53.24 |47.89 |156.50 |LxSS

14 ADK-310xADK-819 1352.00 a-j 0.26 |0.74 |6257 |61.34 |101.22 |LxSS

15 ADK-713xADK-908 1337.00 a-k 0.22 | 0.78 |64.96 |56.92 |173.55 |LxSS

16 ADK-819xADK-893 1335.67 a-k 0.26 | 0.74 |51.15 |41.79 |29.94 SSxL

17 ADK-893xADK-913 1313.33 a-1 0.42 | 0.58 |50.27 |39.42 |62.38 LxSS

18 ADK-848xADK-913 1308.67 a-l 0.20 | 0.80 |50.11 |39.57 |68.72 LxSS

19 ADK-707xADK-848 1301.00 a-1 024 |0.76 |85.24 |38.75 |247.16 |SSxL

20 ADK-908xADK-913 1286.67 b-m 0.26 | 0.74 |55.21 |51.02 |100.00 |SSxSS 11-3x11-4
21 ADK-713xADK-859 1283.00 b-m 0.36 | 0.64 |46.80 |31.05 |98.11 LxSS

22 ADK-720xADK-848 1283.00 b-m 0.24 |0.76 |38.43 |36.83 |31.55 LxL I-5xl-2
23 ADK-310xADK-908 1278.33 c-m 0.34 | 0.66 |[51.28 |50.04 |139.33 |LxSS

24 ADK-707xADK-893 1271.00 c-m 0.36 | 0.64 |80.41 |34.93 |206.16 |SSxL

25 ADK-310xADK-913 1249.33 c-n 0.20 | 0.80 [51.99 |49.08 |53.33 LxSS
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Cizelge 5.8. Melez kombmasyonlarindan elde edilen verim degerleri, gruplari, genetik benzerlk (GB), uzaklk (GU) oranlar, heterosis (Ht),
heterobeltiosis (Hb), 6zel kombinasyon yeteneginin (OKY) karsilastiriimas1 (devam)

Swra no | Melez kombinasyonu Verim (kg) | Istatistik grubu GB |GU |Ht Hb SCA Gruplar | Alt gruplar
26 ADK-310xADK-893 1247.00 c-n 0.28 |0.72 |40.11 | 32.38 | 43.72 LxL I-4x1-1
27 ADK-310xADK-713 1222.67 d-n 0.40 | 0.60 |52.17 |45.90 | 49.88 LxL I-4x1-5
28 ADK-713xADK-913 1204.33 e-0 0.40 |[0.60 |52.93 |49.42 |-16.12 LXxSS

29 ADK-707xADK-913 1193.33 e-0 0.46 | 0.54 |87.48 |48.06 | 135.77 SSXSS 11-4x11-4
30 ADK-720xADK-913 1186.00 f-p 0.42 | 058 |37.75 |29.48 |-69.17 LxSS

31 ADK-848xADK-908 1185.33 f-p 0.10 {090 |32.46 |26.41 |2.38 LxSS

32 ADK-310xADK-707 1162.67 f-p 0.32 | 0.68 | 78.19 |38.74 | 152.77 LxSS

33 ADK-859xADK-908 1144.33 g-p 0.40 | 0.60 |25.00 |16.89 |-6.78 SSxSS I1-1x11-3
34 ADK-310xADK-720 1131.33 g-p 0.46 | 054 |29.00 |23.51 |-76.17 LxL I-4x1-5
35 ADK-707xADK-713 1110.00 h-q 0.28 | 0.72 | 79.61 |44.34 | 75.66 SSXL

36 ADK-713xADK-720 1109.00 h-q 0.64 |0.36 |31.63 |[21.07 |-122.95 |LxL I-5x1-5
37 ADK-848xADK-893 1088.67 -r 0.62 | 0.38 |15.84 | 15,57 |-158.56 | LxL I-2x1-1
38 ADK-707xADK-720 1081.33 J-s 0.40 | 0.60 |56.37 |18.05 |12.27 SSxL

39 ADK-310xADK-859 1081.00 J-s 0.34 | 0.66 |18.99 |10.42 |-79.45 LxSS

40 ADK-819xADK-908 1079.33 j-s 0.42 | 058 |28.70 |26.68 |-162.12 | SSxSS 11-2x11-3
41 ADK-859xADK-893 1075.67 k-s 0.36 | 0.64 |11.99 |9.87 -139.73 | SSxL

42 ADK-707xADK-819 1071.67 k-s 0.34 | 0.66 | 65.85 |29.85 |-40.67 SSXSS 11-4x11-2
43 ADK-707xADK -859 1056.67 l-s 0.26 |0.74 | 46.15 |7.93 34.66 SSXSS 11-4x11-1
44 ADK-848xADK-859 1024.00 m-t 0.24 |0.76 | 6.85 |4.60 -180.39 | LxSS

45 ADK-707xADK-908 985.67 n-t 0.40 | 0.60 | 46.49 | 15.69 |-14.89 SSXSS 11-4x11-3

L: Lancaster, SS: Stiff Stalk
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Incelenen &zelliklere ait hesaplanan ortalama degerler iizerinden (Cizelge 5.7) yapilan

korelasyon analizinde asagidaki sonuglar elde edimistir (Cizelge 5.9).

Tane verimi ile bitki boyu arasmda poztif, ¢ok 6nemli ve orta derecede (r = 0.568**)
iliski oldugunu gormekteyiz. Bu sonug ile Sekeroglu ve ark. (2000) (r = 0.636**) ve Malik ve
ark. (2005) (0.67**) buldugu sonuglar uyum gostermektedir. Babaoglu (2003) (r = 0.359%%),
Kara (2001b) (0.304*), Wannows Ve ark. (2010) (r = 0.065) ve Amini ve ark. (2013) (r = 0.29)
pozitif korelasyonlar bulmuslardir. Coskun ve ark. (2013) (r = -0.344**) ise tane verimi ile bitki
boyu arasinda negatif ve ¢ok dnemli bir korelasyonun oldugunu tespit etmislerdir.

Tane verimi ile srada tane sayis1 arasmda pozitif, ¢ok 6nemli ve diisiik derecede (r =
0.423**) iligki hesaplanmustir. Bu degeri, Amini ve ark. (2013) (r = 0.82**), Babaoglu (2003)
(r = 0.551**), Kara (2001b) (r = 0.730**), Sekeroglu ve ark. (2000) (r = 0.621**), Nemati ve
ark. (2009) (r = 0.275), Malik ve ark. (2005) (r = 0.76**) ve Wannows ve ark. (2010) (r =
0.589**) olarak bulmuslardir.

Tane verimi ile bin tane agrhgi arasmda pozitif, ¢ok 6nemli ve orta derecede (r =
0.586**) korelasyon bulunmustur. Bu iliskiyi Babaoglu (2003) (r = 0.795**), Kara (2001b) (r
=0.363**), Sekeroglu ve ark. (2000) (r = 0.398**) ve Nemati ve ark. (2009) (r = 0.055) olarak

hesaplamislardir.

Tane verimi ile cigeklenme giin sayis1 arasmda pozitif, Snemsiz ve zayif (r = 0.167)
iliski tespit edimistir. Bu korelasyon katsayisi, Coskun ve ark. (2013) (r = -0.666**) ve
Wannows ve ark. (2010) (r = 0.02) olarak bulmuslardir.

Tane verimi ile kogcanda swra sayisi arasmda negatif, Onemsiz ve zayif (r = -0.129)
korelasyon bulunmustur. Bu iliski Babaoghui (2003) (r =-0.138%*), Kara (2001b) (r = 0.498**),
Sekeroglu ve ark. (2000) (r = 0.421**), Nemati ve ark. (2009) (r = 0.493**) ve Wannows ve
ark. (2010) (r = -0.193) olarak bulmuslardr.

Tane verimi ile tane nemi arasmda negatif, onemsiz ve zayif (r = -0.005) korelasyon

hesaplanmigtr. Bu korelasyon katsayisint Coskun ve ark. (2013) (r = -0.561**) ve Malik ve
ark. (2005) (r = -0.23) bulmuslardr.
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Bu bulgulara gore tane veriminin bitki boyu ile poztif ve 6nemli iligkisi, bitki boyunun
sadece silajlik musr wslahinda seleksiyon kriteri olarak degl aym zamanda tanelik muisir
slahinda da etkili bir sekilde kullanilabilecegini gostermektedir. Tane verimi ile ¢iceklenme
giin sayis1 arasmdaki iliskinin (r = 0.167) pozitif, 6nemsiz ve zayif ¢ikmasi ele alman anaglar
ve dolayistyla melezlerin ¢iceklenme giin sayilarmin diger bir ifadeyle bu 6zellige etki eden
FAO degerlerinin birbirine yakmn olmasi (500-700) korelasyon degerinin Onemsiz ve zayif
cikmasma sebep oldugu distiniilebilir. Tane verimi ile kocanda sira sayisi arasindaki iliskinin
(r = -0.129) negatif, onemsiz ve zayif bulunmasi, aym zamanda kogan uzunlugu ve kogan
capiyla birlikte degerlendirilmesinin daha uygun olabilecegi goriilmektedir. Yine tane verimi
ile tane nemi arasmdaki korelasyonun (r = -0.005) negatif, Onemsiz ve zayif bulunmasi,
ciceklenme giin sayis1 ile dolayisiyla FAO degerleriyle ilgili oldugunu sdylemek miimkiind iir.
Bu sonuglardan, tane verimi i¢in bitki boyu yiksek, srada tane sayis1 fazla ve bin tane agrligi

fazla olan anag ve melezlerin se¢iminin 6nemli olacagini sdylemek miimkiindiir.

Cizelge 5.9. Melez kombinasyonlarindan elde edilen ortalama verilere gore hesaplanan, verim
ve verim komponentleri arasmdaki korelasyon

Bitki Kocanda sra |Swada tane | Tane Bin tane Cigeklenme giin
boyu sayisl sayisl nemi agrhigi sayisl
Tane verimi | 0.568™ |-0.129 0.423™ -0.005 |0.586™" 0.167
Bitki .
boyu 1 -0.099 0.208 0.209 |0.310 0.129
Kocanda sra o *
saysst 1 -0.048 0.272 |-0.542 0.346
da t
Srada tane 1 0.011 |0.149 0.296*
sayisl
Tane o
nemi 1 -0.080 0.580
B
in tane 1 -0.157
agirhgi

*:0.05 diizeyinde Onemli, ** :0.01 diizeyinde Oneml

Incelenen ozelliklere ait hesaplanan ortalama degerler {izerinden (Cizelge 5.8) yapilan

korelasyon analizinde asagidaki sonuclar elde edilmistir (Cizelge 5.10).

Tane verimi ile genetik benzerlk (GB) arasmda negatif, ¢ok Snemli ve diisik (r = -

0.390**) korelasyon tespit ediimistir. Bu korelasyon katsayisy, anaglar arasndaki genetik

benzerlik ne kadar 1’e yakmsa, verimin de azalma egilimi gosterdigini ifade etmektedir.
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Tane verimi ile genetik uzaklhk (GU) arasinda poztif, ¢ok dnemli ve diisik (r=0.390**)
iliski hesaplanmistir. Bu korelasyon katsaysi, anacglar arasmda genetik uzakhk ne kadar 1°e
yakmsa, verimin de artma egilimi gosterdigini ifade etmektedir. Mladenovic Drinic ve ark.
(2002, 2012) srastyla (r= 0.311*) ve (r =0.22), Xu ve ark. (2004) iki yil yaptklar1 ¢ahsmada
srastyla (r = 0.5432) ve (r = 0.4305), Pabendon ve ark. (2009) (r = 0.34), Mohammadi ve ark.
(2008) (r=0.338) tane verimi ile GU arasmndaki korelasyonu hesaplamislardir.

Tane verimi ile heterosis (Ht) arasmda pozitif, ¢ok 6nemli ve orta derecede (r= 0.603**)
korelasyon bulunmustur. Mladenovic Drinic ve ark. (2002, 2012) srasiyla (r = 0.233) ve (r =
0.12), Xu ve ark. (2004) iki yil yaptklar1 ¢ahismada swasiyla (r=0.4271) ve (r = 0.3614) tane

verimi ile Ht arasmdaki korelasyonu hesaplamiglardir.

Tane verimi ile heterobeltiosis (Hb) arasmda poztif, ¢ok Onemli ve kuvvetli (r =
0.870**) bir iliski bulunmustur. Bu korelasyonu, Mladenovic Drinic ve ark. (2012) (r = 0.45)
olarak hesaplamiglardir.

Tane verimi ile 6zel kombinasyon yetenegi (OKY) arasmda pozitif, cok &nemli ve
kuvvetli (r =0.851*%*) bir iliski tespit edilmistir. Bu iliskiyi, Mladenovic Drinic ve ark. (2002)
(r =0.306%*) olarak tespit etmislerdir.

Calsma sonucunda 45 melez i¢in hesaplanan (Cizelge 5.8) verim ile genetik uzaklik
(GU), genetik benzerlik (GB), heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) ve 6zel kombinasyon
yetenegi (OKY) arasmdaki tiim korelasyonlarm pozitif (genetik benzerlik negatif) ve c¢ok
Oonemli ¢ktig1 gorilmektedir (Cizelge 5.10). Yani, melez kombinasyonuna alman anaglar
arasmdaki genetik benzerlk ne kadar fazlaysa verim ile korelasyonu (r =-0.390**) negatif ve
Onemli; anaclar arasmdaki genetik uzaklk ne kadar fazlaysa verim ile korelasyonu (r =
0.390**) pouztif ve onemli oldugu gorilmektedir. Genetik uzaklk ile heterosis (r = 0.303%*),
heterobeltiosis (r = 0.372*) ve 6zel kombinasyon yetenegi (r = 0.426**) arasmda da pozitif ve
onemli iliskiler bulnmustur. Bu korelasyon katsayilar1 bize molekiiler markorlerle de melez
kombinasyonlarinda anaglarm seciminde etkili olabilecegini, oOzellkle ¢ok sayida anacgla

calgilan wslah programlarinda melez kombinasyonlarinin  se¢iminde kullanilabilece gini

gostermistir.
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Cizelge 5.10. Verim, genetk uzaklk (GU), genetik benzerlik (GB),

heterosis  (Ht),

heterobeltiosis (Hb) ve 06zel kombinasyon yetenegi (OKY) arasmdaki
korelasyon
GU GB Ht Hb OKY
Verim 0.390"" -0.390** 0.603"™" 0.870™ 0.851™
GU 1 -1.000** 0.303" 0.372" 0.426™"
GB 1 -0.303* -0.372* -0.426**
Ht 1 0.773™ 0.828™"
Hb 1 0.795™

*:0.05 diizeyinde Onemli, ** :0.01 diizeyinde Oneml

Diallel analiz ile biyometrik genetik degerlendirilmeler segilen hatlar i¢in detayh veriler
calsilan 1slah
programlarinda her hat i¢in gerekli biyometrik genetik verilerin dialle]l analiz yontemleri ile

elde etmemizi saglamakla beraber, biliyik ve genis popiilasyonlarla
elde edilmesi uzun ve zaman alci olacaktr. Bu verilerin elde edimesinde kullanilan yoklama
melezi yontemi ve beraberinde molekiiler yontemlerin kullanilmasi islah programlarinin daha

pratik degerlendirilmesine imkan verecektir.

Bundan sonra yapilacak bu tiir ¢alismalarda SSR markorler yerine SNP markorlerinin
kullanilmas1 daha net bir ayrmin gerceklesmesini saglayabilir. Eger SSR kullanilacaksa da
daha fazla sayida SSR markor kullanilmasi g¢alisilan popiilasyonun daha iyi tanimlanmasina
firsat verebilir. Ayrica daha fazla heterotik grubu temsil eden hatlarin ¢ahgmaya dahil edilmesi
hatlarmm daha fazla ve farkh gruplar altmda toplanmasina sebep olabilir. Morfolojik
calsmalarda antosiyanin Ozelliginin daha fazla dikkate alnmasi ve iizerinde daha fazla
durulmasi1 ayrm konusunda bize daha fazla yardimci olabilir.

Bu calismada bir hattm diger hatlara olan genetik benzerliginin ortalamasi iizerinden en
uzak hatlar diallel melezleme i¢in seciimistir. Bu se¢imin yerine benzerlik matrisinde birbirine
en uzak hatlarin secilmesi ve bu hatlar lizerinden cahgmanm yapimasi da farkh bir ¢alisma
konusu olabilir. Hatlarin benzerlikleri ile verim, heterosis ve heterobeltiosis arasindaki iliskinin
daha fazla irdelenmesi, belki melez verimlerinin onceden tahminlenmesi ile ilgili ¢alismalarin
yapimasi, melez slah ¢aligmalarinda bize farkh baks acilart saglayabilir.

Sonu¢ olarak, musr wslah programlarinda basarih melez kombinasyonlari igin SSR

molekiiler markorlerden de verimli bir sekilde yararlanilabilecegi goriilmistiir. Fakat sadece
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molekiiler analizlerin sslah cahsmalarinda tek bagma yeterli olamayacagi, bu ¢calsmalarm wslah
cahsmalarma destek olarak veri saglayacagi da anlasilmaktadir. Melez kombinasyonlari
olusturulurken segilecek anaclarm, morfolojik Ozellikleri, biyotik ve abiyotik streslere olan
tolerans ve dayanikliliklari, Kkalite parametreleri ve bunlarla birlikte molekiiler ve morfolojik
analizleriyle beraber toplu olarak degerlendirilmesi ve karar verilmesi wslah programlarinin

basaris1 i¢cin vazgegilmez unsurlardir.
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