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KIZILCAMDA (Pinus brutia Ten ) GENETIK CESITLILIK,
KALITIM DERECESI VE GENETIK KAZANCIN BELIRLENMESI

Fikret ISIK

Doktora Tezi
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C ol 1998, 235 sayia

Bu calismada, kizilcamda ekonomik énemi olan karakterlerin genetik gegitlilik
yapisint ortaye koymak ve bazi genetik va fenotipik parametreleri tahmin etmek
amaclanmigtir. Cahgma igin, Antalya bolgesinde li¢ farzh yitkseltiden toplam ali
dogal populasyon 6rneklenmistic Her bir populasyon, onar yarim-katdeg aile ile
temail editmigtir Yetigtirilen fidanlar ile dort farkl yitkseltide kozilcam orijin-dol
denemeleri kurulmugtur Bir deneme alaninda 13, ve 17, yaglarda, difer tigtinde 18.
yasta gbzlem ve Slemeler yapilmugtir.

Orta zon populasyonlati daha kizh biiyiimekte, daha dizgin gévde, ve daha dai-
konik tepe olusturmalktadsr. Populasyonlar ve aileler arasinda boy, gap, gévde
diizgiinliifii, bazr dal ve tepe karakierleri igin Snemli duzeyde genetik gesitlilik
gozlenmigiir Boy, ¢ap ve dallanma karakterleri icin populasyonlar aras: genetik
farkithklardan ortaya gikzn varyans orams genel olarak %10°un altindadr. Govde
diizgunliific ve tepe formu igin ise populasyon kaynakh varyans orant %17 7°den
daha yitkselktir Dar anlaml kalitim dereceleri, deneme alanlarina bagh olarak, boy
icin 6 09 ile 0 19 ve gap igin 0.05 ile 0.20 arasinda defiismektedir. Boy ile gap
arasmnda (0 84) ve boy ile kakin dal sayis: arasinda (0 86) pozitif ve yiksek genetik
korelasyonlar bulunmustur Boy ve ¢ap igin tahmin edilen genetik kazang oranlan
%42 3 ile %10 2 arasinda degismistit Bu ¢aligmszlardan elde edilen genetik
parametreler ipfinda kizilgam 1slah stratejist tartigdnugtar.
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ABSTRACT

GENETIC VARIATION, HERITABILITIES AND GENETIC GAIN
FROM A Pinus brutia OPEN POLLINATED PROGENY TRIAL

FIKRET ISIK

Advisor : Prof Dr Kam IJIK
January, 1998, 235 pages

Turkish red pine (Pinus brutia Ten ) is an important tree species in Turkish
forestry, due to its wide natural distribution and high economic value To study
genetic variation among and within natural populations of the species, six natural
populations, ecach with ten open-pollinated families were sampled from different
altitudes in the Antalya region, in southern Turkey Provenance-piogeny trials weie
established at four test sites on different elevations within the same region
Measurements were made at ages 13 and 17 at one site, and at age 18 at the other
sites.

Middle altitude populations showed better growth, straighter stems and more
desirable crown forms Genetic variation between and within natural populations was
considerable for various growth, stem quality, crown and branching traits. Individual
heritabilities, depending on test sites, ranged fiom 0 07 to 0.1} for height, and 0 0%
to 0.20 for diameter, Genetic correlations between height and diameter (0.84),
between height and number of thick branches (0 86) were high and positive
Predicted genetic gains for height and diameter varied according to site, and ranged
from 2.3% to 10.2% Based on the results chtained from this study, implications on
the improvement stiategy of Turkish red pine were also discussed.

KEY WOQRDS : Pinus brutia, genectic variation, heritability, genetic correlations,
genetic gain, branching and crown traits
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ONSOZ

Tiirkiye aga¢ 1slam programu 1969 yilinda Orman Agaclari ve Tohumlan Islah
Enstitisii’niin kurulmas: ve bu kurulugun 1970°1i yillarin baginda tohum mescerelerini
ve plus agaglar segmesi ile baglamigtir. Ancak, Antalya yoresinde 1979 yilinda farkh
yikseltilerde kurulan ve bu aragtirmanin temelini olugturan kizilgam orijin-dol
denemeleri, Tiirkiye agag 1slaht programnin uygulamaya yonelik 6nemli kilometre
taglarindan birini olusturmugtur. Bu doktora galigmast sézkonusu denemelerin 13, 17
ve 18. yaslarda gdzlenmesinden elde edilen verilerine dayanmaktadir.

Toroslarda kurdugu “Ag¢ik Hava Genetik Laboratuvarlarinda” bana ¢aligma olanag;
yaratan, 6grencisi olma gururunu her zaman tagidigim danigmamm Prof Dr Kani
ISIK’a galismamin her agamasindaki onderligi ve destegi igin tesekktr ederim.

Arazideki denemelerden veri toplama ¢aligmalari araliklarla yaklagik bes yil
sirmiistir Denemelerden kesilen ve bazilars 12 m boyuna ulasan agaglarin ¢aligma
platformuna taginmasi, bunlarin motorlu testerelerle bolinmesi ve tartilmasi, ibrelerin
ayrilmasi, gogu zaman agir bir ig¢ilik gerektirmigtir. Verilerin toplanmasinda Bati
Akdeniz Ormancilik Arastirma Enstitiisii’nde staj yapmus olan yabanci dgrenciler
Mark BAKKER (Hollanda) ve Oliver EGLIN (Almanya), meslektaglarim Rumi
SABUNCU, Ali BAHSI, Yavuz KABAK, Cenan DEMIR; Bat1 Akdeniz Ormancilik
Aragtirma Enstitiisii caliganlari Ali UYAR, Dursun KORKMAZ, Omer KARAKAS,
Veli Dede ALP, Hayati KOZAK, Halil TOZAN, Antalya Orman Igletmesi personeli
Ali KARA ve orman muhafaza memuru Hiiseyin BULBUL tin bityiik emekleri
gegmistir Kendilerine tesekkir ederim

Caligmay: bagindan sonuna kadar her yoniiyle destekleyen T .C Orman Bakanlifi'na,
Bat1 Akdeniz Ormancilik Aragtirma Enstitiisii’niin 6nceki miidiirii Dog Dr Unal
ELER’e, simdiki miidiirii Dr. Hiiseyin Z. USTA’ya, miidiir yardimeis: Yusuf
CENGIZ e ve tezin baz1 bélimlerini okuyarak katk: saglayan Orman Mithendisi
Semra KESKIN ¢ tesekkiir ederim

Bu ¢alismay1 “Yurt Igi Doktora Burslart” kapsamuinda destekleyen TUBITAK Bilim
Adam Yetistirme Grubu’na, ve doktora galismalarim sirasinda burs saglayarak
Ingiltere’de konuyla ilgili arastirma kuruluglarinda toplam dort ay siire ile ¢alisma
olanag saglayan THE BRITISH COUNCIL a tesekkiir ederim

Son olarak, esim Giilay ISIK in sabirli desteBi ve 6zverisi olmasayd: bu ¢alismay:
yiriitmem kolay olmayacakt:

Bu calismayla “Tiirkiye Agag Islahi Binasina” bir tugla da ben koyabildiysem kendimi
mutlu sayacagim

Ocak 1998, Antalya

Fikret ISIK
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SIMGELER VE KISALTMALAR DIZiN]

o° Varyans

K Varyans bilegenleri katsayisi

h% Birey diizeyinde kalitim derecesi.

h? Aile diizeyinde kalitim derecesi.

AG Genetik kazang

CV, Genetik varyasyon katsayis

CV, Birey dtizeyinde fenotipik varyasyon katsayist
CVin Aile ortalamalar fenotipik varvasyon katsayist

Ig Genetik korelasyon

Ip Fenotipik korelasyon

R? Belirtme katsayisi

X Aritmetik ortalama
Kisaltmalar

sd Serbestlik derecesi

VK. Varyason kaynagi

HT Boy

dbh Cap

VOL Hacim

GF Govde diizgiiniigi

PRU Dogal budanma indeksi,

BA6 Dal agilar,

NGC Bir agaca ait ortalama siirgiin sayis,
NB6 Bir yillik stirgiindeki dal sayist,
LBR En uzun dal uzunlugu,

NTB Kalin dal sayis1

CRL Tepe taci genigligi,

RCL Tepe uzunlugu indeksi,
CRD Tepe yarigaps,

CS1 Tepe formu sekil indeksi,
CSA Tepe tac: gekil indeksi
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Bik deneme alaninda alt1 populasyonun 18 yasgta
ulastiklar1 boylar

Biik deneme alaninda boy-aile orijini yikseltisi iligkisi

Biik deneme alaninda populasyonlarin 18 yasta
ulagtiklan gaplar

Biik deneme alaninda yiikselti-gap iligkisi .
Biik deneme alaminda alt: populasyonun hacim artum

Biik deneme alaninda aile orijin yiikseltisi-govde
diizgiinliigi indeksi iligkisi .

Yenicedere deneme alaminda populasyonlarin 18 yasta
yaptiklar: boy artimi.

Yenicedere deneme alaninda ailelerin orijin yikseltisi ile
boy arasindaki iligki

Yenicedere deneme alamnda populasyonlarin gap gelisimi
bakimindan karsilagtirilmasi

Yenicedere deneme alaninda ailelerin orijin yiikseltisi ile
boy arasindaki iligki

Yenicedere deneme alaninda alt1 populasyona ait hacim
degerlerinin denemenin ortalamasindan olan art1 ve eksi
yondeki sapma miktarn

Yenicedere deneme alaninda ailelerin orijin yiikseltisi ile
gévde duzginligi indeksi arasindaki iligkiler

Deneme alanlarinin boy bakimindan kargilagtiriimas:

Dort deneme alanina ait boy ortalamalarinin 4, 6 ve 18
yaglardaki genel ortalamalara gore nispi farklan

Deneme alanlarinin ¢ap karakteri bakimindan
kargilagtirilmas:.

Deneme alanlarinin ve her deneme alan iginde
populasyonlarin ¢ap artimi bakimindan karsilagtirilmasi

Deneme alanlarinin ve her deneme alaninda
populasyonlarin hacim artimi bakimmdan kargilagtirilmasi

Deneme alanlarinin ve her denemede populasyonlarin
boy bakimindan karsilastirilmasi
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Deneme alanlarina gére M populasyonu ile algak zon
orijinli D ve yitksek zon orijinli H populasyonlarn
arasindaki oransal boy fark

Gozlem yapilan g degisik yasta alt1 populasyonun genel
ortalamaya gore yaptig1 nispi boylar.

Dort deneme alanimin ortak regresyon analizinde,
ailelerin orijin yiikseltisi ile ailelerin ortalama boy iligkisi

Populasyonlarin her bir deneme alaminda yaptifi ¢ap
artimi ve populasyon- gevre etkilesimi

Deneme alanlarinin ortak regresyon analizinde, aile orijin
yiikseltisi-¢ap iligkisi

Deneme alanlarimn toplu analizinde, populasyonlann
karsilagtirmali hacim artimz.

M populasyonunun her bir deneme alam ortalamasina gore
yaptig1 fazla hacim

Aile orijin yiikseltisi ve govde diizglinlagii iligkisi .

Tepe formu gekil indeksi ile ailelerin orijin
yiikseltisi (m) arasindaki iligki

Ailelerin orijin yiikseltisi ile tepe uzunluk indeksi
arasindaki iligki

Tepe formu sekil indeksi ile gdvde diizgunlagu
arasindaki iligki.

Kepez denemesinde gegitli seleksiyon yogunluklarin (1)
gdbre boy, ¢ap, hacim ve govde dizginligi igin tahmin
edilen genetik kazang

Diizlergami deneme alaminda boy, ¢ap ve hacim igin
13 ve 17 yasinda tahmin edilen genetik kazang . .

Biik deneme alaninda boy, ¢ap ve hacim igin gesitli
seleksiyon yogunluklari gére tahmin edilen genetik kazang
oranlari .

Yenicedere deneme alaninda, farkl seleksiyon
yogunluklarina gore boy, ¢ap, hacim ve govde diizgiinlugi
i¢in tahmin edilen genetik kazang oranlar
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Aciklama

Kizilgam (Pinus brutia Ten,) populasyonlarina ait
cografik bilgiler

Denemede yer alan populasyonlara ait aile kodlan
Deneme alanlarina ait bilgiler

Diizlercami denemesinde yalmz bir yinelemeden
elde edilen verilerin varyans ve kovaryans analizinde
kullamlan model .

Bir deneme alaninda, birden fazla blokta gozlenen
karakterlerin varyans ve kovaryans analizinde kullamlan
karma model

Birden fazia deneme alaninda gdzlem yapilan

karakterlerin analizinde kullanilan varyans analizi modeli

Kepez deneme alaninda galigilan karakterlere ait varyans
analizi sonuglar.

Kepez deneme alaninda populasyon ortalamalarinin
kargilagtirnimas:

Kepez deneme alaninda boy, ¢ap, hacim ve govde

diizgiinliiga bakimindan 18. yasta ilk onbese giren aileler

Diizlercami deneme alaminda 13 yasta caligilan
karakterlere ait varyans analizi sonuglari

Diizlergami deneme alaninda 17 yasta ¢alisilan
karakterlere ait varyans analizi sonuglarn

Diizlergami deneme alanunda populasyonlarmn 13 ve 17
yastaki boy, ¢ap, hacim ve govde dizginliigu
ortalamalarmin kargilagtirilmas:. :

Diizlercami deneme alaminda boy, ¢ap ve govde
diizgiinligii bakimindan gozlem yapilan yillarda ilk
onbese giren aileler

Biik deneme alaninda 18 vyasta galigilan karakterlere
ait varyans analizi sonuglar
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toplam varyansa gore orani, bazi genetik ve fenotipik
parametreler

Diizlergami deneme alaminda boy, ¢ap, hacim ve
govde diizgiinhigii karakterleri i¢in 13. yasta tahmin
edilen genetik kazang

Diizlercamu deneme alamnda 17. yasta boy, ¢ap,
hacim ve godvde dizgiinliigii karakterleri igin tahmin
edilen genetik kazang .

Dallanma ve tepe formu karakterlerine ait varyans
bilesenleri ve varyans bilesenlerinin toplam varyansa
gore oransal dagilmm:

Dallanma ve tepe formu karakterleri igin tahmin
edilen kalitim dereceleri, varyasyon katsayilari ve genetik
kazang oranlart

Biik deneme alaninda 18 yagta incelenen

karakterlere ait varyans bilegenleri, varyans bilegenlerinin
toplam varyansa gore orani, bazi genetik ve fenotipik
parametreler

Biik deneme alaninda farkl seleksiyon oraniar igin
tahmin edilen genetik kazang .

Yenicedere deneme alaninda 18 yagta incelenen
karakteriere ait varyans bilegenleri, varyans bilesenlerinin
toplam varyansa gore orans, bazi genetik ve fenotipik
parametreler

Yenicedere deneme alaninda farkli seleksiyon
yogunluklari i¢in tahmin edilen genetik kazang

Deneme alanlarmin ortak analizi sonucu elde edilen
varyans bilegenleri, varyans bilegenlerin toplam
varyansa oram ve bazi genetik-fenotipik parametreler

Her bir deneme alam igin ve denemelerin ortak

analizi sonucu elde edilen birey ve aile diizeyindeki kalitim
dereceleri ve standart hatalart B-Birey kalitim dereceleri,
A-Aile kalitim dereceleri

Deneme alanlarinin ortak analizi i¢in farkh seleksiyon
yogunluklari i¢in tahmin edilen genetik kazang

Bityiime ve govde formu arasindaki genetik ve fenotipik
korelasyonlar.




izeige 3.4 2. Dallanma ve tepe formu karakterleti arasindaki
genetik korelasyonlar ve standart hatalarn ile fenotipik
korelasyonlar

Kalin dal sayisi ile bazi karakterler arasindaki genetik
ve fenotipik korelasyonlar




1.GIRIS

Caniilarda gbzlenen karakterleri genel olarak iki gruba ayirmak miimkindur
Buniardan birisi kalitatif karakterlerdir Fenotipte kesikli bir frekans (siklik)
dagilimi gosteren karakterlere kalitatif karakierler veya Mendel karakierleri
denir Kalitatif karakterleri genellikle bir veya birka¢ gen kontrol etmektedir
Bunlarin kalitumi Mendel Kurallarina uygun olatak kolayca izlenebilmektedir
Kalitatif karakterlerde ¢evrenin fenotip tizerindeki etkisi sinurli olmaktadir
(Hartle 1981) Ornegin insanlarda kan gruplari, bezelyenin ¢igek rengi v.b bu
tiirden karakterlerdir. )

Canlilarda gézlenen karaktetlerin ikincisi de kantitatif karakterlerdir Bir
plgii birimi ile olgtlerek elde edilen boy, agulk, kalinhk gibi karakterlere
kantitatif karakterler vyada metrik karakterler denir (Falconer 1989) Bu
karakterlerin toplumdaki frekans dagilimi, c¢an eZrisi gseklinde olup “normal
dagihm” gostermektedir Fenotiplerin buiyilk bir kismi populasyon ortalamasina
yakin bir yerde yer alular Fenotipik simflar arasindaki gecis kesintisizdir
Kesintisiz ¢esitlilik gosteren ve oOlgtlebilen her tiir morfolojik, anatomik,
fizyolojik ve biyokimyasal karakterlerin berbiri bir metrik karakterdir (Hartie
1981, Falconer 1989) Bu karakterler bir degil, birgok gen tarafindan kontrol
edilirler Bir agacin boyu, misir koganindakt dane sayisi veya bir tavufun et
veriminde oldugu gibi ekonomik bakimdan Snemi fazla olan bitki ve hayvan
karakterlerinin bilyik bir gogunlugu bu gruba girerler

Genel olarak metrik karakterlerin kahtimina birden fazla lokus (gen)
katilmaktadir Bir gen, karakteri bir birim azaltirken, bir diger gen aymi karakter:
iki birim gogaltabilir Karakterin gekillenmesinde rol alan her gen ve gen grubu
karakteri biraz daha modife etmektedir (Falconer 1989) Bu sekilde davranan
genlere Mather tarafindan 6nerildigi sekliyle poligenfer, bu sekildeki kalitima da
poligenik kalitim denmektedir (Strickberger 1968)

Teorik olarak kesiksiz bir gesitlilik elde etmek i¢in her zaman ¢ok sayida

lokusa ihtiyag yoktur Eger genotipler arasindaki fark, geviesel farklilifa gore

daha kiigiik ise, bir gen iki allel durumunda bile kesiksiz gesitlilik




gc‘jzlenebilmektedir (Griffiths vd 1993) Bir karakter igin, genotipler arasindaki
- varyasyon, cevresel varyasyona gére daha kiiguk ise, karakter “metrik” olarak
tanimlanmaktadir (Griffiths vd 1993).

Kantitatif karakteri kodlayan genlerden her biri, Mendelin kalitim ilkelerini
aynen izleyerek ana babadan dole gegerler Ancak birden fazla genin karakteri
kontrol etmesi ve karakterin sekillenmesindeki g¢evresel faktorlerin etkisi,
Mendelin  beklenen oranlarinin  ortaya ¢ikmasini ve Mendel kurallartnn
izlenmesini engellemektedir Bu nedenle metrik karakterlerin kalitimi tek bir
bireye bakilarak gozlenemez Metrik karakterin kahitimt ve bu karakterlerde
gozlenen varyasyonun incelenmesinde populasyoniar’ ele alinir ve populasyon
genetigi2 itkelert uygulanu (Falconer 1989)

Populasyonlarin  genetik yapisinin  anlagilabilmesi igin  baz genetik

| parametrelerin hesaplanmast gerekmektedir. Bu parametreler baglica; tir ict
- genetik gesitliligin yapisi, gesitliligin populasyonlar arasi ve populasyon ici

dagilimim gosteren varyasyon oranlan ve kalitim dereceleridir.

Varyasyon (gesitlilik) kaynagi ve bilesenleri

Bir canlt karakteri tizerinde vyaptifimiz biitin Slgmeler ve goézlemler igin

asagidaki esitlik gegerlidir (Shelbourne 1969, Falconer 1989):
P=G+E

P = Karakterin 6lgiilen veya gozlenen fenotipik degeri
G = Genotipik deger

E = Cevienin neden oldugu sapma

Eger ¢evresel etkenlerin yol agtifi varyasyon tamamen ortadan
kaldinlabilseydi, baska bir deyisle, bireyler tipa tip aym gevre kosullar1 altinda
'. yetistirilebilseydi, bir karakter igin gozlenen fenotipik deger (P), genotipik
degerine (G) esit olurdu.




Genotipik deger, genlerin davramgma gore kendi i¢inde bilesenlere
_aynlmaktadlr Kantitatif karakteri kontrol eden genlerin ekiemeli (additive)
.'davranzsl ile eklemeli genetik deger ortaya g¢ikmaktadir. Bir lokusta aleller
.arasmdaki baskinlik (dominantlik), genetik de@erin bir diger kaynagidir Bu

.durumda bir lokus igin genetik deger, alellerin davranigina gore eklemeli (A) ve

‘dominant (D) degetlerin toplamina esittir (Shefbourne 1969)
G=A+D

: A = Eklemeli etki (Islah degeri )

D =Dominant sapma

i:rden fazla lokus durumunda lokuslar arasindaki etkilesim (I) de genetik
egerin gekillenmesine katkida bulunmaktadu. Bu durumda genetik deger

klemeli (A), dominant (D) ve etkilesim (I) genetik degerlerin toplamina esittir:
G=A+D+I

O halde bir canlida bir karakter i¢in él¢tiiguimiz fenotipik de@eri dogrusal bir
‘model halinde yeniden yazarsak fenotipik deger; eklemeli (A), dominant (D) ve

‘etkilesim (I) genetik degerlerin toplamina ve gevresel etkinin sapmasina esittir
P=A+D+I1+E

: Populasyon diizeyinde ise genlerin davramgindan ve etkilegimlerinden
genetik varyanslar, cevresel etmenlerin neden oldugu farklihiktan ceviesel
varyans ortaya ¢ikmaktadir Populasyon diizeyinde bir karakter igin gozlenen
fenotipik varyans; eklemeli', dominant ? etkilesim genetik varyanslarin toplamina

ve ¢evresel varyansin neden oldugu sapmaya esittir :
6’p=0'at Gpt ot 6

Genlerin eklemeli olmayan davranist ile ortaya ¢ikan genetik varyansa, eklemeli
olmayan genetik varyans (non-additive) da denir (van Buijtenen 1992).

Genetik varyansin ortaya cikigl agsafidaki gibi agtklanabilir (Mather’e atfen
.'Strickberger 1968): Mendel kurallarina gére F, generasyonunda (populasyonu)




it c.n.kus ve ortak dominant (codominant) iki allel durumunda ortaya tg farkh

.:tip cikacakiir Bu genotiplerin oranlart:
1/4 BB : 2/4 Bb : 1/4 bb

.. .genotlplnm degeri= a, Bb genotipinin degeri= d ve bb genotipinin deferi= -a

. s.un.‘ Bu ii¢ genotipin degerlerinin toplamt F; generasyonunun ortalama genetik

g'éri‘ni (1/2 d) verecektir :
1/4 (a) + 1/2 (d) + 1/4 (-a) = 1/2.d

; Varyans her gozlem degerinin populasyon ortalamasindan olan farklarinin
".'kareleu toplamma egittic (Sokal ve Rohlf 1995) Bu tamma gdre F;'de

- ‘gozlenebilen genetik varyans su gekilde hesaplanir :

ol =1/4 (a-1/2 dY + 1/2 (d-1/2 d)* + 1/4 (-a-1/2 d)?
=1/4 (a2 +ad+ 1/4d*) +1/2 (/4 d*) + 1/4 (2% - ad + 1/4 d*)
=1/2a" +1/4d° '

 Burada a’=A, d®=D degerlerini ifade etmektedir
c’¢=1/2 A+ 1/4D

Burada 1/2A tam kardes ailelerde genlerin eklemeli etkisi (varyansini), 1/4D ise
dominant etkisidir

Bitki ve hayvan islahinda eklemeli genetik varyansin dnemli bir yeri vardir.
eseysel yolla iireyen canlilarda yalmzca eklemeli genetik varyans kalitimla dollere
gecer Akrabalar arasindaki ben'zer‘likier, kendilerini genetik varyansin eklemeli
kisminda gosterirler (Zobel ve Talbert 1984) Kantitatif genetikgiler,
biyoistatistik yontemleri kullanarak fenotipin sekillenmesinde genetik etkilerin

oramni, bunun ne kadarmnin genlerin eklemeli etkisinden, ne kadarimn genlerin




_éklegleli olmayan (non-aditif genetik varyans) etkisinden kaynaklandign: bir hata
pg’iy;__"ile tahmin .edebilmektedir'ier' (Bridgwater ve McKeand 1981) Additive
hléyan genetik  varyans, eseysel yolla ireyen canhiarda, genlerin
kromozomlarda yeniden dizilimi (rekombinasyon) ve diger nedenler sonucu
avrularda biiyik oranda gozlenemez (Mettler ve Gregg 1969) Bu nedenle
geﬁiétigin uygulanmast olan islah caligmalarinin asil ilgi alani eklemeli genetik
Véiryanstir‘ Eklemeli oimayan genetik varyanstan vararlanabilmek igin bitkilerde
egeysm iiretme teknikleri olan kionlama, doku kiilturii gibi teknikleri kullanmak
‘da belirli fertler arasmda kontrolli ¢aprazlama yapmak gerekmektedir
rldgwater ve McKeand 1981) Genetik varyans, populasyonda fertler
. ésmdaki genetik farkliligin bir olgtisiidiir. Genetik varyans ne kadar fazla 1se,
él.éksiyon ile ilgi d.uyulan karakterde iyilestirme saglama olasihg da o oranda
aéla olacaktir. Ancak genetik varyans, tek basina genetik kazancin bir olgisii
gildir. Islah programlarinda en onemli parametre, ilgi duyulan karakterin

itim derecesidir.

~Kalitim derecesi

Kalitim derecesi, bir populasyonda bir karakter igin gézlenen fenotipik
:::'Vétryansm, genotipik varyasyondan kaynaklanan oranidir (Falconer 1989,
Griffiths vd 1994). Kalitim derecesi bazen yanls anlagildigi gekliyle bir bireyin
“bir karakterinin (6rnegin bir bitki boyunun) hangi oranda genlerden ve hangi
_branda ¢evreden kaynaklandigini belirtmez Kalitim derecesi, bir populasyonda
ailelerin belirli bir 6zelligi vavrulara kalitlama (aktarma) oranidir (Zobel ve
Talbert 1984)

| Populasyonda gozlenen genetik varyans bilesenlerine gére dar anlamb
.kahtim (h*) ve genig anlamli kalitim (H?) olmak tizere iki farkl: kalitim derecesi
tahmin edilebilmektedir  Dar anlamis kalitim, eklemeli genetik varyansin
fenotipik varyansa oranidir (Falconer 1989) Serbest polenlegme yoluyla eseysel
. rekombinasyonun olustugu bitki populasyonlarinda daha ¢ok ana-babalarin genel
._..biriesme yetenekletinin (General combining ability) 1slahi amaclanmaktadr Bu

_' nedenle dar anlamh kalitim derecesi 6nem kazanmaktadir Genis anlamli kalitim




si ise toplam genetik varyansin fepotipik varyansa oram olarak

.mlénmaktadir Genetik varyansin timinden faydalanilmak amaglaniyorsa
anlamh kalttim dereceleri uzerinde durulmaktadir (van Buijtenen 1992}

Dar anlamli ve genis anlamli kalitim derecelerinin tahmini i¢in kulanidan
ne k materyal ve deneme yontemleri farkli olabilmektedir Ornegin genis
1_ami1 kalitimdan yararlanmak i¢in klonlama, kontrollu ¢aprazlamalar, doku ve

hiier . ..kiiitiirii gibi daha pahali teknikleri kullanmak gerekmektedir

Kéht:m derecesi, selektif 1slah (vapay se¢im) yéntemleri ile ne kadar genetik
ng saglanabﬂeceglm kismen géstermesi agisindan Onemli bir parametredir.
Béylece islahgi, hangi canli  karakterlerinin  yapay seleksiyon 1ile 1slab
édiléi)ﬂecegini, seleksiyon sonucu elde edilebilecek genetik kazang miktarim
hrr ve 1slah stratejisini buna gbre olugturur (Stonecypher 1966) Bu
éghslerle izerinde ¢alhigtlan bitki veya hayvan populasyonunda ekonomik onemi
é,_n:"..l'(arakterlerin kalitim derecelerinin giivenilir bir sekilde tahmini biiyuk bir
. kazanmaktadir

alitim derecesi deger olarak 100 ile 0 00 arasinda defisir Bu oran ne
d bityiikse kalitim o kadar yiiksektir Kalitim derecesi yalnizca hesaplandig:
"'opulasyona ozgidir Ayrica yasa, ve uygulanan yontemlere gore farkhlik

jSt_érmektedir (Stonecypher vd 1966, Namkoong 1979, Falconer 1989)

Dqgal kaynaklarn isletilmesi ve populasyon genetigi

.Bir tire ait populasyon bir ¢evreye uyum saglarken eviimsel bir siireci
'élfnektedir. Uyum (adaptasyon) kalict degil, degisen gevre kosullarma bagh
grék dinamik bir olaydir Tir ig¢indeki genetik varyasyon; evrimsel gligler
(mu_tasyonlai, populasyonlar arasindaki gen gogii, seleksiyon, populasyon
.yﬁklﬁklexi), tirin ureme sekli gibi ¢ok farkh ve karmagik faktorlerin ve
nlann etkilesimlerinin sonucu olarak ortaya ¢ikmaktadir (Cossalter 1989) Bu
nedenle bilgi iiretmeden karmagik ve dinamik bir kaynag: yonetmek, biyolojik bir
_naktan optimum bir sekilde ve devamhilik prensipleri iginde yararlanmak

olanaksizdir (Sekil 1.1)



TOPLUM

Bilgi

J,

Isletrne Yéntemleri

BiVYOLOJIK
KAYNAKLAR

.S'ekil 11 Bivyolojik bir kaynak hakkinda bilgi tiretmek, hem optimum
faydalanma hem de devamhlik agisindan dnem tagimaktadir

Orman agaci populasyonlar: diger canlilara gore ¢ok daha karmasik biyolojik
_zbir sisteme sahiptirfer (Isitk 1988-a) Bu nedenle populasyon genetigi ilkeleri ile
"'.birlikte diger biyolojik bilgilerin bu populasyonlarin yénetim ve isletilmesinde
.'kullamlmam onem tagimaktadir (Namkoong 1989).

 Tar i¢i genetik cesitliligin yitksekligi, degisen c¢evre sartlarina uyum
= ‘agisindan bir giivencedir Genetik gesitlilik, aymi zamanda islah galismalan igin
sekillenecek bir hammadde gibidir (Cossalter 1989). Tir iginde populasyon
diizeyinde ve populasyon igi aile diizeyinde ne kadar fazla genetik gesitlilik varsa,
genetikcilerin kendi amaglarina uygun populasyonlart ve genotipleri se¢gme sanst
da o oranda artacaktir Cesitliligin nedeni, cografi degiskenlerle iliskisi, tir
igindeki dagilimi, islah stratejilerinin olugturulmas: ve genetik cesitliligin
korunmas: bakimindan énem kazanmaktadir (Muona 1990) Bu nedenle genetik
~ gesitlilik ile ilgili aragtimalar orman agaglan 1slahi programlannda 6ncelikli
¢aligma konulart arasindadur .

Genetik prensiplerin uygulanarak orman agaglarinin evcillestirilmesi ve

1slahi, orman tiriinlerine olan istemin artmasiyla son 40 vilda yogunlagmistir. Bu

konuda ABD, Yeni Zelanda, Sili, Kore, Brezilya ve Isveg¢ gibi birgok tilkede

onemli ilerlemeler saglanmigtir. Bu iilkeler hammadde ihtiyaciminin onemli bir

i
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: bblii miini,  genetik  kalitesi  yuksek tohumlatla  kurulan  endiistriyel
_:p'}antasyon]ardan karsilamaktadirlar Boylece birim alandan daha kisa siirede, ¢ok
'daha fazla ve kaliteli hammadde uretilmektedir Yeni Zelanda, bir buguk milyon
_:.:ﬂéktari bulan plantasyonlasindan yillik 17 milyon metrekip odun hammaddesi

..u oterek bunun yarsini ihrag etmektedir (Wilcox 1994) Genetik 1slah

.-':ai"agtirmalarl ve diger kiltirel tedbirlerle Yeni Zelanda’da tretimin 2000 yilinda
20 milyon metrekiipe, 2020 yihnda ikiye katlanarak 40 milyon metrekiipe
;-.u.'lasa,cagl tahmin edilmektedir

.. Tirkiye'nin 20 milyon hektart gegen dogal orman alanlarindan uretebildigi
“endiistriyel odun hammaddesi, 1993 yilinda sadece yedi milyon metrekip olarak
. .ergzeklegmistir (Birler 1995) Ulkemizde bugiinki odun hammaddesi tretimi,

"'télebi kargilamaktan uzaktir (Anonim 1988). Arz agigimin 2020 yilinda en az 40

ilyon metrekiip dtizeyinde olacagi tahmin edilmektedir (Birler 1995)
-Endiistriyel odun hammaddesi talebinin kargilanmasinda hizhi gelisen tiirlerle
kurulacak plantasyonlarin ¢énemli bir yeri olacaktir Plantasyonlarda kullanilacak
'_hédef‘ tirler ile ilgili biyolojik ve genetik bilgilerin bir an 6nce saglanmas:
_féerekmektedir‘ Olumlu véndeki degigik biyolojik, ekolojik, silvikiilturel ve
."teknolcji:k ozellikleriyle plantasyonlarda kullamlacak hedef tirlerin baginda
_"lklzllg;am (Pinus brutia Ten) gelmektedir. $oyleki : Kizilgam, ti¢ milyon hektarin
iizerindeki dogal yayilis alami ile Tirkiye ibreli orman alanlannmn yaklasik
_'.'%36’sm1, genel orman alanimin ise %15%ini kaplamaktadir (Kayacik 1963).
'._..'.'__:Klzﬂgamm dogal vyayilis alaminda farkli yetiyme ortamlarina uyum saglamig
._.populasyonlara, rastlanmaktadir (Arbez 1974, Isik 1986). Kizilcam odununun
| ingaat malzemesi, ambalaj, maden diregi, seliilloz ve kagit endistrisi gibi genis bir
kullantm alami vardir Dalaman ve Silifkede kurulan kagit fabrikalarmin
hammadde ihtiyaci, kizilgam ormanlarindan kargsilanacak sekilde planlanmistar
.(Islk vd 1987) Kizilgamun bir diger avantaji, diger yerli tirlere gore daha hizhs
bitylimesidir. Bu nedenle, kizilgam Tirkiye’de agaglandirma ¢aligmalarinin
(Gunay ve Tacuner 1993) ve aga¢ 1slah programlarinin basinda yer almaktadir
Son yillarda hazirlanan Tiirkiye agag 1slahi programu ile kizilgamin islahina biyiik

bir ivme kazandirilmigtir (Koski ve Antola 1993)




Bir turde genetik 1slah calismalarimin  bagarili olabilmesi 1igin tirtn
ks :n.omisi, dogal yayiligi, lreme biyolojisi, tiir igi genetik ¢esitlilik, gibi
_1gfier'e ihtivag vardir (Libby 1973, Zobel ve Talbert 1984) Kizilgamda daha
“viirin dogal vayiligt (Kayacik 1954), botanik ozellikleri, silvikaltiri ve

lati. iizerinde durulmustur (Alemdag 1962, Kayacik 1965, Arbez 1974,

sdemir 1977, Usta 1991) Diger tlkelerde yapilan aragtirmalann &nemli bir

Iumu ise farkls orijinlerin karsilagtirilmasi veya bazi moifolojik ve anatomik
rakterlerde genetik gesitlilik tizerinedir (Palmberg 1976, Iktiieren 1977, Falusi
82 Fisher vd 1986, Tullukcu vd 1987, Calamassi vd 1988, Weinstein 1989-b).

li;am igin yiriitulen orijin denemeleri sonuglartna gbre, dogal populasyonlar

:'é'r.as'mda sneml biyume farklari gozlenmistir (Palmberg 1976, Fisher vd 1986,

d 1987, Weinstein 1989-a) Kizilgamda tiir ici genetik gesitlilige yonelik ilk
ca 1gﬁialar Istk (1980) tarafindan baglatilmistir Genetik g¢esitlilik ile ilgili yapilan
it 'ﬁtmalarda daha ¢ok fidan karakterleri (Istk 1986, Isik ve Kaya 1995, Isik ve
a 1997, Kara vd 1997) ve siirgiin morfolojist iizerinde durulmustur (Yildirim

2.', Kaya ve Isitk 1997). Ancak, ckonomik dnemi olan ileri yaslardaki agag

boyu; cap ve govde duzgunlifi gibi karaktetlere ait genetik parametreler

caligilmamigtir

Ag”'aém tepe formu ve dallanma karakierleri

"'_'Agacm tepe formu, (tepe genigligi, tepe uzunlugu, tepe uzunlugu indeksi,
tepe formu gekil indeksi ve fotosentetik tepe yilzeyi indeksi) mescere
verimlili§inin 6nemli bir 6gesi olarak degerlendirilmektedir (Cannell 1989) Tepe
-fb'fmunun, birim alana diigen fert sayist ve dolastyla verimlilik Gizerinde &nemli
éfkileri buiunmaktadllr' (Kuuluvianen 1988) Ornegin, genis tepeli fertler yerine
dét_r" tepe formuna sahip genotiplerin aga¢landirmalar i¢in se¢ilmesi halinde, birim
:aill'anda daha fazla fert yer alabilecek ve idare suiresi sonunda daha fazia
héinmadde' saglanabilecektir Baz konifer tirlerinde dar tepe formu, bir
b:dgumdaki dal sayisi, yiksek tepe indeksi oranlari (tepe uzunlugu/tepe genisligi)
gl_bi tepe ve dal karakterleri ile artim arasmmda Onemli iligkilerin oldugu

bildirilmektedir (McCrady ve Jokela 1986, Kuuluvianen vd 1988, Cannell 1989,




lkkinen ve Poykko 1990) Bu nedenle plantasyonlarda birim alana daha fazla
gacl dikmek igin uzun ve dar tepeli fertler tercih edilmektedir Caligilan
rakterlerm farkliigindan dolayt bu tip agac¢ islali galigmalanna “Ideotype
eédmg denmektedir (St Clair 1994-a, St Clair 1994-b, Dickmann 1985)
“pallanma ozelliklerinin de odun kalitesi tizerine dnemli etkisi vardir (Veliin
Tigerstedt 1984) Dal agis1 ve dal kalinkig1 govdede budak buyuklugunu ve
un hémmaddesinin kalitesini 6nemli oranda belirlemektedir (Raymond ve
_Eg’t'te.rrill 1990). Dar agili dallanma, dik agili dallanmaya gore gévdede daha
...'.i'ik budak brrakarak kaliteyi diigtirmektedir Agacin govde kalitesi tizerindeki
-{étkiSinden dolay: agag 1slahi programlarinda dal agiss, dal kalinhg1 ve dal sayist
k . .ak'.terleri uzerinde de durulmaktadir Bazi i1slah programlarinda bu karakterler
gm dnemli ilerlemeler saglanmistir (Burdon vd 1992-a, Carson 1987). Dallanma
zelhklen yalmzea kaliteyi degil, aym zamanda agaglanin ruzgara ve kar
askzsma dayamklilik yeteneklerini de belirlemektedir Bu g¢aligmanm konusu
lan en yiksck rakimdaki Yenicedere (850 m) deneme alanimin 17 Subat 1996
: hinde gozlemi sirasinda, genis tepeli ve kaba dalli asags yitkselti orijinli
gaclarin tepe ve dallarinm, riizgar ve kar baskisindan daha fazla zarar gordukleri
_--_gp_ﬁienmistif'.

- Kizilgamin giiney ve bati Anadolu bélgelerinin algak kesimlerindeki dogal

-_-p_qpulasyonlarmda genis tepe formu ve gatallilik gok yaygin bir dzelliktir (Arbez
9_74, Isik 1986) Bu populasyonlarda bulunan bireylerin daliarinin daha uzun ve
?;b'a, dallarin govdeyle yaptig1 aginin da daha dar oldugu gézlenmektedir Ancak
_____ijidan i¢ kesimlere dogru yukselti arttik¢a tepe formu ve dallanma ¢zellikleri
: mmindan énemli bir farklilagma gozlenmektedir Orta ve yitksek zonda yetisen
d 3al kizilgam populasyonlarinda tepe formu yer yer sarigamda oldugu gibi dar
.  konik bir form almakta, daha ince, kisa ve geniy agit dallanma
gozlenmektedir Ancak, dogal yetisme ortamlarinda gézlenen bu farkliiklann ne

klalda'rmm genetik, ne kadannin cevresel etkenlere baglh oldugu heniz

aragtinlmamigtir
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Arastirmamn ana amact kizilgam populasyonlarini ekonomik onemi fazla olan
Karakterler bakimindan karglagtirmak ve bu karakterler bakimndan tur ile ilgili
génetik parametreleri hesaplamaktrr  Ekonomik Onemi fazla olan baglica
karakterler boy ve gap artimi, gévde formu, dallanma Ozellikleti ve agacin tepe

sormudur. Caligmamn amaglart maddeler halinde asagidaki gibi ¢zetlenebilir :

""_;.'::Klzjﬂ@am dogal populasyonlarinin genetik yapisini ortaya koymak; bir karakter
icin gozlenen cesitlilifin populasyonlar arast ve populasyon i¢t dagilim oramin:
" tahmin etmek,

7. Farkli yikseltilerden gelen kizilgam populasyonlarim ve aileleri belirli deneme
alanlarinda ekonomik dnemi olan dzellikleri bakimindan kargilagtirmak,

’ Calisilan karakterler i¢in populasyon x gevre etkilegimini tahmin etmek,

- Calisilan karakterlerin kalitim derecelerini tahmin etmek,

Ekonomik dnemi olan karakterler igin genetik kazang tahmin etmek,

Céhsﬂan karakterler arasindaki fenotipik ve genetik korelasyonlari tahmin
" etmek,

: _ Onemli bazi karakterler ile cografik degiskenler arasmdaki- iliskileri ortaya
koymalk,

- Kizilgamin 1slah stratejisi konusunda ¢nerilerde bulunmaktir

Eger boy, ¢ap, govde diizgiinligu, tepe formu ve dallanma ilgili karakterler
giiclii bir genetik kontrol altinda ise, o zaman agaglandirmalar i¢in hizli biiyime
yanunda, dar ve konik tepeli, ince-genis agili dallanan populasyonlan ve aileleri
. segme olanagimiz olacaktir Boylece birim alandan daha fazia ve daha kaliteli

: hammadde tretimi miimkiin olacaktir
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MATERYAL VE YONTEM
Genetik Materyal ve Deneme Alanlan

1 Populasyonlarin secimi ve Srneklenmesi

.K.1z119amm islahinda eksikligi duyulan temel biyolojik bilgilerin saglanmas:
amactyla Orman Bakanhii ve TUBITAK destegi ile Prof. D1 Kani Igik tarafindan
Aﬁ{ély‘a yoresinde dort farkh yikseltide kiztlgam orijin-dol denemeleri kurulmugtur
1511( vd 1987) Bu doktora ¢aligmass, sézkonusu denemeler tizerinde 1950 yilinda
.si.atxlan ve 1996 yili ortalarina kadar devam eden gozlem ve &lgmelerden elde
edflen verilere dayanmaktadir

" Denemeler icin Antalya havzasimn batisinda ve dogusunda deniz kiyisindan
bas_layarak i¢ kesimlere dogru giden iki hat belirlenmistir. Birinci hat Doyran-Biik-
_Hé'éibekar hatti, ikinci hat Sarilar-Murtbeli-Kapan hattidir. Toroslara dogru her hat
bo’Yﬁnca algak, orta ve yiksek rakimdan birer populasyon colmak iizere iki hattan

fdﬁiam alt1 populasyon segilmistir (Cizelge 2 1 1, Sekil 2 1).

50 km

Finike

ekil 2 1 Populasyonlarm cografik konumu ve denemelerin kuruldugu yerler
Populasyonlar : H=Hacibekar, B=Biik, D=Doyran, S=Sarilar, M=Murtbeli, K=Kapan
eneme Alanlar : 1=Kepez, 2=Diizlerganu, 3=Biik, 4=Yenicedere
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:.:Orneklenen populasyonlardan Murtbeli (M) ve Kapan (K) mesafe olarak

e‘ﬁi]ébilecek yetigme sartlarina sahiptir. Yukselti olarak K populasyonundan

'_é,ll' zca 50-60 m daha yitksek bir zondan gelen Hacibekar (H) populasyonu ise

C:zel.ge 211 Kizilgam populasyonlarina ait cografik bilgiler (Istk vd 1987)

En Yakin Rakim  Enlem Boylam Aile
...o_.pulasyonlar Yerlesim Yeri (m) (N) (E) Sayisi

S Sarilar) Sarilar Koyi 92 36°48  31°26 10
D Doyran) Doyran Koyu 61 36°52° 30°32° 10

M (Murtbeli)  Beydigin Koy 486 37°01°  31°24° 10
(Biik) Bik Orman Evi 481 36°58°  30°36 10
K (Kapan) Beydigin Koyii 932 37°06° 31°24 10

[ (Hacibekar) Hacibekar Koya 1033 37°19°  30° 171 10

(;xzeige 2.1.2  Denemede yer alan populasyonlara ait aile kodlan

Populasyon
odu ve ad: Aile Kodlari

‘S (Sanlar) S1 82 S3 sS4 S6 S7 S8 89 S10 S11
(Doyran) D2 D3 D4 D6 D7 D9 DI2 DI3 DIS DI6
M (Murtbel) M2 M3 MS M6 M7 MS MY MI0 MI2 MI3
B (Bik) Bl B2 B5 B6 B8 B9 BIl B2 BI3 Bl4
K Kapan) Ki K3 K5 K6 K7 K8 K¢ Xi0o K11 Ki2
Hactbekar) H2 H3 H4 H5 HY HIl HIi2 HI3 HI4 HIS
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""r::populasyondan rastgele 11-16 anag aga¢ segilmistir Kozalak toplanan
"arasmda akrabalik olasilifint en aza indirmek amaciyla, en az 100 m ara
n_aélar secilmigtir. Eger anag agaglar birbirine vakin alinnug olsaydi bazi
'Qlarni birbirine yakin akraba olma olasilii artacak, bu nedenle alinan érnek
op _asyonu yeteri Olgiide temsil etmeyecekti Aragtumanin amaci dogal
lasyonlatln genetik yapisint incelemek oldugu icin, aileler segilirken
otiplerine 6zen goterilmemistit Difer bir deyimle segilen ailenin boy, ¢ap
‘:Vde diizgunliigti bakimindan iistin olup olmamas: dikkate alinmamigtis

ozélaklar agacin st kismindan toplanmistir Boylece elde edilen
'humlarzn kendileme (selfing) triinii olma olasthift azaltilmaya calisilmigtir
ag‘ agaglardan toplanan kozalaklar, populasyonuna (yoresine) ve ailesine
acina) gore ayn torbalara konulup etiketlenmistir (Cizelge 2.1.2) Her anag
. kozalag ayrt ayri agik havada giines altinda kurutulmus ve tohumlar elde
"rﬁi'stir (Istk 1980) Her aileye ait tohumlar etiketli torbalarda ekim giiniine
ar'.soguk hava deposunda + 4° C de korunmugtur. Tohumlar, Antalya
_tmkoy orman fidanlifina Nisan 1978 tatihinde ekilmigtir Subat-Mart 1979 da
¢iplak kokli fidanlar arazideki deneme alanlarina nakledilmistic Anag
gaglérln her birinden ortaya ¢ikan fidanlar belirli bir aileyi yé da o aileye ait
arim kardes bireylerini olusturmaktadir Her populasyondan yeteri kadar fidan
Ide edilebilen ailelerden onar adedi denemede yer almistir (Istk vd 1987)
Opulasyorﬂarm drneklenmesi, fidan vyetistirilmesi ve arazide denemelerin

rulusu ile ilgili diger ayrintilar Istk vd’de (1987) verilmigtir.

:2 Deneme deseni

:'_Deneme igin Libby ve Cockerham (1980) tarafindan onerilen tek agag
ar_sélli rastlant: bloklarinin bir modifikasyonu olan “Kenetlenmis Petek
eseni” kullamlmigtr (Sekil 2 2) Bu desende, her ana¢ afaca (aileye) ait
anlar bir parsel iginde toplu olarak degil, blok igine tek tek rastlantisal
I&fFak dagitilmistir  Bloklar, rastlanti bloklar1 deseninde oldugu gibi
irinden bagimsiz degildir Ug blok i¢ ige kenetlenmis bir sekilde, ¢ blok
plamina esit bir alanda yer alirlar (Istk 1988-b) Ilk aralamada altigenin
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ctasindaki fidan uzaklagtirildiginda baslangigta her fidan icin egit olan

_'.'bﬁyﬁme alani, aralamadan sonra da devam etmektedir.

1 l 1 1 SUTUNLAR

B ¥ K B M B M B M M M
¥ B M X B B M B . /,M‘\
M K B M B M. . I B ¥ M ~
£ B M*%K B B oS e B 46 m M
A P DN L i S N
M E B M B M ‘ B M 1T TR
K B ¥ K B 3 M B M
M X B M B M B M M M
E B M kK B B M B M
a B C

Sekil 22 Kenetlenmig Petek Desent Hemen dikimden sonra (a), birinci (b) ve
S ikinci aralamadan sonraki durumu (¢). Sekilde K kirnuzi, B beyaz,
M mavi bloklara ait bireylerin yerini gostermektedir

| Denememizde her populasyon onar aile ile temsil edilmistir Her ailenin on
_afi‘m-kardes fidam K (Kumizi) bloguna, on yanm-kardes fidant B (Beyaz)
.oguna ve on yarmm-kardes fidann M (Mavi) bloguna rastlantisal olarak
_dégltﬂmmtzr Her bir aile her deneme alaninda 30 fidanla temsil edilmigtir.
'-_I.).eneme deseni, agaglar biiyiiditkkge aZaglar arasinda rekabetin baglamasi
'_..:d_u'rumunda sistematik aralamalara olanak saglamaktadu Aralamalarda her

."_t_:den esit sayida fert gtkarilmakta, her aile ve populasyon i¢in aralamadan

so;ira sahada yine esit sayida fert kalmaktadir (Istk 1988-b) Hem aralama ile

- ¢ikarilan ve hem de sahada kalan bireyler, veri toplamak ve gerekirse istatistiksel
analizler icin kullanmaya da uygun diigmektedir Deneme deseni ile ilgili diger

ayrntilar ve uygulama sekli Isik (1980) ve Istk vd’de (1987) verilmistir.

2'.}:._3 Deneme alanlar:

Deneme alanlari1 Antalya-Korkuteli hattt boyunca bes ayrr yiikseltide yer
almaktadir (Sekil 2 1, Cizelge 2.1 3). Ancak en yiksek rakimdaki (1200 m)




sin deneme alami olan Yesilyayla, fazla fidan olumleri nedeniyle
g-e-Eléndirmeye katimamisttr (Isitk vd 1987) Asagi rakimdaki Kepez ve
Diizlergami denemeletinde toprak hazithigs dozerle, difer denemelerde ise is¢i
cﬁ'_'le yapilmigtir. Her denemede 3 yineleme x 6 populasyon x 10 aile x her
ey .':'ait 10 yarim-kardes fidan = 1800 agag yer almistir  Bik deneme alaninda
emeye uygun saha smirh oldugu icin denemenin kurulusunda 3 yineleme x
':;;ulasyon x 10 aile x 7 fidan = 1260 aga¢ yer almgtir. Dikimler Subat-Mart
’f9'f:":htarihinde 1-0 ciplak koklu fidanlarla yapimstir Her deneme alanimn
ce ésinde iiger sira tectit zonu dikilmistir (Isik vd 1987)

selge 2 13 Deneme alanlarina ait bilgiler

_éﬁ’eme Rakim Denizden Aile  Yanm Kardes Toplam

Jani m Uzaklik Sayisi Fert Sayisi Birey Sayisi
50 10 km 60 30 1800
350 20 km 60 30 1800
500 30 km 60 21 1260

enicedere 850 40 km 60 30 1800

Deneme alanlart iginde en hizh geligeni Dizlergami deneme alant olmugtur.
Bi}_.deneme alaninda aBaclarin tepe ¢atisi nispeten erken yaslarda kapanmis,
fék&bet daha erken yaslarda baglamistir. Bu yizden Duizlergami deneme alaninda
égﬂa@iarm yast 13 (tohumun ¢imlenmesinden sonra gegen buyiime mevsimi sayisi)
iken (1990 Aralik ve 1991 Ocak-Subat), kirmizi (K) yineleme sistematik aralama
_1__1_.9_ gikaninistir. Deneme alam bitigifinde bir ¢aligma platformu kurulmus, bu
Plé_ffor'm izerinde, kesilen 560 adet aZaca ait biyime, biyokitle, tepe yapisi ve
_d_a.llllz.inma ile ilgili karakterler olgilmustiir Sahada dikili olarak kalan yaklagik

1200 agacta ise boy, ¢ap ve g('n}de diizgiinligii igin ayrica dlgme ve gozlemler

Diizlergami denemesinde agaglar arasindaki rekabetin yeniden 17 vyasia

b§_$}ama31 ile 1995 Subat ay1 iginde ikinci aralama yapimistir Bu aralamada
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va (B) yinelemeye ait 522 agag gikarilnustir Bunlar uzerinde ve dikili olarak

an mavi yinelemeye ait 571 agagta boy, ¢ap ve govde dizgiinligl karakterleri

lmuistir
Geligmeleri nispeten yavag olan Kepez, Buk ve Yenicedere deneme

alarmda herhangi bir aralama yapimamugtir Ancak Subat-Mart 1996 aylan

nd dikili agaclann hepsi tzerinde (18 biiyime mevsimi sonunda) boy, gap ve

_‘;de_:.dﬂzgiinliigii olgtlmustiir  Nispeten hizli gelisen Kepez deneme alaninda

154 f:"'ax'asmda rekabetin baslamas: nedeni ile 6lgme ve gozlemler yapildiktan
men sonra (Mart 1996) mavi yineleme (M) aralama ile denemeden
"-2aidést1r1lm15t1r Biik ve Yenicedere deneme alanlarinda 18 yag sonunda
'é".'.b'étin hentiz tam anlamiyla baslamadigi gozlenmis ve bir aralamaya
eﬁéinim duyulmamigtir,

g"::éﬁzlem yapilan tarihlerde 6lmus ve aralama ile gikarilmis agaglar deneme

nlarina isaretlenerek deneme planlan giincellestirilmistir Deneme alanlarinda

:gagiarla rekabet eden maki elemanlann temizlenerek uzaklagtirilmigtir.
_._uzl.'ergamI ve Kepez deneme alanlarinda yangin riskini azaltmak iizere denemede

calan agaglarin kuru alt dallars budanmustir

. Gizlenen karakterler

".Dﬁéfer'gamz deneme alamnda 13. ve 17. yaslarda gozlenen karakterler

:_Aga(:m Boyu (HT, Height): Agacin boyu, hacmi belirleyen iki 6neml:

& rakterden biridir Bu nedenle agag 1slahi arastirmalarinda boy artimi dzerinde

':r__l'emle durulmaktadir Agacin boyunu belirlemek iizere aralama ile kesilip

zlk_'anian agaclarin boyu serit metre ile en yakin 1 em duyarlilikla dlgilmusgtir. 11k
yaiéma sonunda dikili olarak kalan beyaz ve mavi yinelemeye ait agaclar ve
kz__ﬁci aralama sonunda mavi yinelemevye ait agaclar ise dikilt halde relaskopik boy
Igerler ve gerektiginde cm isaretli latalarla 6lgilmisgtiir

Givde Caplart (dbh, Diameter at Breast Height): AZacin ¢api, boyu ile
irlikte hacim hesabinda kullanilan diger 6nemli bir karakterdir Aralama kesimi
¢ikarilan agaglar, dallarindan temizlenip govde ciplak hale geldikten sonra

5031is boyu gapt olan (dbh) 130 m den baslamak iizere ikiser metre ara ile
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siyonlara polinmistur Her seksiyondan yaklagik 3-4 cm kalinlifinda bir disk
ygtir. Diskler tizerinde govdenin o yikseklikteki kabuklu ve kabuksuz
“milimetre duyarhlikla olctlmustur Agacin dip ¢apt ve orta gapt yine
. skler iizerinde aym gekilde oiguilmugtir.

yerieme alaninda birinci ve ikinci aralama kesimleri sonunda sahada kalan
agiéﬂn-- gogus yiksekligindeki (13 m) caplart kompas kullamlarak yine en
fin mm duyarliik ile slgulmiigtir

H‘.a.c‘im (VOL, Volume): Aga¢ hacminin hesaplanmasinda Usta (1991)

afindan kizilgam agaclandirmalari igin dnerilen asagidaki esitlik kullamlmigtir:

CIn(r) = -2.077466+ 16768181In(d) + 084509681n(h)

_;n_;_ide; V=hacim (dm3), d=gogiis ¢apt (om), A=agag boyu (m) Logaritma e
amna goredir. Hacim igin verilen esitlikte boy ve ¢apin logaritmik degerleri
ndig icin sistematik bir hata ortaya ¢tkmaktadir Bu hatanin giderilmesi igin
c1m .'degerinin 1.007987 diizeltme katsaysi ile garpiimast gerekmektedir (Usta
91 Logaritmik déniigiim yerine agagidaki esitlik de kullanilabilir (Usta 1991):

Govde diizgiinliigii (GF, Stem Form): Gévde diizgiinlighniin, dretilen odun
ammaddesinin  kalitesini belirlemede onemli bir yeri vardir Govde
zgunligunin belirlenmesi igin aralama ile gkarilan agaglar dallarindan
emizlendikten sonra vere uzatilarak gévde dizginligu icin subjektif olarak
den 5’¢ kadar puan verilmistii Bu puanlamada 1=iki tarafli egri, 5=Cok
zgun govdeli, olarak degerlendirilmis, ara formlara govde duzginligine gore
er puanlar verilmistir Aralama sonunda deneme alaninda dikili kalan agaglar

erinde gévde diizgiinligl igin yine ayni sekilde degerlendirme yapilmistis

Diizlercami deneme alamnda 13 yasta gozienen tepe formu ve dallanma

karaktey ey i
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D'(;gal pudanma yiiksekligi (PRU, Pruning): Aga¢ dikili halde iken, kok
sindan ilk yesil dala kadar olan ytikseklik, agacin dogal budanma yuksekligi
RU : olarak almmigtir. Bu karakter yalmzca aralama ile ¢ikarilan agaglar
pe uzunlugu (CRL, Crown Length) : Aralama ile ¢ikarilan agfaglar
:iis 4 platformunda yere vatiriidiktan sonra, alttan itibaren ilk yesil daldan tepe
1na kadar olan uzakhk tepe uzunlugu (CRL) olarak dlgiifmiistiir (Sekil 2.3)

. RCL=CRL/ET *
. OSI=CRD/CRLN

CRL |

S IR ‘f ————— —

| 6. yasg
I hay

bilyimesi

T e * -
. H = L e A e e e
IBRTT :F T
- 4 PRU
sl NN
:i:;. L3 ..:j ~ ¥
. L e

ekil 2 3 Tepe formu ve dalianma ile ilgili ¢alisilan bazi karakterler

Tepe uzunlugu indeksi (RCL, Relative Crown Length}: Tepe uzunlugunun
acin boyuna orani, fotosentetik tepe uzunlugu indeksi (RCL=CRL/HT) olarak
hamgtir (Sekil 2.3).
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pe}:‘geniﬂigi (CRD, Crown Diameter) : Agaglar dikili halde iken dal ucu
eden en uzak noktaya ulagan daln ve bu dalin karsisindaki bir dier dalin
__1zdﬁ§ﬁmlerinin gavdeye olan uzakliklarn toplamidir (Sekil 2.3)

~e formu sekil indeksi (CSI, Crown Shape Index): Tepe tact ¢apinin
fepe uzunluguna (RCL) bolinmesi ile tepe genigligi indeksi elde
© Bu indeks degerinin kiigiik olmasi, agacin tepe seklinin daha konik ve
hﬁész anlamina gelmektedir (Sekil 2 3)

epe tact izdiisiim alami (CPA, Crown Projection Area) : Tepe taci
“n:r'.'alamm hesaplamak igin tepe tact yarigap: bulunmus (r= CRD/2) ve daire
f.‘(.)':rmiiiiine gore (mr?) izdisim alamt hesaplanmuigtit CPA, CRD ile dogru
ntlhdu ve fotosentetik tepe yiizeyi indeksinin hesaplanmasinda kullaniimustir
¥ fosentetik tepe yiizeyi indeksi (CSA, Crown Surface Area) : Agacin
__sentez. yapan yiizeyl bir koni yizeyi olarak kabul edilmistir. Koni yiizey alami

r_n_ﬁlllﬁ kullanmilarak fotosentetik tepe yiizeyi indeksi hesaplanmigtir:
CCSA= (m?)x (1°+ CRLY)

'n uzun dal uzunluin (LBR, Longest Branch Length) : Aralama ile
lan agaglar caliyma platformuna yatirildiktan sonta her agacin en uzun dah

Tit metre ile en vakin cm duyarlihiginda 6lgulmiistiir.

_Dal sayis1 (NBR, Number of Branches) : Ana govdenin her yia ait yillik
St _gﬁnﬁnden ¢ikan bitiin dallar sayilarak tespit edilmistir Bu g¢ahiymada altinet
yas surginindeki dal sayilar: (BA6) degerlendirilmistir

f::.Di.lI acilan (BA, Branch Angle) : Govdedeki budaklarnn kalict veya diisen

,bu_d_'ak olma niteligini, biiyitk oranda dal ile gévde arasindaki agi1 belirlemektedir

stten bakinca gévdeden dar agi ile ¢ikan dallar, aym kalinhktaki fakat daha
genis agili bir dala gore, govdede elips seklinde eksantrik ve daba biytik bir
udak birakmaktadirlar (Raymond ve Cotterill 1990). Bu da, dal agist dar olan
dgiérde kalite acisindan istenmeyen bir dzelliktir Dal agisimin tespiti igin, her
yila ait en kalin iki dalin govdeyle yaptifi agilar, 5° duyarlibkla a¢t sablonu
ullanilarak belirlenmistir (Sekil 2 4) Agcilar tespit edilirken dallarin gévdeden

gikistaki ilk 7 om deki agis1 dlgulmiistiir 7 veya 10 cm den sonraki dal agilan
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degismekte, bazen daralirken, bazen de dalin aguhgt nedeniyle

"Kalm dat sayisi (NTB, Number of Thick Branches) : Dal kahnhginmn
itin ' ablondan faydalanimigtir Dal kalinhg: govdeden yaklagik 7 cm
ikt:aki noktadan olcilmustur (Sekil 2 4). Her yila ait ana stirgiindeki dallar

ayrl. kahnhk sinifina gbre en yakin cm duyarhlikla lgiilmigtir Buna gore ;
sm1f Cap1 2 ¢m den ince dal sayisi,

m1f. Cap1 2 cm den 2 99 cm ye kadar olan dal sayist,

31_..:-_5'1n1f - Cap1 3 cm den 3.99 em ye kadar olan dal sayist,

"'4:_j.s;lzn1f : Capl 4 c¢m den kalin dal sayisi 3. sinifa sigmayan tiim dallar bu

“stmfa dahil edilmistir.

DAL

ACIS‘I

3% <338

—~2<<299

<2

ek112 4, Dal agist ve dal kalinliklarinm olgtilmesi

:Bu ¢alismada kalinlign >2 cm daha biiyilk olan dal saydann (NTB) igin

opulasyonlar ve aileler arasi kafgilagtirmalar yapilmigtir
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;'gﬁ“ sayIsi (NGC Number of Growth Cycle) : Kizilgam bir biyume
mmde birden fazla surgiin yapma yetenegindedir Her yila ait ana dal
o daha kalin dallarn yardimiyla ayni yilin diger bogumlanindan kolayca
eddebﬂmektedir Genel olarak ana bofZumdan sonraki ilk strgin,
1smden sonra gelen aym yilin diger sirgiinlerinden daha uzundur {Yildirim

92)_..-_._ Ayr1ca ana bojumdan énce gelen bir yila ait siirgunin kalinligi, ana

jan sonra gelen strgiinin kalinhifindan genel olarak daha kalindir. Bu
elli 1éfe dayanilarak agacin her yil ka¢ adet siirgiin yaptifini belirlemek Gzere
I yﬁa'azt dal bogumlart sayilmigtir ilk aralamada 1984-1990 yillar1 arasindaki
ikinci aralamada 1991-1995 arasindaki yillarm yillik sirgun sayilar

"':'énm1st1r vilik sirgin sayilarmm  ortalamas: alinarak agacin ortalama

rgun é'ay151 belirlenmigtir

Biik ve Yenicedere deneme alanlarinda 18. yasta yapilan gézlemler

'B'o'y (HT, Height) : Deneysel agaglarin boyu cm isaretli latalarla veya
zasképik boy 6lgerter ile 6lguimugtiir

Cap (dbh, diameter at breast height) : Agaglarm 130 metre yitkseklikteki
uklu capi en yakin milimetre duyarhilikla 6lgtlmigtis.

_.G;i'ivde diizgiiniiigii (STF, stem form) : Diizlergami denemesinde 13 yagta
'géydlé dizgiinligi icin 5°1i bir siniflamaya gore degerlendirme yapilmisti Ancak

go de duzginligu, dal ve tepe kalitesi gibi subjektif olarak gozlenebilen

_rz_;kterler igin sinif sayismn 6 gibi ¢ift sayilar olmasimn daba isabetli oldugu
b;e_llr__tilmektedir (Raymond ve Cotterill 1990, Cotteril ve Dean 1990) Bes gibi bir
siniflamada, tam ortaya diigen “3”  puam notr bir defer olarak kabul
;il_ﬁlektedir Subjektif olarak gozlenebilen gévde diizgiinliigi gibi karakterler
"511_1;_' segilen siif sayis;, o karakter i¢in gozlenen varyasyonu ve genetik
Pafametreler'in tahminini onemki diizeyde etkileyebilmektedir (Raymond ve
Ce t_.erill 1990) Ornegin, altidan az bir simflamada varyasyonun yeterince ortaya
91i_<_niad1g1 bildirilmektedir (Raymond ve Cotterill 1990, Cotteril ve Dean 1990)

YQI_li Zelanda’da gbvde dizginliigi igin daha genig olan ve bir ‘orta deger’
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_-:...gijre govde dilzginligii igin denemenin 18 yaginda 5’1 simflama

-=iki tarafli egri, 6=Cok dizgin olmak tizere 6’1 bir smflama

migtir Diger ara govde formlarina diger ara puanlar verilmistir

New Zealand Forest Research Institute, Private Bag : 3020, Rotorua, New Zealand
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.;y_ofnetrik Analizier

1yometr1k anahzler icin SAS istatistik paket programi kullanidmigtir (SAS
nalizlerden once SAS programimin univariate segenegl kullamlarak her
.'ig;in dagilimin  gekli incelenmis ve “swradigt” verilerin kontrold
1$t1'I':" Siradist veriler hatali 6lgme, veri formundan bilgisayara aktariken
ufna veya yazma, degerlendirme diginda tutulmasi gereken zarar gormig
fe‘rdm olgulmem gibi nedenlerle ortaya gikmaktadirlar (Sokal ve Rohlf 1995)
. egerlex verilerin normal dagilimdan (¢an efrisi dagiimindan) sapmasina
dImakta ve genetik parametrelenn tahmmmde hatamin artmasina neden
al_(_tadlrlar Bu nedenle, analizlerden 6nce siradigt verilerin elimine edilmesi
ékmektedir' {Magnussen ve Sorensen 1991). Siradist verilerin belirlenmesi ve
z _er.den once diglanma seklinin aynintilart EK-2’de verilmigtir,
2 .1.1arak veya acisal deger olarak elde edilen veriler, alinan drnegin kigik
asi _h..alinde genellikle kesikli bir frekans dagilim gosterirler. Normal dagilim
tffnéYen, sayl, act, yizde gibi veriler analizlerden &nce uygun istatistiksel
sime ugratimustir (Kahpsiz 1981, Sokal ve Rohlf 1995). Olculerek elde
verx normal dagilimdan sapmalar gdsteriyorsa yine doniisim uygulanmugtir
vd 1978). Doniistimiin yapilmasinda kullamlan programin ayrintilart ve
I_:a;m'a sekli EX-3’te verilmistir. Populasyon ortalamalart ve ilgili diger
p'aramefr‘eler' gizelgelerde déniiglimsiiz (orijinal) hali ile sunulmusgtur.
__ Iﬁdelenen her karakter icin populasyonlar arasinda ve populasyon i¢i aileler
a"mmfii_ia farkhilik olup olmadifini irdelemek igin varyans analizleri yapllmistlrf
a__t-yar_ié analizlerine gére populasyonlar arasinda istatistik olarak onemli diizeyde

bulunmas: halinde Student Newman-Keuls testi uyguianar‘ak
VA segenekleri, karakterlere ait genetlk ve fenotipik kovaryanslarin

kullanilmigtir, Dengeh oImayan verilerin  varyans bilegenlerinin
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. yontemi ile varyans bilegenleri ve genetik parametreler daha giivenilir
.l.z;rak tahmin edilmektedirler (Adams vd 1994, Huber vd 1994) Varyans
nahzierl i¢in yazilan SAS programlan EK-4 de verilmistir

Deneme desenine gdre varyans ve kovaryans analizleri igin ig¢ farkh model

llamlmlgur
‘Diizlercami deneme alaninda aralama ile gikarilan (bir blok) agaglar tizerinde

1gﬁlen tepe formu ve dallanma karakterlerinin  analizinde asagidaki model

ku lanlmisgtir

Viw=s+ Py F(P)k(,-)" € (k) (1)

§1'tlikte :

o Y = 1 afaca ait fenotipik defer (j=populasyon, ‘k=populasyon igindeki
'ille, m=agac).

t=Deneysel populasyonun genel ortalamas (Bir blokta olgiilen 600 agacin
rtalamast),

~ Pyj populasyonun etkisinden kaynaklanan sapma. Bu deger populasyonlann
g.enetik (G,) farkliigimdan dolayr ortaya ¢ikan varyansi sonucudur,
.Populasyoniarm dogal yetisme ortamlarinda farkli evrimsel giiglerin etkisiyle
birbirinden genetik olarak farkhlagtifi varsaymm kabul edilmigtir. Populasyoniar
arasinda varsayilan genetik farkliliklar, diger tim faktérler kontrol altinda olsa
| dahi, o populasyona ait bir bireyin diger populasyonlardaki bireylerden ve genel
- ortalamédan farkli olmasina neden olacaktir Denemede alti populasyon
bulunmaktadir (f = 1,2,3,4,5,6 yada $,D,M,B,K,H)

F(P)yy = j populasyon igindeki & ailenin etkisiyle olan sapmadir. Bu deger,
aileler arasindaki genetik farkliliklar sonucu ortaya ¢ikan genetik (Gy) varyansin
bir sonucudur Alileler arasindaki genetik farklilikiar, bireyin populasyon
ortalamasindan ve genel ortalamadan sapmasina neden olacaktit Denemede her

populasyondan onar aile yer almigtir (k= 1,2,3, . ,10).
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= Deneysel hata Aile iginde yarim-kardesler (aile i¢i bireyler)
ndaki genetik farkliik (G,) + her ferdin mikrogevresinden dogan farklilig:

+ Olgme ve deferlendirme hatalar: ylizinden olan sapmadir (£;)

Yam=m agaca ait fenotipik deferdir (¢ vyineleme, j populasyon, ;j

lasyon igindeki & aileye ait m agac)

~I. blok (yineleme) nedeniyle olan sapmadir. Cevresel (£:) bir varyanstir
ir aileye ait bireyler farkli bloklarda bulunmaktadirlar. Bloklar deneme alaninda
ce gegmis bir gekilde olduklar: igin, blok nedeniyle olan sapmalarin disiik
st beklenir. Bu durum, deneme desenimizin O6nemli avantajlarindan biridir.
memizde l¢ blok vardir (i = 1,2,3),

3'_BP,;,=B10k x populasyon etkilesimi yuzunden olan sapmadu (E,). Baz

_ﬁlasyonlar, bulundugu ¢evrenin  Ozelliklerine bagli olarak  diger

opulasyonlara gore farkli oran ve diizeylerde tepki gosterebilirler. Ancak

'___de__n'_éme alanlarinda bloklar ig ige kenetlenmis bir sekilde yer almaktadirlar Bu

edenle gozlenebilir diizeyde bir blok (gevre dzelligi) farkliligs olmadi: igin, BP,

;Zy-ﬁ_ziinden olan sapmanin kiigiik olmas: beklenir.

F(P)agp = Blok x aile etkilesimi yuzinden olan sapma (E5) Blok x

‘Populasyon etkilesiminde oldugu gibi, blok x aile etkilesimi sézkonusu olabilir

sapmanin da aym ¢eigevede (yukandaki gibi), deneme desenimizin 6zelligi

dMicu istatistiksel olarak dnemsiz olmast beklenir

Esitlik 2’ deki (E.2) modelin diger terimlerinin agiklanmas: birinci modelde

) verilmigtir




fazla vorede kutulmus olan dort deneme alamnin birlikte (pooled)

: .g;ln kultamlan model :

ﬂ."i*IISz"'P;""SPU*'F(P)k(f)deF(P)ik(n'?em(‘f") (E3)

deneme alanina ait yaklagik 6000 agacin ortalamasi).

=] .deneme alani (site) nedeniyle olan sapma Cevresel (£;) bir varyanstir.

Dogrusal modellerde verilen varyasyon kaynaklarmin her biri, gdzlenen bir
ka_réiktere art1 veya eksi yonde etkide bulunarak genel ortalamadan sapmasina
ﬂe_zc_zlen olmaktadirlar Sapmalara neden olan modeldeki terimlerin (varyasyon
k:aj?hakiarmm) etkisi ne kadar kiigik olursa, her bir ¥, u‘ye o kadar yakin
otacaktir Tim ¢evresel faktorleri kontrol altina alabildigimiz olgude
P?zpulasyonlar arasinda ve populasyon ici aileler arasindaki genetik farkhliklan

daha kesin bir deger olarak ortaya ¢ikarabiliriz.




‘Her bir deneme alaninin analizinde kenetlenmis petek deseninin bir avantaj
larak, blok etkisi ve blok ile ilgili etkilegimler ¢ok Onemsiz bulunduklart i¢in

:daélden dustilebilmektedirler Bu nedenle deneme alanlarimn toplu analizinde

ok. etkisi ayr1 bir ANOVA bileseni olarak gozonine alinmamigtir

'Modellerden anlagilacagi tizere, bir populasyonda bireylerin genel
iamadan sapmasina neden olan faktérler genetik (G) ve cevreseldir (E)
0 gillen bir fenotipik deger P=G+E esitliginde gosterildigi gibi genetik ve ¢evre
a;af1ndan belirlenmektedir

'Varyans analizi modellerinde populasyonlar sabit, bloklar, aileler ve
'k'ilegimler rastlantisal olarak almmigtir,.  ANOVA modellerinde sabit ve
. 'r_a.stlantlsal terimler yer aldigi icin, modellerimiz Model II veya “karma model”dir
. Bkal ve Rohif 1995). Populasyonlan kizilgam tird i¢in temel ve genetik
. parametrelerin  tahmini amaciyla alinan birer ormek olarak duginebiliriz
opulasyonlar alimirken, belli yikselti basamaklarinda ve birbirlerinden belli
fesafelerde olmalarina bakilmigtir.  Aym populasyontarin yerinde durdugu,
""b1.y010;1k ozelliklerini korudugu varsayilmistir Onlann yeniden Orneklenmesi
.-Qolaszdlr Bu nedenle populasyonlar modelde sabit olarak kabul edilmistir Her
"'populasyonun kendi i¢inde 6rneklenmesi rastlantisal yapﬂmzs, tohum toplanan
:.:agacm 1yl veya koti fenotipe sahip olmasi g6zbénine alinmamistir. Bu nedenle
aileler terimi rastlantisaldir Etkilesimlerdeki terimlerden biri rastlantisal ise
:étkilesimin kendisi de rastlantisal olarak kabul edilmektedir Hata tium
modellerde raslantisal bir terim olarak alinmaktadir (Hicks 1964, Burdon vd
1992-a). Varyans analizleri igin kullanilan modeller ve her modeldeki varyans

- bilegenleri esitlikleri Cizelge 2 2 I, Cizelge 2.2 2 ve Cizelge 2 2 3°te verilmistir.




izelge 2.2 1. Duzlergam denemesinde valniz bir yinelemeden (blok) elde
: edilen verilerin varyans ve kovaryans analizinde kullanilan model

mk) bpf(n-1) 2

e

bpin-1

(Anova 1)
“Varyasyon Serbestlik Beklenen Kareler Ortalamasi Kod* = F
‘Kaynagt derecesi  (EMS) Bilesenleri Tstatistigi
_-:._P_f. p-1 O'Z + kz“O'i*(p) N QVi 1 1/2
F(P)igy  P(ED) otk ol o) 2 2/3
3

Populasyon sayiss (p=6),
Populasyon i¢i aile say:s1 (f =10),
Bir ailedeki birey sayisi (n=10),

Populasyona ait katsayi,

0% Hata varyanst,

o%s@  Ailelerden kaynaklanan varyans,

V% ~  Populasyonlardan kaynaklanan varyans
Kod Ilgili satirdaki EMS bilesenlerinin kodu
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ki, ko  Varyans bilesenlerine ait katsayilar (EK-1’de verilmigtir).



@1‘2::81%3 29272  Bir deneme alaninda, birden fazla blokta gozlenen karakterlerin
'- varyans ve kovaryans analizinde kullanilan karma model
(Anova 2)

s d. Beklenen Kareler Ortalamas: (EMS) Bilegenleri

b-1 2 2 2 2
0. +-k9 O-RF(P)+k10 Orp +k11 O

p-1

2 2 2 2 2
O'e+k60-Rﬁ(P)+k7O_F(P}+‘k8O-RP+QVP

b-1)(p-1) 2 2 2
otk Orrepyt ks & xp

p(f-1) 2 2 2
C)-e+ k2 G-RF(P)*'k:; O-.F(P)

b-LpED 2 2
O+ K1 O ey

bpf(n-1) 2

e

bpfn-1

Varyasyon kaynagi,
Serbestlik derecesi,
Blok sayist (b=3)
ilgili satirdaki EMS bilegenlerinin kodu
Populasyon x replikasyon etkilegimi varyans:
Aile x replikasyon etkilesimi varyansi
0 Bloklardan (replikasyon) kaynaklanan varyans.
ki, ko, ks, . . kit Varyans bilegenlerine ait katsayilar EK-1"de verilmigti
: Diger kisaltmalarin agiklanmast igin Cizelge 2 2 1’e bakiniz

| terim igin: 1/3,
. terim igin: 2/ (3+(4-6)),
- terim igin: 3/5,
terim igin: 4/6
5 terim igin: 5/6

2




elge 223

Birden fazla deneme alaninda gdzlem yapilan karakterlerin

analizinde kullanilan varyans analizi modell

(Anova 3)

sd Beklenen Kareler Ortalamasi (EMS) Bilesenler: Kod"

o1 2 2 2 2 1
O'e+k9 O'SF(P)'['kIOO'SP'*-kMO'S

p-1 2 2 | 2 | 2 )
.tk O"SF(P)+k‘7 Orpyt koot OV 5

(-1(p-1) 2 2 2 3
.7 ky Osrmy ™t ks 0 gp

p(f-1) 2 2 2 4
T.* 520 eyt K30 5py

p(£-1) 2 2 5
Otk O s

spf{n-1) 2 6

spin-1

Ilgi
ki ks, ks, .
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1. terim igin
2. terim i¢in
3. terim i¢in

S terim icin

4: terim igin:

Deneme alani sayist (s=4)

li satirdaki EMS bilesenlerinin kodu.

Deneme alanlarindan kaynaklanan varyans,
Deneme alani x Populasyon etkilegimi varyansi,
srpy  Deneme alami x Aile etkilesimi varyansi,

ki Varyans bilesenlerine ait katsayilar EK-1"de verilmigtir.

Diger kisaltmalarin agiklanmast igin Cizelge 2.2 1’e ve Cizelge

2’ye bakimz

F istatistifinin hesaplanmasi i¢in kodlar arasindaki bolme iglemi :

0 1/3,
- 2/(3+(4-5)),
. 3/5,
4/5,
. 5/6.
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blolardakl EMS situnlari, varyans oranlaring nasil hesaplayacagimizi, F

m yaparken hangi terimi hata varyansi (bolen) olarak alacagimizi, varyans ve
bilesenlerine nasil aylracagimizi gostermesi agisindan onemlidir

4, Snedecor ve Cochran 1980). F istatistikler: hesaplanirken, hangi

1ie$en1n hangisine boliinecedi gizelgelerin son sitununda veya cizelge altinda
gen vodlart ile verilmigtir. Burada hesaplanan F degerleri, F dagilim
blosunda yer alan degetlerle karsilasgtirdarak aileler veya populasyonlar
ras ndak1 varyasyonun anlamli olup olmadipy test edilmigtir F testine gore
Ik o = 0035 olasilik diizeyinde onemli ise populasyonlar arasinda g¢ogul

argllagtlrmalar (Multiple Range Tests) yapiimigtir (Sokal ve Rohif 1995)

__V'aryans ve kovaryans bilesenlerinin yorumunda asagidaki varsayimlar

bul edilmigtir (Stonecypher 1966):

yenemede kullanilan fertler diploittir (kromozom sayist 2n=24 dir)

:_"ehlerin yavrulara gegisi Mendel kalitimina gére olmaktadir.

‘iz1itgam  diga dollenen bir tirdir, kendileme oram gok dnemsiz bir
'-'dﬁzeydedir‘ Ya da kendileme sonucu ortaya g¢ikan bireyler, bu dlgmelerin

apildig1 yaga gelmeden Once, dogal yolla elenmiglerdir. Ayni anaca ait

avrular yanim-kardestir; babalar tamamen farkls bireylerdir

Anag agaglar, polenlegmenin rastlantisal oldugu bir populasyondan

(_fenotipler‘inin iyi veya kot olmasi dikkate alinmadan) rastgele alinmigtir
. Lokuslar arasinda epistatik ve diget cesit etkilesimler yoktur

Maternal etki yoktur

Hesaplayacagimiz genetik varyanst ve buna dayanarak tahmin edilecek
alitsallik derecesini en gok 2 varsayim etkileyecektit Kizilgamda kendileme
__i_mn ne oldufu heniiz bilinmemektedir Ayrica kahitsalllk derecesinin

esabinda incelenen yarim kardes fertlerin bazilarinin ayni anneden olmalar1

tiitlerinde ve diger bazi igne yaprakls turlerde serbest tozlagyma sonucu

ld_f{; edilen fertlerin bazilarinm tam-kardes olduklari belirlenmig, ve bunun




nucu olarak genetik kovaryans katsayist olan 1/4 yerine daha temkinli (1/4

yitk) bir katsayl tercih edilmistir (Stonecypher 1966, Squillace 1974,
o

BURDON
ulasyonlarindan altnan varim kardesler arasindaki benzerlik katsayisinin

< .nsen ve White 1988, Mullin vd 1992, Soremsen 1994, Dr R D

b ile kisisel gorigme, Kasim 1995)  Kizlgam  dogal

ten biiytik oldugu varsayilarak bu sapma (bias) giderilmeye galigiimigtir.

I-;'tzﬁ} derecelerinin tahmini ve genetik kazang
ijﬁ_I{ahtlm oranlarini 6lgme yontemlerinin timi, aralarinda yakin veya uzak
.rgblélik iligkisi olan fertler arasindaki benzerlie dayanmaktadir (Lerner 1958,
:B'é'ck. r 1984, Falconer 1989) Kardesler arasindaki benzerlik, ya da ata-yavru
enzerligi gibi Uygulama kolaylift agisindan bitki 1slahinda daha gok kardes
121 - kullanilmaktadir  Akraba fertler, ortak atalarindan aldiklan genler
ed¢ﬁ1§le populasyondaki diger fertlere gére birbirine daha fazla benzeyecektir.
Qﬁésel faktorleri bir kenara birakirsak, akrabalik yakinlagtik¢a benzerligin oram
tmaktadir. Teorik olarak atalarindan yalmizca birisinin ortak oldugu yanm
kardes bir ailede, kardesler arasindaki benzerlik orant 1/4, tam kardes ailede bu

_4_11__:"3'1/2 dir  Tek yumurta ikizlerinde veya klonlama yolu.yla elde edilen

:j':Ier'de ise benzerlik orant 1/1, yani % 100 diir (Falconer 1989)
‘Bir karakterin kalitim derecesi, eklemeli genetik varyansin fenotipik
Ve 'j’_ransa oranidir (E 4) Dar anlamli kalittim derecelerinin hesabinda

agagldaki esitlik kullamilmigtir (Namkoong vd 1966, Shelbourne 1969):

2
kO'P(P)
7
O .

: g
h. o (E.4)

I ] - N

#°;= Dar anlamh kalitim dereces,
- 0’ =Eklemeli genetik varyans,

| OJFPenotipik varyans,

Né_w Zealand Forest Research Institute, Private Bag 3020, Rotorua, New Zealand
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aIni}éca anasi veya babast ortak olan yarim kardesler i¢in benzerlik orani
25 olarak alinmaktadir (Falconer 1989). Ancak dogal orman
opula 'yt;'nlarda bu varsayum tam anlamiyla gegerli degildir Bazi kardeglerin

yamnda polen kaynagimin (babanin) da ayni olma olasilig1 vardir Yine

agaglarinda kendilemenin (inbreeding) varim kardes bireyler arasindaki
z.i'hs1 arttirdign bildirilmektedir (Squillace 1974) Bu nedenle dogal
gam .'populasyonlarmdan alinan ailelerde k katsayis: 1/3 olarak alinmistir

'n"(':)'{tipik varyansin hesaplanma gekli, uygulanan ANOVA modeline gore

1-1'1'k..yg'6stermektedir Bu ¢aligmada uygulanan tig¢ ANOVA modeline goie

. =0t O'z (Cizelge 2.2.1, Anova 1)
2 2 _

T Oy YO TO. (Cizelge 2 2.2, Anova 2)
2 2 .

=O0rmt Oyt O (Cizelge 2 2 3, Anova 3)

thiklerde:

o= Birey diizeyindeki fenotipik varyans,
.C?‘?F(pﬁ Aileler arasi genetik varyans,

: O:_.ZRF(p);BiOk x aile etkilegimi varyansi,
.._523'F(p)=Deneme alani x aile etkilegimi varyansz,

.C2e= Aile igi (hata) varyans
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'd'ﬁieyinde fenotipik varyansin hesaplanmasinda agagidaki esitlikler

TR




pik varyanslarin karekoku alinarak fenotipik standart sapmalar elde
.."a'egerler kendi ortalamasina béliniip 100 ile ¢arpilarak fenotipik

:k:a:t'sayllarz (CV,) bulunmustus:

f_:iigili karakter icin genel ortalamadir,
1603'__': metre, mm, afirhk, sayr gibi farkli birimlerle olgilen
cterlerin fenotipik cesitliligi standart bir diizeyde kargilagtirilabilir

'ah. p'rogramlarmda genetik kazancin arttinnlmast  ve kendileme

j= Bir karaktere ait aile diizeyindeki kalitim derecesi.

;ﬁ Aile fenotipik varyansi

2

o2 g,
m'_'o-}:(p)"l' k
: 1

(Cizelge 2 2.1, Anova 1)

_. .,
2 2 kZ 2 O-e .
= Oppy T 'k_O'Rp(p) + 2 (Cizelge 2.2 2, Anova 2)
3 3
: 2
2 k, g.

2 2
m = OFrp +k—O-SF{P) + I (Cizelge 2.2 3, Anova 3)
: 3 3




...kis k, ve ki ilgii ANOVA modellerinden bulunan katsayilardir Bu
at;éyﬂar, her bir deneme alami i¢in EK-1'de verilmigtir Yukandaki
g'ﬁliklerdeki k; ve k; katsayilarr bir aileye ait harmonik ortalama fert
3y11a'r1d111 ko/ks; degeri, deneme alam sayisini veya denemedeki yineleme
ay1sint vermektedir Fert sayisinin her aile i¢in esit olmadigt bir durumda bu
atsayilar tam sayi olarak elde edilmemektedir

“Bir ¢ok uygulamada (8rnek sayistmin grup ve alt gruplar igin esit olmasi
durumunda) ko/ks degeri, 1/s (s=yineleme sayisi) degerine esit veya g¢ok
jakiﬁdlr Bu nedenle bazi ¢alismalarda ky/k; yerine deneme alani sayist (1/s)
| eya blok sayist (1/b, b=blok sayist) kullaniimaktadir

“Acik tozlagma dol denemeleri igin kalitim tahmin edﬂlrken aileler arasi
__rklarm, ayni populasyona ait erkek ebeveyler arasindaki farklardan degil,
é’rﬁelde disi agac¢lar arasindaki genetik farklardan ortaya ciktif1 varsayimi
abixl edilmektedir (Williams ve Matheson 1993) Orijin-d6l denemelerinde
tijinler arasinda Onemli farklar varsa, bu kalitima da yansit Bu nedenle
populasyon veya orijin etkisinin genetik  varyanstan  arindirilmast
erekmektedir (Williams ve Matheson 1993). Yukanida verilen esitlikierde
( 4 ve E. 5} kalitim hesaplanirken populasyon i¢i aile varyansi alinarak
.op:ulasyon etkisi giderilmeye caligiimigtir

"Aile fenotipik varyansimin karekokit alinarak elde edilen standart
sapmalar ilgili karakterin aritmetik ortalamasina boliniip 100 ile garpilarak
@ife f'enbtipik varyasyon katsayis1” (C'Vy,) bulunmustur.

Farkli birimlerle 6lgiillen karakterleri, genetik varyanslar: bakimindan

argilagtirmak igin genetik varyasyon katsayist (CV,) hesaplanmigtir:

CV,=|——= (E 6)
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..Genetik varyasyon katsayisi,
Ilgili kara_kter icin genel ortalamadir

karaktere ait kalitsalltk derecesi standart hatasinin

dan onerilen esitlikler kullanmilmigtir  Kalitim dereceleri ve varyans

migtir.
zilgamda caligtlan her karakter igin Shelbourne’un (1992) o6nerdigi




2 E9)

__miilde :

. = Fenotipik korelasyon katsayisini,
E xy =X VEY karakterlerinin ¢arpanlar toplamini, paydadaki degerler iki

ar_ﬁkterin fenotipik varyanslanm ifade etmektedir.

 Karakterler atasindaki genetik korelasyonlar Falconer (1989) tarafindan

nefilen_f'ormﬁlie hesaplanmigtir

COV siep (E 10)

rg = 2 '2
VO raVO rn

ormiilde :

-.'rg"—"f[ki karakter arasimndaki genetik korelasyon,

.CO Vi = x ve y karakterleri ar asindaki genetik kovaryans,

02 e Ve O mp=Siastyla x vey karakterlerine ait aile (genetik) varyans

Genetik korelasyonlarin standart hatalarinin hesabinda Falconer’in (1989)

igi formiil kullanilmigtir:

(E 11)

= ki karakter arasindaki genetik korelasyonun standart hatasi,

¥a

N
O-ha,o_}i—_—Snaswla x ve y karakterlerine ait kalim derecelerinin standart
ha alaridir

“hi, pi=Suasiyla x vey karakterine ait kalittim dereceleri

-

-_'Genetik korelasyonlarin ve standart hatalarinin hesaplanma gekli ayrintili

é?_gr'ak EK-7’de verilmistir
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BULGULAR

Populasyon ve Ailelerin Boy, Cap, Hacim ve Govde Diizgiinliigii
ymundan Karsilagtiriimas

Kepez deneme alani

.:Boy: Populasyonlar boy bakimindan birbirinden 0001 olasilik dizeyinde
ark.'l.l bulunmustur (Cizelge 3 1.1) Kepez deneme alaninda en fazla boy

urﬁesini orta zondan gelen M (620 cm), en az buyiimeyi ise yitksek zondan

Populasyonlar

ekil 3.1.1 Kepez deneme alaninda populasyonlarin 18. yasta yaptig1 boylar ve
ortalamalara ait stapdart hatalar Cubuklar kesen kesikli ¢izgt
deneme (alt: populasyonun) ortalamasidir




Kepez deneme alaninda ¢aligilan karakterlere ait varyans
analizi sonuclart Cizelgede varyans (kareler ortalamasi)
degerleri verilmistir

BOY CAP HACIM GE*™
046 ns 00441 ns 32.17 bs 014 ns
113.64 %% 4435 *%x 426500 **¥ 23267 *#
472 ns 00664 ns 5944 ns 156 ns
1822 *¥% 02918 *** 31255 *Fx 9] {
676 ns 01012 ns 12267 ns 153 ns I
| 5.58 0 0897 98 93 149 '
Hatasd 1582 1586 1582 1585

0.001 olasitlik duzeyinde farkly, ns : istatistik olarak farkh degil

F testleri Anova 2’ye (Cizelge 2 2 2) gore yapilmustir. Diger bilesenlerin
serbestlik dereceleri Cizelge 2°deki modele goére hesaplanabilir
Varyasyon kaynag,

Govde duzgtnligi

Blok P Populasyonlar
P Populasyon-Blok etkilesimi F(P) Populasyon i¢i aileler 3
(P) Aile-Blok etkilesimi e Hata '

ge3 12  Kepez deneme alaninda populasyon ortalamalarinin

karsilagtirilmast™
BOY CAP HACIM GF?
(cm)  bs (cm)  bs (dm3) bs bs
565 ¢ 5 733 b 3 1753 b 3 243 ¢ 6 3
503 b 2 813 a 1 2116 a 1 204d 5 7
573 be 4 674 ¢ 4 14.89 ¢ 4 394 ¢ 3
620 a 1 781 a 2 1994 a 2 416 b 2
585 b 3 654 ¢ 5 1419 ¢ 5 4953 1
531d 6 585 d 6 1099 d 6 391 ¢ 4
s 707 1647 374

- Dugey siitunda aym harfi tagiyan populasyonlar ilgili karakter igin
~-birbirinden farkli degildir (p=0 05)

Populasyon ortalamalarinm biiyuklik siras:

“Deneme alani ortalamasi -
Govde duzginlugi | :




; deneme alaninda en hizh buyiiyen M, 18 yasta deneme alam

asina (577 cm) gore % 7, D’ye gbre % 10, ve en az buyiyen H

IamaSI farkt _% 16 dﬁzeyindedir. Ailelerin boy bakimmdan siralanmast

maya devam etmekteduler (Clzelge 3.1.3).

| epez deneme alaninda ailelerin geldigi yiikselti ile boy iliskisini irdelemek
{izere regresyon analizi ytritilmis ve sonuglar Sekil 3 1.2°de dzetlenmigtir.
klnc1 dereceden bir regresyon esitligi, boy ile yikselti arasindaki iliskinin %
O’sini aciklamaktadi  Regresyon analizine gdére bu model 0.01 olasihk
ﬁ;éjzinde dnemlidir Diger bir deyimle ailelerin orijin yukseltisi arttikca Kepez
eneme alaninda yaptiklan boy da artmakta, ancak belirli bir rakimdan (750-800
sonra iligki tersine dénmektedir Dogrusal regresyon modeli ise istatistik
:'Iaralk énemsiz (p>0 06) bulunmustur Bu modelde bagimsiz defisken olan
selti, boy karakterindeki degigimin ancak % 6’suni agiklamaktadir Sonug
larak boy-aile orijin yitkseltisi iliskisini ikinci dereceden bir esitligin boy

a_f'ékterindeki degisimi daha iyl agiklamaktadur




©450.0  y=-00205x+59275 y = -0 0002x° + 0.1475x + 567 1
RZ=008 R?=0 20

{ 1 L 4

400.0 - ¥ ; | f t !
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Ailenin Orifin Yiikseltisi (m)

12 Kepez deneme alaninda boy-aile orijin yitkseltisi iligkisi
(aile sayis1, n=60)

Cap artim: bakimindan hem poulasyonlar arasinda hem de populasyon

arasinda istatistiksel olarak onemli farkliiklar bulunmustur (Cizelge

B H 8 M K
Populasyanlar

k'i_.l' 3.1.3. Kepez deneme alaninda altt populasyonun ¢ap artimi Cubuklarn
kesen kesikli ¢izgi deneme (alti populasyonun) ortalamasidir




._Kepez deneme alaninda en fazla ¢ap artimini S (8.13 cm) ve M (7 81 cm)
Op'{ﬂasyonlarl yapmigtir D (7 33 c¢m) populasyonu en kalin ¢apli ugiincti
obﬁlasyondur Kepez deneme alaninda boy igin sirasiyla ikinci ve besinci sirada
a § ve D populasyonlar ¢ap bakimindan daha ust siralarda yer almaktadirlar
i'éélge 3.1.2) Bu durumda S ve D populasyonlarimin “tiknaz” (nispeten kalin
..k.l'sa), M ve K’'nin ise silindirik (nispeten ince ve uzun) bir gévde yapisina

ahip olduklar soylenilebilir,

.Kepei denemesinde populasyon i¢i aileler arasinda ¢ap artimu bakimindan
effﬂi farkliliklar gozlenmistir (Cizelge 3.1.1) En fazia ¢ap artmini S8 (9.34
'm)..' nolu aile yapmistu (Cizelge 3 13) S8, deneme ortalamasina goére % 32,
endi populasyon ortalamasina gére % 15 daha fazla ¢ap artimi yapmigtir. Kepez
'er.lé.:.'r.ne alaninda c¢ap artimi bakimindan asag: rakimlardan gelen ailelerin boy

ti’ﬁ‘fu'na gore daha baganlt olduklart gozlenmistir Aileleri 18. yas ¢aplan

:kifﬁxndan siraladigimizda ilk 15 aileden 10 tanesi agagi rakimlardan gelen

'il'ei_gr’dir.

=-00018 x + 7 9656
* R*=043

4,00 t f ; t
400 600 800
Aile Orijin Yikseltisi {m)

1000




Kepez denemesinde ailelerin yaptigi gap artum ile ailenin otijin yiikseltisi

. . edelenmistir. Ailelerin geldigi orijin yikseltisi ile gap arasinda ters yonde
.:'némﬁ bir iligki (r=-0 65, p<0.001) gdzlenmektedis Yikseltinin bagimsiz
eg@léem olarak alindig1 dogrusal regresyon modeli istatistik olarak (p>0 001)
demli bulunmusgtur Kepez deneme alamnda ailelerin orijin yukseltisi arttikca

pt ilar1 gap artimi daha az olmaktadis

Gﬁvde Hacmi : Kepez denemesinde 18 vyasta elde edilen sonuglara gore,
qélm dogal populasyonlart arasinda istatistik olarak onemli diizeyde biyliime
g_dvd(:: Kalitesi farkliliklar: bulunmaktadu (Gizelge 3 1.1) Populasyonlarin
acl_ﬁ_l_ ve ¢ap bakimindan siralanmas, bu iki degisken arasindaki yiksek iligki
eniyle, bitylik bir paralellik gostermektedir. Cap artiminda oldugu gibi en
I_hacim artimim S ve M populasyonlart yapmustr (Cizelge 3 12) Hacim
kirﬁmdan populasyonlar arasindaki oransal farklilik boya gore daha fazladir
Ornegin, S populasyonu (21.16 dm3) deneme alam ottalamasma (1647 dm3)
re % 29, H'ye gdre % 92 daha fazla hacim yapmstir (Sekil 3.1 5)

POPULASYONLAR

kil 3.1 5 Kepez deneme alanmda populasyonjarin hacim bakimindan
kargilastirilmas: Cubuklari yukaridan kesen kesikli ¢izgi deneme
alan1 ortalamasini, beyaz cubuklar ise ilgili populasyonun
ortalamadan arti veya eksi yondeki sapma deZerini gostermektedir
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- Hacim bakimindan populasyon igi aileler arasinda da onemli farkliliklar
ulunmustur (p<0.001) En fazla hacim artimint yapan S8 (27 dm3) nolu aile,
populasyona ait S11 (16 dm3) ailesine gdre % 69, Kepez deneme alani

rtalamasina gore ise % 64 daha fazla hacim yapmustir

Govde dizgiinligi : Goévde diizgiinligi i¢in deneme alaninda gozlem
aﬁihrken en dizgiin govdeli fertlere 6, iki tarafli egri govdeli fertlere 1 puan
Hmigtir Ara formlar da, bu ug¢ puanlara gore deger almislardu Govde
;_d_ué'gunlugﬁ bakimindan populasyonlar arasinda ve populasyon ici aileler arasinda
nemli duzeyde (p>0 0001) istatistiki farkhhl.{.lar bulunmustur (Cizelge 3 1 1) En
duzgun govdeyi K populasyonu, en bozuk govdeyi D ve S yapmaktadir (Cizelge
,:1-',2) Genel olarak orta ve yiiksek zon orijinli populasyonlar, asag: rakimlr
ulasyonlara gore daha diizgtin gévde yapmaktadular

Govde dizginligii bakimindan populasvon ici aileler arast farklar istatistik
olarak 6nemli bulunmustur (Cizelge 3.1.1) Aileleri gévde diizginliigi i¢in en
} gin olanindan en bozuk formlusuna goére swraladigimizda, K ve M

i)dpulasyon}anmn onemli bir Ustinligi gozlenmigtir (Cizelge 3 1 3).

Kepez deneme alaninda ailelerin geldigi orijin ytkseltisi ile gévde

__ﬁzgunltigii arasindaki dogrusal model Sekil 3 1.6°da verilmigtir.

550 -
5.00 - . Y
::ng4 50 T °°‘ - o' ’ /'/
. E ot / -
c L - —" - -
::400 e, ”./ ® .n P
53504 . I .
3 ,——"-/
83001 o
0 o
@250+ “ .
. y=00018x + 2 8031
200+ ¢ R?=060
150 : 1 - : : :
0 200 400 600 800 1000 1200

Aile orijin yiikseltisi (m)

__jZSekil 3.1.6. Aile orijin yukseltisi ile govde duzgiinlign arasindaki iligki
(n=60 aile)
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Yon" analizi sonuglarna gore ailelerin orijin ytkseltisi ile gévde
arasmdakl dogrusal model p>0 001 olasihk diizeyinde o6nemlidir.

5 d ___dﬁzgunlugundekx degisimin % 60'm ailelerin geldigi orijin ile

11d1gm1 gostermektedir

zde ancak 00 metre yitkseltide bulunan Kepez denemesinde, lokal bir

an D, optimum yayiligtan gelen K ve M populasyonlarina gére, hem

€ artim bakimmdan daha bagarisiz buluonmusgtur

ﬂgx duyulan karakterler, govde dizgiinligu ve dolgunlugu degil de

hksek hacim artimi ise, yani sadece hacim artim seleksiyon dlgiitii olarak

.0 zaman, S populasyonu ile birlikte M populasyonunun da segilmesi

_-.Ancak yapay segim amaci hem govde kalitesini arttirmak hem de

ume ise M ve K tercih edilmelidir.

em'nm gozlendigi yas lazilgamda tomruk tlretimi rotasyon stiresinin

4 daha azdir Elde edilen bulgular, denemenin yast ve g¢evre etkisi

de bulundurularak degerlendirilmelidis




Kepez deneme alaninda boy, ¢ap, hacim ve govde diizgtinliigi
bakimindan 18 vyagta ilk onbese giren aileler”

BOY CAP HCM GF* | Sira

18. yag
M13 S8 S8 K3
M3 S2 S2 K1
MI10 M8 MS8
K10 D2 D2
M5 S3
K12 (+) S3
S2 (+) S9
D2 ‘ S9
Bl D3 S1
S3 (1) D3
M6 (-) D9 M5
K6 (-) S1 M6
M2 (-) . D9 M3
D4 (-) D4 BS5 Mi2
K5 (-) M35 D4 M10

— i
o\oooqc\m.bmw_.oz

Aile ortalamalari icin EK-8’de verilen gizelgelere bakimiz.
" Isik vd’den (1987) almmugtir
+. . Swralamaya sonradan katilan aileler
~ Altincr yasta ilk onbes aile icinde iken, 18. yagta ilk 15 aile igine giremeyen
- aileler
-+ Govde dizgunligi




iizlercami deneme alani

yizlergamu deneme alani igin yapilan 13 vyag varyans analizi sonuglan

ge13'.1-4’te= 17 yas varyans analizi sonuglan Cizelge 3 1 5’te ozetlenmistir

t'e. ere ait populasyon ortalamalari kargilagtirmali olarak Cizelge 3.1 6°de

Varyans analizi sonuglarina gore populasyonlar arasindaki boy farki,
iki olarak birbirinden farkli bulunmustur (p<0.001). Gozlem yapilan her iki
.,. boy bakimindan aileler arasi farklilik yine istatistiki olarak Snemlidir
elge 3.1.4 ve Cizelge 3 1.5) Denemenin 13 yasinda en fazla boy artimini M
':.'.c'ni), en az boy artimint D (534 cm) populasyonu yapmustir. M’y yiiksek
daﬂ:gelen K ve orta zondan gelen B populasyonlan izlemektedir (Cizelge
. M’nin 13. yasta kendisine en yakin olan K populasyonuna gore nispi boy
% 7, en az biiyiyen D populasyonuna gore farki % 21 diizeyindedir.

neme alani ortalamasina gore bu fark % 12 kadardir (Sekil 3.1.7)

BYAS 13
NYAS 17

Populasyoniar

ekll 3.17 Diizlergami deneme alaninda alt1 populasyonun iki degisik yagtaki
karsilastirmali boy artimu. Cubuklar: kesen cizgiler ilgili yasa ait
deneme alani ortalamasidir
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Diizlergami deneme alaninda 13. yasta ¢aligilan karakterlere ait

> 3 b varyans analizi sonuglar: (Cizelgede varyans degerleri
verilmigtir)
BOY CAP HACIM

21905 ns 1778.8 ns 5402 ns

517897 *¥* 152197 *** 4017 5 ***

20258 ns 5916 ns . 187 6 ns

47624 ** 17977 *** 4049 ***

23743 ns 749 5 ns 192 0 ns

23766 780 4 204 8

atasd {497 497 1496

statistik olarak farkli degil
testleri Anova 2°ye (Cizelge 2.2 2) gore yapilmugtir
Diger bilesenlerin serbestlik dereleri Cizelge 2 2.2°teki modele gore
hesaplanabilir -
Diger kisaltmalar igin Cizelge 3 1 1’e bakiniz

Cizelge 3 1 5.  Dizlercami deneme alaninda 17. yasta galigilan karakterlere ait
. varyans analizi sonuglan (Cizelgede varyans degerleri

i
]

verilmigtir)
BOY CAP HACIM GFV
9300 s 3808 ns 3082 s 1886 * ‘
512056 *** 12910 **¥ 9356 *¥* 15639 ** ¢
54616 ns 896 ns 737 ns 2.84 ns
60186 ** 21.0 ** 1348 * 335 ** |
31910 ns 11.0 ns 792 ns 165 ns
_ 32650 109 778 139 |
“Hata s.d. 950 950 950 945

¥ xE kxx o 005,0.01 ve 0 001 olasilik diizeylerinde farkls

ns Istatistik olarak farkl degil

F testleri ANOVA 2’ye (Cizelge 2 2 2) gore yapilmigtit

Govde dizgtinligi ;
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Cizelge 3.16 Diizlercam: deneme alaninda populasyonlarm 13 ve 17 yastaki boy, ¢ap,
' hacim ve govde diizgiinligi ortalamalarnm kargitagtuilmasi*

Boy (cm) Cap (cm)

Pop 13 yag bs 17 yas bs 13 vag bs 17 yag bs
p 533d 6 752 ¢ 6 64b 4 97 be 5
S 548 d 4 776 ¢ 4 64 b 5 98 be 3
B 574 ¢ 3 817 b 3 65b 3 98 be 4
M 642a 888 a 1 79a 1 115 a 1
oK 601 b 2 835 b 2 69b 2 101 b 2
H 535 d 5 754 ¢ 5 57 ¢ 6 89 ¢ 6
TS ses 61 998

Hacim (dm3) Govde duzginligii

Pop 13. yag bs 17 yas bs 13 yag bs

D 152b 4 368 bc 5 27 ¢ 6

S 149b 5 370 be 4 33d 5

B 164 b 3 398 b 3 47 b 3
M 23a 1 527 a 1 48 b 2
” K 177 b 2 411 b 2 53 a 1

H 121 ¢ 6 314 ¢ 6 42 ¢ 4
T e Twoe T a2

Aym harfi tagtyan populasyon ortalamalan bir siitundaki ilgili karakter icin
birbirinden farkli degildir (p=0.05)

Populasyon ortalamalan buryiikiuk sirasi,

Deneme alam ortalamasi

g
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Populasyonlarin boy bakimindan /7 yagindaki siralanmasi, 13 yag ile
areléﬂik gostermistir (Cizelge 3 16, Sekil 3.1 7) Yine en fazla boy artimimi M
33 'ém), en az artimt D (752 c¢m) populasyonu yapmugtir. Ancak iki populasyon

:si'ﬁdaki nispi fark azalarak % 21°den % 18 dl‘izeyine inmistir. M ile altr

Bir populasyondan rastgele alinan aileler arasinda da 6nemli biiyiime
k11.1.1klar1 gozlenmistir (Cizelge 3 7). Ornegin M populasyonuna ait M3 nolu
(941 cm), ayni populasyondan gelen M8’e (779 cm) gbre 17 yasta % 21,
dienerhe (alti populasyon) ortalamasina goére % 17 daha fazla boy artimi
p_r.n.'lstlr. Denemenin 13 yasinda ilk 15°e giren ailelerden yaridan fazlasi (M3,
M2 MlO, M6, M12, M13, M7) M populasyonuna aittir (Cizel‘ge 317) Algak
rakimdan yalmzca S4 nolu aile ilk 15 aile iginde yer almaktadir Denemenin 17,
asl'_hda M ve K populasyonlarina ait ailelerin ilk 15 aile igindeki sayist artmigtir
15 aile i¢indeki ailelerin % 80°i bu iki populasyondan gelmistir,

;Yasa bagh olarak baz aileler siralamada daha yukar1 veya daha asagida yer

lmlglaldir (Cizelge 3 1.7) Ornegin altinct yagta besinci sirada olan M8 nolu aile

3. yasta sekiz basamak daha asagiya dusmis, 17 yasmnda ise ilk 15 aile igine

irememistir Altinct vasta dérdunci sirada yer alan M13 nolu aile 13 yasta

E1111(,>1'1nci.'1 siraya dugmustiir Ancak her ailenin aile-yas etkilesimine katkisi farkls

'bllmektedlr Dlger bir deyimle baz ailelerin yillara gére sirast 6nemli dizeyde

Sismesine ragmen, bazi aileler daha istikrarlidir Ornegin altine yasta tst

ll’_é_l.i_.arl Paylasan M10, M2, M3, B5 ve B6 gibi aileler bu ustiinliiklerini

®nemenin ileri yaglaninda da devam ettirmektedirler Bu durumda genetik

Yonden ustiin bazr aileleri erken yaslarda segme olanag: ortaya ¢ikmaktadi




cak iistiin genotiplerin erken yaslarda seleksiyonunda daha giivenilir sonuglar
i'n; .'3genotip-ya§; etkilesimi ve yag-yas korelasyonlannin arastirimasinda yarar
| ir

. Boy bakimindan M populasyonu difer populasyonlardan belirgin bir gekilde
aynirﬁaktadu‘ (Sekil 3.1 8) K ve B orta diizeyde bir grup olusturmaktadirlar
_Qak've yitksek zon orijinli populasyonlar D, S ve H grup olarak daha yavag boy
'nﬁ' yapmaktadular '

Diizlercamu deneme alaninda ailelerin 17. yagtaki boy biiytimesi ile ailelerin
0 jih yiikseltisi arasinda denenen regresyon modellerinden en uygun olaminm
k.n.ci dereceden bir polinomiyal esitlik oldugu belirlenmistir (Sekil 3 1 8)
Vv _szans analizi sonuclarina gére bu model p>00001 olasihik dizeyinde
ﬁéfnlidir\ Kepez deneme alaninda oldugu gibi Diizlergami deneme alaminda da
ki‘i_ﬂgam orta yikselti kusagindan gelen aileler algak ve yiiksek rakimh

";Sulasyonlar‘a gore daha fazla boy artimi yapmaktadirlar

950 - .
8.
900 + .« 0 I
"&——\0- N
850 | . = ._\\ . )
£ 800+ Te . ~
= 750 T2, o o
Q
b £ LK ]
@ 700 + X
650 - *
500 y = -0.0003x° + 0.397x + 737.66 *®
R%= 0.2455
550 t i | | i :
0 200 400 600 800 1000 1200

Ailenin orijin yikseltisi (m)

Sekil 3.1 8 Diizler¢am: deneme alaninda ailelerin orijin yikseltisi ile boy
' buyiimesi arasindaki iligski (Regresyon’da kullanilan aile sayisi n=60)
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p Varyans analizi sonuglarina gére populasyonlar 13 ve 17 yaslarinda

Limmndan 0.001 olasiik diizeyinde farklt bulunmugtur. Populasyon igi
...a.faSI farkliik 13 ve 17, yas igin sirasiyla 0.001 ve 001 olasilik

orinde istatistik olarak snemlidir (Cizelge 3 14 ve Cizelge 3.1.5)
lercami deneme alapinda 13, yasta en fazla gap artimmi orta zondan
enM (7 9 cm) yapmigtu Yiiksek rakimdan gelen ve izole bir yayihisi olan H
“ ""an.'.i) en az cap artimi ile M ve diger populasyonlardan ayriimaktadu (Cizelge
. 'Sellcil 3 1.9) M populasyonu, 13 yasta deneme alani ortalamasindan % 19,

sek zondan gelen H’den % 39 daha fazla ¢ap artimi yapmigiir

=2 Gap 13

:E: BN Cap 17
= — 13,y ort
3 —17. y. ot

Populasyonlar

Sekil 3.1 9 Diizlergam: deneme alaninda ait1 populasyonun 13 (koyu cubuklar)
5 ve 17 (agik gubuklar) yasindaki gap artimlar Cubuklan kesen
kesikli ¢izgi, alt1 populasyona ait 13. yag ortalamasini, yukaridaki
devamli ¢izgi ise 17. yas ortalamasint belirtmektedir.

M’nin ¢ap bakimindan diger populasyonlara gore ustiinligt, denemenin 17
yasinda da devam etmigtir M populasyonu 17. yasta deneme ortalamasina gore
% 15, H populasyonuna gore ise % 29 daha fazla ¢ap bilyimesi yapmistir Ancak
M’nin gap artiminda deneme ortalamast ve H populasyonuna gore nispi farklihg
yasa bagli olarak azalmigtir Yine H populasyonu ¢ap arttmimda ikinci grubu
olusturan X, B, S, ve D populasyonlarina biraz daha vaklagmistir (Cizelge 3 1.6,

- Sekil 3.19) Dizlergamu denemesi sartlaninda H populasyonunun genetik
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nsiyelini daha ge¢ ortaya koydugu, bu nedenle yas ilerledikge diger
pu asjbnlar ile baglangigtaki cap farkini azaltfig1 soylenebilir

izlergami denemesinde ailelerin orijin yiitkseltisi ile ¢ap iligkisini irdelemek

13.0 T .
120 1 i atl
11.0 + ! /__‘_________;3;5________ — &
L — 0 R “"\ X
; 510 34&; x ¥ X = x
—— 4 K
Y 90 . *
[+ * x a
O 80+ *
70+ « i
6.0 y = -0.000005x° + 0.0049x + 9.4218
" R*=018
5.0 ; i : J 1 i
0 200 400 600 800 1000 1200
Ailelerin Orijin Yiikseltisi (m)
13.0 7 .
120 + v
11.0 +
100+ %
L ® =
s 90+ .
m =
© 8o+
70+ y = -0.000008x* + 0 009x + 9 0574
R* =054
60 |
50 f + } t t i
0 200 400 600 800 1000 1200
Ailelerin Orijin Yiikseltisi {(m)
Sekil 3 1 10 Diizlerganu denemesinde govde capi-aile orijin yukseltisi

iligkileri (17 yas) Alttaki grafikie yalnizca Antalya’mn dogusundaki
kesitten alinan S, M ve K populasyonlarnina ait ailetere (aile sayis1 n=30)
yer verilmistir (yukaridaki model i¢in n=60 aile kullaniinustir)
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Yaryans analizi sonuclarina goére cap ile aile orijin yikseltisi iligkisini
a ikinci dereceden bir regresyon modeli istatistik olarak Onemlidir
1) Model, ¢ap karakterindeki degisimin % 18’nin ailenin yitkseltisinden

ndipim1  gostermektedir  Regresyon analizinde yalmzca Antalya'nin

ve 0.05 olasihk farklidular (Cizelge 3.1 4 ve Cizelge 3 1.5)
Hacmin hesaplanmasinda ¢ap onemli bir bilesen oldugu i¢in populasyonlarin
17 vyaglarinda hacim bakimindan siralanmast gap ile parelellik
mektedir. M populasyonu gerek 13 yasinda (23.3 dm3) gerekse 17 yasta
dm3) diger populasyonlardan agtk farkla ondedir (Cizelge 316, Sekil
1), Hacim artimi bakimindan 13 yasta son sirada yer alan H populasyonu,

sg'_llerledikge diger populasyonlar ile arasindaki farki azaltmgtir

o
[=]
+

o
(=]
L

Hacim (dm3)
[ L] o
o o (=

-
o
:

L=}
:

POPULASYONLAR

Diizlergami deneme alaninda populasyonlarin hacim bakimindan
karstlagtirilmast. 13 yaga ait hacim gubuklarla, 17 yasa ait
hacim taral cubuklarta gosterilmigtit 1lgili yaslara ait deneme
ortalamalan yatay ¢izgilerle gosterilmistir




.Haclm artimi bakimindan Dizlergamt ve benzeri agaglandirma alanlar igin

egﬂmeSI halinde 13. yas sonuglarina gére deneme alani ortalamasindan %
svag buyuyen H’ye gore % 92 daha fazla odun hammaddesi elde
biiégektir‘ Diizlergami denemesi gartlaninda 17 yasta M populasyonu
o ortalamasina gore % 32, en az biyliyen H’ye gore % 68 daha fazla hacim
;.Y'%j,pm1§tlt'

Hacim bakimindan populasyon igi aileler arasinda Onemli farkliliklar

p M8 (42 dm3) arasindaki oransal fark % 52 diizeyindedir Hacim

mi’r‘l‘dan 17. yasta ilk on aileden yedi tanesi M populasyonundan gelmistir. En

Boy, ¢ap ve hacim artimi bakimindan tst siralarda yer alan M3, M2, B6 ve
st'i.k'rarh Gstin ailelerdir M10, K1, M8 nolu aileler ise istikrarsizdir (Cizelge
7-);..-_: Kizilcamm optimum yayihiginda yer alan populasyonlar ve ailelerin
_z_le?‘gam1 sartlarinda artim bakimindan daha istin olduklar: -gézlenmektedir
le #iyonda bu kusaga aguligm verilmesi halinde genetik kazancin daha fazia

la a§1 soylenebilir.

Govde diizgiinliigii : Varyans analizleri sonuglarina gore populasyonlar ve

elgr- givde dizgiinligii bakimindan istatistik olarak farkli bulunmugtur

$.lr'1a31z bir istinliige sahiptir (Cizelge 3.1.6) Kizilgamin optimum yayilisi
indaki H populasyonunu bir kenara biuakirsak yikselti arttikga govde
Uzgiinliigunde bir iyilesme gozlenmektedir, Govde duzginligi bakimindan K’y1,
ta zon populasyonlari M ve B izlemektedir En koti govde diizginlagiing
safl ralimdan gelen D yapmaktadir (Cizelge 316) Govde diizginlugi
k’lmmdan populasyon igi aileler arast farklilik populasyon duzeyindeki farkliik

ﬁ__.__'eyine gbre daha azdir. Aileleri govde diizginligi bakimindan siraladifimizda
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ulasyonuna ait 10 aileden 9 tanesi son 15 aile iginde yer almaktadir.
ai'l.'e iginde en dizgiin gévdeye sahip ilk 15 aileden 10 tanesi K
yonuna aittir (Cizelge 3.1 7)
lerin orijin ytkseltisi ile govde duzgunlugu arastndaki iliski Sekil
e"'vemlmistlr Govde dizgiintiigi ile aile orijin yikseltisi arasinda yiksek
[t1f-.'y6nde bir iligki (1=0 69***) vardir. Dogrusal regresyon modeli, rakima

svde dizguniigundeki degisimin % 47 sini agiklamaktadir.

E-N

Gévde Diizgiinlis
[#4]

y = 0 0018x + 3,2706
R?=0474

Ny
.

I ! £ '
T T T ¥ T )

200 400 600 800 1200
Aile Orifin ylkseltisi {m)

kil 3 1.12 Aile orijin yikseltisi ile gdvde diizgiinliigt arasmndaki iligki.
: Daha bilyiik gévde diizgiinligit degerleri daha duzgiin govde
diizgiinliginu ifade etmektedir (aile say1s: n=60).




selge 317

Diizlercami deneme alaninda boy, ¢ap ve govde diizginlugi
bakimindan gozlem yapilan yillarda ilk onbese giren aileler

BOY CAP HACIM GEV
6ys 13ya 1Tys [13ys 17y% 13y 17 ysx 17 ya5
M10 M3 —— M3 M3 — > M3 M3 — M3 K1
M3 25 M2 M2 —>M2 M2 —> M2 K9
M2 NMI0 B6 MIO(-) #M12 B B6 K11
‘M13 M6 M6 BS B6 MI10 A BS K$
Ms |/ BS . M10 iMI2 /¥BS M3/ MO+ K7
M6X| B6(4) X B5 B6 MO(+) i MI2A_SMI2 M13
MI2\\ K5 M13 M8 () Ml13 B¢ M13 M3
K5 K1 MO(+) M6 K11(+) | M6 M6 K3
K7 _Js K7 K5 D2 (N | sS4 D6 M10 K12
K1/ \\M12 K7 S4 M6 MI3]~ D6 K10
M7, | M) ThaM12 M7 D6 M7 S4(+) K6
BI(-) |84 BY Kl 7 K5\ K1l K5
K6(-) \“M13 K1 M3 N/ D2 D3(-) \ B9 BS
M5(-) YM7___y M7 D3(-)/ ¥ K1 KI(D M7 M2
BO(-) KI2(-) Kl D6 B9 D2-) HI15 B3

Aile ortalamalart icin EK-8°de verilen ¢izelgelere bakiniz

Bir onceki yasta stralamada yer alirken, alt siralara diigen aileler

Siralamada ilk kez yer alan aile

Govde duzgunliigi
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"1_'_'3 Biik deneme alam

.'Boy: Populasyonlar arasindaki ortalama boy farkhiligt istatistik olarak Onemli
uzéyde (p<0 001) bulunmugtur (Cizelge 3.1 8). Buk deneme alaninda 18. vasta en
zia poylanmayt M populasyonu yapmustir. Lokal bir populasyon olan B ile orta
ikselti kusagmdan gelen K populasyonlan ikinci suayt paylagmaktadirlar (Cizelge
19) M populasyonu deneme alan: ortalamasina gére % 11, en az boy artim
-'yapan D’ye gore % 22 gore daha fazla boy artum yapmistir Populasyonlardan
almizea orta yikselti kusagmdan gelen M, K ve B deneme ortalamasim gegmistir
(Sekil 3 1.13)

‘Biik sartlarinda yas ilerledikge agagi rakimlardan gelen S ve D populasyonlan ile
ger populasyonlar arasindaki fark artmaktadir Otnegin M ile D arasindaki boy
1 altinct yagta % 13 iken (Isik vd 1987), bu fark 18 yasta % 22’ye ¢ikmugtir H
‘populasyonu ise siralamada son sirada iken begincilige yikselmistir Populasyon igi
i_aﬂeler arasinda boylanma bakimindan istatistik olarak &nemli ditizeyde bir farklihk
enmemigtir (Cizelge 3 18) Bu deneme alaninda altmer yastaki ilk onbes aile

-s_ﬁélamasmda yer almayan B13 nolu ailenin, 18 yasta ilk siray1 almasi ilgingtir. Boy

arakteri icin ilk onbes aile iginde lokal bir populasyon olan B’den sadece iki aile yer

alirken, ailelerin yariya yakim (% 47) M populasyonuna aittir (Cizelge 3 1 10) Boy




ge3 1.8 Biik deneme alaninda 18 vagta ¢aligilan karakterlere ait varyans
' analizi sonuglar. Cizelgedeki varyanslardir (kareler ortalamalar)

verilmigtir

BOY CAP HACIM GFD

2797 ns 96.83 ns 5.96 ns 0.1830 ns
146462 *%% 617323 *** 100809 *¥¥* 51826 *xx :
10352 ns 679 59 ns 11496 ns 0.1327 ns
12889 * 656 86 ns 8909 ns 01209 ns '
8828 s 52218 ns 68 62 ns 01164 ns {#
10150 496 96 70 90 01191

s.d 581 583 581 581

0.05 ve 0.001 olasilik diizeyinde farkl

Istatistik olarak farkli degil

Govde duzginliigi

F testleri ANOVA 2’ve (Cizelge 2 2.2) goére yapilmigtir

Diger bilesenlerin serbestlik dereceleri Cizelge 2 2.2’ deki modele gore
hesaplanabilir

Diger kisaltmalar igin Cizelge 3 1.8’ye bakiniz

43

£

W,

izelge 319 Biik deneme alaninda populasyon ortalamalarinmm i(az§1la$t1r‘1lmas1* i
BOY CAP HACIM -
(cm) bs (cm) bs (dm3) bs bs i
43¢ 6 59d 6 98 d 6 253 ¢ 6
433 ¢ 4 67 be 3 122 bed 4 271 ¢ 5 E
463 b 3 6.9 b 2 132 b 2 363 b 3 P
505 a 1 79 a 1 176 a 1 394 b 2
476 b 2 66 bed 4 127 be 3 443 a 1
_______ 431 ¢ 5 61 ¢d 5 103 ed 5 361 b 4
T asss | e71 26 347

* Ayn1 harfi tastyan populasyonlar bir sutundaki ilgili karakter i¢in birbirinden
farkl: degildir (p=0.05).

Populasyon ortalamalarmun buiyiklik siras:

- Deneme alam ortalamast,

Govde dizgiinligis.
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'-mésmda altine1 yagta ilk onbes iginde yer alan ailelerin ancak % 33’4 18
aki siralamaya girmigtir Boy bakimindan besinci sirada yer alan S8 nolu aile
or denemelerde de tst siralarda yer almakta, ¢ap ve hacim artim bakmindan tstiin

'ffﬁrmans gostermektedir.  Bilk deneme alaminda M10, M2 ve M8 istikrarh

ilelerdir.

350 + . y =-0 0002 X% + 02846 x + 402 43
R*=037
300 : ; J‘ : ; i

0 200 400 6C0 800 1000 1200
Aitenin Orijin YUkseltisi {m) ’

Sekil 31,14 Buk deneme alaninda boy-aile orijini yiikseltisi iligkisi. Kesikli ¢izgi,
dogrusal modeli gostermektedir (aile sayis1 n=60)

Regresyon esitliklerini test etmek igin yapilan varyans analizi sonuglarina gore
Syﬁkselti—boy arasindaki egrisel bir esitlik 0 001 ofasilik dizeyinde anlamlidir. Model,
fa;kima gore boylardaki degisimin % 37°sini (R*=0 37) agiklamaktadir (Sekil 3 1 14).
B_oy—yiikselti icin dogrusal model vyine istatistik olarak onemli bulunmugtur

(p_{O 001). Ancak model, rakima gore boylardaki degisimin yalmzca % 16’sim

(korelasyon katsayist 1=0 39%) agiklamaktadir ~ Boy-yikselti  iligkisini  ikinci

ﬁ_ereceden bir model daha iyi agiklamaktadir Orta rakimdan gelen aileler Biik
denemesi sartlarinda daha fazla boy artimi yapmakta, ailelerin geldii yukselti

azaldik¢a yada arttikga boy artim diigmektedir
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"-Cal’ Cap bakimindan populasyonlar arasmndaki fark istatistik olarak onemlidir

.001) Bik deneme alaninda en fazla ¢ap artimumi M, en az gap artrmini ise D

S
Populasyonlar

Sekil 3.1.15. Biik deneme alaminda populasyonlarin 18 yasta ulastiklar: gaplar.
Cubuklan kesen kesikli ¢izgi deneme alani ortalamasidit

Cap artiminda populasyon igi aileler arasinda istatistik olarak énemli bir farklihk
zlenmemigtir (Cizelge 3 1.8). Cap bakimindan ilk 15’e giren ailelerin % 53’6 M
fpﬁpulasyonundan gelmistir Bu ¢alismada populasyon icindeki ailelerin her birinin
Performasmdan ¢ok, incelenen karakterler igin gozlenen varyasyona katkist énem
§1maktad1r Diger bir deyimle tur iginde genetik ¢egitlilifin dagihon ve

;po.p__ulasyonlarln genetik vapis1 iizerinde durmak amaglanmistir Bu nedenle

nalizlerde aileler rastlantisal bit islem olarak kabul edilmigtir




Bﬁk deneme alamnda ailelerin orijin yikseltisi ile boy arasindaki iliskiler:
5e1emek izere cesitli regresyon modelleri denenmistir.  Yikseltiye gore boy

"k't rmdekI deg1s1m1 en iyl aglkiayan modelin ikinci dereceden (pohnomlal) bir

y = -5E-06x7 + 0,0053x + 5.9442
ST R? =033

4 i t t t t
0 200 400 600 800 1000 1200
Ailenin Orijin Yiikseltisi {m)

_ekil 3.1 16. Biik deneme alaninda yukselti-gap iligkisi (aile saysi, n=60)

: _Hacim : Hacim artimi bakimindan populasyonlar arasindaki fark istatistik olarak
nlamli bulunmustur (p<0.001) Populasyon i¢i aileler arast farklilik ise ¢apta oldugu
bl istatistik olarak onemli degildir (Cizelge 3.1.8) Cizelge 319 ve Sekil
'-'.1-.'17’den de gérﬁlecegi {izere en fazla hacmi M populasyonu yapmaktadir,

Hacmin buyiikligiini ilgili hacim formili geregi daha ¢ok c¢ap belirledigi igin,
populasyonlarin gap ve hacim stalanmast patelellik gostermistir M'nin yavag geligen

’ye gore cap farki % 80, deneme alam ortalamasina gére ise % 40 olmustur Yine




M populasyonu, iokal bir populasyon olan B populasyonuna gore % 33 daha fazla

HACIM (dm3)
o 3
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POPULASYONLAR

Sekil 3 117 Bk deneme alaninda alti populasyonun kargilastirmalt hacim (dm®)
artimi Deneme ortalamast kesikli ¢izgi ile gosterilmistir. Beyaz
¢ubuklar populasyonun deneme ortalamasmdan eksi veya art: ydndeki
sapmasim gostermektedir

Deneme alaninda en fazla hacim artimn 88 (21.9 dm®) ve M10 (21 1 dm®) nolu
aileler yapmustir. En fazla ¢ap artimimi yapan ilk onbes aile arasinda M’den sekiz aile
| yer alirken, lokal populasyon olan B’den yalnizca g aile yer almustir (Cizelge
-3 1.10) En fazla ¢ap artimmi yapan S8 nolu aile deneme alani ortalamasindan % 74,

kendi populasyon ortalamasmdan % 80 daha fazla hacim yapmustir

Givde diizgiinliigii : Govde duzginligi bakimindan populasyonlar arasinda
onemli (p<0 0001) farkliiklar vardir (Cizelge 3 18) Diger deneme alanlarinda
oldugu gibi en diizgiin govde dizginligini K populasyonu olugturmaktadu (Cizelge
3.1.9). Son sirada agag rakimlardan gelen D ve S populasyonlar paylagmaktadirlar

Bik deneme alaminda yikselti-govde dizgunlugii iliskisi Sekil 3.1 18’de
verilmigtir  Cap karakterinin aksine ailenin ortjin yitkseltisi-gévde dizginligu

arasindaki dogrusal iligki istatistik olarak anlamlidir (Sekil 3 1.18).
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Govde Diizgilniagi
8] N w W N S 3]
8 8 8 8 8 8 3

y=00015x + 27337
R?=053 r=0.73"**

4 : .
1 i T

400 800 800
Ailenin Orijin Yiikseltisi {m)

8

: Sekil 3.1 18. Biik deneme alaminda aile orijin yikseltisi-govde diizgtinligi indeksi
iliskisi Govde diizgiinlugt indeksinin deger olarak buytik olmas daha
diizgiin govde dizgiinligi anlamma gelmektedir (aile sayist, n=60)

Dogrusal r1egtesyon modeli bagimsiz  defisken olan rakimin géirde

: diizginligindeki degisimin % 52’sini agiklamaktadir. Iki degisken arasmdaki

‘korelasyon (r=0 73***) pozitif yonde ve istatistik olarak onemlidis Denemede ver
“alan  ailelerin orijin  yiikseltisi artttkga, daha gizgin govde duzginligu

| olusturmaktadiriar Aileler bu dzelliklerini Kepez ve Diizlergamu deneme alanlarinda

. oldugu gibi Bik denemesinde de ortaya koymuglardir Bu durum govde

duzgiinliiguniin 6zellikle populasyon duzeyinde genetik kontrol altinda oldufunu
isaret etmektedir Govde dizginlidi igin yiksek rakimlt populasyenlann segimi

halinde agaglandirmalarda bu karakter igin dnemli diizeyde ilerleme saglanabilecektir.




Bik deneme alaninda boy, gap, hacim ve govde dizginhigi
bakimindan 18 yasta ilk onbese giren aileler?

Sira | BOY CAP HCM GF”
No (6. yas® 18. yag
1 S8 B13 (+) S8 S8 K8
2 M10 Mio0 Mg M10 K7
3 M2 M2 M2 M3 K3
4 M8 M8 M5 M2 K6
5 M5 (-) VS8 M10 M5 K1
6 M3 K7 (4) M13 M3 K12
7 B9 K10 (+) M9 B13 K10
8 D3 (- K12 (+) Bi3 M13 M10
9 K6 ()Y Ms (+) M3 M9 M6
10 {KI1(-)/\ Mi3(+) S7 K7 K5
11 MO (- M3 K7 Ki2 K9
12 iK3 (- Mi2 (+) B9 BS Hil
13 IB5() K8(+ K12 M7 Mi2
14 iD1§(-) B8 (H B5 B8 H14
15 K7 H14 (+) M7 S7 B13

Govde duzginligi
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Aile ortalamalan i¢in EK-8’de verilen cizelgeleie bakiniz
Isik vd’den (1987) ahinmustir

Siralamaya sonradan katilan aileler

Bir sonraki gizlemde siralamaya giremeyen aileler




1.4. Yenicedere deneme alam

.. Boy : Yenicedere deneme alaninda populasyonlar boy bakimindan istatistiksel
arak farklt bulunmustur (p< 0001). M populasyonu hizli boy biiytimesi ile difer
opﬁlasyonlardan ayrimaktadir (Cizelge 3 112) M’nin 18 yagta Yenicedere
eneme alaninda ulastign boy 313 cm dir Agag rakimlardan gelen S (282 cm) ve D
58 cm) boy bakimundan siralamada son iki sirayt paylasmaktadirlar (Sekil 3 1 19)

B H S M K
Populasyoniar

ekil 3.1.19. Yenicedere deneme alaninda populasyonlarin 18. yasta ulagtikiar boy

M populasyonu deneme alant ortalamasina (290 cm) gore % 8, en az boy artumt
yapan D populasyonuna gore % 22 daha fazla boy yapmistir. M ile D arasindaki nispi
(é_ltmm yasta % 13) boy farki yaga bagl olarak artmigtir Yenicedere deneme
aiémnda populasyonlarin altinci yagta boy igin olusturdugu siralama degismemigtir.
Yenicedere deneme alaninda populasyon _i(;i aileler arasinda da boy bakimindan
:_ﬁﬁemli (p<0 01) farkliltklar bulunmustur (Cizelge 3 1 11} Deneme alaninda en fazla
artimn M3 nolu aile yapmustir M3 kendi populasyonuna gére % 14, denemenin
'.Ortalamasma gdra % 23 daha boyludur Yiksek zon olan Yenicederede boy

karakterine gore ilk onbese giren ailelerden % 40’1 M’ye aittir (Cizelge 3 1 13} Bu

deneme alaninda H populasyonundan bir ailenin (H2) siralamaya girmesi dikkat
67
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:'é.izge 31.11. Yenicedere deneme alaninda 18. yagta calistlan karakt’erleré éit L
- varyans analizi sonuglani (Cizelgede ilgili karakterlere ait
varyanslar verilmistir)

BOY CAP HACIM GF"
908 ns 310 ns 171 ns 106 ns
74580 kEE 2795 kwx 333 5 HE# 1229 *x*
3 3367 ns 483 ns 30.5 ns 097 ns
FP) - 8913 *x 1035 736 * 288 i
RF(P) 5135 ns 682 ns 52.5 ns 125 ns
4949 593 457 113
amsd 1249 1249 T a0 1248

* wxx 005, 0.01ve 0001 olastlk dizeyinde farkit
“istatistik olarak farkl: degil

Kisaltmalar icin Cizelge 3 1.17¢ bakiniz
© Govde dizginligi

izelge 3 1,12 Yenicedere deneme alaninda populasyonlarm boy, g¢ap, hacim ve
D govde dilzglinligi bakimindan karstlagtiriimast™®

POP  BOY CAP  HACIM GED |
e (cm)  bs {cm)  bs (dm3) bs bs '
D 258 d 6 68 ¢ 4 80 d 6 236 d 6 ‘
S 282 ¢ 5 75ab 2 103 b 2 270 ¢ 5 |
B 291 be 3  72be 3 96 b 5 351 ¢ 3
M 314 al 78a 1 117 a 1 383 b 2 -
K 209 b 2 72 abe 3 99 b 3 435 a 1 -
H  289bc 4 T2sbc 3 98b 4  350¢ 4
200 73 oo 34

Diisey siitunda ortalamanin kargisinda ayni harfi tagtyan populasyonlar ilgili
karakter icin birbirinden farkh degildir (p=0.05)

Populasyon ortalamalarinm biytiklitk strast

Deneme alam ortalamast

Govde dizglnligi
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idir. M populasyonuna ait M3, M2, M10 ve M6 nolu aileler ile K10 nolu aile
| .astan itibaren siralamadaki ustiinhiklerini korumaktadirlar

iger deneme alanlarinda oldugu gibi Yenicedere deneme alaninda da ailelerin
'.'I.'(seltisi ile boy arasindaki iliski irdelenmigtir Boy-yiikselti arasinda viiriitilen

esyon analizi sonuglan $ekil 3.1 20°de Ozetlenmistir

350 + '
300 + :. . ___.--:?:"T—"'": T Lo e —
JgeE T T ST
* L4 L4
250 +* #*.
2200 Ty =0 0258 + 2753 y =-0.0001x2 + 0.1508x + 257 19
- R?=013 R*=035
150 : : : | ! —
0 200 400 600 800 1000 1200

Ailelerin orijin yiikseltisi (m)

kil3 120 Yenicedere deneme alanmda ailelerin orijin yikseltisi ile boy
: arasmndaki iligki (aile sayisi n=60) -

Yeniceder‘e deneme alaninda dogrusal (p>0 004) ve ikinci dereceden (p>0 0001)
I’égres'yon modellerinin her ikisi de istatistik olarak énemli ¢rknustir. Yiksek rakimh
-'deneme alani olan Yenicedere’de orta yikselti kusagindan gelen aileler boy
'hg_lmmdan daha bagardidular Ancak ikinci dereceden regresyon modelinin boy

3f£_ikter'indeki varyasyonu agiklama orani daha yiksektir (R%=0 35).

“Cap : Cap bakimindan populasyonlar birbirinden istatistiki olarak farkls
bliluhmu§tur' (p< 0 001). Yenicedere deneme alaninda en fazla ¢ap artimmi M, en az
D PéPUIasyonu yapmugtir (Cizelge 3.1 12, Sekil 3.1 21) Cap artimi bakimindan K ve
H{P'?_)pulasyonlari arasinda istatistik anlamda bir farklilik yoktur Altinci yasta besinci
rada ver alan algak yikselii orijinli S populasyonunun, Yenicedere gibi vitksek

r.'a_kimh bir deneme alaninda ikincilige yikselmesi dikkat cekicidir En kalin govde
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pa ' M populasyonunun deneme ortalamasina gore nispi ¢ap fark:t % 7, D’ye gore

1..5 diizeyinde olmustur

akimindan populasyon igi aileler arasindaki farkhilik p<Q 05 olasilk
di Yiﬁde snemli bulunmustur (Cizelge 3 1 11). En kalm gap’1 M2 nolu aile (9.0 cm)
Y@Pmisﬁl'_ M2 nolu aile deneme alanina gore % 23, kendi populasyonuna gote % 15
zla ¢ap yapmlgtlr En kalin gaph ilk onbes aile arasma M ve S

-

a

D B H
Populasyonlar

Sekll 3 121 Yenicedere deneme alaninda populasyonlann cap gelisimi bakimindan
karsdastirimas: Cubuklart kesen kesikli gizgi deneme (alt1
populasyonun) ortalamasini gostermektedir

© Yenicedere deneme alaninda ailelerin orijin yikseltisi ile c¢ap arasindaki
egresyon analizi sonuglart Sekil 3.1 22 verilmistir Aile orijin yitkseltisi ile ¢ap
Eiliskisi icin denenen modellerden dogrusal model istatistik olarak énemsiz bulunmus,
ik.i'nci derece regresyon modeli ise p>0.03 olasiitk diizeyinde onemli grkmistir (Sekil
3.122). Bagimsiz degisken olarak alman yikselti, cap karakterindeki degisimin
ancak % 12’sini agiklamaktadir Orta yiikselti kusagindaki aileler Yenicedere deneme

alaninda daha fazla cap artimt yapmaktadirlar
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Ailelerin orijin ylkseltisi (m)

ekzl 3 122 Yenicedete deneme alaninda ailelerin orijin yiikseltisi ile ¢ap
arasmdaki iliski (aile sayist n=60)

Hacim : Hacim bakimindan populasyonlar 0 001 olasthk dizeyinde farkll

rt'populasyon S, K, H ve B arasinda dnemli bir farklihk yoktur (C1zelge 3112 ve
kil'3.1.23) M populasyonu deneme ortalamasina gore % 18, en yavas blylyen
ye gbre % 46 daha fazla hacim yapmigtit H populasyonu dogal yetisme ortamina
n yakm olan bu deneme alaminda dérdincii suadadit ve kendisinden once gelen K,

e S populasyonlarmdan anlamli bir farkhligt yoktur H’nin hizh geligen M ve
neme ortalamast ile .oransal farki diger denemelere gore daha azdir Yiikseiti
i’ttikga, H nin genetik potansiyelini daha iyi gosterdigi soylenilebilir.

Yenicedere deneme alaminda populasyon igi aileler arasinda hacim bakimindan
d_n'e;nli farkliliklar bulunmugtur (Cizelge 3.1 11). En hzhi buytyen M populasyonuna
at M2 (15.26 dm®) nolu aile ile yine kendi populasyonuna ait M5 (8.62 dm®) nolu
aﬂe:-'arasmda hacim bakimindan % 77 fark vardu MZ2’nin deneme alamna gore
oransal hacim fark: % 54, kendi populasyonuna gore farki % 30 diizeyindedir Hacim

akimindan ilk onbese giren ailelerin best M’den, dordii asag rakimdan gelen Sye

aittir (Cizelge 3.1 13)
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Hacim (dm3)

8 B M K H

Populasyonlar

ekil 3 1.23. Yenicedere deneme alaninda alti populasyona ait hacim degerleri ve
deneme alani ortalamasindan olan artt ve eksi yondeki sapma miktar

Govde dizgiinligi : Govde dizgunligt bakimundan populasyonlar ve aileler
a;t. tiki olarak farkli bulunmustur (p< 0 001) Diger deneme alanlarinda oldugu gibi
iizgiin govdeyi K populasyonu yapmaktadit Ikinci siradaki M populasyonu
statistiksel olarak ‘K ve diger populasyonlardan farklidir Govde dizgiinluigh
a_k:_fhmdan son iki sirayr algak rakimdan gelen S ve D yapmaktadir (Cizelge 3 1.12).
iger deneme alanlarinda oldugu gibi, K populasyonuna ait ailelerin govde
;u_z_gﬁnlugii bakimindan tartismasiz bir ustiinligi goézlenmektedir Aileleri govde
ngﬁnlugﬁ bakimindan swraladifimizda ik onbes aileden sekiz aile K
_o_p_t_ilasyonundan gelmektedir (Cizelge 3 1.13)

_.Gt‘)vde diizginliigii indeksi-aile orijin yukseltisi iligkisi Sekil 3.1 24’te
rilmigtir.  Regresyon analizi sonuglanina gote aile orijin yikseltisi ile govde
tzginlugi indeksi arasimda gugli ve pozitif yonde bir korelasyon (r=073) vardir.
1§er deneme alantarinda oldugu gibi ailelerin orijin yakseltisi arttikga Yenicedere
'enéfne alaninda da daha diizgin gdvde yapmaktadirlar Ikinci derece regresyon
Odéline gore govde diizginligindeki degisimin % 67’si, dogrusal modele gore ise

:53"1'.'1 ailelerin orijin yitkseltisi ile agiklanmaktadir (Sekil 3.1.24).
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y=000i5x + 26314 y=-000000 x> + 0 0044 x + 2 21
R*=053 R%=068

4 1 1 L I '
| 1 T T T 1

0 200 400 600 800 1000 200
Ailelerin orijin yitkseitisi {m)

:ekll 3.1 24 Yenicedere deneme alaninda ailelerin orijin yitkseltisi ile govde
diizglinligu indeksi arasindaki iligkiler (aile sayisi, n=60)

izelge 3 113 Yenicedere deneme alaninda boy, gap, hacim ve govde
i duzgiinliigu bakimindan 18 yasta ilk onbese giren aileler”

BOY CAP HCM GFY  Sira
6. yag* 18 vyas No
M3 —— M3 M2 M2 K6 1
M2 ——> M2 M10  MI10 K3 2
K10, K7 S6 $6 K10 3
K7 M1i0 Mi13 M3 K7 4
B MI3 (+) S2 M13 K1 5
B K10 S4 S2 M3 6
M6 B2 B2 S4 M6 7
M10 M6 Kiz2 B2 K9 8
B5()\ S86(+) S7 K12 M13 9
K3 \ S2(t) M3 H2 M10 10
M7(-) B9 S8 S7 Ki2 11
S4(-) KS§ H13 M7 HS 12
S7() /H2(+) H2 B9 B8 13
D9 (- M8 (+) B9 K5 H4 14
K5 K6 (+) M7 K7 K5 i5

: AJle ortalamalari igin EK-8’de verilen gizelgelere bakimz.

Istk vd*den (1987) alinnugtir

Ik onbege sonradan katilan aileler

Altinci yagta ilk onbes arasinda iken 18 yasta sualamaya giremeyen aileler
Govde Dizgunlugii
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‘5 Deneme alaniarinin toplu senuglar

]_..5‘ | Deneme alanlarinn kargilasiiriimasi

“Varyans analizi sonuglarina gore deneme alanlar arasinda boy, ¢ap, hacim ve
govde dizgunligii bakimundan onemli diizeyde fakliliklar vardi (P<0001)
ilgam dogal populasyonlar en fazla boy bilytimesini Diizlergamm deneme alaninda

(805 cm), en az boy bityiimesini ise yitksek zondaki Yenicedere deneme alaminda

(290 cm) yaprusti (Cizelge 3.1 15)

.' Deneme alanlarindaki boy bityiimelerini goisel agidan karsiagtirmak igin Sekil
125 verilmigtir Duzlergami deneme alammn ortalama boy degeri, ikinei siradaki
Kepez deneme alanina gore % 39, Yenicedere ortalamasina gore ise yaklagik % 277
daha fazladu. Aym deneme alani genel ortalamaya gore % 53 daha fazla boy

yapmugtir

Diizlergami Bik Yenicedere
Peneme Alanlari

Sekil 3.1 25 Deneme alanlarinin boy bakimindan karsilagtirmasi Kesikli
vatay cizgi dort deneme alanmna ait genel ortalamadir
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ge3.1 14 Dort denemenin birlestirilmis varyans analizi sonuglarn
: (Cizelgede varyans degerleri verilmigtir)

BOY CAP HACIM GE"

0370 F%E G864 FFE 200828 *¥* § 5084 *xx

2236 % 9233 #k* 8210 *** 42 512 H*

0367 *** 1508 ** 2251 **% (3985 ***

0226 *** 7125 ** 6267 * 04430 ***

0075 *%x 3237 k% 3988 *** 01302 ns
__ 0058 9969 224 14 01075
atasd 4781 4781 4781 4772

o+ %% (05,001 ve 0001 olasilik diizeyinde farkh
 {statistik olarak énemli degil

Varyasyon kaynagi

Deneme alanlart

" Deneme alani-populasyon etkilegimi

Deneme alani-aite etkilesimi

Diger kisaltmalar igin Cizelge 3 1 1’e bakiniz
Govde dizgunliigi

Cizelge 3115 Deneme alanlarinin boy, ¢ap, hacim ve gévdg dizglinligi .
bakimindan kargilagtirilmasi™ C

Deneme BOY CAP HACIM GFV ‘;
alani {cm) (cm) (dm3) Lo
Kepez 578 b 707 b 1643 b 37 b
Dizlerganmu 805 a 998 a 39068 a 42 a v
Bik 455 ¢ 670 ¢ 12.48 ¢ 35 ¢

Yenicedere 290 d 730 b 979 d 34 ¢

Aymi harft tagiyan deneme alanlar bir situndaki ilgili karakter igin
birbirinden farkh degildir (p=0 05)

Y Govde dizgunligi
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Deneme alanlarindaki boy bityiimelerini yaga bagh olarak birbiriyle ve genel

rtalama ile oransal olarak kargilagtirmak igin Sekil 3 1.26 verilmistir Bunun i¢in

alirli bir yasta her denemenin yaptig1 boy genel ortalamaya bolinmiis, bulunan deger

'gili denemenin genel ortalamaya gore yaptit nispi boy olarak almmistir. Ornegin
8. yasta Kepez denemesinin nispi boyu yaklastk (578/526)100=110, Yenicedere
enemesinin yaptigt nispi boy (290/526)100=55 bulunmustur Her yastaki genel

ortalama boy ise 100 kabul edilmistir

160
140 -

120

':5‘0
m‘IO-

80

80 1

40 + 1 —
4 YAS 6 YAS 18. YAS
Gézlem Yas! )

Sekil 3 1.26 Dort deneme alanina ait boy ortalamalarinin 4, 6 ve 18. yaglardaki
genel ortalamalara gore nispi farklart. (Deneme alanlarina ait4 ve 6.
yag boy ortalamalart Isik vd’den 1987 alinmigtir). KPZ=Kepez,
DZC=Diizlercamu (4, 6, ve 17 vas), YDR=Yenicedere deneme alanlari,
ORT=Genel ortalama :

Denemelerin yasi arttikga Dizlergamu denemesinin genel ortalamaya ve diger
denemelere gore boy farks artmaktadir (Sekil 3 1.26) Diuzlergaminin tersine Kepez
denemesinin ortalama boyu yaga bagl olarak azalarak genel ortalamaya
yaklagmaktadir Ornegin 6 yagta Kepez denemesinin ortalama boyu genel
ortalamadan % 20 daha fazla iken, 18 yagta bu fark % 10’a diigmizstiir Benzer bir
egilim Yenicedere deneme alam igin de gozlenmistir Bu deneme alant 6. yasta genel
ortalamaya gore % 35 daha az boy degetine sahipken 18 yastaki fark % 45%
cikmugtir.




_;Deneme alanlart arasinda cap karakteri bakimundan da Onemli diazeyde

fafkhhklar gozlenmistir (Cizelge 3.1 14). Kizilgam populasyonlari en fazla cap

artlﬁﬁnl Diizlercamt {
pmistlf (Cizelge 3.1 15) iki deneme alam arasindaki nispi farkllik % 49 dur

9 98 cm) en az ¢ap artummni ise Bik (6 70 cm) deneme alaninda

ip) zlet‘gam1 denemesi, genel ¢ap ortalamasina gore % 30 daha fazla cap yapmustir

_ekﬂ 3 1.27 ve Sekil 3 1.28).

Ijeneme alanlar arasinda boy ve gap igin gdzlenen onemli diizeydeki farklilik
_ __ikl boyutun karakterize ettifi hacim icin de gozlenmigtir (Cizelge 3 1.14)
{i: lérgaml deneme alamindaki ortalama hacim (39.68 dm3) diger ug¢ deneme
An toplamindan daha fazla olmustur. Diizler¢ami deneme alanimumn, kendisine
yakin Kepez deneme alamna gore hacim farkt 2 5 kat, Yenicedere deneme
aﬂfna gore 4 kat daha fazladwr (Cizelge 3.1.15) Bu deneme alanmnin genel

cim ortalamasina gore farks iki kattan daha fazladir (Bkz $ekil 3. 1.29).

Cap (cm)

DUZLER(;AMI BUK
Deneme Alanlare

¢izgi ap karakterine ait 18 yagtaki genel ortalamadir

Deneme alanlari arasinda govde diizgiinliigi bakimindan da istatistik olarak
Onemli farkldiklar bulunmustur (Cizelge 3 1 14). Gévde kalitesinin en disik
ldugu deneme alanlari Biik ve Yenicederedir Yenicederede kar baskisi, Buk
_e'hemesinde maki elemanlarinin rekabeti, govde duzginligu indeksinin diger

d nemelere gdre daha disik ¢ikmasinin nedenleri arasinda sayiabilir
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Deneme alaniarn

ekil 3.1.28 Deneme alanlarimn ve her deneme alant i¢inde populasyonlarin
cap artimi bakimindan kargilagtiriimas:
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Populasyontar
Sekil 3 129 Deneme alanlarnin ve her deneme alaninda populasyonlarn

hacim artim: bakimmdan kargilagtirilmasi




Ppopulasyon ve ailelerin karsilastirilmast

.:': Dért deneme alanimnin toplu analizinde populasyonlar arasinda boy

0y
. ndan istatistik olarak onemli farklar gozlenmigtir (Cizelge 3.1 14)
D rt deneme alamindan elde edilen sonuclara gore boy bakimindan en fazla
i M populasyonu yapmigtir. fkinci sirayr K, B, ve S, son sirayl D ve H

pul syonlart almaktadirlar (Cizelge 3.1 16, Sekil 3 1.30)

ge3.1.16 Dort deneme alanin toplu analizinde populasyonlarin boy

zel
cap, hacim ve govde dizginligh bakimindan kargilagtiriimasi®

-—POP BOY CAP HACIM GFV
(cm) bs (cm) bs (dm3) bs bs
D s06 c 5 741 c 5 1798 b 5 254f 6
S s20b 4 802b 2 2002b 2 290 5
B 28 p 3 763 c 3 1925 b 4 392¢ 3
M s71a 1 874a 1 2549 a l 417 b 2
K 35 p 2 759 ¢ 4 1942b 3 4774 1
H 490 ¢ 6 698 d 6 1542 ¢ 6 380 d 4

Genel Ort 525 7.73 19 60 3 68

Ayni harfi tagiyan populasyonlar bir situndaki ilgili karakter i¢in
birbirinden farkl: degildir p=0 053)
Sira no

Govde dizginligi

M populasyonu, genel boy ortalamasina gore % 9, en yavag biyiiyen H

“populasyonuna gore % 16 daha fazla boy yapmigtir Populasyonlar arasmdaki bu

nispi farkliliklar her deneme alant icindeki ikilt karsilagtirmalarla paralellik
“igindedir Ornegin M’nin her bir deneme alaninda, kendi boy ortalamas: ile
bulundugu deneme alaninin ortalamasi kargilastirildiginda, Kepezde % 7,

Diizlergaminda % 9, Bik’te % 10 ve Yenicederede o, 8 daha buyiikk boy’a sahip

oldugu gorilmustis

79




uejuely swauad

Populasyonlar

ekli'._'?.of 130 Deneme alanlarinin ve her denemede populasyonlarin boy (cm)
bakimindan kargilagtirilmas: Deneme alanlar::
YDR=Yenicedere, KPZ=Kepez, DZC=Diizler¢ami:

Deneme alanlarimin toplu degerlendirilmesinde boy karakteri igin ¢evre x
ypulasyon etkilesimi de istatistik olarak ¢énemli ¢ikmigtir (Cizelge 3 1 14) Baz
_p__lasyonlar' her deneme alamnda aym bagart dizeyini gdstermemislerdir
Ornégin Kepez deneme alamnda ikinci sirada vyer alan S, diger deneme
ala'r;lannda daha alt siralara diigmektedir (Cizelge 3 I 16) Deneme alaninin
yukseltisi arttikca vyiiksek orijini H populasyonu sizalamada daha st
asamaklara tirmanmaktadir M ve K populasyonlanimin istiktarli, § ve H
populasyonlarmm daha istikrarsiz olduklar1 séylenebilir

Populasyonlarin birbirine karst olan oransal farklarimin deneme alanlarmna
Ofe onemli diizeyde degigmesi de populasyon x deneme alam etkilesimine
atkida bulunmaktadur (Sekil 3 1 31) Ornegin Kepez deneme alaminda M ile H
-arasindaki oransal fark %17 iken (Cizelge 3.1.2), Yenicedere deneme alaninda bu
r’f_érk %9’a dugmistir (Cizelge 3 1 12) Yine benzer sekilde hizli gelisen M
opulasyonu ile algak zon orijinli D arasindaki oransal boy farki algak zonda en

:':az:» yliksek zonda en fazladir (Cizelge 3 1 2 ve Cizelge 3 1 12)
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Deneme Alanlari
ekil 3.1.31. Deneme alanlarina gére M populasyonu ile algak zon orijinli D

ve yitksek zon orijinli H populasyonlan arasindaki oransal boy fark:
Sekilde M-H=M populasyonunun H’ye gore oransal farkim,
M-D=ise M’nin D’ye gore oransal farkini gostermektedir

- M populasyonu ile H arasindaki en az nispi boy farki Yenicedere (850 m),
M_:ile alcak zon orijinli D arasindaki en az az boy farki Kepez (82 m) deneme
laninda gézlenmistir (Sekil 3 1.31). M, tum deneme alanlarinda boy bakimindan

en ustin populasyon olmasma ragmen, “kenar” deneme alanlarina doZru

. dildikge M’nin Gstinligi lokal populasyonlara gore azalmaktadir. Bir difer
deyimle kenar populasyonlar, diger deneme alanlanmna kiyasla, kendi dogal
ortamlarinda boy bakimindan daha bagarilidiriar.

 Populasyonlar arasindaki oransal boy farkimin yasa baglh defisimi ve
'-ﬁ_Opuiasyonlar'1n genel ortalamaya gore yaptiklan oransal boy farklart Sekil
:3_.1_'1.32’de verilmistit  Altinct yastan itibaren nispi boy farklarinda 6nemli bir
dégisiklik gdzlenmemistir. M, K, ve B genel ortalamanin tistiinde yer alirken, §,
H ve D ise genel. ortalamanin altinda yer almaktadir. B ve S vyasa bagli olarak

_:'jn'ikselme egilimi i¢indedirler

31

i
Ty
o
i



gs &

,,_........__...-_‘...__.‘_-4._._,‘—.__5......__......‘_.._..__......‘._..._‘_o

3 ]
1

90 \
4 YAS 6 YAS 18 YAS
Gozlem Yapilan Yag

Alti populasyonun gozlem yapilan iig degisik yasta genel
ortalamaya gore yaptifi nispi boylar (4. ve 6 yas boy
ortalamalart Isik vd’den 1987 alinmistir)

- Deneme alanlarmnin ortak analizinde boy bakimindan populasyon igi aileler
-a_r'asmda da énemli dizeyde (p>0 001) istatistik farklar belirlenmigtir (Cizelge
3.1.14). Dot deneme alamt ortalama verilerine gore en fazla boy artimini M13
nolu aile yapmistir (Cizelge 3.1.17)

Do6rt deneme alaninda en basarili ilk onbes aile igine yalmzea M13 ve MI10
;a_ileler girmektedir (Cizelgeler 3.1.3,3 1.7, 3.1.10, 3 1.13). MIO nolu aile altine
vastan itibaren tiim deneme alanlarinda boy buyiimesindeki bagarisint devam
ettirmektedir M13 nolu ailenin tim deneme alanlarinda hizla biytyerek
siralamada yukarn tirmanmasi dikkat gekicidit M ve X populasyonlarina ait alt1
aile (M3, M2, M6, M8, K10, K7), ii¢ deneme alaninda da ilk onbege girebilmigtir
M populasyonuna ait ailelerin timi en az bir deneme alaninda bagaril ilk onbes

aile iginde yer almaktadirlar Kepez denemesinde ilk onbege giren ailelerin %




.baﬂergammda % 53’1, Biik denemesinde or 47°si ve Yenicederede % 40 M'-

uj'g:qununa aittir
selti iligkisini irdelemek iizere tum deneme
Boy-yitkselti iligkisi gorsel

Boy-yik alanlarindan elde edilen
riler kullanilarak regresyon analizi vyapilmigtir.
| 1 3 133°de verilmistir Regresyon analizi sonuglarina gore boy-

K Seki
colti iligkisini en iyl polinomial bir regresyon modeli tanimiamaktadir
0.0001) Modele gore kizilgamda ailelerin geldigi otijin, boydaki degisimin

lasik %o 29’unu agiklamaktadir

650 '|'
« *
600
.“
.'e -
E550 Tt e P ¢
] Ly ¢ ~— ¥
- /"'/ ~t
- -
2} A - > .
m 500+ o . .
oy * ¢ . *
450 7 y=-00002+ 0 1924x + 500.38
R%= 029
400 +—— 1 t f ; } -
0 200 400 800 800 1000 1200
Aile Orijin YUkseltisi (m}
Sekil 3 1 33 Dért deneme alanimin ortak regresyon analizinde, ailelerin

orijin yukseltisi ile ailelerin ortalama boy iliskisi
(aile sayisi, n=60}

Denemelerde yer alan ailelerin orijin yiikseltisi arttikca ailelerin boy

tytimesi de artmaktadir. Ancak yaklasik 600 metreden sonra iligki tersine

donmektedir. Toplu degerlendirme sonucu clde edilen boy-yikselti iligkisi, her

bir' deneme icin elde edilen bulgularla paralellik icindedir

Cap : Birlestirilmis veriler lizerinde yurutilen varyans analizlerine gore alt1

populasyon arasmndaki gap farklar istatistik olarak onemlidir (Cizelge 3 1.14)

Hangi populasyonun digerlerinden farkli oldufunu belirlemek igin SNK testi

'IUYgulanrms ve sonuglar Cizelge 3.1 16’te verilmigtir M (8.74) populasyonu, boy
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kteri igin gozlendigi gibi, ¢ap bakimindan da diger populasyoniardan

maktadir. M’nin genel ortalamaya gore ¢ap farki % 13, en az ¢ap artimint

apan H populasyonuna gore fark: % 25 daha fazladir M ile H arasindaki nispi

-a-p__farki diger deneme alanlarinda yaklagik % 30 civarinda iken, Yenicedere’de

n-s..e'dﬁgmektedir. Bu sonuclar, agaglandirma igin populasyon duzeyindeki bir

giyon ile cap bakimindan snemli dizeyde (en az % 13) ek genetik kazang

glanabilecegini gostermektedir

Cap igin populasyon-deneme alani etkilesimi istatistik olarak dnemlidir

__'elge 3114) Cap karakterine gore Kepezde besinci sirada olan K,
'ii:iler'gaminda ikinci, Bik'te dordinci ve Yenicederede tgiincii sirada yer
.-lr_m.stn- (Sekil 3.1.34). H populasyonu Kepezde altinci ve son sirada iken,
Yéﬁ_icedere deneme alaninda lg¢lincld  siraya yitkselmigtir. ~ Algak  zon

opulasyonlart D ve S, yikselti arttikga siralamada daha asagtya dugerek

yopulasyon gevre-etkilesimi varyansina daha gok katkida bulunmaktadirlar

Cap (cm)

5,5 — % T 1
Kepez Duzlergam Bk Yenicedere
Deneme Alanlart
Sekil 3.1.34 Populasyonlarin her bir deneme alaninda yaptigi ¢ap artimi ve

populasyon-gevre etkilesimi. M harig, diger populasyonlarin
sirasi deneme alamna gore farkl olabilmektedir
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'Populasyon ici aileler arast ¢ap farklan istatistik olarak (p>0.001) onemli

kmigtir (Cizelge 3 1 14) M13 nolu aile her denemede en basarili ilk onbes aile

'1'ﬁde yer almigtic Ug denemede en bagarilt ilk onbes aile icinde yer alan aileler
onundan dort aile (M10, M3, M2, M7), B (B9) ve S’den (S8)

rasina M populasy
2 deneme alaninda ilk onbes

¢ almistir. Algak zonda bulunan Kepe

1gér‘ aile ye
Cap artiminda S populasyonundan

o 73’1 S ve D populasyonlarina ajttir.

enin
Cap karakteri igin S8 nolu aile iki

g ve S4 nolu aileler dikkat gekicidir

énemede en basarih ailedir (Cizelge 3.13 ve Cizelge 31.12). Ortak
Alcak yikselti orijinli

ile ilk dort arasinda yer almigiir

egerlendirmede bu a
arakteri bakimimndan nispi basarist dene
yolojik olarak en iyl uyumu

ilelerin ¢ap k me alamnin yikseltisi

'ftuka;a azalmaktadir Bu sonuglar, 1okal wrklarin bi

ndi dogal yetigme ortamlarina yaptiklarini gos
1 analizi sonuglarina gore ailelerin geldifi

termektedir

Deneme alanlarinin ortak regresyo

orijin yiikseltisi ite ortalama cap degeri arasindaki iliski onemlidir Bafimsiz

selti ile ortalama gap i¢in elde edilen dogrus
0.0001) olasilik

degisken olarak alinan yik al ve ikinci

modelleri sirasiyla (p>0.0023) ve {(p>
odeli iligkiyi daha iyi

dereceden regiesyon
diizeylerinde anlamlt gikmigtir, {kinci dereceden regresyon m

aciklamaktadir (Sekil 3 1.35). Ailenin orijin yiikseltisi captaki degisimin %

34’{intt agiklamaktadis

y = -0 0008x” + 0 0025x + 75802

R?=0.34
200 400 600 800 1000 1200

Ailenin Orijin Yikseltisi {m)

Sekii 3.1 35 Deneme alanlarinin ortak regresyon analizinde, aile orijin
yiikseltisi-cap iliskisi (aile sayisy, n=60)

85




Hacim : Birlestiriimig veriler iizerinde yiiritiilen varyans analizi sonuglarina
p_op'ulasyonlar (p=0 001) ve aileler (p=0.05) hacim fark: istatistik olarak
i 1r (Cizelge 3 1.14). M populasyonu diger populasyonlardan daha fazla

ctum yapmustin. M nin genel (dort deneme alant) ortalamaya gore hacim

‘30, en az geligen H'ye gore ise % 65 daha fazladir D, S, B ve K

onlart arasindaki fark ise dnemsizdir (Sekil 3 1.36). Dort deneme alam

l'ani.ﬁsma gore en az hacim artinunt ise H populasyonu yapmigtit (Sekil

). M populasyonu her bir deneme alam ortalamasina gore %18 ile %40

Hacim {dm3)

POPULASYONLAR

ekil 3 1.36. Deneme alaniannin toplu analizinde populasyonlarin

' hacim (dm3) artimi. Cubuklar: kesen kesikli cizgi, deneme alani
ortalamasim, beyaz ¢ubuklar ise populasyonun bu ortalamadan
artt veya eksi yondeki sapma miktarins belirtmektedit

Denemelerin ortak analizinde populasyon ici aileler arasinda’da istatistik
olarak 6nemli farklar bulunmugtur. Dort deneme alanindan 18. yasta elde edilen
- sonuglara gore M populasyonundan M2 (27 3 dm3), M13 (27.1 dm3) ve M10

(26 8 dm3) secildigi taktirde, genel ortalamaya gore %38 daha fazla hacim elde
ediiebilecektir.

Hacim i¢in populasyon-g¢evie etkilesimi istatistiki olarak onemli ¢tkmugtic

(Cizelge 31 14). Populasyonlann hacim bakimindan siralanmasi deneme




jarina gore defisebilmektedir (Cizelgeler 312, 316, 319 ve 3.112)

18
15 -+

10 4
5 4
0 f } {

KPZ (82m) DZC (350m) BUK (500m) YDR (850rm)
Deneme Alanlan

M'nin hacim farki {%)
&

kil 3.137 M populasyonunun her bir deneme alam ortalamasina gére
yaptig: fazla hacim (%)

 Givde diizgiinliigii : Denemelerin ortak degerlendirme sonuglarina gére
'g_m'r.de diizginligt bakimindan populasyonlar arasinda ve populasyon ig¢i aileler
arasinda onemli diizeyde farklar vardir (Cizelge 3 1.14). K populasyonu govde
dﬁZgﬁnlﬁgﬁ karakteri i¢in her bir deneme alaninda gozlenen ustunlﬁgﬁnu ortak
ééerlendirmede de gostermigtir. Ortak analizde yine gévde diizgtinligi
b’fa.kimmdan en dt’isiik degerleri algak yiikselti orijinli D ve S populasyonlar
al_mlstir' Aileleri govde dizgiunlugu karakteri i¢in siraladifimizda en iyi gévde

dizgiinligine sahip ilk onbes aileden dokuzu K, altist M populasyonuna aittix

Govde duzgunligi-ailelerin orijin yikseltisi arasindaki iliski Sekil 3.1 38°de
erilmigtir. Yikseltiyi bagimsiz degiskén olarak aldigimizda, dogrusal regresyon
li_}odel istatistik olarak 0 0001 olasilik dizeyinde énemli ¢ikmistir Model, govde
zgiinliigi icin gbiienen varyansmm % 5%unu ailelerin orijin yiikseltisi ile

‘agiklamaktadir
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y = 0 0009x + 2 9387
RZ=057

200 400 600 800 1000 1200

Ailenin Orijin Rakimt
Aile orijin yikseltisi ve govde dizginligl iligkisi
(aile say1s1, n=60)

Deneme alanlannin ortak degerlendirilmesinde boy, ¢ap,

hacim ve govde dizglnligi bakimindan siralamada ilk onbese

giren aileler

' ?\II‘; BOY | CAP | HCM | GF”
1 iM13Y iM2 M2 K6
2 IM10 M13 M13 K3
3 B2 M10 M10 K7
4 iM2 S8 M3 K1
5 IM3 M3 BS K10
6 KI10 M8 B6 K9
7 iB6 S4 S8 : M6
8 |BS5 M9 MO K12
9 M9 D2 MS M12
10 M6 M7 B2 K8
11 K12 B6 D2 K5
12 I M8 Mi2 M12  iMl0
13 iD7 S7 M7 | M13
14 iD2 B5 S4 M3
15 iMi2 B2 | M6 | M2

2)
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Aile ortalamalar igin EK-8’de verilen gizelgelere bakiniz
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Jasyon ve Ailelerin Tepe Formu ve Ballanma Karakterleri

an Karsilastirilmasi

m‘ﬁ_ : Kizilgamda tepe genisligi (CRD), tepe uzunlugu (CRL), tepe
_indeksi (CSI), tepe uzunlugu indeksi (RCL) ve fotosentetik tepe

(Cizelge 321) Tepe karakterleri bakimindan aileler aras

mmdan farklt bulunmamistit Tepe genisligi (CRD) bakimindan ise M, D veS
a‘yi paylasirken, en dar tepe yapisina H ve K populasyonlart sahiptir Hizls
”en'. ve uzun bir tepe yapisina sahip olan bir populasyonun, tepe genigliginin
yik olmasi beklenen bir sonugtur Bu durum, 6zellikle M populasyonu igin
erlldzr Bu nedenle, bu sakincay: ortadan kaldirmak i 1¢in tepe seklini bir indeks
a' 1ncelememlz gerekir Bu indekse gore, (yani CSI=CRD/CRL oranmna gire)

i buyuyen M populasyonunun, gergekte, alcak zon populasyonlarina gore

i5pi -olarak daha konik bir tepe sekline sahip oldugu gériilmiistir, Tepe
€ shginm (CRD), tepe uzunluguna (CRL) bélinmesi ile elde edilen tepe formu
ek _Indeksinin (CSI) deger olarak kugiik olmasi, agacin tepe yapisinin relatif
larak daha dar ve konik olmast anlamina gelmektedir Ya da tersine, bu degerin
Uyikiigi, genis ve kisa bir tepe seklini ifade etmektedir Al kizilcam
populasyonunu bu karakter bakimindan karstlagtirdigimizda, K populasyonunun
en konik ve en dar tepe sekli ile digerlerinden farkls oldugu gorulmistiir (Cizelge
22-B). M, B ve H populasyonlari grup olarak K’y1 izlemektedirler Algcak zon
onjmh D ve S ise yayvan ve kaba tepe sekilleri ile siralamada son sirayi
almaktadirlar, Ornegin K ve H sirastyla 0432 ve 0512 tepe formu gekil
ndeksine (CSI) sahip iken, algak zon populasyonlan ic¢in bu deger (kaba tepe)
(0.566 ve 0.557) daha buyik bulunmustur (Cizelge 3.2 2- -B). D populasyonu,

.'_deneme alant ortalamasina gére % 18.5, en dar tepeli K’ya gore %24 daha genis

89

P
P

i
Nab
8




apmaktadlr Populasyonlarin  tepe formu bakimindan siralanmasi,

| deneme alaninda altinct yagtaki siralama ile paraleldir. Altmct yasta

15:(;&1’!1
inmesi ile elde edilen indekse goie yine D en

i dalin agag boyu'na bdl
k tepe formu ozelligi gostermiglerdir (Istk vd 1987).

K ise en dar ve koni
(CSA) bakimindan siralanmast,

.opﬁlasyonlarm fotosentetik tepe yiizeyl

u ve tepe genislifi ile paralellik g0s
indeksi, tepe uzunlugu ve genigliginin bir

ctur M populasyonu genis fotosentetik

termigtir (Cizelge 3 2 2-B).

yzunlug
tirevi

_cﬁtetik tepe yuzeyl
dan dolayr bu beklenen bir sonu

sin
ardan farkli bulunmugtur Diger bes populasyon

ey alant ile diger populasyonl
smda ise onemli bir farklilik gozlenmem1§t11

i ile ailelerin orijin yikseltisi ara
ri yapilmgtir. Diizlergami

epe karakterleri sindaki ikili ikigkileri
e regresyon Vve korelasyon analizle

e emek izer
ilelerin orijin yikseltisi arttikea,

aninda elde edilen sonuglara gore, a

¢ me al
urmaktadirlar. Ornegin yikselti ile tepe

ha' Konik ve daha uzun tepe sekli olugt
ormu sekil indeksl (CSI) arasindaki korelasyon (1p

(Sekil 32 1) Yine ailelerin orijin yitkseltisi arttikea,
=0 47**) (Sekil 322 ) Tepe genisligi

=.0.62**%) negatif yonde ve

relatif olarak

delidir
aha uzun tepe (RCL) yapmaktadirlar (1=
+i arasimndaki korelasyon ise negatif yonde (1=-0 40%*} ve

CRD) ile yiksel
sekil indeksi ile ailelerin orijin

nemhdu Denemenin altinci yaginda tepe formu
r=-0 55) bu ¢aligmada oldugu gibi negatif ve

bagh olarak daha belirgin hale gelmigtir.

kseltisi arasindaki korelasyon (

‘giigludur (Isik vd 1987) Bu iligki yasa

8. 06501 X
= 0600 T, X -
B g
% L3
.‘50550 ---.‘.E..\ w--. n -
- - -x_ 7 4
?y 0.500 + ,J-.__- '“‘“—-:h-._.‘_____’___:
- F
Zo4s0 7 oL . "
i [
& 0.400 - *u
2 y = 0 56 - 0.000036 X "
20350 ¢ RZ=038r=-062
0.300
0 200 400 600 800 1000 1200

Ailelerin Orijin Yiikseltisi (m)

Sekil 3 2 1. Tepe formu sekil indeksi (CSI) ile ailelerin orijin yikseltisi
arasindaki iligki
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t ‘.
* )
s R?=025 r=p 47~
. * ________————""'_"——__'_"-"'—--._______‘
‘o /—"‘J:/‘ c . .
- ’f"""‘ ¢ ., 0‘ .o
’j// .
b * *
- *
200 400 600 800 1000 1200

Ailelerin Orijin Yukseltisi (m)

Ailelerin orijin yiikseltisi ile tepe uzunluk indeksi (RCL)
arasindaki iligki

y=637-582x
R®=0.58r=-0.76

1 1 I ] 1 f t §
T i E) i i T T 1

0350 0400 0450 0500 0550 0600 0650 0700
Tepe Formu $ekif Indeksi (CSI)

Tepe formu gekil indeksi (CSI) ile gévde diizginliigi arasindaki
iligki
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zelge 3 2.1 Diizlercami deneme alaminda ¢aligilan tepe formu ve dallanma
karakterlerine ait varyans analizi sonuglars (Cizelgede
varyanslar verilmistir)

XA

Varyasyon Kaynag: Y+S.EY

Ka cekter” P F(P) e sd,
.:_iPRU 6894 58 ns 3256 4 ** 2039 14 473 120 1£2.033

BA6 513.802 ** 111374 % 80 0975 410 57 39+0 433
.:.BA’Y 7109 ** 154 505 k** 74 1033 464 53 98+0 410

NGC | 3.074 *** 0 58246 ¥x¥ 0.28482 473 2 99+0 025 t
NB6 109 103 *** 20.896 F** 10 7516 469 10 17+0.155 v
LBR 18264 ** 38868 ** 22569 471 19032194
NTB 116 618 ns 61318 * 4175 473 47520289
CCRL 1284507 e+ 20192 ns 151545 473 449 245 598
-RCL 0021648 *#** (.004023 ns 0 003926 473 0 788+0003
+ CRD 212326 ** 5023 2 ns 3929 92 473 222 8+£2.806
CSI 0.22218 *** (010947 ns 00105257 473 0 509+£0005
_:_-"CSA 3466464 ** 1015502 ns 782681 473 1726439 47 F
ns Istatistik olarak dnemsiz
: * oAk koK Sirastyla 0.05, 0.01, 0.001 olasilik diizeyinde énemii :
sd. Hata serbestlik derecesi, i

Populasyon ve aile serbestlik dereceleri sirasiyla 5 ve 54 L
1) PRU  Dogal budanma indeksi (Pruning) i
BAG6 6 yas ana dal bogumlarindaki dal agilarr (Branch Angle)
BA7 7 vas ana dal bogumlarindaki dal agilan (Branch Angle)
NGC  Bir ajaca ait ortalama siirglin sayisi (Number of Growth Cycle)
NB6  Bir yillik siirgiindeki dal sayis (Number of Branches at one year

growth)
LBR  Enuzun dal uzunlugy, (Longest Branch Length)
NTB  Kahn (=2 cm) dal sayist (Number of Thick Branches, i e, =2 cmm)
CRL  Tepe uzuniugu, (Crown Length)
RCL Tepe uzunlugu indeksi, (Relative Crown Length)
CRD  Tepe genisligi, (Crown Diameter)
CSI Tepe formu gekil indeksi, (Crown Shape Indeks)

CSA Fotosentetik tepe yizeyi indeksi (Crown Surface Area}
2} x+SE Deneme alan atitmetik ortalamas: ve standart hatas
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e[ée 3272 Populasyon ortalamalarmin karsilagtirilimast
o A-Dallanma karaleerleri’

BA6 BA7 NGC LBR NB6 NTB
(derece) (derece) (sayr) (cm) (sayt) (say1)
521 b 480 b 29 b 213 a 94 bc 491 &b
584 a 546 a 29 b 191 be 102 b 481 ab
578 a 552 a 30 b 184 bc 96 bc 420 ab
588 a 555 a 32 a 200 ab 115 a 606 a :
577 a 533 a 32 a 181 ¢ 114 a 523 a
501 a 563 a 27 b 175 © 87 ¢ 284
57.4 53.9 2.99 190 102 475
B-Tepe formu karakterleri’
CRL RCL CRD CSI CSA PRU
(cm) {cm) (dm2) (cm)
417 b 0782 ab 234 ab 0566 a 1712 b 120 ab .
£7 b 0766 b 231 ab 0557 a 1722 b 130 a -
439 b 0786 &b 213 b 0496 b 1619 b 119 ab o
502 a2 0799 a 244 a 0494 b 2080 a 125 ab |
490 a 0802 a 209 ¢ 0432 c 1726 b 121 ab | |
417 b 0800 a 207 ¢ 0512 b 1495 b 105 b o
a0 0788 o 0.509 1726 120 f

Karakter kisaltmalarinin agilims igin Cizelge 3.2 1'e bakinmz. O
Deneme alani ortalamasi

Bir stitunda aymi harfi tagtyan populasyonlar, ilgili karakter igin, 0.05

olasilik dizeyinde istatistik olarak birbirinden farkh degildir.
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aatif ve
0376, p<0.001) bulunmustur (Sekil 3.2 3 ) Bu durumda

fertler ayni zamanda daha dizgiin govde olusturmaktadiriar Diger

tepeli

aftan govde duzgunliig (GF) ile ailelerin yiikseltisi arasindaki ikili iligkilerin

ozitif ve yiksek olmasi (6rnegin, Sekil 3.12), iki karakter igin genetik
gitliligin

degisiminin  benzer sekilde yikseltiye

paralel  olduguny

‘Bu iligkiler, kizilgamda tepe formu bakimindan populasyonlar arasinda bir

esitlilik oldugunu géstermektedir Ancak bu cesitlilik, birden bire degil,

kseltiye bagh olarak kesintisiz bir sekilde degismektedir

.qu5an ana dal bogumuna kadar, her bogumdaki en kalin ki

Slgulmustiir (Bakiniz Bélim 2 1.4) Iki dalin ortalama agisi,
olarak alinmugtir

Yasls

dalin agilan

igili yilin dal agist
AgZacm tepesinden alt kismina dogru dal acilart artmaktadir
dallar daha genis, gen¢ dallar daha dar aq

yapmaktadiriar, Cizelge
322°da, vyalmizea en alttaki altincy (BAG) ve yedi

nci (BA7) yas ana dal
de en dar agily dallanmay:

BA7=47 97) yapmaktadir

populasyonlar  dai acist  bakimindan  farkiy
bulunmamistir En dar ag¢l yapan D

arasindaki fark % 14 diizeyindedir

bogumliarinin dal agilart verilmistir Alts populasyon igin

alcak rakimdan gelen D populasyony (BA6=52 11,
(Cizelge 3 2.2-A)  Diger

ile en genig aclya sahip H populasyonu

Dogal budanma yetenegi (PRU) verden ilk yesil dala kadar olan mesafe

olarak dlgtilmustiir. Kizilgamda aileler arasinda bu karakter

bakimindan istatistik
olarak 6nemli

farkliliklar vardir (Cizelge 3 2.1} Ancak diger karakterlerin

-
-




populasyonlar arasindaki farklilagsma g¢ok belirgin degildir  Dogal
ma ozelliginin ileri yaslarda, denemede kapaliligim olugmasindan sonra
af;gbzlenmesinde yarar vardu

opulasyonlar ve populasyon igi aileler dal uzunlugu (LBR), ve dal sayisi
6) bakimindan istatistik olarak farkl bulunmuglardir (Cizelge 3.2.1) En uzun
've M (217 cm), en kisa dali ise H (178) ve K (181 cm) populasyonlan
:zktadir (Cizelge 3.2.2-A). M’nin uzun dal yapmasi, hizli biiyiime ve biiyitk
ép151 nedeniyle beklenen bir sonugtur Rakim arttikga daha kisa ancak daha
k_:dallanma gozlenmektedir (Cizelge 3 2 2-A) Diger bir deyimle dal uzunlugu
nizden yitksek rakimlara gikildikga kigiilmektedir Kalin dal sayist (NTB),
'.2 cm’den biiyiik olan dallanin sayist olarak belirlenmistir Bu karakter
k;ﬁundan populasyonlar arasinda énemli bir farklilik gozlenmemistir (Cizelge
1) Ancak, aileler p<0 05 olasilik diizeyinde farklt bulunmustur. Budanma
zelliginde oldugu gibi, dal kalinhigmin da denemenin ileri yaglarinda gézlenmesi
a_lllihde farkli sonuglar elde edilebilit. Bu ¢aligmada oldugu gibi, kalin dal
__yismm belirlenmesi yerine, dal ¢aplarimn dogrudan olglilmesi, populasyonlar
rdsmdaki dal kalinlig1 farkint ortaya koymak bakimindan daha etkin olabilirdi
Kizilgam dogal populasyonlar1 arasinda ve populasyon i¢i aileler arasinda
stirgiin sayist (NGC) bakimindan istatistik olarak énemli farklihklar belirlenmistic
(Cizelge 3 2.1) M ve K populasyonlan: sirasiyla bir yilda ortalama 3 2 siirgtin
sdyxlan ile diger populasyonlara gore daha fazla sirgiin olusturmuglardir (Cizelge
"_3'2.2-A)‘ M populasyonu deneme ortalamasina gore % 8, en az sirgiin olugturan
H’ye gdre % 18 daha fazia strgiin yapmigtu.  Stirgiin sayis: bakimindan ulasilan
bu sonuglar Igik vd (1987) ve Yildiim’in (1992) bulgulan ile uyum i¢indedir
Aym deneme alaninda altinci vastaki gézlemlere gore yine M ve K populasyonlan

~diger populasyonlara gore daha fazla sur giin olugturmuglardir
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Genetik Cesitlilik, Kalitim Dereceleri ve Genetik Kazang

Diizlergami deneme alaninda goézlenen dallanma ve tepe formu
akterlerinin analizi ve varyans bilesenlerinin tahmini icin ANOVA 1 modeli
Jlanitmistir (Cizelge 22 1) Her bir deneme alanimin bagimsiz analizinde
AN:OVA 2 modeli (Cizelge 2.2 2) ve deneme alanlarinin ortak analizinde
A_NOVA 3 (Cizelge 2.2 3) modeli kullamilmigtir Varyans bilegenleri kullanilarak

genetik ve fenotipik parametreler elde edilmistir Her deneme alam i¢in bulunan

genetik ve fenotipik parametreler ayri basliklar altinda irdelenmistir

Genetik ve fenotipik varyanslar déneme alani ortalamasindan ve &lgme
siriminin nitelik ve niceliginden bagimsiz degildirler (Stonecypher 1966, St Clair
.:994, Cornelius 1994). Bu nedenle farklh karakterleri genetik ¢esitlilik
akimindan kargilagtirmak igin genetik varyasyon katsayilart hesaplanmigtir
"i361‘f1m 2.2) Benzer sekilde birey ve aile duzeyindeki fenotipik varyanslar
f'kullamlaxak birey fenotipik varyasyon katsayist (CV,,) ve aile fenotipik

: aryasyon katsayilan (CVg,) hesaplanmigtir

Calisilan karakterler igin Bolim 2 2°deki E. 4 kullamlarak birey diizeyindeki
.kahtlm, ve E 5 kullanilarak aile dizeyi kaltim dereceleri tahmin edilmigtir. :
Kahtim dereceleri standart hatalari ile birlikte verilmistir.  Cizelgelerde her
karakter igin aritmetik ortalama ve gozlem sayilann da verilmistir. Varyans
- bilegenlerinin hesaplanmasinda logaritmik veya karekok gibi donisimli degerleri
. kullanilan karakterlerin, aritmetik ortalamalari da déniigimli hali ile verilmistir.
Varyasyon katsayilari gibi bazi parametrelerin hesaplanmasinda bu ortalamalar |
kullanilmgtir -

Her bir deneme alani ve deneme alanlarimin ortak analizi i¢in Bolim 2.27

deki E 8 kullanilarak aileler arast genetik kazang hesaplanmig ve her deneme igin

ayr1 gizelgelerde sunulmustur. Her ne kadar genetik kazancin hesaplanmasinda

islah populasyonlarinin 300 ve daha fazla aileden clusmasi arzu edilirse de,
denememizde yer alan 60 ailenin bir 1slah populasyonu oldugu varsayilmstu

Bazi seleksiyon yogunluklart ig¢in hesaplanan genetik kazang oranlari, gorsel

kargilagtirma yapabilmek amaciyla grafik olarak da sunulmustur.




epez deneme alan

epez deneme alaninda boy igin populasyonlar ve aileler arasi genetik

\klardan kaynaklanan varyans oranlart toplam varyansin sirastyla % 5 2 ve
Aﬁzeyinde bulunmustur (Cizelge 3.3 1) Cap karakteri igin populasyon
k1_1: genetik varyans (% 12 7), aile kaynakh genetik varyansa (% 5 8) gore
sek bulunmustur Beklenildigi izere, hacim i¢in populasyon ve aile
eyinde tahmin edilen varyans oranlart ¢ap ile ¢ok yakin bir paralellik
ermistir (Cizelge 3 3 1). Boy, ¢ap ve hacim igin toplam varyansin % 80’den
6’ya kadar degisen bir orammt aile igi gesitlilik olusturmustur. Aile i¢i
_Ii_lik, aileyi olusturan yarum kardes bireyler arasindaki genetik farkliliklart ve
ﬁel hatayr kapsamaktadir (Falconer 1989).

Kepez denemesinde genetik olarak en biiyiik ¢esitliligi hacim (CVg=% 26 8)
arakteri gostermigtit Govde formu (CVg=% 10.04), hacimden sonra en fazla
enetik gesitlilige sahip olan karakterdir Boy ve ¢ap karakterlerinin genetik
itliligi (sirastyla % 4.54 ve % 3.33) nispeten daha digiktiir

“Agacin govde formu igin tahmin edilen varyans bilegenlerinin dagilimi
bilyiime ile ilgili karakterlerden farklidir. Soyleki, govde formu igin varyansin
nemli bir bolimi (% 33 6) populasyonlar arasi genetik farkhliklardan ortaya
g;;kfm;;txr Bu nedenle, bu karakter i¢in populasyon diizeyinde yapilacak bir
_el.'eksiyon ile o6nemli oranda genetik kazanc¢ saglanabilecektir. Aileler arasi
g?ﬁetik farkhliklar, goévde formu igin godzlenen ¢esitliligin ancak % 0 2’sini
o_lizsturmaktadu (Cizelge 3 3.1). Ancak aileler aras: genetik farkliliklardan dolay:
o.rtaya cikan bilesenin diger bilesenlere gore kiigiik olmasi, kalitun derecelerinin
digik olmas: anlamina gelmemektedir. Cunkii kaliim derecesini aileler aras:

8enetik farkliliklar kadar, fenotipik varyanslann buyikhigi de belirlemektedir

- Kepez deneme alaninda biyime ile ilgili karakterler igin tahmin edilen aile
:kahtlm ' dereceleri yiksek dizeyde h?=0 61 (hacim) ile hf=0 66 (¢ap)
~arasinda de@ismistir Birey diizeyindeki kalittm dereceleri ise orta diizeyde

‘bulunmustur (Cizelge 3 3 1)
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Kepez deneme alaninda ¢aligilan icarakterlere ait varyans bilegenleri,
varyans bilesenlerinin toplam varyansa goie oram (parantez icinde), bazt .
genetik ve fenotipik parametreler

rametre BOY* CAP* HACIM GF
7 03317648 001418968 13677 0781293
2) (5.2) (12.7) (11.3) (33.6)
2 p) 0393035 000652124 65027751 0046871
2) (6.1) (5.8) (5.4) (2.0)
ey 01191325 00011234 23913 0.00426547
(%) (1.9) (1.0) (2.0) 0.2)
2 5 576286 0 0897469 98 92888 149229
2) (86.8) (80.4) (81.4) (64.2)
F 06227 0 0099 10 6706 0.099
2, 6 088 0097 107 823 1.543
v, 10.32 742 635 33.26
Ve 330 237 19 38 g 43
CVy 4 54 333 26 82 10 04
1225 E. 0104+ 036  0.201£037  0181£034  0091£017
A £5. B. 06314188 0656188  0.609+188 0 473+ 189
23 91 42 16 47 3 74

1762 1766 1762 1765

Kisaltmalarin agilimi :

fqu Populasyonlar arast genetik varyans k@)
‘riy  Alle x blok etkilesimi o
0%y Birey diiz fenotipik varyans CV,

P Aile fenotipik varyansi n

Cv,

! Fenotipik varyasyon katsayist
CVin

Aile ort. fenotipik varyasyon katsayisi

‘Toplam varyans o’p +0 @yt GZRF(P)"'G'Ze

X ilgili karaktere ait aritmetik ortalama
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Aileler arast genetik varyans
Hata varyanst
Genetik varyasyon katsayisi
Gozlem sayisi

';hfziS.E Aile diizeyinde kalitim derecesi ve standart hatast
'h*+S E Birey diizeyinde kalitim derecesi ve standart hatast

_i'Cizelge n 7 2°deki ANOVA modelinde olupta Cizelge 3 3. 1’de yer almayan
varyasyon kaynaklari i¢in ya sifir ya da ekst varyans elde edilmigtir.

_a) Varyans bilesenlerinin hesabinda boy karakteri i¢in karekok, ¢ap
karakteri i¢in logaritmik dontsim ile elde edilen degerler kullamimigtir,



deneme alaninda Bolim 2 2°deki E 8 esitlik kullamlarak boy, ¢ap ve

srmu kat akterleri igin aile dizeyinde genetik kazang belirlenmigtir

e

gé 3.3 2) Denemede yer alan 60 aileden sirasiyla 1/60, 10/60, 15/60, 30/60
: jdigi varsayilarak tahmin edilen genetik kazang mutlak deger ve % olarak

zelgé 332 Kepez deneme alaninda farkh seleksiyon oranlasi icin tahmin
= edilen genetik kazang

BOY (cm) CAP (cm) HACIM (dm3) GF
i* Mutlak % Mutlak % Mutlak % Mutlak %
2.319 277 4.8 025 36 46 27.7 0342 9.1
1472 179 31 016 2.3 29 175 0215 58
1252 150 206 013 19 25 149 0184 49
0788 92 16 008 12 16 94 0116 31

30 T )
j
25 + :
g ¥
&20 - T
=
]
&
x 15 T
x
£
8 10 & e »
3 IR o x —_’
D T T T
- — — e
0 . ; : —
0788 12562 1.472 2318
Seleksiyon Yoguniugu (i)

33,1 Kepez denemesinde cesitli seleksiyon yogunluklarm (i) gore boy, ¢ap,
hacim ve govde formu igin tahmin edilen genetik kazang (%)
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y warakteri i¢in en uzun boylu ailenin se¢imi halinde 18. yasta % 4.8 (28
Kadar genetik kazang saglanabilecektir. Diger bir deyimle en hizh boy artims
an ailenin (M13) ortalama boyu (670 cm) ile denemedeki 60 ailenin ortalama
oy arasindaki 93 om’lik farkin yalmzca 23 cm’si secilen ailenin gemetik
nlagiinden ortaya cikmaktadir. Denemedeki 60 aileden en fazla boy artimi
n ilk % 25°nin dretim populasyonu (tohum bahgesi) igin segilmesi
.rhunda kazang % 2 6 (15 cm) diizeyinde olacaktir Deneysel populasyondan
:g;llen aile saysi arttikga genetik kazang azalmaktadir (Sekil 3 3 1)

'Boy, cap ve hacim yaklagtk aym biyiiklikte aile kalitim derecelerine
ahiptir. Ancak hacim igin daha yiiksek genetik kazang tahmin edilmigtir. Bunun
edeni, bu karakter icin aile diizeyinde gdzlenen yiksek fenotipik varyasyondur
Cizelge 3.3 1) Ornegin hacim ve boy igin tahmin edilen aile fenotipik varyasyon
- tsayﬂan sirastyla CVi=3 30 ve CVir=19 38 gibl oldukca farklidir

" Govde formu igin tahmin edilen genetik kazang oranlart boy ve g¢ap
arakterlerine gore daha yitksektir. Deneysel populasyonu olugturan 60 aile
cinde en dizgin ailenin secimi halinde genetik kazang % 9.1, itk % 25 ailenin
_ﬁ_(én iyi 15 aile) segimi durumunda % 5.8 oraninda iyilestirme saglanabilecektir
Cizelge 3.3 2) -

' Kepez deneme alaninda verilen genetik kazang oranlan itk bakigta dustk
bulunabilir Apcak bu oranlar yalmzca 60 aile iginden yapilan seleksiyona

"dayanmaktadlr Aile i¢i seleksiyonun eklenmesi ile yapilacak kombine seleksiyon

‘ile bu oranlar daha fazla clacaktir
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‘5. Diizler¢am deneme alapi

1. Bityiime ve govde formu karaktetleri

Diizlergami denemesinde 13 yasta boy icin gbzlenen varyansin % 6 31
ﬁﬁlasyonlar arast, % 3 3°U aileler arasi genetik fa‘rkhhklardan ortaya ¢ikmigtir
zelge 3.3.3) Cap igin populasyonlar ve populasyon igin aileler arasi bilegenler
astyla %o 5.6 ve % 4 4 diizeyinde ve boy i¢in hesaplanan bilesenlere yakindir
ac1m i¢in gozlenen varyans bilegenleri boy ve ¢ap ile parelellik gostermektedir
uyumeye iliskin bu ¢ karakter igin gozlenen varyansin % 90 gibi dnemli bir
slumu aile i¢i yarim kardesler arast farkliliklardan ortaya gikmaktadir. Boy, ¢ap
}.hacim icin 17. yasta gozlenen varyans bilegenleri 13. yagtaki oranlar ile
klasik aym diizeydedir. Ornegin boy i¢in 17 yaginda gozlenen varyansin % 6 8’1
oijuiasyonlar‘ arasi genetik farkliliklardan, % 4.1°i ise aileler aras: farkhiliklardan
rtaya gtkmaktadir (Cizelge 3.3 4)

Govde dizginligi icin hesaplanan varyansin varyasyon kaynaklan
résmdaki dagihm: buyiimeye iligkin karakterlerden Onemli farkliliklar
stermektedir Bu karakter i¢in varyansin _énemli bir bolimiu (% 33.9)
populasyonlar arasindaki genetik farkliliklardan dogmugstur {Cizelge 3.3.4)
"Zil’opulasyon ici aileler arasi varyans bileseni orant (% 3.6), boy, ¢ap ve hacim ile
:yaklaslk ayni diizeydedir

Denemenin 13 yaginda en yitksek genetik cesitlilik hacim igin (CVg=%
28.9), en diigik boy (CVy=% 8 9) karakteri i¢in gbzlenmistir (Cizelge 3 3 3)
Yasa baglt olarak gap ve hacim igin gozlenen genetik véryasyon katsayilarinda
(CV,) azalma, boy CV, degerinde artma gozlenmistir (Cizelge 3.3.4). Govde
formu karakteri icin hesaplanan genetik varyasyon katsayisi (CV,=12.5) boy ve
‘¢ap ile yaklagik ayn1 diizeydedir.

Denemenin 13 yaginda caligilan karakterler igin birey diizeyinde kalitim
dereceleri h%=0 105 ile (boy) h%=0.139 (¢ap) arasinda degismektedir Aile
diizeyi kalitim dereceleri daha yiiksek, h*=0503 (boy) ile h%=0.576 (gap)

arasinda degigmektedir. Ancak aile kalitim derecelerinin standart hatalarns daha
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'lge333

Diizlergami deneme alaninda 13. yasta incelenen karakteriere
ait varyans bilegenleri, varyans bilegenlerinin toplam varyansa' gore
orami (parantez iginde), bazi genetik ve fenotipik parametreler

Parametre* BOY CAP HACIM
o 3.82223 2 155958 0637511
$ (6.0) (0.3) (0.3)
&p 1702 068 48 798 12 99832
g (6.5) (5.6) (5.8)
s 859.666 37,9964 7 69134
g (3.3) (4.4) (3.4)
e 23766 48 780.3 706 204 8529
g (90.3) (89.8) (90.6)
O im 1710 9 6595 15.04
o 24626 2 818 4 2125
cv, 2739 43 04 87 77
CViem 722 1222 23 35
CV, 8.9 161 289
Rh%its.E. 0105+ 02 0139+ 026  0.109+ 020
Hlas.E. 0503+ 188  0.576% 185 0512+ 183
= 573 66.47 166
n 1677 1677 1676

icin gizelgede verilmemigtir

Bloklardan kaynaklanan varyans.
Diger kisaltmalar i¢in Cizelge 3 3 1’e bakiniz
Toplam varyans =g’r + 07pt Oppyt Oc

Bazi varyason kaynaklari i¢in sifir veya negatif varyans hesaplandig:
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izelge 3 34 Dizlercami deneme alaninda 17. yasta incelenen karakterlere
' ait varyans bilesenleri, varyans bilesenlerinin toplam varyansa' gore
orami (parantez iginde), bazi genetik ve fenotipik parametreler

Parametre* BOY CAP HCM GF
o°r 00 00481743 41259 003
$ (0.0) (0.9) (0.5) (1.2)
& rp 126 236 00 00 012627
5 (0.3) (0.0) (0.0) (5.0)
p 2484 06063852 447488 0856269
g (6.8) - (5.0) (5.2) (33.9)
O (o) 15194 0563043 302968 009189
$ (4.1) 4.7) (3.5) (3.6)
Oz (p) 3309 0001512 340513 003459
g (0.1) (0.0) (0.4) (1.4)
e 32625.5 1089 7765435 1385855
g (88.7) (90.0) (90.4) (54.9)
& fm 3368 9 1.18 75 63 019
o 34178 0 1145 81025 - 151
CV, 3226 33.91 71 18 2925
CVem 10 13 10 86 2175 10 30
CVy 118 130 23 8 125

h?its.m. 0133z 025 01485027 0112£021 0182+ 034
R2sts B, 04524190 0479: 190 0404+ 191 0506% 197
= 805 9.98 400 42

X

Il 1070 1070 1070 1065

Kisaltmalarin agihimt

Bloklardan kaynaklanan varyans

7" RE Blok x aile etkilegimi varyansi

Toplam varyans = o*rt olret o’p +02F(p)+ OZRE(pﬁ- 0%
Diger kisaltmalar igin Cizelge 3.3.17¢ bakiniz
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tsektir (Cizelge 3 3 3) Diizlergamu deneme alaninda yaga bagh olarak birey
zeyi kalitim derecelerinde énemli bir degisiklik gdzlenmemistir Ornegin boy
20 133) ve ¢ap (h*=0 148) i¢in tahmin edilen kalitim dereceleri 17 yasta yine
fé: diizeyde bulunmustur. Ancak 17 vyasta aile dizeyindeki kalitim dereceleri
‘yastaki degerlere gore biraz diguk bulunmugtur (Cizelge 3.3 4) Govde
simu i¢in tahmin edilen birey diizeyinde kalitim derecesi (h*=0 182) diger
f_akt,erlere gore daha yiksek bulunmugtur.

Diizlergami denemesindeki 60 ailenin bir 1slah populasyonu oldugu
arsayilmig ve bu populasyondan farkli oranlarda ustin aileler segilmigtir
ééaplanan teorik genetik kazang oranlars 13 yas igin Cizelge 3.3 5°da, 17 vas

¢in Cizelge 3 3 6’de verilmigtit.

izelge 3.3.5 Diiziercami deneme alaninda boy, ¢ap, hacim ve gévde formu
' karakterleri igin 13 yagta tahmin edilen genetik kazang

_ BOY (cm) CAP (mm) HACIM (dm’)
0% i*  Mutlak %  Mutlak %  Mutlk %
2310 477 83 107 162 46 274

10060 1472 300 52 68 102 20 173
15/60 1252 257 45 59 87 25 148
30/60 0.788 162 28 36 55 15 83

Seleksiyon orant,
Seleksiyon yogunlugu

Denemenin 13 vyaginda en hizh buyiyen ailenin segilmest durumunda boy
rakteri igin % 8 3 (47 7 cm) ek genetik kazang saglanacaktir Denemedeki 60
_ileden en fazla boy yapan itk 10 ailenin seleksiyonu halinde genetik kazang %5 2
'k'adar olmaktadir Segilen aile sayisi arttik¢a genetik kazang da diismektedir
Cizelge 3 3 5). Aym seleksiyon yogunluklan uygulandifinda 17 yastaki genetik
azang oranlarn daha dﬁsﬁk cikmaktadir (Cizelge 3 3 6) Yags ilerledikge boy igin
genetik kazangta % 0 8 ile % 0.3 kadar bir digme gozlenmistiz
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'izelge 336 Diizlergam1 deneme alaninda 17 yasta boy, ¢ap, hacim ve
govde formu karakterleri igin tahmin edilen genetik kazang

o BOY (cm) CAP (cm) HACIM (dm’) GF
gox i Mutlak %  Mutlak %  Mutlak % Mutlak %

160 2319 60 75 119 119 80 200 048 115
10/60 1472 38 47 075 751 50 126 030 73
_"1'.5/60 1252 32 40 0.64 6.52 43 108 026 6.2
30/60 0788 20 25 040 4.05 27 68 016 39

*g O Seleksiyon orant

Seleksiyon yogunlugu
27 +
22 |
g
o
N
BT T -
X e —
g e -7 HCM13
7} _ ‘ ———
c , - _
g1t -7 IR " |zemHomt7
- - e "
[ - - /a--—-—-—-—*-"""-— ”/ R
- - e ____._----—--—-/ eectlam
7 # " _’____-___._.—-—-—-‘" ._.::_—-' i
" o gemiIEeTT i
l__,.__..--—-——' _.-‘::ﬁ:::::::::: ---- i !
o 42FT7 0 f { — .
0788 1.252 1472 : 2318 ‘

Seteksivon yojuniudu (i) i

Sekil 3 3.2 Duzlercami denemesinde boy, ¢ap ve hacim igin 13 ve 17 yaginda
tahmin edilen genetik kazang

_ Her iki yasta ¢ap karakteri igin belirlenen genetik kazang oranlan boy
karakterine gore daha yiksek bulunmugstur En kalin gapli ailenin se¢imi ile, 13
: yasta deneme ortalamasina gore % 162 (10.7 mm) daha fazla ek kazang
| saglanabilecektir  Boy karakteri igin gozlendigi gibi, vas ilerledikce ¢ap i¢in
beklenen kazangta da azalma sézkonusudur Ornegin i=2.319 seleksiyon

‘yogunlugu i¢in genetik kazanctaki azalma % 4 3 kadardir.
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puzlergams denemesinde gozlem yapilan yillarda en fazla genetik kazang
m @n bulunmustur. Hacim bakimindan en fazla artim yapan (i=2.319) ailenin

eksiyonu ile 13 ve 17 yaslarda sirasiyla % 27 4 ve % 20 0 ek genetik kazang

. dilebilecektir (Sekil 33 2)
jguyumeye iliskin karakterler igin 17. yastaki genetik kazang oranlarinin 13.
gore daha dusik g¢ikmasi, aile kalitm detecelerinin  azalmasindan
ynaklanmls olabilir. Ornegin, boy igin aile kalitim derecesi 13. yasta h’=0 503

n17 yasta h%=0.452"ye digmistir

Kepez deneme alaninda oldugu gibi, hacim karakterinin kalitim derecesi boy

ap ile aym diizeyde olmasina kargilik, bu karakter igin daha yitksek genetik

.aza_ng tahmin edilmistir Bu farkhilik, yine hacim igin aile diizeyinde gdzlenen

ks_'ek fenotipik cesitlilikten ortaya ¢ikmaktadir

Govde formu igin hesaplanan genetik kazang, en iyi ailenin segilmesi
2319) durumunda % 11 5, en diizgin govdeli ilk 10 ailenin segimi (i=1472)
alinde % 73 diizeyinde olmaktadir (Cizelge 3.3 6) Govde formu igin
opulasyon diizeyinde seleksiyon ile birlikte, aileler arasi seleksiyonun onemli
uzeyde sonug verebilecegi gozlenmektedir. Ancak populasyonlar arast yuksek
iizeydeki genetik ¢esitlilik gozonune alinarak govde formunun 1slahinda,

opulasyon diizeyinde seleksiyonun daha etkili olacagt soyleneblhr

3 3.2.2 Dallanma karakterleri

Dallanma ve tepe karakterleri igin gdzlenen varyans bilesenleri {mutlak deger
ve oransal olarak), birey diizeyindeki fenotipik varyasyon katsayilar Cizelge
'--.3.3"7’de, birey ve aile kalitim dereceleri, genetik ve aile fenotipik varyasyon
katsayilart ise Cizelge 3 3.8°de verilmigtit Ayrica her karakter igin aileler arasi
“ve aile i¢i kombine seleksiyon uygulanmigtir Buna gore 60 aileden dnce en iyi 10
ailenin  seleksiyonu ile (seleksiyon yogunlugu i;=147) aileler arast genetik
.kazang (A1) hesaplanmugtir. Segilen bu on ailenin her birinden en iyi iki birey
-' secilerek (i;=1.27) aile igi genetik kazang (A;) bulunmugtur (Ayrmtilar igin
Bakiniz EK-5). Genetik kazang oranla yine Cizelge 3 3 8'de verilmigtis
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0337 Dallanma ve tepe formu karakterlerine ait varyans bilesenleri
' ve varyans bilegenlerinin toplam varyansa’ gére oransal dagilim

o2, e o’ cv,>
2 Mutlak % Mutlak % Mutlak %
37729 17 131029 59 2045428 924 388
53061 59 39903 45 80.0876 896 160
6.6538 7.4 91424 102 741341 824 169
002835 82 003351 97 028469 821  18.9
1.0177 79 1 1556 20 107416 831 322
156 180 6.0 177477 68 2263 838 872 260
0.6530 1.5 2.2406 50 417208 935 139.5
TTTles16 71 SI173 30 1520775 899 279
00001762 43 00000102 03 00039269 954 7.9
178 03 41 117 69 29 393482 930 28.6
0002275 17.7 00 00 0010569 823 202
26887.9 3.2 246906 3.0 7841118 938 521

Toplam varyans : 01°=0p +0gp) +0e"
Karakter kisaltmalarinin agiklanmast i¢in Cizelge 3.2 17e bakiniz.
Populasyonlardan kaynaklanan genetik varyans,
Populasyon igi ailelerden kaynaklanan genetik varyans,
Aile i¢i (hata) varyansi

" Birey diizeyindeki fenotipik varyasyon katsayilari

CVu = (,/g;m + gj/?)loo
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Zeige 338

dereceleri, varyasyon katsayilan ve genetik kazang oranlari

T
i

Dallanma ve tepe formu karakterleri igin tahmin edilen kalitim

- Csr?
CSA

- Genetik Kazang

carakter' % SE” RaSE?  CV,Y CVa” A" %A® A %A
0181+ 095 0362+ 196 16.5 158 103 8.6 6.5 140

0 142+ 099 0 280+.196 6.0 66 167 29 1.01 47
0329+ 125 0491% 203 9.7 30 317 59 227 101
0316+.114 0511+ 192 106 86 019 64 014 109
0201+ 112 0486+192 174 144 11 102 076 174
07218+ 101 0409+ 195 121 109 1265 66 828 110
0.153+.091 0323+ 193 546 555 128 270 079 436

o osss 08y 0a30s200 87 105 1668 37 96 59

0.008% 067 0.023x 20 07 27 00008 0.1 0.0 01

0087+ 081 0210£ 197 8 4 106 767 3.4 435 54

- - 00 68 - - - -
6092+ 082 0218+ 198 158 195 1132 6.‘6. 645 103

D Karakter kisaltmalarimn agihmi igin Cizelge 3 2 1’e bakimz.
2 CSlIigin genetik varyans olmadigindan, kalitim dereceleri ve genetik kazang

3)
4)

hesaplanmamistir
h%+SE=Birey diizeyinde kalitim ve standart hatas:
h2+SE=Aile kalitim derecesi ve standart hatast

) Genetik varyasyon katsayist (CV,), Bolim 2.2°de verilen (E. 6) gdre

hesaplanmigtic

C Vg, =Aile fenotipik varyasyon katsayist V. - [{ {O_ P % } /?] oo

A=Aileler arast seleksiyon (10/60) ile elde edilen genetik kazang (mutlak deger),
9%5A,=Aileler arast seleksiyon ile elde edilen genetik kazang (%)

Ay=Aile i¢i seleksiyon (2/10) ile elde edilen genetik kazang (Mutlak)

%A =Aileler arast seleksiyona ek olarak, aile i¢i seleksiyon yapilinca elde edilen
toplam genetik kazang (%)
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Zﬂgam dogal populasyonlari arasinda dallanma karakterleri bakimidan

enen cesililigin %15 (NTB) ile %8 2’si (NGC) populasyonlar arast genetik
jardan ortaya ¢tkmaktadir (Cizelge 3 3 7). Aileler arasi genetik farklardan
4 ¢ilkan varyans orant ise %45 (BA6) ile %102 (BAT) arasinda
:.mektedir. Dal karakterleri igin, birey (CV,) ve aile (CVy,) dizeyinde en

12 fenotipik gesitlilik kalin dal sayisi igin, en az fenotipik cesitlilik dal agilani

_té.hmin edilmigtir (Cizelge 3 3.7 ve Cizelge 3.3 8).

Dal karakterleri igin yitksek diizeydeki aileler arasi genetik cegitlilik,
ndisini, birey ve aile diizeyindeki kalitim derecelerinin yitksek olmas: ile de
gostérmektedlr Dallanma karakterlerine ait birey diizeyindeki kalitim dereceleri
0 142 (BAG) ile h; 2=0 329 (BA7) arasinda, aile diizeyindeki katilim dereceleri
e h=0 280 (BAG) ile h=0 511 (NGC) arasinda degismektedir (Cizelge 3 3 8)

Aynt aBag iizerinde bulunan iki ana dal bogumundaki dal agilan igin

varyansm dagiiim: ve kalitim dereceleri farkli bulunmustur Altiner yastaki dal

b’ogumu agisinin  kalitimu (h%=0 14) orta diizeyde jiken, yedinci yastakl dal
bogumu agisinin kahtim (h*=0 33) yuksek grkmugtir Altinct yastaki dal agist igin

gﬁzienen f'enotipik cesitliligin ve aile kahitim derecesinin diisikliigi nedeniyle,

senetik kazang da (%4 7) diguk bulunmustur (Cizelge 3 3 8).

13.3.2.3 Tepe formu karakterleri

Tepe formu karakterlerinin populasyon kaynakli varyans oranlarn % 3 2
(CSA) ile % 17.7 (CSI) arasinda, aile kaynaklt varyans oranlart % 0.0 (CSI) ile
% 30 (CRL ve CSA) arasinda degismektedir (Cizelge 33.7) Dallanma
karakterlerinin aksine, tepe formu karakterlerinde populasyon kaynaklt varyans
oranlari, aile kaynakli varyans oranlarina gore daha yiksektir Ornegin tepe
formu sekil indeksi (CSI) igin varyansin % 17.7 gibi onemli bir oram

populasyonlar arast genetik farkl
arasinda genetik cegitlilik gozlenmemistir  Govde duzginliginde oldugu gibi,

109

ardan ortaya ¢ikarken, bu karakter igin aileler




mu gekil indeksi (CSD) icin populasyon diizeyinde yapilacak bir
n. ile onemli dizeyde iyilestirme saglanabilecektir.

epe formu karakterleri igin tahmin edilen kalitim dereceleri, aileler arasi
: 'e$1thhge paralel bir sekilde, dastktiirler (Cizelge 3 3.8) Birey kalitun
. s h 2-0 008 (RCL) ile h’=0 098 (CRL) arasinda degigirken, aile kalitim
ori kismen daha yitksek, hf#=0 023 (RCL) ile h=0230 (CRL) arasinda
mektedu (Cizelge 33 8) Bu Qahsmada elde edilen birey ve aile diizeyi

m derecelerine gore, tepe formu karakterlerinin birey ve aile diizeyindeki

cksiyona tepkisi disiik grkmugtir (Cizelge 3.3.8, son siitun)

‘Biik deneme alani

Biik deneme alaminda 18 vyasta gozlenen varyanslar, fenotipik ve genetik
metr’eler Cizelge 3.3 9'de verilmistir. Biytimeye iligkin boy, ¢ap ve hacim
akterler icin gozlenen varyansin énemli bir oram populasyonlar arast genetik
kiérdan ortaya cikmistir Populasyon dizeyindeki bu oranlar, birbirine yakin
zeyde % 7.6- % 9 0 arasinda degismektedir. Bu karakterler igin aileler arasi
enetik farklardan ortaya ¢ikan varyans oranlant % 2.9 --%- 1 5 dizeyinde,
oplﬂasyon dizeyindeki oranlara gore daha dugukitt (Cizelge 33.9) Bik
cﬁéme alaninda biryiimeye iliskin karakterler i¢in gézlenen cesitliligin %87 8 ile
088 8 gibi onemli bir oran aile ici farkliliklardan kaynaklanmaktadix

.. Govde formu agisindan varyansin dnemli bir bolimi (%24.9) populasyonlar
aras1 genetik farklardan ortaya cikmaktadir Bu karakter igin aileler aras1 genetik
fgirklardan ortaya gikan varyans oram ise (%0 3) oldukga diistiktur Govde formu
karakteri icin gdzlenen varyans oranlari, diger deneme alanlar igin tahmin edilen
ranlar ile paralellik i¢indedir

Biik denemesinde galigtlan karakterler arasinda en yiksek genetik gesitliligi
hacim (CV,=158), en az genetik gesitliligi govde formu karakteri (CV,=1 9)
gostermistir  (Cizelge 3.3.9) Genetik varyasyon katsayisi, farkli birimlerle
dlgiilen karakterlerdeki genetik varyans: kargilagtima agisindan bir kriterdir.

- Ancak genetik varyasyon katsayisumn yuksek olmasi, kalitim derecesinin de
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o Bik deneme alaninda 18 yasta incelenen karakterlere ait
yaryans bilesenleti, varyans bileg,enle'rinin toplam _Varyansal.1 gore
“orani (parantez iginde), bazi genetik ve fenotipik parametreler

o BOY CAP HACIM GF*
0.0 00 00 000002026
(0.0) (0.0) (0.0) (0.01)
104323 42498 6918187  0.039837
(9.0) (7.6) (8.6) (24.9)
351579 319496 107437877 000057163
(0.3) (0.6) (1.3) (0.4)
333 40 8.5268 1363852 000038067
(2.9) (1.5 .7 (0.3)
00 8208928 00 00
- 0.0) (1.5) (0.0) (0.0)
1015062 4969559 70 80934 ~ 01191218
(87.8) (88.8) (88.3) (74.5)
1144 8 509 7.03 0.01
10484 513 7 72.26 . 0.1
22 48 33 61 66 36 18 61
743 10 58 20.70 544
69 75 158 1.9 i
0095018 0050+ 010 0057011 = 0010£002 ]
0291+ 170 0167+195 0194191 0038 184 g
455.4 67 44 1281 1828 3
760 762 760 760

Klsaltmalar igin Cizelge 33.1 ve Cizelge 3.3.4’a bakumz,
) Toplam varyans = oPrt ot O Ret O EEYT S rEpF O
- Govde formu icin karekok doniigiimli degerler kullantlmustir
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yitksek olmasini gerektirmemektedit Ornegin hacim genetik varyasyon
atsayist (CVg=15 &), boy genetik varyasyon katsayisiin (CV,=6. ) yaklagik ui¢
. iken, iki karakterin kalitim derecesi (h% = 0 29) daha Yiksek : bulunmusgtur,

~ Bik deneme alapinda boy (h% =0 095), ¢ap (k% =0 05), hacim (h% =0.057) ve
'g‘évde dizginlugi (% =001) igin tahmin edilen kalitim dereceleri disiik
pulunmustur  Aile diizeyindeki kalitim dereceleri ise 0.167 (gap) ile 0 291 (boy)

kat1

rasinda degismekte ve yine dusuk diizeydedir Bitk deneme alaminda kalitim
oranlanimun disik ¢tkmasi, bu karakterler igin tahmin edilen genetik kazang
_oranlarﬁa da yansmmstu (Cizelge 22 10) Kalitimin diger denemelere gore daha
dusik gikmasinin nedeni kahitim tahmininde kullanilan fenotipik varyanslann
':.yﬁksekligi ite aciklanabilir. Ornedin Biik deneme alaninda boy karakterine ait
birey diizeyindeki fenotipik varyasyon katsayist (CV,=22 48) genetik varyasyon
katsayisinin (CV,=69) yaklagik tig kat1 iken, Kepez ‘deneme alaninda boy
karakterine ait bu iki parametre (CVu=10 32, CVg=47) arasindaki fark ¢ok daha
kiiguktir

Bik deneme alaninda boy ve cap karakterleri i¢in tahmin edilen genetik
kazang oranlart % 48 ile % 12 arasinda degismektedir. Bu oranlar Kepez
‘denemesi icin hesaplanan oranlara yakin duzeydedir, ancak Diizlercami
‘denemesine gore dusiktir Biik deneme alaninda genetik kazancin en fazla
oldugu karakter, diger deneme alanlarinda oldugu gibi hacim karakteridir
(Cizelge 3 3 10, Sekil 3 3 3) Ancak hacim igin bulunan genetik kazang oraniart

Kepez ve Diizlergam: denemelerine gore diguktis
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©.33.10 Bik deneme alanmnda farkli seleksiyon oranlart igin tahmin

= .g'e edilen genetik kazang
BOY (cm) CAP (cm)  HACTM (dm3) GF
ok i* Mutlak %% Mutlak 2% Mutlak % = Mutlak® %
2319 23 50 27 41 118 02 6280 048
60 1472 14 31 17 26 074 58 3959 030
6o 1252 12 2.7 15 22 064 S50 3385 0.26
G0 0788 g 17 09 14 040 31 2136 0I6 f

Seleksiyon oran,

Seleksiyon yoguniugu
- Mutlak degerler ¢ok kiigiik oldugu igin gizelgede 1000 ile carpilmis
egerler verilmistir

T.- BOY
—— GAP
—a— HCM

Genetik Kazang (%)
OO - N koo~ ®®©O
\ \ |
;
\
.
\\l
L
S

788 1.252 1472 2319 |
Seleksiyon Yoguniugu (i)

ekil 33 3 Bik deneme alaninda boy, ¢ap ve hacim igin cesithi seleksiyon
yoguniuklari gére tahmin edilen genetik kazang oranlann Govde formu
icin elde edilen genetik kazang % 1’den az oldugu i¢in sekilde yer
verilmemistir



_Yenicedere deneme alan:

Yenicedere deneme alamnda caligilan karakterler igin tahmin edilen varyans
llesenleri mutlak deger ve toplam varyansa gore oran olarak, varyans bilegenleri
-unamlarak elde edilen genetik ve fenotipik parametreler Cizelge 3.3.11°de

erilmigtir.

Boy i¢in, toplam varyansin % 5 2°si populasyonlar arasi, % 2.9'u ise
pulasyon ici aileler arasi genetik fatklardan dogmaktadir. Aile igi varyans
.. snotipik varyansi % 91 2’sini olusmustur Cap i¢in populasyon diizeyindeki
g'ryans orant (%1 3), populasyon ici aileler arasi bilegene (%2 4) gore difer

deﬁeme alanlarinin aksine daha digtkttr Hacim icin tahmin edilen varyans

ar dizeyinde % 2 &, aileler duzeyinde % 4.97°dir Cap ve

ac1m icin aile igi varyans oranlart sirastyla % 9.5 ve %959 dir Yenicedere

me alaninda buyiimeye iligkin karakterler icin tahmin edilen aile igi varyans
oranlart Kepez, Duzlergami ve Bk denemeleri igin bulunan aile i¢i varyans
oranlarl ile karsilagtirildiginda daha yitksektir

Ote yandan, govde formu karakteri icin toplam varyansin, populasyon, aile,
le igi ve etkilegimler ar asindaki oransal dagihm, diger deneme alanlar ile uyum
191ndedn Bu deneme alaninda toplam varyansin % 295 gibi énemli bolumi
populasyonlar aras1 genetik farklardan ortaya ciknustir (Cizelge 3 3.11) Aileler

arasi varyans oram % 4 diizeyindedir.
Venicedere deneme alaninda en fazla genetik cesitlilik hacim icin (% 16.5)

'Vé' daha sonra da govde formu (% 13 2) igin gozlenmigtir Boy ve ¢ap’in genetik
'valyasyon katsayilar birbirine yakin olup, sirastyla % 7.5 ve 9 1 dizeyindedir.

~ Yenicedere deneme alaninda ¢ahgilan karakterler igin birey diizeyindeki
Kalitim dereceleri h?=0.057 (Hacim) ile h®>=0 093 (boy) arasinda degismektediz
_:(CIZCIgG 33 11). Boy, ¢ap ve hacim icin tahmin edilen kahtim oranlari
Dizlercam: ve Kepez denemeleri icin elde edilen kaliim degerlerine gore digik,
Biik denemesi degerleri ile benzerdir Godvde formunun birey diizeyindeki kalitim

“derecesi (h*; =0162), biiylimeye iliskin karakterlerin aksine orta diizeydedir.
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'ge"3- 311 Yenicedere deneme alaninda 18. yasta incelenen karakterlere
ait varyans bilesenleri, varyans bilesenlerinin toplam varyansal gore
orani (parantez iginde), bazi genetik ve fenotipik parametreler

etre” BOY CAP HACIM GF
2 283.448 82127614 1.18444  0.5064607
(5.2) (1.3) (2.4) (29.5)

3 159254 14 749698 0.897977 006801079

-- 2.9) (2.4) (1.9) (4.0)
F(P) 23615 11472144 08622908 00164957

| (0.4) (1.8) (1.8) (1.9)
4949 157 59257996 45651386 11289345

(91.4) (94.5) (93.9) (65.6)

375 875 43572 3.111 0121

__ 5132.03 618 80 47 41 121
( vﬂ - 432 293 221 71
| 67 91 178 102
Vi 75 91 165 132
ﬁiSE 0093+018 0072+014 0057+011 0168%031
£ESE 0424+ 189 0339+ 189 0289+ 188 0561+ 190
455 4 674 12 8 3.49

1429 1429 1429 1429
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Kisaltmalarin acilimt igin Cizelge 3.3.17¢ bakimz
Toplar’n var‘yans:ozp+ Ozy(p)‘i‘ GZRF(pﬁ' O'ze
Cizelge 2 2 2’teki ANOVA modelinde olupta bu ¢izelgede verilmeyen
*varyasyon kaynaklari igin sifir veya eksi varyans hesaplanmigtir



Caligilan dort karakter igin tahmin edilen aile dizeyi kalitim dereceleri (%)
orta duzeyde yitksektit  Aile diizeyinde yapilabilecek bir seleksiyonla bu
arakterler igin snemli oranda genetik kazang elde edilebilecektir Yenicedere
&éneme alaninda dort farkli seleksiyon yogunluu i¢in hesaplanan genetik

azang, mutlak deger ve yiizde olarak Cizelge 3.3.12°te, gorsel kargilagtiima

a'fnaclyia Sekil 3 3.5 *de verilmigtir,

Cizelge 3.3 12 Yenicedere deneme alanmda farkli seleksiyon yogunluklaii igin
: tahmin edilen genetik kazang

BOY (cm) CAP (mm) HACIM (dm3) GF
sO* i*  Mutlak %  Mulak %  Mudek % Mutlak %
760 2319 187 65 51 70 12 118 0.45 131
10/60 1472 119 41 32 44 07 74 028 82
15/60 1252 102 35 28 3.8 06 63 024 7.0
30/60 0788 64 22 17 24 04 40 015 44

#*S. 0. Seleksiyon orani,
Seleksiyon yogunlugu

Genetik Kazang (%)

0.788 1252 1472 2218
Seleksiyon Yoguniugu (i)

Sekil 33 4 Yenicedere deneme alaninda, farkli seleksiyon yogunluklarina gore
: boy, cap, hacim ve govde formu icin tahmin edilen genetik kazang

oranlari
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yenicedere deneme alaninda dort karakter igin ayni seleksiyon yogunluklari
uygulandlgmda (i=2 319, 1472, 1.252 ve 0.788) en fazla genetik kazang govde
srmu igin bulunmustur (Cizelge 3 3.12) Govde formu igin nispeten yitksek aile
':;ilt1m derecesi genetik kazang oranina da yansﬁmg‘ur Boy ve cap ig¢in tahmin
.i..len genetik kazan¢ oranlari da tatmin edici dizeyde ve difer deneme
anlarina gore yiksektit Ornegin i=1 472 seleksiyon yogunluguna gore Kepez deneme
aninda boy igin %031, Yenicedere deneme alaninda %4 1 genetik kazang tahmin
d.l.lmisti;‘.

Sekil 3 3 4 ’ten de gorilecegi uzere seleksivon yogunlugu arttikga genetik
kaiang da artmaktadir Seleksiyon yogunlugunun artmasi ile gévde formu ile boy
;reya cap arasindaki genetik kazang fark: da artmaktadir. Ornegin i=0 788 i¢in
gd{rde formu ve boy i¢in bulunan genetik kazang oranlari arasindaki fark % 2 2
1kén, i=2 319 icin aradaki fark % 6 6’ya ¢ikmaktadir

Yenicedere deneme alaminda boy ve ¢ap igin daha dusitk aile kalhitim
derecelerine karsilik, Kepez denemesine gore daha fazla genetik kazang tahmin
Imistir iki deneme arasindaki genetik kazang farki, Yenicedere denemesindeki

aile fenotipik varyanslaninimn Kepez denemesine gore daha biyik olmasindan

'éynaklanrnaktadlr\ Omnegin  Yenicedere deneme alanminda aile fenotipik
varyasyon katsayist CVn=06.70 iken, Kepez deneme alaninda bu oran (CVi=3 3)

Yenicedere deneme alanindakinin yarist kadardir

.3.5. Deneme alanlarinm ortak analizi

Deneme alanlarinin or"‘tak degerlendirilmesinde genetik parametrelerin hesabi
icin Bolim 2 2°deki ANOVA modeli kullamimigtir (Cizelge 2 2.3). Varyanslar,
modeldeki EMS esitliklerine gore bilegenlerine ayrilmig, her bir bilegenin toplam
Varyansa gore oramt Cizelge 3.3 13’da verilmistir  Varyans bilesenleri
kullamlarak elde edilen genetik ve fenotipik parametreler yine aym gizelgede
sunulmugtur. Daha kolay kargilagtuma amaciyla, her bir deneme alant ve
:denernelerin ortak analizi i¢in tahmin edilen kalitim dereceleri, Cizelge 3.3 14°de

verilmisgtir.
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Boy karakteri igin varyansm % 1 2°si populasyon arasi genetik f’arklé.rdan, %
;i1 ise populasyon i¢i aileler arast genetik farkliliklardan dogmustur Bu

akter igin varyansin % 743 gibi Snemli bir bolimi, deneme alanlan

sandaki gevresel farklardan ortaya ¢ikmugtir. Ote yandan, boy karakteri kadar
.imasa da, ¢ap (% 21 8) ve hacim (% 40.5) i¢in gozlenen gesitliligin yine énemli
wir nedeni gevreseldir Diger bir deyimle deneme alanlari arasindaki yagig miktars
Vé.gekli, sicaklik, erken ve ge¢ donlar ve toprak ozellikleri, buyumeye iligkin
_a¥akterlerde gbzlenen gesitliligin en onemli nedenidir Bu oranlara gére, boy
kéfakterinin, cap’a gore cevreden daha fazla etkilendigi sOylenebilir Cap ve
hﬁéim icin populasyonlar arast genetik farklardan ortaya g¢ikan varyans oranlan
s‘1f351y1a % 3. 0 ve % 1.5 dizeyindedir. Bu iki karakter i¢in aile kaynakli varyans
orﬁnlar‘l daha digiik (% 1 4 ve % 0 4) bulunmustur

Deneme alanlarinin ortak analizinde populasyonx deneme alani, ailex deneme
gl'énl etkilesim varyanslari genel olarak ylUksek bulunmustur Populasyon x
dé’neme alani etkilesim varyans oranlart % 0.5 (boy) ile % 2 2 (¢ap ve hacim)
arasmnda degismektedir Cap ve hacim igin populasyon x deneme alam etkilesim
varyanslari, populasyon kaynakli varyanstan daha yilksektir Bu etkilegimler her
bi_r denemenin analizi i¢in uygulanan dogrusal modelde (Bolim 2 2, Cizelge 2 2.2
yer almadifindan, her bir deneme alani i¢in ayrt ayri tahmin edilen kahtim
defcceleri, gercek degerlerinden daha fazla (biased) bulunmus olabilir

" Govde formu, varyansm dagihnu bakimindan diger tig karakterden farkli bir
_durum sergilemektedir. Her bir deneme alanimn bagimsiz analizinde oldugu gibi,
deneme alanlarinin ortak analizinde de govde formu icin populasyon diizeyindeki
‘varyans orant oldukga viiksek (%30) bulunmustur (Cizelge 3.3.13) Bu bulgular,
éﬁvde formu karakterinin, biyumeye iligkin karakterlere gére ¢evresel sartiardan
. daha az etkilenmektedir. Deneme alanlarinda bu karakter icin gézledigimiz
§e§it1iligin onemli bir nedeni populasyonlar arasindaki genetik farklardir Bu
dur"umda, kiztlgamda govde formunu islah etmek, diZer karakterlere gore daha
kolay ve ekonomik olacaktir.

Caligilan karakterleri genetik ve fenotipik cesitlilik bakimindan kargilagtirmak
~amaciyla varyasyon katsayiari {CV,, CVi) hesaplanmistir (Cizelge 3 3 13)
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:i?elge 331

3

Deneme alanlarinin ortak analizi ile elde edilen varyans
bilesenleri, varyans bilesenlerin toplam varyansa' oran: (parantez
icinde) ve bazi genetik-fenotipik parametreler

*
Parametre

hi%+3E
h/A+SE

BOY CAP HACIM GF
46821 193.2696 1704352 0 1087419
(74.3) (21.8) (40.5) (4.9)
734.011 26 5795 6 46464 06702955

G %)) (3.0) (1.5) (30.0)
300 803 191707 9229069 00088277
(0.5) (2.2) (2.2) (0.4)
175.932 12 6858 186101  0.0497386
(0.3) (L.4) (0.4) (2.2)

619 287 183624 9233375 00124505
(1.0) (2.1) (2.2) (0.6)
143605 6141168 2241413 13808177
(22.8) (69.5) (53.2) (61.9)
518 373 25.094 7.087 0070
15155 7 645 16 235.24 144
23 4 33.0 80 3 32.4

433 6 51 13 94 712
437 801 12 37 10 41
0041£.008 0058+ 011 0024x005 0096+ 018
0417+.264 0517+ 196 0272£207  0.694+ 193
526 77 19.1 371

5021 5021 5021 5012
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Deneme alanlari arasindaki farkhliklardan ortaya gikan varyans

Deneme alami x populasyon etkilesimi varyanst

Deneme alani x aile etkilegimi varyansi

Diger kisaltmalar i¢in Cizelge 3.1 1’e bakiniz

Cizelge 2.2 3’teki 3 ANOVA modelinde olupta ¢izelgede yer almayan
varyasyon kaynaklari igin sifir yada eksi varyans elde edilmistir

Toplam varyans =g+ 0"p +0%5p+0%5 (p) +0% sz () + T2

"
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Ortak degerlendirme sonucunda boy igin elde edilen genetik varyasyon katsayisi
(CVg=437) her bir deneme alanina gore daha digik bulunmugtur Bu deger
Kepez'de %4 .54, Diizlercami’nda %11 8 ve Yenicedere denemesinde %75
pulunmustur (Cizelge 3.36 ve 3 39) Ortak degerlendirmede genetik cesitliligin
en fazla oldugu karakter % 12 37 ile hacim’dir. Her bir deneme alaninin bagimsiz
degerlendirilmesinde oldugu gibi, ¢ap karakterinde gozlenen genetik c¢esitlilik,

boy karakterine gore daha yitksektir

Cizelge 3 3.14  Her bir deneme alaninin ayr1 analizi ve denemelerin ortak
analizinde boy, ¢ap, hacim ve gdvde formu igin elde edilen
birey ve aile diizeyindeki kalitim dereceleri ve standart hatalar1

b-Birey kalitim dereceleri

Deneme alan1  Yasg BOY CAP HACIM GF
Kepez 18 0194+ 036 0201+.037 0181+ 034 0091017
Diizlergami 13 0.105+020 0139+ 026 0109+ 020 b
Diizlergami 17  0.133+£025 0148+ 027 0112021 0182+ 034
Biik 18 0095+ 018 0050+ 010 0057+ 011 0.010+.002
Yenicedere 18 0093+ 018 0072+ 014 0057+ 011 0168+.031
Ortalema 0120 o118 oloz 0113
Ortak analiz 0.041+.008 0058+ 011 0024+ 005 0096+ 018
a-Aile kalitim dereceleri
Deneme alam  Yag BOY CAP HACIM GF
Kepez 18 0631+ 19 0656+ 19  0609£19 0473+19
Diizlergami 13 0503+ 19 057619  0512+£.18 b
Diizlergami 17 0452419 0479+ 19  0404£19 0506+.20
Biik 18 0291+ 17 0.167+20  0194£19 0038+18
Yenicedere 18 0424+ 19  0339+19 0289+ 19 0561419
“Ortalama 046 044 < 040 039
Ortak analiz 0417+ 26 0517+ 196 0272+ 207 0694+.193

b
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Govde formu Diizlergami deneme alaninda 13 yasta gdzienmemistir




Deneme alanlarinin ortak analizinde boy (h21=0.417), cap (h2f=0_517) ve
\'rd.e formu (h%*=0 694) i¢in tahmin edilen aile diizeyindeki kalitim dereceleri
; diizeyde yiiksek bulunmusgtur Hacim kahtim derecesi harig, ortak analiz
jnucu elde edilen aile kalitim dereceleri, deneme alanlarinin ortalama kalitim
e;ecelerme paralellik goéstermektedir (Cizelge 3 3.14). Hacim igin kalitim
acesi (N=0.272) dusuktir ve yiksek standart hata nedeniyle gitvenirlilik
uz"eyi diisiktir Ancak uygulamada hacim yerine genellikle dogrudan 6lgiilebilen
veya ¢ap gibi karakterler iizerinde seleksiyon yapilmaktadir. Aile kahtim

0y

erecelermln birey kalitim derecelerine gore daha yiiksek olmasi, kizilgamda aile

eleks1yonu ile daha fazla genetik kazang saglanabilecegini gostermektedir
Cizelge 3.3 15).

* Ortak analiz sonucu boy igin tahmin edilen birey kalitim derecesi (h;*=0.04),

bir deneme alam igin bulunan kalitim derecelerine gore daha diigik diizeydedir
zelge 3.3 14) Her bir deneme alamnda gap igin elde edilen kalxtlm dereceleri ise
=0 201-0.05 arasinda degismektedir (Cizelge 3 3.14). Deneme alanlarimn ortak
nalizinde cap icin (0.058) elde edilen kalitim derecesi yukanda verilen siurlar iginde

asina ragmen dugliktiir.

-iz’élge 3315 Deneme alanlarinin ortak analizi igin farkl seleksiyon
yogunluklart i¢in tahmin edilen genetik kazang

BOY (cm) CAP (mm) HACIM (dm3) GF
$0* i  Mutlak %  Mutlak %  Mutlak %  Mutlak %
_ 2319 177 34 58 7.6 16 84 043 116
.'-'1'6/60 1.472 112 2.1 37 48 10 53 027 7.3
5/60 1252 96 18 32 41 09 45 023 63
0/60 0.788 6.0 12 20 27 06 29 0.15 39

°":‘-S'‘O=Sele]s:si:yon orani, i=Seleksiyon yogunluklari

Deneme alanlarinin ortak analizi ile elde edilen kalitim dereceleri ve fenotipik

varyanslar kullamilarak gesitli seleksiyon yogunluklart igin genetik kazang tahmin
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dilmistit (Cizelge 3.3.15). Genetik kazang oranlari gorsel kargilagtirma amaciyla
grica Sekil 33 5°de verilmigtit Boy ve ¢ap igin tahmin edilen genetik kazang
anlari genel olarak her deneme icin bulunan degerler ile paraleldir. Ancak hacim
enctik kazang oranlari, aile fenotipik varyanst ve kalitim derecesinin kiigukligu

odeniyle diger deneme alanlarina gore distk bulunmusgtur

Gehetlk Kazang (%)

0.788 1252 1472 2319
Seleksiyon Yoguniugu (i)

Sekil 3.3.5. Deneme alanlarinin ortak analizi sonucu boy, ¢ap, hacim ve govde
' diizginliigi icin tahmin edilen genetik kazang oranlar1

Genetik Kazang(%)

o N AR T @

—

Kepez Dizlergami Bilik Yenicedere
Deneme Alanlan

Sekil 3 3 6 Her bir deneme alaninda en fazla hacim yapan ilk 10 ailenin
segilmesi halinde (10/60 seleksiyon oranina gote, i=1 472) hacim
igin tahmin edilen genetik kazang oranlari




Genetik ve Fenotipik Korelasyonlar

1 Boy, cap ve givde diizgiinliigii karakterleri arasmdaki korelasyonlar

f{er bir deneme alaninda ve ayrica deneme alanlarimin tophu degerlendirilmesinde
v, .gap, hacim ve govde diizgiinlifi arasinda fenotipik ve genetik korelasyonlat
shmin edilmis (Cizelge 3.4 1).

Boy ile ¢ap arasinda genel olarak yuksek ve pozitif genetik korelasyonlar

Jlenmistir (Cizelge 3 4.1) Iki karakter arasindaki genetik korelasyonlar deneme
;3:. .iarma gore 1,=0.17 (Biik) ile 1,=0.92 (Kepez) arasinda degigmektedir Fenotipik
orelasyonlar yine pozitif ve yiksek bulunmugtur.

‘Hacim, ¢ap ve boy karakterlerinin bir tirevi oldugu igin, bu karakter,
_e_fdenildigi tizere gap ve boy ile pozitif ve glili genetik iligkiler gostermigtir Hacim
arakterinin govde dizginligu ile gosterdigi genetik ve fenotipik iligkiler genellikle
faij—gijvde duizgiinligi iliskileri ile biiyilk bir paralellik gostermigtir.

Cap ile govde duzginlugu genetik iligkileri, negatif zayif (1,= -0 10) ile pozitif
rta dizeyde yiksek (r,=0 59) arasinda degismektedir. Deneme alanlarina gore
lic.lukga farkls bulunan bu genetik korelasyonlara kismen yiksek standart hatalar
slik etmektedir. Benzer gekilde deBigen genetik iligkiler, boy ile govde dizginlugi
rasinda da gozlenmistir. Tki karakter arasindaki genetik korelasyonlar pozitif yonde,
rﬁutlak deger olarak zayf (1;=0.05) ile vyitksek (=0 98) deger arasinda
depismektedir. Cap ile govde diizgiinligii arasindaki fenotipik iligkiler 1,=0 0 ile
.=0 30 degisirken, boy-govde duzginligi fenotipik iligkileri ise kismen daha
yitksektir (Cizelge 3.4 1).

Govde duzginligu ile boy veya govde dizgunligu ile gap arasinda genetik
liskiler kizilgam igin ilk kez bu caligmada incelenmektedir Kaya ve Isik (1997)
kizilgamda baz fidan karakterleri arasmda yuksek genetik korelasyonlar
‘bildirmektedirler Bazi igne yaprakli orman agaci tiirlerinde govde duzgunlugu ile
-Boy arasmda negatif genetik korelasyon gozlenmigti (Woolaston vd 1990, Dean vd
:_'1986) Diger taraftan, H~dge ve White (1992) P. elliottii 'de, St Clair (1994-a)
‘Douglas goknarnda pozitif giigli genetik korelasyonlar bildirmektedirler. Pinus

radiata’da cap ile govde diizgiinlig arasinda ortalama genetik korelasyon Yeni
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ia’da dusiik (=0 12), Avustralyada (1,~0.42) orta diizeyde yiksek ve pozitif

elge 3.4 1. Bityiime ve govde formu karakterteri arasindaki genetik
- (diyagonallarn sol alt kisminda) ve fenotipik (diyagonallarin sag
ast kismimnda) korelasyonlar

BOY CAP HCMY SE?
\ Kepez BOY - 0.78 0.83 017
CAP 0.92+ 04 - 096 ~ 000
HCM | 098x01  099£.00 - 001
SF 010+ 09 02509 023310 -
) Dizlergatni BOY - 080 086 030
CAP g 77+.06 - 0 94 0.21
HCM | 085+ 04 090+ 03 - 023
SE 026+ 10 -010x12 008+13
) Biik BOY - 0 85 0 88 043
| CAP 017+ 72 - 0.95 0.30
HCM | 0.44% 14  043£15 - 0 34
SF 098+ 02 059+29 182:-023 -
d) Yenicedere BOY - 078 0 83 017
s CAP 0 62+ 24 - 096 000
HoM | 077+ 16 098+.01 - 001
SF 052+ 23 -010£33 007+34 -
¢) Deneme BOY - 0.78 0 83 017
-~ alanlarmn CAP 0 84+ 03 - 0.96 0.00
birlikte HCM | 091£02  099%002 - 0.01
analizi SF 005+ 12 006x12 008x14 -

. Analizinde Lkullantian karakter gifti sayist: Kepez=1701, Diizlergami=1065,
Biik=760, Yenicedere=1355, deneme alanlarmim toplu analizinde=5022.

. Serbestlik derecesi 500 ve daha yukartst igin fenotipik korelasyon katsayist, I'os
=1965, 1o =2.586,1 001 =3 310 olasilik diizeyinde snemlidir

Hacim

Gavde diizgiinliigh
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5 Tepe formu ve dalianma karakterleri arasindaki kerelasyonlar

'Klzllgamda biiyimeye iligkin karakterler ile tepe karakterleri ve dallanma

rakteﬂeri arasinda tahmin edilen genetik ve fenotipik korelasyonlar Cizelge

2’da verilmigtir.

'-Cap ve boy karakterlerinin, tepe formu ve dallanma karakterieri ile olan
skisi ayn1 yonde ve deger olarak birbirine yakindir Kizilgamda g¢ap ile tepe
n1311g1 (CRD) (1,=0.87) ve ¢ap ile tepe uzunlugu (CRL) arasmnda giicli pozitif

genetxk iligkiler (rg=090) vardu (Cizelge 3.4.2) Uzun ve genig bir tepe tacina

tipler, genetik olarak daha kalin ¢ap yapma egilimindeditler

sahxp olan geno
.= -0.36%*%) ve CSI ile (1= -0 18%%)

ncak tepe formu sekil indeksi ile boy (1p

'arasmdakl negatif fenotipik korelasyonlar, yayvan tepeli degil de, vzun ve

omk olan genotiplerin daha hizli bayiyen bireyler oldugunu gbstermektedir

_-K1z11r,:amda tepe formu ile hizli bliylime arasindaki 1I1$kﬂere benzer iligkiler,

1ger bazi konifer tirlerinde de gbzlenmigtir Ornegin, sarigamda tepe formu

ekﬂ indeksi ile toprak Ustii biyokitle iiretimi arasinda pozitif 6nemli fenotipik
xskt belirlenmistir (Kuuluvainen vd 1988) Douglas goknarnda ylrtatilen bir
alismada konik tepe yapisina sahip genotiplerin daha izl biyudigi
_1Id1111mekted1r (St Clair 1994-2) Avrupa ladininde (Picea abies) yine dar ve

mk tepeli fertlerin genig tepeli fertlere gore hacim artumnda daha etkin

_Iduklarl gozlenmistir (Kuuluvainen 1988). Dar tepeli fertlerin govde hacmindeki

u- Gstiinlugi, Avrupa ladini ve sarigamda birim alana diigen ibre yogunlufuna,
.a:'t've konik tepenin horizontal olarak daha az ver tutmasina ve fotosentezle
dretilen biyokitlenin dahé cok govdede birikimine baglanmaktadir (Kuuluvainen
1988)

Dal agilant (BAG6, BA7) diginda kalan diger dallanma karaktetleri ile biiyiime
karakterleri (boy ve gap) arasindaki genetik ve fenotipik iligkiler pozitif yonde ve
gugludur (Cizelge 3 4 2). Kizilcamda ¢ap ile dal uzunlugu (1,=0 89) ve ¢ap ile dal
sayisi (1g=1.11) arasinda pozitif ve gigli genetik korelasyon vardir Benzer

sekilde kalin dal sayist (NTB) ile biiyiimeye iligkin karakterler arasinda da giglt

125



Dallanma ve tepe formu karakterleri arasindaki genetik
korelasyonlar ve standart hatalan (Diagonal alt kismi) ile
fenotipik korelasyonlar (diagonalin st kismi}.

[ HI dbh PRU BAG BA7 NGC
HT 0 93 0.66 0 00 0.05 0 69
‘dbh | 092+ 04 058 000 004 045
PRU | 100+ 01 0,99+ 00 0.10 -0 18 072
BAG | - 49+ 25 -62£19 -41% 29 0.81 0 04
BA7 | S59+ 17 -58+15 -59:17 11107 -0 01
NGC | 09029 078+ 09 072+12 -14£28 -12+20
NB6 | 115800 111201 112+01 -27+79 -39£52 115£00
“IBR | 088+ 06 089+05 086+07 -72£15 -72%11 065413
: 100+ 00 090+ 06 100+02 -53%29 -60%f19 0.79+11
CRD [094£.05 087+08 117+15 -57+32 -62321 082% 11

NB6 LBR CRL RCL CRD CSI

HT 0.68 076 0 96 0 03 0.79 -0.36
dbh 0.65 0.83 0 90 003 077 018
PRU  0.54 0.42 042 -0.71 034 013
‘BA6 001 016 0 04 015 011 016
‘BA7  -0.05 -0 20 0 00 016 0.06 0.14
NGC 071 0 54 0.70 0.05 0.50 -0 29
NB6 047 0.62 -0 09 045 -0.25
LBR 0 82% 19 076 0 14 0.82 0.02
'CRL 1.17+ 01 089+07 0.29 074 -0 38
‘CRD 118:18 0.88+08 085+ 13 029

_diizeyinde 6nemlidir

Fenotipik korelasyon katsayist 1=0 10 ise p=0 05, r20.15 ise p=0 01 olastlik

‘Serbestlik derecesi karakter ¢iftine gore 440 ile 528 arasinda degismektedir
Kisaltmalar i¢in Cizelge 3.4 1’e bakiniz




ve pozitif genetik korelasyonlar gozlenmistir (Cizelge 3 4 3) Hizli gap artimi

yapan genotipler genetik olarak aym zamanda daha fazla, daha uzun ve daha
kalin dal olugturma egilimindedirler. Stirgln sayist ile cap arasindaki genetik
iski (170 78) pozitif yonde ve giiclidiur. Daha fazla dal bogumu olan

genotiplerin secimi halinde, bu fertler ayni zamanda daha hizh biiyliyen

genotipler olacaktir

Kizilgamda g¢ap veya boy ile dallanma karakterleri arasindaki fenotipik

korelasyonlar, genetik korelasyonlara paralel bir sekilde pozitif ve yiksektir
Cahsﬂan karakterler i¢inde yalnizca dal agilari (BA6 ve BA7) diger karakterlerle
.ﬁegatif' genetik iliskiler gostermigterdir  Ancak dal acilan ile dier karakterler
arasindaki genetik korelasyonlara yiksek standart hatalarn eslik etmesi, bu
“korelasyonlarin yorumunu glclestirmektedir (Cizelge 3 4 2) Diger bir deyimle
'boy veya ¢ap ig¢in seleksiyon yapildig: taktirde kizilgamda dal agisinin ne yonde

ctkilenebilecegini tahmin etmek yamiltict olabilecektir.

Cizelge 3 43.  Kalin dal sayisi (NTB) ile baz: karakterler arasindaki genetik
: (ry) ve fenotipik (1p) korelasyonlar. _

NIB
Iy Iy b
HT 0 864027 068
DBH  089+030 0.80
SF 0261 20 032
CRD  079+0.27 0.73
CSI 2 000

Y Fenotipik korelasyonlar 120.13 ise 0 001 olasilik dizeyinde onemlidirler

2 Tiretilmis bir karakter olan govde diizginligt gekil indeksi (CSI) ile
NTB arasinda genetik korelasyon tahmin edilmemistir
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4. TARTISMA

4.1 Populasyonlarm ve Ailelerin Karsilagtirilmas:
4.1.1 Boy, cap, hacim ve govde diizgiinliigii

Kizilcanun dogal populasyonlan arasinda ve populasyon ici aileler arasinda boy,
¢ap, bacim ve govde dizginligi bakimindan onemli diizeyde farkhliklar
pelirlenmisgtir Tur iginde gozlenen bu gesitliligin onemli bir kismm genetik kontrol
altindadir, Kizilgamda iistin populasyonlann ve ailelerin secilmesi ile énemli diizeyde
genetik kazang saglanabilecektir

Denemede kullanilan alti populasyon arasinda boy artimi bakimindan istatistiksel
snemde farklar gozlenmistit Soyleki, kizilgam dogal yayiligmin orta yiikselti
kusagindan gelen populasyonlar ve aileler “kenar” (Peripheral) populasyonlara gore
daha hizli buyiimektedirler Ornegin her bir deneme alaninda en fazla boy artimin, bir
orta zon populasyonu olan M yapmistit. Ancak M populasyonun yaptigt bu boy farks,
orta yikselti kusagmdaki deneme alanindan daha viksek ve daha algak zonlardaki
deneme alantarina dogru gidildikge azalmaktadir Diger bir deyisle, her populasyon,
en fazla boy artimint kendi ofijin yiikseltisine en yakin deneme alaninda yapmaktadir
Bir populasyonun kendi orijin yiikseltisinden uzaklagmas: ile, M’nin ona kargt yaptigi
relatif fark da artmaktadir Ornegin M’nin algak rakimdan gelen D’ye (61 m) gore
boy farky, algak rakiml Kepez (82 m) deneme alaninda % 9 iken, bu oran viksek
rakiml Yenicedere’de (850 m) %22°ye gikmigtir Yine benzer sekilde M’nin yiksek
rakimdan gelen H’ye gore boy farki Yenicedere deneme alaninda en az, Kepez
deneme alaminda en fazladir |

Denemelerin altinct yaginda elde edilen bulgular ile 13, 17 ve 18. yaslarda
yapilan bu galigmamn sonuclar: genel olarak paralellik gostermektedir (Isik vd 1987,
Isik ve Kara 1997) Soyleki; her iki gelisim ¢aginda da populasyonlartn boy
bakimindan siralanmasinda onemli bir fark gozlenmemigtir. M, altincl yasta oldugu
gibi 17 ve 18 yaglarda da en hizli boy artumt yapan populasyon olarak belirlenmigtir.
Ancak M populasyonu ile lokal populasyonlar arasindaki boy farkinda yasa bagh

olarak kiigiik bir dilgme gdzlenmigtir Ornegin Kepez denemesinde altmer yagta M ile
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D arasmdaki boy farkt % 14 iken (Igik vd 1987), 18 vyasta bu fark % 10°a
digmilgtit Ancak bu disiis, populasyonlar arasindaki farklidlik diizeyinin diigmest
anlamina gelmemektedir. Ayrica gap ve hacim bakimmdan da boyle bir disiis oldugu
. nemez. Populasyonlar arast boy farkldifi, altiner yagta oldugu gibi, 13, 17 ve

soyle
13y yaglarda 0.001 olastlik diizeyinde onemli bulunmugtur. Populasyon igi aileler
;rﬁsmdaki boy farklihk diizeyi ise yasa bagl olarak Duzlergami ve Bitk deneme
alénlar‘lnda azalmig, diger deneme alanlarinda degigmemigtir. Denemelerin altinct yast
i}é 17 ve 18 vyast arasindaki bu paralellik, ustiin genotiplerin ve populasyonlanin
'aﬁmm yag gibi erken yaslardan itibaren secilebilecegini gostermektedir Bu bulgu,
k1£1193m 1slah programimin daha hizh ilerlemesi igin onemli katkisi olabilecek bir
biyolojik dzelliktir

Cap ve hacim bakimindan da populasyonlar ve aileler arasinda onemli farklar
gozlenmigtic Boy bakimundan oldugu gibi her populasyon en fazla ¢ap artimint kendi
orijin yiikseltisine en yakin deneme alaninda yapmustit. Algak zondaki Kepez deneme
alaninda en fazla ¢ap ve hé,cim artimint yine algak zon ojjinli S populasyonu
yapmustir Kepez’de, bir bagka algak zon orijinli D populasyonu, M’den sonra en
fazla gap artumi yapan uglncd populasyondur. Kepez deneme alaminda algak zon
orijinli ailelerin gap artimmdaki basatisi, bu deneme alani igin elde edilen aile orjjin
':viikseltisi ile cap arasindaki yiiksek korelasyon ile de kendini gostermektedir. Ote
yandan deneme alamimn rakimi arttik¢a $ ve D siralamada daha agad: diigmekte, M
ile birlikte K ve B gibi orta zon populasyonlan ise siralamada one gegmektedirier
' Orta zondaki denemelerde cap-yitkselti iliskisi dogrusal olmayan (polinomial) bir
sekil almaktadir Bu iligkiler, algak zonlar icin ¢ap buyumesine dayali olarak
seleksiyon yaptlirken, boy karakterinden farkh olarak, algak vikselti orfjinli dogal
populasyonlara daha fazla aglik verilmesi geregine isaret etmektedir Ancak ustiin
genotiplerin se¢iminde, ¢ap karakteri kendi bagina bir 6l¢it olarak ele alinmamahdir
Cap ile birlikte; (i) asagit yikseltiler (0-200 m) igin ayr1 bir 1slah programi yiriitmek
igin veteri kadar agaglandirma alam olup olmamasi, (i) islah programinda
zonlamanin maliyeti ve teknik gliglugi, (iii) secilen genotipin govde ve tepe kalitesi,
boy artimi, dallanma ozellikleri ve (iv) orijinin genetik uyumlulugu gibi 6lgitler de

gozéniinde tutulmalidir
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Akdeniz kiyt kusaginda endustriyel plantasyonlar igin yeterli buyiiklikte,
“putinliigy olan alanlar simrhdir Kepez deneme alam ve benzeri bu sahalar igin S
| yerine M’nin secilmesi halinde, %4 ¢ap kaybi, %6 hacim kaybi sézkonudur. Ancak,
Antalya bolgesinde zonlama yapmadan, 60 m ile 850 m kusag i¢in en hizli bliyliyen
::populasyonun (M) tohum kaynag: olarak secilmesi halinde, % 30 daha fazla hacim
.“artlml elde edilebilecektir. Diger bir deyisle M populasyonu, Kepez deneme alaninda
'S’ye gore daha az yaptid kiigitk artim farkini diger deneme alanlarinda fazlasiyla
.telaﬁ etmektedir Genetik uyumsuzlugun ortaya ¢ikmayacag varsayilarak M gibt
- populasyonlarin segimi halinde, tohum transferi ve farklt 1slah zonlamas: gibi daha
.gok ckonomik ve teknik girdi isteyen karmagik sorunlar yasanmayacaktir Bundan
bagka M populasyonu daha fazla boy yapmakta, daha kaiteli gévde ve tepe sekli
‘olugturmaktadir Bu avantajlar nedeniyle M gibi orta zon populasyonlarimn tohum
icaynagl olarak seleksiyonu ile ekonomik getirinin daha fazla olacag: sdylenebilir

| Kizilgamda boy ve gap karakterleri igin denizden i¢ kesimlere dogru kesintisiz
bir gegitlilik gozlenmistit Bu ¢alismadaki bulgular, kizilgamda daha once yapilan
genetik cesitlilik ile ilgili galismalarin sonuglarim desteklemektedir (Istk 1986, Istk vd
1987, Calamassi vd 1988, Isik ve Kaya 1995, Isik ve Kara 1997) Ancak bu
calismada buyiime ile yiikselti arasinda gozlenen iligkiler dogrusal olmaktan cok,
-_égriseidir (polinomial) Boy igin elde edilen polinomial regresyon modelleri,
-yﬁkseltiye bagh olarak varyasyonun %20°si ile %54’tnu agiklarken, dogrusal
';ﬁodellerin yiikseltiye baght olarak boy karakterindeki cesitlilifi agiklama oranlar1
daha distk bulunmugstur Ornegin Kepez deneme alaminda dogrusal ve polinomial
modeller i¢in bulunan R’ dggerleri sirastyla 0 06 ve 020 dizeyindedir Kizilgam
dogal populasyonlan arasinda istatistiksel onemdeki bilyime farkhiliklar, baz
tilkelerde yiriitillen kizilgam orijin denemelerinde de gozlenmigtir (Palmberg 1976,
Fisher vd 1986, Weinstein 1989}

Govde diizgiinligi karakteri bakimindan da populasyonlar ve aitle arasinda
‘Onemli dizeyde farkhiik gozlenmistir Yitksek ve orta yitkselti orijinli populasyonlar,
lgak yiikselti orijinli populasyonlara gore daha diizgin govde yapmaktadular K
opulasyonu, her bir deneme alaninda gévde diizgiinlift bakimindan agik bir sekilde

istiin dzellige sahiptir Algak orijinli populasyonlar ise egri govde gekilleri ile belirgin
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r gekilde digerlerinden ayrilmaktadirlar Hem herbir deneme alaminda, hemde toplu

de‘gerlendirmede govde duzginligi ile ailelerin orijin yikseltisi arasinda pozitif ve

yuksek korelasyonlar belirlenmigtir Her bir deneme alani igin elde edilen regresyon

modelierme gore, govde dizginligindeki cesitliligin en az %60°1 ailelerin orijin

yi seltisi ile agtklanmaktadir Denizden daha izole bir yayiligt olan H analizlerden

wkanldiginda bu oran %86’ya ¢tkmaktadir

© Orta kugak populasyonlanmin hizli bityiimesi “liberal biiylime stratejisi” ile

ag{klanmaktadlr (Isikk vd 1987) Buna gore, kizilgamm optimum yayilist olan orta

kugakta yer alan populasyonlar, kuraklik, ekstrem sicakliklar, erken ve geg donlar

gibi dogal seleksiyon giiglerinden (kenar populasyonlara gbre) nispeten daha

uzaktlrla,r

. «Buradaki cevre faktorleri, turiin fizyolojik kapasitesinin orta bolgesinde

~(normal simrlar iginde) bulunmaktadirlar Ornegin kizlgam toriinde, sahile

~yakin populasyonlar biiyiime mevsimi i¢inde yaz aylarmin  kuraklik

faktoriniin etkisi altindadir  Yiksek zonlardaki populasyonlar ise, geg

ilkbahar ve erken sonbahar déngisi iginde, don faktoriiniin baskist ile
karsilagmaktadir. Bagka bir deyisle, kenar bolgelerdeki cevre faktorlert,

© kizilgam turtntn ‘normal’ fizyolojik kapasitesinin diginda, bu kapasiteyi

- zotlayict  bolgelerde bulunmaktadi.  Bu durumda, turin fizyolojik

- kapasitesinin zorlandif1 kenar populasyonlarda, daha yavag biylime yapan
‘tutucu’ bir gelisim startejisi ortaya gikmustir Tirtin normal fizyolojik
kapasitesinin en uygun zonunda yer alan merkezi populasyonlarinda ise,
‘liberal’ bir geligim stratejisi meydana gelmigtir Yani, merkez

- populasyonlarn bulundugu yorede, fiziksel etmenler (nem, sicaklik ) bu

tiir icin en uygun diizeyde bulundugundan, tur daha uzun siire ve daha hizlt

biiyiime yapmaktadir. Bu optimal bolgede tuzl: biiyiiyen bireyler, 151k, nem,

- toprak besin elementleri bakimindan komsu bireylerle daha etkili ve getin

rekabet yapabilmekte; sonug¢ olarak da rekabeti kazanan bireyler, hizls

biiyiimeyi saglayan genlerini bir sonraki kugaga, yavag blivilyen bireyleze
oranla daha gok sayida verebilmektedir Boylece olugan yeni kugaklar, daha

hizli bitytime ozelligine sahip olmaktadirlar” (Istk vd 1987, s 105).
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Bu teori, Yidinm’'in (1992} kizslgamda surgiin morfolojisi uzerinde yaptigi
all@ma ‘e de desteklenmektedir Soyle ki; hizli biytiyen orta kusak populasyonlary,
_-aym zamanda daha cok sayida yaz surging (free growth) olugturmaktadirlar Yaz
irgiinlerinin fazla olmast bu populasyonlarin yaz mevsiminde olabilecek periyodik
._y'agmlara gore firsatgl bir biylime seyri izledigini, ve bu ozelligin adaptif (uyum
degen yitksek) bir daviams sekli oldufunu gostermektedir (Kaya ve Istk 1997)
Kenar populasyonlar ise Duzlergam deneme alaninda daha az strgun
olugturmuglardir  Yuksek ve algak yikseltilerde daha “tutucu” bir buyume ozelligi
___gosteren genotipler, bu ozellikleri sayesinde cevre stresinden kaginabilmektedisler
Benzer bulgular, Isik ve Kaya (1995) tarafindan fidan diizeyindeki siirgin morfolojisi
; }}e_ fenolojik karakterler igin de bildirilmektedir Fidanlik kosullarinda dort farkls
yitkseltiden gelen populasyonlarin biyiimeyi baglatmalart ve tomurcuk olugturmalar
farkls bulunmugtur Populasyonun orijin yukseltisi arttikca tomurcuk patlatma tarihi
gecikmektedir Yine aym calismada orta yukselti kusagindan gelen populasyonlarm

iki yaginda da daha fazla yaz siirginu olusturduklan gézlenmigtir (Kaya ve Isik

Farkli coprafik ve ekolojik bolgelerde bulunan dogal populasyonlar, evrimsel
siireg iginde, gevreye adaptasyon sonucu genetik olarak farklilagizlar Bu ¢aligmanin
:__kf)nusu olan populasyonlar tizerinde yiiritiilen molekiiler diizeydeki caligmalar, orta
kusakta yer alan populasyonlarda genetik gesitliligin daha yiksek oldugunu ortaya
koymustur (Isik ve Kara 1997, Kara vd 1697). Orta yikselti kugagindaki
'pbpulasyonlar cografi konumlari geregi hem algak, hem de yiksek zondaki
._populasyonlar ile daha etkin gen alig verisi yapabilmektedirler Bu populasyonlar ile
'-kenar populasyonlar ara51ndak1 gen goel, algak ve yilksek zondaki populasyonlar
rasindaki go¢ miktarma gore daha etkin ve fazladir Bu durum, orta yikseiti
kusaginda yeni gen kombinasyonlari ile heterozigotluk duizeyini arttimaktadir (Isik
ve Kaya 1997) Sonug olarak ortaya gikan genotiplerin populasyon diizeyinde “melez
ol (heterosis) gostermeleri olasiifi artmaktadir Iki farkli kenar populasyon
rasindaki genetik farklilik (allel frekanslanmin farkliifn) ne kadar fazla ise melez
ficiinin ortaya cikmast da fazla olacaktir (Falconer 1989) Kizilgamin optimum

: yilisindan uzaklagildikca, erken ve geg donlar, kuraklik gibi dogal seleksiyon
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i(uvvetler'i ve tarih boyunca siiren insan miidahaleleri, dogal yayiligin alt ve st
simrmdaki populasyonlarda genetik cesitliligi azaltmig olabilir (Istk ve Kara
1997). Bu gahigmada yer alan orta zon populasyonlarin daha alt ve daha tst
sonlardaki deneme alanlarinda daha istiin performans gostermeleri, buna karsilik
enar populasyonlarn kendi gevrelerinden uzaklastikca daha vavag biyiimeleri,
genetik cesitliligin ve plastitenin orta zon populasyonlarinda daha fazla
olabilecegini gostermektedir

Antalya yoresi kizilgam populasyonlarinda govde dizgunligi bakimmdan
gﬁzlenéﬁ genetik farklhiiklarin olugmasinda, dogal seleksiyon gigleri yaninda
insan eliyle vyiriitilen menfi seleksiyonun (Disgenic selection) onemli rol
'o_anadlgl samlmaktadir Yiksek zonda kigsin yagisin bazen kar seklinde diigmesi,
.'.E£11n dalli, egri govdeli ve kaba tepeli genotiplerin ayiklanmasina neden
_ol.mustur. Govde dizgiinligii ile tepe formu sekil indeksi arasindaki yiksek
.fe'notipik korelasyon (-0.46, p<0.01) da bu goérisi desteklemektedir Son
zamanlarda yiriitillen arkeolojik aragtimalar, Akdeniz ekosistemlerindeki
ofmansmlasmanm 8000 wyildan bu vyana insan eliyle yirutilduguni, ve insan
etkisinin sanildifindan daha fazla oldugunu ortaya koymustur (Runnels 1995)
.zeilikle alcak zon orijinli populasyonlarin verlesim verlerine olan yakinhig:
é_deniyle, menfi seleksiyondan daha fazla etkilendikleri dusimiilebilir Diizgin
govdeli fertlerin populasyonlardan kesilip ayiklanmasi, geriye kalan bireylerin
'Ql'ﬁstur‘dugu populasyvonlarda govde dizginligini olumsuz etkileyen allel
ffékanslarmm artmasina neden olmustur

Kizilgamda goévde diizginlugiu bakimindan populasyonlar arasindaki yiksek
g’énetik cesitlilik, bu karaktérin islahinin boy ve c¢ap karakterlerine gore daha
k{)lay ve cabuk sonug¢ alinabilecegini gostermektedir Arzu edilen (uyum degeri,
h;'le bluyiime) diger karakterler bakimindan da ustin olmalan durumunda, K
populasyonu gibi diizgin govde duzgiinligine sahip orijinlerin tohum kaynag:
OI_I“arak secilmesi haiinde, yeni kurulacak agaclandirmalarda kaliteli gévde sayis:

Snemli diizeyde artacaktir
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Kiziigamda tepe formu karakterleri (tepe uzunlugu, tepe uzunlugu, tepe

genisligi, tepe formu gekil indeksi) bakimindan populasyonlar arasinda istatistik
olarak onemli duzeyde farkliliklar gozlenmistir Tepe karakterleri igin aileler arasinda
se onemli bir farklilik yoktur Genetik cesitlilik, deniz seviyesinden ig kesimlere
dogru, vikselti arttikga kesintisiz bir gekilde devam etmektedir. Kizilgamda tepe
formu icin gozlenen fenotipik farkliligm énembi bir oram genetik kontrol altindadir
Selektif 1slah programlar ile hizii buyiime yamnda, tepe sekli ve dallanma
karakterlerini arzu edilen yonde 1slah etme olanas vardir.

Kizdcamda tepe formu sekil indeksi icin varyansin % 177 gibi 6nemli bir orant

.populasyonlar arasi genetik farklitklardan kaynaklanmaktadit. Bu durumda, dar
“tepeli genotipler icin, valnizca populasyon dizeyindeki bir seleksiyon bile Onemli
diizeyde sonuglar verebilecektir Diger bir deyisle, tohum kaynagt olarak dar ve uzun
tepe yapisina sahip populasyonlarin segimi halinde, agaclandirmalardaki fertlerin
snemli bir bolimu de aym sekilde dar ve uzun tepeli olacaktir Kizilgamda bazi tepe
formu ve siirgiin morfolojisi karakterleri i¢in populasyonlar arast ve populasyon igi
yiiksek duzeydeki genetik gesitlilik Igtk vd (1987) ve Yildinm (1992) tarafindan da
gozlenmigtir Bu  galigmanm  konusu olan denemelerin altinct  vyagindaki
degerlendirmelere gore, kizilgamda tepe formu igin gozlenen c¢esitliligin, bu
calismadaki bulgulara paralel bir sekilde ylikseltiye bagh olarak degigim gdsterdigi
bildirilmektedir (Istk vd 1987)

Bir tiirde tepe formu ve dallanma igin.yuksek dizeyde cesitliligin gdzlenmis
olmasi, genetik 1slah uygulamalarina ek olarak, birim alandan daha fazla odun
hammaddesi elde edilmesine de olanak saglayabilmektedir Birim alanda verimi
arttirmanin bir bagka alternatifi olan bu yontemde, aym genetik potansiyele sahip
genotipler iginden,. dar tepeli olanlar tercih edilerek, birim alana daha fazla fert
dikilmektedir Boylece agaglar arasindaki rekabet daha geg baslamakta ve isletme
siiresi sonunda birim alanda daha fazla fert yer alabilmektedir (Kuulivainen 1988,
Cannell 1989, St. Clair 1994-2). Dar ve konik tepeli fertlerin tercihi halinde
agaclandirmalarin kurulug ve bakim masraflan daha az olacak, verimlilk ise
. artacaktir. Bu tip aga¢ islahi galigmalarina “ideotype breeding” denmektedir (Cannell

1989) Picea abies’te yapilan bir galigmada dar ve konik tepeli, sarkik dalli fertlesin,
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srmal forma sahip fertlere gd1

raninin (harvest index) daha yitksek oldugu belirtilmektedir (Pulkkinen ve Poykkd

990) Kuziigam dogal populasyonlars arasinda gozlenen genetik gesitliligin yiksek

ciya ve uygulamactya bu sansi vermektedir. Ornegin K populasyonu igin

olmasl 1slah
e 4 84 m? olarak bulunmugtur X

Sctalama tepe taci izdisim alani 3 66 m® ve D igin d
yopulasyony, D’ye gore daha hizlt bityamektedir (Bakiuz Bolim 3 2, Cizelge 3 2.2)

Bu nedenle, K’mn agaclanduma icin segilmesi halinde daha fazle genetik kazang

Saglanabﬂecektn. Bundan bagka, K’nin dar bir tepe yapisi oldugu igin, D

populasyonu yerine K’nmn tercih edilmesi halinde, 13 yagindaki tepe taci izdigiim

e, hektarda yaklagik 666 daha fazla agag yer alabilecektir.
a ragmen tepe formu (CSI)

alamna gor
H populasyonu yitksek zon orijinli olmasin

"bak1mmdan orta zon populasyonlarindan daha genis tepeli, fakat algak zon orijinli S

ve D populasyonlanndan daha dar tepelidir Istk vd’nin (1987) belirttigi gibi H’nin

enis tepe  yapist gostermesi,  nispeten daha kisa boylu olmasindan

aynaklanmaktadir. Te
ina gore tarih boyunca menfi seleksivondan daha fazla etkilenmis

pe Bu populasyonun erigilmesi daha zor olan orta zon

_oi)uiasyonlar

lablleceg1 soylencbilir. Iiging olan bir difer nokta is
¢ edilen tepe formu indeksi ile bu

e, altinct yasta en uzun dal

zunlugunun agag boy’una bslinmesi ile eld

¢a115mada tepe genislifinin tepe uzunluguna bolinmesi ile elde edilen indeks

arasmdakl cok vakin paralellik olmasidir
; 0.556, 13 yagindaki indeks 0566 di. Aym sekilde H i¢in altinci yasta 0.511, 13

Ornegin D igin altmer yagtaki indeks

yasta 0.512 dir ve farkl: yaglardaki bu deferler birbirine ¢ok yakindir. Populasyonun

altinc:  yagtaki  sirasi denemenin 13 yaginda da - degismemistir Oyleyse

populasyonlarin tepe f'ormlan, altinct yas gibi erken yaglarda gozlenebilir ve

seleksiyon yapilabilir. Boylece komsu aga

snce bu karakterler daha saglikli gozlenebilix
cevresel faktorlerden onemli dizeyde

¢lar arasnda siddetli rekabet baglamadan

Tepe uzunhugu ve fepe genigligi
'_étkﬂenebllen karakterlerdic.  Kapalihifin olustugu bir Douglas goknar dol

karakterlerin bir agaca 6zgi olmasmndan cok,

‘denemesinde, tepe formu ile ilgili
megcereye ait karakterler oldugu, diger bit deyimle daha ¢
irilmigtir (St Clair 1994-2)

ok agaclar arasindaki

‘tekabetin tepe uzunlugu ve genisligini belirledigi bild
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Kapalhigin olustugu ve dolayisiyla rekabetin lst duzeyde oldufu bir yag igin bu
tespitler dogru olabilir Ancak kizilgam igin yiriitilen bu ¢alismada, kapaldigin heniiz
olugmadigt bir yasta (13 yasinda) tepe karakterleri gozlenmistir Kizilgamda tepe
'fbr‘mu sekil indeksi igin hesaplanan populasyon kaynakli varyans orammn yiksek,
hata varyansinn ise nispeten diisitk olmasi da bunu desteklemektedir

Sonug olarak, kizilgam dogal yayilis alaninda tepe ozellikleri igin gdzlenen
pesitliligin snemli bir oramt populasyon diizeyinde genetik kontrol altmdadir
1z1lgamda kaliteli yapacak odun iiretimini arnag;layan agaclandirmalar i¢in “ideal
. génonp hizh biyiime yannda, diizgiin govdeli, ince ve kisa dalli, uzun ve dar tepeli
| imalidir Kizilgam dogal populasyonlarinda  gdzlenen genetik ¢egitliligin dizeyi,

rzu edilen tepe formu “ideotipi” ni segme olanagi sunmaktadir

1.3 Dallanma karakterleri

Kizilgamda dallanma karaktetleri bakimindan (dal agts1, dal uzunlugu, dal sayssi,
iirgiin sayist, dogal budanma yitksekligi) populasyonlar ve aileler arasinda Snemli
arkliliklar gozlenmistir. Bu karakterler igin tahmin edilen yiiksek kalitim dereceleri,
__aﬂanma karakterlerindeki bu g¢esitliligin dnemli bir oraninin g.enetik kontrol altinda
"'l.dugunu gostermektedir Boylece, selektif 1slah yonterleri ile arzu edilen dallanma
kafakterlerme sahip genotipler segilerek, daha kaliteli odun hammaddest iiretme
olanagi vardir Algak zon populasyonlari, daha uzun, ve govde ile daha dar agil:
dallanma yapmak‘cadular. Yiiksek ve kismen orta zon populasyonlars ise daha kisa ve
aba genig acih dallanma yapmaktadular Ayrica orta zon populasyonlart daha gok
s_éjnda dal yapmalarina ragmen bu dallar daha kisa ve nispeten daha incedirler Orta
populasyonlarinin daha gok dal olusturmast, bu populasyonlarn bir blyime
mevsimi icinde daha gok sayida tepe surginu (bogum sayist) olugturmasindan ve
daha huzli bitytimelerinden ileri gelmektedir Kizilgam, ilkbahar surgiinine ek olarak
birden fazla yaz siirgiinii olugturma 6zelligi ile serbest buyime yapan cok devirli cam
grubuna girmektedir (Lanner 1976, Isik 1990) Nitekim, Orta zon populasyoniar
laﬁ M ve K bir bityiime mevsimi iginde en fazla sirgun olusturan iki populasyondur.

lzlercami deneme alaminda Yildirim’in (1992) 551 fert tizerinde yaptift ¢caliymaya




gore, bu iki populasyonun digerlerine gore daha hizlt biyimelerinin asi nedeni, daha
'. cok sayida yaz stirgiini olusturmalari ile agiklanmaktadir.
| Dallanma 6zelliginin odun kalitesi iizerine etkisi nedeniyle Yeni Zelanda'da
- Pinus radiata’da bazi sirketlerce budaksiz iki metre uzunluga ulagabilen strglinlere
- sahip genotipler gelistirilmigtir  Avustralya’ da dalsiz siirgiine sahip genotiplerin
- seqimi ile Araucaria cunnmghamzz de 6zel klonlar elde edilmigtir (Dieters vd 1990},
Kizilgamda tepe ve dallanma karakterleri igin populasyon diizeyinde gozlenen
- genetik farkliligin temel nedenini, dogal seleksiyon ve olumsuz seleksiyon (disgenic
.' selection) olmak tizere iki teori ile agiklamak mimkiindiir. Yiksek rakimlarda
yafgin bazen kat seklinde diigmesi, genis agih, ince ve kisa dallanma yapan dar ve
. konik tepe tacina sahip genotipler lehine (dar agilt ve kaba dallanan genis tepeli
genotipler aleyhine} bir dogal seleksiyon basinct olusturmustur Boylece, evrimsel
sire¢ boyunca kar baskisina dayanamayan kaba tepeli genotiplerin elenmesi ile,
- yitksek zon populasyonlarindaki frekans: azalmugtur Asag rakimlarda ise genis tepe
yapist, erken yaslarda maki elemanlarint daha ¢abuk bask: altinda tutmak igin (15tk ve
nem rekabeti agisindan) bir avantaj olabilir (Istk vd 1987} Kaba tepeli fertler, diger
rekabetci tiirleri genis tepeleri sayesinde bask: altina alarak daha etkin rekabet etme
olanagna sahiptirler. Bu olana3a sahip olmayan dar tepeli bireyler ise, algak zonlarda
elenerek buyik slgtide ayiklanmiglardir

Algak zon populasyoniarinda dar ve konik tepeli genotiplerin populasyondaki
frekanslarinin disik olmasiin bir diger nedeni de diizgin govdeli bireylere karst
insan eliyle yuritilen olumsuz seleksiyon olabilir. Cinki, bu calismadaki genetik
parametrelerden de goruldugn gibi, dar ve konik tepeli fertler ayni zamanda duzgtn
govde yapmaktadirlar.
Tepe ve dal karakterlerinin ayri ayri degerlendirilmesi, 6rnek sayisinin yuksek
6lma31 halinde hem pahali hem de zaman alicidir. Tepe tacimn kalitesini belirleyen
karakterlerm ayr1 ayn olgllmesi yerine, govde diizginligiinde oldugu gibi, gorsel
degezlendumeye dayali yontemlerin geligtirilmesi uygun olabilir (Raymond ve
Cotterill 1990). Ayrica bu galigmada gorildigo gibi, bazi biyume ve tepe formu
karakterleri arasindaki genetik ve fenotipik korelasyonlann yiiksek olmasi, dlgme ve

seleksiyon islemlerinin bunlardan sadece biri veya birkagi tizerinde yapilmasinin
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~ bityimeye iligkin karakterlerdeki degisimin snemli bir orammi ailelerin  orijn

eterll olacaginl géstetmektedit.‘ Ornegin Afag boyu ile tepe uzunlugu arasindaki
-gnetik (1.00) ve fenotipik korelasyonlar (0.96) pozitif ve yitksektir. Keza, boy ile
'épe formu gekil indeksi arasindaki fenotipik korelasyon (-0.36, p<0.01) negatif ve

snemlidir

Bu caligmada regresyon analizi ile ailelerin otijin yikseltisine gote caligilan

:karakterlerdeki varyasyonun degigimi irdelenmigtir Kizilgamda ailelerin  orijin

yﬁkseltisi ile boy veya ¢ap artimt arasindaki iligki dogrusal olmaktan ¢ok, ikinci

“dereceden bir modeldir Bu modeller, boy karakterindeki degisimin %,207st ile
- 0437°sim1, Gap karakterindeki degisimin ise 0412’51 ile %S4’Gnu ailelerin orifin

yitkseltisi ile agiklamaktadirlar Orta yikselti orijinli aileler deneme alanlarinda daha

fazla boy ve ¢ap artimi yapmaktadular ikinci dereceden regresyon modelleri

yﬁkseltisi ile ac;lkiamaktadu Ancak, R? degerlerinden de goruldugu uzere, yikselti,

. tek baswna kizilgamda boy veya ¢ap karakterindeki degigimi agiklamaya yeterli

degildir Diger taraftan govde duzginligh ve tepe formu sekil indeksi ile yikseltl
arasindaki iligkileri en iyl dogrusal regresyon modelleri tammlamaktadir  Bu

karakterlerdeki degigimin 0,47 si ile %6071 yitkselti ile a<;1k1anabilmektedi1

Tohum (ransferinde genel kutal olarak daha ivi geligen bir tohum kaynagi
bulununcaya kadar “|okal” orijinin kullanimast snerilmektedir (Zobel ve Talbert
1984) Clinkd, fokal bir populasyon selektif gugler altinda bivolojik olarak bir
gevieye en iyl uyumu gergeklestiren genotiplerden olugmaktadit (Bradshaw 1972,
Istk 1988-c) Ancak lokal populasyon ayil samanda en fuzl biyuyen populasyonl
anlamina gelmemektedir Bu caligmada da orta kugaktan gelen M populasyony,
Kepez'de lokal populasyon otan D’ye gor1¢, Buk deneme alaninda ise lokal bir orijin
olan B’ye gore daha izl biiyiimektedir Yine ABD’nin guney eyaletlerinde
“digardan” getirilen bazi otijinler lokal orijinlere gore daha hizlt buytme
g(‘jstemﬁslerdit (Zobel ve Talbert 1984) Bu durum “lokal populasyonlarin biyiime
bakimindan her zaman optimum olmadiklar1” teorisine uymaktadir (Raymond Ve

Namkoong 1990).

Bagarilt agag 1slahi programlarinin, baglangigta dogru orijinlerin kullanmidigl
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'gramlar oldugu belirtilmektedir (Shelbourne 1972, Zobel ve Talbert 1984)

tiir igindeki genetik cesitliligin dagilim sekli ve

ki, agag 1slahu stratejileri,
ebilir (Libby 1973, Namkoong

indigi olgude saglikh bir sekilde gelistiril

edenteri bil
pulasyonlar, genetik olarak bir karakter

4:1988) Ornegin Dir tiire ait dogal po

akimmndan homojen ise, bu durumda orijin segiminin fazlaca bir dnemi olmayacaktir

ers.ine, ilgi duyulan karakterler bakimindan populasyon diizeyinde onemli genetik

afk}ar varsa, uygun orijinlerin secimi ile 1slah programi daha karh ve etkin olacaktir,

f{;_zﬂgamda populasyon dizeyinde her bir karakter igin gozlenen genetik cegitliligin
potansiyel plantasyon alanlart igin oncelikle uy

rt, daha hizh biyimekte ve farkl

yuksekligi, gun orijinlerin secilmest
geregine igaret etmektedir. Orta zon populasyonla
"é;/[e gartlarina daha iyl uyum gostermekteditler
aktadilar Bu nedenle Antalya ve benzeri

Ayrica bu populasyonlar daha

fﬁéﬁteli govde duzginligi olugturm

féreierde lurnlacak agaclandirmalar igin itk asamada plus agag segimi orta kusakta

ulasyonlarda yogunlagtnﬂmahdn Kaliteli yapacak odun tretimi

j;'e.r alan bu Gstin pop
de formuna sahip algak

amaciyla kurulacak endiistriyel plantasyonlar igin bozuk gov

zon orijinli populasyonlarin tohum kaynag: olarak ullanilmasindan kagmnilmalidir

Orman agaglan slah programiartnin asil amact ekonomik bir sekilde birim

alandan en fazla hasilayr almaktir Dogal olarak en yiksek genetik kazang, her

yéreye igin Ustun genotiplerin ayri ayri belirlenmesi ile elde edilebilecektir Kizilgam

vresel faktorlerin gok kisa mesafeler iginde defigmesi, her yore

cok daha fazla yatinmi

yetisme kugaginda ce

Cigin farkli 1slab programi oiusturulmasmx ve dolayistyla

Ancak, boyle “ideal” bit uygulama 1slah programlarmni  karlt

gerektirmektedir
inin bir alternatifi ise birden fazla yorede

olmaktan cikarabilecektit Bu 1slah stratejis

bagarth olan genotiplerin belirlenmesi ve bunlarin agaclandirmalar i¢in daha genis

alantarda  kullaniimasid. Bu  durumda islah programlari daha ekonomik ve

ktir. Kiztigamda M13, M10, M3, M2, M7, BS, B6, K10 ve S8

uygulanabilir olabilece
elliklerini birden fazla

gibi daha gok orta zondan gelen bazi ailelerin Ustin olma &z

deneme alaninda tekrarlamalari, bize, uygun genotipleti segme Ve bunlan

agaclandirmalar igin degisik zonlarda kullanma olanag vermektedir
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4.2 Deneme Alanlarinin Karsilastirilmast

Deneme alanlann arasinda onemli diizeyde buyime farklart olmasinin temel
nedeni, her deneme alaninin farkll yetisme ortamina sahip olmasidir (toprak derinligi

ve yapisi, yagis miktann ve diger mikro-gevresel farkhiiklar) Ornegin Diizlergam

deneme alaninda yillik ortalama yagis 1055 mm’dir Bu deneme alantna yakin olan,
.anoak Gillok dagimin “yagmur siperi” arkasinda kalan Buk deneme alaninda ise yillik
ortalama yagis variya (535) diusmektedir. Kepez ve Diizlercami deneme alanlarinda
.'fopral_c hazihii makina ile, Bik ve Yenicedere deneme alanlarinda ise insan giicit ile
yapilmistir (Istk vd 1987) Denemelerin kurulusundaki farkl toprak haziahg: ve
Diizlergaminda bir kez aralama yapilmig olmasi, deneme alanlart arasindaki farkli
biyiimenin nedenleri arasinda sayilabilir.

Yenicedere deneme alanmnda (850 m) kisin yagiglar bazen kar seklinde
'dusmgktedir Kar baskisi, genis tepe formuna sahip ve kaba dalt D ve S
* populasyonlarina ait aZaglarin fotosentetik tepe yiizeylerinin dnemli bir bolimiini
kaybetmelerine neden olmaktadir Bu da algak zon orijinli populasyonlarn yiiksek
- zondaki bu deneme alaminda boylanma ve form yoniinden olumsuz etkilenmelerine
~yol agmus olabilir. Deneme alanlari arasindaki yetisme ortamu farklan, 6zellikle
biiyimeye iliskin karakterlerin sekillenmesinde 6nemli rol oynamaktadirlar Nitekim
denemelerin ortak analizinde, deneme alanlart arasimndaki farkliiklardan ortaya cikan
varyans orani, boy karakteri i¢in %74 3, ¢ap igin %21.8 ve hacim igin %40 5 gibi
yilksek bulunmugtur. Diger taraftan, gevresel faktorlerin en az etkiledigi karakter
govde duzginlugudir Bu karakter igin deneme alam etkisinden ortaya ¢ikan varyans
oran yalnizca %4.9 bulunmustur

Her deneme alanimin farkliigina bagh olarak alti populasyonunun her birinin
farkli tepki gostermesi beklenen bit olgudur. Nitekim bu durum, c¢ahgilan
karakterlerin statistiksel diizeyde 6nemli Cevre(deneme alani)xPopulasyon etkilegimi
gostermesinden de anlasiimaktadir

Cografi mesafe olarak birbiriﬁe yakin olmasma karsilik, deneme alanlart arasinda
dort kata kadar gikan bﬁyﬂme farkhiliklar1 olmasi, endtistrivel agaclandirmalar igin
uygun sahalarin belirlenmesinin 6nemini ortaya koymaktadir Diizler¢amu ve benzeri

diz ve kismen verimli sahalar tanimsal kiiltiir bitkileri agisindan marjinal veya ikinci




srece sahalar olarak kabul edilebilirler Ancak bu sahalar, endiistrivel ormancihik
a@smdan snemli potansiyele sahiptirler. Kiziigam endiistrivel aga¢landirmalan igin

Dizlercami gibi verimli sahalar se¢ildigi taktirde (dort deneme alan ortalamasina

sre) iki misli daha fazla hasila elde edilebilecektir Boylece, genetik 1slah galigmalar1
¢ uygun silvikiiltirel istemler birlikte uygulandigy zaman, agaclandirmalar daha kérh
bir yatinm olacaktit Sonug olarak tohumun genetik yonden siiper olmasi tek bagma
eterli degildir Birim alanda tiretimin arttirimast, 1slah edilmiy tohum kadar, arazinin

verimliligine ve makinali toprak isleme, siirgun kontrolii gibi silvikiiltiirel

uygulamalara da baghdir

3 Genetik Cesitlilik ve Genotip-Cevre Etkilesimi

Genetik varyasyon katsayist (CVy), farkls karakterlerin genetik cesitlilik diizeyini
karsilagtumak igin kullanilan bir parametredir Yine aymt parametre kullaplarak bir
_:';I&arakterin deneme alanlarma gore genetik gesitlilik duzeyinin nasi degistigi
belirlenmektedir Kizilgamda boy igin gozlenen genetik gesitlilik dizeyl (CVy)
deneme alanlarmna gore 4.5 ile 11.8 arasinda, cap igin 3.3 ile 13.0 arasinda
degismektedir Her bir deneme alamnda bu iki karakter igin gozlenen genetik
~varyasyon katsayilari birbirine paraleldir Deneme alanlarinin ortak analizinde ise ¢ap
karakteri icin gozlenen genetik varyasyon katsayist (CV,=8 01), boy karakterine
- (CV~437) gore iki kat daha yiksek bulunmugtur Caligilan karakterler arasinda
. genetik cesitliligin en fazla oldugu karakter hacim’dir. Bu karakter igin tahmin edilen

~genetik varyasyon katsayisi 158 ile 289 arasnda deBismektedir Dallanma

karakterleri icin gozlenen genetik gesitlilik yitksektir ve 66 ile 535 arasinda
* degismektedir Govde dizgunlagu igin genetik varyasyon katsayisi Biik deneme
alaninda ¢ok diisiik (1.9) iken dier deneme alanlapsnda 10 4 ile 125 arasindadir
Biik deneme alaninda fidan oliimlerinin fazla olmasi nedeniyle deneme alaninda
bosluklaiin olugmasi, govde dizgunligi igin fenotipik varyansin daha vyitksek
¢tkmasina neden olmug olabilir Klzﬂgam icin bu caligmada tahmin edilen genetik
cesitlilik diizeyi, diger ttaler igin verilen oranlar ile paral.eldir Cornelius’un (1994)

gesitli orman afaci tirlerine ait 67 ¢alismadan derledigi bilgilere gore, en yiksek
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genetik cesitlilik hacim igin (ortalama %20 3) gozlenmistir Ayt calismada boy ve -

éap icin bildirilen genetik varyasyon katsayilan ise %15’in altindadir

 Kuzilgamda, deneme alanlarina gére, boy igin gézlenen toplam varyansin %5 2
Je %9.0’u populasyonlar arast genetik farklardan, %2.97u ile %6 1’1 populasyonlar
¢i aileler aras genetik farklardan ortaya gikmaktadir Denemelerin ortak analizinde
ise populasyon (%1 2) ve aile (%0.3) kaynaklt varyans oranlant daha digik
pulunmugtur  Populasyon ve aile kaynakh varyans oranlanndaki bu dugis,
_populasydnxgevre(denem alani) ve ailexgevre(deneme alani) etkilegim varyanslarina
; yansimaktadir. Nitekim, boy karakteri igin populasyonxgevie (0.5%) etkilesim
'.:"{raryansg oran olarak populasyon kaynakls varyansmn (%1 2) kabaca yarisi kadardir.
Ailexcevre etkilesim varyansi (%1 0) ise gok daha vitksek, aile kaynakh varyans
oramnin (%0 3) yaklagik tg¢ katidir Cap igin deneme alanlanna gore gdzlenen
varyansin dagilimi, populasyon diizeyinde %1 3 ile %12 7, aile diizeyinde %1 5 ile
945 8 arasinda degismektedir Cap igin ortak analizdeki populasyon (%3 0) ve aile
(%1 4) kaynakli varyans oranlar1 yine dusuktiir Denemelerin altinct yaginda boy icin
bildirilen populasyon (%4) ve aile (%3) kaynakli varyans oranlar: bu caligmadaki
oranlar paraleldir (Istk ve Kara 1997) Boy ve ¢ap igin goézlenen genetik gesitliligin
bu dagilim gekline gore, daha fazla genetik kazang igin, kitle seleksivonunda
populasyon ve ailelere esit diizeyde agulik verilmesi gerekmektedir.

Govde dizginligi igin varyansin dagilimi, diger karakterlere gore onemli
farkhliklar gostermigtir. Bu karakter igin varyansin 24 9 ile %33 9 gibi onemli bir
~oran populasyonlar arasi genetik farklardan ortaya cikmaktadir Aileler aras: genetik
farklardan ortaya ¢ikan varyans orani ise %0 3 ile %4.0 arasinda degismektedir
Govde duzginligu igin populasyon kaynaklt varyans oranfarinm yiiksek olmasi, bu
karakterin 6zellikle populasyon dizeyinde giighi genetik kontrol altinda oldugunu
' gostermektedir. Bunun uygulama agisindan getirdigi onemli sonug sudur: Kizilgamda
| gévde dizguinligtnii 1slah etmek, buyiimeye iligkin karakterlere gore kolaydir.
Yalnizca uygun orijinlerin (populasyon) segilmesi halinde bile, bir generasyon sonta
agaclandirmalardaki dizgiin govde diizgiinligtine sahip fertlerin orant Gnemli

diizeyde artacaktir.
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pallanma ile ilgili karakterlerde aileler arasi varyans, genel olarak populasyonlar

yaryansa gore daha yiksek bulunmustur Kizilgamda fidan karakterleri i¢in

(lan bir caligmada dal sayist icin populasyon
akil orana (% 28 2) gore oldukca distik bulunmugtur (Kaya ve 1sik 1997).

Kizilgamda her bir deneme alaninin analizinde incelenen karakterler i¢in

gﬂsm buiyik bir bolimi (%64.2-%94.5) aile ici farklardan ortaya gikmaktadir

eme alaminda dallanma ve tepe formu karakterlerinde aile igi

kaynakl varyans orani (%3.4), aile

Diizlergami den

m kardesler arasindaki genetik farklihiklar ve cevresel varyans, toplam varyansin

21 ile (NGC) ile % 95 4 (RCL) gibi onemli bir
n, bir ailedeki yarm kardesler arast geneti
k diizeydeki cesitlilik, genetik kazanct

oranimi olugturmaktadir Aile i¢i
ryasyo k farklihklan ve deneysel hatay
ir (Namkoong vd 1966), ve aile igi yiikse

irma bakimindan bir potansiyeldir. islah populasyonunda salt aile diizeyinde

apilan seleksiyon ile populasyonun genetik tabam daralmaktadir Bu da genetik

qitliligi azalan plantasyonlann veya islah populasyonunun kargilasacagl riskleri

_aﬁ'_tirmaktadn (Wei 1995, Burdon 1988, Namkoong vd 1988). Bu bakimdan, aile igi

cesitliligi korumak icin gereklidir. Nitekim
n segilmesine ek olarak, bu 10 ailenin her

fe_'léksiyon, caliglan dallanma ve tepe
ormu karakterleri igin en iyi 10 aileni
1ﬁnden jkiser bireyin secilmesi halinde genetik kazang yaklagtk 1/3 orammda
rtmaktadir

Genotip-¢evie (environment) etkilesimi {gxe) genotiplerin farkh gevrelere farkli

olarak tanimlanmaktadu (Shelbourne 1972) Islah zonlanmn

sekilde tepkisi
deniyle bu konuda gok

beliflenmesi ve tohum transferi acisindan tagidift onem ne

: :aylda caligma yapilmugtir (Shelbourne 1972, Burdon 1977, Raymond ve Lindgren

990, Raymond ve Namkoong 1990, Hodge ve White 1992, Stonecypher vd 1996)

: .. X "
‘Deneme alanlarmin ortak analizinde, deneme alant x aile (0”spg)) ve deneme alanl x

“populasyon etkilegim varyanslan (c?sp), govde d_uzgiinlugii digindaki karakterler icin

yiksek bulunmugtur Ornein gap ve hacim igin ailexgevre etkilesini varyansi, aile
- arast varyanslardan (0’5 bile fazladir

Ayrica ailexgevre etkilegimi gibi, populasyonxgevie etkilesimi de istatistik

diizeyde énemli ¢ikmugtir Bunun baslica nedeni sunlar olabilir : Denemeler igin 30

metreden 1135 metreye kadar oldukga farkl yikseltilerden aileler secilmigtir Yine




» alanlan arasinda 800 m yiikselti farkt ve yaklagtk 500 mm yilhik ortalama
arki vardir Bu iki olgunun ailexgevie ve populasyonxgevre etkilesimlerinin
sek- gikmasina snemli katk: sagladigs bilinmektedir Hodge ve White (1992), bir
us elliottii dol denemesinde gxe’nin deneme alanlan arasmdaki onemli ¢evresel
. &én ortaya giktifini belirtmektedir  Ayni caligmada, endiistriyel plantasyon
ni temsil eden sahalar diginda, yetigme ortami ozellikleri farkls deneme
ar1 seciminin, genetik parametrelerin giivenirliligini azaltacag bildirilmigtir
ulﬁsyon-gevre etkilesimi varyanst, daha gok bazi populasyonlann her bir deneme
_'mda gok farklt sirada yer almasindan dogmaktadir Kenar populasyonlari, kendt
1§me ortamlarindan uzaklagtikga swalamada daha alta digmektedirler. Buna
hk orta zon populasyonlar;, farkh deneme alanlarinda siralamadaki yerlerini
r‘umaktadnlar Populasyonxgevre etkilesimi varyansinin bir diger nedeni ise
yulasyonlarin birbirine gore oransal biyiiklitklerinin deneme alanlarina gore onemli
nda degismesi olabilir (Isik vd 1987). Kepez deneme alamnda M populasyonu
ye. gore % 33 daha fazla cap artimi yaparken, Yenicedere denemesinde aradaki
"':% 8’¢ dilgmiistiir. Bu ¢aligmada populasyonxgevre etkilesimine daha ¢ok algak
ve D) ve vyitksek zon orijinli (H) populasyonlarm katkida bulunduklari
Jenmektedir Bu durumda kizilgam ig¢in  Akdeniz bolgesinde endistriyel
'l-an{asyon kusagi olarak kabul edilebilecek 200 ile 800 yiikseltileri igin yalmzca orta
n populasyonlardan plus agag segimi yapildig taktirde, genotipxgevre etkilegiminin
" ha digiik ¢ikmast beklenir. Nitekim bu aragtirmada yalnizca orta zon orijinli olan
1, K ve B populasyonian ele ahninca (ya da S, D, ve H populasyonlan dislaninca),
pulasyonxcevre etkilegimi, boy ve govde diizginlig i¢in 6nemsiz bulunmus, gap
¢in F istatistiginin olasilik diizeyi 0.001’den 0.05’¢ yitkselmigtir. Populasyonxgevre
tkilesim varyans bilegeni, boy igin %0 05’den %0 0°a, ¢ap igin %2 2’den %0 003°e
smiigtiir. Ayni sekilde ailexdeneme alant etkilesim oranlart boy igin %1 0’dan
0.009°a, ¢ap igin %2 1’den %0 02’ye ve govde diizgiinliigh igin %0.6’dan %0.0’a
Usmilgtiir.

- Shelbourne (1972) genotipxgevre etkilegimi varyansimn, eklemeli genetik
aryansin yanst kadar oldugu bir durumda, genetik kazancm bundan oclumsuz

tkilenebilecegini ve bunu gidermek igin 1slah programinda 1slah zonlarnin
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rulmasind snermektedir Bu ¢alismada kullanilan populasyonlarin, 1slaha konu
populasyonlar oldugu varsayilirsa, aile orijinli gxe varyans ile eklemeli genetik
ns  birbirine yakin olmaktadir Bu durum, 1slah programinda aileler baz
;é;nda 1slah zonlarmin belirlenmesini gerektirmektedir Ancak, sadece orta zon

'ulasyonlarl (Ornegin M, B, K) kullanildig: zaman, gxe varyans orant cok disuk

kta ve populasyon diizeyinde zonlamaya gerek kalmadig: gorulmektedir Sonug
r_gk;' jslah progranu igin segilen genotipler, potansiyel agaglandirma sahalarinda
edilmeden bu konuda saglikh karar verilemeyecegi bildirilmektedir (Shelbourne
972, Zobel ve Talbert, Stonecypher vd 1996). '

__Her' genotipin veya populasyonun farkls cevrelerde tepkisi aym oranda
lmayabilir' (Shetbourne 1972) Kimi genotipler ve populasyonlar degisen g¢evre
arﬂarma daha fazla tepki gosterirler. Douglas goknarinda yapilan bir ¢aligmada,

enetik testlerde kullanilan  ailelerin  %620° sinden daha azimn, genotipxgevie
ki egimine bilyiik oranda katkida bulunduklar ortaya konmustur (Stonecypher vd
996) Buna karsilik hizli bitytiyen ailelerin dnemli cogunluunun ise gok Onemsiz
nda katkida bulunduklan gézlenmigtic Stonecypher vd (1996), Shukla (1972)
ontemi ile genetik testteki her genotipin genotipxgevie etklle§1mme katkilarmin
'gulebﬂecegml ve genotiplerin  kararlihgmn  (stability) belirlenebilecegini
ildirmektedir Nitekim, bu arastirmada galistigumz altt populasyon igin, altz yaginda
en yapilan cevresel uyum degeri (plastitesi) ve genotipik kararhilik degerleri
ip'iipulasyonlar' icin farkli bulunmugtur (Istk ve Kara 1997) Buna gore orta zondan
gelen M, B, ve K populasyonlar1 daha fazla boylanmalarina ek olarak, daha esnek
.Yum degeri ve daha tistiin kararlthk (stabilite) gostermiglerdir Bu ¢ populasyon,
farkh yitkseltilerdeki deneme alanlarinda, kendilerine gore daha yiiksek ve daha algak
orijinden gelen populasyonlara gére daha hizl biiyiimiiglerdir Bu ¢aligmadan elde
: dilen bulgular da, orta zon populasyonlarinin daha esnek bir uyum yetenegine sahip
3__01dugunu gostermistir Sonug olarak kizilgamda uyum degeri yilksek, birden fazla
5yeti§me ortaminda hizli bityiiyebilen wistiin populasyonlar ve aileler bulunmaktadir

Bu orijin-dé! denemeleri, dogrudan ustin populasyon ve ailelerin seleksiyon
.amam ile degil, kizzilgamda genetik cesitliligi caligmak amaciyla kurulmustur Bu

- ¢alismada kullamilan genetik materyal, genig bir yiikselti kugagim kapsayacak gekilde
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mig ve yine genis bir arahd: kapsayan farkl yilseltilerde yetistirilmigtiz. Bu

populasyonxgevre ve ailexgevre etkilesiminin yitksek ¢lkmas: beklenen bir

-mmdur Bulgular, kizilgamda tohum transferine yonelik bazi bilgilerle birlikte,

zﬂg,am islah stratejisi igin belirleyici temel bilgileri ortaya koymaktadir Diger bir

eyimle bu caligmada gozlenen yiksek genotipxgevre etkilegiminin genellemesinden

agmllmahdu' Ciinkil énemli olanmn, genetik yonden ustiin ve sinirli genetik tabam

an islah materyalinin aday plantasyon sahalarindaki tepkisidir Bu ¢ahgmada her ne

'a'dag genotipxyag ve populasyonxyas etkilesimi ayrintili olarak irdelenmemigsede,

2;11 geligen populasyon ve ailelerin altinc1 yagtan itibaren siralamadaki yerlerini

enellikle korumalan, kizilgamda  seleksiyonun etken yaglardan  itibren

ap1lablleceg1n1 isaret etmektedir

. Tirkive milli agag slah programinda cografik ve iklim verileri esas alinarak

"1'zﬂgam igin Akdeniz bolgesinde U¢ alt islah zonu aynimustir (Koski ve Antola
993) Islah zonlarinn olusturulmasinda ekocografik bilgilere ek olarak “her

enonpm kendi lokal yoresinde en iyl genetik uyumu yaptigt” varsayimi esas
hnrmstlr Ancak bu caligmada 18 yasta elde edilen bulgular bu varsaymi
'_esteklememektedn Her populasyon en fazla biiyiimeyi kendi orijin yitkseltisindeki
leneme alaninda yapmasina ragmen, orta zondan gelen populasyonlar (M, K ve B)
ogu zaman lokal populasyonlara gore daha izl biyimektedirler. Kuzilgam 1slah
rograminda her bir alt zon igin (toplam dokuz alt zon) farkls 1slah programi
yuriittilmesi snerilmektedir Mevcut olanaklar, programtn bu sekliyle yiirtitiilmesini
olanaksiz hale getirmektedir Kizilgam islahinda zonlamanin gerekip gerekmedigi ve
kapsammm ortaya konmasi igin genotipxgevre etkilemisini aragtirmaya yonelik bir

aragtirmamn yapilmasi gerekmektedir (Shelbourne 1995).

4.4 Kahtun Dereceleri

Kalitim derecesi, eldeki bir genetik stoktan bir kusak sonra elde edilebilecek
genetik kazang oranini belirleyen onemii parametrelerden biridir (Namkoong 1979)
Kalitim derecesi ve genetik cesitliligin tiir iginde yapiss, gesitli 1slah ¢ahgmalar igin
biiyilk bir onem tagpimaktadir Kalitim derecesine ve populasyondaki genetik

_‘FeSitliIige bakarak, bir karakterin 1slah edilip edilemeyecegine, islahina karar

146



‘esi halinde en iyi 1slah seklinin nasil olacagma kolaylikla karar verilebilir
rdon vd 1992-3) Bu nedenle, genetik cesitlilige ek olarak, kalitim oranlarinin

| i giiven sinirlar icinde tahmini, 1slah calismalannin baglica ilgl alanidir,

‘Bu galigma gergekleginceye kadar kizilgamda yalnizea fidan karakterleri igin

11t1fn dereceleri tahmin edilmistir Daha onceki calismalara gore fidan karakterleri

in tahmin edilen aile kalitim oranlart genellikle yitksektir. Ornegin, fidan boyu igin
4 ile 0 70 arasinda degismektedir (Istk 1986, Istk ve Kaya 1995). Bu ¢aligmada 13
.18 yaginda birey diizeyinde tahmin edilen kalitim dereceleri boy igin 0.09 ile 0.17,
ap- icin 005 ile 020 arasinda degismektedir Aile kalitim dereceleri, birey

uzeymde‘q kalitim derecelerine paralel olarak daha yitksek bulunmugtur Boy igin

Ie__ kalitim derecesi deneme alanlarma gore 0.29 ile 0.63 arasinda, ¢ap i¢in 0.17 ile

66 arasinda degismektedir Birey ve aile kalhtim derecelerinin gosterdikleri bu

zelhkler kizilgam 1slah stratejileri konusunda énemli ipuglan vermektedit Birey

tizeyindeki kalitim derecelerinin diigiik, buna karsilik aile kalitim derecelerinin

ksek olmasi, aile seleksiyonun daha fazla genetik kazang saglayacagum ortaya
oymaktadlr

Genel olarak Bitk deneme alan icin elde edilen kalitim dereceleri disik, Kepez
'éneme alani igin orta dizeydedit Ortak analiz sonuglarini da 6nemli olgide
etkileyen Biik deneme alanimin kendine 6zgu kurak kosullart vardir Biik denemesinin
:.kurulusu sirasinda, deneme igin uygun bityiklukte bir alan bulunamadigi i¢in her aile,
loklarda onar yerine yediser yarim-kardes fidan ile temsil edilmistir (Istk vd 1987)

_Deneme yeri gerek egim, gerekse toprak derinligi agisindan diger deneme alaniarina
| gore daha degigkendir Ayrca, yerel vejetasyonun, deneme agaglan tzerindeki
rekabet edici baskisinin bu deneme alaminda daha siddetli oldugu gozlenmistir

Yedinci yasta agaglarm kok bogazt kismina anz olan bir hastaliin (teshis edilemeyen
bir bocek zararr) yol agtifi sliimler, aile bagina digen fert sayisiun diismesine neden
-olmustur Biitin bu olgular fenotipik varyanslarn ve dolaysiyla kalitim derecelerinin
disik olmalarimn baglica nedenleri olarak kabul edilebilirler. Yine benzer sekilde
Yenicedere deneme alaninda da vejetasyon rekabeti nedeniyle daha diisik kabtim

dereceleri bulunmustur Bu sonuglar, gevre etkisinin daha zor kontrol edilebildigi
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4 apact turlerinde, yalmzca tek bir deneme alamndan tahmin edilen kalitim
.'elerinin yaniltict olabilecedini gostermektedir

Kizilgamda iki farkl dal bogumu igin farkli kahitim dereceleri tahmin edilmistir
agacta dal agtlart igin farkli kaltim dereceleri Douglas goknart igin de
diri mektedir (St Clair 1994-b) Bir agagta iki dal bogumu igin farklt kalitim
r celerinin nedeni bilinmemektedir. Bu ¢aligmada kizilgam i¢in heniiz geng
. Jebilecek bir vagta (13.yag) dal agilan cahgplmistir Kizilgamda dal agilarinin
erg‘ekte odun kalitesini nasil etkiledigi ve kalitimi, denemelerin ilesi yaglarinda tekrar
ele almmahdir. Dallanma karakterlerinin govde odunu kalitesini belirlemedeki
emlermden dolayi, islahi yapian bir gok tirde dallanma karakterleri tzerinde
3.ru1mu§tur’ Douglas goknarinda iki ana dal bogumu arasindaki dal sayis1 igin
ldmlen fenotipik varyasyon katsayist (CV,=033) degeri (St Clair 1994-b) bu
i‘1$mada kizslgam igin tahmin edilen fenotipik varyasyon katsayisina ¢ok vyakin
pulunmustur Ancak, sozkonusu galigmada dal sayist igin bildirilen kalitim derecesi
daha diigiiktir Benzer sekilde dal say1st icin diigiik kalitim dereceleri Pinus sylvestris
Velhn ve Tigerstedt 1984) ve Picea abies (St Clair 1994~ b) igin de bildirilmektedir.
Tepe uzunlugunun (CRL) en yitksek CV, degerine karsiik kalitimm dugiik
oIinam, aile igi varyansin ve dolaysiyla gevresel faktorlerin bu karakzcer tizerinde daha
etkili olmalan ile agiklanabilir Diger bazi ¢am titlerinde ve Douglas goknarinda
kaliim ile CV, katsayisi arasinda yine ¢nemli bir iligki olmadigs ve tepe formu ve
dallanma gibi motfolojik karakterlerde CV, katsayistun % 15 altinda oldugu
| belirtilmektedir (Cornelius 1994, St Clair 1994-b)

Kizilgam i¢in tahmin edilen kahitim dereceleri, genel olarak literatinde diger
titrler igin bildirilen sirlar i¢inde kalmaktadir Bir ¢ok orman agact turiinde, boy ve
cap icin bildirilen birey kalitim derecelerinin %75 gibi dnemli bir béliimi, 0 10-0 30
oranlars arasinda degigmektedir (Cornelius 1994) Boy ig¢in tahmin edilen kahtum
dereceleri Pinus taeda’da 0 14-044, Pinus elliowtii  ise 003-0.37 arasinda
degismekte, Pinus palusiris’te ise beginci yasta 0 18, yedinci yagta 0 12 bulunmustur
(Zobel ve Talbert 1984},

Diizlercanu denemesi difer ii¢ denemeye gore daha hizh biiyamiigtir Ancak

hizli biytime, ailelef arasindaki farklilagmanin artmasina ve genetik varyansin daha




venilir ve yiiksek bir gekilde tahmini anlamina gelmemektedir Verimi yitksek bir

slaninda hizli bitytime ile birlikte ¢evie

s da artarak, aile ortalamalar1 arasinda artan farkliligs (genetik varyanst)

m sel varyans ve dolayistyla fenotipik

geiemektedir (Cotteril ve Dean 1988). Keza aynt sekilde Pinus caribaea var.

ndurensis j¢in deneme alam verimliligi ile kalitim arasinda bir iligki gézlenmemistit

oiaston vd 1990) Ancak disl denemelerinin verimi yiksek sahalarda kurulmasi,

omlk snemi olan gap, govde dizglinlagu gibi karakteslerin seleksiyon siiresinin

ah: ‘erken yaglarda olmasini saglayacak ve birim yila diisen genetik kazanci
: racaktlr (Woolaston vd 1990, Adams vd 1994) Bu nedenle kzilgamda dol

-enemelerl igin az egimli, verimi viksek, homojen sahalarm segilmeleri 1slah

ograminii basaristni arttiracaktir

Bir ¢ok konifer tirl iizetinde vyuritilen galigmalarda islah caligmalarinin

clikli hedefi olan boy ve
Cornelius’un (1994) ¢esith orman agaci turleri tiizerinde

cap karakterlerinin  kalitim dereceleri

'r§11a§t1rllmaktad11
jrijtiilen 67 yaymdan derledigi bilgilere gore, boy karakteri ¢ap karakterine gire

daha yitksek kalitim dereceleri gostermektedir Paul vd (1997) Pinus taeda’da yine

oy karakterinin kalitim derecesini ¢ap karakterine gore daha vyitksek bulmugtur,

Ancak Pinus caribeae’da gapm kalitim derecesinin daha fazla oldugu gozlenmistir

Dean vd 1986) Kizilgamda ¢ap ve boy igin yukaridaki gibi genel bir yarglya
sonuclar elde edilmemistir Deneme alanlarimn gogunda ¢ap igin tahmin

3vgracak
u farkhilik standart hatalar

edilen kaltim dereceleri daha yitksek olmasina ragmen, b

da gozoniine alindifinda snemli diizeyde degildir. Yani, her iki karakter, seleksiyona

benzer oranda tepki gostereceklerdiz

Yarim kardes bir ailede yarm kardegler arasindaki benzerlik (genetik
__'Ovaryans) teorik olarak aileler arasi genetik varyansin 1/4 1 olarak kabul
._edllmektedlt (Shelbourne 1969, Namkoong 1979, Becker 1984, Falconer 1989) Bu
'katsay1 bir agagtan toplanan tohumlarin her birinin polen kaynagimn farkli bir baba
‘agag oldugu ve dollenen afag ile polen kaynagl agaclarm veya polen kaynagi
‘afaclarin kendi aralarinda bir akrabalik iligkisi olmadifl varsayimina dayanmaktadir
(Stonecypher vd 1973, Squillace 1974) Yine kalitim tahmininde eklemeli olmayan

‘gen etkilerinin  (6rnegin  dominanthik) ihmal edilebilecegi varsayumi  kabul
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(mektedir Ancak koniferler izetinde yapilan aragtizmalar kendileme oramnin % 2
10 arasinda degistigini ve bu nedenle katsaymin 025 olarak alinmas: halinde,
ik varyansin oldugundan fazla tahmin edilebilecegini gostermistir (Bannister
5 Fowler 1965, Sorensen ve Adams 1993) Burdon vd (1992) kalrtimn
ugundan daha fazla tahminindeki sapmayr gidermek, dominanthiin ve rastlantisal
mayan eslesmenin etkilerini azaltmak igin bazi diizeltmeler yapmslardir
zilgamda genetik varyansin ve dolayisiyla kalitimin tahmininde, yanm kardesler
asindaki 1t‘)enzerlik derecesi Vs yerine 1/3 alinarak bu sapma giderilmeye calisilmigtur
Izllgam icin bu ¢aligmada verilen kalitim dereceleri diger aragtirma sonuglan ile
réﬂagtirlhrken, bu olgu gézoéniinde tutulmalidir

_. Bu cahigmada her bir deneme alani igin ayit ayr yiiriitiilen varyans analizlerinde
enotip x ¢evie (gxg¢) veya populasyon x gevre (px¢) etkilesimi modelde yer
1:;'iam1§;t1r Etkilesim varyanslan, populasyonlardan ve ailelerden dogan bilesene
kida bulunarak kaliim derecelerinin oldugundan daha fazla (biased) tahmin
dilmelerine neden olabilirler (Namkoong vd 1966, Hodge ve White 1992). Bu

aligmada elde edilen kalitim derecelerinin yorumunda bu olgu gdézoninde

ttulmalidir

.5 Genetik Kazang

Kiztigamda boy, ¢ap ve ozellikle govde dizginligi ve tepe formu igin
populasyon diizeyinde yiksek genetik gegitlilik gozlenmigtir. -Bu karakterler 1¢in
Uygun orijinlerin seleksiyonu ile ¢nemli oranda genetik kazang saglanabilecektir
Ornegin, bu aragtirmada dort denemenin ortak analizi sonuglarna gore boy i¢in %9,
¢ap igin %13 ve hacim igin %30 daha biyiikk deger gosteren M populasyonunun
:_Séleksiyonu ile vitksek genetik kazang elde edilebilecektir

Bu ¢aligmada boy, gap, hacim ve govde diizginligi icin aileler arasi teorik
‘genetik kazang uzerinde durulmugtur Tepe ve dallanma karakterlerinde ise aileler
‘arasi ve aile igi kombine seleksiyon uygulanmugtr Kizilgamda aragtirmamiza konu
-olan 60 aileden en iyi 10 ailenin seleksiyonu halinde elde edilebilecek genetik kazang,
deneme alanlarma baglt olarak, boy karakteri icin %2.1-%5 2, ¢ap karakteri igin

%2 3-%102 oranlan arasimnda degismektedir Aym seleksiyon yoZunlugu
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adigmda, hacim igin daha yiksek genetik kazang oranlar (%53 ile %17.5)

r Tepe formu ve dallanma karakterleri icin aileler arasi seleksiyona

in edilmisti
arakterler icin %4.7 ile %43 6

& aile igi seleksiyon uygulandigmda gesitli k
' a daha fazla genetik kazang elde edilmektedir

enetik  kazancin hesaplanmasinda kalitim ve fenotipik ¢esitlilik iki ana

asendir (Becker 1984) Bu iki bilegenin yiksek olmast, seleksiyon ile bu

bir yonde deBistirmenin nispeten daha kolay olacagint 1igaret

kterleri belirli
t icin yiksek dizeyde (b’=0.511) aile kalitim

ektedir. Surglin sayisi (NGC)
ahmin edilmis olmasina ragmen, aile diizeyindeki fenotipik cesitliligin
st % 10.9 dl‘iz'eyinde, diger karakterlere
ré:.nispeten digitk kalmustur (Cizelge 3 38) |

isaca belirtmek gerekirse, dallanma karakterleri igin elde edilen populasyon ve

fkaynakh varyans oranlar ve kalitim derecelerinin yuksekligi, bu karakterler i¢in

Jacak selektif 1slah yontemleri ile dnemli dizeyde genetik kazang

glanabilecegini gostermektedir

Deneme alanlarinin ortak analizinde nispeten daha diisik kalitim dereceleri

tahmin edilmistir Buna bagl olarak, deneme alanlarnda biiyiime karakterleri igin

elde edilen genetik kazang oranlart da diisiik goranmektedit Ortak analizde genetik

parametreler deneysel hatalardan daha ¢ok armmmg ve daha giivenilir bir gekilde

ahmin edilebildigi igin (Gwaze vd 1997) ortak analizden elde edilen nispeten diigtik
enetik kazang, bir 6zur (handikap) olarak gorilmemelidir Ayrica bu denemelerin

kurulus amaci tir igi genetik cesitligi irdelemek oldupu igin, genetik kazang

oranlarinin disitk ¢ikmast beklenen bir sonugtur Ciinkii : (i) Baslangigta dogal

populasyonlardan “tstiin” aileler secilmemigtir, diger bir deyimle, populasyonu temsil

:_eden anag agaglar, ustiin agag¢ (plus agag) degildirler (ii) Denemede yer alan aile

sayistise nispeten azdi.

Bunlara ragmen kizilgam igin tahmin edilen genetik kazang oranlan tatmin edici

diizeydedir Ciinki, bir agag sslahi programinda %2 5 ile %4.0 oranlan arasindaki

genetik kazang, bir programi yiriitmek igin yeterli goriilmektedir (Davis 1967ye

atfen Hodge ve White 1992, Zobel ve Talbert 1984).




‘Qeleksivon teorisine gore, seleksiyon yogunlugunun artmas: ile genetik kazang
Ja artmaktadir (Lerner 1958) Buna karsilik, bir sonraki nesile dol verecek aile sayist
azaltmaktadir Ornegin 60 aileden en iyi % 50, en iyl % 25 ve en iyi % 16.6
.amndaki ailelerin se¢ilmesi durumunda bir sonitaki nesile dol verecek aile sayist
. styla 30, 15 ve 10’a digmektedir Aile sayistin azalmasi, bir yandan seleksiyon
'ﬁfas1 kusakta genetik kazancin artmasini saglarken, ote vyandan islah
-opﬁlasyonun_un genetik tabammnin daralmasina ve dretim populasyonundan elde
_1iécek materyalde (tohum ve ¢elik) kendileme katsayist F'nin artmasina neden
aéaktlr' (Wei 1995) Bu nedenle hem optimal diizeyde genetik kazang elde edilmesi
‘hem de kendileme katsayist F'nin belirli bir diizeyde tutulabilmesi (6rnegin % 1)
:_“aiie diizeyinde seleksiyon” ile birlikte “aile i¢i seleksiyon” tizerinde durulmalidir
Ornegin Tepe formu ve dallanma karakterlerinde gorildugi tzere, aileler arasi
_e_leitsiyona ek olarak aile igi seleksiyonun yapilmasi ile genetik kazang en az 1/3
atinda daha fazla olacag: beklenebilir

‘Sonug olarak, kizilgamda ‘Genel Birlesme Yetene@i’ne gore ylrtittilecek selektif
ali stratejisi ile onemli oranda genetik kazang saglanabilecektir Kizilgamda
tansiyel endiistriyel plantasyon sahalari igin viritiilecek bir islah programinda,
ptimal genetik kazang igin 6ncelikle “orijin” tzerinde durulmaly, -ori_jin denemeleri
onucu belirlenen tistiin populasyonlarda aile seleksiyonu yogunlastinimaldir. Gévde
zgiinliigii ve bazi tepe formu karakterleri igin yalnizca populasyonlann seleksiyonu

il 'ba§1ang1g;ta yeterli genetik kazang saglanabilecektir

.6 Karakterler Aras1 Genetik Tliskiler

Bu ¢alismaya kadar, fidan karakterleri disinda kizilgamda ekonomik énemi olan
rakterlere iligkin genetik korelasyonlar tahmin edilmemistii Kizilgam fidan
arakterleri izerinde yiirtitiilen bir galigmada iki yagindaki fidan boyu ile dal sayisi
=0.‘74) ve fidan boyu ile siirgiin sayis: arasmda (1,=0 71) vitksek ve pozitif genetik
relasyonlar belirlenmistir (Istk ve Kaya 1995) Agac boyu ile dal sayist ve boy ile
ufgi'in sayist arasmdaki genetik iliskiler, bu caligmada sirasiyla 1,=~1 15 ve 1,=0 90
lﬁnmustur' Douglas goknarinda boy ile dal sayist (0 26) ve boy ile dal kalinlig:

.-_1.8) arasinda yﬁksék genetik korelasyonlar gézlenmistir Ayni galismada agag




) iorelasyonlar tahmin edilmigtir (St Clair 1994-b) Benzer sekilde, Picea_';-'

co’da govde yarigapi ile dal yanigapi arasinda pozitif yiksek (066), govde
gapl ile dal agist arasinda negatif zayif (-0 04) genetik iligkiler bildirmektedirler

orill ve Mohn 19%5).

‘Kizilgam igin bu caligmada boy ve ¢ap arasinda tahmin edilen yiksek genetik

on degerlerine gore, boy veya gap karakterlerinden sadece biri igin yapilacak

elasy
seiek51yon (single trait selection), diger karakterde de onemli diizeyde artiga yol
acakty. Bu nedenle kizilgam igin olugturulacak seleksiyon indekslerinde boy veya

"p_karakterlerlnden birine ver verilmesi yeterli olacaktir Ancak buyiimeye iligkin bu
karakterden biri icin seleksiyon yapiimasi halinde govde diizgunligiinin bundan
a's.d- ctkilenecegini, meveut defigken korelasyonlara gore yorumlamak yaniltict
ilir Eger vurutillecek 1slah programlarinda artim kadar govde dizgunligi de

"'m tastyorsa, bu durumda olusturulacak seleksiyon indislerinde govde

zgunlugune de ayrica yer verilmelidir

Cap ve boy ile dallanma karakterleri arasinda yiiksek ve pozitif genetik
relasyonlar bulunmustur. Bunun anlamy, ¢ap veya boy igin seleksiyon yapiimast ile,
layh olarak daha uzun, daha kalin ve daha gok dalli genotipleri de birlikte segmis

lacagiz Bu iligkiler, biyolojik olarak beklenen yondedir. Cunki, fazla dal sayist ile

ofosentez yapan ylzey alami daha fazla olmakta, dolasiyla daha hizli buyime

ellenmektedit. Ancak, dallanma ile ilgili ozellikler agaclarm ileri yaslarindaki dogal
udanma ve tepe formu geligimine baglt olarak degigebilecektir Bu nedenle, bu
kénudalq kesin yorumlar: denemelerin ileri yaglaninda elde edilebilecek verilere gore
__Eipmakta yarar vardu Caliglan karakterlerden valnizca dal agidan ile diger
kterler arasinda negatif genetik korelasyonlar gozlenmigtir Ancak bu
kcirélasyonlar yitksek standart hatalar gostermektedirler Bu nedenle boy veya ¢ap
ahma bagli olarak, dal agilarinda bir degisim olmast olasihgi ok digiiktiir Genetik
0_1‘§lasyon1ar', genetik kovaryanslar ve varyanslar kullamlarak tahmin edildikleri igin
nellikle yiiksek standart hatalar gsterirler (Falconer 1989). Ciinki kovaryans ve
aryanslann tahmininde yapilan deneysel hatalar genetik korelasyonlarin tahminine

¢ yanmmaktadn Denemedeki aile sayistmun ve ailedeki fert sayisimn nispeten az
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s1-‘§3 baz1 karakter ¢iftlerinin dugtik kalitim derecelerine sahip olmas: da standart

alarlﬁ yiiksek ¢ikmasina katkida bulunmaktadir (Burdon vd 1992-d) Genetik
Jasyonlar tipkt kalitim dereceleri gibi tahmin edildikleri populasyona dzguidirler
.denle, bu caligmada standart hatasi yiksek olan korelasyonlarn yorumunda

li olunmalidir.

:Tépe ve dal karakterleri i¢in yalmzca Duzler¢ami deneme alaminda 60 aileyi
-§tufan 554 agacgta Olgme ve gozlemler yapdmustir. Gerek denemelerin
.f'u'_hjﬁsunda, geickse de degerlendirme asamasindaki ekonomik ve fiziki guglikler
d"e_m'yle, her bir aile igin drneklenen fert sayist sinirh (en fazla 10 agac) tutulmugtur
ﬁedenle kizilgam igin tepe ve dallanma karakterleri igin verilen bazi genetik
o‘rel'asyonlann yitksek standart hatalar1 nedeniyle givenirlilik diizey: dasuktir

Bu ¢aligmada buyime ile dallanma arasinda elde edilen genetik korelasyonlara
il e, boy ve ¢ap i¢in seleksiyon yapilirken gévde odununun deforme olmamasi igin
_énma ozelliklerini dikkate alan indis seleksiyonu uygulanmalidir. Béylece Smith-
el seleksiyon indisleri ile hizli bityime igin seleksiyon yapilirken, arzu edilmeyen

bu karakterler belirli bir diizeyde tutulabilir (Cotterill ve Dean 1990}

Deneme Deseninin Kritigi

‘Kenetlenmis petek deseni, sagladigi avantajlar nedeniyle bir ¢ok tlkede
I_J'Y'gulama olanag: bulmustur (Burdon vd 1992-a) Desene gore fidanlar bir altigenin
aI_tl kenarina ve ortasina dikilmektedir Boylece her fidan igin esit bilylime alans
.a"glanrms olmaktadir Bir aileye ait fertler blok alamina tek tek, rastlantisal olarak
agitildid igin, gevresel varyasyon bilesenleri daha iyi ortaya ¢ikmaktaduy Bir
enotipe ait fertlerin blok iginde tesadifi olarak iyi veya koéti bir yere rast gelme
olasihgr azaltimaktadir (Iyik 1988-b). Bloklar arast varyansin minimum dtizeyde
Imast nedeniyle populasyonxblok ve ailexblok etkilesimi de en diisiik dizeye
-Inmekte, istenirse bunlar varyans analizi sirasmda modelden atilmaktadir (Lambeth
Vd 1983, Libby ve Cockherham 1980) Nitekim bu ¢aligmada da her bir deneme
lanindaki populasyon x blok ve aile x blok etkilesimlerin istatistik olarak 6nemsiz

: cikmas nedeniyle, etkilesimler varyans analizi modellerinden dugtrilmistic Bu da

desenin istatistiki etkinligini bityitk oranda arttirmaktadir Bu konuda diger desenlerle




{an bir kat silagtirmada tek agag parselli desenlerin, klasik desenlere gore onemlt
taj sapladift bildirilmistir Omegin tek agag paselli 14 denemenin sadece
slnda blok x aile etkilesimi 6nemli bulunmugken, “sira” parselli 14 denemenin 10
mde etkilesim onemli ¢ikmigtir (Matheson 1989). Ote yandan kenetlenmis petek
" alanin optimum bir sekilde kullanilmasim saglamaktadi Daha az tohum ve
- qaha disiik kurulug ve bakim masraflar desenin difer avantajlaridir (Isik
3.3-5) Apaclar arasinda rekabetin baglamasi durumunda her aile igin dengeli sayida
t ve egit bliytime alant birakilarak sistematik aralama yapilabilmektedir .

vukarda belirtilen avantajlan yaninda, desenin bazi dezavantajlar1 da ortaya
(abilir Desenin araziye aplikasyonu ve veri toplanmast diger desenlere gore
'péten daha karmagiktir, daha gok dikkat ve 6zen istemektedir Akraba fertler aym
aféélde biiyimedikleri igin aile igi seleksiyon saglkh olarak yapilamamaktads
stheson 1989). Tek agag parselli desenlerin uygulandift denemelerde, agaclarn
epe taglanmn yakinlagmast ile rekabetin siddetlendigi, sonugta o ana kadar genetik
_q_fansiyelini ortaya koyamayan populasyonlar veya genotiplerin gevreden gelen
askiyla daha da geri kaldiklan bildirilmektedir (Burdon vd 1992-1). Ornegin Yeni
eianda’da yilriitilen bir P radiata orijin-dol denemesinde, ibrelere anz olan bit
antar (Dothistroma sp ) nedeniyle orijinin biri fazlaca etkilenmistir Bu orijine ait
ertlerin komsularinca bask: altina alinmast sonucunda, orijinler arasindaki fark
_aBamh ctkmugtir (Burdon vd 1992-1). Ancak kizilgamda yapilan bu ¢alismada yaga
ﬁ'bégh olarak populasyonlar arasindaki boy ve ¢ap farkliliklarinin artmadify, tersine
altingt yastaki farklarn genel olarak nispeten azaldign veya farkin degismedigi
gﬁzlenmistir. Diizlerganm denemesinde farkin _artmamasmda 13. yagta yapilan
aralamanm  dnemli pay: oldugu dustntlebilir Ancak miidahalelerin gecikmesi
‘durumunda, 6zellikle denemelerin ileri yaslarmda benzer sorunlarla kargilagilabilecegi
g6z dniinde tutulmalidir Denemenin iyi aplike edilmesi, 6limlerin gok az olmasi ve
‘denemede test edilen populasyonlar arasinda gok fazla biiytime farklant olmamasi,
desenin etkinliini arttumistir Sonug olarak kenetlenmis petek deseni sagladigi
avantajlar nedeniyle kiziigam dol denemeleri igin kullamilabilir Ancak deseni aplike

temenin, veri toplamanin daha karmagik ve zaman alict oldugu gézontne alinmahdir

155




SONUC

1. Kizilgamin, ¢alistigimiz alt1 adet dogal populasyonu arasinda boy, cap,
govde formu, tepe formu ve dallanma karakterleri bakimindan istatistik olarak
;émemli duzeyde farklihklar gozlenmistir. Her bir populasyondan gelen aileler
‘arasindaki farklilikiar (tepe karakterleri hatig) yine énemli diizeydedir.

| 2. Orta yiikselti zonundan gelen populasyonlar, 18. yas sonuglarina gore
her bir deneme alaninda genel olarak daha hizli biiyimektedirler Ornegin orta
.zon orijinli M populasyonu, tiim deneme alanlar1 ortalamasina géie %13 daha
fazla ¢ap ve %9 daha fazla boy artimi yapmistir Dért deneme alam ortalamasina
gore en hizli boy, ¢ap ve hacim artimini yapan M’nin 100-850 m viikselti kusag:
igin tohum kaynag: olarak segilmesi halinde siradan tohum kaynagina gore %30
~ daha fazla hasila (hacim) elde edilebilecektir  Bu populasyona ait ve hizli
- bityliyen M2 nolu ailenin se¢imi halinde bu oran %39°a ¢ikmaktadir

3 Orta ve yiiksek zondan gelen populasyon ve aileler aym1 zamanda daha
diizgin govde, daha dar ve konik tepe yapmaktadiriar Algak yiikselti orijinli
populasyonlar ise efri govdeleri, genis ve kaba tepe yapilan ile diger
populasyonlardan farklidiurlar

4 Aragtirma sonuglari, lokal populasyonlarin bulunduklan yoreye her zaman
en iyi genetik uyumu yapmadiklarimt géstermistir Calismada ver alan her
populasyon, kendi dogal orijin yiikseltisine en yakin deneme alaninda, bagka
deneme alanlarindaki basarisina gore relatif olarak daha hizli  biyime
yapmaktadir Ancak M gibi kizilgamin optimumu sayilabilecek bir yiikseltiden
gelen bir populasyon ve M2, M10, M13 gibi baz1 aileler, lokal populasyonlara
veya ailelere gore genel olarak daha hizli bityiimektedirler.

5 Hizh gelisen M ve K populasyonlarinin ve hizli gelisen bazi ailelerin
gozlem yapilan her iki gelisim ¢aginda da siralamadaki yerlerini korumalari,
erken yaslardan itibaren istiin genotiplerin segilebilecegini gostermektedit Bu
¢aligmada dordiincii ve besinci maddelerde 6zetlenen bulgular 18. yag verilerine
dayanmaktadir ve yas ilerledikge siralama degisebilecektir Bu bulgular

denemelerin 25-30 gibi daha ileri yaglarinda tekrar irdelenmelidir .
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6. Kizilgamda calisilan karakterler igin gozlenen genetik gesitlilifin 6nemli
pir orani populasyon ve aile diizeyinde genetik kontrol altindadu. Buyiime ve
aallanma karakterlerinde populasyonlar arasi ve aileler arasi farkhliklardan dogan
génetik varyans oranlarn birbirine yakindir ve genel olarak %10 duzeyinin
slindadir Ancak gévde formu ve tepe karakterlerindeki gesitlilifin populasyon
diizeyindeki orant daha yiiksek olup, gévde formu i¢in bu oran ortalama olarak
%30°a cikmaktadir Aile igi gesitlilik ise ¢aliilan her karakter igin, varyasyonun
5.nemli ve biyiik bir bolumiinti olusturmaktadir.

7 Kizilgamda populasyon dizeyinde tepe formu igin gozlenen yiksek
diizeydeki genetik cesitlilik, aym diizeyde hizli buyluyen genotipler arasindan
konik ve dar tepeli olanlar1 segme olanafl sunmaktadir Boylece genetik 1slah
s_fbntemleri disinda birim alanda daha fazla fert yetistirerek daha fazla hammadde
c:a'lde etme olanagi ortaya ¢ikmaktadir.

8 Kizilgam 1slah stratejisinde kitle seleksiyonu yapilirken potansiyel
plantasyon alanlan i¢in oncelikle uygun populasyonlar belirlenmeli ve plus agag
se¢imi bu populasyonlarda yogunlagtirilmalidir Tepe ve govde formu karakterleri
§in populasyonlar arasindaki genetik gesitlilik dizeyinin yiiksekligi gozonine
élinarak bu karakterler igin populasyon diuzeyindeki bir seleksiyona baglangigta
daha fazla agirlik verilmelidir Yalnizca populasyon diizeyindeki bir seleksiyon
sonucunda bile bu karakterler i¢in 6nemli oranda genetik kazang saglanabilir

9. Kizilgamda ekonomik 6nemi fazla olan boy, ¢ap ve govde formu gibi
' ".karakterler icin orta veva diisiik diizeylerde dar anlamli kalitim dereceleri tahmin
-edilmistir Boy igin kalitim dereceleri deneme alanina gore 0.09 ile 0.19, gap igin
005 ile 020 arasinda deZigmektedir. Aile kalitim dereceleri, birey diizeyindeki
kalltlm derecelerine paralel olarak daha yiiksektirler Bu nedenle, boy ve ¢ap igin
aile diizeyindeki bir seleksiyon ile daha fazla genetik kazang saglanabilecektir
Dailanma karakterleri igin orta diizeyde veya yiksek (0 14-033), tepe
karakterleri (0 01-0 10) igin ise digitk dar antamh kalitim dereceleri bulunmugtur
Kizilgamda optimal genetik kazang ve kendilemenin belirli bir dizeyde
tutulabilmesi igin aileler arasi ve aile i¢i kombine seleksiyonun uygulanmasi

Onerilebilir
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10 Denemede yer alan 60 aile iginden en hizli gelisen ilk 10 ailenin
472 seleksiyon yogunlugu) se¢ilmesi halinde, deneme alanlarina goére boy ve
icin tahmin edilen genetik kazang oranlart %23 ile %102 arasinda
'égigmigtir‘ Kizilgamda calisilan karakterler igin gozlenen genetik cesitliligin
"‘ksek olmas: ve elde edilen genetik kazang oranlari, genel birlesme yetenegi
iksek genotiplerin seleksiyonuna dayali 1slah programlarinin basarith olacagim
gstermektedir,

11. Buyumeye iliskin karakterlerde (boy, ¢ap ve hacim) populasyonxcevre
e ailexgevre etkilegimleri istatistik olarak énemli, govde formuxgevre etkilegimi
ise 6nemsiz bulunmustur. Boy ve ¢ap i¢in genotipxgevre etkilegiminin 6nemli
ulﬁnmas1, kizilgam 1slah programinda zonlamanmin geregine isaret etmektedir
cak, genotipxgevre etkilesimine daha ¢ok algak ve yiksek zon orjinli
ehotiplel'in neden oldugu bulunmustur Bu nedenle, plus agag segiminin yalmzca
rt.'a yukselti kusagindaki (400-900 m) populasyonlardan yapilmas: halinde
enotipxgevre etkilesiminin teorik ve pratik olarak onemsiz bir diizeye indigi
pilenmistir. Bu galiymada elde edilen bulgulara gére kizilcamda 100-850 m
ﬁkselti kusaginda hizli biiyliyen, arzu edilen govde ve tepe kalitesine sahip
eﬁotipler mevcuttur Buna gore, Akdeniz bolgesinde kizilgam islah programinda
nerilen ii¢ alt 1slah zonu igin hizli buyiiyen ve kararh genotiplerden olugan bir
mel populasyon olusturulmas: segenedi gozoniinde tutulmalidir.

12 Bu caligmada biyime (boy ve ¢ap) karakterleri ile dallanma, ve ayrica
b lyime karakterleri ile tepe formu karakterleri arasinda pozitif ve giglii
orelasyonlar bulunmustur Bu nedenle, kizilgam 1slah programinda boy veya gap
in seleksiyon yapilirken, fazla ve kaba dallanma da birlikte secilmis olunacaktir.
Ancak, dallanma ozellikleri, dogal budanma ve tepe yapist nedeniyle ileri
yaslarda degigecektir Bu nedenle, dallanma ile bilyiime karakterleri arasindaki
¢netik iligkiler, denemelerin ileri yaglatinda tekrar gozlenmelidir Bilyiime
arakterleri ile govde formu arasindaki genetik iligkiler ise zayif bulunmustur,
Baska bir deyisle, bu iki karakterden biri igin yapilacak bir seleksiyon digerini
1_1§m1i olguide etkilemeyecektir Bu nedenle seleksiyon yapilirken govde formu

'k_arakteri, biyiime karakterlerinden bagimsiz olarak ele alinabilir.
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13. Deneme alanlar arasinda 18 vyasta 2 kat ile 4.5 kat arasmda’ dGQISen :
acim farki bulunmustur Aym genetik materyal kullanilmis olmasina ragmeﬁ, :
e.x.ieme alanlar1 arasindaki yitksek bilyume faiklan, kizilgamda endiistriyel
-g’a;;landlrma sahalarimin se¢iminin 6nemini ortaya koymaktadir Bu nedenle,
qzilgam 1slah  programinda bir yandan genetik olarak ustiin genotipler
.lﬁlenirken, bir yandan da bu ustin genotiplerin dikilecegi hedef plantasyon
':'erler‘inin ve saha miktarimin belirlenmesi gerekir Birim alanda verimin
r{ﬁnlmas;, 1slah edilmis tohum kadar, arazinin verimliligine, toprak hazirhig ve
akim gibi silvikiiltiirel uygulamalara da baghdir

| 14 Kizilgamda c¢aligilan karaktetler igin deniz seviyesinden i¢ kesimlere
_dbgr'u kesintisiz bir ¢esitlilik gozlenmistir Populasyonlar arasindaki g¢esitlilik
esintili degil, daha ¢ok tedrici olarak (contihuous) ortaya ¢ikmaktadir Ikinci
ereceden regresyon (polinomial) modelleri biiyiimeye iligkin karakterlerdeki
aryasyonun onemli bir oranim ailelerin orijin yiikseltisi 1le agiklamaktadir
:dvde formu ve tepe formu karakterlerinde aile orijin yiikseltisine baglh olarak
oriilen degigimi, en iyi dogrusal regresyon modelleri agiklamaktadirlar (R*=%47
é' %60) Populasyon diizeyinde genetik ¢esitlilifin ortaya ¢ikiginda, yiikseltiye
agll olarak degisen sicaklik, yafis gibi gevre faktorleri seleksiyon basinci
lugturarak  6nemli rol oynamuglardir  Kenar populasyonlardaki genetik
esitliligin yapilagmasinda cevie faktorleri ile birlikte binlerce yil siren insan
“miidahalelerinin o6nemli etkisi olmugtur. Bu nedenle, kizilgamda genetik
§e$itiiligin arzu edilen diizeyde korunarak daha sonraki kusaklara da
“aktarilabilmesi igin, her bir zon ig¢inde belirli sayida gen koruma alanlarinn
_olugturulmas: gerekmektedir.

15 Molekiiler genetikteki hizli gelismeler, orman agaclart 1slahi gibi uzun
yillar gerektiren ve nispeten daha pahali 1slah ¢alismalarina yeni olanaklar
unmaktadir Kizilgamin islahinda, selektif 1slah yoluyla yeni ve iistiin genotipler
“bulundukga, bulunan bu ustiin genotipler iizerinde biyoteknolojik arastirmalar
'::_yapllmahdn'. Bu amagla kizilgamda bazi melezleme ve kontrolli dolleme

':gahsmalarma bir an 6énce baglanilmalidir.
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OZET

‘Kizlgamda genetik gesitliligi galigmak amaciyla Antalya yoéresinde 1979 yilinda

of. '. pDr Kani Istk tarafindan kizilgam orijin-dol denemeleri kurulmugtur  Bu

-alléﬁ;as denemelerden 13, 17 ve 18 yaslaninda elde edilen verilere dayanmaktadir,
snemeler igin Antalya’min doBusunda ve batisinda deniz seviyesinden i¢ kesimlere
gru iki kesit belirlenmis ve her kesitte, birbirine denk yikseltilerde olacak sekilde
k, orta ve vyitksek zondan birer olmak lzere toplam alti populasyon
grneklenmistir. Antalya orman fidanhiginda yetistirilen fidanlar, farkl yiikseltilerdeki
dorf: ayri ortak bahge deneme alanlarma (Kepez, Duzlercami, Bitk, Yenicedere)
_ﬂéiifhistir. Denemelerin  kurulusunda ii¢ yinelemeli kenetlenmis petek deseni
amlmigtir. Her bir deneme alannda, her populasyon, 10 yarim-kardes aile ile, her
ile ise 30 yarim-kardeg fidanla temsil edilmistir

Kepez, Bitk ve Yenicedere deneme alanlarinda 18 yasta dikili agaclarda boy,
pzve govde diizginliugii karakterleri élgtilmigtiir Daha hizli geligen Dizlergam
_enéme alaninda ise 17 yasta bitiin agaglar tizetinde aym karakterler odlgtilmusgtir
yiica, Duzlergamu deneme alaninda, 13 ve 17 vaglarda sistematik olarak
lamalar yapilmistir.  Aralamalar ile kesilen agaglar tzerinde ‘boy, cap, govde
dizgiinliigii karakterlerine ek olarak dallanma (dal éayISI, dal agilar, stirgiin sayisi,
kalin dal sayiss, dogal budanma yitksekligi, dal uzunlufu) ve tepe formu (tepe
genisligi, tepe uzunlugu, tepe formu sekil indeksi, tepe uzunlugu indeksi) karakterleri
oléﬁlmﬁs veya gozlenmistir

 Caligtlan karakterler bakimmndan populasyonlart ve populasyon ici aileleri
karsilagtrmak amactyla varyans analizleri uygulanmigtir  Bir karakter igin
populasyonlar arasindaki farkin istatistik olarak 6nemli bulunmast durumunda SNK
esti uygulanarak hangi populasyonlarin birbirinden farkh oldugu bulunmustur. Her
I.:<.a':rakt'er icin gozlenen toplam varyans, bilesenlerine ayrilmig; varyansin oransal
agilimy, katdim dereceleti ve genetik varyasyon katsayilart tahmin edilmigtir
Regresyon analizleri yapilarak ekonomik dnemi olan karakterler ile ailelerin orijin
kseltisi arasmdaki iliskiler irdelenmigtit Ayrica g¢alisilan karakterler arasmda

genetik ve fenotipik korelasyonlar hesaplanmustir,




Dogal kizilgam populasyoniart arasinda boy, ¢ap ve govde dizginhigi
indan istatistik olarak oénemli farkliliklar bulunmustur Aileler arast farkhiliklar
uk .denemesinde cap ve govde diizginligi harig) yine onemli diizeydedir Genel
Jarak orta zon populasyonlar daha hizli bityiimektedir Ornegin, orta zon orijinli M
ilasyonunun her bir deneme alam ortalamasina gore yaptigt boy farki %7 ile
-ap farki % 7 ile %18 ve hacim farki %18 ile %40 arasinda degismektedir Her
pulasyon diger populasyonlara kiyasla relatif olarak en fazla boy ve gap artimim
endi- orijin yukseltisine en yakin deneme alamnda yapmugtir Ornegin, en hizh
yiiyen M populasyonu ile yitkksek zon orijinli H populasyonu arasindaki en az boy
ki, H populasyonun orijinine yakin olan yiiksek zondaki Yenicedere deneme
Janinda en az diizeye inmistir.

Orta ve yiiksek zon populasyonlant (M, B, K, H), dar ve uzun tepe, ince ve genis
li-dallanma ve dizgin govde formlart ile diger populasyonlardan ayrilmaktadirlar
ag1 zondan gelenler (S ve D) ise, egri govdeleri ve kaba tepe vapilan ile dikkat
".I.nektedirler Ailelerin orijin yilkseltisi ile tepe formu (1=-072, p<0 001)
asindaki negatif iligki de bunu dogrulamaktadir.

Her bir deneme alam igin en hizli artim yapan ailenin segilmesi durumunda boy
kimindan %16 ile %23, ¢ap bakimindan %23 ile %32 ve hacim bakimindan %29 ile
v74 arasinda daha fazla artim elde edilebilecektir Burada verilen fazla artimin
:nen.ili bir orani, populasyonlar ve aileler arasindaki genetik farklardan ortaya
maktadir Kizilgamda 100-850 m yiikselti zonunundaki alanlarin agaglandirilmas:
¢in en izl biyiyen M gibi bir populasyonunun secilmesi halinde, siradan tohum
aynagina gore %30 daha fazla hacim elde edilebilecektir. Bu populasyonun en hizh
Uyilyen M 13 ailesinin segilmesi halinde, kazang % 39 dilizeyine ¢ikacaktir.

Boy ile ailelerin orijin vyitkseltisi arasindaki iligkileri en iyi ikinci derece
resyon modelleri (polinomial) tammlamaktaditlar. Bu modeller boy karakterindeki
egisimin 6nemli bir oranim (R’=%20 ile R*=%54) ailelerin orijin yiikseltisi ile
¢iklamaktadirlar Buna gore orta vyilkselti orijinli aileler deneme alanlarinda daha
1zl bityiimekte, ailelerin orijin yikseltisi azaldikga veya arttikga, ilgili deneme
anindaki biiyimesi de yavaslamaktadir Govde duzginlagii ile ailelerin orijin

Ukseltisi arasindaki iliski ise dogrusal olup (belirtme katsayist R*=%47 ile R*=%60),




::egig;ken arasinda pozitif ve giiclii korelasyonlar (1=0.69 ile r=0.73) bulunmustur - e
gresyon modelleri, kizilgam populasyonlarimn yitkseltiye gore defisen (;evre.
ortlarina bagli olarak degistigini gostermektedir

Tgriin optimum yayilts alam olan orta zon orijinli populasyonlarin daha hizh
yiimest, firsatgl bir biyime seyri izlemesi ile agiklanmaktadir Buna gbre orta
: aki populasyonlar kuraklik, erken ve geg¢ donlar gibi dogal seleksiyon
"glermden kenar populasyonlara gore nisbeten daha uzaktirlar Kizilgam igin bu
ondaki uygun gevie kogullar, hizli buyiimeyi saglayan genleri tagiyan genotipler
hine seleksiyon basinci olusturmaktadir Boylece evrimsel sureg iginde hizh
ujﬁyenlerin frekanst artmigtir. Kenar populasyonlar ise, kuraklik, erken ve geg
5rﬁar gibi olumsuz gevre kosullar: nedeniyle ile daha “tutucu” bir gelisme Ozellifi
zanmlslardlr Ayrica, algak zonda, cevresel faktorler yaninda, binlerce yil insan
hyie yiirtitilen olumsuz seleksiyonun da govde diizginligi ve tepe formu
arakterlerini olumsuz etkiledigi soylenebilir

Varyans analizleri sonuglarna gore populasyonxgevre (gx¢) ve ailexgevie {(gx¢)
tk11e§1mler1 istatistiksel diizeyde onemli ¢ikmigtir Denemede kulfamlan materyalin
enis bir yikselti kusagindan (70 m ile 1010 m arast) 6rneklenmesi ve yine aralarnda
00 m yiikselti ve 500 mm yillik ortalama yagig farki bulunan deneme alanlarinda
et1$t1r1lm331 nedeni ile gx¢ varyansmin yitksek gikmast beklenen bir durumdur

Ancak gx¢ etkilesimine daha cok kenar populasyonlar neden olmaktadir Analizler,

yalmzca en ylksek bilyiimeyl gosteren orta zon populasyonlann (M, K, B) ile
_aplldigmda gx¢ etkilesimi istatistik olarak dnemsiz ¢ikmakta ya da gx¢ varyansi,
opulasyon ve aile kaynakh varyansa gore cok dugik oranda kalmaktadir
Genotipxgevre etkilegiminin yiksek eiktig1 bir durumda gx¢ etkilesimini en aza
ndirgemenin ve genetik kazanci en yiksek dizeye ¢ikarmantn yolu, farkh yikselti
kugaklar igin farkh islah zonlanmn olugturulmasidir Ancak suda varki islah zonu
ayist arttikca, 1slah programi daha ¢ok masrafi gerektirecektir Ayrica, kizilgamda
zonlama yapilirken hizli biyiime yanmnda govde ve tepe kalitesi, genotiplerin birden
‘fazla cevreye yaptif uyum gibi diger slgiitler de gdz énine almmahdir Boyle bir
durumda 1slah zonu sayismin en aza indirilmesi tercih edilit. Birden fazla deneme

alaminda hizli biyiyen, ¢ogunlukla orta zon orijinli ailelerin varligi, Akdeniz




lgesinde 100-850 m yitkselti kusagi iginde zonlama yapmaya gerek
kalmayabilecegini isaret etmektedis

Kizilgamda, deneme alanlarina bagl olarak, biiyimeye iliskin (¢ap ve boy)
rarakterler i¢in gozlenen varyasyonun %13 ile %12 7°si  populasyonlar arasi
farklatdan, %1.5 ile %6 1'1 aileler arast genetik farklardan ortaya ¢ikmaktadir
Dallanma ile ilgili karakterlerde populasyon kaynakli varyans oram %1.5 ile %8.2,
aile kaynakl: varyans orant ise %45 ile %102 arasinda defismektedir Govde
zgmﬁugu icin ise populasyonlar arasi genetik farklardan ortaya ¢ikan varyansin
:'-.c')iram %249 ile %339, tepe formu igin ise %177 gibi yiksek bulunmugtur
Varyansin bu dagilimina gore, biiyiime ve dallanma karakterlerinde populasyon ve
ile dizeyindeki seleksiyonun her ikisi de dnem kazanmaktadir Goévde diizgiinliigii
ve tepe formu karakterleri ig¢in ise populasyon diizeyindeki bir seleksiyon ile daha
azla genetik kazang saglanabilecektir.

Caligilan karakterler arasinda en yiiksek genetik cesithiligi (genetik varyasyon
atsayisi) kalin dal sayist (% 55 5) ve hacim (% 15.2 - % 28 9) gostermigtit, Boy,
ap ve govde d‘uzgunliigu igin gozlenen genetik cesitlilik derecesi ise %3 .3 ile %
::3..0 arasinda degigsmektedir Deneme alanlartmin ortak analizinde ¢ap i¢in bulunan
renetik gesitlilik diizeyi (%8 01) boy karakterine gore (%04 37) iki kat daha yiksek
:ﬁlunmugtux

Kizilgamda birey dizeyindeki kalitim dereceleri, deneme alanlarna gore, boy
¢in 0.07ile 0.17 ¢ap igin 0 05 ile 020 ve govde diizgiinkigii igin 0 01-0 17 arasinda
legismektedir Aile kalittm dereceleri, birey diizeyindeki kalitim derecelerine paralel
larak daha yitksek bulunmustur (Boy igin 0 29-0 63, ¢ap igin 0 17-0.66 arasinda
lefigmektedir). Dallanma karakterlerine ait birey kalitim dereceleri 0 14 ile 033
rasinda degisirken, tepe formu karakterleri igin daha disuk kalitim dereceleri (001
¢ 0.10) bulunmustur. Kalitim igin verilen diisuk degerler, yagsayan fidan sayisinin az
ldugu Biik deneme alamindan elde edilmistir. Bitk deneme alant degerleri bir kenara
birakilirsa, caligtlan karakterler igin tahmin edilen kalitim deteceleri, literatirde diger
rman aact tiirleri igin verilen simirlar iginde kalmaktadir Bu kalitim derecelerine

Ore kiztigamda ytiriitillecek selektif 1slah programlar ile biiyiime, gévde dizgiinligi
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e dallanma karakterleri bakimmundan 6nemli diizeyde iyilestirme saglanabilecektir
Ancak tepe formu karakterlerinin seleksiyona tepkisi daha diigik olacaktur
Denemedeki 60 aile icinde en iyl 10 ailenin seleksiyonu halinde boy (% 2 1-
%5_ 2) ve ¢ap igin (%2 3-%10.2) énemli oranda genetik kazang saglanabilecektir.
Aﬂeler arast ve aile i¢i kombine seleksiyon uygulandifinda genetik kazang yaklagik
1/3 oramnda artmaktadir. Omegin dal karakterleri igin elde edilen oranlar bu
rumda %4 7 ile %43 6 arasinda deZigsmektedir Bu ¢aligmada amag, genetik
'g__égitliligi irdelemek oldugu icin aile sayist smirh tutulmustur. Baslangigta dogal
ﬁopulasyonlardan ornekleme vyapilirken iistun (plus) a@aglarin  segimi vyerine
rastlantisal 6rnekleme yapilmisty  Bunlara ragmen elde edilen genetik kazang
oranlan kizilgamda selektif 1slah programlarinm karh olacagim gostermigtir

Boy ve ¢ap arasinda pozitif ve yitksek genetik korelasyonlar bulunmugtur Diger
bir anlatimla, bu iki karakterden biri igin seleksivon vapilmas: durumunda, dolayls
olarak digerinde de artig olacaktur Dal sayist ve uzunlugu gibi karakterler ile agag
boyu arasindaki genetik iligkiler yine pozitif yénde ve yuksektir Hizh bilylyen
génotipler, aymt zamanda daha ¢ok sayida, uzun ve kalin dal olusturmaktadiriar
Dallanma ile bilytime arasindaki genetik iligkilerin daha kesin yorumu igin
denemelerin ileri yaslar beklenmelidir. Govde dizgiinhifu ile boy arasmdaki genetik
k'orelasyoﬁiar deneme alanlarina gore degismektedirler Bundan dolays, boy veya ¢ap
igin seleksiyon yapilmasi halinde, govde diizglinliigiinin bundan nasil etkilenecegini
yorumlamak bu agamada gictir. Calistlan karakterlerden yalmzea dal agisi diger
karakterler ile negatif genetik iliskiler géstermistir  Ancak, bu korelasyonlara yiiksek
standart hatalar eslik etmektedirler. Kizilgamda hizlr biiyimeye yonelik seleksiyon
vaptlirken, kalitenin belirli bir diizeyde tutulabilmesi igin indis seleksiyonu
uygulanmatidur.

Sonu¢ olarak kizilgamda genel birlesme yetenegi yuksek genotiplerin
Seléksiyonuna yonelik bir 1slah programu ile onemli oranda genetik kazang
saglanabilecektir Uygun orijinlerle islah programuna baglamlmas: halinde programin

etkinlifi ve ekonomik getitisi daha yiksek olacaktir.



SUMMARY

A provenance-progeny trial of Pinus brutia TEN was established in the Antalya
gion of Turkey, in 1979 The overall goal of the study was to investigate the
gree of genetic variation within the species for various economic traits Six
'..i'al populations were sampled from two altitudinal transects extending from the
gt to high elevations Each transect had one low, one middle and one high
evation population Seedlings were raised in Antalya Forest Nursery and planted
on four experimental sites at different elevations as 1+0 bare root seedlings The
'per‘imental design was single tree plots, randomised block design with three
tetlocked replications Each population was represented with 10 open pollinated
es, and each family was represented with 30 half sib trees at each test site

_.At age 18 years, height, diameter, and bole straightness were observed at
@ﬁez, Biik and Yenicedere test sites. At Duzlergami test site similar traits were
observed at age 17 years The growth of trees at Diizlercami test site was relatively
fa__ er and canopy of trees closed earlier than other sites Trees at this site were
systematically thinned at 13 and 17 years On the cut trees, growth (height, diameter,
lume), bole straightness, branching (number of branches, branch é.ngles, number of
t_hick branches, number of growth cycles, length of the longest branch, natural
pruning index), crown traits (crown length, crown diameter, relative crown width,
rown shape index, crown projection area) were observed

Analysis of variance was used to detect the differences between and within
populations. Individual and family heritabilities, coefficients of genetic variance and
pﬁénotypic variance, phenotypic and genetic correlations and genetic gains following
selection were estimated The relationship between altitudes of family origins and the
fious traits were investigated using standard regression analysis.

Populations were significantly different for all the traits at all the test sites.
E?@milies within populations did not differ for crown traits at the Duzlergamu site, or
for diameter and bole straightness traits at the Biik site Each population performed

the best at the site which was nearest to the altitude of its origin. Generally middie

altitude populations were the best performers For example, the relative height




srence between mean performance of population M and a given site mean ranged
m 7% to 11%, diameter difference ranged from 7% to 18% and volume difference
aﬂééd from 18% to 40% Middle and high altitude populations also showed
:rable bole straightness, and narrower and longer crowns. Low altitude
ations had bole forms, wider crowns with undesirable branching characteristics

The study showed that there are genetically superior families within each
opulation. If the best performing family at each site was selected, height difference
etween the family mean and site mean would be between 16% to 23%, diameter
'ff’é’rence would be between 23% to 32% and volume difference would be 29% to
s: If the best performing population across the four sites was selected, the
olume gain would be 30% Similarly, if the best family was selected based on its
erformance across the four test sites, then, the volume gain could attain 39%.

" Strong and positive relationships (1=0 73) were detected between altitude of
ily origins and bole straightness The relationship between height and altitude
polynomial rather than linear The models explained 20% to 54% of the
jation in height was due to altitude That is, middle altitude families performed
est at all sites, but as the altitude of families decreased or increased, they had less
eight increment. -

- The faster growth of middle altitude populations could be partly due to the
pﬁmal growth conditions and wider genetic base in their natural habitats Suitable
Cfors in the optimum distribution range might have favoured individuals who have
=déVeloped a “liberal growth strategy” The slower growth of low altitude
opulations D and S could be explained by drought avoidance, measures including
ss growth in the summer months Also, dysgenic selection by human has hkely
ssened the frequency of genotypes which had desirable crown form and straight
ems in low altitude populations which wete more easily accessible

Population by site and family by site interaction variances were significant
p_<0 001) for growth traits, implying the necessity of delineation of breeding zones.
his is not surprising, since the genetic material was sampled from very diverse
-eﬁvir'o_nments (from the sea level up to 1000 m above the sea level), and transplanted

) quite diverse experimental sites The elevational difference between highest and



Jowest sites was about 800 m, and annual rainfail difference between was 500 mm

‘Most of the interaction variances were contributed by populations and families
'coming from low and high altitudes When those population were excluded from the
analysis, genotype by environment interaction variances were not significant or were
‘much less than the entry (population or family) variances.

The proportion of variation due to populations and families were in general less
‘than 10% for growth and branching traits Yet, the distribution of variation in bole
straightness aod crown shape index was clearly distinct, higher propoitions
._'accounted for the genetic differences between populations, ie 30% in bole
straightness and 17.7% in crown shape index. Hence, it will be fairly rapid to
'i:mprove bole straightness and crown shape by selecting the best populations

Of the traits studied, the number of larger diameter branches was genetically the
most variable character. The coefficient of genetic variation for this trait was 55 5%.
‘The next most variable character was volume, coefficient of variation ranging from
28.9% to 15 8% Genetic coefficients of variation for height, diameter, crown and
ther branching traits were in general less then 10.C.

| Individual hefitabilities for height and diameter were moderate, being weak at
‘the Biik site (0 09 and 0 05 respectively) Family heritabilities were relatively higher
han individual heritabilities, and ranged from 0 29 to 0.63 for height, 0.17 to 0 66
for diameter. Individual heritabilities were moderately high for the various branching
characteristic and ranged from 0.14 to 0.33 Conversely, crown characteristics had
Weak individual heritabilities, and ranged from 0 01 to 0.10 Heritability estimates
for Pinus brutia in this study were within the range of estimates reported elsewhere
~-on other pine species

~ I£ 10 out of the 60 families were selected, the expected gain, depending on the
_ést site, .ranged from 2 1% to 5 2% for height, 2. 3% to 10.2% for diameter, 5 3% to
7.5% for volume and 0 03% to 7 3% for bole straightness. The lowest predicted
.ains were estimated at the Biik site probably due to the impact of heterogenous
--.énvironment on the estimation of genetic variation at this site If the estimates of
3tk site are not taken into consideration, predicted gains are quite high

‘urthermore, when the combined family and within family selection was applied, the
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dicted gain would be 33% higher than predicted gain obtained from family
;abtion alone.

- Genetic correlations between height and dbh were in general high and positive
nd ranged (depending on the test site) fiom 0.62 to 0 98, implying that concurrent
improvement of height and diameter will be relatively effective However, genetic
Ié_tionship between growth traits and bole straightness vatied from -0.10 to 0 52,

making the interpretation of correlations difficult Genetic correlation between

In conclusion, genetic variation between as well as within natural populations of
iﬁus brutia is high This suggests that, considerable genetic gain can be realised fot
rbwth traits and bole straightness if recurrent selection is applied at the population,
amily and within family levels. A Pinus brutia trec improvement programme will be

ighly effective, provided that the programme is started with the best adapted seed

sources
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Bz (Anova 2)

K1: ANOVA modellerine gire varyans bilesenleri icin hesaplanan katsayilar.

ki k, ks ky ks ks k kg Q ke kg ki
9.78 980 2936 982 9788 982 2940 9790 29366 982 9790 5873
9.80 983 2942 984 9810 983 2046 9812 29433 984 9812 5886
978 980 2936 98 9788 982 2940 97 90 29366 982 9790 5873
9.79 982 2940 983 9804 083 2944 9807 29416 983 9806 5883
UZLERCAMI (Anova 1) (13 yas)
arakter k ks Q
8 87 872 87 16
7 81 756 75 59
872 8 53 8529
887 8§72 87 16
8 80 8 64 86 35
8 84 8.69 86 87
887 8§72 87 16
8 87 872 87 16
387 §72 87.16
887 872 8716
887 872 87 16
SA 3.87 8.72 87.16
rakter kisaltmalarimn acihmi icin Béltém 3 2°deki Cizelge 3 2 I’e bakiniz
ZLERCAMI (Anova 2) (13 yas)
ki ke ks ky ks ks ks ks Q ko ko ki
'oy 927 937 2792 941 9311 942 2806 9321 2794 943 9327 55896
927 938 2792 942 9311 942 2805 9322 2794 943 9328 535896
927 937 2790 941 93.05 942 2804 9316 2793 942 9322 55863
UZLERGAMI (dnova 2) (17 Yas)
k, ka ks ky ks ks ks kg Q ko ko ku
856 895 1780 904 8910 905 1801 8919 1789 906 8923 53477
88 895 1780 904 8910 905 1801 §9 19 1789 906 8923 53477
88 895 1780 904 8910 905 180t 8919 ¥i89 906 8923 53477
881 891 1772 9061 8869 9062 1793 8877 1775 9.02 8881 53229

1770




ki ko ks ky ks ks ks kg Q ko ko kn

406 446 1251 468 4204 472 1326 4239 126,46 473 4251 1326
407 447 1254 469 4213 473 1329 4250 126 80 474 4262 2533
406 446 1251 468 4202 472 1326 4239 126 46 473 4251 12526
407 446 1251 468 4201 472 13352 4241 126 45 473 4253 2526

y ko ks ky ks ks k; kg Q ko ko ki

782 806 2371 825 7912 828 2434 7948 123776 832 8007 4757
782 806 2371 825 7912 828 2434 7948 237.76 832 8007 4757
782 806 2371 825 7912 828 2434 7948 23776 832 B80.07 4757
782 806 2369 824 7906 828 2432 7941 23758 832 80.04 4754

I k; ki ky ks ks ky kg Q ko ko ki

2016 2303 8353 2063 2026 2312 8401 2283 8362 20 72 2038 1218
2016 2303 8353 2063 2026 2312 8401 2283 8362 20 72 2038 1213
2016 2303 $353 2063 2026 2312 8401 2283 8362 20 72 2038 1218
2012 2301 8338 2058 2022 2309 8385 2280 8347 20 69 2034 1215
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K-2.
Ug Degerlerin ya da Swradis: Verilerin Bulunmasi ve Dislanmasi

Bir veri grubu iginde yer alan siradisi (outlier) veriler genel olarak hatali
slome, verinin bilgisayara yiiklenmesinde hatali okuma, veya zarar gormiig
ormal bir bireyin olgilmesinden ortaya ¢ikmaktadirlar. Swadigt degetler
ortalamayl, varyanst ve diger istatistik parametreleri onemli olcide etkileyerek
aragtirmactyl yaniltirlar (Sokal and Rohlf 1995) Veriler analiz edilmeden Once,
sx digt verilerin kontroluniin yapilmig ve dagilimun seklinin incelenmis olmast
gérekmektedir Asagida SAS programi kullanilarak bu siradigt verilerin
kontroliiniin nasil yapildig: bir drnekle agiklanmigtir

Yﬁzﬂan SAS programi

PTIONS Pagesize=65 Linesize=76 Nodate;
name fik 'c:\sas\phd';
data fik A;
infile 'CASAS\PHD\buk PRN' Irecl=9999 ;
Input REP $ 1 pop $ 5 fam 9-10 ht 14-16 dbh 18-20 stf 24 frk 28 ;
- proc print data=fik A(obs=32);
title 'checking data of BUK",

s CHECKING FOR QUTLIERS ;
Proc univariate plot normal ;
var dbh ;

Tif!e 'SIRADISI VERILERIN KONTROLU';
) Programun italik yazilan kisminin giktisy agagda verilmigtir :

SIRADISI VERILERIN XKONTROLU
UNIVARIATE PROCEDURE

Variable=DBH

Moments
762 Sum Wgts 762
Mean 67.60105 Sum 51512
Std Dev 24.10224 Variance 580.9182
Skewness 0.335034 Kurtosis 1.769585
Uss 3924344  CSS 42078.7
35.65365 Std Mean 0.873132
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:Mean=0 77.42362 Prob>|T| 0.0

gn Rank 145351.5 Prob>|3| 0.06001
~= 0 762

‘Normal 0.985477 Prob<wW 0.4212

Quantiles (Def=5)

100% Max 224 99% 124
75% Q3 84 55% 105
50% Med 69 90% 97
25% Q1 52 10% 35
0% Min 9 5% 27
1% 16
Range 215
23-Q1 3z
Mode 70
Extremes
Lowest Obs Highest Obs
9 { 1i8) 127 ( 627)
10 { 373) 127 ( 737)
12 { 521) 130 { 647)
14 { 6986) 140 ( 137)
14 ( 58) 224 { 82)
Histogram #  Boxplot
+ 1 *®
* 1 o]
B 9 !
ook ok o ook o ok 59 l
ok e ok oo ook ok o sk ok O SR sk Kok sk R ok sk ek - A T ——
e s o ok ok o o o ok ok ok s ok e ok ok sk e ks ok ok ook ok o o sk ok ok sk ok 243 Aoemebet
ook o ok ok kR sk ok R R ok Rok ko ek ok ok kR Rk 184 +orm—mummt
ELITITIILEIL LS 85 i
e 13 !
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* may represent up to 6 counts
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Normal Probability Plot
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Ik tabloda goruldiigi iizere normal dagilim ile ilgili “moments” denilen bir
gok istatistiksel parametre verilmekteditr Normal dagilimla ilgili iki onemli
ﬁérametre bastklik (kurtosis) ve garpikhk (skewness) katsayilaridir  Standart
Ndrmal dagilimda bu katsayilar sifirdir (Sokal and Rohif 1995) Histogramda
_é__'sﬂdlk ve carpiklik arttikca bu katsayilar negatif ve pozitif yuksek degerlerler
a’ilét:aklardu‘ Program ¢iktisi, dagilimin geklini bir histogramla vermektedir

: Siradist degerleri, en kiigik ve en biyiik ekstrem degerlerde gorebiliriz
__Omegm bizim o6rnegimizde 82 siradaki gozlem degeri (224) digerlerinden
farklidir Bu farklilik gorsel olarak Sekil 2°de de agikga gorilmektedir Program,
tandart deviate (SD) adinda yeni bir degisken hesaplar SD, grafigin x
k___seninde, gozlenen degerler ise y ekseninde gosterildiginde bu iki degiskenin
Cakigma noktalar1 bir dogru tuzerinde yer almahdir (Sokal and Rohlf 1995,
SAS/stat user guide 1988)

2) Siradigt degerleri ayiklamak i¢in bagimsiz degiskene ait (bu 6rnekte gap)

Aaritmetik ortalama ve standart sapma hesaplanmistir

Proc means :
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ar dbh ;
Title "Cap igin ortalama ve standart sapma " -

skt
Analysis Variable : DBH

Obs N Minimum Maximum Mean

3) Swadist gozlem degerinin uzaklagtirlmas: ve univariate analizinin yeniden

yaptlmast : Standart normal dagilimda gbzlem degetlerinin % 99°u
x* (2 576 x Standart sapma) araliinda bulunur

Asapidaki ornekte bu iki limitin disinda kalan ¢ap degerleri ekstrem deger olarak
kabul edilmigtir

T — GETTING RID of QUTLIERS

Flrst the raw data was screened Then the 99 % confidence limits of mean of each
ariable were calculated as foliows :

a=std x 2.576, mean+a < dbh >mean-a

mean+a =129.6816 mean-a=5 5184.

*/
data new ;
set fik.a ;
if dbh > 129 6816 then delete;
if dbh < 5.5184 then delete;
proc univariate plot normal :
var dbh ;
Title "siradigi degerin uzakiastiriimasi" ;
RUN ;
Ciktr :
UNIVARIATE PROCEDURE
- Variable=DBH
Moments
760 Sum Wgts 760
67.3 Sum 51148
Std Dev 23.30718 Variance H43.2248
Skewness -0.02841 Kurtosis -0.34805
: 3854568 CSs 412307.6
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34.63177 Std Mean 0.84544

:Mean=0 79.60348 Prob>|T| 0.0

gn Rank 144590 Prob>|5| 0.0001
A= 0 760

W:Normal 0.978418 Prob<W 0.0019

Quantiles (Def=5)
100% Max 130 99% 1290

75% Q3 84 95% 105
50% Med 69 20% 97
25% ol 52 10% 35
0% Min 9 5% 27
% 16
Range 121
Q3-01 32
Mode 70
xtremes
owest Obs Highest Obs
( i8) 125 { 155)
( 371) 125 { 428)
{ 589) 127 ( 625)
{ 694) 127 { 735}
{ 58} 130 ( 645)
# Boxplot
+# 1 |
ook ke g |
kA 16 |
‘**$*** 43 1
LEEEEEEEE LSS E LSS 63
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variable=DBH
Normal Probability Plot

135+ *
| * &k
| * kK E
I LEE S
| LEL L2 NS
] LEE R
| LR L
‘ Hok kL
I LR L
1 & %k %k
| SR LI L
l ek ok ok
I*****

5+ %
Fummmen R S Fosnam- + + + + T R
-2 -1 0 +1 +2

Yeni elde edilen carpiklik (-0 02814) ve basiklik (-0 34805) katsaylar1 sifira gok
_ daha yakidir Swradigt degerin uzaklastirilmast ile histogram diizelmis, SD degiskeni

- ile gap arasindaki dogtu ¢akigma noktalarina daha yakindur

. Kaba siradist gozlem degerleri digindaki bazi degerlerin siradist olup olmadigina
‘karar verebilmek igin istatisiik kitaplarinda onerilen baz:i  istatistikler de
“ hesaplanmaktadir. Daha ayrntih bilgi icin baghica istatistik yaynlara bagvurulmahdur
~ (Sokal and Rohif 1995 sayfa 406, Snedecor and Cochran 1980. sayfa 280-282)

| Az sayida veri ile calipldiginda siradisi verileri tespit etmek ve onlart analize
katmamak nispeten kolaydur Ancak orijin denemeleri ve dol denemeleri gibi binlerce,
bazen onbinlerce gozlem degeri sozkonusu oldufunda yukardaki ornege benzer

'prograrrﬂar olmadan bunu basarmak ¢ok zordur
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K-3 : SAS/VARSTAB ile Transformasyonlarm Yapilmasi

VARSTAB, Yeni Zelanda Ormancilik Aragtirma Enstitisi vzmam Michael
Hong' tarafindan yazilan bir makro SAS programudir SAS’in komutlan iyi
pilindigi taktirde bir ¢ok amaclar i¢in benzer makro programlar yazilabilir.
.”V ARSTAB programi iki amagla kullanilabilir:

1) Faikls karakterlere ait varyanslarin standartlastirilmast,

2) Varyans analizinden dnce transformasyona karar vermek

 Islah programlarinda bit generasyonda birden ¢ok karakter kullandarak
seleksiyon indeksleri olusturulmaktadir Boylece 1slah programlari daha etkin
“olmakta ve seleksiyonda birden fazla karakter dikkate alinarak genetik kazang
arttinilmaktadir  Ancak indekste yer alan karakterlerin her biri farkli bir birim ile
¢illmiis olabilir Bu nedenle her karaktere ait varyans farkli olacak ve daha
bityitk birimlerle olgiillen karakterler indeksi daha fazla etkileyecektir Bu
sakincay! gidermek igin varyanslarin standartlastirilmasi gerekmektedir
VARSTAB’mn kullanildifs bir diger alan transformasyonlardir Varyans
analizi, normal dagilima sahip bir populasyona uygulanmaktadir Olgiilerek veya
ag1, yizde, sayma ile elde edilen veriler igin transformasyon gerekebilir Bu
bolimde bu programn nasil kullamldifi, varyans analizlerinden once galisilan
_' arakterler  icin  transformasyon  gerekip  gerekmedifi, gerekiyorsa
-riransformasyonlarm nasit yapildigi bir drnekle agiklanmgtar:

Degisken (caligilan karakter) igin transformasyon gerekip gerekmedigi
asagidaki hipotezle test edilmektedir (Box et al 1978):

t istatistigi igin hipotez Hy: b=0 dir Regresyon katsayist b icin verilen p
olasiik degeri |T{> 0 05 ise hipotez (Ho:b=0) kabul edilii Bu durumda
transformasyona gerek yoktur Olasilik degeri |T|< 0 05 ise hipotez red edilir
ve transformasyona ihtiyag vardir

Cap degerleri olgiilerek elde edilmis olmasma ragmen bu degisken icin
ANOVA’dan 6nce transformasyona ihtiyag duyulup duyulmadig bir 6rnek olarak

test edilmistir Program giktis1 agagida verilmistir
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el: MCODELL

Analysis of Variance
Sum of Mean
rce DF Squares Sduare F Value Prob>F
odel 1 0.80005 0,80005 29.303 0.0001
58 1.58357 0.02730
_otal 5% 2.38362
Root MSE 0.16524 R-square 0.3356
Dep Mean 2.,94444 Adj R-sqg 0.3242
C.V. 5.6117%
Parameter Estimates
Parameter Std T for HO:
riable DF Estimate Error Parameter=0 Prob>|T|
NTERCEP 1 -0.47379  0.631821 ~0.750 0.4564
: 1 0.80478 0.148670 5.413 0.0001
Plot of SD*DBH. Legend: A = 1 obs, B = 2 obs, etc.
{
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report for DBH

D ndent Variable: SD
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program giktismdan goriilecepi lizere regresyon katsayist b=080478 igin

ilen olasihk degeri 003 olasiik  degerinden kugik oldugu icin
ob>{T[=0 001) hipotez (HO0:5=0) red edilit Bu durumda varyans analizinden

gun bir tranformasyonun yapilmasi gerekmektedir Regresyon katsayist
programin hesapladigi degigken SD (Standard
ak elde edilen grafikle de gosterilmigtir (Sekil

SD ile cap degetleri

ce uy
in sifirdan farkls olmadifi,
ex}iate) ile cap degerleri kullanilar
Grafikte regresyon katsayisinin sifira esit olmadifi,

casinda bir iligki oldugu gozlenmektedir Cap artutkga SD degiskeni de

a,"rfmaktadlr

Transformasyonun yapilmast

Regresyon katsay1st b kullanitarak lamda (L) hesaplani (A=1-b) ve lamda

dégerine gore transformasyonun nasil yapilacagina karar verilir (Cizelge 1):

A=1-b= 1-0.80478= 0.19572  {A).

Cizelge 1 :Transformasyonun nasil yapilacagini gosteren 2 degerleri

(Box et al 1978)
Lamda ()  Transformasyon sekli

-1 1/x
-05 1
Jx
0 In(x) (Dogal logaritma)
05 Jx
1 transformasyon gerekmez

. Bizim ornegimizde lamda degeri sifira yakin bir deger oldugu icin yuritilmesi

- gereken transformasyon logar itmik transformasyondur (TDBH = log(DBH) )

u elde edilen yeni gap degetleri igin yiriitilen program
Yeni degisken i¢in VARSTAB yiriitildagunde yeni

) Yani regresyon

Transformasyon sonuc
ektis: agagida verilmistir
SD ile TDBH arasinda bir iligki gozlenmemektedit (Sekil 2

katsayis1 b istatistik olarak sifirdan farkl degildir
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report for TDRH

Mbdel: MODEL1
pependent Variable: SD3 Analysis of Variance

: Sum of Mean

gource DF Squares Square F Value Prob>F

Model 1 0.09363 0.09363 2.487 0.1202

Error 58 2.18370 0.03765

¢ Total 59 2.27733
Root MSE 0.15404 R-square 0.0411
Dep Mean -1.23785 Adi R-sqg 0.024¢
C.V. -15.67519

Parameter Estimates

Parameter Standard T for HO:
Variable DF Estimate Error Parameter=0 Prob>|T|
INTERCEP 1 0.372421 1.02588211 0.370 0.7128
DBH 1 -1.12623¢6 0.71418950 -1.577 0.1202

Sekil 2 : Yeni SD ile transformasyonla elde edilen ¢ap degerleri (TDBH) arasinda bir
iliski gbzlenmemektedir

Plot of SD*TDBH. Legend: A = 1 obs, B = 2 obs, etc.

8D3 |
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| A A A
[ A
I
!
!
=2.0 4 —F=—mm—m—e Fmm—————— Frm————— Fm——m———— Fmm————— Frmm - +=
1.35¢C 1.375 1.400 1,425 1.45C 1.475 1.500
TDEH
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VARSTAB {SAS-MACRQ PROGRAM) :
options 1s=75 ps=60 pageno=1 nodate;

data fikretl;

" infile kizilcam.dat lrecl=9999;

. input pop fam dbh;

slet mflist=pop fam ,; /*Bagmsizdefiskenler F 1%/

31et mvlist=dbh ; /* Bu esitlikten sonra istenildigi kadar karakter yazibilir ¥ 1 %

/* Programi kullanmaniz icin yalmzca yukarda verilen italik kismin degistirilmesi yeterli
olacaktir Program bir kez yazdiktan sonra, istediginiz programlariniz altina kopya da
odebilirsiniz. F T */

/* wordcnt is a macro programme to count the number of
variables in the mvlist. */
smacro wordcoun{string);

- $local word ;

. $glebal cnty

i %let cnt=1;

" glet word=%$scan(&string, &cnt);

%do $while (&word ne);

glet cnt=%eval (&cnt+l);

g2let word=%scan(&string, &cnt);

. %end;

%let cnt=%eval (&cnt-1);

$mend wordcoun;

swordcoun (&mvlist) /* the macro call of wordcnt */

$macro namelst (vname,vnum);

$local i;

2do 1=1 %to &vnum;
&vname&li

© %end;

- fmend namelst;

/* The macro namelst creates a list of new variable
by calling as follows; e.g. sdi sd2 sd2 ....and so on */

%let mslist=%namelst(sd, &cnt):
Flet mimlist=%namelst (mim, &cnt)
$let mislist=%namelst (mis, &cnt)

s TN

$macro varistab; /* B macro to do variance stability test */
proc summary nway ;
class &mflist;
var sgmvlist;
output out=macrmset mean= std=amslist ;
Proc univariate noprint data=macrmset:;
var &mvliist &mslist;
output out=mactemp min=&mimlist &misiist ;
proc transpose data=mactemp prefix=minv out=mindata;

data mindatl mindat?Z;
set mindata;
if n <=&cnt then output mindatl;
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slse output mindatZ;
éta F_I"l'llll_;
et mindatl;
call gymput ("sym' | |left( n ), minvi);
data __null_r'
set mindatZ;
call symput ('sys' | [left{ n_ ), minvl)
ra macrmset;
wet macrmset;
%do i=1 %to &cnt;
if symget(‘sym'l|1eft(&i))=0 or symget('sys'||left(&i))=0 then
- do7
%scan(&mvlist,&i)=log(%scan(&mvlist,&i)+1);
%scan(&mslist,&i)=log(%scan(&mslist,&i)+1);

. end;

else do;
%scan(&mviist,&i)=log(%scan(&mvlist,&i)

_ %scan(&mslist,&i)=log(%scan(&mslist,&i)
- end;

a

)i
Vi
rop TYPE 7

$do i=1 %to &cnt;

sroc reg data=macrmset ;

model %scan(&mslist,&i)=%scan(&mvlist,&i) :
title "report for $scan (&mvlist, &i) "7

proc plot;
plot %scan{&mslist,&i)*%scan(&mvlist,&i)/vpos=20 hpos=65 ;

Tuny

varistab /* the macro call */
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Varyans, kovaryans ve korelasyon analizleri
icin yazilan SAS programlar

den.éme alanmin analizinde kullanilan SAS program!

ﬁdgram named ——-—-Ydere.SAS--— was written for analysing
tia data collected from YENICEDERE test site in 1996.
sgram was developed for descriptive statistics,

of variance, analyses of covarlance and simple

*/

NS Pagesize=653 Linesize=76 Nodate;

me. fik 'c:\sas\phd';

Cfik.Aj

ile 'C:\SAS\PHD\Ydere.PRN' 1recl=9339 ;

rep $ 1 pop $ 7 fam 11-12 ht 14-16 dbh 18-20 stf 24;
print data=fik.A(obs=32});

e 'Ydexre data';

viist=ht dbh stf ;

—e—mw— CHECKING FOR OUTLIERS====m——===———— —————— ;
nivariate plot normal ;

smvlist ;

Tchecking for outliers and odd values, row data’;

_—————— GETTING RID of OQUTLIERS -—-—-————=mm——mo——m———
the raw data was screened. The mean and standard

tion of the caharacter were estimated. Then the 29 %
hee limits of mean of each variable were calculated as
X' 2.576, meanta < dbh >mean-a.

a-=129.6816 mean—-a=5.5184.

Hh
H-’
A
o

ibh > 129.6816 then delete;
dbh < 5.5184 then delete;

ht/100) ;
_0.125247)*(dbhcm**lﬂ676818)*Uﬁmﬁ*0.845096);

tf=sqrt (stf) ;

-
R
e e
W
ot ot
|_t

i

pop fam;
ht dbh vol sti;
vliist2= ht dbh vol tstf;

~~ DESCRIPTIVE STATISTICS —-r—-==-—==—=—=o—— oo
this section simple statistics of populations and families
SFimated. Then, families or pepulations were sorted for
riable. “Noprint” will supresses the output.

—.....*/

\ans data=fik.b maxdec=2 mean n cv std;

Ss=&mflist;



gmvlistl;
£ out=Fmean mean= ;
‘Allelere ait temel istatistikler” ;

t data=fmean ;
descendlng ht ;

; SET fmean ;

TYPE ne 3 then delete ;
. SET ht2 ;

anking the families for HT (cm)";

. SET fmean ;
'TTYPE_ ne 3 then delete ;
52; SET db ;

PRINT i
Ranking the families for DBH1 (cm)";

61; SET fmean ;

TYPE _ne 3 then delete ;
volZ, SET vol ;

p.pop fam vol ;

"Ranking the families for VOLUME (dm3)";

descending stf ;

fl; SET fmean ;
_TYPE ne 3 then delete ;
stf2; SET stfl ;

keep pop fam stf ;

"Ranking the families for STEM FORM ";

- DESCRIPTIVE STATISTICS OF POPULATIONS —==r————77—== H
means data=fik.b maxdec=2 mean std min max cvy

pop ¢

fmvlistl

put out=Pmean mean= ;

‘print ;

'population means ';

e ANALYSES OF VARTANCE AND COVARIANCE--==-—=---—-
teractlons are NOT significant use TYPE II 385, otherwise
YPE IIT SS. If interactions are proved to be negligible
they can be dropped from the model.

e data is not balanced prefer GLM instead of ANOVA.

GLM data=fik.b;




MODEL &mvlisti= rep pop rep*pop fam(pop)/ss3 ;
je "HT, VOL, DBH and STF icin wvaryans analizi sonuclari';

means POP / snk duncan;

.1e "Comparison of populations";
RANDOM rep rep*pop fam (pop) /test;

rocedure after the Random statement perform all the necessary
osts. 5o the foliowing line is not necessary to perform F test:
7 h=pop e=fam(pop) /htype=3 etype=3 ;

=%/

hefANOVA assumptions can be checked by plotting the predicted
ges with residuals for each variable.

*/

pUTPUT OUT=asump PREDICTED=pHT pDBH pVOL pSTF RES=residual;
pROC plot i

plot residual*pHT ;
plot residual*pDBH
plot residual*pVOL
plot residual*psTF
tle “plot of residuals ancd expected values” ;

LT T

ROC sort data=RES ;
by descending ;i
var pop fam pHT residual ;

MANOVA h=fam(pop) /printh printe ; /*ccovariance matrixes*/
itle3 "Manova sonuclari® ;

ke maem i emm e VARIANCE COMPONENT §— = mmom = = im o mm o e
‘model ht dbhl vol stf= pop rep rep*pop fam(pop)/fixed=1;
jurada oldudu gibi populasyonun sabit olmasi halinde,
populasyon i¢in varyans bileseni hesaplanmaz.

———————————————————————————————————————— __m-____-"_______*/

proc varcomp data=fik.b Method=REML;

class amflist ;
model smvlist= pop rep rep*pop fam(pop);
itle 'Results of varcomp based on individual observations';

iitlez "all classes are Random" ;

e emem———= CORRELATION COEFFICIENTS -—--—===—=-==—- ;
proc corr data=fik.b nosimple;

var &mvlist ;
fTitle "pearson Correlation coefficients " ;

RUN ;




2- Dort denemenin toplu analizi igin yazilan program.

/ * e T T T T T T Ty o ==

This program named ~---ALLSITES.SAS--- was written for
analysing P. brutia data collected in 1994 and 1995,

== == ===k /

OPTIONS Pagesize=65 Linesize=76 Nodate;
libname fik 'c:\sas\phd';

e Kepez, three reps --—————r-r-r——m—mwe ;

Data sitel ;

infile 'C:\SAS\PHD\kepez.PRN' lrecl=9999% ;

Input REP § 1 pop $ 5 fam 12-13 ht 17-19 dbh 22-24 stf 29 ;

site=1 ;
Proc sort ;
by site ;
e — Duzlercami, two reps -————==—=—-———————— H
Data site2;
infile 'ec:\sas\phd\95bc2.prn' lrecl=9999 ;

Input rep $ 14 pop $ 21 fam 28-29 ht 34-37
dbhl 42-45 stf 62;

site=2 ;

dbh=dbh1*10 ; drop dbhl ;

Proc sort ;

by site ;

Fmm BUK three reps -—-—-————=—~~r=--e—vmm= ;

Data site3 ; E
infile 'C:\SAS\PHD\buk.PRN' lrecl=9999 ; i
Input REP $ 1 pop $ 5 fam 9-1C ht 14-16 dbh 18-20 stf 24 ;

site=3 ; {
:Proc sort ; !

infile 'C:\SAS\PHD\Ydere.PRN' 1lrecl1=9999 ;

Input REP 3 1 pop $ 7 fam 11-12 ht 14-16 dbh 18-20 stf 24;
site=4 ;

:Proc sort ;

2 by site ;

S e MERGING the data sets=Allsiteg-—————=mm=== ;
<DATA allsites ;
Merge sitel site2 site3 sited ;
- by site ;
if ht<100 then delete ; if dbh<3 then delete ;
tht=lcg (ht) ;
tdbh=sqrt (dbh} ;
tstf=sgrt(stf) :
* proc print data=allsites(obs=25) ;
* ID site ;
title "pata Allsites" ;



Formme-—————-—— CHECKING FOR OUTLTERS ;
Proc univariate plot normal ;
var ht dbh stf;

Title 'checking for outliers and odd values, row datar;
$let mflist=site rep pop fam;
$let mvlist= tht tdbh tstf

fle e et CALCULATION Of VOLUME —~———mw e e ;
DATA all ; SET allsites;
dbhcm=dbh/10; htm=ht/100;
Vol=(O.125247)*(dbhcm**l.676818)*(htm**0.845096);
. Keep site rep pop fam ht tht dbh tdbh dbhem vol stf tstf;
- /*proc print data=all (obs=10};
1D site ;
- var rep pop fam ht dbhcm vol stf »
‘Title 'Estimation of Volume {dm3}, height=m, dbh=cm' ;
titleZ ' Hacim formulu : Usta, H., Z. 1891.';*/

tlet mflist=site rep pop fam
glet mvlist=stf ht dbh wvol

-
r
a
r

/*—==-= The blow section was written for ==——me—w——cmee_ -

‘calculating plot means and doing ANOVA on PLOT MEANS

‘proc means data=all maxdec=2 mean n noprint;
. class site pop fam rep;

var ht dbhcm vol stf;

output out=Fmean mean= ;

‘title 'family means' ;

‘Proc sort data=fmean ;

by site pop fam rep ;

data xx; set fmean ; if _TYPE ne 15 then delete ;
data xxl; set xx ; keep site pop rep fam ht dbhecm vol stf;
roc print ;

Title ;

VAT TR, DESCRIPTIVE STATISTICS OF FAMILIES =c———mm—mmome :

Proc means data=all maxdec=2 mean n cv std noprint;
class pop fam rep;

var ht dbhcocm vol stf;

cutput ocut=Fmean mean= ;

title '"family means' ;

Proc sort data=fmean ;

by descending ht ;

data ht2; set fmean ; if _TYPE ne 3 then delete ;
‘data ht3; set ht2 ; keep pop fam ht ;

Droc print ;

Title "Ranking the families for HT (cm)";

Proc sort data=fmean :
by descending dbhem ;
‘data db; set fmean ; if TYPE ne 3 then delete ;

r

data db2; set db ; keep pop fam dbhcm ;
Proc print ;




Title "Ranking the families for DBHcm (émjn:;”f'

proc sort data=fmean ;
by descending vol ; TR
data vol; set fmean ; if _TYPE_ ne 3 then delefe];
data vol2; set vol ; keep pop fam vol ;

proc print ;
Title "Ranking the families for VOLUME (dm3)";

Proc¢ sort data=fmean ;
by descending stf ;

data stfl; set fmean ; if TYPE ne 3 then delete ;
data stf2; set stfl ; keep pop fam stf ;
proc print ;

Title "Ranking the families for STEM FORM ";

LY

e —— DESCRIPTIVE STATISTICS OF POPULATIONS ———————m—=——= ;
proc means data=all maxdec=2 mean std min max cv ;

class pop !

var ht dbhcm vol stf ;

output ocut=Pmean mean= ;

'Title 'population means ';

fF——— m————— ANALYSES OF VARIANCE ————==—-w—=-———m—— o=
. if interactions are NOT significant use TYPE TII,

- otherwise use TYPE III sum cof sguares.
' if interactions are proved to be negligible then, they can

be dropped from the model. In case of unbalanced data
‘prefer GLM.

PROC GIM data=All;
Class &mflist ;
Model &mvlist=site rep(site) pop fam(pop) site*pop /ss3:
title "HT, VOL, DBH and STF icin varyans analizi ";
* Means site pop / snk;
* title "Comparison of populations';
. random site rep(site) fam(pop) site*pop /test;
‘MANOVA h=fam{pop) /printh printe ;
“Title3 "Manova sonuclari™ ;

[* = — e —e—— VARTIANCE COMPONENTS--——==rmr==——————m——— = ;
PROC VARCOMP data=all Method=REML;

class &mflist ;
model &mvlisi= site pop rep{site) site*pop fam(pop)
site*fam;
proc varcomp data=all Method=REML;

class s&mflist ;

model ht stf=site pop rep(site) site*pop fam(pop)
Title 'Results of varcomp based on ind. observations' ;
Title2 "All classes are Random” ;

fam*site;

K e —————— Pearscn correlation analyses

_PROC CORR data=all ;
. var ht dbh wvol stf
Title "Pearson Correlation coefficients " ;




Bazt genetik parametrelerin hesaplanmasi icin yazilan SAS programi

program (heritab.sas) was written for calculation
“ipndividual and family heritabilities and some other geneic

rameters.
ATA = Duzlercami experiment, 18995

Pagesize=65 Linesize=75 Nodate;

traits $ pop fam popsite error mean;

-
r

861.735 341.929 332.203 14768 .818
17.9473 17.6350 18.9906 625.98837
7.68057 4.32829 9.61118 229.88519

0.024688 0.681490 1.4116526

pop={pop/ TOTvar)*100;

ps=(popsite/ TOTvar)*100;
am={fam/ TOTvar)*1G0;
rr={error/ TOTvar)*1i00 ;
Sqrt(((S*fam)/mean)*lOO)

am/ (famterroxr) ;
isor=(5021-60)*59% (83**2);

-
r
.
r

r'hZind SEh2 h2fam varphen pctpop pctps

tfam pcterr cvg cvp;

?jﬁESTIMATED NARROW SENSE AND FAMILY HERITABILITIES" ;
€2 "S,E. of heritabilities and of variance components";




Yarim-Kades Ailelerde Genetik Kazancin Hesaplanmasi

Seleksiyon; esas itibariyle bir sonraki generasyona gamet verecek genotiplerin

pelirlenmesi islemidir Dogal populasyonlarda genotiplerin bir sonraki kugaga olan
gametik katkisi adaptasyon ile orantilidir. Ancak, yapay seleksiyon ile arzu edilen
szelliklere sahip genotiplerin bir sonraki generasyonu olusturmasi amaglanmaktadir

(Lerner 1958)

Seleksiyon ya bir karakter (ornegin aga¢ boyu) igin veya birden fazla karakter

(ornegin boy, ¢ap ve govde formu) igin yapilir

Bir_karakter i¢in yapilan baslhica seleksiyon yontemleri asafida ozetlenmigtir

{Cotterill ve Dean 1990):
1.

Bireysel seleksiyon (Mass Selection, Individual Selection): Rastgele eglesmenin
olduu bir populasyonda, bireylerin yalmzca fenotipine gore vapian
seleksiyondur Basit, ucuz ve gabuk sonug alinabilen bir yontemdir. Ancak genetik
kazang genellikle diistiktiir

Aile seleksiyonu (Family Selection): Aile ortalamalarina gore yapilan
seleksivondur Kardeslere ait gozlem degerleri yalnizca aile ortalamalarinin
hesaplanmasmda kullamilir  Ailelerin gok sayida kardes ile temsil edilmeleri
durumunda etkilidir ve kalitimin diisiik oldugu karakterler igin tercih edilic

Aile ici seleksiyon (Within Family Selection) : Aile ortalamasinin yilksek olup
olmamas: dikkate alinmadan yalmzca her ailedeki en iyi bireyin seleksiyonudur
Kombine indeks seleksiyonu (Combine family+within family selection): Ailelere ve
aile i¢indeki bireylere farkli aguhklar verilerek yapilan se¢imdir. Genetik kazancin

en fazla oldugu yontemdir

Orman agaglarinda, cogu zaman bir karakter igin degil, govde diizginligi, odun

~ yogunlugu gibi birden fazla karakter bakimindan ustiin olan genotiplerin seleksiyonu

~amacglanr Bu durumda, bir bireye ait fenotipik deZerle birlikte, kardeslerine,
~ ebeveynlerine ve hatta ikinci derece akrabalarina ait bilgiler kombine edilerek bir tek
islah degeri elde edilir Ya da birden fazla karaktere ait fenotipik gozlem degerleri

. kullanilarak “toplam 1slah degeri” (aggregate breeding value) tahmin edilir (Zobel ve
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- Sekil 1: Seleksiyonun gematik olarak gosterilmesi

: :.'1 KUSAKTA YAPILAN SELEKSIYON S1= p;-X;

/ \
A
. Segilen Grup
Ortalamasi(X+)
L S |
POPULASYON :
P ORTALAMASI N
Ty
H s : X4
-~
T
2 KUSAKTA SELEKSIYON ;= ;- Xz
/:
SECILEN GRUP
e \, ORTALAMASI (Xz)
POPULASYGN !
-~ ORTALAMAS P
e e
: s

3. KUSAGA DOL VERECEK
ATLELERIN SECIMI

S Seleksiyon farkhilig,

i . Seleksiyon yapilacak populasyonun ortalamasi,

T Kesim noktast (Bu noktadan sonraki bireyler bir sonraki generasyona dél
verecektir)

X3, Xo  Secilen bireylere ait ortalama
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Talbert 1984, Falconer 1989, Cotterill ve Dean 1990, Hodge ve White 1992) Coklu

 karakter seciminin bir difer 6nemli yarary, ikili karakterler arasindaki negatif genetik

- iligkilerin olumsuz etkilerini gidermektir Eger iki karakter arasinda negatif genetik

-~ korelasyon varsa (bir ¢gok ¢am tirinde odun yoguniugu ile izl biiyime arasinda

. oldugu gibi), yalmzca biri igin seleksiyon yapilmasi digerini olumsuz etkiler Sonugta

bir karakter i¢in iyilestirme saglamirken digerinde arzu edilmeyen bir degisim ortaya

gikar  Coklu karakter seleksiyonu ile amag, bir slah progranunda birden fazla
~ karakter i¢in ortalamanin iizerinde genlere sahip bireyleri se¢mektir Baglica ¢ farkh

- yontem oldugu bildirilmektedir (Zobel ve Talbert 1984, Cotterill ve Dean 1990)

1. Ardisik seleksiyon (Tandem Selection) : Bir karakter bir veya birden fazla

~ generasyon boyunca 1slah edilerek belirli bir diizeye getirilir, daha sonra ikinci bir
karakterin 1slahina gegilir.

2. Bagmmsiz aytklama (Independent Culling): Bir generasyonda bir karakter i¢in
(6rnegin ¢ap) secim vapilir ve daha sonra segilenlerin iginden bu sefer ikinci bir
karakter i¢in (govde dlizgiinliigii) seleksiyon yapilir

3. Indeks seleksiyonu (Index Selection): Birden fazla kaynaga (aile, ikinci derece
akrabalar, kardesler gibi) veya karaktere ait bilgiler kombine edilerek her birey
igin tek bir 1slah degeri hesaplanir ve buna gore seleksiyon yapihr. En etkili
seleksiyon yontemidir

Yukarida kisaca deginilen yapay seleksiyon yontemlerinden beklenen genetik
kazang; (i) fenotipik varyansin biiyikiiagi, (ii) 1slah edilen karakterin kalitim
derecesi ve (iii) seleksiyon farkliifi olmak iizere temelde ii¢ etkene baghdir

{Namkoong 1979, Zobel ve Talbert 1984, Falconer 1989) Bagka bir deyisle

genetik kazang, seleksiyon farkliligi ile kalitim derecesinin bir fonksiyonu olarak

asagidaki esitlikte goriildiigi gibi ortaya gikmaktadir (Falconer 1989)

G=w,;S (E.1)
Formiilde;
G=Genetik kazang,

#,=Kalitim derecesi,

A
!

Seleksiyon farklihigidir
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k"SlYOn farklilig1 (8), se¢ilen grubun ortalamast ile deneysel populasyonun
masl arasindaki farktir (Sekil 1) Ornegin bir genetik testte 60 ailenin
gunu ve deneme sonunda bunlardan en boylu ilk 10 aileyi segtiZimizi
;m Populasyona ait boy ortalamasi ile segilen 10 ailenin boy ortalamasi
fark  seleksiyon farkiihigidir Seleksiyon farkhilifi, calisilan
asyonun ilgili karakterinin fenotipik standart sapmasmna (o) boliinerek
rt hale getirilmekte ve elde edilen parametreye seleksiyon yoguniugu (/)
lméktedirx Seleksiyon farkliligi, normal dagihmh bir populasyondan segilen
rm populasyon ortalamasindan ortalama olarak ic, kadar sapma gosterdigi
ayrlarak dolayli olarak da hesaplanabilir (E 2) Seleksiyon yogunlugu (i),
) a_éj;ondan secilen bireylerin oranmi olan p degerine baglidir Seleksiyon
na bakarak secilen bireylerin ortalamalarimn, populasyon ortalamasindan ne
sapma gosterdigini bu amacla diizenlenen standart tablolardan elde
ilir (Becker 1984, Falconer 1989)

netik kazanct seleksiyon yogunlugu birimiyle hesaplarsak 2 nolu esitlik

Ide edilir (Falconer 1989):

S/o, =i veya
S-io,

§ (E 2)

AG io N,

It

K_é}lltim derecesi, eklemeli genetik varyansin fenotipik varyansa orami
Buna gore, genetik kazang esitlifl asagidaki gibi diizenlenebilir (Namkoong

9 6, Shelbourne 1992)
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rasindaki kovaryanstit Bu da yarim-kardes aileler arasi genetik varyansin
endisidir (Namkoong vd 1966) Egitlikte goriilecegi uzere bir seleksiyon
é]eminden beklenen genetik kazang, seleksiyon yogunlugu (i), genetik varyans
&2 ) ve fenotipik standart sapmanin (¢, bir fonksiyonudur

Yukaridaki (E 3) genel formul, gesitli 1slah ve iiretim populasyonlan igin
epistirilerek  kullamlmaktadir Ornegin yanm-kardes aileler arasi genetik

‘azancin hesaplanmasinda asagidaki esitlik kullanilir (Shelbourne 1992).

. 2 o)
AG= i = (E 4)

(”%'fGl)zoo ~100 (E 5)

%AG, =
: =Populasyondan segilen aile sayisi igin verilen seleksiyon yogunlugudur.

o' m=Adle ortalamalart fenotipik standart sapmasidir. Bu deger, uygulanan
ANOVA modeli ve genetik materyalin akrabalik derecesine gore farkli bir gekilde
hesaplanmaktadit

AG,= Aileler aras1 genetik kazang

%AG =Aileler aras1 genetik kazang orani

= Bir karakter igin denemedeki tiim ailelere ait genel ortalama
Aile i¢i seleksiyon yapilmasi halinde genetik kazancin hesaplanmasi

(Shelbourne 1992):
o)
AG= i, (E 6)

Toplam genetik kazang (%):
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(;+A@+AGZ)

H

%AG = 100 {— 100 (E.7)

Not : Ailelerin tam kardes olmasi, veya matervalin klon olmasi, formiillerdeki 1/4

veya 3/4 gibi katsayilarin farkl olmasim gerektirecektir.

- Ornek :

: Genetik parametrelerin hesaplanmasinda Bolum 2 2 ve Cizelge 2.2 1°de
~yerilen ANOVA modeli kullamlmistir Denemede 60 yarim-kardes aile
“bulunmaktadir. Bunlardan en kalin ¢apl: ilk 10 tanesinin tohum bahgesi igin
secildigimi varsayalim  Seleksiyon oranina (10/60=017) goére aileler arasi

seleksivon yogunlugu #; =1 47 olacaktir (Bu boliim sonundaki Cizelge)

Genetik ve fenotipik parametreler

O'z =780 37 (Hata varyansi)

- | | | |
Oy =37199 (Aileler arasi genetik varyans)

o-i =4x37 996=151.98 (Eklemeli genetik varyans)
3/4 O'i =113 99 (Aile i¢i genetik varyans)

2 2

x:::_ o.+o. (Alleici fenotipik varyans)

=28 (Aile bagina diigen fert sayisi)

28-1
=3 x(11399+78037)= 862 42

(Aile ortalamalari arasi fenotipik



;m =37 996 + (862 42/28)~ 68.8

= V688 =829 (Aileler arast fenotipik standart sapma)

=66 47 mm, Denemenin genel ¢ap ortalamasi

=810 mm, En kalin ¢apl ilk 10 ailenin ¢ap ortalamasi

Gergek (actual) genetik kazang miktarim E. 1’e gire hesaplayalim:

81 0-66.47=14.5 mm, (Seleksiyon farkliligi)

'ﬁz.FO.‘576 (Aile kalitim derecesi)

G = 1, 514 53x0.576 =8 4 mm (Gergek genetik kazang)

AG =% 12 6 (Aileler aras: seleksiyona gore gergek genetik

ééang: %)

Secilen en kalin ¢aph ilk 10 ailenin ortalama ¢ap: ile populasyon ortalamasi
rasindaki fark 14.5 mm’dir Ancak kalitim derecesine gére (0.576) bunun
_.klasik 8 4 mm’si genlerin eklemeli (additive) etkisi ile ortaya ¢ikmaktadir,
Diizlergami dol denemesinde altinci yasta en kalin ¢apli 10 ailenin tohum bahgesi
in segilmesi halinde, kizilgamda % 10 genetik kazang elde edilebilecektir Bir
iéer deyisle tohum ihtiyaci bu 10 aileden kargilandig: taktirde, agaglandirmalarin
3 yastaki yastaki ortalama ¢api, 60 ailenin ortalama g¢ap kalinligina gore 8 4

mm daha fazla olacaktir

ileler arasi teorik genetik kazang
dpulasyonun standart sapmas bilindigi taktirde, seleksiyon yapmadan ne kadar

enetik kazang saglanabilecegi E 2 ve E3 nolu esitlikler yardmmyla tahmin
dilebilir.

. 37.996

\(,= 147)6@ =67 mm (Aileler arasi teorik genetik kazanc)
-- 6647 +6.7

%A, = (—]x-loo ~100=% 10 0

6647
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Aile ici teorik genetik kazang (E.6)

i=1829 (28 yarim-kardesten olusan aileden en kalin iki bireyin seleksiyonu)
3
AG, =i, 4+ 4 =1820x (113 99/28)=75 mm  (Aile igi genetik kazang)

Secilen her bir aileden en kahn iki yanim-kardesin secimi halinde, aileler arasi

genetik kazanca ek olarak, 7 5 mm ek genetik kazang elde edilebilecektir.
-Toplam genetik kazang

_'-AG= 67+75=142 mm

6647 +142

% AG = [ Py )xlOO —100= % 21

Denemedeki en kalin ¢aph ilk 10 ailenin ve her bir aileden en kalin gaph iki

bireyin se¢imi halinde genetik kazang 13 yasta 142 mm (% 21) daha fazla

Cok sayida seleksiyon yogunluklan igin genetik kazang hesaplandiginda,
-1$l'em1er zaman alict olmakta ve hata yapma olasiliklari artmaktadir Kiigitk caph
rogramlar yardimyla bu tip hesaplamalar kolayhikla yapilabilmektedir. Bu
ahsmada Dr Luis GEA' tarafindan Microsoft Excel’de yazilan bir program, bazi

efisiklikler yapilarak kizilgam i¢in kullamimistir.

W Zealand Forest Research Institute, Private Bag : 3020, Rotorua, New Zealand



Seleksivon Yogunluklar: Tablosu

zelgedekl degerler, N biiyikligindcki bir populasyondan r sayida bireyin (ailenin)
llmeSI halinde elde edilen seleksivon yogunlugn (i) degerleridir Daha kapsaml: tablolar
in Becker 19347¢ bakinmiz Ornek : 60 aileden olugan kiigiik bir populasyordan en iyi 10
lemu secimi halinde seleksiyon farklilig1 i=1 472 olacaktir (Kaynak : Falconer 1989)

i N (Populasyon bityiikliigii)
2 3 4 5 6 7 g 10 12

: 144
=T 0564 0846 1020 1163 1267 1352 1424 1539 1629 1
. - 0423 0663 0829 0954 1055 1138 1270 1372 2
- - 0343 0553 0704 0821 0916 1065 1179 3
- - - 0201 0477 0616 0725 0893 1019 4
. - - - 0253 0422 0550 0739 0877 5
- - - - - 0225 0379 0595 0748 6
- - - - - - 0203 0457 0627 7
- - - - - - - 0318 03509 8
- - - - - - - 0171 0393 9
- - - - - - - - 0.274 10
N (Populasyon bityiikliigii)
14 16 18 20 25 30 40 50 60 n
1703 1766 1820 1867 1965 2043 2161 2249 2319 1
1456 1525 1585 1638 1745 1829 1957 2052 2127 2
1271 1347 1412 1469 1584 1674 1810 1911 1990 3
1119 1201 1271 1332 1455 1550 1694 1799 1882 4
0986 1075 1150 1214 1345 1446 1596 1705 1792 5
0866 0962 1042 1110 1248 1354 1510 1624 1713 6
0755 0858 0943 1016 1161 1271 1434 1552 1644 7

0650 0760 0851 0928 1081 1196 1365 1487 1382 3
0447 0577 0681 0767 0936 1061 1242 1372 1472 10
- 0118 0282 0405 0624 0777 0991 1139 1252 15
- - - - 0.336 0530 0.782 0951 1.076 20

N (Populasyon baryikligi )

70 30 100 150 200 250 300 350 400 i

2377 2427 2508 2649 2746 2819 2878 2927 2968 1

2189 2242 2328 2478 2580 2657 2718 2769 2813 2

2055 2111 2201 2357 2463 2543 2607 2660 2703 3
4
5
6

1950 2008 2101 2363 2372 2455 2520 2574 2621
1862 1922 2018 2185 2297 2382 2449 2504 23552
1786 1848 1947 2118 2233 2320 2388 2445 2493
1659 1724 1828 2007 2127 2217 2288 2346 2396 8
1553 1621 1730 1916 2040 2132 2206 2266 2317 10
1342 1417 1536 1738 1871 1970 2084 2112 2166 15
1175 1257 138 1601 1742 1846 1928 1995 2051 20
1.032 1121 1259 1488 1636 1.745 1830 1.900 1958 25
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EK :6

Kalitim derecesinin ve varyans bilesenlerinin
standart hatalarimin hesab

Calisilan bir bitki veya hayvan karakteri i¢in gozlenen genetik varyanslar, hata
varyanslart ve kalitim dereceleri istatistiksel olarak “tahmin” edilmektedirler Bu
nedenle literatirde bu parametreler genellikle standart hatalarn ile birlikte
verilmektedirler Standart hatasi verilmeyen bir parainetrenin giivenirlilik dizeyi
bilinemeyecegi icin yorumlanmast giig olacaktir Ornegin kizilgamda boy igin dar
anlamh kalittm derecesinin (*standart hata) 0 25+0.15, ¢ap igin 0.19+0.02
oldugunu varsayalim Boy igin tahmin edilen kalitim derecesi, ¢ap ig¢in tahmin
edilen kalitim derecesine gore daha biiyiktiir Ancak ¢ap karakterinin kahitim
derecesi daha giivenilir bir parametredir Cuinki, boy karakterine ait kalitim
derecesi 0 10 ile 0.40 arasinda, herhangi bir yerde olabilir

Kullamlan deneme deseni ve materyale baglh olarak varyans analizi modeli ve
dolayisiyla parametrelerin hesaplanma sekli farkli olacaktit Burada bir 6rnek
olarak Prof Dr Kani Isik tarafindan kizilgam i¢in Antalya yoresinde kurulan bir
orijin dol denemesi ele alinmigtir. Deneme igin kenetlenmis petek deseni
kullanilmigtir Desene uygun diigen dogrusal varyans analizi modeli agaSida

verilmigtir:
Yﬂcm=1u+PJ+F(P)J:(;)+QM(I") (ED

Esitlikte :
Y= m. agaca ait fenotipik deger (j populasyon, k. aileye ait m agag).
p=Deneysel populasyonun genel ortalamasi
P~=j Populasyonun etkisinden kaynaklanan sapma Denemede alt1 populasyon
bulunmaktadir (j = 1,2,3,4,5,6),
F(P)iy = j Populasyon igindeki £ Ailenin etkisiyle olan sapma Denemede

her populasyondan onar aile yer almigtir (k= 1,2,3, . ,10),
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emty — Deneysel hata Aile iginde yarim-kardegler arasindaki genetik farklilik,
her ferdin mikrogevresinden dogan farkliligi, 6lgme ve degerlendirme hatalan

yizinden olan sapmadir.

varyans Analizi Tablosu

V.K. s.d. K.O. Beklenen Kareler
' Ortalamasi (EMS)

.Pj ' p-1 KO, 2 2 2

O'e+k2 G.F(P)-'-QVP
2 2

o.*t klO-F(P)

 Cmiik) pf(n-1) KO, 2
O.

F(P)r¢s;y plE-1) KOf (p;

Toplam pfn~-1

KO Kareler ortalamasi,

sd Serbestlik derecesi,

Populasyon (p=6),

“F(P) Populasyon i¢i aile (f =10),

Bir ailedeki birey sayist (n=10),

ki ks Varyans bilegenlerine ait katsayilar,

Q Populasyona ait katsayi,

o%p Populasyonlardan kaynaklanan genetik varyans bileseni.
T Ailelerden kaynaklanan genetik varyans Bu bilesen ANOVA
_tablosundaki EMS siitununa gore asagidaki gibi hesaplanmigtis:

o 2 _ KOo;,, -K0o,
F(P) k1
o’ Hata varyansi

Ozf-(p), bir populasyonda aileler arasi genetik farkhiliklardan ortaya
- ¢ikmaktadir Bu deger aym zamanda teorik olarak bir aileyi olusturan yarim
: kardesler arasindaki benzerligin (kovaryans) élgusiidir (Becker 1984, Falconer

1989) Buna gore :

Oy =C0Vys =70 4, + 760 44 + 500 g4y +-....
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Ilk terim olan 1/40%'den sonraki terimler kugik katsayilart nedeniyle ihmal
edilebilirler Boylece yarim-kardesler arasindaki kovaryans eklemels genetik

varyansin (yani 0°4 ) dértte birine esittir.

2 - 1 2
Oripy = COVyg = 70 (E 2)

Eger bir aileyi olusturan bireyler tam kardes ise, aileler arasi genetik varyans
eklemeli genetik varyansin 1/2’sine esit olur Cesitli akrabalik derecelerine bagl
olarak bu katsay1 farkli olacaktir Hata varyans bileseni, geri kalan tim genetik

varyans ve ¢evresel varyanstir (Becker 1984, Falconer 1989)
Varyans bilesenlerinin standart hata formiilleri

Varyans bilesenlerinin standart hatasi asagidaki genel formiille hesaplanmaktadir
(Becker 1984, sayfa 47-52; Brewbaker 1994, sayfa 71-72):

Var (O'

(E 3)

Edf +2

SE (0 ¢)= var(g?) (E 4)

Var(o®;)=Belirli bir varyans bilegeninin tahmin olunacak varyans degeri,
SE(o®5)=S6zkonusu varyans bileseninin standart hatasi,

k =Varyans bilegeninin varyans modelindeki katsayisi,

MS, = Tlgili varyans bilegenine ait kareler ortalamasi,

d f ;= llgili kareler ortalamasina ait serbestlik derecesi
Dar anlamly kalitim derecesinin standart hatasi

Her ailenin esit sayida bireye sahip olmasi halinde Becker (1984, sayfa 48)

tarafindan énerilen agagidaki esitlik kullanilabilir-
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2(1-0)"[1+ (k- 1)¢]

SE(h)=4 (k- (s - 1) 3)
. 2O-f(p) : (E 6)
Oin* O

Esitlikte: t=Siniflararasi1 korelasyon degeri, k=Bir ailedeki fert sayisi, s= Aile

$ay1si
Aile basina fertlerin egit olmamas: halinde asagida gosterilen formil

kullanilabilir (Becker 1984, sayfa 52)

2 -1) (1= 1) 1+ (k= 1)e]
PRSIy

SE(h)=4 (E7)

n = Populasyondaki toplam fert sayisi (n; + n, + n3+ +n¢)

Karekok digindaki 4 katsayist yine akrabalar arasindaki yakinlik derecesine gore
.:-'degisecektir. Ornegin tam kardes durumunda bu deger iki olacaktir

Aile kalitim derecesinin standart hatas: i¢in Anderson ve Bancroft (1952)

tarafindan onerilen esitlik kullamilabilir:

SE (g
S B () - Ore) E8)
O 7

Bsitlikte ; SE(0%rp))=Aile varyans bileseninin standart hatasidir Bu deger
"'}iukarlda verilen 3 ve 4 nolu egitliklere gore hesaplanabilir. O—%=Aile

~ortalamalart fenotipik varyansi. Bu deger verilen ANOVA modeline gore

asagidaki esitlikle hesaplanis:

2 0.
Om*= F(P}+ k (E 9)
1
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ORNEK COZUM:
Bu calismada Prof Dr. Kani Igik tarafindan Antalya yoresinde kurulan
kizilgam orijin-dol denemelerinden elde edilen verilere gére katilim derecesi ve

‘varyans bilegenlerinin standart hatalarmin  hesaplanmasi bir 6rnek olarak

verilmigtir:

:Cizelge : Varyans analizi sonuglari

S V.K. s.d. K.O0, Beklenen Kareler Ortalamasi
' ‘ (EMS)Bilesenleri

D, 5 129009
J
F(P)xes) 54 39879 . 35879-20137 .
Orn™ 868 =1al.
. 2
Cni(ik) 465 20137 O-e=20137

Boy karakteri igin varyans bilegenlerinin ve kahtim derecesinin standart
- hatasin1 hesaplayalim Verilen parametreler:

Oy =1813 6

0% =20137
h? =024
h%, =044
n =525
5 =60
k1 =8 68

Hata varyansinin (&) standart hatasi (E3 ve E4’e gore).

2
() =2 x(MSe) ~ 2x(20137)°
OJ =868 " d 7 42~ 465+2

S E(07) = yvar(7) = +200070 = 44729

= 200070

Aileler arasi varyans bilegeninin standart hatasi (E3 ve E4’e gore).

2 (M8 (O
Fre\d f,+2) \df,., +2

1

2
var(g, ) =



2 (20137)>  (35879)°
(868)’ & 465+2 & 5442

SE(g,,) - Jvar(g ) = /633265 = 7958

= 633265

Dar anlaml kalitim derecesinin standart hatasi -
Her aile igin esit sayida yarim kardes birey oldugu kabul edilmig ve 5 nolu
esitlik (E.5) kullanilmigtir.

2

R 18131213;)137 = 0082621887
O.f+o.e ' + ‘
2(1-0)*(1+ (10 - 1)z 5117
E(hH =3 = = -0032
S E.(h) 10(10 - 1)60 - 1) 5310

S.E.(h%)= 0 032

~ Aile kalitim derecesi standart hatasimn hesaplanmast .

Aileler arasi varyans bilegeninin standart hatas: yukarida hesaplanmisti
(795 8) Aile diizeyi fenotipik vatyansmnin bulunmasinda 9 nolu esitligi (E 9)

uygularsak:

2

2 2 g, -
O-?m'—_O-F(P)"' P =1813 6+(20137/8 68) =4133.5
1

2
3 E'(O-F(P))
2
O

Aile kalitim derecesi ve standart hatasi =0 44+0 19

SE(J) = = 795.6/4133 5= 0.19

Standart hata, varyans bileseninin yarisindan kiigiik ise, varyans bilegeni
istatistik olarak o6nemli kabul edilmektedir (Mullin vd 1992). Standart hatanin
daha biiyilkk olmasi halinde hesaplanan parametrenin %95 giiven simirfari genig

olacaktir
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Genetik korelasyonlarin hesaplanmasi

Iki karakter arasindaki benzerliin veya farklihifin nedeni, gevresel ve/veya
genetiktir Efer bir gen ayni anda, hizh buyiimeyi ve seliloz oranimi etkiliyorsa
(pleotropi) veya bu iki karakteri kodlayan genler aym kromozom iizerinde
birbirine yakin iki lokusta bulunuyorlarsa (linkage), iki karakter arasindaki
genetik korelasyon oram 6nemli olabilir Diger bir deyimle genetik korelasyonun
yiksek olmasiin nedeni, belirli genlerin her iki karakteri de kodlamasi ve/veya
bu karakterleri ayn ayr1 kodlayan lokuslar arasinda ayni veya ters yéndeki
etkilesimdir (Lerner 1958) Genetik korelasyon, iki karakterin islah degerleri
arasindaki iligki olarak da tammlanmaktadir (Fins vd 1992)

Islah populasyonundan hizli biyiiyen genotipleri secerken, acaba bu
genotiplerle kurulacak agacglandirmalarda agaglarin odun yogunlugu nasil
degisecektir ? Hizh biyiiyen genotipler segilirken, acaba segilen bu genotipler
odun yogunlugu bakimindan istenmeyen Ozelliklere mi sahip olacaktir ? Islah
aragtirmalarinda buna benzer sorularin yamtlanmas: igin karakterler arasi genetik
korelasyonlarin bilinmesine ihtiyag vardir. Efer yeni kugakta hacim artarken,
odun kalitesi azaliyorsa, hesapladifimz genetik kazanci yeniden gozden
gegirmemiz gerekecektir. Iki karakter arasindaki genetik iligki pozitif yonde
Onemli ise bizim odun kalitesi i¢in endigelenmemize gerek kalmayacaktir. Ciinki
bir karakter tzerinde islah yapilirken diger bir karakterde de iyilestirme
gerceklesecektir

Fenotipik korelasyonlarda oldugu gibi genetik korelasyonlar da -1 0 ile +1 0
arasinda degismektedir Korelasyon katsayisi mutlak olarak 1 0’e yaklastikga
genetik iliski o oranda giglii olmaktadir Genetik korelasyonlarin bitki

islahindaki baglica uygulama alanlar1 agsagidaki gibi 6zetlenebilir :

- * Bitki ve hayvan 1slahinda bir karakterde yapilan seleksiyonun, diger bir

karakteri nasil etkilediginin belirlenmesinde (correlated response),
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Bir kusakta yalmzca bir karakter igin (6rnegin en hizh biyiiyenlerin segimi
gibi) seleksiyon yapmak yerine, birden fazia karakteri ayni anda ele alarak
seleksiyon yapmak igin uygulanan seleksiyon indekslerinin olugturulmasinda,
Karakter-gevre etkilesiminin tahmininde (B tipi genetik korelasyon): Bu
yontemle farkh gevrelerde yetigtirilen bir genotipe ait bir karakter, iki farkli
karaktermis gibi isleme sokularak gevre farkliigindan etkilenme orani, diger
bir deyisle genotipxgevre etkilesimi belirlenmektedir (Burdon 1977)

Geng yagsta secilen bir karakterin ileri yaglardaki tepkisini belirlemede

(Juvenile-mature correlation) kullantlmaktadirlar

Genetik korelasyonlarin hesaplanmasinda asagidaki formiil kullanilmaktad;r
(Falconer 1989):

_Cov.,
7=

2 2
0.0,

Formiilde : I, = genetik korelasyon, COVy, = x ve y karakterleri arasindaki
enetik kovaryans, o’ = x karakterine ait genetik varyans, o’y = y karakterine
'.it genetik varyanstir

Iki karakter arasindaki genetik korelasyonun hesaplanma sekli asagida bir
srnekle agiklamali olarak verilmistir:

Prof. Dr Kani Igik tarafindan Antalya yoresinde kurulan kizilgamda oirjin-
ol denemesinde tek agac parselli bir deneme deseni kullamlmigtir (Istk K ve
tk 1987) Denemede alti populasyon 10 vyarim kardes aile ile temsil
dilmektedir Kizilgamda gogis yiksekligindeki (1.3 m) ¢ap bakimindan istiin
ilelerin tohum iretim populasyonu igin se¢ildigini varsayalim Acaba kalin capli
_i_lelerin seleksiyonu, dal sayisini nasil etkilemektedir ? Eger ¢ap ve dal sayis
Tasinda pozitif yonde ve guglii genetik bir iligki varsa, aga¢landumalardan elde
':d_ecegimiz govdeler ¢ok dalli olacak ve dolayisiyla kaliteyi azaltacaktir

Genetik korelasyonlarin hesabi igin varyansin ve kovaryansin genetik

_ilesenlerine ihtiya¢ vardir Bu bilesenleri hesaplamak igin bir ¢ok program
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kullanilabilir. Burada yaygin olarak kullanilan SAS programi ile ilgili bir 6rnek

verilmigtit Deneme desenine gére varyans ve kovaryans analizi modeli asagida

verilmigtir :

Varyans Analizi Modeli

V. Kaynagi s.d KT(S8S) KO{MS) BKO (EMS)
Populasyonlar 5 SS, MS, 0%e +kp 0% () +QV7,
Aileler (pop) 54 SSf(p) MSf(p) 0'29 +k1 sz(p)
Aile ici 406  s8, MS. o°,

KT (SS) Kareler toplamu,
KO(MYS) Kareler ortalamas:,
BKO(EMS) Bekienen kareler ortalamasi

sd serbestlik derecesi

o Hata varyansi,

4o Ailelerden kaynaklanan genetik varyans,

V7, Populasyonlardan kaynaklanan genetik varyans.

ki, ko, Q Varyans bilegenlerinin katsayilari

Kovaryans Analizi Modeli

Kov. Kaynagi s.d. CT{CP) KOV BCO (EMCP)
Populasyonlar 5 CPy KOV, KOVe +ks KOV¢ 1, +QKOV,
Aileler (pop) 54 CPf(p) KOVf(p) KOV, +k; KOVf(p;.

Aile ici 406 CP, KOV, KOV,

CT(CP) Carpanlar toplam,
- KOV Kovaryans,
- BCO(EMCP)  Beklenen ¢arpanlar ortalamas:

1) Kovaryanslarin hesaplanmas: - Carpanlar toplam1 (CT) ve kareler




a) Proc GILM data=pine;
Class pop fam ;
Model dalsay cap dala= Pop fam{pop) /ss3 nouni ;
Random fam (pop) ;
MANOVA h=fam(pop) /printh printe ;
Title “kovaryanslarin Hesaplanmasi”;
RUN ;
b) Proc corr data=pine cov out=Covout;
var dalsay cap dala;
Proc print data=Covout ;

Title “Korelasyon ve Kovaryans Matriksleri”;

a programinin ¢iktis: agagida verilmigtir :

OUTPUT General Linear Models Procedure
Source Type III Expected Mean Sguare

PCP Var (Error) + 7.4638 Var (FAM(POP) + Q(PQOP!
FAM (PCP) Var(Error) + 7,7392 Var (FAM(POP)
k1=7.7392, k;=7.4638

H=Type III SS&CP Matrix for FAM(PQP)

dalsay cap dala
dalsay 755.3 5621.3 -18.0
Cap 5621.3 72681.9 -4420.7
Dala -18.0 -4420.7 6148.5

E=Error SS&CP Matrix

Dalsay cap dala
Dalsay 2531.4 20366,8 466.7
Cap 20366.8 282524 4212.99
Dala 466.7 4212.99 32246.5
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Matriksin diyagonalinda ver alan koyu degerler, iligili karaktere ait kareler
toplamudir (KT) Digerleri ise ikili karakterler arasindaki ¢arpanlar toplamidir
(CT) veya kovaryanstir Program (a), her karakter icin varyans analizi
sonuclarini, Beklenen Kareler Ortalamalas: esitliklerini (BKO), ailelere (printh )
ve hataya (printe) ait kovaryanslari (CT) ve kareler toplami (KT) matrikslerini
verit. Program, bunlar diginda karakterler ile ilgili temel istatistik parametreleri
de vermektedir.

2) Genetik kovaryansin hesaplanmasi : (a) programi ¢iktilarim kullanarak

Dal sayis1 ve Govde ¢apr arasindaki genetik kovaryansi hesaplayalim:

Govde gap1 - Dal sayist genetik kovaryans: :
KOV: = CT:/54 =5621.3/54 =104.1
KOV, = (CT./406 = 20366.8/406=50.16
KOVg iy = (CTe=CTo) /ki =((104.1)-( 50.16))/7.7392 =6.969
KOVg(xy;, = 6.969 (iki karakter arasindaki genetik kovaryans)

3) Genetik varyanslar: SAS’m VARCOMP secenegi kullamlarak kolaylikla
elde edilebilir  Asagidaki programda daha giivenilir sonuglar veren REML

(Restricted Maximum likelyhood) metodu ile varyans bilegenleri hesaplanmigtir

Proc varcomp data=kizilcam Method=REML;
class pop fam ;

Model dalsay cap dala = pop fam(pop) ;

Title “WVaryans Bilesenlerinin Hesaplanmasi”;
RUN ;

Programin ¢iktisi ailelere ait genetik varyansi ve hata varyanslarim
vermektedir :

Genetik varyanslar, 1 madde ¢tktisinda gosterildigi iizere KT (S8) ve CT
(CP) matrikslerinden de elde edilebilir. Ilgili karaktere ait kareler toplamu (KT),
ailelere ait serbestlik derecesine boliinerek once varyans elde edilir Bulunan

deger, Beklenen Kareler Ortalamasindaki (EMS) esitlife gore bilesenlerine
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ayrilarak genetik varyans hesaplanir Iki yontemle elde edilen genetik

varyanlarin esit olmasi igin hata serbestlik dereceleri ayni olmalidir

Govde capr genetik varyansi :
KO: = KT:/54 =72681.9/54=1345.96
KC. = KT./406 =282524/406 =695.87
o’r = (KOg-KO.) /k; =(1345.96-695.87)/7.7392
o%s y = 83.999

Dal sayis1 genetik varyansi :
KO~ KT¢/54 =755 3/54=13.987
KO.= KT./406 =2531 4/406 =6 235
o’ = (KOr-KO,) =(13.987-6 235)/7.7392
o’y =1.001662

Genetik korelasyonun hesaplanmas :
= KOV yay)/ 0740 715) =6 969/ (83 999 x 1 001662)
r, = 0.76:£0.17

Onyedi yagindaki kizilgam i¢in dal sayisi ile govde ¢apr arasinda giiglii bir
genetik iligki vardir Yani dal sayis1 ¢ok olan bireyler, genetik olarak daha kalin
¢apl olmaktadirlar. Dal sayisim kontrol eden genler ile ¢ap1 kontrol eden genler
arasinda ayni yonde pozitif olarak caligsan bir iligki vardir

Genetik korelasyon ilgili populasyona 6zgiidiir; yasa, deneme desenine ve
genetik materyale gore degisiklikler gdsterecektir Genetik korelasyonlarin daha
ayrntili yorumu igin Falconer (1989), Becker (1984), Lerner (1958), Burdon
(1977) ve Van Buijtenen ‘e (1992) bakiniz

4) Genelik korelasyonlarin standart hatas: : Buyuk 6rneklerle galigiimadig:
sirece genetik korelasyonlarin standart hatasi genellikle yiiksek cikmaktadir
(Burdon 1992-d, Fins vd 1992) Kalitim derecesinin diigitk oldugu durumlarda

korelasyonun givenirlilik diizeyi daha da az olmaktadir (Burdon 1992-d)
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Genetik korelasyonun standart hatast yaklagik olarak asagidaki formille

hesaplanabilir (Falconer 1989):

Formiilde, r*, =Genetik korelasyonun karesi,

: = x karakterine ait kalitim derecesinin standart hatast,

h2, = x’in kalitim derecesi,

Oh= y karakterine ait kalitim derecesinin standart hatas,
h’, = y’nin kalitim derecesi.

SE(1g)= (1- 0.57608) ¥((0.13 x 0.14) / (0 29 x 0.037))

SE (1,) =017

5) Genetik korelasyonlarin ve standart hatalarinin hesap makinast ile 3 ve 4
maddelerde gosterildigi gibi hesaplanmasi yorucu ve zaman alicidir Biiyik haneli
akamlarla ugragildig1 icin hata yapma olasihfi da artmaktadir. Bunun yerine
:herhangi bir program kullamlarak aritmetik islemler yapilabilir Asagida SAS

'.'iginde yazilan kiigiik bir program ile 3 maddedeki hesaplamalar yapilmagtir

Data gencov ;

Input traits CTf CTe 0°six) O eiy) i

Cards ;

1.1 461879.4 1735670 154.966 1¢i1.86
1.2 85767.38 286830 154.966 83.99¢88
13,14 14837107 83153652 2414.60 37144.37 ;

Data A ; set gencov ;
KOVf=CTf/54 ;
KOV.=CT./406 ;
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KOVg= (KOV:-KOV.}/7.7319 ;
Ty =KOVy/sqrt (6%¢x) * 0% 1y))
Proc print ;
Title ;
RUN ;
/*Definition of the traits :1.1l=pruning 1.2=height ...*/

Benzer gekilde 1. maddedeki ailelere ve hataya ait matrikslerden kareler
toplami (SS) degerleri alinarak program yardimiyla her iki karakter i¢in varyansin
genetik bileseni hesaplanabilir SAS terimlerinin iyi bilinmesi durumunda SAS
icinde Makro programlar da vyazilabilmekte, ve genetik parametrelerin

hesaplanmas1 daha kolaylikla yapilmaktadir
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¥K 8 Deneme Alanlarina Gore Aile Ortalamalar

Deneme Alani Gozlem Tarihleri Yast

KEPEZ = : Subat 1996 . . ‘ ‘ (18 vyas)

DUZLERCAMI .. Aralk 1991-Subat 1992 ... . (13 yag)
Subat-Mart 1995 . . . . (17 vyay)

BUK Mart 1996 .. .. .18 yag)

YENICEDERE = .. . Mart1996 o (18 yas)

Tablolardaki Karakterlerin Aciklanmasi :

POP
fam
HT
dbh
VOL

NGC
LBR
CRL
CPA
CSI

CRD

Populasyon ad:

Aile no

Boy (cm)

130 m deki ¢ap (cm)

Hacim (dm3)

Govde duzginligi (6 dizgin-1 iki tarafl egri)

Dogal budanma yuksekligi (cm)

Bir agaca ait ortalama dal sayist

Yalnizca altinct yag surgiiniindeki dal sayist

Kalin dal sayis

Ortalama dal agist (Derece)

Altiei yas dal bogumundaki en kalm ikt dalin dal agisi (Derece)
Yedinci vas dal bogumundaki en kalin ki dalin dal agis1 (Derece)
Ortalama siirgiin sayist

En vzun dl uzuniugu (cm}

Tepe tact uzunlugu (cm)

Tepe tact izdiigiim alan indeksi

Tepe tact sekil indeksi (Tepe uzunlugu/tepe genisligi)

Tepe taci gap: (cm)



KEPEZ DENEME ALANI 18. YAS AILE ORTALAMALARI

OBS POP FAM HT DBH VOL GF
cm cm dm3

7 7 630 7477189 )
9 2 602 75 181 40
3 5 626 78 202 44
4 6 602 73 167 39
5 8 552 64 130 42
6 9 523 63 124 35
7 11 527 58 101 40
8 12 522 56 107 3.8
g 13 551 63 131 3.9

14 588 70 155 3.6

2 635 856 235 24
3 567 82 214 24
4 594 7.9 202 30
6 526 66 13.8 27
7
9

607 71 18 1 22
612 80 207 22

12 518 65 13.0 3.0
13 570 8.0 19.6 26
15 524 67 13.1 21
18 494 5.7 112 2.2
2 536 6.1 118 39
3 495 51 8.5 38
4 531 59 11.1 3.8
5 549 82 121 3.9
9 510 54 &8 4.0
11 504 54 8.3 39
12 538 59 11.2 39
13 516 56 97 386
14 547 6.5 i35 40
15 587 6.5 13.9 4.2
1 557 61 122 52

3 551 82 128 53
5 560 57 108 47
6 601 63 13.5 50
7 543 61 11.6 4.9
8 600 7.1 167 48
g 537 8.3 118 48
10 643 72 17.8 51
11 611 72 167 47
12 638 7.3 17.8 5.0
2 600 78 19.3 35
3 599 77 186 45
5 641 79 210 35
6
7
8
g

602 72 16.8 48
507 76 180 39
656 87 245 4.1
615 77 19.1 42

10 653 8.3 23.0 44
12 566 7.1 1566 45
13 670 8.2 23.5 4.6
1 609 8.0 215 22

636 B8 257 33
630 B3 233 28
574 7.8 1986 2.8
542 78 7.6 3.0
567 7.8 180 33
615 83 27.0 33
605 82 21.9 29
605 8 1 20.8 35
557 7.2 18.1 2.5
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DUZLERCAMI DENEME ALANI 13, YAS AILE ORTALAMALARI

© "oRS Pop fam HT ¢th voL  GF CRL RCL  Cst CRD CPA
: cm cm dm?3 cm
601 75 i¢6 40 486 0.82 048 2356 473

681 g5 275 40 568 083 047 259 552

1 B 1
2 B 2 578 6.5 171 44 425 p7e 049 203 372
3 B 9 548 £1 258 41 521 079 048 221 39¢
4 B 6 646 50 228 34 473 078 049 z28 428
5 B 8 577 82 49 33 403 675 051 129 348
6 B 9 568 65 168 31 471 082 048 212 380
7 B 1 539 58 113 38 415 078 047 188 284
8 B 12 532 52 161 33 390 peo 055 205 332
9 B 13 541 63 160 41 442 9079 046 203 346
1 B 14 508 52 g.e 36 415 077 055 213 384
11 D 2 582 77 203 24 443 678 058 252 5%4
12 D 3 545 75 205 24 450 074 ©59 258 582
3 D 4 483 52 107 28 400 caz 054 223 430
i4 D 8 593 75 209 30 78 079 064 293 683
15 D 7 530 56 114 24 431 080 (.58 242 495
16 D 8 528 60 118 25 364 077. 058 208 363
17 D 12 485 60 130 25 401 078 056 202 358
i D 13 5562 66 151 3.0 412 078 051 207 434
19 D 15 525 60 140 21 470 079 054 283 462
20 D 18 515 60 1386 20 345 G786 0.55 191 319
21 H 2 463 48 88 3.4 434 Ge4 052 209 363
22 H 3 489 4.8 9.6 1.8 310 080 0861 178 259
23 H 4 52¢ 58 125 31 415 0.76 054 218 448
24 H 5 584 62 141 33 460 g8z 053 224 408
25 M 8 577 59 128 42 428 g78 045 187 297
25 H 1t 479 45 73 37 369 cgt 054 162 308
27 H 12 490 53 58 34 383 p78 052 187 312
28 H 13 533 52 117 30 432 078 051 217 383
28 H 14 599 65 158 324 429 077 050 208 363
30 H 15 502 7.1 185 4.7 452 0.83 050 228 422
31 K 1 635 77 205 42 508 079 0.40 15 328
32 K 3 566 54 151 4.7 473 ngt 044 203 350
33 K 5 640 74 208 42 481 g1 040 185 284
34 K 6 887 56 189 40 508 082 044 208 3562
35 K 7 835 73 188 43 513 ocan 041 208 353
3 K 8 589 64 152 43 505 079 048 228 430
37 K ¢ 553 63 170 43 508 085 042 202 377
3 K 10 5686 658 173 486 478 081 045 211 367
g K 11 604 70 179 40 418 ng1 048 202 358
4 K 12 606 7.1 172 4.2 516 p.82 045 221 403
41 M 2

42 M 3 722 54 318 45 822 083 044 275 646
43 M b 587 g8 177 34 465 g85 053 242 500
44 M 8 661 77 218 46 503 p79 045 224 407
4 M 7 618 77 206 38 483 080 049 238 472
46 M 8 625 78 23¢ 38 537 078 055 288 628
47 M g 588 g9 188 30 417 081 0852 225 416
48 M 10 677 83 287 42 525 D80 047 242 482
48 M 12 625 80 228 24 438 078 048 215 387
50 M 13 622 7.6 208 48 452 c.78 052 222 403
51 S 1 491 53 8.8 14 306 G75 U066 198 307
52 & 2 568 6.6 180 268 485 078 055 271 601
53 8§ 3 53¢ 65 139 285 445 079 055 243 481
54 8 4 624 77 201 22 505 075 058 288 676
55 § 6 517 63 133 18 361 078 085 158 321
56 & 7 540 80 137 27 37 078 0353 210 387
5 & 8- 520 73 183 3¢ 485 075 048 Z20 414
8 8 9 570 g4 162 34 455 c7e 053 235 47
58 8 10 508 56 117 32 372 g7 057 208 375
g0 5§ 11 524 59 138 28 447 078 657 225 439
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ORTALAMELARI

t

0BS5S FOP FAM 1BER BRAS BRA7 BRA NGC PRU NBR NIB NBS
crm

1 B 1 16 558 553 5186 31 112 114 84 116
2 B 2 161 587 681 5837 31 104 1086 5 10.3
3 B 5 191 579 5BT7 &1 32 148 128 46 101
4 B & 161 638 800 &/ 2 30 130 1056 23 896
5 B 8 159 575 533 544 Z5 129 88 18 83
6 B @ 187 810 569 82 31 112 118 53 100
7 B 11 188 553 539 509 3 111 g7 3.0 87
8 B 12 177 544 508 3513 24 103 8 4 13 73
9 B 13 178 553 505 538 30 128 1086 30 102
10 B 14 171 €23 61.0 573 28 121 8.7 3.3 8.3
11 D 2 248 bBa.3 522 459 31 114 108 80 109
12 D 3 232 464 428 429 35 182 120 60 126
13 D 4 195 525 5803 473 28 91 9.1 41 §7
14 D 6 Z58 6583 471 467 31 131 9.8 78 g0
15 D 7 200 B39 478 481 27 17 gg 3.0 84
16 D 8 i1 533 485 480 25 111 93 24 81
17 D 12 157 472 478 424 28 113 161 40 83
18 D 12 180 482 467 455 28 29 163 «86 87
15 D 18 220 538 6&08® 479 30 84 105 6 4 89
Z0 D 18 191 541 568 475 2.7 98 8.4 3.6 6.5
21 H 2 167 &0/ B84 514 256 g0 9.7 3.7 89
22 H 3 137 600 608 578 25 77 82 o7 7.2
23 H 4 17 6785 ©6568 838 28 108 102 7.8 8.3
24 H & 16 608 B&75 552 28 106 9.8 23 84
25 H & 172 586 £87 539 27 14 g2 1.8 &4
26 H M 165 579 683 568 24 92 84 1.5 7.2
27 H 12 160 593 538 518 26 107 100 c2 7.8
28 H 13 206 519 455 469 25 119 82 28 &6
28 H 14 178 636 582 570 28 124 8.8 3.8 g6
30 H 15 161 583 555 528 3.3 g7 125 3.2 103
31 K 1 186 571 553 5831 35 132 137 74 133
32 K 3 176 588 544 538 32 107 21 44 111
33 K 5 180 5B78 636 511 34 137 138 27 130
34 K & 188 622 550 485 30 131 123 50 117
35 K 7 187 B&7 B2z o 31 1268 120 59 118
3 K 8 185 652 533 536 32 142 129 79 120
3 K 8 177 &70C 500 461 30 104 . 11.4 48 g5
3 K o 159 54%& 5§18 502 3z M7 116 35 108
39 K1t 188 559 538 526 29 g4 87 48 84
40 K 12 198 G605 561 538 30 22 124 56 108
41 M 208 663 605 973 34 110 131 84 117
42 M 221 603 653 528 32 58 139 104 121
43 M 184 608 817 §74 31 es 17 38 9.0
M

2

3

5 .

6 180 819 575 547Z 34 144 1486 19 142
7

&

g

44
45 M 241 554 536 513 3z 117 123 80 111
46 231 611 538 508 33 167 132 104 122
47 M i85 575 543 523 27 87 101 20 89
48 M 10 203 542 517 488 33 925 121 58 113
49 M 12 177 550 533 5400 28 122 98 23 &7
50 M 13 192 6H72 558 528 34 127, 428 &0 123
59 g 1 145 667 650 6372 26 124 6 23 54
52 5 2 28 570 513 516 33 44 12 66 122
52 s 3 197 8H57 543 524 28 421 110 51 83
54 8§ 4 207  £38 505 488 3 1|7 122 114 g
55 § 8 467 B850 B44 €G3 25 403 84 26 78
5 8 7 180 581 536 518 29 j08 60 16 Gg
57 S 8 209 424 453 449 30 154 104 84 100
58 8 © . 187 653 B7.0 544 33 420 7 25 1A
58 & 10 179 681 558 . 521 27 118 88 &3 g1

B) 8 11 187 £0.0 BE&  DAg an 13 118 20 10E

~ Pueram
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DUZLERCAMI DENEME ALANE 17, YAS AILE CRTALAMALAR]

oy
3

OBRS HT “dbh CL GF CRL CPA
cm cim dm3 cm

785 10.3 564 47 6546 1401
852 10.3 67 8 48 535 1133
818 11.7 870 51 £29 1678
028 12 56 1 4.4 723 Z2143
758 g4 510 51 14 1361
857 108 1.6 42 872 2123
760 82 388 48 e37 1687
762 81 3240 3 552 1230
755 g4 578 4.8 044G 13886
681 €49 257 3.8 £47 877
81b 62 { 27 534 1489
654 551 1.9 509 2314
635 75 37 2 39 467 1473
838 733 32 632 2287
739 g5 412 36 538 2172
765 85 4872 535 1431
878 87 428 474 1272
812 627 27 582 1881
750 87 557 27 5820 2000
772 567 2.9 527 1504
625 73 289 614 1587
745 29 475 37 556 1122
746 87 40.9 50 543 1003
773 8.1 47 5 41 640 1462
818 &8 5G9 44 832 1436
705 75 314 4.4 611 1066
708 &3 383 43 573 1195
752 46 7 40 575 1422
781 537 43 633 1816
842 69.2 46 580 1130
a88b 573 57 4 1321
758 432 52 639 1205
859 69 4 52 717 1739
7490 54 0 52 571 875
898 63.8 53 705 1722
814 ) 46 4 54 G4 1507
789 62 4 55 574 1151
&390 £3.2 52 623 968
8=3 718 754 1822
843 €2.9 52 679 1366
633 89 3 51 764 1850
£41 94 1 52 7C7 2102
838 65 5 43 649 1771
§24 777 48 745 1731
857 705 47 741 2231
779 619 50 o5 1275
806 B35 47 767 1785
921 742 679 1286
883 816 40 685 1635
gHe 78.3 £2 734 1480
753 481 25 582 1301
653 . 40 4 33 565 1550
754 588 1438
&n7 63 1538
786 8563 1442
784 588 1619
800 $E2 1108
818 624 1455
737 515 1137
783 £31 1531
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'QAMI DENEME ALANI 17 YAS AILE ORTALAMALARI

— RBT BRTH_PRU BRA_LBR NBR NGC
" cm cm
i 56 203 B35 222 96 30
o 025 24 229 575 186 85 30
.5 023 30 213 51 254 103 33
B n22 30 201 663 257 98 &3
g 025 26 173 572 272 8 7
.9 c25 31 488 S5:z6 288 94 32
11 024 27 17z 484 257 78 27
17 026 23 205 £ 204 B3 25
13 023 23 186 588 210 94 28
4 027 23 203 622 175 72 26
5 527 28 206 60w 217 89 28
3 G26 26 159 453 260 73 26
y 4 G27 22 183 517 188 728
' 6 0Z2? 26 220 556 2i8 76 27
Y 7 025 22 183 529 257 68 24
9 o2t 23 231 &ss 25 1T 27
42 027 22 180 513 205 81 25
013 028 30 185 B21 255 &1 28
015 Gg24 25 150 48 248 64 23
D16 027 28 175 559 225 688 27
H2 G795 24 138 568§ 240 78 28
b3 c23 23 200 832 191 T8 28
H 4 023 23 18F 818 187 73 28
5 023 27 453 675 214 74 28
H 9 025 28 177 558 219 78 25
H 11 028 22 163 583 183 63 24
H12 026 26 178 565 201 8 25
H 13 o2t 272 145 5838 214 66 21
H 14 o5 28 469 553 240 6% 23
H15 027 26 186 556 189 88 3.3
1 620 26 220 541 2127 109 33
K 3 0z2 286 172 55 200 88 28
(5 cz20 2 214 494 238 86 33
K 6 022 23 211 33 173 84 31
7 021 26 203 528 237 81 30
{ 8 0724 6 175 511 223 87 30
K 9 025 24 165 482 189 85 28
K10 023 23 138 513 176 894 30
£ 11 022 31 175 E39 243 93 34
(12 004 28 1683 555 215 95 31
2 076 28 272 6588 247 102 32
3 023 383 491 578 288 83 27
M5 023 28& 2:8@ 803 242 103 31
M B 0z2 28 183 514 230 118 386
7 p20 28 186 516 270 102 31
8 022 24 158 535 207 97 28
9 022 30 180 543 243 88 341
10 023 24 183 49 204 @1 30
12 G2z 27 84 55 237 105 35
13 020 26 188 813 224 108 33
1 024 =24 184 5Bsz2 267 78 30
8 2 027 27 188 €11 224 &t 27
8 2 021 24 197 563 216 9% 23
4 925 30 188 803 22 g 22
8 o268 26 195 Bt1e 218 77 28
7 0o 20 207 BS8 245 76 29
8 024 28 213 E12 182 88 2%
9 o024 28 182 BER 213 84 28
10 026 23 474 EBif i8g 3 23
1 025 26 1832 558 2.8 84 3D




YENICEDERE DENEME ALANI 18. YAS AILE ORTALAMALARI

CBsS fam HT dbh  VOL &TF
cm cm dm3

1 B 1 293 72 8.3 36
2 B 2 323 a2 121 3o
3 B 5 287 71 100 36
4 B 6 302 74 104 30
5 B 8 280 Ga 80 4.0
6 B 8 310 77 108 32
7 B 11 280 7.2 94 36
8 B 12 284 8.8 g1 28
9 B 13 270 53 77 38
10 B8 14 271 71 8.7 3.1
11 D 2 294 72 1C1 25
12 ‘D3 227 58 4.4 26
13 D 4 230 G0 57 223
14 D B 2e8 74 g5 21
15 D 7 254 60 65 24
16 g 9 255 €9 8C 21
17 0 12 270 68 &8 31
18 o 13 252 7.2 g8 23
19 D 15 259 67 60 22
20 D 18 236 6.5 64 2.0
21 H 2 308 i 1t T 37
22 H 3 2723 7.0 §5 20
23 H 4 23 78 1G6 39
24 H &5 258 72 104 40
25 H @ 274 5.9 €5 38
<0 H 11 274 67 82 4
7 H 12 281 71 $6 30
23 H 13 Z758 79 101 20
29 H 14 303 74 57 35
a3l H 156 285 7.3 9.8 3.5
31 K 1 241 70 93 46
32 K 3 285 6.8 83 47
33 K 8§ 310 76 1C@ 38
34 K 6 307 87 a7 4.9
35 K 7 335 74 108 4.8
36 K 8 271 7.0 89 38
37 K 8 268 8.8 81 4.3
3 K 10 324 7.4 107 46
39 K11 288 7.4 1G5 38
40 K 12 301 82 118 4.1
41 M 2 335 g0 153 35
42 M 3 357 80 126 4 4
43 M & 2886 (583 & 33
44 M B 37 T4 108 43
45 M7 282 77 112 3.1
4G M 8 307 71 S8 3.8
47 M8 2986 75 105 38
48 M 10 328 &9 140 4.2
49 M 12 301 78 104 38
50 Mo 13 325 8.5 135 4.3
&1 5 1 254 63 T2 23
52 8 2 31 g4 12 28
53 s 3 278 7o gz 27
54 s 4 3o B3 123 235
£ S 6 314 88 142 28
56 s 7 275 gt 1.7 28
5 3 8 278 29 167 zé
58 s ° . 283 65 80 26
58 S 10 247 8.0 €7 28
&0 S i1 7 7.3 8.5 27
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DENEME ALANILARININ ORTAK ANALIZINDE AILE ORTALAMALARI

QBS POP FAM HT dbh VOL  STF
cm cm dm3
1 B q 537 79 185 41
2 B 2 589 £3 233 41
3 B 5 577 83 248 42
4 B 6 577 g3 241 37
5 B 8 512 73 164 43
8 B 2] 511 76 161 35
7 B i1 492 g8 136 L
8 B i2 498 67 140 38
9 B 13 507 1 1638 40
10 B 14 485 88 131 3.5
71 D 2 549 84 231 25
12 [ 3 ASHE 7 156 23
13 D 4 505 71 164 30
14 D 5] 488 75 188 25
15 D 7 553 62 171 26
18 [ 3 520 7¢ 192 23
17 v 12 477 70 154 2.8
18 D 13 489 81 185 28
19 D 15 488 73 1865 22
20 D 16 430 69 161 24
21 H 2 450 68 27 37
22 H 3 454 65 138 35
23 H 4 88 71 142 4.4
24 H 5 5C8 71 960 39
25 H 2 E03 65 142 40
26 H 11 453 83 115 9
27 H 12 4885 67 137 35
28 H 13 489 70 148 35
28 H 14 503 73 163 26
30 H 15 535 7.7 19.8 4.0
31 K 1 518 74 1840 50
32 K 3 435 g8 152 50
23 K 5 538 74 18 6 4.5
34 K 5] 532 70 1863 50
35 K 7 £48 76 185 48
a8 K 8 537 72 187 43
37 K 2] 438 71 161 47
28 K 1C 577 789 211 49
39 K 11 546 81 212 44
49 K 12 562 83 211 47
41 M 2 £89 @2 273 39
42 M3 562 88 264 45
43 M 5 547 81 217 37
44 M 6 563 81 217 45
45 M7 543 84 221 28
45 M B 562 87 224 4.2
47 M 8 564 84 238 40
43 M 16 B0o 90 268 45
4% i 12 543 3 225 41
g M 13 614 g0 271 4.6
5 S 1 522 77 127 23
52 S 2 521 g3 188 31
53 5 3 537 81 204 24
£4 8 4 524 85 220 30
55 g 6 512 g2 158 24
56 S 7 512 €3 Z04 32
57 3 8 533 80 238 31
L4 3 g 820 77 202 8
58 S 1 L5 75 185 32
€0 S 11 450 7.4 5.5 27
2¢8




OZGECMIS

Fikret ISIK, 1961 yilinda Mug’a bagli Vatto ilgesinin igmeler koyiinde dogdu.
Bir felaket (1966 Varto depremi), onun egitim ve d&retimi yoniinde bir nimetin
baslangici oldu. Ilk (Hatay-Reyhanlt), orta (Sereflikoghisar) ve lise (Aksehir
Ogretmen Lisesi) 6grenimini devlet yatili okullarinda tamamladt

Istanbul Universitesi Orman Fakiiltesi’nden Orman Mithendisi olarak mezun
oldu (1982). Aym universitede Silvikiiltir (Orman Yetigtirme) Yiiksek Lisans
Programim tamamladi (1985) Kisa donem askerlik gorevini Balikesir’de yaptiktan
sonra, 1987 yihnda Orman Bakanhgi, Elmali Orman Isletmesine Agaclandirma Sefi
olarak atand: Daha sonra (1989) kendi istegi ile Antalya, Bat1 Akdeniz Ormancilik
Aragtirma Enstitiisinde goreviendirildi

The British Council bursunu kazandi ve Ingiltere’de Oxford Forestry Institute
tarafindan diizenlenen ti¢ aylik “Ormancilikta Arastirma Yontemleri” kursuna devam
etti (Haziran-Eyliil 1992)

Akdeniz Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisinde Doktora Programina kaydoldu
(1993 Eylil) Dinya Bankasi tarafindan finanse edilen Tarimsal Aragtirma Projesi
kapsaminda Yeni Zelanda ve Avustralya’da “agag 1slah1” konusundaki egitim ve
teknik gezi programuna katildi (Eylul-Aralik 1995)

Dinya Bankasi tarafindan desteklenen GEF projesi (Genetik Cesitliligin
Yerinde Korunmasi) gergevesinde Amerika Birlesik Devletlerinde (Kalifornia,
Oregon ve Washington eyaletleri) aga¢ 1slahi ¢aligmalari ve genetik cesitliligin
korunmasi konularinda incelemelerde bulundu (Haziran 1996)

The British Council bursu ile Ingiltete’ye ikinci kez giderek Edinburgh’da
(Forestry Commission Northern Research Station) bir ay siiren aragtirmalar yapti
(Temmuz 1997)

Evli ve bir coguk sahibi olan Fikret ISIK, 1994 yilindan beri Antalya, Bat1
Akdeniz Ormancilik Aragtirma Enstitiisii’'nde Agag Islah1 Bolim Basmithendisi
olarak caligmaktadir
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