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OZET

BAZI SEKER MISIR GENOTIPLERININ MORFOLOJIK, GENETIK VE
TEKNOLOJIK OLARAK TANIMLANMASI

Mehmet Cavit SEZER

Tarla Bitkileri Anabilim Dali
Doktora Tezi
Danisman: Prof. Dr. ismet BASER

Calismada 59 adet seker musir hatti kullanilmistir. Bu hatlar UPOV (The International Union for the
Protection of New Varieties of Plants) un belirledigi karakterler ile morfolojik, 16 SSR [basit dizi tekrarlari]
primeri kullanilarak molekiiler ve protein, nisasta, yag ve toplam seker analizleri ile de teknolojik olarak
incelenmistir. Morfolojik ve molekiiler degerlendirmelerin sonuglari ile kiimeleme analizleri yapilmis ve iKi
ana grup saptanmustir. Bu iki ana grubu, su (normal seker musir) tip ve sh (stiper tath seker musir) tip seker
misir hatlarinin olusturdugu goriilmiistiir. Gozlenen morfolojik karakterlerde gerceklestirilen temel bilesenler
analizi (TBA) ile 23 UPOV karakteriyle sahip olunan varyasyonun ifade edilebilecegi ortaya konulmustur.
Molekiiler analiz ile SSRs lokuslari i¢in allel sayis1 2 ile 12 arasinda degismis ve ortalama allel sayisi 5.56
olarak bulunmustur. Molekiiler ve morfolojik benzerlik matris degerlerine gore birbirlerine en uzak 8 hat
biyometrik genetik degerlendirmeler gergeklestirmek tizere yarim dilallel melezlemeye tabi tutulmuslardir.
Melezlerin ve ebeveynlerin bulundugu deneme, 2020 yilinda Sakarya kosullarinda kismen dengeli basit latis
deneme desenine gore 2 tekrarlamali olarak kurulmustur. Ebeveynler ve melezlerin biyometrik genetik
degerlendirmelerinde genetik varyans bilesenleri arasinda oranlar gézden geg¢irildiginde, yalnizca kocanda
sira sayis1 karakterinde kismi dominantlik 6teki karaterlerdeyse listiin dominantligin etkisinin varlhigi
anlagilmaktadir. Genel kombinasyon kabiliyeti (GKK) iizerinde durulan biitiin karakterlerde Onemli
bulunmustur. Ozel kombinasyon yetenegi (OKK) koganda sira sayis1 karakteri haric¢ diger tiim 6zelliklerde
6nemli bulunmustur. Ortalama heterosis degerleri biitiin karakterlerde pozitifken, ortalama heterobeltiosis
degerlerinde ise tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 ve tane kabuk kalinligi harig biitiin karakterlerde pozitif
degerler kaydedilmistir. Bu ¢alismada; tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayisi, bitki boyu, ilk kogan yiiksekligi,
kogan uzunlugu, kocan capi, koganda sira sayisi, sirada tane sayisi, bin tane agirligi, tane kabuk kalinligi,
taze kogan verimi ve kuru tane verimi karakterleri ile teknolojik degerlendirme olarak da % yag, % nisasta,
% protein ve % toplam seker degerleri incelenmistir. Sonug olarak, seker misir 1slahinda su ve sh tiplerinin
ayriminda morfolojik, molekiiler ve teknolojik degerler {izerinden ayrimlarinin yapilabilecegi ortaya

konulmustur.

Anahtar Kelimeler: Kendilenmis Seker Misir Hatti, Yarim Diallel, Morfoloji, SSR Markor, Kombinasyon
Yetenegi, Toplam Seker



ABSTRACT

MORPHOLOGICAL, GENETIC AND TECHNOLOGICAL DEFINITION OF SOME
SWEET CORN GENOTYPES

Mehmet Cavit SEZER

Department of Field Crop
PhD Thesis
Supervisor: Prof. Dr. ismet BASER

In this study, 59 sweet corn inbred lines were used. These lines were examined morphologically with the
characters determined by UPOV/(The International Union for the Protection of New Varieties of Plants),
molecularly using 16 SSR[Simple Sequence Repeats] primers and technologically by protein, starch, fat and
total sugar analysis. Cluster analyzes were performed with the results of morphological and molecular
evaluations and two main groups were determined. It was observed that these two main groups consisted of
su (normal sweet corn) type and sh (super sweet corn) type sweet corn lines. It has been revealed that the
variation with 23 UPQV characters can be expressed by principal component analysis (TBA) performed on
the observed morphological characters. As a result of molecular analysis studies, the number of alleles for
SSRs loci ranged from 2 to 12, and the mean number of alleles was found to be 5.56. According to the
molecular and morphological similarity matrix values, the 8 lines farthest from each other were subjected to
half-diallel hybridization to perform biometric genetic evaluations. The trial with hybrids and parents was
established in Sakarya conditions in 2020 according to a partially balanced simple lattice trial design with 2
replications. The trial involving hybrids and parents was conducted in dublicate using partially balanced
simple lattice trial design in Sakarya conditions in 2020. When the ratios between genetic variance
components in biometric genetic evaluations of parents and hybrids are reviewed, while partial dominance is
seen only in the number of rows on the cob character, the presence of the effect of superior dominance is
understood in other characters. General Combination Ability (GCA) was found to be significant in all
inspected characters. Special combination ability (SCA) was found to be significant in all other features
except the ordinal number character on the cob. Average heterosis values were determined as positive in all
characters, positive values were recorded in all characters except for the number of days of tassel flowering
and kernel pericarp thickness in average heterobeltiosis values. In this study; the number of days of tassel
flowering, plant height, first ear height, ear length, ear diameter, number of rows on the ear, number of grains
in the row, thousand kernel weight, kernel pericarp thickness, fresh ear yield and dry kernel yield characters
as well as technological evaluation such as % oil, % starch, % protein and % total sugar values were
examined. As a result, it has been revealed that the differentiation of su and sh types can be made in sugar

corn breeding on the basis of morphological, molecular and technological values.

Keywords: Inbred Sweet Corn Line, Half Diallel, Morphology, SSR Marker, Combination Abilty, Total
Sugar
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1. GIRIS

Misir (Zea mays L.; 2n=20) bitkisinin, 6zel olarak hayvan yetistiriciliginde, insan
beslenmesinde ve endiistride yaygin olarak faydalanilan bir sicak iklim bitkisi oldugu
bilinmektedir. Diinya niifusunun devamli artmasi, gida ve yem sanayinde misira olan talebi giin

gectikce artirmaya devam ettirmektedir.

Benzer sekilde literatiirde tane karakteristiklerine gore musir bitkisinde 7 grubun
saptandigi, bu 7 grubun i¢inde; ¢igek kavuzlari, somek rengi, tane renk ve iriligi gibi karakterler
bakimindan degisik musir tiplerinden bahsedilmektedir. Sturtevant (1899) olusturdugu sistem
ile 7 farkli bitki ve tane 6zelikleriyle; atdisi misir (Zea mays indentete Sturt.-dent corn), sert
musir (Zea mays indurata Sturt-Flint corn), cin (patlak) misir (Zea mays evarta Sturt-Pop corn),
seker misir (Zea mays saccharata Sturt-Sweet corn), mumlu misir (Zea mays ceratina Kulesch-
Waxy corn), unlu misir (Zea mays amylaceae Sturt-Flour corn) ve kavuzlu misir (Zea mays

tunicata Sturt) varyete gruplarinin oldugunu belirtmektedir.

Misir bitkisinin son bes yilina ait hasat alani, tiretim ve verim miktarlarinin Diinya

verileri Cizelge 1.1°de, Tiirkiye verileri ise Cizelge 1.2°de verilmistir.

Cizelge 1.1. Diinyada 2015-2020 yillar1 arasinda musir bitkisinin hasat alani, tiretim ve verim
(FAO, 2022)

2017 2018 2019 2020 2021
Hasat Alam (ha) 198506330 195423561 194555227 199994407 205870016
Uretim (ton) 1139704589 1124172165 1137617353 1162997554 1210235135
Verim (kg/da) 574 575 584 581 587

Cizelge 1.1 incelediginde Diinya’da; 2017 ve 2021 yillar1 arasinda hasat alaninin 198-
205 milyon hektar, iiretim miktarinin 1.124-1.210 milyar ton, verimin ise 574-587 kg/da
araliginda degistigi goriilmektedir.

Cizelge 1.2. Tiirkiye’de 2017-2021 yillari arasinda misir bitkisinin ekim alani, tiretim ve verim
(TUIK, 2022)

2017 2018 2019 2020 2021
Ekilen Alan (da) 6390844 5919003 6388287 6916324 7582370
Uretim (ton) 5900000 5700000 6000000 6500000 6750000
Verim (kg/da) 925 964 940 941 890

Cizelge 1.2 incelediginde tilkemizde; 2017 ve 2021 yillar1 arasinda ekilen alanin 5.919-
7.582 milyon dekar, iiretim miktarimin 5.7-6.75 milyon ton, verimin ise 925-964 kg/da

araliginda degisim gosterdigi goriilmektedir.



Maisir bitkisinin farkli varyete gruplarindan olan seker misir (Zea mays saccharata Sturt-
Sweet corn) yetistiriciligi, agirlikli olarak taze tiikketim, dondurulmus gida ve konserve amagli

olarak yapilmaktadir.

Tracy (2001) fizyolojik olarak olgunlasmamis déonemde tiiketilen herhangi bir misirin,
tath misir olarak adlandirilabilecegini, ancak neredeyse tiim ticari tathh muisirlarin,
endosperminin karbonhidrat icerigini degistiren bir veya daha fazla basit resesif allele sahip
oldugunu bildirmektedir. Atdisi ve tatli misir arasindaki temel fark, endospermdeki
degistirilmis karbonhidrat bilesimi olsa da, tatli misir, bitki biiylimesinin tiim asamalarini
etkileyen birgok gen tarafindan diger misir tiirlerinden ayirt edilir. Bu genler, taze tiiketim veya
yeme kalitesini (tat, hassasiyet ve doku), koganlarin ve bitkilerin goriiniimiinii, tohum

canliligini etkiler.

Tatli misir muhtemelen eski bir Peru misirinin mutasyonu sonucunda ortaya cikip,
'Chuspillo' veya 'Chullpi' olarak adlandirilmaktadir. Seker misir renkleri sar1 beyaz veya iki
renkli (bicolour) olabilmektedir. Taze tiiketim igin olgunlasma giinleri ¢esitlere gore, yoreden
yoreye ve iklim kosullarina gore degismektedir. Tane tipleri; standart tip, sekerce
zenginlestirilmis, synergistic ve siiper tatli olarak 4 gruba ayrilmaktadir. Atdisi misir, tanenin
stitlii oldugu donemde %3-4 seker oranina sahipken, standart (su) seker misirlarda bu deger
%5-8°dir (Dickerson, 2018).

Siiper tatli seker misirinda “sh” geni bulunmaktadir. Bu tip seker musir varyeteleri

yaklagik olarak %12-16 seker orani igermektedirler.

Ulkemizde seker misir1 ekim alani, taze kogan verimi, toplam {iretim miktari ile ilgili
istatistiki kayitlar bulunmamaktadir. 2019-2020 yillar itibari ile Tarimsal Arastirmalar ve
Politikalar Genel Miidiirliigii (TAGEM) aracih@ ile Tiirkiye Istatistik Kurumu (TUIK) na
seker misirin istatistiki kayitlarin alinmasina dair girisimlerde bulunulmustur. Bununla beraber
2021 yilinda seker misir ticareti yapan ozel sektor ile gergeklestirilen goriismelerde tahmini
olarak; tretim alaninin 170.000-200.000 dekar arasinda, bu tiretim alanlarinin 70.000-80.000
dekarmin konservelik, 120.000-130.000 dekarmin ise taze tiiketim amach oldugu bilgisi

alinmustir. Onemli iiretim sehirleri; Adana, Konya, Eskisehir, Sakarya ve Bursa illeri sayilabilir.

Atakul (2011) diinyadaki en biiyiik seker musirt iireticisi tilkenin Amerika Birlesik
Devletleri (ABD), en fazla dondurulmus taze seker misir1 ihracati yapan iilke yine ABD (64.980



ton) ve en 6nemli ithalat¢i tilkenin ise Japonya (44.051 ton) oldugunu bildirmistir. Tirkiye’de

ise, 2008 yilinda 4.547 ton dondurulmus seker misiri ithalat1 yapilmistir.

Seker misir 1slahinda, atdisi misir 1slahinda kullanilan hemen hemen biitiin teknikler
kullanilabilmektedir. Ancak burada xenia (tohumda erkek bitki poleninden gelen dominant
vasiflarin  goriilmesi) etkisine dikkat edilmelidir. Cilinkii bu durumda seker misir1 hem
kendilenmis hatlar1 ve hem de melez kombinasyonlar1 6zelliklerini kaybedebilmektedir.
Spesifik hedefler, germplazm ve teknikler, yeni melez kombinasyonlar1 i¢in hedeflenen
kullanima baglidir. Ornegin, verim her zaman onemliyken, “verim”in anlami pazara gore
degisir, tam koganli ve taze tiiketim seker misir pazarinda hektar basina diisen kogan sayisi,
uzun mesafeye nakliye edilecek seker misirinin hektar basina kasa sayisi 6nemlidir (Tracy

2001).

Seker musir 1slahinda kullanilan yontemler olarak; soy kiitigii (pedigree) yontemi,
popiilasyon 1slahi, geriye melezleme (backcross) yontemi, molekiiler yontemler ve heterotik
paternler-test  ediciler, melez  kombinasyonlarmin  degerlendirilmesi  yontemleri
sayilabilmektedir (Tracy 2001).

Misir 1slah programlarinin en basta gelen adimi1 “kendilenmis hatlarin elde edilmesi”dir.
Bunun hemen ardindan islahgilar tarafindan kendilenmis hatlarin  uygun melez
kombinasyonlarinin belirlenmesi, s6z konusu hatlarin en iyi sekilde tanimlanmasi ve onlarin

sahip olduklar1 6zelliklerin bilinmesi gelmektedir.

Diger taraftan misir 1slah ¢alismalarinda farklilik, tekdiizelik ve stabilite konular1 da
yeni bitki materyallerinin elde edilmesinde islahgilarin karsilagtigt énemli zorluklar olmasi
nedeniyle biitiin bunlar1 “ortak bilgi” ile karsilastirma ihtiyacinin oldugu belirtilmektedir
(Yadav ve Singh 2010).

Kendilenmis misir hatlarinin tanimlanmalari morfolojik ve molekiiler ¢alismalar ile
gerceklestirilebilmektedir. The International Union for the Protection of New Varieties of
Plants (UPQV) tarafindan belirlenmis olan morfolojik karakterlerin gézlemlenmesi, molekiiler
diizeyde genetik markorlerden yararlanma, s6z konusu kendilenmis hatlarin tanimlanmasinda

onemli veriler saglayabilmektedir.

Arastiricilar, diallel analiz metodu, 1slah yapan bireylere melez 1slahinda ebeveynlerin

belirlenmesinde ve 1slahin ilk asamalarinda ebeveynlerin kombinasyon kabiliyetlerinin



saptanmasinda sistemli bir bakis firsati verdigini, arzu edilen karakterler agisindan iistiin
durumdaki ebeveynlerin aralarinda melezleme yapma firsati olusturdugu, hem de degisik
genetik degiskenlerin tahmin edilmesinde ortamlar olusturmasiyla islahgilarin en uygun islah
metodunu belirlemesine énemli destekler verecegini bildirmislerdir (Jinks ve Hayman, 1953;
Hayman, 1954b, 1960; Jinks, 1956; Griffing, 1956).

Seker misirda yeme kalitesini belirleyen en 6nemli faktorler seker, lezzet, tazelik ve tane
kabugunun agiza yapismamasidir. Bu nedenle melezlerin degerlendirilmesi siirecinde yeme
testlerinin tekrarlamali olarak yapilmasi pazarlama agisindan Onemlidir. Bu amagclari
gerceklestirmek amaciyla seker miktarlarini 6lgmek iizere refraktometre, seker analiz edicileri
ve kramatografi (chromatography-bir karisimda bulunan bilesenlerin, biri hareketli digeri sabit
iki faz arasinda ayrilmasi ve saflastirilmasi islemi) uygulamalarindan yararlanilabilmektedir

(Tracy, 2001).

Islah calismalarinda esasen olusturulacak kaynak materyaller ve dolayisiyla popiilasyon
1slah1 dnemlidir. Ciinkii baslangicta sinirlarini belirlediginiz kaynak materyal, elde edecegimiz
melez kombinasyonlarinin verim, lezzet, raf omrii, kocan sekli ve gOriinlisinii ortaya

koyacaktir.

Bu calisma ile Sakarya Misir Arastirma Enstitiisti Midirligiic (MAEM) ¢alismalariyla
1slah edilmis bazi seker misir kendilenmis hatlarinda; morfolojik, Simple Sequence Repeats
(SSRs) belirtegleri (markor) ve teknolojik agidan farkliliklarinin belirlenmesi, bu sonuglara
bakilarak kendilenmis hatlarin gruplandirilmasi, hatlar arasinda genetik uzakliklarin
belirlenmesi sonucunda, yarim diallel melezlemeye alinacak hatlarin seleksiyonu ve belirlenen
kendilenmis hatlarda diallel analiz metoduyla bazi karakerlerin biyometrik genetik analizlerinin
yapilmas1 amaglanmustir. {lgili hatlarm yag, protein, nisasta ve toplam seker gibi kalite
ozellikleri de incelenerek yiiriitiilmekte olan seker misir 1slah calismalarimiza 6nemli katki

saglamak hedeflenmistir.
1.1 Literatiir Ozeti

Literatiir 0zeti; morfolojik caligmalar, molekiiler caligmalar, biyometrik genetik
degerlendirmeler, teknolojik degerlendirmeler ve alan c¢alismalar1 alt bagliklar1 seklinde

yazilmistir.



1.1.1 Morfolojik Cahismalar

Sharma, Prasanna ve Ramesh (2010) Hindistan’in kuzey dogu yoresinde yerel misir
tiirlerinin morfolojik olarak oldukca cesitli oldugunu bildirmislerdir. Onemli bir farklilik olarak
bir bitkide 5-9 kocanlilik 6zelligine vurgu yapmuslardir. Calismalarinda 48 yerel misir
materyalini fenotipik ve molekiiler olarak incelemislerdir. Kiimeleme analizi ve temel
bilesenler analizi (TBA) yaparak dokuz morfolojik ve agronomik karakterin materyali ayrim
yapmada yeterli oldugunu belirlemislerdir. TBA iki temel bilesenin toplam varyasyonun
%90’1m1 ortaya ¢ikaran 6zellikler; kocan uzunlugu, kocan capi, yiiz tane agirligi, koganda tane
sayist ve ciceklenme olarak saptamiglardir. Calisma ile 48 materyalin 44 {iniin farklilagtigini
163 ozel/benzersiz allelin tanimlanmasint saglamiglardir. “Mantel Testi” ile fenotipik ve
molekiiler genetik farklilik matrisleri arasinda Onemli ve pozitif korelasyon varliini

bildirmislerdir.

Ozbey (2019), Sakarya MAEM tarafindan gelistirilmis 30 adet kendilenmis musir hattini
morfolojik ve molekiiler bakimdan tanimlama yapmistir. Morfolojik tanimlama siirecinde 34
UPOQV Kkarakteri tizerinde durulmus ve kendilenmis hatlarin kiimeleme analizi neticesinde iki
gruba ayrildigini saptamigtir. TBA ile yaptig1 degerlendirmede gbzlem yapilan 34 6zellik yerine
18 6zelligin lizerinde durulan materyali agiklamada yeterli olacagini belirtmistir. Molekiiler
analiz islemlerini 25 SSRs markoériiyle yapmistir. Allel toplamini 121, allel ortalamasini 4.84
olarak saptamus, allel sayilarinin 2 ile 7 araliginda degistigini ortaya koymustur. Polimorfizm
bilgi icerigi ortalama deger olarak 0.59 sonucuyla belirlemis, bu deger 0.15 ile 0.78 arasinda
gerceklesmistir. Molekiiler analizle elde edilen kiimeleme analizinde hatlarin {ige ayrildigini
belirlemistir. Kendilenmis hatlar arasi benzerlik katsayilarinin 0.08 ile 0.78 araliginda oldugunu
hesaplamistir. Diger taraftan morfolojik ve molekiiler degerlerle ilgili net bir baglanti
belirleyemedigini vurgulamistir. Belirlenen iki dendogram incelendiginde ise bir¢ok hattin
farkli gruplar seklinde dagilim ortaya koydugunu belirtmistir. Sonucta elde ettigi verileri;
olabilecek melez kombinasyonlarinda uygulayarak her bakimdan daha uygun melez
kombinasyonlarinin elde edilemesine 6nemli katki verebilecegini belirtmistir. Melez
kombinasyonlarinda yararlanilacak kendilenmis hatlarin yalnizca morfolojik agidan degil,

molekiiler metodlarla da gdzden gecirilmesi gerektigini vugulamistir.

Shashibhushan, Muchanthula, Bhadru ve Pradeep (2021) 2020-2021 yillarinda
Hindistan Hayderabad PJTS Tarimsal Universitesi, Tohum Arastirma ve Teknoloji

Merkezi’nde 30 adet kendilenmis muisir hattin1 kullanarak, gesitli morfolojik karakterler
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acisindan degerlendirmislerdir. Burada, fenotipik farkliliklar i¢cin TBA kullanilarak bu
karakterlere dayali tahminleme yapmislardir. Varyans analizi sonuglari, incelenen biitlin
karakterler agisindan misir hatlar1 arasinda 6nemli derecede degiskenligi ortaya koymuslardir.
TBA ile; ilk iki bilesenin, temel bilesenl (PC1) (39.87) ve temel bilesen2 (PC2) (21.26),
sirastyla 4.39 ve 2.34 6z degerleri ile maksimum degisimi gosterdigini belirlemislerdir.
Yaptiklar1 TBA biplot analizinde misir hatlarinin belirgin gruplara ayrilmadigini ancak misir
germplazmi arasinda yine de morfolojik varyasyonun var oldugunu ve misir 1slahi ig¢in

kullanilabilecegini iddia etmislerdir.

Misir 1slah programlarinda, kendilenmis hatlarin genetik uzakligin1 belirlemenin ve
uygun bi¢cimde germplazm simiflandirmasi igin kriterler, biyometrik yontemler olusturmanin
cok 6nemli oldugunu bildirmislerdir. Bu amagla Sirbistan, Belgrad'daki Misir Arastirma
Enstitiisii “Zemun Polje” musir 1slah programindan toplam 29 kendilenmis misir hattini,
morfolojik ve molekiiler (SSRS) olarak karsilagtirmak, 1slah programlari i¢in ebeveyn hatlarinin
seciminde bunlarin uygulanma olasiligin1 belirlemek amaciyla ¢alisma yapmislardir. Farkl
markor tipleri uygulamasinin, ebeveyn kendilenmis hatlarin se¢imini kolaylastirmada ayri
gruplar olusturarak olumlu sonu¢ verdigini ifade etmislerdir. Morfolojik markorlerden elde
edilen bilgilerin kalitesi; biyometrik yontem, dl¢liim skalasi ve uygun tanimlayict uygulamalari
ile gelistirmislerdir. Benzerlik analizine gore, ¢ok daha fazla SSRS markor sayisinin daha
giivenilir sonuglar alinmasini saglayacagi izerinde durmuslardir. Misir kendilenmis hatlari test
edilmesinin erken generasyonlarinda UPOV tanimlamasina gore morfolojik markérlerin sonug
bilgilerinden faydalanilmasini onermislerdir (Babic, Nikolic, Andjelkovic, Kovacevic,

Filipovic, Vasic ve Mladenovic, 2016).

Esmeray (2016) yaptig1 calismasinda Sakarya MAEM tarafindan 1slah edilen 100 adet
kendilenmis musir hattini, 34 UPOV karakteriyle morfolojik bakimdan, 25 SSRs primerinden
yararlanarak molekiiler agidan incelemistir. Morfolojik karakterlerde gergeklestirilen TBA
kapsaminda 6n planda yer alan 16 UPOV Kkarakterle, sahip olunan varyasyonun
yorumlanabilecegini bildirmistir. Morfolojik ve molekiiler anlamda elde edilen verilerden
yararlanarak kiimeleme analizi yapmistir. Elde ettigi her iki dendogramda da esas olarak iki ana

kiimenin olustugunu belirtmistir.

Mahato, Shahi, Singh ve Kumar (2018) Hindistan kosullarinda Varanasi Banaras Hindu
Universitesi Tarim Bilimleri Enstitiisii farkli kaynaklardan elde ettigi 39 adet seker musir

kendilenmis hattinda ¢alisma yiiriitmiislerdir. Calismada 14 agro-morfolojik 6zellik; %50 tepe
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puskiilii glin say1s1, %50 kogan piiskiilii glin sayisi, standart kocan agirligi, bitki yiiksekligi, ilk
kogan yiiksekligi, kocan indeksi, kogcan uzunlugu, kocan ¢api, koganda sira sayisi, sirada tane
sayisi, toplam kocan agirlig1 (kabuklar dahil), kabuk orani, kabuksuz kocan agirligi, hasat
sonrasi yesil kalan bitki agirligi ele alinmistir. Sonugta 39 kendilenmis seker misir hattinin 2
ana gruba boliindiigiinii, s6z konusu seker misir hatlarinin biiyiik ¢ogunlugunun (34 adet) 2.
gruba dahil oldugunu saptamislardir. Yine popiilasyon yapisini agiklamada morfolojik

belirtecglerin etkinligini vurgulamislardir.

Esmeray (2016) ¢alismasinin TB1 ekseninde; ilk yaprak kininda antosiyanin renk
varligl, destek koklerde antosiyanin renk varligi, tepe piskiilii ¢ikis zamani, tepe puskiili
kavuzlarinda antosiyanin renk varligi, kocan piiskiil ¢ikis zamani, kogan piiskiiliinde
antosiyanin siddeti, yaprak kininda antosiyanin renk varhigi, bitki yiiksekligi ve yaprak ayasi
genisligi 6zelliklerini, TB2 ekseninde; anterlerde antosiyanin renk varligi, basak¢ik yogunlugu
ve kogan sapt uzunlugu karakterleri, TB3 ekseninde; piiskiil antosiyanin renk varligi ve
piiskiilde antosiyanin yogunlugu 6zellikleri, TB4 ekseninde; tepe piiskiilii kavuzu tabanindaki
antosiyanin renk varlig1 karakterinin, TB5 ekseninde; yan dallarin uzunlugu karakterinin, TB6

ekseninde ise tane tipi 6zelliginin 6n plana ¢iktigini saptamistir.

Alkan (2008) TBA’nin veri setiyle agiklanmis olan olan bilgiyi farkli bicimde anlatmak
amaciyla uygulanan bir metot oldugunu bildirmistir. Yine TBA’da bagimli degiskenin
olmadigini ifade etmistir. Veri setindeki biitiin parametreler teknik kapsaminda ayni gayeye
hizmet verdigini, rastgele bir tanesinin digerlerini agiklamak amaciyla tercih edilemez
oldugunu vurgulamistir. TBA veri setini tekrardan aciklamaya yarar saglayan bir teknikten
daha ¢ok bir boyut sadelestirme (indirgeme) yontemi seklinde tanimlanabilir oldugunu, bunun
nedeni veri takimini (seti) tekrardan tamimlamanin genel anlamda boyut sadelestirmesine
(indirgeme) olanak saglamasi ve TBA, veri sadelestirmek (indirgeme), sekil bigcimlendirip
karakter ¢ikarmak amaciyla kokli ve ¢ok O6nem arzeden uygulamalar biitiini oldugunu
belirtmistir. TBA, bir veri takiminin varyans-kovaryans yapisini, bu parametrelerinin dogrusal
birlesimleri vasitasiyla tanimlayarak, boyut sadelestirmesi (indirgeme) bununla birlikte yorum

yapilmasina firsat veren fazla sayida parametreli istatistik yontemi oldugunu bildirmistir.



1.1.2 Molekiiler Calismalar

Molekiiler markorler, genetik yonergelerde (genom) bir gen alani veya gen bolgesiyle
ilgili bir DNA parg¢asidir. Molekiiler markorler vasitasiyla seleksiyon (MAS) faaliyetleri bitki
1slahiyla ugrasanlara melezlemelerin ardindan agilan bitki materyallerinde, se¢imi yapilacak
bitkide istenen genin bulunup bulunmadigini izlemede katki saglar. Ornek vermek gerekirse
1slah programlarinda herhangi bir hastaliga dayanikli gesit ortaya koymak istersek melezleme
calismalarinin ardindan agilmakta olan materyale s6z konusu hastalig1 bulastirarak dayanikli
1slah materyalleri belirlenebilir. Fakat hastalik semptomlarini (belirti) daima gormek imkan
dahilinde olmayabilir. Bu kapsamda hastaliga dayanikli gene sahip bitkileri saptamak amaciyla
molekiiler markdrlerden (isaretleyici) yararlanmak islah yapan arastirmacilara ¢ok 6nemli

katkilar vermektedir (Beser, 2017).

Ozellikle son yillarda bitki 1slah calismalarinda genlerle alakali markérlerin
kullanilmastyla fenotipik segme isleminden genotip esasli seleksiyona yonelme artmaktadir.
Yazili kaynaklara gore 1950’li yillarin ilk yillarinda DNA’nin yapist agiklanmis ardindan
molekiiler biyoloji ¢aligmalar1 baglamistir. Bu ¢alismalar 1990 yilindan sonra 6énemli atilimlar
gostermis, transgenik bitkilerin iiretilmeye basladigi 1996 yilindan sonra ise ¢cok daha hizla

geliserek onemli konumlara ulagmustir.

Yeni teknolojik gelismeler; genetik haritalama, markor (isaretleyici) destekli bitki 1slah,
genom parmak izi (fingerprinting) ve genetik akrabaligin arastirilmasi igin DNA polimorfizm
tahlillerinin alanini genisletmistir. Bu teknolojilerden bazilari RFLP (restriction fragment
length polymorphisms), RAPD (randomamplified polymorphic DNA markers), AFLP
(amplified fragment length polymorphisms) ve SSRs (simple sequence repeat polymorphisms
or microsatellites) yontemlerini icermektedir (Powell, Morgante, Andre, Hanafey, Vogel,
Tingey ve Rafalski, 1996).

Mikrosatellitler yiiksek organizmalara iligkin kromozomlar {izerinde ardi ardina olmak
tizere yinelenmekte olan 1-6 bp niikleotid kiimelerinden meydana gelmektedir. SSR molekiiler
yonteminde genetik yonergeler biitiiniinde (genom) tekrar edilen baz dizilerinin var oldugu
alanlarin ¢ogaltimi yapilir. Tekrar edilme adetleriyle polimorfizm meydana gelir ve farkli
sayidaki tekrarlamanin sembolii olan her band, ayri olan 2 alleli isaret eder. Tekrar edilen
DNA’larin sag ve sol tarafindaki zincirler o dizine 6zeldir, diger ifadeyle spesifiktir. Bu dizinler

SSR primerlerin tasarimini yapmak amaciyla yararlanilarak belirli bir lokus PCR’da klonlanip



miktart artirtlir. SSR uygulamasi kodominant markor yontemler diizenidir. Yani bu uygulama
yonergeler biitiinii (genom) istiinde belli alanlardaki genetik bilgileri elde etmeye olanak
saglamaktadir. SSR markorleri bitki genetik programlarinda ¢ok fazla bilgi aktaran DNA

temelli markérler yontemleridir (Simsek, Donmez, imrak, Ozgiiven ve Kagar, 2018).

Verity ve Nichols (2016) bildirisinde, popiilasyon yapisinin belirlenmesi (tespiti) ve
karakterizasyonunun ortaya konulmasiin modern popiilasyon genetiginin temel taglarindan
biri oldugunu bi¢imlendirilmis (yapilandirilmis) popiilasyonlarin analizindeki 6nemli bir
nicelik (6l¢iiniin), toplam popiilasyonu olusturan alt popiilasyonlarin sayisini tanimlayan K

parametresidir agiklamasini yapmislardir.

Warburton, Xia, Crossa, Franco, Melchinger, Frisch, Bohn ve Hoisington (2002) 7 adet
CIMMYT (International Maize and Wheat Improvement Center) popiilasyonu ile 57
kendilenmis misir hattin1 85 SSRS markorii ile karakterizasyon ¢alismasi gerceklestirmislerdir.
Kendilenmis hatlarda toplam 416 allel belirlerken ortalamasinin 4.9 allel, popiilasyonlarda 531
allel ve ortalamasinin 6.3 allel oldugunu belirlemislerdir. Ayni ¢alismada PIC (Polymorphism
Information Content) degerinin 0.46 ile 0.85 degistigini saptamiglardir. Popiilasyonlarda Ward
gruplama yontemine gore olusturduklari dendogramda materyalin 3 gruba ayrildigini ortaya

koymuslardir.

Kostova, Todorovska, Christov, Sevov ve Atanassov (2006) misir genetik kaynagindaki
genetik cesitlilik diizeyinin, 1slah programlarinda uygulanan yiiksek seleksiyon baskisi
nedeniyle azalmig olabilecegi ileri siiriildiigiinii varsaymislardir. Calismalarinda, Bulgaristan
germplazm koleksiyonlarindan 51 adet misir kendilenmis materyalini (bes farkli sentetik misir
kaynagindan segilen 41 Bulgaristan misir kendilenmis misir materyali ile 10 ABD muisir
materyali) 18 SSRs markor lokusunda karakterize etmislerdir. 18 adet SSRS molekiiler markor
seti, Bulgaristan ve ABD kendilenmis hatlar1 i¢in lokus basina ortalama 9.1 allel oldugunu
belirlemislerdir. Ortalama heterozigotluk (He) Bulgaristan materyallerinde 0.713 ve ABD
kendilenmis materyallerinde 0.693 oldugunu belirlemistir. Kiime analizi, kendilenmis
materyallerinin neredeyse tamaminin birbirinden ayirt edilebildigini ve olusturulan biitiin
kiimelerde Bulgaristan materyallerinin kokenlerinin var oldugunu gostermistir. Calisma,
Bulgaristan kendilenmis misir hatlarinin biiyiik bir allel ¢esitliligi derinligine sahip oldugunu
ortaya koymus, uygulanan 1slah yaklasimlarinin, ortak soyagacina (pedigree) sahip kendilenmis
materyallerde genetik varyasyonun genisletilmesi igin basarili bir sekilde kullanilabilecegini

isaret etmistir.



1.1.3 Biyometrik Genetik Degerlendirmeler

Yazili kaynaklar gbzden gegcirildiginde “diallel ifadesi’nin; farkli genetik 6zellikleriyle
cesitli melezler olusturma deseni, belirlenmis bir grup ebeveyn materyali ile melez tiirler elde
etme semast oldugu anlasilmaktadir. Bu tanimdan hareketle, amacglar dogrultusunda
ebeveynlerin kombinasyon kabiliyetlerinin 6nceden belirlenmesi icin diallel melezleme
yontemi  kullanilmaktadir. Diallel melezleme isleminde belirlenmis ebeveynlerin
melezlemelerinde yineleme seviyesi ve eslestirme bigimine farkli isimler verilmektedir; tam

diallel, yarim diallel, dizi analizi bi¢iminde olabilmektedir.

Hayman (1954a), bir diallel kombinasyonun ¢ok sayida genotipin, klonun, kendilenmis
hattin, olabilen biitiin kombinasyonlarint da igeren set oldugunu ve bununda sayisal anlamda
kombinasyonlarinin n(n-1) olustugunu bildirmistir. Buraya ebeveynlerin de katilmas1 halinde
kombinasyon sayis1 n?’ye ulastigii aktarmistir. Yine n? sayidaki kombinasyon kare matris
seklinde diizenlenmesiyle siitun ve dizilerde ilgili ebeveyn melezlerinin, kosegende ise
ebeveynlerin kendilenmis materyallerinin bulunacagini, s6z konusu dizi ve siitunlardan

meydana gelen kare matrisin diallel tablo seklinde ifade edilebilecegini aktarmustir.

Griffing (1956), diallel melezleme kombinasyonlarinin kabiliyetlerinin ayrintili bigimde
gbozden gegirilmesi neticesinde sekiz farkli analiz metodunu ileri siirmiistiir. Orneklemenin
bicimine gore iki alternatif degerlendirme sdzkonusudur. Buradaki segenekler sabit model ve
rastgele modeldir. Bu modellerin her birinde; resiproklu veya resiproksuz melezlenmelerine
veya ebeveynlerin de popiilasyon iginde bulunma durumlarina baglh olarak asagidaki dort analiz

seklini gelistirmistir;

1-Ebeveynler, F1’ler ve resiproklari= n? sayida kombinasyon,

2-Ebeveynler ve resiproksuz F1’ler= n(n-1)/2 sayida kombinasyon,

3-Sadece F1’ler ve resiproklari= n(n-1) sayida kombinasyon,

4-Yalnizca resiproksuz F1’ler= n(n-1)/2 sayida kombinasyon.

Griffing, ebeveynleri de igeren ilk iki segenegi “diallel” olarak tanimlamig ve
ebeveynleri kapsamayan 3 ve 4 nolu metodlar1 “degistirilmis diallel olarak™ adlandirmustir.

Resiproklar arasindaki farkliliklardan dogan etkilerin anasal etkiler ve cinsiyete bagli gen

etkilerini belirlemede elverisli olabilecegini bildirmistir.
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Dede, Kara ve Dede (2001) yedi ebeveyn kendilenmis hat ile bunlara ait 21 F1 melezini
iceren bir diallel misir materyalinde verim ve verim &geleri, genel ve 6zel uyum kabiliyetleri
ve melez materyallerdeki heterosisi incelemistir. Denemede tizerinde durulan tiim karakterlerde
ortalama heterosis onemli ve tepe piiskiilii ¢ikis siiresi hari¢ pozitif yonde olup, melezlerin
verimi ebeveynler ortalamasindan %88.56 oraninda daha ¢ok gerceklestigini saptamistir.
Benzer bigimde kocanda tane sayisinin, sirada tane sayisinda da yiiksek heterosis gézlendigini
belirlemistir. Uyum yetenekleri analizi, genel uyum yetenegi varyansinin tane verimi digindaki
tiim karakterlerde; 6zel uyum yetenegi varyansinin ise kog¢anda sira sayist disindaki tiim
karakterlerde 6nemli diizeyde olarak saptamistir. Koganda sira sayisinin kalittminda eklemeli
gen etkileri, tane veriminin kalittiminda eklemeli olmayan gen etkileri daha 6nemli rol
oynadigini ortaya koymustur. incelenen diger 6zelliklerde ise hem eklemeli ve hem de eklemeli

olmayan gen etkileri 6nemli bulmustur.

Geng ve Yagbasanlar (1994), Falconer ve Mackay (1996) heterosisin, farkli 6zellikteki
ebeveynler arasinda yapilan melezlerin, ¢esitli tarimsal ve morfolojik 6zellikler bakimindan,

ebeveynlere oranla iistiinliik gostermesi olarak aktarmistir.

F1 kombinasyonunun yapisinda ebeveyn olarak yer alan kendilenmis hatlar ortalama
performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden {istiin olana gore
hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastirildiginda 1slah teknigi agisinda iistiin anaca
gore hesaplanan heterobeltiosis daha degerlidir. Ciinkii heterobeltiosis her iki ebeveyn

performansini da asan performansin gostergesidir (Esmeray 2016).

Esmeray (2016), 100 adet kendilenmis hat ve 25 SSRs markdrii kullandigi galismasinda
On varyans analizi verileri geregince ele alinan biitiin karakterler agisindan varyasyonun
gereksinimleri karsilayabilecegini ortaya koymustur. Caligmada bitki boyu, koganda sira sayist,
sirada tane sayisi, bin tane agirligi, ciceklenme siiresi, hasatta tane nemi ve tane verimi
ozelliklerini incelemistir. S6z konusu karakterlerin yarim diallel tablolari varyans analizlerini,
genetik degiskenlerin Ongoriilerinin belirlenmesi, kombinasyon kabiliyetlerinin analizleri,
genetik degiskenlerin tahmin edilmesi, heterosis ve heterobeltiosis verilerinin analizlerini
gerceklestirmistir. Genetik varyans 6geleri arasindaki oranlari, yanlizca koganda sira sayisi
karakterinde kismi dominantlik diger karakterlerde ise iistiin dominanthigin etkili oldugunu
ortaya koymustur. Genel kombinasyon kabiliyeti (GKK) bakimindan ele alinan biitiin
ozellikleri 6nemli bulurken, 6zel kombinasyon kabiliyetinde (OKK) tane nemi karakteri disinda

diger biitiin karakterleri 6nemli bulmustur. Sirada tane sayisi, bitki boyu, tane verimi ve bin
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tane agirhig1 karakterlerinde heterosis ve heterobeltiosis verilerini pozitif hesaplamistir. Genetik
uzaklik (GU) ile tane verimi, heterosis, heterobeltiosis ve 6zel kombinasyon Kabiliyeti
arasindaki korelasyon katsayilarini (r) sirali olarak 0.390**, 0.303*, 0.372* ve 0.426**
rakamlariyla 6nemli olarak ortaya koymustur. Melez kombinasyonuna aktarilan ebeveynlerle
ilgili genetik benzerlik ne kadar fazlaysa verim ile korelasyonu (r=-0.390**) negatif ve 6nemli;
ebeveynler aras1 genetik uzaklik ne kadar ¢ok ise verim ile korelasyon degerini (r= 0.390*%*)
onemli, pozitif oldugunu belirlemistir. Calismanin ardindan musir 1slah programlarinda istenen
melez kombinasyonlar1 amaciyla SSRS molekiiler markorlerinden faydalanilabilecegini ifade
etmektedir. Yine ayn1 ¢alismada melez kombinasyonlarinda; ¢igeklenme giin sayilar1 54-70 giin
arasinda, bitki boyu degerleri 245-310 cm arasinda, kocanda sira sayis1 degerleri 13.33-18.33
adet arasinda, sirada tane sayis1 degerleri 34-50.67 tane arasinda, bin tane agirligi degerleri

286.33-425.00 g arasinda, tane verimleri 467-1574 (kg/da) arasinda oldugunu belirlemistir.

Ayni g¢aligmada olusturdugu melez kombinasyonlarinin bin tane agirligi ortalama
heterobeltiosis degerini %12.26, bitki boyu ortalama heterobeltiosis degerini %35.42, tepe
piskiilii ¢iceklenme giin sayis1 ortalama heterobeltiosis degerini %-7.57, tane verimi ortalama
heterobeltiosis degerini %56.78, sirada tane sayis1 ortalama heterobeltiosis degerini %29.23 ve

koganda sira sayisi ortalama heterobeltiosis degerini %1.99 olarak belirlemistir.

Degirmenci (2012) 5 adet kendilenmis ana hat ve 3 adet baba olarak test ediciyle
bunlardan elde edilen 15 adet F1 meleziyle elde edilmis melez seker misir populasyonunda
genetik biinyeyi arastirmak, tistiin genel uyum yetenegine sahip ebeveynler ile istiin 6zel uyum
yetenegi etkisi gosteren melez kombinasyonlar1 saptamak ve melezlerin melez giiciinii
belirlemek amaciyla ¢alisma yiirtitmiistiir. Arastirmanin hedeflerini ger¢eklestirmek amaciyla,
verilerin analizinde LinexTester yontemini kullanmis, kombinasyonlara iliskin heterosis,
heterobeltiosis ve standart ¢esitler igin ticari bakimdan heterosis verilerini de hesap etmistir.
Deneme sonuglarinda genotipler ve melez kombinasyonlarinin biitin 6zelliklerde 6nemli
oldugunu ortaya koymustur. LinexTester analizi agisindan, genel uyum kabiliyeti etkileri ele
alinan biitiin karakterlerde 6nemli olarak, 6zel uyum kabiliyeti etkilerindeyse kogan ¢api harig¢
diger biitiin karakterlerde Onemli olarak saptamistir. Arastirmada iizerinde durulan tiim
Ozelliklerin kalitiminda dominant genlerin baskin oldugu neticesine ulasmistir. Melez
kombinasyonlariyla iligkili olarak en diisiik heterosis ve heterobeltiosis sonuglar1 %-21.9 ve %-
23.1 ile tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayisinda, en fazla degerler %365.7 ve %328.3 ile

kocanda tane sayisinda oldugunu ortaya koymustur. Yine ayni arastirmada kendilenmis

12



hatlarda; tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 54.7-63.3 giin, bitki boyu 117.0-163.0 cm, ilk
kogan yiiksekligi 25.5-46.8 cm, kogan uzunlugu 14.0-18.9 c¢cm, kocan ¢ap1 2.6-4.1 cm, taze
kocan verimi 982.1-1771.3 kg/da degerleri araliginda saptamistir. Melezlerde veriler; bitki
boyu 144.0 ile 198.3 cm, tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 48.3 ile 61.7 giin, ilk kocan
yiiksekligi 41.9 ile 67.1 cm, kogan uzunlugu 16.5 ile 21.0 cm, kogan ¢ap1 3.8 ile 4.9 cm ve taze
kocan verimi 1391.1 ile 2581.3 kg/da olarak belirlemistir.

Merig¢ (1999) 5 atdisi kendilenmis misir hatti ve bunlardan olusan 10 yarim diallel
melezlerinde genetik biinyeyi incelemistir. Melezler ile kendilenmis hatlara iliskin varyansin,
bitki basina kogan sayisi ile parselde kocan sayisi i¢in dnemsiz oldugunu saptamisir. Ele aldig:
ozelliklerde bir bitki i¢in kogan sayisi ve tane/kogan oraninda negatif, diger karakterlerde

pozitif heterobeltiosis degerini belirlemistir.

Babaoglu (2003) 2001-2002 yillarinda Edirne Trakya Tarimsal Arastirma Enstitiisii’'nde
36 adet atdisi musir ¢esidi ile yaptigi ¢alismasinda; tane verimi ile sirada tane sayisi arasinda
pozitif, 5nemli ve orta derecede (r= 0.551"") iliski; tane verimi ile bitki boyu arasinda pozitif,
onemli ve diisiik derecede (r= 0.359) iliski; tane verimi ile ilk kogan yiiksekligi arasinda
negatif, 5Snemli ve zayif derecede (r= -0.180"") iliski; tane verimi ile kogan uzunlugu arasinda
pozitif, dnemli ve orta derecede (1= 0.639™) iliski; tane verimi ile kogan ¢ap1 arasinda pozitif,
onemli ve orta derecede (r= 0.689™") iliski; tane verimi ile bin tane agirlig1 arasinda pozitif,

onemli ve kuvvetli derecede (r= 0.795"") iliski saptamistir.

Wannows, Azzam ve Al-Ahmet (2010) 2008-2009 yillarinda Sam Suriye’de musir
bitkisi ile 6x6 yarim dilalel calismasinda; kuru tane verimi ile sirada tane sayisi arasinda pozitif,
cok dnemli ve orta derecede (1= 0.589™") iliski; kuru tane verimi ile koganda sira sayis1 arasinda
negatif, onemsiz (r= 0.993) iligki; kuru tane verimi ile kogan uzunlugu arasinda pozitif, gok
onemli ve orta derecede (r= 0.465") iliski; Kuru tane verimi ile kogan ¢ap1 arasinda pozitif,
onemsiz (r= 0.167) iliski; kuru tane verimi ile kogan piiskiilii ¢ikarma giin sayisi arasinda

negatif, onemsiz (r= -0.020) iliski belirlemislerdir.

Orhun (2010) Edirne Trakya Tarimsal Arastirma Enstitlisii Midirligii arazilerinde
misirda yaptig1 ¢caligmasinda kendilenmis hatlarda; tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 59-79
giin, bitki boyu 101.2-158.8 cm, kogan ¢ap1 3.48-4.27 cm, kogan uzunlugu 14.36-19.62 cm, ilk
kogan yiiksekligi 25.89-54.91 cm, koganda sira sayisi 11.17-15.08 adet, sirada tane sayisi
16.23-36.75 adet, bin tane agirligr 225.0-372.5 g, tane verimi 333.79-868.06 kg/da, % yag
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igerigi 2.59-3.75 araliklarinda belirlerken, melezlerde; tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayisi
62.7-79.0 giin, bitki boyu 161.5-239.2 cm, kogan ¢ap1 3.95-4.76 cm, kogan uzunlugu 19.53-
25.19 cm, ilk kocgan yiiksekligi 60.28-108.95 cm, koganda sira sayis1 13.50-16.21 adet, sirada
tane sayist 16.23-46.85 adet, bin tane agirligi 275.0-398.75 g, tane verimi 692.76-1447.86 kg/da
ve % yag igerigini 3.34-4.95 araliklarinda saptamistir.

Ayni ¢aligmada incelenen 6zelliklerde heterosis degerleri; tepe piiskiilii ciceklenme giin
say1st %-15.84 ile %-0.07, kogan uzunlugu %60.78 ile %8.50, kogan ¢ap1 %-0.95 ile %33.25,
sirada tane sayist %1 ile %167, bin tane agirligi %-16.02 ile %34.55, bitki boyu %6.25 ile
%73.55, koganda sira sayist %6 ile %27.45, ilk kogan yiiksekligi %26.69 ile %166.85, dekara
verim Ozelliginde en yliksek heterosis ve heterobelthiosis degerleri sirasiyla %288 ile %188
araliklarinda, dekara verim bakimindan genel kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon

yetenegine oranini 0.212 seklinde belirlemistir.

Kara (2001a) 9 adet adet kendilenmis misir hatt1 ve bunlardan elde ettigi 18 F1 melezi
kullanmistir. Bu 9 adet hattin 3 adedini baba test edici, 6 alti adedini ana hat olarak
degerlendirmistir. 1997 yilinda ¢oklu dizi (LinexTester) yontemine gore melezlemeyi
gerceklestirmistir. Melezlemeler sonucu elde edilen 18 F1 melezini 1998 yilinda tesadiif bloklar
deneme deseninde, ii¢ tekerriirlii olarak denemeye almistir. Sonugta; tane verimi ile bitki boyu
arasinda pozitif ve 6nemli r=304%*, tane verimi ile kogan uzunlugu arasinda pozitif ve ¢ok
onemli r=599** tane verimi ile kocan ¢ap1 arasinda pozitif ve ¢ok 6nemli r=0.587**, tane
verimi ile sirada tane sayisi arasinda pozitif ve gok dnemli r=0.730**, tane verimi ile bin tane

agirlig1 arasinda pozitif ve ¢cok 6nemli r=0.363** korelasyon degerlerini saptamistir.

Balc1 (2004) Eskisehir Anadolu Tarimsal Arastirma Enstitlisii Miidiirligi ve Uludag
Universitesi Tarimsal Arastirma ve Uygulama Merkezi’nde atdisi misirda 6 adet kendilenmis
hat ile yarim diallel ¢alisma gergeklestirmislerdir. Calismalarinda kendilenmis hatlarda; bitki
boyu 120.1-192.2 cm, kogan ¢ap1 3.5-4.3 cm, kogan uzunlugu 14.9-20.4 cm, ilk kogan
yiiksekligi 60.3-91.3 cm, tane verimi 598.8-1076.6 kg/da araliklarinda belirlerken melezlerde;
bitki boyu 163.5-202.5 c¢m, kogan ¢ap1 4.4-5.0 cm, kogan uzunlugu 19.1-23.1 cm, ilk kocan
yiiksekligi 87.1-111.9 cm, tane verimi 1094.0-1658.0 kg/da, araliklarinda belirlemislerdir.

Misir bitkisinin yabani akrabalarinin, Teosinte ve Tripsacum, bilinen daha kii¢lik daha

ince bir kabuk kalinligina (tohum kabuk kalinligi 35 um) sahip oldugu bildirilmektedir. Diger
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taraftan nihai {irlin, iri tane yapilt Cuzco unlu misiri, yaklasik 200 um tane kabuk kalinligina
sahip oldugu bildirilmektedir (https://mnl.maizegdb.org/mnl/51/30galinat.html).

Altinbas (1996) alt1 kendilenmis hat ve onlarin yarim diallel 15 melezinden elde ettigi
popiilasyonda kogan ¢api1, kogan uzunlugu, koganda sira sayisi ve 1000 tane agirlig1 agisindan
ele almistir. Elde edilen sonuglara gore kendilenmis hatlarda; kogan ¢apinda genel
kombinasyon yetenegi sirasiyla (0.015, -0.032, -0.082, -0.125, -0.015, 0.240), kogan
uzunlugunda genel kombinasyon yetenegi sirasiyla (0.05, 1.70, 0.00, -0.77, 0.50, -1.47),
kocanda sira sayisinda genel kombinasyon yetenegi sirasiyla (-0.308, 0.317, 0.142, -0.683, -
0.308, 0.842), 1000 tane agirliginda genel kombinasyon yetenegi sirasiyla (3.06, 0.23, -1.59, -
0.19, -0.94, -0.56) hesaplamustir.

Unay, Konak, Serter, Basal ve Zeybek (1999) ¢oklu dizi yontemiyle olusturduklart misir
poplilasyonlarinda verim ve verim unsurlarina ait kalittm parametrelerini saptamak amaciyla
1996-1997 yillarinda Aydin flinde yaptiklar1 ¢alismalarinda ilk kogan yiiksekligi, bitki boyu,
kogan uzunlugu, koganda sira sayisi, bin tane agirligi ve verim 6zelliklerini incelemislerdir.
Sonugta; genel kombinasyon yetenegi bakimindan ilk kogan yiiksekliginde -1.61 ile 9.48, bitki
boyunda -13.72 ile 12.97, kogan uzunlugunda -0.93 ile 1.12, koganda sira sayisinda -0.99 ile
0.50, bin tane agirliginda -12.08 ile 16.76 ve verimde -61.60 ile 299.53 araliginda, 6zel
kombinasyon yetenegi bakimindan ilk kocan yiiksekliginde -4.51 ile 4.06, bitki boyunda -5.28
ile 5.70, kogan uzunlugunda -1.37 ile 0.9, koganda sira sayisinda -0.67 ile 0.54, bin tane
agirhiginda -13.62 ile 8.27 ve verimde -152.81 ile 143.19 araliginda belirlemislerdir. Ayni
calismada heterosis degerleri; ilk kogan yiiksekliginde %11.43-47.59, bitki boyunda %6.19-
30.56, kogan uzunlugunda %23.06-72.06, koganda sira sayisinda %?2.48-19.37, bin tane
agirhiginda %2.39-22.87 ve verimde %90.47-294.52 araliginda; heterobeltiosis degerleri; ilk
kocan yiiksekliginde %-1.53-43.41, bitki boyunda %5.47-29.20, kogan uzunlugunda %9.36-
57.72, koganda sira sayisinda %-13.97-8.53, bin tane agirliginda %-13.26-20.47 ve verimde
%34.40-217.85 olarak saptamislardir.

Gengtan ve Ucgkesen (2001) Tekirdag kosullarinda ana iirlin ve ikinci iiriin olarak Merit,
Honey Bantam, Tim-88, Acik-Tozlanan seker misir materyallerini ana iiriin ve ikinci iiriin
yetistirme kosullarini belirlemek iizere denemeye almiglardir. Kogan uzunluklarini ana iiriinde
Merit 21.3 cm, Honey Bantam 20.6 cm, Tim-88 22.2 cm ve Agik-Tozlanan 18.6 cm; ikinci
tirtinde Merit 18.4 cm, Honey Bantam 18.5 cm, Tim-88 18.9 cm ve Agik-Tozlanan 14.3 cm;
koganda sira sayilar1 ana iiriinde Merit 14.6 adet, Honey Bantam 12.7 adet, Tim-88 12.0 adet
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ve Agik-Tozlanan 12.3 adet; ikinci {irtinde Merit 15.6 adet, Honey Bantam 12.3 adet, Tim-88
14.1 adet ve Agik-Tozlanan 12.3 adet; sirada tane sayilari ana tiriinde Merit 35.9 adet, Honey
Bantam 29.8 adet, Tim-88 27.9 adet ve A¢ik-Tozlanan 29.6 adet; ikinci tiriinde Merit 33.5 adet,
Honey Bantam 32.7 adet, Tim-88 31.6 adet ve Agik-Tozlanan 24.5 adet; kalite 6zellikleri
bakimindan Honey Bantam %20.1 en yiiksek protein degeri, toplam seker oran1 Honey Bantam
%8.5, en diisiik nisasta oran1 Honey Bantam %67.4, en yiiksek nisasta oran1 Ag¢ik-Tozlanan
%75.3 olarak belirlemislerdir.

1.1.4 Teknolojik Degerlendirmeler

Stansluos, Oztiirk ve Kodaz (2020) Erzurum kosullarina uygun seker misir gesitlerini
belirlemek amaciyla 2017 ve 2018 sezonlarinda 11 adet seker misirtyla tesadiif bloklar1 deneme
desenine gore yiirlittiikleri ¢alismalarinda; en uzun kocan uzunlugunu 19.8 cm ile Khan F1, en
biiyiik kogan ¢apini 5.05 cm ile Baron F1, en agir tek kogan agirhgmi 323.5 g ile Baron F1, en
fazla 1000 tane agirligin1 358.8 g ile Signet ve en yiiksek ham protein oranini ise %16.5
BATEM Tatl ¢esitlerinden elde etmislerdir.

Basciftei (2019) 2009 ve 2010 yillarinda Eskisehir kosullarinda Merit F1 ¢esidi ile
yaptig1 ¢alismasinda ortalama degerler olarak; kocan uzunlugu 20.5 cm, kogan ¢ap1 4.73 cm,
koganda sira sayist 17.1 adet, sirada tane sayis1 40.2 adet, taze kogan verimi 1520.6 kg/da, seker

orani %3.0, nisasta oranin1 %21.0 olarak saptamistir.

Altinbas ve Algan (1993) izmir Bornova kosullarindaki calismalarinda dokuz
kendilenmis hat arasinda yarim diallel ile elde edilen 36 adet F1 melezini iceren muisir
popiilasyonunda; tepe piiskiilii ¢ikis1 41.0-52.3 giin, kocan ¢ap1 3.4-4.6 cm, kocan uzunlugu
15.6-20.8 cm, koganda sira sayis1 13.3-18.0 adet, 1000 tane agirlig1 192-305 g, tanede protein
%8.4-12.3 ve tanede yag %4.9-6.0 verilerini saptamiglardir.

1.1.5 Alan Cahsmalar:

Incelenen &zellikler agisindan genotipler arasinda varyansin olup olmadigini saptamak
amaciyla F testi yapilmistir. Latis deneme desenine gére 6n varyans analizinde genotipler
arasinda fark onemli ¢iktiktan sonra her blok i¢in ayr1 ayri diallel tablo olusturulup analiz

yapilmistir (Hayman, 1954a; Aksel ve Johnson, 1961)

Ozellikle tarla denemelerinde ¢ift yonlii varyasyonu dikkate almalari nedeniyle ve eksik

blok diizeni i¢inde kurulduklarindan ¢ok sayida ¢esidin ayni denemede karsilastirilmasini
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miimkiin kildiklar1 i¢in, daha ¢ok materyal sayisinin fazla oldugu erken generasyon 6n verim
ve verim denemeleriyle, gbzlem bahgesi degerlendirmelerinde tercih edilen bu desenler degisik
sekillerde smiflandirilmaktadir. Herseyden once, 6rnegin bu bir g¢esit denemesi ise, tim
cesitlerin kendileri disindaki gesitlerin her biriyle en az bir tekerriirde ayn1 blokta yer aldig
Latis desenlere Dengelenmis (Balanced) Latis denmektedir. Ancak bunun miimkiin olabilmesi
icin, drnegin bir Kare Latis’de, tekerriir sayisinin her bir tekerriirdeki blok sayisindan en az bir
fazla olmasi gerekmektedir. Bu da 11x11’lik bir Kare Latis deseninin Dengelenmis Latis
olabilmesi i¢in 12 tekerriire ihtiya¢ var demektir. Bu nedenle pratikte daha ¢ok Kismi
Dengelenmis (Partially Balanced) Latis desenler kullanilmaktadir. Latis desenler ayrica, bir
tekerriirdeki blok sayistyla, her bir blokta yer alan ¢esit sayisinin birbirine esit olup olmamasina
gore Kare (Square) veya Dikdortgen (Rectangular) Latis, tekerriir sayisina gore de Basit
(Simple= 2 tekerriirlii), Triple (3 tekerriirlii), Quadruple (4 tekerriirli)) vb. gibi isimler
almaktadir (Kalayci 2005).

Latis deneme desenlerinin randomizasyonunda dikkat edilmesi gerekli bir unsur da
sudur; cesit sayisinin ¢ok az, tekerriir sayisinin fazla oldugu durumlar disinda (ki bu durumlarda
zaten Latis fazla tercih edilmemektedir), hic bir ¢esit diger tiim ¢esitlerle en az bir tekerriirde
bir blokta yer alamayacaktir. Bu nedenle, genel kural bir ¢esidin bir tekerriirde ayni1 blokta yer

aldig1 bir ¢esitle diger tekerriirlerde ayn1 blokta yer almamasi gerektigidir (Kalayci 2005).

Sakarya kosullarinda yiiriitiilen seker misir verim denemesinde; ¢iceklenme giin sayilari
56-63 giin, kogan ¢aplar1 4.3-4.7 cm, kogan uzunlugul7.3-21.8 cm, bitki boylar1 135-264 cm,
ilk kocan yiikseklig 48-120 cm ve taze kogan verimleri 1341.0-1803.6 kg/da arasinda
belirlenmistir (Anonim 2020).

Sakarya kosullarinda yiiriitiilen seker misir verim denemesinde; ¢igeklenme giin sayilari
55-64 giin, kocan caplari 3.8-4.8 cm, kogan uzunlugu 17.8-22.0 cm, bitki boylar1 128-237 cm,
ilk kogan yiiksekligi 30-111 cm ve taze kogan verimleri 1278-1978 kg/da arasinda belirlenmistir
(Anonim 2019).

Sakarya kosullarinda yiiriitiilen seker misir verim denemesinde; ¢iceklenme giin sayilari
57-69 giin, kocan ¢aplar1 4.4-4.9 cm, kogan uzunlugu 18.9-21.0 cm, bitki boylar1 157-228 cm,
ilk kogan yiikseklig 53-75 cm ve taze kogan verimleri 1416.6-1792.8 kg/da arasinda
belirlenmistir (Anonim 2018).
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Tezel, Goniilal, Aric1 ve Ozcan (2021) Konya ekolojik kosullarinda farkli seker musir
genotiplerinin verim ve tarimsal 6zelliklerini belirlemek amaciyla iki yil (2018-2019) siireyle
tesadiif bloklar1 deneme desenine gore ii¢ tekerriirlii olarak yiiriittiikkleri ¢alismasinda 3 ticari
cesit (Batem Tatli, Merit, Caramelo) ve 4 aday melez ¢esit (Sada-1, Sada-12, Sada-16, Sada-
42) olmak tizere toplam yedi genotip kullanmislardir. Calismada iki yilin ortalamalari
tizerinden, tane verimi 320 kg/da (Caramelo)-640 kg/da (Sada-42), taze kogan verimi 797 kg/da
(Caramelo)-1294 kg/da (Sada-42), bitki boyu 128 cm (Caramelo)-236 cm (Sada-42), tepe
puskiilii ¢igeklenme giin sayis1 69 giin (Sada-42)-72.7 giin (Batem Tatl1), kogan ¢ap1 43.9 mm
(Sadal2)-48.5 mm (Merit), kogan uzunlugu 15.2 cm (Merit)-19.6 cm (Sada-42), ilk kocan
yiiksekligi 35.2 cm (Caramelo)-79.8 cm (Sada4?2), tane/kocan oranit %80 (Sada-42)-%84.9
(Sada-12) ve hasatta tane nemi %12.6 (Caramelo)-%14.9 (Batem Tatli) araliginda elde

etmislerdir.

Atakul (2011) Diyarbakir kosullarinda Jubilee, Kompozit Seker, Vega, Merit ve Lumina
seker musir ¢esitleri ile yaptig1 ¢alismasinda ortalama olarak bitki boyu degerlerini 183.33 ile
220.83 cm, ilk kogan yiiksekligi degerlerini 49.17 ile 84.33 c¢cm, kogan ¢ap1 degerlerini 2.87 ile
3.61 cm, kocan uzunlugu degerlerini 17.40 ile 24.00 cm ve taze kogan verimi degerlerini 866.67

ile 1497.62 kg/da araliklarinda saptamistir.

Rood ve Major (1981) sekiz erkenci misir ile Lethridge, Alberta, Kanada’da yaptigi
calismalarinda kendilenmis hatlarin bitki boylarin1 102 c¢m ile 165 cm arasinda degistigini

belirlemislerdir.

Kara ve Akman (2004), Isparta ekolojik sartlarinda koltuk ve ug¢ alma ile yaprak
stytrmanin seker misirinda bazi fenolojik o6zellikler iizerine etkilerini belirlemek amaciyla
2000-2001 yillarinda iki y1l siireyle Siileyman Demirel Universitesi Ziraat Fakiiltesi Kuleonii
Arastirma ve Uygulama Arazisi’nde deneme yiiriitmiislerdir. Calisma tesadiif bloklar1 deneme
desenine gore ti¢ tekrarlamali seklinde planlanmis, deneme materyali olarak Merit seker misirt
cesidini kullanmiglardir. Calismada iki yillik ortalamalara gore; koltuk alma uygulamasi tepe
puiskiilii ¢ikarma siiresini etkilememis ve bu siire 55.8 giin olarak saptanmistir. Koltuk alma,
kogan piiskiilii ¢ikarma siiresini uzatmis ve bu siire 60.5 giin olarak belirlenmistir. Olgunlagsma
siiresi 76.1-84.0 giin arasinda degismis ve uygulamalar olgunlasma siiresini kisaltmistir. Ik
kogan baglama yiiksekligi 45.3-51.1 cm arasinda degismis, uygulamalar ilk kogan baglama
yiiksekligini kisaltmistir. Biyolojik verim 4446-3369 kg/da araliginda degismistir.
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Sezer (1999) Samsun Carsamba Ovasi’nda ana iiriin olark yetistirilebilecek seker
muisir ¢esitlerini belirlemek amaciyla Golden Beauty, Lochief, Merit, Fortune, Taste, Yerli
(pop), Amador, Candle, Jubilee gesitleri ile yaptig1 ¢calismasinda; tepe piiskiilii gésterme
siiresini 54-68 giin, bitki boyunu 128.9-187.1 cm, ilk kogan yiiksekliginini 15.9-69.1 cm,
kogan uzunlugunu 14.7-21.7 cm, kogan ¢apini 4.15-4.81 cm, taze kogan verimini 1373.7-

2220.4 kg/da araliklarinda belirlemistir.

Konugkan (2006) 6 kendilenmis atdisi misir hatt1 ile Cukurova kosullarinda yaptigi
calismasinda kendilenmis hatlarin bitki boylarmi 144.8-211.7 cm araliginda, melez

kombinasyonlarinin bitki boylarini ise 196.1-245.0 cm araliginda belirlemistir.

Vasal, Srinivasan, Pandey, Gonzalez, Crossa ve Beck (1992) CIMMYT-Tlaltizapan,
Meksika’da tizerinde ¢alisilan alt1 tropical ve bes subtropical popiilasyondan gelistirilen
kendilenmis musir hatlarin1 melezlemislerdir. 30 melez ve on bir ebeveyn, alti gevre
kosullarinda denenerek; ebeveynlerde tane verimi, tropikal ¢evre 650 kg/da, subtropikal ¢evre
689 kg/da ve orta yiikseklikteki ¢evreler igin 665 kg/da; melezlerde kogan piiskiilii ¢ikis giin
sayist, tropikal ¢evre 55.4 giin, subtropikal ¢evre 64.6 giin ve orta yiikseklikteki ¢evreler igin
71.7 giin, bitki yiikseklikleri, tropikal ¢cevre 222.3 cm, subtropikal ¢evre 200.0 cm ve orta
yiikseklikteki ¢evreler i¢in 233.8 cm olarak tespit etmislerdir. Melezlerde ise tane verimi,
tropikal ¢evre 643 kg/da, subtropikal ¢evre 732 kg/da ve orta yiikseklikteki ¢evreler igin 692
kg/da, heterosis degerleri tropikal ¢evre %-2.1 ile %17.2, subtropikal ¢evre %-2.4 ile %23.7 ve
orta yiikseklikteki ¢evreler i¢in %-6.4 ile %20.2 seklinde saptamiglardir.

Oktem, Oktem ve Emeklier (2010) 2003 ve 2004 yillarinda Sanliurfa kosullarinda Vega
seker misir ¢esidi ile yaptiklar: ¢alismalarinda; kogan ¢aplarini 2003 yilii¢in 5.11 cm, 2004 y1li
i¢in 5.07 cm, kogan uzunlugunu 2003 y1l1 i¢in 23.4 cm, 2004 y1l1 i¢in 21.4 cm, bitki yiiksekligi
her iki y1l ortalamas1 201.5 cm, taze kogan verimi 2003 yil1 i¢in 1928 kg/da, 2004 y1l1 i¢in 1855
kg/da olarak saptamislardir.

Eser ve Soylu (2012) Karaman ekolojik kosullarinda seker misir gesitlerinin taze kogan
verimi ile bazi tarimsal 6zelliklerinin belirlenmesi amaciyla tesadiif bloklar1 deneme desenine
gore Ui¢ tekerriirlii olarak yiirtittiikleri calismalarinda alt1 seker misir ¢esidinin (Vega, Lumina,
Challenger, Hazar, Jubilee, Merit) baz1 6nemli agronomik 6zellikler incelemislerdir (Cizelge

1.3).
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Cizelge 1.3. Karaman ekolojik ortaminda seker misir gesitlerinin taze kogan verimiyle bazi
tarimsal 6zellikleri (Eser ve Soylu, 2012)

Ozellikler Bitki Koc¢an Koc¢an Tepe piiskiilii Taze ko¢an
Boyu Uzunlugu capi ciceklenme giin verimi
Cesit (cm) (cm) (mm) sayisi (adet) (kg/da)
Jubilee 222 20.8 49.1 57.0 1699
Vega 195 20.6 50.3 58.7 1862
Lumina 230 20.7 48.5 56.7 1484
Hazar 243 20.7 51.5 58.7 1594
Challenger 201 19.8 48.5 56.0 1384
Merit 233 19.5 50.9 57.7 1642

Calisma sonucunda Orta Anadolu sartlarinin seker misir yetistiriciligi i¢in ¢ok uygun
oldugu ve yetistiricilikte ¢esit se¢giminin ¢ok dnemli oldugu, Vega ¢esidinin bolge i¢in en uygun

cesit olarak 6n plana ¢iktig1 sonucuna varmislardir.

Yildirkan ve Kara (2012) Burdur karasal iklim kosullarinda ikinci iriin olarak
haslamalik/kozlemelik taze seker misir yetistirme olanaklarini aragtirmak amaciyla 2019
yilinda yiirtittiikleri ¢aligmalarinda; Argos, Batem Tatli, Bond, Calipos, Khan, Mirza, SF1280
ve Vega F1 seker misir ¢esitleri kullanmislardir. Elde ettikleri verilerden kogan uzunlugu, kogan

cap1 ve taze kogan verimiyle ilgili sonuglar Cizelge 1.4’°te verilmistir.

Cizelge 1.4. Seker misir gesitlerinin kogan uzunlugu, kogan capi, taze kogan verimleri
(Y1ldirkan ve Kara, 2012)

Ozellikler  Kocan uzunlugu Kocan capi Taze kocan
Cesit (cm) (mm) verimi (kg/da)
Argos 19.1 49.2 1650.2
Batem Tath 17.5 43.6 1350.2
Bond 19.5 494 1659.7
Calipos 19.2 46.6 1758.3
Febris 18.8 47.8 1711.6
Khan 20.3 48.2 1543.3
Mirza 22.0 49.8 2021.0
SF1280 22.4 48.8 1926.1
Vega 20.1 50.3 1841.2

Calismada taze kogan hasadi gelismenin 84-90. giinleri arasinda yapilmistir. Genel
olarak incelenen karakterler bakimindan Mirza, SF1280, Vega ve Argos cesitleri en yiliksek
degerlere sahip olmustur. Kogan boyu, kocan ¢ap1, koganda tane sayisi, agirligi, verimi ve taze
kogan sayisi sirastyla, 17.5-22.0 mm, 43.6-50.3 mm, 515.6-750.4 adet/kogan, 201.1-315.4 g,
1350.2-2021.0 kg/da ve 10384.5-10732.0 adet/da arasinda oOlgililmiistiir. Korelasyon analiz

sonucuna gore, tane verimine birinci sirada kogan boyu 6nemli ve pozitif etki géstermis, bunu
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sirasiyla koganda tane sayisi, dekara kogan sayisi, agirligi ve ¢api izlemistir. Caligma sonucuna
gore, Burdur’da ikinci iiriin kosullarinda kogan 6zellikleri, verim ve dekara kocan sayilar1 géz
ontine alindiginda, taze musir olarak Mirza, SF1280, Vega ve Argos ¢esitlerinin Onerilebilir

oldugu sonucuna varilmastir.
1.2 Cahsmanin Amaci ve Kapsami

Ulkemizde seker musir yetistiriciligi ve onun degisik kullanim amaglarina olan ilgi giin
gectikce artmaktadir. Ozellikle taze tiiketimi amaci ile konserve endiistrisindeki kullaniminin
artmasi, halen tescilli seker misir ¢gesitlerinin yetersiz olmasi bu anlamdaki ¢alismalar1 zorunlu
hale getirmistir. Diger taraftan yiiksek verimli ve daha kaliteli ¢esitler ile {istiin nitelikli

kendilenmis hatlarin elde edilmesi kisa zamanda ulasilmasi gereken hedeflerdir.

Ulkemiz, seker misir1 iiretebilecek uygun ekolojik bélgelere sahip olmasina ragmen,
hangi seker misir1 ¢esitlerinden hangi bdlgede yiiksek ve kaliteli iirlin elde edilebilecegi tam
olarak arastirilarak ortaya konmamustir. Ureticiler genellikle; eszamanli olgunlasan,
kardeslenmeyen, iri koganli, sar1 taneli, seker icerigi yiiksek, hastalik ve zararlilara dayanikli

ve yiiksek verimli gesitleri tercih etmektedirler (Atakul, 2011).

Bir ¢ok yazili kaynak, melez misir 1slahinda basarili olmanin en 6nemli kogullarindan
birinin kombinasyon yetenegi iyi olan kendilenmis hatlarin gelistirilmesi oldugunu
belirtmektedir. Buna ek olarak bir melezde ortaya ¢ikacak heterosisin diizeyinin, biiyiik 6l¢iide
ebeveyn olarak kullanilacak kendilenmis hatlarin gelistirildigi ¢esit veya populasyonlar

arasindaki genetik farklilifa dayanmasina vurgu yapmislardir.

Islah ¢aligmalari i¢in gerekli varyasyon tescilli ¢esitlerden, yerel ¢esitlerden ve yabani
akrabalardan saglanmaktadir. Bu nedenle, bu materyallerin taranmasi ve belirlenen uygun
genlerin gelistirilmis tekniklerle kiiltiir cesitlerine aktarilmasi gerekmektedir. Ancak bitki

1slahinda basar1 6ncelikle etkin, dogru ve hizli bir seleksiyona baghdir.

Bu ¢alismanin amaci, sahip olunan seker misir kendilenmis hatlarinin genetik, morfolojik
ve teknolojik olarak Ozelliklerini saptayarak en uygun ebeveynlerin ve melez
kombinasyonlarmin etkin sekilde belirlenmesidir. Boylece ortaya konan verilerle bundan

sonraki ¢aligmalara temel olusturulmasidir.

Sakarya Misir Arastirma Midiirligi tarafindan 1slah edilmis bazi seker misir

kendilenmis hatlarinin; (2) morfolojik, molekiiler markdrler ve teknolojik analizleri bakimindan
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farkliliklarint tespit etmek, (b) bu markdrlerden elde edilen verilerle bu hatlarin gruplarini
tahminlemek, (c) gruplar arasindan olusturulan melezlerde, melez azmanlig1 ve kombinasyon

yetenekleri ile biyometrik genetik degerlendirmeler i¢in diallel analizlerini yapmaktir.

Ulkemizde seker misirnin taze ve cerezlik tiiketimi ile konserve endiistrisindeki
kullaniminin artmasi, bu alanda piyasada mevcut tescilli verim ve besleme 6zellikleri yoniinden
iistiin melez seker misir gesitlerinin gelistirilmesi ve iireticilere sunulmasi ile mimkiindiir.
Seker musir ilizerine yapilan bu calisma, istiin ve tiikketim degeri yiliksek yeni seker misir
kombinasyonlarmin gelistirilmesine kaynak olusturabilecek bir calisma 0Ozelligi olmasi

hedeflenmistir.

Olusturulacak yeni kaynak materyaller i¢cin morfolojik, genetik ve teknolojik anlamda
daha bilingli yaklagim i¢inde olarak, buradan elde edilecek sonuglarla; teknolojik 6zellikleri
belirlenmis ve gruplari tahmin edilmis olan bu seker misir hatlarinin, devam etmekte olan misir

1slah programlarinda daha verimli bir sekilde kullanilmasina katki saglanmasi amaglanmaistir.
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2. MATERYAL VE YONTEM

2.1. Materyal

Arastirmada, Sakarya (MAEM) tarafindan Marmara Bolgesi Misir Islah Arastirmalari
Projesinin alt projesi Seker Misir Islah Arastirmalari ¢ergevesinde klasik 1slah metotlariyla elde
edilmis 49 adet, Antalya Bati Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitiisii Midirliigi’nden
(BATEM) 4 ve Konya Bahri Dagdas Uluslararasi Arastirma Ensititiisi Midiirligi’nden
(BDUAEM) 6 adet olmak tizere toplam 59 adet seker misir hatt1 arastirma materyali olarak

kullanilmistir. Arastirma asagidaki ¢alismalar1 kapsamaktadir;

o kB w0 Dd P

Melezler ile standartlarin karsilastirilmasi,

incelenmis ve yorumlanmustir.

2.1.1. Kendilenmis Hatlar

Kendilenmis seker misir hatlari Cizelge 2.1°de verilmistir. ADKS 320-ADKS 346 arasi
kodlular “sh”, digerleri ”’su” tip seker misir tane yapisinda olup, ortalama 500-600 FAO olum
grubundadirlar. ANT kodlu kendilenmis seker misir hatlari Antalya BATEM, KON kodlu
olanlar Konya BDUAEM, ADKS kodlu seker misir hatlar1 Sakarya MAEM’in 1slah ¢alismalari

neticesinde 1slah edilmis olan kendilenmis seker musir hatlaridir. S6z konusu seker misir

Morfolojik markdrler ile hatlarin tanimlamast,
Molekiiler markorler ile hatlarin tanimlamast,

Diallel melezler ile biyometrik ve genetik analizlerinin yapilmasi,

Teknolojik analizlerin yapilmasi ¢aligmalar1 olmak tizere herbiri ayr1 bir baslik altinda

kendilenmis hatlar1 son yillarda elde edilen kendilenmis hatlar iginden belirlenmistir.

Cizelge 2.1. Arastirmada materyal olarak yararlanilan seker misir kendilenmis hatlar

ANT 1 (211S006) (su)  ADKS-104/1 (su) _ ADKS 122/8 (su) __ ADKS 330 (sh)
ANT 2 (211S007) (su) _ ADKS 105/1 (su) _ ADKS 124/2 (su) _ ADKS 331 (sh)
ANT 3 (210S028) (su) _ ADKS 105/3 (su) _ ADKS 125/2 (su) __ ADKS 332 (sh)
ANT 4 (210S032) (su) __ ADKS 106 (su) ADKS 126/2 (su) _ ADKS 335 (sh)
KON 1 (BDS 01) (su) ADKS 108/1 (su)  ADKS 127/1 (su)  ADKS 336 (sh)
KON 2 (BDS 02) (su) ADKS 113/1 (su) _ ADKS 129 (su) ADKS 337 (sh)
KON 3 (BDS 03) (su) ADKS 114/1 (su)  ADKS 320 (sh) ADKS 338 (sh)
KON 4 (BDS 04) (su) ADKS 116-3 (su) _ ADKS 321 (sh) ADKS 339 (sh)
KON 5 (BDS 06) (su) ADKS 115/2 (su)  ADKS 322 (sh) ADKS 340 (sh)

KON 6 (BDS 07) (su)

ADKS 117/2 (su)

ADKS 323 (sh)

ADKS 341 (sh)

ADKS 001 (su)

ADKS 117/4 (su)

ADKS 325 (sh)

ADKS 342 (sh)
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Cizelge 2.1. Arastirmada materyal olarak yararlanilan seker misir kendilenmis hatlar1 (devami)

ADKS 101/29 (su) ADKS 118 (su) ADKS 326 (sh) ADKS 344 (sh)
ADKS 102/8 (su) ADKS 119 (su) ADKS 327 (sh) ADKS 345 (sh)
ADKS-103/1 (su) ADKS 120/2 (su) _ ADKS 328 (sh) ADKS 346 (sh)
ADKS-103/6 (su) ADKS 122/1 (su)  ADKS 329 (sh)

2.1.2 Standart Cesitler

Arastirmada melezler ile karsilastirmak iizere kullanilan standart ¢esitlerin 6zellikleri

asagida 6zetlenmistir.
Adapare

Su tane tipinde, tek melez, taze tiiketim icin giin sayis1 77-83 giin, kogan cap1 4.3 cm,
kogan uzunlugu 19 cm, bitki boyu 210-220 cm, taze kocan verimi 1550-1650 kg/da’dir. Bu
cesitte baba olarak kullanilan ebeveyn Antalya BATEM’e ait olup, Sakarya MAEM’in
gelistirdigi ve 2019 yilinda tescil ettirdigi bir ¢esittir.

SuGen

Su tane tipinde, tek melez, taze tiiketim i¢in giin sayis1 76-80 giin, kogan cap1 4.3 cm,
kogan uzunlugu 18.5 cm, bitki boyu 200-210 cm, taze kogan verimi 1500-1600 kg/da’dir.
Sakarya MAEM’in gelistirdigi ve 2020 yilinda tescil ettirdigi bir gesittir.

Overland

sh tane tipinde, tek melez, taze tiikketim i¢in giin sayis1 85-90 giin, kocan ¢ap1 5.5-6.0

cm, kogan uzunlugu 19-23 cm, kogan sira sayis1 18 sirali Syngenta firmasina ait gesittir.
Baron

sh tane tipinde, tek melez, taze tiikketim igin giin sayis1 85-90 giin, kogan ¢ap1 5.2-5.3

cm, kocan uzunlugu 19-20 cm, kogan sira sayisi 16-18 sirali May Tohum firmasina ait gesittir.
Turbo

su tane tipinde, tek melez, taze tiikketim i¢in giin sayis1 78-80 giin, kocan ¢ap1 4.7-4.9
cm, kocan uzunlugu 18-19 cm, bitki boyu 180 cm, kogan sira sayis1 14-16 sirali HM.CLAUSE

firmasina ait ¢esittir.
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Merit

su tane tipinde, tek melez, taze tiikketim i¢in giin sayis1 78-80 giin, kocan ¢ap1 4.9-5.0
cm, kogan uzunlugu 19-20 cm, bitki boyu 210-220 cm, kogan sira sayisi 16-18 sirali May

Tohum firmasina ait gesittir.
Caramelo

sh tane tipinde, tek melez, taze tiikketim igin giin sayis1 71-75 giin, kocan ¢ap1 4.9-5.0
cm, kogan uzunlugu 17.5-18.5 cm, bitki boyu 125-130 cm kogan sira sayist 16-18 sirali May

Tohum firmasina ait gesittir.
Jubilee

Su tane tipinde, tek melez, taze tiikketim ic¢in giin sayis1 80-85 giin, kocan cap1 4.6-4.7
cm, kogan uzunlugu 18-20 cm, bitki boyu 230-240 c¢m, kogan sira sayisi 16 sirali May Tohum

firmasina ait ¢esittir.
2.1.3 Deneme Yerinin Toprak Ozellikleri

Aragtirmanin yiiriitildigi alana 2019 yili ekim ay1 sonunda adi fig (Vicia sativa L.)
ekilmistir. Ekilen fig bitkisi 2020 yil1 nisan ay1 basinda topraga karistirilmistir. Ekim dncesi
topraktan 0-50 cm derinlikten teknigine uygun olarak toprak numunesi alinmistir. Analiz islemi
Ozel Sakarya Toprak Analiz Laboratuvar tarafindan yapilmustir. Sonuglar Cizelge 2.2°de

verilmistir.

Cizelge 2.2. Arastirma alani topragnin bazi kKimyasal-fiziksel 6zellikleri

Potasyum Fosfor Kireg Organik Toplam Tuz pH Saturasyon
(K20) (P20s) (%) Madde (%) (%) (%) (%)
210.6 10.36 13.12 2.79 0.03 7.31 67.1

Yiiksek Yiiksek  Orta Kiregli Orta Tuzsuz Notr Killi-Tin

Cizelge 2.2°de toprak analizi sonuglarina gére deneme yeri topragi; organik maddece
orta, nétr, tuzsuz, orta Kiregli smifinda ve killi-tin biinyeye sahiptir. Potasyum ve fosforca

zengin pH degeri (7.31) notrdiir.
2.1.4 Arastirma Yerinin iklim Ozellikleri

Arastirmanin  gergeklestirildigi 2020 yili musir {iretim sezonu ve uzun yillar

ortalamalarina iligkin yagis, sicaklik, nispi nem degerleri Cizelge 2.3’te sunulmustur.
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Cizelge 2.3. Sakarya Ili uzun dénem ve 2020 yili misir yetistirme dénemlerine ilskin iklim
sonuclart™

Aylar Ortalama Sicakhik (°C) Toplam yagis miktar1 (mm) Nispi nem (%)

Uzun Y1l Ort. 2020 Uzun Y1l Ort. 2020 Uzun Y1l Ort. 2020
Nisan 12.8 12.3 59.1 45.0 70.9 64.0
Mayis 17.3 18.2 53.5 90.7 71.3 64.3
Haziran 21.4 23.2 72.9 140.7 69.6 64.6
Temmuz 23.4 25.8 50.2 11.2 70.8 66.6
Agustos 23.3 26.0 49.3 0.0 72.2 63.0
Eyliil 19.7 24.8 52.4 11.2 73.6 65.4
Ekim 155 21.4 78.3 68.4 76.7 66.2

*Sakarya Meteoroloji Miidiirliigii

Cizelge 2.3 incelendiginde, yetisme periyodu siiresince aylara gore 2020 yili ortalama
sicakliklarinin uzun doénem ortalama sicakliklarma gore 0.5 ile 6.0 °C yiiksek oldugu
goriilmektedir. Toplam yagis miktarinin uzun yillara gére mayis ve haziran aylarinda daha fazla
yagis alirken diger aylarda 6zellik agustos ayinda ¢ok daha az yagis, nispi nemin 2020 yilinda

uzun yillar bakimindan daha diistik olarak gerceklestigi goriilmektedir.
2.2. Yontem

Calismada uygulanacak yontemler; morfolojik calismalar, molekiiler caligmalar ve
biyometrik genetik degerlendirmeler basliklar altinda verilmistir.

2.2.1 Morfolojik Cahsmalar

Calismada tarla calismasini meydana getiren kendilenmis seker misir hatlarinin

gozlemlerinin alinmasi islemi asagidaki gibi gergeklestirilmistir.
2.2.1.1 Kendilenmis Seker Miswr Hatlarinin Ekimi, Yetistirilmesi ve Gozlemlerin Alinmast

Sakarya MAEM arastirma arazilerinde 2019 yilinda Cizelge 2.1°deki kendilenmis seker
musir hatlarinin ekimi yapilmistir. Materyaller, sira iizeri 17 cm ve sira arasit 70 cm, parsel
uzunlugu 3.5 m ve 4’er sira seklinde ekim planlamasiyla yapilmistir. Gézlemlerin homojen
olmasi i¢in her sirada 20 bitki ve parselde 80 bitki siklig1 saglanmaya ¢aligilmistir. Bitkilerin
stres yagsamamasina 6zen gosterilmistir. Gerekli bakim islemleri (sulama, ¢apalama, giibreleme
v.b.) uygun zamanda yerine getirilmistir. Gozlemler, UPOV tarafindan belirtilen (Cizelge 2.4)

gelisme donemlerinde en az 5 bitkide gézlemlenerek diizenlenen formlara kaydedilmistir.
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Cizelge 2.4. Seker misir kendilenmis hatlarinda yapilan dl¢iimler ve alinan gézlemlerin UPOV
degerlendirme kriterleri

No Ozellik Gozlem Donemi Puanlama
MORFOLOJIK OZELLIKLER
1 [lk yaprak kininda antosiyanin renk Bitki iki yaprakli Yok veya ¢ok az 1
varlig1 iken Az 3
Orta 5
Koyu 7
Cok koyu 9
2 Ik yaprak ucu bigimi Bitki dort yaprakli ~ Sivri 1
iken Sivri-yuvarlak 3
Yuvarlak 5
Yuvarlak-kasiksi 7
Kagiks1 9
3 Bitki govdesiyle yaprak arasindaki Anterlerin Cok dar <5°
act belirmeye Dar 50-50°
basladigi zaman Orta 500-75°
Genis 75°-90°
Cok genis >90°
4 Yaprak ayas1 pozisyonu Anterlerin Diiz 1
belirmeye Hafif¢e asagi dogru 3
basladig1 zaman Asagi dogru 5
Kuvvetlice asagt dogru 7
Cok kuvvetli asag1 dogru 9
5 Govdedeki bir bogumdan diger Anterlerin %50°si Yok veya ¢ok az 1
boguma zigzag durumu olustugunda Hafif 2
Kuvvetli 3
KARAKTERISTIK OZELLIKLER
6 Destek koklerde antosiyanin renk Anterlerin %50°si Yok veya ¢ok az 1
varlig1 olustugunda Az 3
Orta 5
Kuvvetli 7
Cok kuvvetli 9
7 Tepe piiskiilii ortaya ¢ikis siiresi Anterlerin %50’si  Cok erken <45 1
olustugunda Cok erken-erken  45-50 2
Erken 51-55 3
Erken-orta 56-60 4
Orta 61-65 5
Orta-gec 66-70 6
Geg 71-75 7
Geg-cok geg 76-80 8
Cok gec >80 9
8 Tepe piiskiilii kavuzu tabanindaki Anterlerin %50’si Yok veya ¢ok az 1
antosiyanin renk varhigi olustugunda Az 3
Orta 5
Kuvvetli 7
Cok kuvvetli 9
9 Tepe piiskiili kavuzlarinda Anterlerin %50’si Yok veya ¢ok az 1
antosiyanin renk varhigi olustugunda Az 3
Orta 5
Kuvvetli 7
Cok kuvvetli 9
10  Anterlerde antosiyanin renk varligi Anterlerin %50°si Yok veya ¢ok az 1
olustugunda Az 3
Orta 5
Kuvvetli 7
Cok kuvvetli 9
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Cizelge 2.4. Seker misir kendilenmis hatlarinda yapilan lgiimler ve alinan gozlemlerin UPOV

degerlendirme kriterleri (devami)

11 Basakeik yogunlugu Anterlerin %50°si  Seyrek 3
olustugunda Orta 5

Yogun 7

12 Tepe puskiili ana dal (eksen) ile yan  Anterlerin %50°si  Cok dar <5° 1
dallar arasinda ac1 olustugunda Dar 50-50° 3

Orta 500-75° 5

Genis 75°-90° 7

Cok genis >90° 9

13 Tepe piiskiilii yan dallarin pozisyonu  Anterlerin %50’si  Diiz 1
olustugunda Hafif asag1 dogru 3

Asagi dogru 5

Kuvvetlice asagt dogru 7

Cok kuvvetli agsagi dogru 9

14 Tepe piiskiili ilk yan dal sayist Anterlerin %50’si Yok veya ¢ok az  0-3 1
olustugunda Az 4-10 3

Orta 11-15 5

Fazla 16-20 7

Cok fazla >20 9

15 Kogan piiskiil ¢ikis siiresi Anterlerin %50’si ~ Cok erken <45 1
olustugunda Cok erken-erken  45-52 2

Erken 53-57 3

Erken-orta 58-62 4

Orta 63-67 5

Orta-gec 68-72 6

Geg 73-77 7

Geg-cok geg 78-82 8

Cok ge¢ >83 9

16 Kogan piiskiiliinde antosiyanin renk  Anterlerin %50’si Yok 1
varligt olustugunda Var 9

17 Kogan piiskiiliinde antosiyanin Anterlerin %50’si  Cok zayif 1
yogunlugu olustugunda Zayif 3
Orta 5

Kuvvetli 7

Cok kuvvetli 9

18 Yaprak kinindaki antosiyanin renk Koganda taneler Yok veya ¢ok zayif 1
varlhigt sulu iken Zayif 3
Orta 5

Kuvvetli 7

Cok kuvvetli 9

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

Uzun 41-45cm 7

Cok uzun >45 cm 9

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

Uzun 31-35¢cm 7

Cok uzun >35cm 9

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

Orta 21-25cm 5

Uzun 26-30 cm 7

Cok uzun >30 cm 9
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Cizelge 2.4. Seker misir kendilenmis hatlarinda yapilan lgiimler ve alinan gozlemlerin UPOV

degerlendirme kriterleri (devami)

22 Bitki yiiksekligi (tepe puskiilii dahil)  Siit olumu Cok kisa <120 cm 1
Kisa 120-160cm 3
Orta 160-200cm 5
Uzun 200-240cm 7
Cok uzun >240 cm 9
23 Ilk kogan yiiksekliginin bitkiye Siit olumu Cok kiigiik <0.30 1
baglandig1 yerin bitkinin toplam Kiigiik 0.31-0.40 3
boyuna oram Orta 0.41-0.50 5
Biiyiik 0.51-0.60 7
Cok biiyiik >0.60 9
24  Yaprak ayasi genislik durumu (ilk Siit olumu Cok dar <5cm 1
kogan yapragi) Dar 6-8 cm 3
Orta 9-11cm 5
Genis 12-14 cm 7
Cok genis >14 cm 9
25 Kogan sap1 boyu Tane yumusak Cok kisa <3cm 1
hamurumsu iken Kisa 4-6cm 3
Orta 7-9 cm 5
Uzun 10-12 cm 7
Cok uzun >12 cm 9
26 Kocan boyu (kogan kavuzu harig) Tanelerin tam Cok kisa <15cm 1
olumu (taneler Kisa 16-19 cm 3
tirnakla Orta 20-23 cm 5
cizilemez) Uzun 24-27 cm 7
Cok uzun >27 cm 9
27 Koganda cap genisligi (orta kistmda) ~ Tanelerin tam Cok kiigiik <4 cm 1
olumu (taneler Kiigiik 4.1-5cm 3
tirnakla Orta 5.1-6 cm 5
cizilemez) Biiyiik 6.1-7cm 7
Cok biiyiik >7.cm 9
28 Kocan bi¢imi Tanelerin tam Konik 1
olumu (taneler Konik-silindirik 2
tirnakla Silindirik 3
cizilemez)
29 Kocan iizerinde sira sayisi Tanelerin tam Cok az <10 1
olumu (taneler Az 10-12 3
tirnakla Orta 13-14 5
gizilemez) Fazla 15-16 7
Cok fazla >16 9
30 Tane tipi (kogan ortas1 1/3’lik Tanelerin tam Sert 1
kisimda) olumu (taneler Sert gibi 2
tirnakla Orta 3
cizilemez) At disi gibi 4
At disi 5
Tath 6
Cin misir 7
Siipertatlt 8
31 Tane ucu renk ozelligi Tanelerin tam Beyaz 1
2
3
4
5
6
7
8
9

olumu (taneler
tirnakla
cizilemez)

Sarimsi beyaz
Sar1
Sari-portakal
Portakal

Kirmizi-portakal

Kirmizi
Koyu kirmizi
Mavi siyah
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Cizelge 2.4. Seker misir kendilenmis hatlarinda yapilan 6lgiimler ve alinan gézlemlerin UPOV
degerlendirme kriterleri (devami)

32 Tanenin sirt rengi Tanelerin tam Beyaz 1
olumu (taneler Sarimsi beyaz 2

tirnakla Sar1 3

cizilemez) Sar1-portakal 4

Portakal 5

Kirmizi-portakal 6

Kirmizi 7

Koyu kirmizi 8

Mavi siyah 9

33 Kocam saran kavuzlarda antosiyanin ~ Taneler seyrek ve Yok 1
renk varligi gevsek iken Var 9

34 Kogan kavuzlarinda antosiyanin Taneler seyrek ve  Cok zayif 1
siddeti gevsek iken Zayif 3

Orta 5

Kuvvetli 7

Cok kuvvetli 9

2.2.1.2 Morfolojik Karakterler Bakimindan Varyasyonun Saptanmasi

Seker musir kendilenmis misir hatlar1 arasinda morfolojik 6zellikler bakimindan
gruplandirmalarinin yapilmasi amaciyla JMP analiz paket programindan faydalanilmgtir. Ik
olarak gozlemlenerek elde edilen seker misir kendilenmis hatlarinin 34 adet morfolojik

ozellikler acisindan (UPQV kriterleri) degerlendirme yapilmis ve gruplar elde edilmistir.

Elde edilen veriler, temel bilesenler analizi (TBA) ile veri setiyle tanimlanmig bilgiyi
farkli bicimde aciklamak amaciyla kullanilmistir. TBA’da bagimli degisken bulunmaz. Veri
setindeki tiim degiskenler teknik igerisinde ayni amaca hizmet ederler. Herhangi bir tanesi
digerlerini agiklamak i¢in se¢ilmez. TBA veri setini yeniden ifade etmeye yarayan bir teknikten
ziyade bir boyut indirgeme metodu olarak bilinir. Bunun sebebi veri setini yeniden ifade
etmenin genellikle boyut indirgemeye izin vermesidir. TBA, bir veri setinin varyans-kovaryans
yapisini, bu degiskenlerin dogrusal birlesimleri yardimiyla agiklayarak, boyut indirgenmesi ve

yorumlanmasini saglayan ¢ok degiskenli bir istatistik yontemdir (Alkan, 2008).
TBA’nin 3 temel amacinin ve 3 6zelligi;

1. Verilerin kapsamini olabildigince diisiirmek,
2. Ongoriilerde (tahminleme) bulunmak,

3. Veri setini, bazi analizler amaciyla goriintiilemektir.
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Temel bilesenlerin ii¢ 6zelligi;

1. Korelasyon bulunmamaktadir.
2. Birinci temel bilesen toplam degiskenligi en ¢ok agiklayan degiskendir.

3. Dahasonra olan temel bilesen kalan degiskenligi en fazla agiklayan degiskendir.

TBA parametrelerdeki degisim yapist korelasyon ya da kovaryans matrisleriyle
degerlendirilir. Analizin hangi matris iizerinden yapilacagi degiskenlerde birim farklilig1 olup
olmamasina ve degisken varyanslarinin yakin degerler alip almamasina baglhidir. Bu ¢alisma

korelasyon matrisleri {izerinden incelenmistir.

Ana bilesenler c¢evresinde dagilan Orneklerin varyanslari, bilesenlerde tek tek
belirlenmektedir. Bu degerler 6z deger (eigen degeri) olarak isimlendirilmektedir. Eger 6z
deger 1’den fazla ise bu durumda iizerinde durulan ana bilesen agirlik degerlerinin giivenilirligi
ortaya ¢ikmaktadir (Mohammadi ve Prasanna, 2003). Arastirmada temel bilesen eksenleri
icinde mutlak degerce vektor katsayist 0.50 ve 0.50°den fazla degerlerin iizerinde galisilan

materyali temsil ettigi varsayilmistir.
2.2.2. Molekiiler Calismalar

Molekiiler ¢aligmalar 2018 yilinda Sakarya MAEM Biyoteknoloji Laboratuvari’nda
gergeklestirilmistir.

Uygulanan yontem su asamalar1 kapsamaktadir;

e DNA izolasyonu ve dl¢iimleri,

e PCR reaksiyonlarinin hazirlanmasi ve PCR,
o Kapillar elektroforez,

e Allel goriintiilerin alinmast,

o Genetik analizler.
2.2.2.1. DNA Izolasyonu ve Olgiimleri

Sakarya MAEM 1slah parselinde proje kapsaminda ekimi yapilan kendilenmis seker
misir hatlariin geng yapraklarinin u¢ kisimlarindan (yaklagik 15-20 cm) alinan 6rnekler soguk
tasinabilir dolaplarla tarladan -80°C derin dondurucuya tasmmuistir. Ayni hattan 10-12 farkli

bitkiden yaprak ornekleri alinmistir. -80°C dolapta 2-3 giin bekletilen 6rnekler sonrasinda
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liyofilizator (Labconco) kullanilarak kurutulmustur. Liyofilizasyon islemi -50°C’de 10 microns
Hg basingta yaklasik 72 saat uygulanmistir. Kurutma islemi yaprak orneklerinin yaklasik 10

kat agirligr diisiiriilerek tamamlanmustir.

Kurutulan yapraklardan kagit delgegler yardimiyla 15 civarinda disk kesilerek 2 ml’lik
tiiplerin igerisine alinmistir. Tiipler igerisine 4 mm capinda 2 adet celik bilye atilarak doku

parcalayici (TissueLyser II) ile 6rnekler hazirlanmstir.

DNA izolasyonu asagidaki protokol (Saghai-Maroof, Soliman, Jorgensen ve Allard,
1984) asamalari takip edilerek yapilmustir.

2 ml tiip i¢in yapraktan DNA ekstraksiyonu protokolii;

Her tiip icin 1 ml CTAB soliisyonu eklendi,

Yaklasik 30 s vortekslendi,

65°C firn i¢inde orbital karistirict ile 1.30 saat karistirildi,

Tiipler santrifiijde 1000 devirlere kadar ¢evrilip kapatildi,

Oda sicakliginda sogutuldu ve her tiip i¢in 1 ml chloroform:octanol (24:1) eklendi,
20 dakika manuel karistirildi,

30 dk 3750 rpm’de 4°C santrifiij yapildi,

Ikinci yeni tiip setinin altina her tiibe 20 ul RNAse eklendi,

© 0o N o 0o b~ w D PE

800 pl st faz yeni tiiplere aktarildi,

[HEN
o

. RNAse aktivitesi i¢in oda sicakliginda 1 saat bekletildi (kapaklar agik),

[EEN
[EEN

. 700 pul isopropanol eklendi ve 10-15 defa manuel karigtirildi,
. -20°C de 1 saat bekletildi,
. 30 dk 3750 rpm 4°C’de santrifiij yapildi,

e N o
A W DN

. Isopropanol dékiildii,

. 1 ml ethanol (%70) eklendi,

. 20 dk 3750 rpm 4°C santrifiij yapildi,

. Ethanol bosaltild1, yeniden 500 ul ethanol eklendi,

. 20 dk 3750 rpm 4°C’de santrifiij yapildi,

. Ethanol bosaltild1, kapaklari agik bir sekilde 1 giin bekletildi.

[ S T T S
© O N o O

Her tiibe 200 pl nuclease free H2O eklendi ve pelletin ¢ozlinmesi icin ¢alkalayicida 3-4
saat bekletildi.
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DNA orneklerinin saflig1 ve konsantrasyonu, spektrofotometre (NanoDrop ND 2000C)
kullanilarak belirlenmistir. DNA’nin safligi degerlendirilirken A260/A280 ve A260/A230
oranlarina bakilmistir. A260/A280 oraninin ~1.8 ve A260/A230 oraninin ise 1.8-2.2 olmasi
DNA’nin saf oldugunu gostermektedir. Protein, fenol veya diger kontaminantlarin varlig
durumunda oranlar diisiik ¢cikmaktadir (NanoDrop 2000/2000c Spectrophotometer V1.0 User
Manual). DNA’nin son konsantrasyonu PCR analizlerinde kullanilmak tizere 50 ng/100 pl

olacak sekilde ayarlanmistir.
2.2.2.2. PCR Reaksiyonlarimin Hazirlanmast ve PCR

Calismada 59 adet kendilenmis seker misir hattini molekiiler olarak karakterizasyonu
ve genotipler arast genetik iliskiyi tanimlamak icin DNA molekiiler markorii olarak SSRs
kullanilmigtir. Toplam 16 adet SSRS primeri kullanilmistir. Yararlanilan SSRs primerlerinin
misir genomunun tamamini temsil etmesi i¢in 10 kromozomunun her birinden SSR lokuslaria

ait primerler se¢ilmistir.
PCR reaksiyonlari i¢in kullanilan bilesenler ve miktarlar1 Cizelge 2.5’te verilmistir.

Cizelge 2.5. PCR reaksiyonlarinda kullanilan bilesenler ve miktarlari

Bilesenler Tek Reaksiyon icin (ul)
Su 17.25

Reaksiyon Buffer (10x with 18mM MgCly) 2.5

DNTP Mix (10mM) 0.5

DMSO 0.5

Forward Primer (10uM) 0.5

Reverse Primer (10pM) 0.5

Taq Polimeraz Enzim (5U/nl) 0.25

DNA ornegi (50ng/100ul) 3

Toplam hacim 25

Denemede 16 adet SSRs primeri kullanilmigtir. Sozkonusu primerler Onceki
calismalarda kullanilmis olanlardan ve polimorfizm gdsteren primerlerdir (Cizelge 2.6). Bu
primerlere ait baz dizileri www.maizegdb.org adresinden de kontrol edilmistir. Yine s6z konusu
primerlere ait PIC degerleri de farkli c¢alismalardan elde edilerek primer segiminde

kullanilmistir.
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Cizelge 2.6. Calismada yararlanilan SSRs lokuslarina iligkin primerlerin bazi 6zellikleri

No  Primer Forward Reverse Tekrar Bulundugu
Adi bolgesi kromozom

1 bnlg 1520 TCCTCTTGCTCTCC ACAGCTGCGTAGC (AG)22 3
ATGTCC TTCTTCC

2 umcl023 CAGTTTGGAACAG CTTGTGCCACCAC (AM11 6
GGAAAAGTACG ATGCAGTATGA

3 umcl241 TGAAGCAAGTCAC TGAACACCCATAC (GTCT 7
TGGTAAGAGCA TTCCAACAAG TTG)4

4  umcl331 TTATGAACGTGGT ATATCTGTCCCTC (GGT)1 1
CGTGACTATGG TCCCACCATC 0

5 umcl363 TGTTTAAGTGTTG TCTCCCTCCCCTGT (ACG) 1
GCAGAAAGCAA ACATGAATTA 4

6 umcl506 AAAGAAACATGTT ATAAAGGTTGGCA (AACA 10
CAGTCGAGCG AAACGTAGCCT )4

7  umcl590 CAGAGTCTGATAG GTAAAGCTCACAG (AAGG 1
TCCGAACCCAG CTTCCGACAG AG)5

8 umcl594 CACTGCAGGCCAC GCCAGGGGAGAA (TA)10 3
ACATACATA ATAAAATAAAGC

9 umcl620 CCACCGAGTGACT CCTTTCAATGTTC (TTC)4 4
AGTTGTGAGAG ATGTTCTCTTC

10 umcl636 GTACTGGTACAGG CATATCAGTCGTT (ACTG 9
TCGCTCTT CGTCCAGCTAA C)4

11 umcl736 CCATCCACCACTA TTAATACGATCGA (GCAT 2
GAAAGAGAGGA GAGGTGCTTTTC )6

12 umcl433 TTGTCAGACAGAA TTTTTGGCTTCTTT (AG)6 5
CCCACACATTT TGTTGTGGAT

13 umcl621  CTCTTCGATCTTTA ACACGAGGCACTG (CGC)4 6
AGAGAGAGAGAG GTACTAACG

14 phi9%6100 AGGAGGACCCCA  TTGCACGAGCCAT ACCT 2
ACTCCTG CGTAT

15 phi420701 GATGTTTCAAAAC ATGGCACGAATAG CCG 2
CACCCAGA CAACAGG

16 umcl225 CTAGCTCCGTGTG TTCCTTCTTTCTTT (AG)6 5
AGTGAGTGAGT CCTGTGCAAC

2.2.2.3. Kapillar Elektroforez, Allel Goriintiilerinin Elde Edilmesi

PCR isleminden sonra 6rneklerin diliisyonu i¢in 2 pl PCR {iriinii 20 pl diliisyon tamponu

ile karigtirildi. Seyreltilmis PCR iiriinleri, kapiler jel elektroforezi analiz cihazinin (Qsep-

100™, Bioptic, Tayvan) okuma plakasina yerlestirildi. Cihaz {izerinde okuma islemini

baslatmak i¢in 200 6rnek kapasiteli yiiksek ¢oziliniirliiklii kartus yerlestirildi ve uygun markorler

(kantitatif markorler ve bu galisma igin belirlenen DNA amplikonlari ile olusturulan markor)

ve diger tampon soliisyonlari (distile su, ayirma tamponu) yerlestirildi. Okuma islemleri, 5

kv'de 300 s ayirma islemini takiben, yliksek ¢Oziiniirliiklii kartus ile 8 kv'de 10 s numune
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enjeksiyon protokolii sonrasinda tamamlandi. Allel biiyiikliiklerinin belirlenmesi de yine ayni

cihaza ait Q-Viewer (Version 2.0) programi ile gergeklestirilmistir.
2.2.2.4. Molekiiler Genetik Analizler

Arastirmadaki toplam 59 kendilenmis seker misir hatlarina ait genetik analizleri Selli,
Bakir, Inan, Aygiin, Boz, Yasasin, Ozer, Akman, Soylemezoglu, kazan ve Ergiil, (2007)
tarafindan belirtildigi sekilde gerceklestirilmistir. Buna gore; genetik parametreler [her lokusa
ait allel sayisi, allel frekansi, beklenen ve gozlenen heterozigotluk orani, allel frekansi ve tespit
olasiligi PowerMarker (version 3.25) programi kullanilarak tespit edilmistir. Genotiplere ait
dendogram JMP (version 16) istatistik programiyla olusturulmus ve goriintiilenmistir.

Dendogram i¢in Ward yontemi kullanilmustir.
2.3. Biyometrik Genetik Degerlendirmeler

Hem molekiiler ve hem de morfolojik degerlendirmeler sonucunda secilen 8 adet
kendilenmis seker misir hattinin, 2019 yilinda yarim diallel melezleri yapilmis ve melezleri ile
ebeveynleri biyometrik genetik degerlendirmeleri yapilmak tizere 2020 yilinda tarla

denemelerine alinarak gézlemler ve dlgilimlere diallel melez analizleri uygulanmistir.
2.3.1. Diallel melez icin secilen materyal

Benzerlik matrislerine gore bir hattin diger tiim hatlara olan uzakliklar1 matematiksel
olarak hesaplanmis ve ortalamalar1 alinarak en uzak hatlar belirlenmeye c¢alisilmistir. Bununla
birlikte morfolojik degerlendirmelerde dikkate alinmistir. Cizelge 2.7°de her bir hattin diger
hatlara olan ortalama uzakliklari verilmistir. Hatlarin genetik uzakliklart 0.46 ile 0.76 arasinda

degismistir.

Cizelge 2.7. Bir hattin diger hatlara olan genetik uzakliklar

Genetik  Hat adx Genetik  Hat adx Genetik  Hat ada Genetik  Hat adx
uzakhk uzakhk uzakhk uzakhk

0.64 ANT 1(211S006)  0.64 ADKS-104/1 0.68 ADKS 122/8 0.75 ADKS 330
0.76 ANT 2(2115007)  0.58 ADKS 105/1  0.66 ADKS 124/2  0.75 ADKS 331
0.60 ANT 3(2105028)  0.67 ADKS 105/3  0.60 ADKS 125/2 0.68 ADKS 332
0.65 ANT 4(2105032) 0.73 ADKS 106 0.66 ADKS 126/2 0.60 ADKS 335
0.63 KON 1(BDS 01) 0.70 ADKS 108/1  0.60 ADKS 127/1  0.66 ADKS 336
0.68 KON 2(BDS 02) 0.65 ADKS 113/1  0.67 ADKS 129 0.71 ADKS 337
0.64 KON 3(BDS 03) 0.71 ADKS 114/1 0.61 ADKS 320 0.67 ADKS 338
0.64 KON 4(BDS 04) 0.66 ADKS 116/3  0.62 ADKS 321 0.66 ADKS 339
0.67 KON 5(BDS 06) 0.68 ADKS 115/2 0.70 ADKS 322 0.67 ADKS 340
0.69 KON 6(BDS 07) 0.62 ADKS 117/2  0.67 ADKS 323 0.76 ADKS 341
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Cizelge 2.7. Bir hattin diger hatlara olan genetik uzakliklar1 (devami)

0.67 ADKS 001 0.62 ADKS 117/4  0.72 ADKS325  0.66 ADKS 342
0.67 ADKS 101/29 0.75 ADKS 118 0.69 ADKS326  0.71 ADKS 344
0.71 ADKS 102/8 0.63 ADKS 119  0.71 ADKS327  0.69 ADKS 345
0.65 ADKS-103/1 0.72 ADKS 12022 0.72 ADKS328  0.46 ADKS 346
0.64 ADKS-103/6 0.71 ADKS 122/1  0.72 ADKS 329

Arastirmanin diallel melezleme kisminda materyal olarak molekiiler analizler sonucu

genetik uzakliklarina ve bazi fenotipik degerlendirmelere gore secilen Sakarya MAEM

tarafindan gelistirilmis 7 adet ve Konya BDUAEM tarafindan gelistirilmis 1 adet kendilenmis

seker misir hatt1 kullanilmistir. Hatlara ait bazi 6zellikler Cizelge 2.8’de verilmistir.

Cizelge 2.8. Diallel melezlemede yararlanilan kendilenmis seker misir hatlarina iligkin bazi

ozellikler
Hat ad1 Tane Ciceklenme siiresi Bin tane agirhg: Bitki boyu
tipi (giin) (9) (cm)
ADKS 327 sh 61-63 158-162 212-216
ADKS 332 sh 63-65 94-98 148-152
ADKS 115/2 su 52-54 197-201 145-149
ADKS 117/4 su 56-58 194-198 189-193
KON 6 (BDS su 56-58 209-213 163-167
ADKS 116/3 su 56-58 166-170 135-139
ADKS 103/1 su 54-56 227-231 106-110
ADKS 108/1 su 52-54 132-136 109-113

Cizelge 2.8 gozden gecirildiginde belirlenen hatlarin bazi &zellikleri; ciceklenme

stirelerinin 52 ile 65 giin, bin tane agirliklart 94 ile 231 g, bitki boylarinin 106 ile 216 cm

arasinda degismekte oldugu goriilmektedir.

Bu hatlar ile agagidaki formiil kullanilarak yarim diallel (resiproksuz) melezleme ile 28

F1 kombinasyonu elde edilmistir.

n=8

n (n-1)/2= 8 (8-1)/2= 28

Elde edilen melez kombinasyonlar1 Cizelge 2.9°da verilmistir.
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Cizelge 2.9. Olusturulan 8x8 yarim diallel melez kombinasyonlari

ADKS ADKS ADKS KON6 ADKS ADKS  ADKS
332 115/2  117/4 (BDS07)  116/3 103/1 108/1
ADKS 327 X X X
ADKS 332 X X
ADKS 115/2 X
ADKS 117/4
KON 6 (BDS 07)
ADKS 116/3
ADKS 103/1

XX X| X

X XXX X

X XXX | X[ X

XXPXX| XX | X

2.3.2. Melezleme, Ekim, Bakim, Hasat islemleri

Ebeveyn materyal 2019 yi1linda Sakarya kosullarinda yetistirilmis ve resiproksuz olarak
melezlenmistir. Melezlemeler, Russel ve Eberhart (1975) tarafindan oOnerilen teknik

kullanilarak ger¢eklestirilmistir.

Tohumlarin ekim iglemi 3-4 sira ana ve 2-3 sira baba seklinde, parsel boyu 3.5 m sira
arast 0.7 m, sira iizeri 0.17 m ebetlarinda parseller olusturularak yapilmistir. Melezleme
isleminin daha kolayca olmasi igin parseller arasinda 1 sira bosluk birakilmistir. Tohumlarin
yetersiz olabilecegi diisiiniilerek ekim islemi 2 set olarak gergeklestirilmistir. Her bir

kombinasyon i¢in en az 5-6 bitkide melezleme yapilmistir.

Ebeveynlerin ekilmeden Once, melezlemelerin yapilacagi alanda toprak hazirlig
yapilmistir. Toprak analiz sonuglart da dikkate alinarak ekimden once topraga; 9-10 kg/da saf
azot (N), 8-9 kg/da saf fosfor (P20s), 8-9 kg saf potasyum (K20) uygulanmistir. Bitkilerin 35—
45 cm doneminde gapalama ile beraber iist giibre uygulamasi olarak 12 kg/da saf azot (N)

verilmistir. Gelisme donemlerinde gerektiginde damla sulama yontemiyle su verilmistir.

Melezleme isleminde, ana olarak belirlenen kendilenmis seker misir hatlar1 kogan
puskiilii ¢cikmadan (kocan niivesi) 6zel olarak hazirlanan beyaz kagitlar ile kapatilarak izole
edilmistir. Baba olan kendilenmis seker misir hatlarinda ise tepe piiskiilleri, anterlerin %50’si
acildig1 donemde 6zel kese kagitlari ile izole etmek {izere kapatilmigtir. Baba olan kendilenmis
seker misir hatlarinin polenleri, izole edilen kendilenmis seker misir ana hatlarinin kogan
puskiilleri 4-6 cm’ye ulastiginda dolleme amaciyla verilmistir. Boylece melezleme islemi

gerceklestirilmistir.
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Melezlenen kocanlar, tepe piiskiilii kapatma kese kagidi ile hasada kadar kalacak sekilde
kapali olarak birakilmistir. Hasat doneminde her kombinasyona ait koganlar el ile hasat edilerek

F1 tohumlugu elde edilmistir.

Melezleme sonucunda elde edilen F1 tohumlar1 ve ebeveynleri 13.05.2020 tarihinde
Sakarya MAEM deneme arazisinde ekilmistir. Denemede, 8 ebeveyn ve 28 melez
kombinasyonun tohumlar: Latis deneme desenine gore 2 tekrarlamali olarak el ile ekilmistir.
Her parsel 4 sira olup, parsel boyu 5 m, sira arast 70 cm ve sira lizeri 20 cm olarak
diizenlenmistir. Her sirada 26 bitki dolayisiyla her parselde 104 bitki olmasina 6zen
gosterilmistir. Kenar tesirini ortadan kaldirmak i¢in parseller arasinda bosluk birakilmamistir.
Bakim ve giibreleme islemleri yapilmigtir. Taze kogan hasat islemleri ilk 2 siradan elle
29.07.2020-03.08.2020 tarihleri arasinda kuru hasat taneleri ise kalan diger iki siradan 21-
22.09.2020 tarihlerinde el ile gergeklestirilmistir.

2.3.3. Gozlemlerin-Verilerin Elde Edilmesi

Asagida agiklanan gozlemler tane kabuk kalinligi disinda Anonim (2010)’a gore
gerceklestirilmistir.

Tepe piiskiilii ¢igeklenme siiresi (giin) : Parseldeki bitkilerin %50’sinin, ekim tarihinden
itibaren tepe piiskiilleri, salkimmin 1/3 kisminda polen dékme tarihine kadar gecen siire tepe

puskiilii ¢iceklenme giin sayisi olarak kaydedilir.

Bitki boyu (cm) : Dollenme sonrasi toprak seviyesinden tepe piskiiliiniin en ugtaki

noktasina kadar dlgiilen yiiksekliktir.

Ik kogan yiiksekligi (cm) : Toprak seviyesinden bitki iizerindeki en iist koganin

bagl oldugu boguma kadar olan dikey mesafenin 6lgtimidiir.

Kogan uzunlugu (cm) : Her parselden rastgele 5 kogan segilir ve bunlarin uzunluklar

koganin alt kismindan u¢ kismina kadar 6lgiiliir, ortalamasi alinarak kaydedilir.

Kocan cap1 (cm) : Her parselden rastgele 5 kocan segilir ve bunlarin orta kismindan

caplar Sl¢iiliir ve ortalamasi alinir.

Kocanda sira sayis1 (adet) : Her parselden rastgele 5 kocan segilir ve bu kocanlarin

cevrelerindeki siralar sayilarak kaydedilir.
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Sirada tane sayisi (adet) : Her parselden rastgele 5 kogan secilir ve bunlarin

cevrelerindeki 5 siradaki taneler sayilarak kaydedilir.

Bin tane agirligi (g) : Her parselden rastgele 5 kogan secilir bunlar tanelenir ve 4 adet

100 tane sayilarak bin tane degerine ¢evrilip kaydedilir.

Tane kabuk kalinliginin belirlenmesi (um) : Denemedeki her bir materyalin
(kendilenmis hat ve melez kogani) orta kismindan misir tanelemeleri yapilmis ve bu tanelenen
tohumlarin 5 tanesi 6l¢iim yapilmak iizere rastgele secilmistir. Daha sonra secilen misir tohum
tanelerinin kabuklar1 kolayca tane {izerinden alinmasi i¢in, oda sicakliginda (25°C) yaklasik 20
saat boyunca deiyonize (iyonsuzlastirma) suya birakilmistir. Her tohumun tag¢ ve ug baslik
kisimlari, temizlenmis bir bistiiri ile g¢ikarilmistir. Perikarplar (tohum kabuklari), her bir
numunenin kenart boyunca yarildi ve cimbizla soyuldu. Sonugta, bir germinal (tohumla ilgili)
ve bir abgerminal yiizii olan 6l¢lim yapilacak numune 6rnegi elde edilmistir. Tohum kabuklari
(perikarplar), uygun bir sekilde 25°C sicakliginda kurutulmustur. Kurutma isleminde numune

tizerinde kalinti olmamasina 6zen gosterilmeye calisiimistir.

Kabuk kalinhigi olgtimii Sekil 2.1°de goriilen (Mitutoyo 293-821-30 0-25) dijital
ekipmani ile gergeklestirilmistir. Her bir dl¢lim yapilirken mikrometre ekipmaninin 6l¢iim
yapilacak yeri (Sekil 2.1°de C ile belirtilen kisim) dikkatle temizlenmistir. Ol¢iim sonuglari
dijital kistmdan okunarak mikrometre (um) olarak kaydedilmistir. Elde edilen 5 sonucun

ortalamasi alinmistir. Uygun olmayan degerler i¢in dl¢iimler tekrarlanmistir (1to, 1980).

Sekil 2.1. Tohum kabuk kalinlig1 6l¢iimiinde kullanilan dijital ekipman

Taze kogan verimi (kg/da) : Her parselde 1. ve 2. siralardan siit olum déneminde (su

orant %70-75) hasat edilen pazarlanabilir nitelikte, kavuzlari ¢ikarilmig (en az 250 g
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agirh@inda) kocanlarin tartilmasi ile belirlenir (kg/parsel) ve birim alan taze kogan verim
degerine gevrilir (kg/da).
Orta iki sirada bitki sayis1 olmasi gerekenden %15 daha diisiik oldugunda ise, asagidaki

eksik parsel formiilii dikkate alinarak degerlendirme yapilir.
Taze kogan verimi (kg/da)= (pa)*(1000/7)

pa : kg olarak parsel agirligi

1000/7 : elde edilen sonucun dekara kg olarak ¢evrilme katsayisi

Kuru tane verimi (kg/da) : Her parselde 3. ve 4. siralarda fizyolojik hasat olgunluguna
gelen koganlar hasat edilir. Daha sonra verimleri asagidaki formiile gére %15 tane nemi esas
alinarak birim alan verimine ¢evrilir (kg/da).

Tane Verimi (%15 nem)= (pa)*((100-6.nem)85)*(t/k)*(1000/7)
pa : kg olarak parsel agirligi

0.nem : % olarak hasat sonrasi 6l¢iilen nem

t/k : tane kogan orani1 (%)

1000/7 : Elde edilen sonucun dekara kg olarak ¢evrilme katsayisi
2.3.4. Istatistiksel Degerlendirmeler

Deneme alanindan elde edilen Ol¢iim ve goézlemlere ilk olarak 6n varyans analizi
ugulanmustir. On varyans analizinde deneme materyallerinin aralarinda fark istatistiki anlamda
onemli ¢ikmasi halinde “biyometrik-genetik” degerlendirme islemleri siirdiiriilmiistiir
(Hayman, 1954a; Aksel ve Johnson, 1963).

2.3.4.1. On Varyans Analizi

Elde edilen olgiim ve gozlemlerin diallel analizine gegmeden deneme materyalleri
arasinda varyansin olup olmadigini belirlemek iizere 6n varyans analiziyle Onemlilikler
gerceklestirilmistir. “Kismen Dengeli Basit Latis” deneme desenine gore 6n varyans analizinde
deneme materyalleri arasinda fark 6nemli olmasinin ardindan her blok igin tek tek diallel
cizelge olusturulup analiz (¢6ziimleme) gergeklestirilmistir (Hayman, 1954a, Aksel ve Johnson,
1963). Jinks-Hayman (1953), Jinks (1954) ve Hayman (1954b, 1958) 6ne stirdiikleri metod ile,
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Ozcan (1999) tarafindan gelistirilen TARPOPGEN istatistik paket programindan

yararlanilmistir.
Xij = U + Vi + bj + ejj
tistteki modelde;
Xij = J inci blokta i inci bloktaki fenotipik o6lgiitii
u = popiilasyon ortalama etkisi
vi = I inci deneme materyalinin etkisi
bj = j inci blok etkisi

eij = Hata varyansi (degiskesi), ¢evre varyansi (degiskesi) olarak varsayilir (Aksel ve Johnson
1963).

Kismen Dengeli Basit Latis deneme sablonunun varyans analizini ortaya koyan bigim

Cizelge 2.10°daki varyasyon kaynaklarindan meydana gelmektedir (Srisuradetchai, 2012).
oe? = hata varyansi,

ob? = bloklar aras1 varyans dgesi,

o2 = deneme materyalleri arasi varyans dgesi.

On varyans analizinin ardindan deneme materyalleri arasinda varyans 6gesi istatistiki
anlamda o6nemli c¢ikan karakterlerde “biyometrik-genetik” degerlendirmeler yapilmistir
(Griffing, 1956).

Cizelge 2.10. Kismen dengeli basit latis deneme deseninde On varyans analizinde; degisim
kaynaklari, serbestlik dereceleri ve kareler ortalamalari ile kareler ortalamalarinin beklenen
degerleri

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler ortalamalarimin
dereceleri ortalamalari beklenen degerleri

Tekrarlamalar b-1 M Ge’+Voh’

Genotip (Ebeyn+Melez) v-1 My Ge’+bop?

Hata (b-1) (v-1) M. Ge’

Genel (bv-1)

o = genotip sayisi, b = blok sayisi
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2.3.4.3. Diallel Varyans Analizi

Yarim diallel tablolarin varyans analizleri (Jones 1965) tarafindan Onerilen yonteme
gore Microsoft Office Excel programi kullanilarak yapilmistir.

Her blok i¢in parsel ortalama degerlerinden ayr1 ayr1 olusturulan yarim diallel tablolarin
ortalamalar1 alinmis ve bu ortalama degerler iizerinden analize esas olacak yarim diallel tablo
olusturulmustur.

Yarim diallel tablonun varyans analizinde, kareler toplamlarma ve serbestlik
derecelerine iliskin esitlikler ile elde edilen verilerin agiklamalar1 asagida verilmistir.

a : eklemeli gen etkisi varyansini tahminleyen olup, genel kombinasyon yetenegini de
aciklar,

b : dominant gen etkisi varyansinin tahminleyicisi olup; “b1”, “b2”, ve “bs” olmak tizere
tic alt bilesene ayrilir,

b1 : hibritlerin kendi anaglarmin ortalama degerlerinden olan ortalama sapmalarin
onemli olup olmadigini belirler ve genlerin teksel dominant etkileri bir yonlii oldugu zaman
6nemli olur,

b2 : gen dagilisindaki bakisimsizligi (asimetri) gosterir,

bz : b1 ve by tarafindan yorumlanamayan dominanti agiklar, ayn1 zamanda 6zel uyusma

yeteneginin tahminleyicisidir.

Denemede, diallel melez analizi ile genetik varyans komponentlerin tahminlenmesi,
Jinks-Hayman (1953), Jinks (1954) ve Hayman (1954b, 1958) énerdikleri yonteme gore, Ozcan
(1999) tarafindan gelistirilen TARPOPGEN istatistik paket programi kullanilarak
gerceklestirilmistir. Diallel melez analizi ile tahminlenen parametrelere giivenilirlik, Hayman
(1954b) tarafindan ileri siiriilen varsayimlarin dogruluguna gore yapilabilmektedir. Buradaki

varsayimlar;

e Ebeveynlerin homozigot olduklart,

e Diploid bir a¢ilimin oldugu,

e Resiprok melezlerin birbirinden farksiz oldugu,

e Genlerin ebeveynler arasinda birbirinden bagimsiz olarak dagildigi,
e Coklu allelligin bulunmadigi,

e Epistasinin olmadigi,

e Genotip x ¢evre interaksiyonunun olmadigidir.
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Bu varsayimlardan birinin gegersizligi, degerlendirme sonuglarina giivenilirligi azaltir.
Aciklanacak biyometriksel genetik yontemlerle yapilacak degerlendirmelerden elde edilen

sonuglarin giivenilirligi bu varsayimlarin gegerliligine baglidir.

Coklu allelizmin yoklugu, genlerin ebeveynler arasinda birbirlerinden bagimsiz olarak
dagildiklar1 ve epistatik etkinin yoklugu varsayimlariin gegerli olup olmadiklari, her blok i¢in
ayr1 ayr1 elde edilen her bir dizi i¢in bulunmus Wr degerinin, o diziye iliskin Vr degeri lizerine
olan regresyon katsayisinin bir degerine esit olmasi (b=1) hipotezine gore kontrolleri

yapilmustir.

Her blok ve bloklar ortalamasi i¢in ayr1 ayr1 hesaplanan regresyon katsayisinin 1’den
onemli sapma gostermesi durumunda; varsayimlarin gecerliligi saglanincaya kadar en biiylik
(Wr-Vr) degerlerine sahip diziler once birer birer, gerektiginde sonra ikiser ikiser

degerlendirme dis1 birakilmiglardir (Hayman, 1954b).

Yukarida belirtilen varsayimlarin  gecerlilikleri saptandiktan sonra, genetik
parametrelerin tahmin edilmesi i¢in diallel melez analizleri, incelenen tiim karakterlerde, diallel

tablolarin her birinde ayr1 ayr1 degerlendirilmistir.

Vr = Dizi varyansi

Wr = Dizi kovaryansi

VOLO = Ebeveynlerin varyansi

VILI = Dizi varyanslarinin ortalamasi

WOLOI = Ebeveynlerle dizilerdeki ddlleri arasinda ortalama kovaryans
VOLI = Dizi ortalamalarinin varyansi

MLI-MLO = Ebeveynlerin ortalamalari ile bunlarin n? miktarindaki déllerinin ortalamalar

arasindaki fark
E = Cevre kosullarinin varyansi

(Hata KT+Tekerriir KT)/(Hata SD+Tekerriir SD)/tekerriir sayist
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Her blok i¢in ayr1 ayr1 bulunmus yukaridaki istatistiklerin ortalamalar1 kullanilarak

asagidaki genetik unsurlar tahmin edilmistir.

D= Eklemeli gen etkileri varyansi; VOLO-E

H:= Genlerin dominant etkilerinin varyansi ; VOLO—-4WOLOI+4VILI-(3n-2)E/n
H2= Gen dagilisina gore diizeltilmis dominantlik varyansz;

H1(1-(u-v)) = 4VILI-VOLI-4(n-n-1)En?

u= Ebeveynde olumlu genlerin pay1

v= Ebeveynde olumsuz genlerin payi

n=Ebeveyn sayisi

F= Dominant ve resesif allellerin dagilis yonii; 2VOLO-4WOLOI-2(n-2)En
h?= Dominantlik etkisi

4(MLI-MLO)—4(n-1)En

Genetik varyanslarin 6nem kontrolleri t testi ile incelenmis, standart hatalar1 ise hata
varyansi ve kovaryans katsayis1 araciligi ile saptanmistir (Hayman, 1954a; Aksel and Johnson,

1963; Yildirim, 1974; Esmeray, 2016).

Standart Hata = (Hata varyans1 x Kovaryans katsay1s1)*°

Formiilde kullanilan hata varyansi, diallel tablodan elde edilen varyanslarin beklenen
degeri ile deneysel olarak bulunan degerler arasindaki farkin karesinin serbestlik derecesine
boliinmesi ile elde edilmistir (Hayman, 1954b; Aksel and Johnson, 1963; Korkut, 1981).

Varsayimlarin beklenen degerleri asagidaki formiillere gore hesap edilmistir.
Wr = (WOLOI-VILI+Wr)
Vr = (VILI-WOLOI+Wr+Vr)/2

Standart hatanin hesaplanmasinda kullanilan kovaryans katsayilar1 ise her genetik

komponent i¢in asagida verilen kovaryans matrisinden hesaplanmistir (Hayman 1954b).
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Co  =n°+n%n’

Ce = (4n°+20n*-16n+16n?)/n°
C1 = (n®+41n*-12n%+4n?)/n°
Chz  =36n%nd

Crz = (16n*+16n2-32n+16)/n°
Ce =n%n®

Co-H1 = 9(9n*-2n+1)/nd

Uzerinde ¢alisilan materyallere iliskin genetik diizenle ilgili daha ¢ok veriler almak igin
bazi genetik degiskenlerin oransal ilgiler de gézden gecirilmistir (Hayman, 1954a; Hayman,
1954b; Mather ve Jinks, 1971; Singh ve Chaudhary, 1985).

(H1/D)Y2 = Ortalama dominantlik seviyesi. Buradaki deger 1’e esit olmasi
durumunda tam dominantlik (baskinlik), 1°den kiigiik olmasi durumunda eksik dominantlik

(baskinlik), 1°den yiiksek olmas1 durumunda tistiin dominantlik etkisinin oldugu varsayilir.

H2/4H = Dominant ve resesif allellerin orani. U X v = 0.25 olmas1 durumunda
dominant ve resesif allellerin esit siklikta bulundugu kabul goriir, ardindan bu sonuca yakin

oranlarin varligi, se¢cim isleminde basaridan s6z edilebilecegini ortaya koymaktadir.

KD/KR = [(4DH1)°5+F]/[(4DH1)*°-F] = Ebeveynlerdeki dominant (baskin) gen
adedinin resesif gen miktarina oranlanmasidir. Sonug 1’¢ esit olmasi durumunda ebeveynlerin
“dominant-resesif” gen adetlerinin esit, kiigiikse resesif allellerin gen sikliklari iistiin, biiyiikse

dominant allellerin gen sikliklari iistiin varsayilir.
K = h?/H; = Etki eden allel ¢ifti adedi.

D—-H: = Dominant ve resesif gen etkilesimlerinin birbirleri agisindan
tistlinliiklerini ortaya koyar. Sonucun sifir olmasi durumunda eklemeli ve dominant gen
etkilesimlerinin esitligini, negatif olmasi durumunda dominant gen etkisinin eklemeli etkiye
nazaran daha Onemli, pozitif olmasi durumunda dominant gen etkisinin eklemeli etki

bakimindan daha 6nemsiz rol gerceklestirdigine isaret etmektedir.
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H = Kalitim derecesi Crumpacker ve Allard (1962) araciligiyla aktarilmas;
H=0.25D/0.25(D+H1—F)+E formiiliiyle “dar anlaml1” ifadesiyle tahminlemede bulunulmustur.

rfyr,(Wr-Vr)] = Ebeveynlerin yapilan gozlem ger¢ek sonuglariyla ile Wr-Vr
sonuglarinin biiyiikliikleriyle belirlenmis olan korelasyon katsayist (r), dominantligin seyri
konusunda bilgiler sunmaktadir. Korelasyon katsayisinin pozitif saptanmasi, yiiksek degerli
ebeveynlerde resesif genlerin, negatif saptanmasi durumunda 6zelligin yiiksekligi durumunda

ebeveynlerde dominant genlerin var olduguna isaret etmektedir.
2.3.4.4. Wr—Vr Grafigi ve Yorumlanmasi

Dizi varyans ve kovaryanslarin birbirleriyle olan baglantilardan faydalanilarak ¢izilecek
grafikten hareketle ebeveyn hakkinda genetik 6ngoriilerde bulunmak miimkiindiir (Hayman,
1954b; Aksel ve Johnson, 1963; Mather ve Jinks, 1971) (Sekil 2.2 ve Sekil 2.3). Diallel
cizelgelerde dizilerdeki kombinasyon sonucuyla kombinasyonlarda tekrar edilemeyen ebeveyn
sonuglartyla ilgili kovaryans (Wr) dizilerin varyanslarindan (Vr) saptanan regresyondan
faydalanilarak genetik degerlendirmelere ulasilabilir. Wr-Vr grafik olarak ortaya konarken Wr
sonucu bagimli degisken gibi varsayilarak Y ekseni tizerinde; Vr sonucuysa bagimli degisken
oldugu varsayilarak X ekseni {istiinde yeri isaretlenir. Grafigin olusturulmasinda Wr
sonuglarinin Vr degerleri Ustiinde regresyon katsayisi, grafikteki egimi saptamak amaciyla
yararlanilir. Regresyon ¢izgisi ve Wr-Vr noktalarindan yararlanarak ulasilabilecek hiikiimler su
sekildedir:

Regresyon hatt1 gozden geririldiginde; resgresyon hattinin Y eksenini kesme durumuna
bakilarak tiizerinde ¢alisilan materyallerin dominantlik durumuyla ilgili su yorumlara
ulagilabilir. Regresyon c¢izgisi Y eksenini merkezde keserse dominantlik Seviyesinin tam
dominantligi diger ifadeyle “h=1” kararina ulagilabilir. Regresyon cizgisi Y eksenini
merkezden (orijinden) iist tarafta keserse, buradaki kesim noktas1 “a= !/4(D-H1)” olarak
adlandirilmakta, bu durumda kismi dominantliktan bahsedilmektedir. Regresyon ¢izgisi Y
eksenini negatif alanda keserse, “h>1" {istiin dominantliktan s6z edilmektedir. Ebeveynlere
iliskin noktalar parabol istiinde toplanirsa dominantligin bulunmadigi, eklemeli gen etkisinin

varlig1 kabul edilir.

Wr—Vr noktalar1 gézden gecirildiginde; grafik iizerinde ebeveynlerin sonuglarina iliskin

noktalarin (Wr—Vr) konumlar1 da tizerinde ¢alisilan materyallere iliskin yorum ortaya koymada
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yararlanilir. Ebeveynlere iliskin Wr-Vr noktalarinin sinir koyan parabol egrisinin regresyon
cizgisinin kesim olan noktalari bakimindan paraboliin ilk ¢ikis noktasindan uzakliklari
ebeveynlerinin dominant ve resesif genlere sahip olup olmadiklar1 konusunda bir karara
varmada destek verir. Paraboliin ilk ¢ikis noktasina yakin durumda olan ebeveynlerin dominant
genlere sahip olduklar1 ve paraboliin ilk ¢ikis noktasindan uzaginda bulunan ebeveynlerin
resesif genlere sahip olduklar1 diisiincesi onaylanir. Ebeveynlere iliskin Wr-Vr noktalarinin,
regresyon ¢izgisinin yukarisinda olduklarmin beklenmesi durumunda, s6zkonusu noktalarin

regresyon ¢izgisinin uzaginda bulunmalar: epistatik etkinin bulundugu kaatini olusturur.

Wr-Vr grafiginin olusturulmasi, Jinks ve Hayman (1953)’iin ileri siirdiigi, Ozcan

(1999) tarafindan gergeklestirilen TARPOPGEN paket programindan yararlanilmistir.

Wr

Interaksiyon yok

Duplikatif

1/2 11/2

Komplemanter

1 11/2

1/2

Sekil 2.2. Bir diallel melez Wr, Vr cizgesinde iki gen ¢ifti arasindaki komplemanter ve
duplikatif tip interaksiyonlarin etkileri (Mather ve Jinks, 1971)
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50:50

Sekil 2.3. Bir diallel melezde cevre varyansi dikkate alinmadiginda cesitli dominantlik
dereceleri i¢in Wr’nin Vr iizerine olan kuramsal regresyon hatlari (Hayman, 1954b)

2.3.4.5. Kombinasyon Kabiliyetlerinin Analizi

Griffing (1956) araciligiyla ilerletilmis ebeveynleri de kapsayan Metot 11 ve bilerek
uygun goriilen ebeveylerden Model | gergevesinde gergeklestirilen ¢oziimlemede (analizde),

incelenen karakterlerin genel ve 6zel kombinasyon kabiliyeteleri arastirilmstir.

Herhangi bir genetik materyalin melezleme dizisindeki isi yapabilme (performans)
Ustlinliigli, “genel kombinasyon Kkabiliyeti” ve saptanan iki genetik materyal arasinda
caprazlamanin daha elverisli olmas1 “6zel kombinasyon kabiliyeti” seklinde ifade edilir, genel
kombinasyon kabiliyeti ¢ok iyi durumdaki karakterler eklemeli genetik yapilarin; &zel
kombinasyon kabiliyetiyse eklemeli olmayan genetik yetkinin veya dominant ve epistatik gen

yapilarinin etkisini ortaya koymaktadir (Falconer 1980).
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Kombinasyon kabiliyetlerinin analizi, Griffing (1956) Metot 11 Model I’e uyumlu olarak
diizene konulmus Microsoft Office Excel programiyla gerceklestirilmistir. Analizin
baslangicinda ebeveynler ve melezler arasinda genotipik degisimin olup olmadigin1 gézden

gecirilmesi gerekli olmaktadir (Yildirim, Oztiirk, ikiz ve Piiskiilcii, 1979).

Belirlenen 8 adet ebeveyn ve bunlarin melezlerini igeren “n(n—1)/2” sayida
kombinasyonun yer aldig1 bu ¢alismada, diallel analizler Griffing (1956) tarafindan belirtildigi

sekilde asagidaki matematiksel modelle yapilmistir.

Xij= U+gi+gj+sijt1/be kD leijki

Burada;
Xij =1’inci ve j’inci ebeveynler arasindaki F1’inin degerlerini,
u = Popiilasyon ortalamasini,
gi Ve gj = 1i’inci ve j’inci ebeveynlerin genel kombinasyon etkileri,
Sij = 1’inci ve j’inci melezlerin 6zel kombinasyon yetenekleri etkilerini,

1/bey k) leiji = ortalama hata etkisini tanimlamaktadir.
Bu yonteme ait varyans analizi, bunlarin kareler ortalamasi Cizelge 2.10°da verilmistir.

Cizelge 2.11’de verilen kareler toplamlarinin bulunmasinda asagidaki formiiller
kullanilmistir. Kareler ortalamalari kareler toplaminin ilgili serbestlik derecesine boliinmesiyle

elde edilmistir.

Genel kombinasyon yetenegi kareler toplami;
Sg = Ypi Y(xi.+X.i)>—2/p?x..2

Ozel kombinasyon yetenegi kareler toplamu;
Ss = 153 S Xij(Xij+Xij)-Vapi X (X.i+Xi.) 2+ 1/p?X..2

Genel ve 6zel kombinasyon yetenekleri etkilerinin saptanmasinda asagidaki formiiller

kullanilmistir.
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Oi = VpY (Xit+Xi)-1/pX..
Sij = 1/2(Xij+Xij)'1/2p(Xi+Xi+Xj+Xj)+1/p2X..

Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi etkilerinin varyanslarinin hesaplanmasinda ise

asagidaki formiiller kullanilmistir.
Var (gi) = (p-1/2p*)Me
Var (sij) = Yip?(p?—2p+2)Me

Cizelge 2.11. Genel ve 6zel kombinasyon Kkabiliyetlerinin belirlenmesinde beklenen kareler
ortalamasinin varyans analizi (Griffing 1956)

Varyasyon kaynagi Serbestlik Kareler  Kareler Beklenen kareler

derecesi toplami ortalamasi ortalamasi
Genel kombinasyon yetenegi p-1 Sg Mg S2+2p(1/p-1)Y gi
Ozel kombinasyon yetenegi p(p-1)/2  Ss Ms S2+2/p(p-1)YiY sif?
Hata m Se Me s?

Hesaplanan varyanslarin karekoklerinin alinmasiyla standart hatalari bulunmus ve
bulunan standart hatanin da “t cetvel” degerleriyle ¢arpilmasi sonucu hesaplanan kritik
farkliliklara gére onemlilik kontrolleri yapilmistir. Tabloda karsilastirma yapilacak degerin
fark: kritik farktan biliylik ise onemlidir. Genel ve 6zel kombinasyon yetenegi degerleriyle
olusturulan diallel tabloda diagonellerdeki degerler genel kombinasyon yetenegi etkilerini,
diagonel iistiindeki degerler 6zel kombinasyon yetenegi etkilerini gdstermektedir (Ozcan, 1999;

Tulukgu, 2004).
2.3.4.6. Heterosis ve Heterobeltiosis

Yazili kaynaklar gbzden gecirildiginde heterosisin, cogunlukla farkli 6zellikte olmakla
birlikte ebeveynler arasinda yapilan kombinasyonlarin, morfolojik ve tarimsal karakterler
bakimindan ebeveyn ortalamalarindan farklilik gdstermesinin yiizde (%) anlatimi oldugu

anlagilmaktadir.
Ht(%) = (F.—EO/EO)x100
EO =(Ei1tEy)/2

Burada;
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Ht = Heterosis
EO = Ebeveyn ortalamast
Eive E2 = F1’1 olusturan ebeveynler.

Heterosis i¢in 6nemlilik kontrolii “t testi” ile asagidaki formiillerden yararlanilarak

yapilmistir (Cochran ve Cox 1957).
z = 2F1—(P1+P2)
th =12/Sz
ci? =22(1%+1%)
= 2 (standart)
Sz = [(ci®HKO)/r%®
HKO = On varyans analizindeki hata kareler ortalamasi

Calismada ele alinan her bir karakter icin, F1 generasyonunda elde edilen verilerin,
istiin ebeveyne gore oransal (%) artis1 olarak asagidaki formiil yardimiyla heterobeltiosis

degerleri hesaplanmistir (Fonseca ve Patterson 1968).
Hb (%) = ((F1-UE)/UE)x100
Burada;
Hb = Heterobeltiosis
UE = Ustiin ebeveynlerdir.

Heterobeltiosis degerlerinin dnemlilik kontroliinde 6n varyans analiz tablosundaki hata
kareler ortalamasindan yararlanarak iki ortalama arasindaki farkin standart hatasi ve en kiiciik

onemli fark (EKOF) degerleri hesaplanmustir.
Sx = (2HKO/r)%®

LSD =Sxit
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SX = ki ortalama arasindaki farkin standart hatasi
HKO = On varyans analizinden elde edilen hata kareler ortalamasi
r = Tekerriir sayisi

Heterobeltiosisin &nemlilik kontrolii, 0.01 ve 0.05 onem seviyesine gdre EKOF

degerleri (F1-UE) farkiyla karsilastirilarak yapilmistir (Fonseca ve Patterson, 1968).

Heterosis ve heterobeltiosis degerleri ve istatistiki olarak 6nemlilik diizeyleri Microsoft

Office Excel bilgisayar programinda olusturulan formiilasyonlarla hesaplanmaistir.
2.3.4.7. Korelasyon Analizi

Molekiiler markorler sonucunda secilen ebeveynler ile yapilan yarim diallel melezlerin

verim verim dgeleri arasindaki korelasyonlar hesaplanmistir.

Yine melezlerin tane verimleri ile arastirilan diger 6zellikleri arasinda da ortalamalar

tizerinden korelasyon hesaplamasi yapilmistir.
Bulunan korelasyonun derecesi bulundugu araliga gore;
0.90-1.00 cok kuvvetli
0.70-0.89 kuvvetli
0.50-0.69 orta
0.26-0.49 zayif
0.00-0.25 cok zayif olarak belirtilir.

Korelasyon hesaplamasinda, “Bivariate Correlations” analizi ve “Correlation
Coefficients” olarak da “Pearson” metodu kullanilarak IBM SPSS paket programi
kullanilmistir (Xu, Liu ve Liu, 2004).

2.4 Teknolojik Analizler

Teknolojik analizler; ham yag (%), nisasta (%), ham protein (%) ve toplam seker orani

(%) Olctimleri gerceklestirilmistir.
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2.4.1. Ham Yag (%)

Biitiin genotiplerden elde edilen numunelerde FOSS Soxtec 2055 yar1 otomatik yag
tayin cihazi kullanilmig, AOAC Official Method 920.39 ve ISO 6492 metodu ile ham yag (%)

miktar1 belirlenmistir.

Uygulanan protokol; 20-25 g materyal numunesi kurutulup, égiitiilldiikten sonra 2.5 g
numune 0.1 mg hassasiyetinde yag kartusuna tartilarak kartusun iizeri yagsiz pamukla kapatildi.
Kartuslar cihaza yerlestirildikten sonra yagin toplanacagi aliiminyum kaplar (103°C’de, 2 saat
siireyle etiivde sabit tartima getirelerek desikatdorde sogutulan) tartilip, cihaza yerlestirildi.
Cihaz agild1 ve yaklagik 135°C’de 100 dakika petrol eteri ile muamele edilerek yag ekstrakte
edildi. Aliminyum kaplar 103°C’de, 2 saat siireyle etiivde bekletildikten sonra 45 dakika
desikatdrde sogutulup tartildi.

%Ham yag = ((B-A)x100)/C
A: Aliminyum kap darasi

B: Aliminyum kap darasi+yag
C: Numune tartim miktari
2.4.2. Nisasta (%)

Biitiin genotiplerden elde edilen numunede TS EN ISO 10520 metoduna gore nisasta miktari

saptanmigtir.

Uygulanan protokol; 2.5 g 6rnek tartilip 100 mL’lik 6l¢ii balonuna aktarilmigtir. 25 mL
seyreltik asit ¢ozeltisi (HCI) ilave edilip homojenlestirilmistir. Tekrar 25 mL daha seyreltik
hidroklorik asit ilave edilmistir. Balon kaynama sicakligindaki su banyosunda daldirilmig 15
dakika boyunca galkalanmis ve karistirilmigtir. Su banyosundan ¢ikartilan balon igerisine 30
mL soguk su ilave edilmis ve akan su altinda hizla 20°C’ye sogutulmustur. 5 mL Carrez 1
¢ozeltisi ve 5 ml Carrez 11 ¢dzeltisi ilave edilip ve 1 dakika ¢alkalanmustir. Olgii ¢izgisine kadar
su ile tamamlanip sonrasinda siiziilmiistiir. Analizin ikinci asama olan etanol ¢Ozeltisinde
¢Oziinen maddelerin optik ¢evirmesini belirlemek i¢in 5 g 6rnek tartilmis ve 100 mL’lik 6l¢ti
balonuna alinmistir. Uzerine 80 mL %40 etil alkol eklenerek calkalanmis ve 1 saat oda
sicakliginda bekletilmistir. Sonrasinda %40 etil alkol ile balon ¢izgisine tamamlanmig ve

siizlilmiistiir. Siiziintliden 50 mL alinip ve igerisine 2.1 mL HCI eklenmistir. Geri sogutucu,
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balona takilmig ve balon kaynayan su banyosuna daldirilmistir. Balon su banyosundan
alindiktan sonra 20°C’ye sogutulmustur. Uzerine 10 mL Carez I ve Carez II ¢dzeltisi konularak
azotlu maddeler ¢Oktiiriilmiis ve balon damitik su ile hacmine tamamlanmistir. Balon igerigi
siizge¢ kagidindan siiziilmiis ve siiziintli polarimetre tiipiine alinarak cevirme derecesi

Ol¢iilmiistiir. Sonug ve hesaplama su sekilde yapilmistir (TS EN ISO 10520, 2000):

W= 2000 x ( 2,5x1-52 ) x 100 « D20 m1 m2 w1l

W=Numunenin kuru maddesinde nisasta i¢erigi (%)

o« 1: Numunenin tamamina ait optik ¢gevirmenin tayini (1. asama polarimetrede okunan deger)

«2: Etanol ¢ozeltisinde (%40°lik) ¢oziinen maddelerin optik ¢evirmesinin tayini (2. asama

polarimetrede okunan deger)

m1: Ornegin tamamina ait optik ¢evirmenin tayini asamasindaki deney numunesinden alman

kismin kiitlesi, g.

m2: Etanol ¢ozeltisinde (%40°11k) ¢oziinen maddelerin optik ¢evirmesinin tayini agamasindaki

ornekten alinan kismin kiitlesi, g.

w1: Deney numunesinin kuru madde igerigi, kiitlece yiizde olarak
«xD20: Saf nisastanin 589.3 nm’de 6Slgiilen spesifik optik ¢cevirme degeri
2.4.3. Ham Protein (%)

Biitiin genotiplerden elde edilen numunelerde Velp 701 Dumas Nitrogen Analyzer

protein tayin cihaziyla ICC Standart No 167 metoduna gore % ham protein analizi yapilmistir.

Numunelerin 900°C sicakliktaki bir firin igerisinde oksijen gazi altinda yakilmasi
prensibi dayanir. Bagl azot molekiiler ya da azot oksitlere doniistiiriiliir ve tasiyic1 gaz ile
oksitleyici katalitik firmma tasinir. Yanma gazlarimin temizlenmesinin ve kurutulmasinin
ardindan, indirgenme reaksiyonu i¢in bakir bilesiklerinden gecirilerek, tiim azot bilesikleri N2
formuna dontstiiriiliir. Termal iletkenlik dedektorii ile N2 miktart belirlenir. Protein yiizdesi,
dedektorden gelen sinyalleri, numune agirligini ve kalibrasyon degerlerini dikkate alarak

hesaplanir. Cihazda misir igin 6.25 doniisiim faktoriiyle carpilarak hesplama yapilmistir.
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2.4.4. Toplam Seker Orani (%)

Tim genotiplerden elde edilen numuneler de AOAC Official Method 968.28/2000

metoduna gore toplam seker miktar1 belirlenmistir.

Uygulanan protokol; 10 g 6rnek bir miktar saf su ile ¢oziindiiriiliip, 250 mL’lik dlgi
balonuna aktarilmistir. Uzerine 10 mL Carrez I ve 10 mL Carrez II konulup, balon ¢izgisine
kadar saf su ile tamamlanip karigtirilmistir. Bir siire bekledikten sonra siiziilmiistiir. Hazirlanan
bu siiziintiiden 50 mL almip, 100 mL’lik 6l¢ii balonuna konulmustur. Uzerine 5 mL HCI
yavasca eklenip, balon su banyosunda 65-67°C’de 5 dakika inversiyon islemi i¢in tutulmustur.
Hizlica sogutulduktan sonra 5 N NaOH ile nétiirlenmistir. Balon ¢izgisine saf su ile tamamlanip
ve titrasyon i¢in biirete doldurulmustur. Bir erlene 5 mL Fehling A ve 5 mL Fehling B, kaynama
tas1 konulup kaynatilmistir. Kaynama basladiktan 1.5-2 dakika sonra 6-7 damla metilen mavisi
damlatilip, 6nceden nétiirledigimiz siiziintii ile titrasyon yapilmistir. Titrasyonun bitig
noktasinda ki renk kiremit rengidir (AOAC, 2000b). Sonu¢ ve hesaplama asagida verilen

formiile gore yapilmistir.

Toplam Seker (%) = (200 x 100 x F x 100)/(N x 50 x V x 1000)

N: Alinan numune miktari, F: Fehling ¢6zeltisi faktorii, V: Titrasyon sarfiyati (mL)
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3. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA
3.1 Morfolojik Calismalar

Calismaya konu olan 59 adet kendilenmis seker musir hatti morfolojik 6zellikler

bakimindan karakterleri belirlenmis ve degerlendirilmistir.
3.1.1 Morfolojik Ozelliklerin Degerlendirilmesi

Calismada baslangi¢ materyalini olusturan 59 adet kendilenmis seker misir hattinin, 34
UPOV o6zelligine ait morfolojik gdzlemlerinin dagilim1 hem say1 hem de oransal olarak Cizelge

3.1’de verilmistir.
3.1.1.1 Morfolojik Varyasyonun Belirlenmesi

Calismada yer alan 59 kendilenmis seker misir hattinin materyallerinde 34 morfolojik
ozellik i¢cin gozlem ve dlgiimler yapilmis ve elde edilen verilerin Temel Bilesen Analizi (TBA)
ve kiimeleme (cluster) Analizi JMP (versiyon 16) bilgisayar paket programi ile
gerceklestirilmistir. Rakamsal olmayan veriler (biiyiikliik, sekil, renk vb.) UPOV’daki rakamsal

degerlendirmeler esas alinarak kodlanmustir.

Cizelge 3.1. Kendilenmis seker misir hatlarinin morfolojik karakterleri bakimmdan oransal
dagilist

No Ozellik Degerler Genotip Oran
sayisi (%)
1 Ik yaprak kininda antosiyanin renk Yok veya ¢ok az 48 81.36
varligt Az 4 6.78
Orta 5 8.47
Koyu 2 3.39
Cok koyu 0 0
2 Ik yaprak ucu bigimi Sivri 12 20.34
Sivri-yuvarlak 45 76.27
Yuvarlak 2 3.39
Yuvarlak-kasiksi 0 0
Kasiks1 0 0
3 Bitki gdvdesiyle yaprak arasindaki ag1 Cok dar 2 3.39
Dar 47 79.66
Orta 10 16.95
Genis 0 0
Cok genis 0 0
4 Yaprak ayas1 pozisyonu Diiz 2 3.39
Hafifce asag1 dogru 36 61.02
Asagi dogru 21 35.59
Kuvvetlice asag1 dogru 0 0
Cok kuvvetli asagi dogru 0 0
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Cizelge 3.1. Kendilenmis seker misir hatlarinin morfolojik karakterleri bakimindan oransal
dagilisi (devami)

5  Govdedeki bir bogumdan diger boguma Yok veya cok az 47 79.66
zigzag durumu Hafif 12 20.34
Kuvvetli 0 0
6  Destek koklerde antosiyanin renk varligt Yok veya ¢ok az 51 86.44
Az 5 8.47
Orta 2 3.39
Kuvvetli 1 1.69
Cok kuvvetli 0 0
7  Tepe piiskiilii ortaya ¢ikis siiresi Cok erken 0 0
Cok erken-erken 0 0
Erken 0 0
Erken-orta 0 0
Orta 6 10.17
Orta-ge¢ 24 40.68
Geg 15 25.42
Geg-¢cok gec 0 0
Cok gec 14 23.73
8  Tepe piiskiilii kavuzu tabanindaki Yok veya ¢ok az 54 91.53
antosiyanin renk varlig Az 4 6.78
Orta 1 1.69
Kuvvetli 0 0
Cok kuvvetli 0 0
9  Tepe piiskiilii kavuzlarinda antosiyanin Yok veya ¢ok az 43 72.88
renk varligi Az 9 15.25
Orta 6 10.17
Kuvvetli 1 1.69
Cok kuvvetli 0 0
10  Anterlerde antosiyanin renk varligt Yok veya ¢ok az 56 94.92
Az 2 3.39
Orta 1 1.69
Kuvvetli 0 0
Cok kuvvetli 0 0
11 Basak¢ik yogunlugu Seyrek 49 83.05
Orta 10 16.95
Yogun 0 0
12 Tepe piiskiilii ana dal (eksen) ile yan Cok dar 0 0
dallar arasinda ac1 Dar 31 52.54
Orta 18 30.51
Genis 10 16.95
Cok genis 0 0
13  Tepe piiskiilii yan dallarin pozisyonu Diiz 1 1.69
Hafif agsag1 dogru 39 66.10
Asagi dogru 18 30.51
Kuvvetlice asag1 dogru 1 1.69
Cok kuvvetli asagi dogru 0 0
14  Tepe piiskiilii ilk yan dal sayist Yok veya ¢ok az 0 0
Az 7 11.86
Orta 52 88.14
Fazla 0 0
Cok fazla 0 0
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Cizelge 3.1. Kendilenmis seker misir hatlarinin morfolojik karakterleri bakimindan oransal

dagilisi (devami)
15 Piskiil ¢cikis zamant Cok erken 0 0
Cok erken-erken 0 0
Erken 0 0
Erken-orta 0 0
Orta 2 3.39
Orta-gec 27 45.76
Geg 16 27.12
Geg-¢ok gec 0 0
Cok gec 14 23.73
16 Kogcan piiskiiliinde antosiyanin renk Yok 56 94.92
varlig Var 3 5.08
17 Kogan piiskiiliinde antosiyanin Cok zayif 56 94.92
yogunlugu Zayif 3 5.02
Orta 0 0
Kuvvetli 0 0
Cok kuvvetli 0 0
18 Yaprak kinindaki antosiyanin renk varligt Yok veya ¢ok zayif 59 100
Zayif 0 0
Orta 0 0
Kuvvetli 0 0
Cok kuvvetli 0 0
19 Tepe piiskiilii: En alt yan daldan itibaren ~ Cok kisa 24 40.68
eksen uzunlugu Kisa 24 40.68
Orta 11 18.64
Uzun 0 0
Cok uzun 0 0
20 Tepe piiskiilii: En iist yan daldan itibaren =~ Cok kisa 33 55.93
eksen uzunlugu Kisa 23 38.98
Orta 3 5.08
Uzun 0 0
Cok uzun 0 0
21 Tepe piiskiilii: Yan dallari boyu Cok kisa 47 79.66
Kisa 10 16.95
Orta 2 3.39
Uzun 0 0
Cok uzun 0 0
22  Bitki yiiksekligi (tepe piskiilii dahil) Cok kisa 2 3.39
Kisa 29 49.15
Orta 20 33.90
Uzun 6 10.17
Cok uzun 2 3.39
23 Ilk kogan yiiksekliginin bitkiye Cok kiigtik 38 64.41
baglandig1 yerin bitkinin toplam boyuna  Kiigiik 15 25.42
orani Orta 6 10.17
Biiyiik 0 0
Cok biiylik 0 0
24 Yaprak ayasi genislik durumu (ilk kogan ~ Cok dar 0 0
yapragi) Dar 19 32.22
Orta 18 30.51
Genis 22 37.29
Cok genis 0 0
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Cizelge 3.1. Kendilenmis seker misir hatlarinin morfolojik karakterleri bakimindan oransal
dagilisi (devami)

25 Kogan sap1 boyu Cok kisa 0 0
Kisa 56 94.92
Orta 3 5.08
Uzun 0 0
Cok uzun 0 0

26  Kocan boyu (kogan kavuzu haric) Cok kisa 52 88.14
Kisa 7 11.86
Orta 0 0
Uzun 0 0
Cok uzun 0 0

27 Kocanda ¢ap genisligi (orta kisimda) Cok kiiglik 59 100
Kigiik 0 0
Orta 0 0
Biiyiik 0 0
Cok biiyiik 0 0

28 Kocan bigimi Konik 0 0
Konik-silindirik 2 3.39
Silindirik 57 96.31

29 Kocan lizerinde sira sayist Cok az 1 1.69
Az 53 89.83
Orta 5 8.47
Fazla 0 0
Cok fazla 0 0

30 Tane tipi (kocan ortas1 1/3’liik kisimda) Sert 0
Sert gibi 0
Orta 0
At disi gibi 0
At disi 0
Tath 36 61.02
Cin musir 0 0
Stipertath 23 38.98

31 Tane ucu rengi Beyaz 59 100
Sarimsi beyaz 0 0
Sar1 0 0
Sari1-portakal 0 0
Portakal 0 0
Kirmizi-portakal 0 0
Kirmizi 0 0
Koyu kirmizi 0 0
Mauvi siyah 0 0

32 Tanenin sirt rengi Beyaz 0 0
Sarimsi1 beyaz 5 8.47
Sar1 14 23.73
Sari1-portakal 21 35.59
Portakal 18 30.51
Kirmizi-portakal 1 1.69
Kirmizi 0 0
Koyu kirmizi 0 0
Mavi siyah 0 0

33 Kogani saran kavuzlarda antosiyanin renk Yok 59 100

varlig Var 0 0
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Cizelge 3.1. Kendilenmis seker misir hatlarinin morfolojik karakterleri bakimindan oransal
dagilisi (devami)

34 Kocan kavuzlarinda antosiyanin siddeti Cok zayif 59 100
Zayif 0 0
Orta 0 0
Kuvvetli 0 0
Cok kuvvetli 0 0

Cizelge 3.1 incelendiginde, materyal olarak kullanilan kendilenmis seker muisir
hatlarinin 6zellikle 1, 2, 3,4, 6, 8, 12, 19, 22 ve 32 nolu karakterler agisindan genis ve ¢ok genis
fenotipik varyasyonun oldugu anlagilmaktadir. Ortaya ¢ikan sonug, islah programlarinda
Oonemli basarilar elde etme agisindan, ilizerinde durulan Ozelliklerde yeterli degiskenligin

oldugunu ortaya koymaktadir.

Govde ile yaprak arasindaki ag1, agirlikli olarak dar (%79.66) ve orta (16.95) agiklikta
gozlemlenmistir. Bu kriter misir 1slahinda 6zellikle sik ekim igin dikkate alanacak husus olup
dolayisiyla giin 1s1g8indan daha ¢ok yararlaniimasini saglayan bir 6zelliktir. Diger taraftan,
tiretim teknigi agisindan da verimin artiritlmasinda tercih etkisi olan 6nemli konudur. Esmeray

(2016) calismasinda govde ile yaprak arasindaki agiy1 %99 dar olarak saptamistir.

Ozbey (2019) calismasinda incelemis oldugu Sakarya MAEM hatlar1 ile standart
hatlarin “gdvde ile yaprak arasindaki a¢1” bakimindan istatistiki onemli bir fark oldugu
(p=0.014) saptarken “govde ile yaprak arasindaki a¢1” bakimindan Sakarya MAEM hatlarinin
tamaminin ¢ok dar (skala puani 3) oldugunu ortaya koymustur. Yine ayn1 ¢caligmada “yaprak
ayas1 genisligi”, “ilk yaprak kininda antosiyanin renkliligi”, “yaprak ayasi durusu”, “yaprak
kinindaki antosiyanin renkliligi” ve “destek koklerde antosiyanin renkliligi” bakimindan ise
Sakarya MAEM tarafindan gelistirilen hatlar ile standart hatlara ait skala degerlerini yakin

olarak saptamuigstir.

Tepe puskiilii ¢ikis zaman1 gézden gecirildiginde, materyal daha ¢ok orta, orta-gec,
gecci olarak belirlenmistir. Bununla birlikte %23.73’lik bir materyalin de ¢ok gecci oldugu
ortaya konulmustur. Bu sonu¢ FAO 580-700 grubu seker misir materyallerinin kullanildigina
isaret etmektedir. Dolayisiyla da bu materyallerin iilkemizin misir tarimi yapilan alanlarina da
hitap etmekte oldugunu sdyleyebiliriz. Ancak burada dikkat edilmesi gereken konu erkenci ve
orta olum grubuna sahip materyallerin olmamasidir. Bu durum iilkemizin daha kisa siirede misir

yetistirmesi gereken yoreler i¢in olumsuzluk meydana getirmesidir. Bu bakimdan “erkenci ve
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orta olum grubu”na sahip gen kaynaklar1 edinilmesi 1slah programinin zenginligi ve basarisi

bakimindan 6nemlidir.

Tane tipi agisindan degerlendirildiginde, ele alinan materyalin iki gruba (Su ve sh)
ayrildig1 agirlikli olarak su (sugary-klasik tip seker misir) tip grubunda oldugu anlasilmaktadir.
Tane sirt renginin de grubun ¢ogunlukla sari, sari-portakal, portakal renginde oldugu

goriilmektedir.

Kogandaki sira sayis1 bakimindan ele alinan materyalin biiyiik bir ¢ogunlugunun az
(%89.83) olmas1 ozellikle melezlerde “gorsel” anlamda olumsuz yonde etkileyebilecegi

disiiniilebilir.

Bitki boyu kisa, orta ve uzun olarak gozlemlenmistir. Ozellikle kisa boylu oranimin
%49.15 olmasi, hem el ile hem de makinali hasat agisindan daha uygun olabilecegi ve tercih

edildigi bilinmektedir.

Kogan uzunlugu bakimindan incelenen materyallerin ¢ok kisa ve kisa oldugu, benzer
sekilde kogan ¢ap1 bakimindan da ¢ok dar materyaller oldugu goriilmektedir. Bu durumun
ozellikle olusturulacak melezleri “gorsel” anlamda olumsuz yonde etkileyebilecegi

degerlendirilmelidir.
3.1.1.2. Temel Bilesen Analizi (TBA)

Temel Bilesen Analizi (TBA) uygulanarak karaterizasyon amaciyla veriler saptanmistir.
TBA, ¢ok boyutlu alan i¢inde tipler arasindaki iliskiyi en i1yi temsil edecek bir eksen ya da
eksenler dizisi lizerindeki tip izdiislimlerinin goriintiilenmesi temeline dayanmaktadir. Temel
bilesenler ¢evresinde dagilan Orneklerin varyanslart her bir bilesen i¢in ayr1 ayrn
hesaplanmaktadir. Oz (eigen) degerlerinin 1°den biiyiik olmasi ele alian temel bilesen agirlik
degerlerinin giivenilir oldugu anlamima gelmektedir. 1’den biiyiik 6z degerlerine sahip
bilesenler i¢in toplam varyans oranlar1 ve kiimiilatif (eklemeli) varyans degerleri belirlenmis ve
yorumlamalar bu degerler kullanilarak yapilmistir (Mohammadi ve Prasanna, 2003; Diizyaman,

2005; Karaagag, 2006; Keles, 2007).

TBA sonucunda genotiplerde hesaplanan 6z degerler, varyans, toplam varyans oranlari,
incelenen 6zellikler bazinda ortaya ¢ikan temel bilesen (TB) eksenleri ve bunlara karsilik gelen
faktor katsayilari Cizelge 4.2°de verilmistir. Incelenen &zellikler yoniinden 6z degerleri 1°den

biiyiik birbirinden bagimsiz 10 adet TB ekseni elde edilmistir. ilk 10 adet TB ekseninin 6z
61



degerleri 1.036-6.645 arasinda degismekte olup, genotiplere ait toplam varyasyonun

%067.082’°1ni tanimlamaktadir.

TBA’nin etkin kullanilabilmesi ve dogru yorumlanabilmesi i¢in toplam varyasyonun ilk
iki veya ti¢ bilesen oraninin %25’den biiyiik olmasi gerekir (Mohammadi and Prasanna, 2003).
Elde ettigimiz bilesen eksenlere ait ilk iki eksen degeri %25’den biiyiik olup, toplam varyansin
%29.412’sini tanimlamistir. Ancak ilk iki bilesen degeri (%29.412) toplam varyansin %50’sini
(%33.541) agiklamaya yeterli olmadigr goriilmiistiir. Dolayisiyla, temel bilesen sayisini
belirlemede ilk ii¢ bilesen degeri yerine, toplam varyansm 2/3’ii esas alinmistir (Ozdamar,
2004; Esmeray, 2016). Toplam varyansimizin 2/3’1i yani %44.721 ni asan ilk 5 TB eksen degeri
(%49.57) dikkate alinarak degerlendirmeler yapilmistir (Cizelge 3.2).

Cizelge 3.2. Kendilenmis seker misir hatlarinda morfolojik karakterlere ilskin faktor gruplarina
karsilik gelen temel bilesen cizgileri

Faktorler Eigen value (Ozdegerler) Acikladigi varyasyon (%) Kiimiilatif varyasyon (%)

1 6.645 19.543 19.543
2 3.355 9.868 29.412
3 2.858 8.406 37.818
4 2.021 5.944 43.762
5 1.831 5.384 49.146
6 1.522 4.476 53.622
7 1.345 3.955 57.576
8 1.112 3.270 60.846
9 1.084 3.189 64.036
10 1.036 3.046 67.082

TB eksenlerinde incelenen morfolojik ozellikler bakimindan bilesenlerdeki agirlik
degerleri 0.5 ve lzeri ile -0.5 ve iizeri oldugu takdirde onemli agirliga sahip olduklar1 kabul

edilmistir (Cizelge 3.2).

TB1 ekseninde; tepe piskiilii ¢ikis zamani, kogan piiskiil ¢ikis zamani, en alt yan daldan
itibaren eksen uzunlugu, en list yan daldan itibaren eksen uzunlugu, yan dallarin uzunlugu, bitki
boyu, tist koganin bitkiye baglandig1 yerin bitkinin toplam yiiksekligine orani, yaprak ayasi

genisligi ve tane tipi 6zellikleri,

TB2 ekseninde; ilk yaprak kininda antosiyanin renkliligi, destek koklerde antosiyanin
renkliligi, tepe piiskiilii kavuzlarinda antosiyanin renkliligi, anterlerde antosiyanin renkliligi,

kocan piiskiil antosiyanin renkliligi, kogan piiskiiliinde antosiyanin yogunlugu,
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TB3 ekseninde; yaprak ayasi durusu, tepe piiskiilii kavuzu tabanindaki antosiyanin

renkliligi, tepe piiskiilii bagsak¢ik yogunlugu, tepe piiskiilii yan dallarin durusu ozellikleri,
TB4 ekseninde; destek koklerde antosiyanin renkliligi,
TBS ekseninde; kogan sap1 uzunlugu, kogandaki sira sayisi,
TB6 ekseninde; kocandaki sira sayis,
TBS ekseninde; tepe piiskiilii ana eksen ile yan dallar arasindaki agi,
TB10 ekseninde; tane sirt rengi 6zelligi on plana ¢ikmustir (Cizelge 3.1, Cizelge 3.3).

Shashibhushan vd. (2021) 2020-2021 yillarinda Hindistan Hayderabad PJTS Tarimsal
Universitesi, Tohum Arastirma ve Teknoloji Merkezi’nde 30 adet kendilenmis musir hattin
kullanarak, TBA ile; ilk iki bilesenin, TB1 (39.87) ve TB2 (21.26), sirastyla 4.39 ve 2.34 6z
degerleri ile maksimum degisimi gosterdigini belirlemislerdir. Caligmamizda Ssaptanan
kiimiilatif degerlere bakildiginda TB1 (%19.543), TB2 (%29.412) ,6z degerler bakimindan
sirastyla 6.645, 3.355 sonuglari ile farklilik gostermistir.

Sharma, Prasanna ve Ramesh (2010) Hindistan’in Kuzey Dogu yoresinde yerel misir
tiirlerini morfolojik olarak saptama ¢alismasi ile kogcanda tane sayisi ve ¢igeklenme 6zellikleri
bakimindan benzerlik gostermistir. Ayn1 ¢alismada iki temel bilesenin toplam varyasyonun
%9011 ortaya cikardig belirtilmis, bu calismada ise belirtilen sonugtan farkli olarak ilk bes

temel bilesenin toplam varyasyonun %49.146’sin1 temsil ettigi ortaya konulmustur.

Arastirmada bulunan temel bilesen eksenleri bakimindan sonuclar Esmeray (2016)

calismasinda saptadigi su temel bilesen 6zellikleri ile benzerlik gostermistir;

TB1 ekseninde tepe piiskiilii ¢1ikis zamani, kogan piiskiil ¢ikis zamani, bitki boyu, yaprak
ayasi genisligi 6zelliklerini; TB2 ekseninde anterlerde antosiyanin renkliligi; TB3 ekseninde

kogan piiskiilii antosiyanin renkliligi karakterleri 6n plana ¢ikmuistir.

Genotiplerin temel bilesenler analiz sonuglar1 Cizelge 3.3°te aktarilmistir.
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Cizelge 3.3. Genetik materyallerin TBA neticeleri

Ozellikler Faktor katsayilari

TB1 TB2 TB3 TB4 TB5 TB6 TB7 TB8 TB9 TBI10
7 0.896 0132 -0.175 -0.056 -0.024 -0.029 0.126 0.171 -0.049 0.072
15 0.898 0.104 -0.181 -0.072 -0.035 -0.013 0.093 0.111 -0.036 0.089
19 0,737  0.283  0.237 0.166 0.209  0.055 -0.106 -0.140 -0.086 -0.073
20 0524 0.146  0.417 0.159 0.208  0.001 -0.367 0.032 0.077 0.192
21 0540 0.077 0383 0109 0.228 0.030 0.000 0.251 0.042 0.074
22 0.654 0.058 -0.193 -0.193 -0.168 -0.031 0.119 -0.117 -0.333 0.136
23 0.664 0.263 -0.418 0.065 -0.074 -0.154 0.184 -0.015 0.019 0.063
24 0.815  0.167 0.103 0.160 0.015 -0.076  0.060 0.130 0.158 -0.010
30 0.899 0.114 0.087 0.066 0.064 -0.026  0.049 0.129 0.059 -0.013
1 -0.345 0.743 -0.166 0.397 0.132 0.155 0.037 -0.086 -0.024 0.106
6 -0.201 0.556 -0.238 0.640 0.063 0.143 0.101 -0.051 0.114 0.178
9 0.377  0.747 -0.034 0.119 -0.017 0.125 0.046 -0.225 -0.189 -0.113
10 -0.280 0.597 -0.034 -0.419 0.302 0.225 -0.103 0.196  -0.066 -0.087
16 -0307 0.705  0.093 -0.233 -0.270 -0421 -0.125 0.206 0.002 0.095
17 -0307 0.705 0.093 -0.233 -0.270 -0.421 -0.125 0.206 0.002 0.095
4 -0.260 -0.019 0569 0.255 0.022 -0.019 0463 0.005 -0.222 -0.014
8 -0.066  0.057 -0.565 0.384  0.087 -0.035 0.210 0.105 0.479 -0.070
11 0.083  0.307 0.508 -0.220 0.240 0.239 0.157 0.103 0.424 -0.260
13 0.057 0.039 0779 -0.205 -0.081 -0.055 0.026 -0.112 0.328 0.113
25 -0.201 0.028 -0.290 -0.415 0.660 0.154 0.057 0.060 0.064 0.032
29 0.101 -0.113 0.115 0.145 0.609 -0.543 -0011 0.087 -0.237 0.090
12 0437 0216 0314 -0.094 -0.164 -0.004 0.189 -0.588 0.010 0.183
2 0.236 -0.141  -0.129 0.092 0.035 0.415 -0.495 -0.020 0.056  0.427
3 -0.297 -0.118 0.434 0.297 0.071  0.176 0.426 0.222  -0.213 0.072
5 -0.326 0.153 0.078 -0.185 0.490 0.019 -0.060 -0.303 -0.100 0.214
14 -0.052 0.045 -0.094 -0.417 -0.254 0.180 0.349 -0.107 0.265 0.310
18 0.000 0.000 -0.000 0.000 -0.000 -0.000 -0.000 -0.000 -0.000 -0.000
26 0.446  0.248 -0.181 -0.380 0.011 0452 0.223 0.138 -0.292 -0.108
27 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
28 0.089 0154 0323 0.223 -0.398 0409 -0.350 0.159 -0.154 -0.242
31 0.000 0.000  0.000 0.000 0.000  0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
32 -0.474 -0.160 0.129 0.016 -0.115 0.168 0.111 0.403 -0.057 0.582
33 0.000 0.000  0.000 0.000 0.000  0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
34 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Cizelge 3.3’te verilen 23 morfolojik 6zelligin genetik cesitliligin agiklanmasinda 34
morfolojik 6zellik kadar basarili oldugu goriilmiistiir. S6z konusu 6zellikler genetik ¢esitliligin
%67.082’1ni ortaya koydugu anlasilmaktadir. Karakteristik bir 6zellik olan antosiyaninin, TBA
sonucu kalan 23 morfolojik 6zelligin 7 tanesinde gectigi anlasiimaktadir. UPOV 34 karakteri
arasinda 10 karakterde gegen antosiyanin, TBA sonucunda 7 antosiyanin karakterinin gegmesi

bu karakterin gercekten fenotipik olarak 6énemli bir 6zellik oldugunu sdyleyebiliriz.

Esmeray (2016) yaptig1 ¢calismasinda, TBA sonucu 16 morfolojik 6zelligin 8 tanesinde

antosiyaninin ifadesinin gectigini belirlerken, UPOV 34 karakterinin 10 karakterinde
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antosiyanin gectigini, TBA sonucunda ise 8 antosiyanin karakterinin gectigini belirterek
“antosiyanin” karakterinin gercekten fenotipik olarak Onemli bir 6zellik olduguna vurgu

yapmistir.

Genotiplerin temel bilesenler analiz sonuglar1 sonunda 6n plana ¢ikan morfolojik

ozellikler Cizelge 3.4’te verilmistir.

Cizelge 3.4. TBA’da 6n planda yer alan morfolojik 6zellikler

No Morfolojik ozellik

1 [k yaprak kininda antosiyanin renkliligi
4 Yaprak ayas1 durusu

6 Destek koklerde antosiyanin renkliligi
7
8
9

Tepe piiskiilii ¢1ikis zamani
Tepe piiskiilii kavuzu tabanindaki antosiyanin renkliligi
Tepe piiskiilii kavuzlarinda antosiyanin renkliligi

10 Anterlerde antosiyanin renkliligi

11 Basakeik yogunlugu

12 Ana eksen ile yan dallar arasindaki ac1

13 Yan dallarin durusu

15 Piiskiil ¢ikis zamani

16 Piiskiil antosiyanin renkliligi

17 Piiskiilde antosiyanin yogunlugu

19 Tepe piiskiilii: En alt yan daldan itibaren eksen uzunlugu
20 Tepe piiskiilii: En iist yan daldan itibaren eksen uzunlugu
21 Yan dallarin uzunlugu (tepe piiskiilii)

22 Bitki boyu

23 Ust koganin bitkiye baglandig1 yerin bitkinin toplam yiiksekligine orani
24 Yaprak ayasi1 genisligi

25 Kogan sap1 uzunlugu

29 Kogandaki siar sayisi

30 Tane tipi

32 Tane sirt rengi

3.1.1.3. Morfolojik Karakteriere Gore Kiimeleme Analizi

Mohammadi ve Prasanna (2003), Karaaga¢ (2006) ve Esmeray (2016) 6z degerlerinin
1’den biiylik olmasi ele alinan ana bilesen agirlik degerlerinin giivenilir oldugunu ve kiimeleme
analizinin uygulanabilir oldugunu bildirmistir. Denemedeki biitiin kendilenmis seker misir
hatlarinin birbirlerine yakinlik diizeylerinin belirlenmesi amaciyla morfolojik 6zellikleri goklu
karsilastirma analizlerinden olan “kiimeleme analizi’nden yararlanilmistir. Bu cercevede

kendilenmis seker misir hatlarinin farklilik ve benzerlik dendogrami elde edilmistir (Sekil 3.1).
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Olusturulan dendrogram degerlendirilirken kendilenmis hatlarin birlesme noktalari temel
alimmistir. Yani birlesme noktasit ne kadar yakinsa hatlar arasinda o kadar fazla benzerlik,

birlesme noktasi ne kadar uzaksa hatlar arasinda o kadar az benzerlik bulunmaktadir.

Kendilenmis seker musir hatlarina iliskin morfolojik verilerin bagint1 (korelasyon)
matris dendogrami gdzden gegcirildiginde genotiplerin iki ana grupta toplandigi anlagilmaktadir.

Ana gruplarin altinda ise ikiserli alt gruplarin meydana geldigi goriilmektedir.

Sekil 3.1 a’ya gore ana gruplar degerlendirildiginde; 1. ana grupta (kirmizi) 37, 2. ana
grupta (yesil) 22 genotipin oldugu goériilmektedir. 1. ana gruptaki materyaller “su tipi (ADKS

346 harig)” tatl misir, 2. ana gruptakiler “sh” tipi tatli misir tane tipleridir.

Sekil 3.1 b’ye gore 1-1 alt grubunda (kirmizityesil) 33, 1-2 alt grubunda (mavi) 4; 2-1
alt grubunda (kahverengi) 14 adet, 2-2 alt grubunda (agik mavi) 8 genotipin yer aldigi

goriilmektedir.

1-1 alt grubundaki genotiplerin (ADKS 101-29, ADKS 116-3, ADKS 118, ADKS 119,
ADKS-126-2, ADKS 127-1, ADKS 105-1, ANT 2, KON 4, KON 6, ADKS 120-2, ADKS 125-
2, ADKS 124-2, ADKS 129, ANT 4, ANT 3, KON 1, KON 2, KON 3, ADKS 103-1, ADKS
103-6, ADKS 106, ADKS 105-3, ADKS 117-2, ADKS 108-1, ADKS 115-2, KON 5, ADKS
114-1, ADKS 122-1, ADKS 122-8, ADKS 346, ANT 1, ADKS 001, ) morfolojik 6zellikleri
incelendiginde; ilk yaprak kininda antosiyanin renkliliginin agirlikli olarak “yok veya ¢ok az /
az”; govde ile yaprak arasindaki aginin genotiplerin ¢ogunlugunda “dar (50-500)”; tepe piiskiilii
ana eksen ile yan dallar arasindaki a¢inin “dar (50-500)” ve “orta (500-750)”; destek koklerde
antosiyanin renkliliginin materyalin cogunlugunda “yok veya ¢ok az / az”; tepe piiskiilii kavuzu
tabanindaki antosiyanin renkliliginin “yok veya ¢ok az / az”; biitiin genotiplerin anterlerinde
antosiyanin renkliliginin “yok veya c¢ok az”; piiskiil antosiyanin renkliliginin biitiin
genotiplerde “yok”; kocan uzunlugunun “cok kisa (<15c¢m)”; kocan kavuzlarinda antosiyanin
renkliliginin “yok”; kogan tane tipi “tatli” (ADKS 346 harig); kocanda sira sayisinin “az (10-
12)” (ADKS 001 haric); tane sirt renginin “sar1”, “sari-portakal”, “portakal”; list kocanin bitkiye
baglandig1 yerin bitkinin toplam yiiksekligine oraninin “gok kiiciik (0.30)”; bitki boyunun

agirlikli olarak “kisa / orta” seklinde gozlemlendigi anlasilmaktadir.

1-2 alt grubundaki genotiplerin (ADKS 102-8, ADKS 104-1, ADKS 113-1, ADKS 117-
4) morfolojik 6zelliklerine baktigimizda; govde ile yaprak arasindaki acinin “dar (50-500)”;

tepe puskiilii kavuzu tabanindaki antosiyanin renkliliginin “yok veya ¢ok az”; tepe piskiili
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kavuzlarinda antosiyanin renkliliginin “orta”; yaprak ayasi durusu “hafifce asagr dogru”
(ADSK 113-1 harig); destek koklerde antosiyanin renkliliginin “yok veya ¢ok az” (ADSK 104-
1 hari¢); tepe piiskiilii ¢ikis zamani “orta gec”; tepe piiskiilli yandal sayis1 “orta”; kocan sekli
“silindirik™; kogan piiskiilii antosyanin renkliligi “var”; kocan ¢ap1 “cok kiiciik”; tane tipi

“tatl1”; tane sirt rengi “sari-portakal” olarak gozlemlenmistir.

2-1 alt grubundaki genotiplerin (ADKS 320, ADKS 321, ADKS 322, ADKS 323,
ADKS 325, ADKS 326, ADKS 327, ADKS 329, ADKS 330, ADKS 332, ADKS 335, ADKS
336, ADKS 337, ADKS 344) morfolojik 6zelliklerin incelendiginde; ilk yaprak kininda
antosiyanin renkliligi “yok veya ¢ok az”; tepe piskiilii kavuzu tabanindaki antosiyanin
renkliliginin “yok veya c¢ok az”; kogan piiskiilii antosiyanin renkliliginin “yok”; piiskiilde
antosiyanin yogunlugunun “gok zayif”’; kocan sira sayisinin “az”; tane tipinin “siiper tatli”; tane
ucu renginin “beyaz”; kogan kavuzlarinda antosiyanin renkliliginin “yok” oldugu

goriilmektedir.

2-2 alt grubundaki genotiplerin (ADKS 328, ADKS 331, ADKS 338, ADKS 339,
ADKS 340, ADKS 341, ADKS 342, ADKS 345) morfolojik 6zellikleri degerlendirildiginde
ise; ilk yaprak kininda antosiyanin renkliliginin “yok veya ¢ok az”; gévdedeki bogumdan
boguma zigzag deresi “yok veya ¢ok az”; destek koklerde antosiyanin renkliligi “yok veya ¢ok
az”; tepe puskiili kavuzu tabanindaki antosiyanin renkliliginin “yok veya ¢ok az”; tepe pliskiilii
basakcik yogunlunun “seyrek”; tepe piiskiilii anterlerinde antosiyanin renkliliginin “yok veya
cok az”; tepe puskiilii ilk yan dal sayisinin “orta”; kogan ¢capinin “cok kiiciik”’; kogan tane tipinin

“siiper tatl” oldugu anlasilmaktadir.

Diallel analiz i¢in yapilacak melezlerde kullanilacak 6 adet su tip ile 2 adet sh tip
kendilenmis seker misir hatti dendogram iizerinde isaretlenmistir (ok sekli ile). Bu secilen
hatlar, 1. ana grupta ADKS 116-3, KON6 (BDS07), ADKS 103-1, ADKS 108-1, ADKS 115-
2 ve ADKS 117-4, 2. ana grupta da ADKS 327, ADKS 332 yer almistir.

Yukarida elde edilen bilgiler, Babic vd. (2016) misir 1slah programlarinda, kendilenmis
hatlarin genetik uzakligini belirlemenin ve uygun bi¢gimde germplazm siiflandirmasi igin
kriterler, biyometrik yontemler olusturmanin ¢ok onemli oldugunu bildiren ifadeleri ile
Ortiismiistlir. Devaminda bu amagla Sirbistan, Belgrad'daki Misir Arastirma Enstitiisti “Zemun
Polje” (MRIZP) misir 1slah programindan toplam 29 kendilenmis misir hattini, morfolojik ve

molekiiler (basit dizi tekrarlari, SSR markorleri-belirtegleri) olarak karsilastirmak, 1slah
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programlar1 i¢in ebeveyn hatlarinin se¢iminde bunlarin uygulanma olasiligin1 belirlemek
amaciyla gergeklestirilen ¢alisma ile paralellik gostermistir. Morfolojik markdrlerden elde
edilen bilgilerin kalitesi; biyometrik yontem, 6l¢lim skalas1 ve uygun tanimlayici uygulamalari
ile gelistirilmislerdir. Misir kendilenmis hatlar1 test edilmesinin erken generasyonlarinda
UPOV tanimlamasina gére morfolojik markdrlerin sonug bilgilerinden faydalanilmasi 6nerileri

bu ¢alisma sonuglari ile de desteklenmistir.
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ADKS 103-1 ADKS 103-
ADKS 103-6 E ADK 103- ;Jf
ADKS 106 ADKS 106
ADKE 105-3 ADKS 105-
ADKE 117-2 ADKE 117-
ADKS 108-1 ADK3 108-
ADKE 115-2 ADKS 115-
KON’ (BDS 06) KON’ (EDS 06)
ADKS 114-1 ADKS 114-
ADKE 122-1 ADKS 122-
ADKS 122-8 ADKS 122-
ADKS 336 ADKS 346
ANTY(2115008) ANT(2115008)
ADKS 001 ADKS 001
ADRE1028 — ADK§ 1028 ———
ADKE 104-1 ADKS 104-1
ADKS 112-1 :_}—‘ ADKE 113-1 :|_)—'
ADKG117-4 ADKS117-4
ADKS 320 ADKS 320
ADKS 321 ADKS 221
ADK3 227 ADK3 237
ADKS 322 ADKE 322
ADKS 323 — ADK3223 =
ADKZE 335 ADK3 235
ADKE 332 ADK;222
ADKE 337 ADKE 227
ADKS 220 ADKE 338
ADKS 344 ADKS 342
ADKS 325 ADKE 325
ADKZ 326 ADK3 235
ADKE 330 ADK5 220
ADKE 336 ADKS 226
ADK3 228 ADKS 32
ADKS 340 ADKS 340
ADKS 342 ADKS 342
ADKS 347 ADKS 341
ADKE 338 ADKS 338
ADKE 331 ADKE 331
ADKS 239 ADKS 330
ADKS 345 ADKS 345

a b

Sekil 3.1. Kendilenmis seker misir hatlarinin morfolojik o6zelliklere gore olusturulmus
dendogram, iki ana gruba gore yapilmis dendogram (a), bes alt gruba gére yapilmis dendogram

(b)

3.2.  Molekiiler Calismalar

Molekiiler ¢alismalar 2018 yilinda Sakarya MAEM Biyoteknoloji Laboratuvari’nda
gerceklestirilmistir.
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Uygulanan yontem su agamalar1 kapsamaktadir;

e DNA izolasyonu ve dlgiimleri

e PCR reaksiyonlarinin hazirlanmasi ve PCR
o Kapillar elektroforez

e Allel goriintiilerin alinmast

e Genetik analizler.
3.2.1. DNA izolasyonu ve Olgiimleri

Sakarya MAEM islah parselinde proje kapsaminda ekimi yapilan kendilenmis seker
misir hatlarinin geng yapraklari kullanilarak DNA izolasyonlar1 yapilmigtir. Bu DNA’lara ait
kalite ve miktar Ol¢timleri de NanoDrop Spektrofotometre cihazi kullanilarak
gerceklestirilmistir. Hatlara ait niikleik asit miktarlar ile kalitelerini gosteren bilgiler Cizelge

3.5’te verilmistir.

Cizelge 3.5. Kullanilan seker misir hatlarina ait DNA miktarlar ve kaliteleri

No Hat Ad Niikleik Asit Miktar: (ng/ul) 260/280  260/230
1 ANT 1 (211S006) (su) 152,6 2,09 1,74
2 ANT 2 (211S007) (su) 845,4 2,01 1,73
3 ANT 3 (210S028) (su) 677,8 2,03 1,84
4 ANT 4 (210S032) (su) 677,8 2,03 1,84
5 KON 1 (BDS 01) (su) 584,5 1,91 1,7
6 KON 2 (BDS 02) (su) 450,1 1,96 1,55
7 KON 3 (BDS 03) (su) 455,8 1,99 1,67
8 KON 4 (BDS 04) (su) 662,2 2,05 1,68
9 KON 5 (BDS 06) (su) 582,8 1,99 1,64
10 KON 6 (BDS 07) (su) 1057 2,07 1,87
11 ADKS 001 (su) 831,6 2,07 1,7
12 ADKS 101/29 (su) 749,5 1,95 1,61
13 ADKS 102/8 (su) 1062,6 1,93 1,53
14  ADKS-103/1 (su) 415,8 1,97 1,55
15 ADKS-103/6 (su) 431 1,98 1,66
16  ADKS-104/1 (su) 653,1 2,08 1,86
17  ADKS 105/1 (su) 391,2 2,02 1,61
18  ADKS 105/3 (su) 1052,9 2,04 1,85
19 ADKS 106 (su) 714,7 2,07 1,84
20 ADKS 108/1 (su) 746,2 2,01 1,68
21  ADKS 113/1 (su) 745,5 2,05 1,7
22  ADKS 114/1 (su) 526,3 1,96 1,62
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Cizelge 3.5. Kullanilan seker misir hatlarina ait DNA miktarlar1 ve kaliteleri (devami)

23 ADKS 116-3 (su) 781,3 2,07 1,98
24 ADKS 115/2 (su) 323,9 2,06 1,87
25  ADKS 117/2 (su) 569,6 1,95 1,65
26 ADKS 117/4 (su) 1007,1 1,97 1,61
27  ADKS 118 (su) 867,3 1,99 1,55
28 ADKS 119 (su) 669,5 1,01 1,83
29 ADKS 120/2 (su) 1557,2 2,01 1,73
30 ADKS 122/1 (su) 307,2 2,08 1,66
31 ADKS 122/8 (su) 4457 2 1,65
32 ADKS 124/2 (su) 435,3 2,07 1,67
33 ADKS 125/2 (su) 176,9 2,02 2,22
34  ADKS 126/2 (su) 1006,9 2 1,87
35 ADKS 127/1 (su) 136,9 2,03 2,21
36 ADKS 129 (su) 446 2,05 1,6

37  ADKS 320 (sh) 552,6 2,08 1,99
38 ADKS 321 (sh) 7454 2,1 2,06
39  ADKS 322 (sh) 659,5 2,09 1,94
40  ADKS 323 (sh) 726,3 2,03 1,74
41  ADKS 325 (sh) 563,4 1,97 1,53
42 ADKS 326 (sh) 689,5 1,99 1,81
43 ADKS 327 (sh) 1077,2 2,02 1,8

44 ADKS 328 (sh) 1112,7 2,05 1,94
45  ADKS 329 (sh) 621,8 2,04 1,81
46 ADKS 330 (sh) 484,1 2,07 1,69
47 ADKS 331 (sh) 1233,2 2,07 1,7

48  ADKS 332 (sh) 1737 2,07 1,68
49  ADKS 335 (sh) 659,3 2,07 1,54
50 ADKS 336 (sh) 763,2 2,07 2,02
51 ADKS 337 (sh) 1446,8 2,1 1,82
52 ADKS 338 (sh) 1143 2,07 1,63
53 ADKS 339 (sh) 1789,4 2,06 1,82
54  ADKS 340 (sh) 945,8 2,06 2,02
55 ADKS 341 (sh) 404,6 1,98 1,8

56 ADKS 342 (sh) 1188,6 2,02 1,71
57  ADKS 344 (sh) 554,9 2,03 1,85
58  ADKS 345 (sh) 1335,2 2,08 1,85
59  ADKS 346 (sh) 613,6 1,99 1,53

3.2.2. Kapillar Elektroforez ve Allel Goriintiilerinin Alinmasi

Primerler misirin tim kromozomlarini kapsayacak sekilde hem www.maizegdb.org web
sitesi kontrol edilerek hem de daha onceki calismalar gbzden gecirilerek secilmistir. Kapillar

elektroforezde bazi PCR goriintiileri Sekil 3.2°de verilmistir.
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Sekil 3.2. Kapillar elektroforezde bazi PCR iiriinlerinin allel biiytikliikleri

Calismada 59 adet kendilenmis seker misir hattin1 molekiiler olarak karakterizasyonu
ve genotipler arasi genetik iligkiyi tanimlamak i¢in DNA molekiiler markorii olarak SSRs
kullanilmigtir. Toplam 16 adet SSRS primeri kullanilmistir. Yararlanilan SSRs primerlerinin
misir genomunun tamamini temsil etmesi i¢in 10 kromozomunun her birinden SSRs lokuslarina

ait SSRs primerleri se¢ilmis ve kullanilmistir.

Calisilan lokuslardaki tekrar bolgesi, bulundugu kromozom, forward ve reverse
ozellikleri ve polimorfizm bilgi icerigi (polymorphism information content, PIC) degerleri

Cizelge 3.6’da sunulmustur.

Cizelge 3.6. Uzerinde durulan lokuslardaki allel say1 adedi, allel biiyiikliigii (bg), genetik
cesitlilik indeksi (GCI), ve polimorfizm bilgi kapsami (PBI) verileri

Sira SSR lokus Allel Allel Genetik cesitlilik  PBI degeri

no (Marker) sayllar1  biiyiikliigii (b¢) indeksi (GC) (PIC)
1  bnlgl520 4 128-204 0.6941 0.638
2  phi96100 5 266-298 0.7670 0.729
3  phi420701 6 258-307 0.7032 0.655
4  umcl023 5 104-134 0.6148 0.567
5 umcl225 7 81-138 0.7659 0.734
6 umcl24l 6 131-176 0.7142 0.674
7  umcl331 7 13-152 0.6636 0.622
8  umcl363 5 100-133 0.6337 0.574
9  umcl433 5 70-99 0.5613 0.524
10  umc1506 6 87-124 0.7142 0.670
11 umcl1590 7 120-160 0.7980 0.771
12 umc1594 3 102-122 0.5596 0.462
13 umcl620 5 118-146 0.5533 0.510
14 umcl621 7 69-99 0.5998 0.565
15  umcl636 6 181-221 0.6831 0.629
16  umcl736 5 126-150 0.5435 0.444

Ortalama 5.562 0.6605 0.611
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Cizelge 3.6 incelendiginde; 59 kendilenmis seker misir hatti i¢in kullanilan 16 SSR
primeri toplam 89 allel iiretmis olup, ortalama SSR lokusu basma 5.56 allel saptanmuistir.
Cizelge incelendiginde en az allelin 3 ile umc1594 lokusundan, en fazla allelin ise 7 ile
umcl225, umc1331, umcl590 ve umcl621 lokuslarindan elde edildigi goriilmektedir.
Kullanilan SSR primerlerinde allel uzunlugu, 69 bp (umc1621) ile 307 bp (phi420701) arasinda

o

degistigi goriilmektedir.

Comertpay (2008), 13 SSR primeri ile incelenen 20 yerel misir popililasyonunda
ortalama allel sayisin1 4.03 bulmus ve allel sayilar1 2 ile 5 arasinda degisim gosterdigini
bildirmistir. Senior, Murphy, Goodman ve Stuber (1998) ABD musir germplazmi
koleksiyonundaki ¢esitliligi temsil eden 94 adet 6zel kendilenmis misir hattini (¢cogunlugu atdisi
misir olmak iizere sert misir, seker misir ve cin misir) segmisler, 70 adet SSR markorii ile
genetik haritalama yapmislardir. Sonucta 365 allel iireten bolge ve her bir lokusa diisen allel
sayisinin 2 ile 23 aralifinda oldugunu belirlemislerdir. Aym ¢alismada PBI degerleri 0.17 ile
0.92 arasinda degismistir.

PBI degeri genellikle farkli molekiiler markorlerin karsilastirilmasinda kullanilan etkin
bir parametre olmakla beraber, herhangi bir DNA markériinde kullanilan primerlerin etkinlik
derecelerinin saptanmasinda da kullanilabilecek degerlendirme kriteridir (Hongtrakul, Huestis
ve Knapp, 1997; Liibberstedt, Melchinger, Duble, Vuylsteke ve Kuiper, 2000; Manifesto
Schlatter, Hopp, Suarez ve Dubcovsky, 2001; Garcia, Benchimol, Barbosa, Geraldi, Souza ve
Souza, 2004). Bu arastirmada ortalama PBI degeri en diisiik umc1736 (0.44) lokusundan, en
yiiksek PBI degeri ise umc1590 (0.77) lokusundan elde edilmistir.

Senior vd. (1998) 70 SSR kullandiklar1 galigmada, PBI degerinin 0.17 ile 0.92 arasinda
degisim gosterdigini ve ortalama PBI degerinin 0.59 oldugunu bildirmislerdir. Warburton vd.
(2002) 85 SSR lokusu kullanildiklar1 arastirma sonucunda, PBI degerinin 0.46 ile 0.85 arasinda

degisim gosterdigini saptamiglardir.

Laborda, Oliveira, Garcia, Paterniani ve Souza (2005) 50 SSR primeri kullandiklari
calismada PBI degerinin 0.24 ile 0.90 arasinda degisim gosterdigini ve ortalama PBI degerinin
0.61 oldugunu saptamiglardir.

Cizelge 3.7 incelendiginde hatlar arasi benzerlik oranlarinin 0.94 ile 0.25 (ADKS 104/1
ile ADKS 105/1; ADKS 119 ile ADKS 120/1) arasinda degistigini anlasilmaktadir. Bu

benzerlik oranlar1 ¢alismada yer alan hatlarin genetik tabanlarinin ¢ok farkli oldugunu da
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gostermektedir. Islah¢i, hatlarin diger ozellikleri ile beraber bu verilerden de faydalanarak

timitvar melez kombinasyonlarinin olusturulmasinda faydalanabilir.

Elde edilen veriler http://taylor0.biology.ucla.edu/struct harvest/ web adresinde online

olarak calistirilmistir. Elde edilen Delta K degerinde de popiilasyonun 2 alt popiilasyona (en
yiiksek degere gore) ayrildigi goriilmektedir (Sekil 3.3). Ayrica bu sonug Verity ve Nichols
(2016)’1in agiklamalariyla da uyum saglamaktadir.

DeltakK = mean(|L"(K)|) / sd(L(K))

60}
50

40t

Delta K
w
o

20

10f

Sekil 3.3. Alt popiilasyon sayisin1 gosteren Delta K grafigi

Sekil 3.4’te elde edilen veriler ile STRUCTURE programinda analiz uygulanmasi ile
elde edilen bar grafigi verilmistir. Sonuglar degerlendirildiginde Sekil 3.1°de morfolojik
degerlendirmeye benzer bicimde incelenen kendilenmis seker misir hatlar1 iki gruba ayrildig
anlasilmaktadir. Kirmizi bar grafik ile 37 adet su tip seker misir hatlarinin oldugu, yesil bar
grafik ile de sh tip hatlarin oldugu goriilmektedir. Su tip kendilenmis hattin 11 adedinin, sh tip
kendilenmis hattin 7 adedinin ortak yapilar tasidigi sdylenebilmektedir.
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Cizelge 3.7. Kendilenmis seker misir hatlar1 aralarinda genetik benzerlik katsayilari
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e
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ADKS 104/1
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ADKS$ 105/3
ADKS$ 106
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ADKS 332 081 069|088 069 050 05 050 063 08 069 06 081 0BL 069 056 050 088 063 08 081 063 069 063 063 069 069 060 056 069 063 075 060 063 063 063
ADKS 335 075 063 075 063 050 063 044 056 069 063 056 063 075 063 050 038 06 050 065 063 056 056 044 056 050 056 056 056 075 075 069 063 056 063 050
ADKS 336 063 075 081 069 050 056 056 063 08 081 06 075 06 063 056 05 0B8 050 069 08 063 075 075 056 08 069 063 044 069 063 075 069 069 069 063
ADKS 337 081 075 06 069 063 069 056 06 069 063 069 069 085 081 06 063 069 050 069 069 069 0Bl 063 069 05 069 069 081 088 088 075 088 06 081
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ADK$339 050 069 069 075 063 075 065 069 081 063 063 088 063 069 069 063 075 081 nd-- 075 069 063 081 069 075 05 056 069 063 063 056 056 050 063
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ANT 3(210S028) 050 056 081 063 063 06 056 069 05 075 050 081 044 063 044 056 069 050 063 075 050 056 056 063 038 069 044 038 050 050 063 063 075 075 081
ANT 42105032) 063 063 075 063 063 075 063 081 065 088 065 075 069 063 056 065 081 056 063 063 056 056 050 063 05 063 075 050 065 063 063 075 0,6 081 081
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1- ANT 1(211S006), 2- ANT 2(2118007), 3-ANT 3(210S028), 4- ANT 4(210S032), 5- KON 1(BDS 01), 6- KON 2(BDS 02), 7- KON 3(BDS 03), 8- KON 4(BDS 04), 9-
KON 5(BDS 06), 10- KON 6(BDS 07), 11- ADKS 001, 12- ADKS 101-29, 13- ADKS 102-8, 14- ADKS 103-1, 15- ADKS 103-6, 16- ADKS 104-1, 17- ADKS 105-1, 18-
ADKS 105-3, 19- ADKS 106, 20- ADKS 108-1, 21- ADKS 113-1, 22- ADKS 114-1, 23- ADKS 116-3, 24- ADKS 115-2, 25- ADKS 117-2, 26- ADKS 117-4, 27- ADKS 118,
28- ADKS 119, 29- ADKS 120-2, 30- ADKS 122-1, 31- ADKS 122-8, 32- ADKS 124-2, 33- ADKS 125-2, 34- ADKS 126-2, 35- ADKS 127-1, 36- ADKS 129, 37- ADKS
320, 38- ADKS 321, 39- ADKS 322, 40- ADKS 323, 41- ADKS 325, 42- ADKS 326, 43- ADKS 327, 44- ADKS 328, 45- ADKS 329, 46- ADKS 330, 47- ADKS 331, 48-
ADKS 332, 49- ADKS 335, 50- ADKS 336, 51- ADKS 337, 52- ADKS 338, 53- ADKS 339, 54- ADKS 340, 55- ADKS 341, 56- ADKS 342, 57- ADKS 344, 58- ADKS 345,
59- ADKS 346

Sekil 3.4. STRUCTURE programinda yapilan analiz ile elde edilen bar grafigi
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Sekil 3.5. SSR markorlerden elde edilen baz ¢ifti degerlerine gore olusturulan dendogram, 2
ana grup olarak renklendirilen (a), 6 alt gruplariyla beraber renklendirilen (b)

Molekiiler ¢alisma sonucunda elde edilen baz ¢iftlerine gore olusturan dendogramda 2
ana grup olustugunda hatlarin dagilimi Sekil 3.5 (a)’da goriilmektedir. Bu dendograma gore
ADKS 320, ADKS 321, ADKS 335 ve ADKS 346 hatlar1 (bu hatlar su tipi hatlarin bulundugu
grupta yer almig); ADKS 102/8, ADKS 125/2, ADKS 126/2 ve ADKS 129 hatlar1 (bu hatlar sh
tipi hatlarin bulundugu grupta yer almis) haricinde su ve sh tipi hatlarin ayri gruplarda
toplandig1 goriilmektedir. Dendograma Sekil 3.5 (b)’deki gibi alt gruplara ayrilmis sekilde
baktigimizda su tipi seker misir hatlarinin 2 alt gruba ayrildigini, sh tipi seker misir hatlarinin

ise 4 alt gruba ayrildigini gérmekteyiz.
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Sekil 3.6. Morfolojik (a) ve molekiiler (b) dendogram karsilastirmasi

Morfolojik ve molekiiler verilerin sonuglarina gore olusturulan dendogramlarin
karsilagtirilmasinda Sekil 3.6 (a) ve (b)’de goriildiigii gibi yine su ve sh tipi seker misir
hatlarinin ayrildig: (istisnalar bulunmaktadir) goriilmektedir. Bazi hatlarin gruplarinin farkli
olmas1 bir ara form olan se (sugary enhanced) genine sahip olan seker misir hatlar1 olabilir

seklinde yorumlanabilir.
3.3 Biyometrik Genetik Degerlendirmeler

Kendilenmis seker misir hatlar1 arasinda 8x8 yarim diallel melezleme ile saglanan 28
F1 kombinasyonu ve ebeynleri olan 8 kendilenmis hattan olusan toplam 36 genotip
(ebeveyn+melez) ile gergeklestirilen denemede; tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayisi, bitki
boyu, ilk kogan yiiksekligi, kocan uzunlugu, kogan capi, koganda sira sayisi, sirada tane sayisi,

bin tane agirligi, tane kabuk kalinlig1, taze kogan verimi ve kuru tane verimi 6zelliklerinde elde
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edilen veriler belirlenmistir. Ardindan bu bulgulara ayr1 ayr1 uygulanan 6n varyans analizi
degerlendirmeleri ve biyometrik genetik degerlendirmelerden saptanan dngoriilerle heterosis
ve heterobeltiosis sonuglari, bunlara iliskin degerlendirmeler ve tartismalar, incelenen

karakterler ayr1 boliimler seklinde aktarilmis ve degerlendirilmistir.
3.3.1 Tepe Piiskiilii Ciceklenme Giin Sayis1

Tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayist verileriyle ilgili sonuglarin 6n varyans analizi,
diallel varyans analizi, genetik bilesenlerin dngdriilmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve
0zel kombinasyon kabiliyetlerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis degerlerinden

saptanan sonuglari verilerek, onceden yapilan ¢alismalarla degerlendirilmistir.
3.3.1.1 On Varyans Analizi

Tepe puskiilii ¢igeklenme giin sayisi karakterinde varyans analizine ait sonuglar Cizelge
3.8’de verilmistir. Denemedeki genotiplerin (ebeveyn+ melezler) tepe piiskiilii ¢igeklenme giin

sayis1 ortalama degerleri ve onemlilik gruplari ise Cizelge 3.9’da sunulmustur.

Cizelge 3.8. Tepe piiskiilii ciceklenme giin sayis1 verileriyle gergeklestirilen 6n varyans analiz
sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler F hesap
derecesi toplamu ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.0139 0.0139 0.046

Genotip (ebeveyn+melez) 35 347.1578 9.9187  33.106**

Hata 35 10.4861 0.2996

Toplam 71 357.6828

Onemlilik diizeyi: *%0.01, DK : %0.950

Cizelge 3.8 gozden gecirildiginde, tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayist ozelligi
bakimindan genotipler (ebeveyn+melezler) arasinda istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde
fark oldugu goriilmektedir. Bu sonug genotipler arasinda tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayisi
agisindan varyasyonun oldugunu gostermektedir. Dolayisiyla tepe puskiilii gigeklenme giin

sayis1 0zelligi i¢in biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegi anlasilmaktadir.

Denemedeki genotiplerin tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayilar1 ve 6nemlilik gruplar
Cizelge 3.9°da goriilmektedir.
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Cizelge 3.9. Ebeveyn ve F1 materyallerinin ortalama tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 ve énemlilik gruplari

ADKS  ADKS ADKS ADK KONG6 ADKS ADKS ADKS Dizi
327 332 115/2 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1 Ort.
ADKS 327 62.00b 59.00d 58.50 gh 58.50 de 59.00d 59.00d 59.00d 57.50 ef 58.64
ADKS 332 64.00 a 58.50 de 59.00d 59.50 cd 57.50 ef 57.00 fg 57.00 fg 58.21
ADKS 115/2 53.00 k 56.00 hi 60.50 ¢ 57.00 fg 56.00 gh 54.00 jk 57.29
ADKS 117/4 57.50 ef 58.50 de 59.50 cd 57.00 fgh 57.50 ef 58.00
KON 6 (BDS 07) 57.50 ef 57.50 ef 57.00 fg 57.50 ef 58.50
ADKS 116/3 57.50 ef 55.50 1 54.50 ij 57.21
ADKS 103/1 55.50 54.50 4 56.64
ADKS 108/1 53.00 k 56.07
Melez Ort. 57.57
Ebeveyn Ort. 59.68
Genel Ort. 57.60
EKOF (0.05) 1.10
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Cizelge 3.9 ebeveynler bakimindan degerlendirildiginde en erken ¢igeklenme giin
sayilart 53 giin ile ADKS 115/2 ve ADKS 108/1, en ge¢ olan ise 64 giin ile ADKS 332
kendilenmis seker misir hattinda oldugu anlasilmaktadir. Melezler agisindan bakildiginda en
erken tepe piskiili ¢igeklenme giin sayist 54.0 giin ile ADKS 108/1 x ADKS 115/2
kombinasyonunda, en geg tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayis1 en az 60.5 giin ile ADKS 115/2
X KONG6 (BDS 07) kombinasyonunda goriilmektedir. Elde edilen sonuglar; Degirmenci (2012)
ebeveynlerde 54.7-63.3 giin, melezlerde ise 48.3-61.7 giin, Sezer (1999) melezlerde 54-68
glin, Esmeray (2016) ebeveyn hatlarinda 62-72 giin, melezlerde 54-70 giin, Altinbas ve Algan
(1993) 41.0-52.3 giin, Vasal, Srinivasan, Crossa ve Beck (1992) 55.4 giin, 64.6 giin ve 71.7 giin

sonuclariyla benzerlik géstermistir.
3.3.1.2. Diallel Varyans Analizi

Tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 karakterine ait diallel tablonun varyans analizinden
elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F degerleri ¢izelge

3.10’da sunulmustur.

Cizelge 3.10. Tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayist karakterine ait varyans analizinden elde
edilen serbestlik seviyeleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F sonuglari

Varyasyon kaynagi Serbestlik Kareler Kareler F degeri
derecesi Toplam ortalamasi

a 7 120.94 17.28 57.644**
b 28 52.64 1.88 6.273**
b1 1 0.0005 0.0005 0.002
b2 7 30.20 431 14.394**
bs 20 22.44 1.12 3.744%**
Hata 35 10.49 0.3

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.10°da eklemeli gen etkisi varyansinin tahminleyicisi olan (a) ile dominant gen
etkisi varyansinin tahminleycisi (b) komponenti 6nemli bulunmustur. Bu, tepe piiskiili
ciceklenme giin sayisinin kontroliinde eklemeli ve dominant gen etkilerinin 6nemliligini ortaya

koymaktadir.

Ortalama dominantlik varyanst “b:1* degerinin Onemsiz olmast F1 melezlerinin

ebeveynlerden farkinin 6nemli olmadigini belirtmektedir.

Bir ebeveynde dominant allelerin toplanmasin1 saptayan “b.*“ ve dominant allelerin

ebeveynlerde dagilmis oldugunu ve 6zel kombinasyon kabiliyetini de gosteren “bs“ degerleri
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Oonemli ve pozitif olarak saptanmistir. Tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayist agisindan dominant
alleller ve 6zel kombinasyon yeteneginin ebeveynlerde dagilmis oldugunu gostermektedir.
Esmeray (2016) Sakarya kosullarinda at disi musir ile yaptigi ¢alismasinda a, b, bi, b2, bs

komponentlerinin tamamini énemli bulmustur.
3.3.1.3 Genetik Parametreler

Tepe puskiilii ciceklenme giin sayisina ait hesaplanmig genetik parametreler, bu
degiskenler arasindaki oranlar ile varsayimlarin gecerliliginin tespitinde kullanilan “t=I-

b/SHb” degeri Cizelge 3.11°de verilmistir.

Cizelge 3.11. Tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 6zelligine ait genetik varyans komponentleri,
tahminlenen genetik degiskenler ve oranlari

Genetik parametre Tahmin (8x8) Standart hata
E 1.604 +0.549
D 4.806* +4.934

F 11.357* +7.945
Hi 11.049** +25.4381
H2 9.613** +21.287
D-Hi: 9.480** +-20.504
h? 6.447 +0.332
(H1/D)Y2 2.271

H2/4H: 0.209

KD/KR 2.099

K 0.015

Hg 0.509

Hd 0.200

Yr, Wr+Vr icin r 0.421

t=(1-b)/SHb 2.001

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde 6nemli

Cizelge 3.11’de cevre varyanst (E) ve dominanthk etkisi (h?) &nemsiz olarak
belirlenirken, eklemeli gen varyansi (D), dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen F,
genlerin dominantlik etkileri varyansi (Hi), gen dagilisina gore diizeltilmis dominantlik

varyansi (H2) istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde 6nemli bulunmaktadir.

Cevre varyansimin (E) katkis1 biyometrik bakimdan 6nemsiz olmasi fenotipik varyansin
genetik varyanstan olustugunu ortaya koymaktadir denilebilir. Diger bir ifadeyle tepe piiskiili
ciceklenme giin sayis1 Karakteri tizerinde genetik etkenlerin payinin, ¢evre etkenlerinden daha

¢ok oldugu soylenebilmektedir.
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Tepe piiskiilii ¢ciceklenme giin sayis1 acisindan yapilan diallel degerlendirmede genetik
parametrelerden eklemeli gen varyansi (D) istatistiki anlamda 6nemli bulunmasi tepe piiskiilii

cigeklenme giin sayisi lizerinde eklemeli genlerin etkisi var oldugunu isaret etmektedir.

Dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen “F” degeri pozitif (11.357) ve 6nemli
bulunmustur. Dolayisiyla bu durum dominant allellerin ¢ok oldugunu ve F1’lerin

ebeveynlerinin ortalamalarini gectigini belirtmektedir.

Genlerin dominantlik etkileri varyans1 (Hi) ve gen dagilisina gore diizeltilmis
dominantlik varyansi (Hz) istatistiki anlamda 6nemli bulunmustur. Dolayisiyla tepe piiskiilii
ciceklenme giin sayis1 Ozelligi dominant genlerin etkisi altinda yonetildigini ortaya

koymaktadir.

Dominant ve resesif allellerin paymin (KD/KR) 1’den biiyiik (2.099) olmasi dominant

allellerin fazla olduguna isaret etmektedir.

Ele alinan karakter bakimindan, etkili gen ¢ifti sayisinin (K=0,015) 1’in altinda oldugu

icin etkili gen sayis1 tespit edilememistir.

Genis anlamda kalitim derecesi (Hg) 0.509 ve dar anlamda kalitim derecesi (Hd) ise
0.200 sonuclariyla belirlenmistir. Benzer sonuglar Esmeray (2016) tarafinda da ortaya
konulmustur. Yazili kaynaklar seleksiyondaki genetik ilerlemeyi kalittm derecesinin
belirleyecegini yiiksek kalitim derecesinin seleksiyona tepkisinin yiiksek olmasma ve

populasyonun istenilen yonde ilerlemesine yardimci olacagini vurgu yapmaktadirlar.

Kuramsal dominantlik sirasiyla ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] pozitif (0.421) olmasi tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 yiiksek
olan ebeveynin dominant genleri tagidigini ifade edebilmekteyiz. Diger ifade ile varsayimlarin
gecerliliklerini belirten ta=h) ve Fowr-vr testlerinin sonuglari istatistiki olarak 6nemsiz ¢ikmustir.

Esmeray (2016) calismasinda bu degeri 0.78 belirlemistir.
3.3.1.4 Wr-Vr Grafigi

Sekiz seker musir genotipine ait yarim diallel F1 generasyonunun olusturdugu
popiilasyonda tepe piiskiilii cigceklenme giin sayisi i¢in hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans

(Wr) degerlerine iliskin Wr/Vr grafigi Sekil 3.7°de verilmistir.
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Sekil 3.7. Tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 6zelligi Wr/Vr grafigi

Sekil 3.7 tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayis1 bakimindan Wr-Vr grafigi incelendiginde,
regresyon dogrusunun Y eksenini orijinin iizerinde pozitif yonde kestigi anlasiimaktadir
(a=1.086). Bu sonug, ele alinan karakterin kalittminda kismi dominanthigm etkili oldugunu
ortaya koymaktadir. Genetik parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)?)
1’den biiylik (2.271) olmasiyla (Cizelge 3.11) istiin dominanthig1 desteklemesi bir celigki
gostermekte, bu durumda bu karakterin epistatik gen etkisinde oldugu sdylenebilir.

Grafik lizerinde ebeveynlerle ilgili noktalarin dagiliminda 4 (ADKS 117-4) ve 7 (ADKS
103-1) numarali genotiplerin orijine en yakin olmasi nedeniyle kismi1 dominantliga en az sahip
oldugu, bunun tam aksi olarak 3 (ADKS 115-2), 5 (KON 6), 6 (ADKS 116-3) ve 8 (ADKS 108-
1) numaral1 genotipler orijine en uzak olmasi nedeniyle kismi1 dominantliga en ¢oguna sahip
oldugu, soylenebilir. Esmeray (2016) calismasinda regresyon dogrusunu Y eksenini orijinin
altinda negatif yonde kestigini belirlerken, iistliin dominantlik oldugunu ifade etmistir.

Denemeden elde edilen sonuglar Esmeray (2016)’dan farklilik gostermektedir.
3.3.1.5 Genel ve Ozel Kombinasyon Kabiliyeti

Tepe piiskiilii ciceklenme giin sayis1 degerlerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK)
kombinasyon kabiliyetleri varyans analizinden saptanan serbestlik dereceleri, kareler toplami

ve ortalamalari, F degerleri, GKK/OKK oranlari ¢izelge 3.12°de verilmistir.
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Cizelge 3.12. Tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK)
kombinasyon kabiliyeti varyans analizinden hesaplanan serbestlik dereceleri, kareler toplamu,
kareler ortalamasi, F sonuclar1 ve GKK/OKK oran1

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler Fdegeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplamm ortalamasi

GKK 7 120.9375 17.2768 115.331**

OKK 28 52.6389 1.8800  12.550** 9.189
Hata 35 5.2431 0.1498

** :0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.12 incelendiginde genel kombinasyon kabiyeti ve 6zel kombinasyon
kabiliyetinin istatistiki anlamda 0.01 seviyesinde onemli oldugu goriilmektedir. Genel
kombinasyon kabiliyetinin 6zel kombinasyon kabiliyetine orani 1’den yiiksek belirlenmistir.
Bu oranin 1’den biiyiik olmas1 (9.189), genel kombinasyon kabiliyetinin ve dolayisiyla eklemeli
gen varyansinin daha baskin ve 6nemli ¢iktigin1 géstermektedir. Diger taraftan ¢igeklenme giin
stiresinin daha ¢ok eklemeli gen etkilerinin etkisi altinda oldugunu belirtilmektedir. Esmeray

(2016) galismasinda benzer sonuglar1 bulmuslardir.

Tepe puskiilii ¢igeklenme giin sayisi karakterinde ebeveynlere ait genel kombinasyon
kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina ait 6zel kombinasyon kabiliyetleri etkileri

(sij) Cizelge 3.13’te verilmistir.

Cizelge 3.13 gozden gegirildiginde, en yiiksek GKK etkisinin ADKS 332 (1.738)
ebeveyninde, en diisik GKK etkisinin ADKS 116/3 (0.263) ebeveyninde oldugu
anlasilmaktadir. En yiiksek GKK etkisine sahip ADKS 332 ebeveyni fenotipik olarak 64 tepe
puskiilii ¢igeklenme giin sayisina ve en diisiik GKK etkisine sahip ADKS 116/3 ebeveyni 57.5
tepe puskiilii ¢iceklenme giin sayisina sahiptir (Cizelge 3.9). Cizelge 3.13’¢ melezler agisindan
bakildiginda, en yiiksek OKK etkisi 3.406 ile KON6 (BDS 07) x ADKS 117/4 melezinden
saptanmis, bu kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 58.5 tepe piiskiilii ¢igeklenme giin
sayis1 olarak gerceklesmistir. En diisiik OKK etkisi gdsteren melez ise -1.944 ile ADKS 332 x
ADKS 327 kombinasyonu olup bu kombinasyona ait tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayis1 59
olarak belirlenmistir (Cizelge 3.9). Ebeveynlerin girdigi diziye ait ortalama 6zel kombinasyon
yetenegi degerlerine gore, ADKS 115/2 (0.670) genotipin dahil oldugu dizi en fazla, ADKS
332 (-0.844) genotipinin dahil oldugu dizi ise en az degeri almustir.
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Cizelge 3.13. Tepe piskiilii ¢iceklenme giin sayisi karakterinde ebeveynlere ait genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1
kombinasyonlarina ait 6zel kombinasyon Kabiliyetleri etkileri (Sij)

ADKS 327 ADKS 332 ADKS 1152 ADKS 117/4 KONG6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1

ADKS 327 1.638%*  .1.944%* 0.406* -0.944%* -0.8447 0.056 0.856%* 0.156
ADKS 332 1.738%* 0.306* -0.594%* -0,444% _1.544%* _1.244%% -0.444%
ADKS 115/2 S1.113%* -0.744% 3,406%* 0.806%* 1.106%* -0.594%
ADKS 117/4 0.288* 0,006 1.906** 0.206 1.506%*
KONSG (BDS 07) 0,638* -0.444% -0.144 1.156%*
ADKS 116/3 -0.263* -0.744% 20.944%*
ADKS 103/1 ~1.063%* -0.144
ADKS 108/1 -1.863%*
OKK Dizi Ort. -0.330 -0.844 0.670 0.185 0,385 -0.130 -0.015 0.099

OKK Genel Ort.  0.002

SH(gi) = 0.013 (standart hata 0.114), KF 0.05= 0.223/KF 0.01=0.285
SH(sij) = 0.093 (standart hata 0.305), KF 0.05= 0.598/KF 0.01=0.763

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde onemli
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3.3.1.6 Heterosis ve Heterobeltiosis

Tepe puskiilii cigeklenme giin sayis1 Karakterine iliskin heterosis, heterobeltiosis
degerleri ve 6nemlilikleri ¢izelge 3.14’te verilmistir. S0z konusu 6zellige ait heterosis sonuglari
%-6.35 ile %9.50 arasinda degigmistir. Ortalama heterosis degeri %0.10 olarak belirlenmistir.
Heterobeltiosis verileri incelendiginde, %-10.94 ile %5.22 arasinda degisim géstermekte ve

ortalama heterobeltiosis degeri %-3.09 oldugu anlasilmaktadir.

Heterosis agisindan melezler degerlendirildiginde 11 adedi 0.01 seviyesinde istatistiki
olarak 6nemli, 6 adedi 0.05 seviyesinde dnemli bulunurken, 11 adedi de 6nemsiz bulunmustur.
Heterobeltiosis acisindan melezlere bakildiginda 18 adedi 0.01 seviyesinde 6nemli, 3 adedi
0.05 seviyesinde onemli bulunurken, 7 adedi de onemsiz bulundugu goriilmektedir. Yine
heterosis verilerinin 12 adedi negatif yonde, 13 adedi pozitif yonde, 3 adedi ise etkisiz olarak;
heterobeltiosis verilerinin 20 adedi negatif yonde, 5 adedi pozitif yonde, 3 adedi ise etkisiz

olarak belirlenmislerdir. Negatif yonlii olanlar erkencilik agisindan degerlendirilebilir.

Melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak yer alan kendilenmis hatlar ortalama
performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden {istiin olana gore
hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilagtirildiginda birgok c¢alismalarda belirtildigi
gibi iistiin ebeveyne gore hesaplanan heterobeltiosis iki ebeveynin degerlerinden de yiiksek

oldugundan daha olumludur.

Cizelge 3.14 gbzden gegirildiginde, ADKS 332 kendilenmis hatt1 olusturulan melez
kombinasyonlariin ortalama heterobeltiosis %-7.91 degeri ile en yiiksek olmustur. Belirlenen
deger, bu hattin melez musir 1slah programlarinda tepe piiskiilii ¢cigeklenme giin sayisini artirici
ebeveyn olarak kullanilabilecegini ortaya koymaktadir. Saptanan bu deger, Esmeray (2016)
tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 ortalama heterobeltiosis %-7.57 degeri ile ¢ok benzerlik

gostermistir.
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Cizelge 3.14. Tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayisina ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) yiizde sonuglari, 6nemlilikleri

ADKS 332 ADKS 1152 ADKS117/4 KONG6(BDS07) ADKS116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1 Dizi Ort

ADKS 327 Ht -6.35%* 1.74% -2.09% -1.26 -1.26 0.43 043  -1.15
Hb -7.81%* -5.65%* -5.65%* - 4.84%* - 4.84%* - 4.84%* 7.26** 511

ADKS 332 Ht 0.00 _2.88%* 2.06% _5.35%* - 4.60** 2.98%* 303
"Hb -8.59%x -7.81%x* -7.03%x* -10.16%* -10.94%%* -10.94%* -7.91

ADKS 115/2 Ht 1.36 9.50%* 3.17%* 4.15%* 1.41 2.67
Hb 2.61%* 5.00%* -0.87 1.80% 093  -1.22

ADKS 117/4 Ht 1.74% 3.48%%* 0.88 3.60%* 0.76
Hb 1.74% 3.48%%* -0.87 0.00  -1.47

KON6 (BDS 07)  Ht 0.00 0.88 3.60%* 1.55
Hb 0.00 -0.87 0.00  -0.72

ADKS 116/3 Ht -1.77% -1.80%  -0.44
Hb 3.43%%* 5.20%%  _2.64

ADKS 103/1 Ht 0.00 0.00
Hb -1.80%  -2.63

ADKS 108/1 Ht 0.43
Hb 3.04

Ort. Ht: 0.10, Ort. Hb: -3.09
to.05= 1.684, to01= 2.423

*:0.05 diizeyinde dnemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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3.3.2 Bitki Boyu (cm)

Bitki boyu verilerine uygulanan 6n varyans analizi, diallel varyans analizi, genetik
parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis verilerinden elde edilen sonuglar ayr1 ayri

verilmis, 6nceki ¢aligmalar ile degerlendirilmistir.
3.3.2.1 On Varyans Analizi

Bitki boyu 0zelligi i¢in varyans analizine ait sonuglar cizelge 3.15°te verilmistir.
Denemede yer alan genotiplerin (ebeveyn+ melezler) bitki boyu ortalama degerleri ve 6nemlilik

gruplart ise ¢izelge 3.16’da verilmistir.

Cizelge 3.15. Bitki boyu verileriyle gergeklestirilen 6n varyans analizi sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami1 ortalamasi degeri

Tekrar 1 21.1250 21.1250 2.45

Genotip (ebeveyn+melez) 35 9624.375 2817.839 299.429%**

Hata 35 329.375 9.4107

Toplam 71 98974.875

Onemlilik diizeyi: **0.01, DK : %1.557

Cizelge 3.15 incelendiginde bitki boyu verilerine uygulanan 6n varyans analizinde
genotipler (ebeveyntmelezler) kareler ortalamasinin istatistiki anlamda 0.01 diizeyinde 6nemli
bulundugu anlasilmaktadir. Bu sonu¢ denemenin genetik materyalinde bitki boyu agisindan
yeterli genetik varyabilitenin bulundugunu ortaya koymaktadir. Dolayisiyla, bitki boyu 6zelligi

i¢cin biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 3.16. Ebeveyn ve F1 kombinasyonlarinin ortalama bitki boylar1 ve 6nemlilik gruplari

ADKS ADKS ADK KONG6 ADKS ADKS ADKS Dizi Ort.
332 115/2 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1

ADKS 327 229.5d 245.0 ¢ 267.0 a 241.5¢ 252.0b 222.0 efg 208.5 jkl 2349
ADKS 332 150.5p 227.0de  219.0 fgh 210.0 jkl 220.5 fg 223.5 def 182.5n 2078
ADKS 115/2 147.0 p 223.0 ef 145.0 p 212.0 1jk 206.0 ki 189.0 m 199,3
ADKS 117/4 191.0 m 208.5 jkl 224.5 def 207.0 ki 212.0 1jk 219,0
KONG6 (BDS 07) 165.50 216.0 ght 193.5m 181.5n 195,2
ADKS 116/3 137.0 q 205.01 168.5 0 2044
ADKS 103/1 108.0 r 166.0 0 197.4
ADKS 108/1 1110t 1834
Melez Ort. 210.9

Ebeveyn Ort. 153.0

Genel Ort. 198.04

EKOF (0.05) 6.225
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Cizelge 3.16 kendilenmis hatlar agisindan incelendiginde en kisa boylu olan 108.0 cm
ile ADKS 103/1 kendilenmis hatti, en uzun boylu olanin ise 214.0 cm ile ADKS 327
kendilenmis hatti1 oldugu anlagilmaktadir. Melezlerin degerlerine bakildiginda en kisa boylu
olanin 145.0 cm ile KONG6 (BDS 07) x ADKS 115/2 kombinasyonunda, en uzun boylu olanin
267.0 cm ile ADKS 117/4 x ADKS 327 kombinasyonunda oldugu goriilmektedir. Bulunan
sonuclar, Eser ve Soylu (2012) 195-243 cm, Sezer (1999) melezlerde 128.9-187.1 cm,
Degirmenci (2012) kendilenmis hatlara ait bitki boylarin1 117.0-163.0 cm, melezlerde 144.0-
198.3 cm, Orhun (2010) kendilenmis hatlarda 101.2-158.8 cm melezlerde 161.5-239.2 cm,
Rood ve Major (1981) 102-165 cm, Atakul (2011) melezlerde 183.33-220.83 cm, Balc1 (2004)
120.1-192.2 cm ile ¢ok benzerlik gosterirken; Esmeray (2016) kendilenmis hatlarda bitki boyu
degerlerini 195-247 cm, melezler i¢in de 245-310 cm, Vasal vd. (1992) melezlerde 222.3 cm,
200.0 cm ve 233.8 cm bulgularindan daha diisiik degerler elde edilmistir.

3.3.2.2 Diallel Varyans Analizi

Bitki boyu 6zelligine ait diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 3.17°de verilmistir.

Cizelge 3.17. Bitki boylarina ait verilerle gerceklestirilen yarim diallel tablolarin varyans analiz
degerleri

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri
kaynagi derecesi Toplam1 ortalamasi

a 7 21266.2 3038.0 322.822%*
b 28 28046.0 1001.6 106.435**
b1 1 20867.1607 20867.1607 2217.350**
47) 7 2010.7 287.2 30.522%*
bs 20 5168.1 258.4 27.458**
Hata 35 329.38 9.41

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.17°de eklemeli gen etkisi ve genel kombinasyon kabiliyeti tahminleyicisi a,
dominant gen etkisi b, ortalama dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen bz, bir
ebeveyndeki dominant allelerin toplanmasini belirleyen bz degeri ve dominant allellerin
ebeveynlerde dagilmis oldugunu gosteren ve 6zel kombinasyon kabiliyetini de belirleyen bs

degerlerinin istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde 6nemli bulundugu goriilmektedir.

a ve b Ogelerinin istatistiki anlamda ©nemli bulunmasi bitki boyu karakterinin

gozetiminde eklemeli gen ve dominant gen etkilerinin dnemli oldugunu ortaya koymaktadir.
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b1, b2 ve bs degerleri pozitif olarak saptanmistir. Bu sonug, bitki boyu o6zelligi
bakimindan dominant alleller ve dominant allelerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu

gostermektedir.

Esmeray (2016) atdisi misir ile Sakarya kosullarinda yaptigi ¢calismasinda a, b, by, b2 ve

b3 degerlerini pozitif ve 0.01 6nem seviyesinde 6nemli bulmustur.
3.3.2.3 Genetik Parametreler

Bitki boyu verilerine ait hesaplanmis genetik parametreler, bu parametreler arasindaki
oranlar ile varsayimlarin gegerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge

3.18’de verilmistir

Cizelge 3.18. Bitki boyu ozelligine iligskin genetik varyans bilesenleri, tahminlenen genetik
parametreler ve oranlari

Genetik parametre Tahmin (8x8) Standart hata Tahmin (7x7) Standart hata

E 0.023 +0.007 103.468 +4.938

D 0.070** +0.264 292.653** +1560.943
F 0.164 +0.238 702.067 +330.613
Hi 0.160** +0.470 704.553** +2619.159
H2 0.139** +0.456 620.810** +3492.970
D-H: 0.137 +-0.206 611.055** +-1058.216
h? 0.093** +1.217 10038.440** +416.964
(H1/D)Y? 1.334 1.295

H2/4H1 0.243 0.333

KD/KR 2.023 1.178

K 2.671 2.874

Hg 0.748 0.973

Hd 0.506 0.403

Yr, Wr+Vr icin r -0.755 -0.893

t=(1-b)/SHb 2.816* 1.486

*:0.05 diizeyinde énemli, ** : 0.01 diizeyinde dnemli

Cizelge 3.18’de ¢evre varyansini (E) 6nemsiz, dominant ve resesif allellerin yoniini
belirleyen F, ortalama dominantlik derecesinin (H1/D)*? 6nemsiz bulunurken, eklemeli gen
varyans1 (D), genlerin dominantlik etkileri varyansi (Hi), gen dagilisina gore diizeltilmis
dominantlik varyansi (Hz) ve dominantlik etkisi (h?) istatistiki anlamda 0.01 diizeyde 6nemli

derecede saptanmustir.

Yine cizelge 3.18’de ortalama dominantlik derecesinin (H1/D)Y? 1.334 olmasi tam

dominanthigin var oldugunu gdstermektedir. Bitki boyu karakteri agisindan, etkili gen ¢ifti
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say1s1 (K=2.671) belirlenmistir. Bu, bitki boyu 6zelligine etki eden gen ¢ifti sayisinin en az 2
oldugu anlasilmaktadir.

Dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen F degeri pozitif saptanmistir. Bu deger
dominant allellerin ¢ogunlukta oldugunu ve F1’lerin ebeveynlerin ortalamalarini gegtigini

ortaya koymaktadir.

Bitki boyu o6zelligi fenotipik varyansin olusumunda g¢evre varyansinin (E) katkisi
biyometrik olarak 6nemsizdir. Yani fenotipik varyansin genetik varyanstan olustugunu
sOylenilebilmektedir. Diger bir ifadeyle bitki boyu 6zelligi izerinde genetik etkenlerin payinin,

cevre etkenlerinden daha fazla oldugu anlasilmaktadir.

Kuramsal dominantlik sirasi ile ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.755) olmasi, bitki boyu yiiksek olan ebeveynlerin
dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir. S6z konusu degerin -1’e yakin olmasi
dominant allel etkisinin bitki boyu i¢in arttirici yonde tesir ettigi soylenebilmektedir. Diger
ifade ile varsayimlarin gegerliliklerini belirten t(=p) V& Fwr-vr) testlerinin sonuglart istatistiki

olarak onemsiz ¢ikmistir.

Esmeray(2016) misir bitkisi ile Sakarya kosullarinda yaptig1 ¢aligmasinda bitki boyu
acisindan ¢evre varyansini (E) 0nemsiz, etkili gen ¢iftinin en az 4 olarak, [ryr, (Wr+Vr) degerini
negatif, dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen F degeri pozitif, dar anlamda kalitim
derecesi (Hd), genis anlamda kalitim derecesini (Hg) burada belirlenen sonuglara ¢ok benzer

olarak belirlemistir.
3.3.2.4 Wr-Vr Grafigi

Sekiz genotipe ait yarim diallel F1 generasyonunun olusturdugu popiilasyonda bitki
boyu i¢in hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans (Wr) degerlerine iliskin Wr/Vr grafigi seKil

3.8’de verilmistir
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[KARAKTER1]igin JinksHayman Tipi Diallel Analiz

1992,324

930,830
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-199,233
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=]
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=]

a=249541 b =0.693 «=1982714

1. (ADKS 327), 2. (ADKS 332), 3. (ADKS 115-2), 4. (ADKS 117-4), 5. (KON 6), 6. (ADKS 116-3), 7.(ADKS 103-
1), 8. (ADKS 108-1)

Sekil 3.8. Bitki boyuna ait Wr/Vr grafigi

Sekil 3.8’de Wr-Vr grafigi, bitki boyu bakimindan goézden gecirildiginde regresyon
hattinin y eksenini pozitif yonde kestigi (a=249.541) ve bitki boyunun kalittiminda kismi
dominanthigin etkili oldugu saptanmistir. Bu durumda dominantlik derecesinin 1’den biiyiik
olmasi (1.334) ile gelistigi sdylenebilmektedir. Igbal, Alam ve Chowdhary (1991) bildirisine
gore denemede kullanilan ebeveynlerin regresyon hattindan uzak olmasini, ele alinan 6zellikte

epistatik etkilerin mevcut olabilecegini kanisini gii¢lendirmekte oldugunu belirtmektedir.

Regresyon dogrusu boyunca parabolun baslangic noktasindan uzaklik durumuna gore
ebeveynlerin siralanisina bakilacak olursa 1 (ADKS 327), 4 (ADKS 117-4), 3 (ADKS 115-2)
ve 6 (ADKS 116-3) nolu kendilenmis hatlarin orijine yakin olmasi dolayisi ile daha fazla
dominant genler tasidigi 7 (ADKS 103-1) ve 8 (ADKS 108-1) nolu kendilenmis hatlarin
orijinden uzak olmasi nedeniyle resesif genler tasidig1 anlasiimaktadir (Sekil 3.8). Esmeray
(2016) calismasinda bitki boyu acisindan, regresyon dogrusunu Y eksenini orijinin altinda
negatif yonde kestigini belirlemistir. Bu sonucun iistiin dominantlik oldugunu ifade etmistir.

Denemeden elde edilen sonuglar Esmeray (2016)’dan farklilik gdstermektedir.
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3.3.2.5 Genel ve Ozel Kombinasyon Yetenegi

Bitki boyu degerlerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon yetenekleri
varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami ve ortalamalari, F

degerleri, GKK/OKK oranlari ¢izelge 3.19°da verilmistir.

Cizelge 3.19. Bitki boyu verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon kabiliyetleri
varyans analizinden saptanan serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamasi, F
sonuclar1 ve GKK/OKK orani

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler Fdegeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplamm ortalamasi

GKK 7 33682.837 4811.834 1022.629**

OKK 28 15629.350 558.191  118.629** 8.620
Hata 35 164.687 4.705

** :0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.19 incelendiginde hem genel kombinasyon yetenegi hem de o6zel
kombinasyon yeteneginin istatistiki anlamda 0.01 diizeyinde O6nemli bulundugu
anlasilmaktadir. Genel kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den
biiyiik olmustur. Bu degerin 1’den biiyiik olmasi (8.620), genel kombinasyon yeteneginin ve
dolayistyla eklemeli gen varyansinin daha yaygin ve énemli oldugunu gostermektedir. Bitki
boyu 6zelliginin daha ¢ok eklemeli gen etkilerinin tesiri altinda oldugunu belirtmektedir. Bu
sonucu, diallel melez analizinden elde edilen (D-Hi)’in pozitif olmasi1 (0.137) da

desteklemektedir.

Esmeray (2016) musir bitkisi ile Sakarya kosullarinda yaptig1 calismasinda GKK/OKK

oranini 0.66 bulmustur.

Bitki boyu degerlerine ait genel kombinasyon yetenekleri etkileri (gi) ve F1
kombinasyonlarina iliskin 6zel kombinasyon yetenekleri etkileri (sij) Cizelge 3.20’de

verilmistir.

Cizelge 3.20 incelendiginde, bitki boyu bakimindan en yiiksek GKK etkisinin ADKS
327 (33.963) ebeveyninde, en diisiik GKK etkisinin KON 6 (BDS 07) (3.438) ebeveyninde
oldugu goriilmektedir. En yiiksek GKK etkisine sahip ADKS 332 ebeveyni fenotipik olarak
214 cm bitki boyuna ve en diisiik GKK etkisine sahip KON 6 (BDS07) ebeveyni 165.5 cm bitki
boyuna sahiptir (Cizelge 3.18). Yine ayni ¢izelge melezler agisindan bakildiginda, en yiiksek
OKK etkisi 39.017 ile ADKS 108/1 x ADKS 103-1 melezinden elde edilmis, bu
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kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 166.0 cm bitki boyu olmustur. En diisiik OKK
etkisi gosteren melez ise 0.833 ile ADKS 116/3 x ADKS 117/4 kombinasyonu olup bu
kombinasyona ait bitki boyu 224.5 olarak belirlenmistir (Cizelge 3.18). Ebeveynlerin girdigi
diziye ait ortalama 6zel kombinasyon yetenegi degerlerine gére, ADKS 327 (10.42) genotipin
dahil oldugu dizi en yiiksek, ADKS 332 (1.41) genotipinin dahil oldugu dizi ise en diisiik degeri
almistir. Saptanan sonuglar Esmeray (2016), kendilenmis hatlarda (-44.95 ve -73.28)

melezlerde ise (-24.12 ve 15.73) sonuglari ile benzerlikler gostermektedir.
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Cizelge 3.20. Bitki boyu karakterinde ebeveynlere ait genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina ait 6zel kombinasyon
kabiliyetleri etkileri (sj;)

ADKS 327 ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1

ADKS 327 33.963%** 2.483 19.633%* -1.067 23.433** 5.933%* -7.717%* 30.233%*
ADKS 332 10.513** -13.917** 1.383 18.383** -10.117** 30,233%** -28,317**
ADKS 115/2 15.363%** -17.967** -20.967** 11.033** 26.883%* 28.833%*
ADKS 117/4 10.563%** 10.833%* 0.833 -11.317** 31.633**
KONG (BDS 07) -3.438* -12.667** 35.183** 18.633**
ADKS 116/3 -15.938** 24.683%* 18.688**
ADKS 103/1 -15.788** -39.017**
ADKS 108/1 -15.238**
OKK Dizi Ort. 10.42 -1.41 4.79 2.05 6.48 5.48 6.99 4.73
OKK Genel Ort.  4.940

SH(gi) = 0.412 (standart hata 0.642), KF 0.05= 1.258/KF 0.01= 1.605
SH(sij) = 2.928 (standart hata 1.711), KF 0.05= 3.354/KF 0.01= 4.278

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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3.3.2.6 Heterosis ve Heterobeltiosis

Bitki boyu 6zelligine ait heterosis ve heterobeltiosis degerleri ve onemlilikleri cizelge

3.21°de verilmistir.

Cizelge 3.21 incelendiginde heterosis degerlerinin %-7.20 ile %72.92 arasinda degistigi
ve ortalama heterosis degerinin %34.24 oldugu anlasilmaktadir. Heterobeltiosis degerlerine
bakildiginda %-12.39 ile %50.83 arasinda degisim gostermekte ve ortalama heterobeltiosis
degerinin %19.67 oldugu goriilmektedir.

Olusturulan melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak bulunan kendilenmis hatlar
ortalama performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden iistiin olana gore
hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastirilmaktadir. Daha farkli bir yaklagim ile
istiin ebeveyne gore hesaplanan heterobeltiosis iki ebeveynin degerlerinden de yiiksek

oldugundan daha iyi sonug¢ vermektedir.

Yine cizelge 3.22 gozden gegirildiginde, ADKS 116-3 kendilenmis hatt1 olusturulan
melez kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis %28.65 degeri ile en yiiksek olmustur.
Belirlenen deger, bu hattin melez misir 1slah programlarinda eger gerek duyuluyorsa bitki
boyunu artirict ebeveyn olarak kullanilabilecegini ortaya koymaktadir. Bulunan deger, Esmeray

(2016) bitki boyu ortalama heterobeltiosis %35.42 degeri ile paralellik gostermistir.
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Cizelge 3.21. Bitki boylarina ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) degerleri (%) ve 6nemlilikleri

ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG6(BDS07) ADKS116/3 ADKS 103/ ADKS 108/1 Dizi Ort

ADKS 327 Ht  25.93%* 35.73%* 31.85%* 27.07** 43.59%* 37.89%* 28.31%* 28.82
Hb  7.24%* 14.49%* 24.77%* 12.85%* 17.76%* 3.74%% .57 9,79
ADKS 332 Hb 52.61%* 28.36%* 32.91%* 53,39%* 72,02%* 39,58%* 38.21
Hb 50.83%* 14.66%* 26.89%* 46.51%* 48.50%* 21.26%* 26.99
ADKS 115/2 Ht 31,95%* _7,20%* 49 30%* 61,57** 46,51%* 33.81
Hb 16.75%* _12.39%% 44.00%* 40.14%* 28.57** 22.83
ADKS 117/4 Ht 16,97** 36,89%* 38.46%* 40.40%* 28.11
Hb 9.16%* 17.54%* 8.38%* 10.99%* 12.78
KONG6 (BDS 07) Ht 42.81%* 41.50%* 31.28%* 23.19
Hb 30.51%* 16.92%* 9.67%* 11.70
ADKS 116/3 Ht 67.35%* 35.89%* 41.15
Hb 49.64%* 22.99%* 28.65
ADKS 103/1 Ht 51.60%* 46.41
Hb 49.55%* 27.11
ADKS 108/1 Ht 34.20
Hb 17.56

Ort. Ht: 34.24, Ort. Hb: 19.67
to.0s= 1.684, to.01= 2.423
** :0.01 diizeyinde onemli
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3.3.3. ilk Kocan Yiiksekligi (cm)

Ik kogan yiiksekligi verilerine uygulanan 6n varyans analizi, diallel varyans analizi,
genetik parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis verilerinden elde edilen sonuglar boliimler

halinde verilmis onceki ¢alismalar ile degerlendirilmistir.
3.3.3.1 On Varyans Analizi

Ik kocan yiiksekligi i¢in varyans analizine ait sonuclar cizelge 3.22°de verilmistir.
Denemede yer alan genotiplerin (ebeveyn+melezler) ilk kogan yiiksekligi ortalama degerleri ve

onemlilik gruplari ise ¢izelge 3.23’te verilmistir.

Cizelge 3.22. 11k kogan yiiksekligi verileriyle gerceklestirilen 6n varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 33.347 33.347 2.076

Genotip (ebeveyn+melez) 35 39785.486 1136.728 70.773%**

Hata 35 562.153 16.061

Toplam 71 40380.986

Onemlilik diizeyi: **0.01, DK : %6.107

Cizelge 3.22 gdzden gecirildiginde ilk kogan yiiksekligi verilerine uygulanan 6n varyans
analizinde genotipler (ebeveyntmelezler) kareler ortalamasinin istatistiki anlamda 0.01
diizeyinde 6nemli bulundugu anlasilmaktadir. Bu deger denemenin genetik materyalinde ilk
kocan ytiksekligi agisindan yeterli genetik varyabilitenin bulundugunu ortaya koymaktadir.
Buna ek olarak, ilk kogan yiiksekligi icin biyometrik genetik degerlendirmelerin

yapilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 3.23. Ebeveyn ve F1 kombinasyonlarinin ortalama ilk kogan yiiksekligi ve énemlilik gruplari

ADKS ADKS ADK KON6 ADKS ADKS ADKS  Dizi
332 115/2 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1 Ort.
ADKS 327 106.0abc  94.0cde  113.0 ab 119.0 a 113.5ab  103.0bcd  88.0 def 100.9
ADKS 332 66.5 1-0 82.0e-h  75.0 11 78.5 f- 79.5 e-j 78.5 f- 64.5 j-p 79.4
ADKS 115/2 67.5h-0  54.0nn-q 64.5 j-p 67.5h-0  58.5m-q 61.0 1-q 65.7
ADKS 117/4 53.0 opq 63.0 k-p 101.5 cd 47.0 qr 78.5 f-k 73.1
KONG6 (BDS07) 60.0 1-q 77.0 f-k 85.0 efg 49.5 pqr 74.9
ADKS 116/3 53.0 opq 80.0 e-1 68.5 h-n 80.1
ADKS 103/1 18.5t 37.0rs 63.1
ADKS 108/1 25.5 st 59.1
Melez Ort. 78.107
Ebeveyn Ort. 51.875
Gen.c'el Ort. 72.278
EKOF (0.05) 15.982
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Cizelge 3.23 kendilenmis hatlar agisindan incelendiginde en diisiik ilk kogan yiiksekligi
18.5 cm ile ADKS 103/1 kendilenmis hatti, en yiiksek ilk kogan yiiksekligi ise 71.0 cm ile
ADKS 327 kendilenmis hatt1 oldugu anlasilmaktadir. Melezlerin degerlerine bakildiginda en
en dusik ilk kocan vyiiksekligi olanin 37.0 cm ile ADKS 103/1 x ADKS 108/1
kombinasyonunda, en yiiksek ilk kogan yiiksekligi ise 119.0 cm ile ADKS 327 x KON6 (BDS
07) kombinasyonunda oldugu goriilmektedir. Belirlenen bu degerler Sezer (1999) 15.9-69.1
cm, Anonim (2018) 53-75 cm, Anonim (2019) 30-111 cm, Anonim (2020) 48-120 cm, Atakul
(2011) 49.17-84.33 ve Balci (2004) 60.3-91.3 cm benzerlikler gostermistir.

3.3.3.2. Diallel Varyans Analizi

[k kogan yiiksekligine ait diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 3.25°te verilmistir.

Cizelge 3.24. ilk kogan yiiksekligine ait verilerle gerceklestirilen yarim diallel tablolarin
varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri
kaynagi derecesi Toplam ortalamasi

a 7 10190.9 1455.8  90.284%**
b 28 9701.9 346.5  21.488**
b1 1 5359.3100 5359.3100 332.357*%*
b2 7 1582.5 226.1  14.020**
bs 20 2760.0 138.0 8.558**
Hata 35 564.38 16.13

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.24’te eklemeli gen etkisi ve genel kombinasyon kabiliyeti tahminleyicisi a,
dominant gen etkisi b, ortalama dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen bi, bir
ebeveyndeki dominant allelerin toplanmasini belirleyen bz degeri ve dominant allellerin
ebeveynlerde dagilmis oldugunu gosteren ve 6zel kombinasyon kabiliyetini de belileyen bs

degerlerinin istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde énemli bulundugu gériilmektedir.

a ve b Ogelerinin istatistiki anlamda o6nemli bulunmasi ilk kogan karakterinin

gozetiminde eklemeli gen ve dominant gen etkilerinin dnemli oldugunu ortaya koymaktadir.

b1, b2 ve bz degerleri pozitif olarak saptanmistir. Bu sonug, ilk kogan yiiksekligi 6zelligi
bakimindan dominant alleller ve dominant allelerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu

gostermektedir.
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Esmeray (2016) atdisi misir ile Sakarya kosullarinda yaptigi ¢alismasinda ilk kocan
yiiksekligi 6zelliginde a, b, b1, bz ve bs degerlerini pozitif ve 0.01 6nem seviyesinde 6nemli

bulmustur.
3.3.3.3 Genetik Parametreler

[k kogan yiiksekligine ait hesaplanmis genetik parametreler, bu parametreler arasindaki
oranlar ile varsayimlarin gegerliliinin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge

3.25°de verilmistir.

Cizelge 3.25. Ilk kocan yiiksekligi 6zelligine ait genetik varyans komponentleri, tahminlenen
genetik parametreler ve oranlari

Genetik parametre  Tahmin (8x8)  Standart hata Tahmin (7x7) Standart hata
E 55.028 8.271+ 46.790 +8.446

D 350.720%* 165.084+ 132.343** +315.244
F 390.078 -115.750+ 317.489 +115.682
Hi 379.504** 1198.34+ 318.613** +917.635
H2 330.168%** 1482.944+ 280.743** +1040.158
D-H1 325.623%* -847.624+ 276.332** +-602.391
h? 221.425%* 2634.167+ 188.560** +1622.092
(Hu/D)Y? 1.848 1.706

Ha2/4H:1 0.309 0.283

KD/KR 0.836 1.241

K 1.776 1.559

Hg 0.917 0.820

Hd 0.207 0.274

Yr, Wr+Vr icin r -0.815 -0.897

t=(1-b)/SHb 2.522%* 2.140

** . 0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.25 degerlendirildiginde ortalama dominantlik derecesinin (H1/D)Y? 1.848

olmasi tam dominanthigin var oldugunu gostermektedir.

Ik kogan yiiksekligi fenotipik varyansmn olusumunda gevre varyansinin (E) katkisi
biyometrik olarak Onemsizdir. Yani fenotipik varyansin genetik varyanstan olustugunu
sdylenebilmektedir. 1lk kogan yiiksekligi iizerinde genetik etkenlerin paymnimn, cevre
etkenlerinden daha fazla oldugu anlagilmaktadir.

[k kogan yiiksekligi karakteri agisindan, etkili gen cifti sayis1 (K=1.776) belirlenmistir.
Bu, ilk kogan yiiksekligine etki eden en az 1gen ¢ifti oldugunu gostermektedir.
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Dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen F degeri pozitif bulunmustur. Bu deger
dominant allellerin ¢ogunlukta oldugunu ve F1’lerin ebeveynlerin ortalamalarini gegtigini

ortaya koymaktadir.
H1’in H2’den biiyiik olmasi genlerin dagilisinda bir esitsizligin oldugunu belirtmektedir.

Dar anlamda kalitim derecesi (Hd) 0.207, genis anlamda kalitim derecesi (Hg) 0.917

olarak belirlenmistir.

Kuramsal dominantlik siras1 ile ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.815) olmasi, ilk kogan yiiksekligi yliksek olan
ebeveynlerin dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir. S6z konusu degerin -1’e
oldukca yakin olmasi dominant allel etkisinin ilk kocan yiiksekligi i¢in arttirici yonde tesir
ettigini ifade edilebilmektedir. Diger ifade ile varsayimlarin gegerliliklerini belirten tg=p) ve

Fowr-vr) testlerinin sonuglart istatistiki olarak 6nemsiz ¢ikmistir.
3.3.3.4Wr-Vr grafigi

Sekiz genotipe ait yarim diallel F1 generasyonunun olusturdugu popiilasyonda ilk kogan
yiiksekligi i¢in hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans (Wr) degerlerine iliskin Wr/Vr grafigi
Sekil 3.9°da verilmistir.

[EARAKTER1]IcinJinksHayman Tipi Diallel Analiz
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205,332

1
798,31
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ao=-50920 b = 0,609 - =358.991
1. (ADKS 327), 2. (ADKS 332), 3. (ADKS 115-2), 4. (ADKS 117-4), 5. (KON 6), 6. (ADKS 116-3), 7.(ADKS 103-
1), 8. (ADKS 108-1)

Sekil 3.9. Ilk kogan yiiksekligi karakteri Wr/Vr grafigi
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Sekil 3.9 ilk kogan yliksekligi bakimindan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon
dogrusunun Y eksenini orijinin iizeinde negatif yonde kestigi goriilmektedir (a=-50.920). Bu
deger, ele alinan kriterin kalittminda tistiin dominantligin etkili oldugunu ortaya koymaktadir.
Genetik parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin ((Hi/D)*?) 1°den biiyiik olmasi
(1.848) olmasi (Cizelge 3.25) ¢geliskiyi ortaya koymaktadir. Ancak, burada bu 6zelligin epistatik
gen etkisinde oldugu ifade edilebilir.

Regresyon dogrusu boyunca parabolun baslangi¢c noktasindan uzaklik durumuna gore
ebeveynlerin siralanisina bakilacak olursa 1 (ADKS 327), 2 (ADKS 332), 3 (ADKS 115-2), 6
(ADKS 116-3) nolu kendilenmis hatlarin orijine yakin olmasi dolayisi ile daha fazla dominant
genler tasidigi; 5 (KON 6), 8 (ADKS 108-1), 4 (ADKS 117-4) ve 7 (ADKS 103-1) nolu
kendilenmis hatlarin orijinden uzak olmasi nedeniyle resesif genler tasidig sOylenebilir

(Sekil3.9).
3.3.3.5 Genel ve Ozel Kombinasyon Yetenegi

[k kogan yiiksekligi verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon yetenekleri
varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami ve ortalamalari, F

degerleri, GKK/OKK oranlar1 Cizelge 3.26°da verilmistir.

Cizelge 3.26. Ilk kocan yiiksekligi verilerine ait genel (GKK) ve ézel (OKK) kombinasyon
kabiliyetleri, varyans analizinden hesaplanan serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler
ortalamas, F degerleri ve GKK/OKK orani

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler Fdegeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplamu ortalamasi

GKK 7 10190.887 1455.8411 181.283**

OKK 28 9701.855 346.4984  43.146** 4.201
Hata 35 281.0764 8.0308

** . 0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.26 incelendiginde hem genel kombinasyon yetenegi hem de o&zel
kombinasyon yetenegi istatistiki olarak 0.01 diizeyinde Onemli bulunmustur. Genel
kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den biiyiik olmustur. Bu oranin
1’den biiyiik olmas1 (4.201), genel kombinasyon yeteneginin ve dolayisiyla eklemeli gen
varyansinin daha hakim ve énemli oldugunu gostermektedir. Bu veri, ilk kogan yiiksekliginin

daha ¢ok eklemeli gen etkilerinin etkisi altinda oldugunu belirtmektedir.
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Ik kogan yiiksekligi 6zelliginde ebeveynlere iliskin genel kombinasyon yetenekleri
etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina iliskin 6zel kombinasyon yetenekleri etkileri (sij) Cizelge

3.27°de verilmistir.

Cizelge 3.27 incelendiginde, ilk kogan yiiksekligi bakimindan en yiiksek GKK etkisinin
ADKS 327 (23.263) ebeveyninde, en diisiik GKK etkisinin ADKS 117/4 (-0.788) ebeveyninde
oldugu anlasilmaktadir. En yiiksek GKK etkisine sahip ADKS 327 ebeveyni fenotipik olarak
71 cm ilk kogan yiiksekligine ve en diisiik GKK etkisine sahip ADKS 117/4 ebeveyni ise 53
cm ilk kogan yiiksekligine sahiptir (Cizelge 3.23). Cizelgeye melezler agisindan bakildiginda,
en yiiksek OKK etkisi 25.761 ile ADKS 116/3 x ADKS 117/4 melezinden elde edilmis,
kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 101.5 cm olmustur. En diisiik OKK etkisi gosteren
melez ise 1.089 ile ADKS 116/3 x KON6 (BDS07) kombinasyonu olup bu kombinasyona ait
ilk kogan yiiksekligi 77.0 cm olarak belirlenmistir (Cizelge 3.23).

Ebeveynlerin girdigi diziye ait ortalama 6zel kombinasyon yetenegi degerlerine gore,
ADKS 327 (13.51) genotipin dahil oldugu dizi en yiiksek, ADKS 115/2 (3.57) genotipinin dahil
oldugu dizi ise en diisiik degeri almistir. Saptanan sonuclar, Esmeray (2016) kendilenmis
hatlarda (-44.95 ve -73.28) melezlerde ise (-24.12 ve 15.73) sonuglar1 ile benzerlikler

gostermektedir.
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Cizelge 3.27. Ilk kocan yiiksekligi 6zelliginde ebeveynlere ait genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina ait 6zel

kombinasyon kabiliyetleri etkileri (Si)

ADKS 327 ADKS 332

ADKS 115/2 ADK 117/4 KONG (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1

ADKS 327 23.263%* 5.361* 6.611** 18.761%** 22.411%* 13.711%* 19.961** 7.761%*
ADKS 332 5.613** 12.261** -1.589 4.561* -2.639* 13.111%* 1.911
ADKS 115/2 -7.638%* -9.339%* -1.189 -1.389 6.361* 11.661**
ADKS 117/4 -0.788 -9.539%** 25.761%** -11.989** 22.311%*
KON 6 (BDS 07) 1.563 -1.089 23.661%** -9.039%*
ADKS 116/3 4.763* 15.461%** 6.761%*
ADKS 103/1 -1.988 -7.989%*
ADKS 108/1 -14.788**
OKK Dizi Ort. 13.51 5.17 3.57 5.37 4.25 8.08 8.37 4.77

OKK Genel Ort. 6.64

SH(gi) = 0.703 (standart hata 0.838), KF 0.05= 1.64/KF 0.01= 2.10
SH(sij) = 4.997 (standart hata 2.235), KF 0.05= 4.38/KF 0.01= 5.59

*:0.05 diizeyinde dnemli, ** : 0.01 diizeyinde onemli
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3.3.3.6 Heterosis ve Heterobeltiosis

Ilk kogan yiiksekligine ait heterosis ve heterobeltiosis degerleri cizelge 3.28°de

verilmistir.

Cizelge 3.28 incelendiginde heterosis degerlerinin %11.34 ile %130.17 arasinda
degistigi ve ortalama heterosis degeri %54.63 oldugu anlasilmaktadir. Heterobeltiosis
degerlerine bakildiginda %-17.50 ile %91.51 arasinda degisim gostermekte ve ortalama

heterobeltiosis degeri %26.66 oldugu goriilmektedir.

Olusturulan melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak bulunan kendilenmis hatlar
ortalama performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden iistiin olana gore
hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastirilmaktadir. Daha farkli bir yaklagim ile
iistiin ebeveyne gore hesaplanan heterobeltiosis iki ebeveynin degerlerinden de yiiksek

oldugundan daha iyi sonug¢ vermektedir.

Yine ayn1 ¢izelgede ADKS 332 kendilenmis hatti olusturulan melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis %14.55 degeri ile en diisiik olmustur. Belirlenen
deger, bu hattin melez musir 1slah programlarinda ilk kogan yiiksekligini en az artirici ebeveyn

olarak kullanilabilecegini ortaya koymaktadir.
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Cizelge 3.28. 1k kogan yiiksekligine ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) sonuglari (%) ve onemlilikleri

ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG6(BDS07) ADKS 116/3 ADKS 103/  ADKS 108/1  Dizi Ort

ADKS 327 Ht  54.18%* 63.48%* 82.26%* 81.68** 83.06%** 130.17%* 82.38%*x* 72.15
Hb  49.30%* 32.39%x* 59.15%* 67.61%* 59.86%* 45.07%* 23.94%x* 33.73

ADKS 332 Ht 48.42%* 25.50%% 32.02%* 33.05%* 84.71%* 40.22%%* 39.77
“Hb 23.3]%%* 12.78%* 25.56%* 19.55%x 18.05%* -3.016d 14.55

ADKS 115/2 Ht 11.34% 24.04%* 39.18%* 87.20%* 75.54%% 43.65
Hb 1.896d 7.506d 27.36%* 32.95%x 38.64%* 16.40

ADKS 117/4 Ht 11.50%* 91.51%** 31.47%* 100.00%* 44.20
Hb 5.006d 91.51%** -11.32% 48.11%* 20.71

KONGB(BDS 07)  Ht 36.28%* 116.56%* 15.79%* 39.73
Hb 28.33%* 41.67%* -17.50%* 15.82

ADKS 116/3 Ht 123.78%* 74.50%* 60.17
Hb 50.94%* 29.25%* 30.68

ADKS 103/1 Ht 68.18%* 80.26
Hb 45.10%* 22.25

ADKS 108/1 Ht 57.08
Hb 20.57

Ort. Ht: 54,63, Ort. Hb: 26.66
to.05= 1.684, to01= 2.423

*:0.05 diizeyinde dnemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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3.3.4 Koc¢an Uzunlugu (cm)

Kogan uzunlugu verilerine uygulanan 6n varyans analizi, diallel varyans analizi, genetik
parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis verilerinde elde edilen sonuglar boliimler

halinde verilmis onceki ¢caligmalar ile degerlendirilmistir.
3.3.4.1 On Varyans Analizi

Kogan uzunlugu igin varyans analizine ait sonuglar Cizelge 3.29’da verilmistir.
Denemede yer alan genotiplerin (ebeveynt+melezler) kogan uzunlugu ortalama degerleri ve

onemlilik gruplari ise Cizelge 3.30’da verilmistir.

Cizelge 3.29. Kogan uzunlugu verileriyle gerceklestirilen 6n varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.180 0.180 1.620

Genotip (ebeveyn+melez) 35 507.248 14.493 130.567**

Hata 35 3.890 0.111

Toplam 71 511.318

Onemlilik diizeyi: **0.01, DK : %1.74

Cizelge 3.30 gozden gegirildiginde kocan uzunlugu verilerine uygulanan 6n varyans
analizinde genotipler (ebeveyntmelezler) kareler ortalamasinin istatistiki anlamda 0.01
diizeyinde 6nemli bulundugu anlasilmaktadir. Bu veri denemenin genetik materyalinde kogcan
uzunlugu agisindan yeterli genetik varyabilitenin bulundugunu ortaya koymaktadir. Buna ek
olarak, kogan uzunlugu icin biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini

gostermektedir.
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Cizelge 3.30. Ebeveyn ve F1 kombinasyonlarinin ortalama kogan uzunlugu ve énemlilik gruplari

ADKS ADKS ADK KON6 ADKS ADKS ADKS  Dizi
332 115/2 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1 Ort.

ADKS 327 20.90 a 20.00 b 19.65 cd 20.10 b 20.20 ab 1890e-h  19.65 bed 19.9
ADKS 332 16.10 1 19.90 be 2020 b 19.90 be 19.30c-f  19.80bed  18.60 ghi 19.8
ADKS 115/2 13.70 n 19.20 d-g 18.65 f-1 19.90 bed 17.30 k 17.40 k 18.9
ADKS 117/4 14.05 mn 20.10 b 18.60gh1 17.50 k 18.35 1 19.1
KON 6 (BDS 07) 13.85n 19.55 b-¢ 18.55 gh 18.15 1 19.3
ADKS 116/3 14.70 m 19.55 b-¢ 18.45 h1 19.4
ADKS 103/1 9.9p 16.501 18.3
ADKS 108/1 11.150 18.9
Melez Ort. 19.1
Ebeveyn Ort. 13.5
Gen.c'el Ort. 19.12
EKOF (0.05) 0.721
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Cizelge 3.30 kendilenmis hatlar agisindan incelendiginde en kisa kocan uzunlugu 9.9
cm ile ADKS 103/1 kendilenmis hatti, en uzun kogan uzunlugu olanin ise 16.10 cm ile ADKS
332 kendilenmis hatt1 oldugu anlasilmaktadir. Melezlerin degerlerine bakildiginda en en kisa
kogan uzunlugu 16.50 cm ile ADKS 103/1 x ADKS 108/1 kombinasyonunda, en uzun kog¢an
uzunlugu 20.90 cm ile ADKS 327 x ADKS 332 kombinasyonunda oldugu goriilmektedir.
Belirlenen bu degerler ile Balc1 (2004) kendilenmis hatlarda 14.9-20.4 cm, melezlerde 19.1-
23.1 cm, Degirmeci (2012) kendilenmis hatlarda 14.0-18.9 cm. melezlerde 16.5-21.0, Sezer
(1999) melezlerde 14.7-21.7 cm, Orhun (2010) kendilenmis hatlarda 14.36-19.62 cm,
melezlerde 19.53-25.19 cm, Anonim (2018) melezlerde 18.9-21.0 cm, Anonim (2019)
melezlerde 17.8-22.0, Anonim (2020) 17.3-21.8 cm, Altinbas ve Algan (1993) 15.6-20.8 cm ile

benzer sonuglar gostermistir.
3.3.4.2 Diallel Varyans Analizi

Kocan uzunluguna ait diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 3.31’de verilmistir.

Cizelge 3.31. Kogan uzunluguna ait verilerle gergeklestirlen yarim diallel tablolarin varyans
analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri
kaynagi derecesi Toplam ortalamasi

a 7 47.56 6.79 61.45%*
b 28 205.67 7.35 66.43%*
b1 1 194.8801 194.8801 1762.48**
b2 7 3.58 0.51 4.62%*
bs 20 7.21 0.36 3.26**
Hata 35 3.87 0.11

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.31°de eklemeli gen etkisi ve genel kombinasyon kabiliyeti tahminleyicisi a,
dominant gen etkisi b, ortalama dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen bz, bir
ebeveyndeki dominant allelerin toplanmasini belirleyen bz degeri ve dominant allellerin
ebeveynlerde dagilmis oldugunu gosteren ve 6zel kombinasyon kabiliyetini de belirleyen bz

degerlerinin istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde 6nemli bulundugu goriilmektedir.

a ve b Ogelerinin istatistiki anlamda 6nemli bulunmasi kogan uzunlugu karakterinin

kontroliinde eklemeli gen ve dominant gen etkilerinin 6nemli oldugunu ortaya koymaktadir.
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b1, b2 ve bz degerleri pozitif olarak saptanmistir. Bu veri, kogan uzunlugu 6zelligi
bakimindan dominant alleller ve dominant allelerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu

gostermektedir.
3.3.4.3. Genetik Parametreler

Kogan uzunluguna ait hesaplanmis genetik parametreler, bu parametreler arasindaki
oranlar ile varsayimlarin gegerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge

3.32°de verilmistir.

Cizelge 3.32. Kogan uzunlugu &zelligine ait genetik varyans komponentleri, tahminlenen
genetik parametreler ve oranlari

Genetik parametre Tahmin (8x8) Standart hata
E 0.277 0.057+
D 0.832%** 4.039+

F 1.967* 1.996+
H1 1.914%** 17.571+
H> 1.665%* 18.909+
D-H1 1.642** -13.532+
h? 1.117%* 96.015+
(Hy/D)Y2 2.086

H2/4H1 0.296

KD/KR 1.296

K 5.078

Hg 0.862

Hd 0.204

Yr, Wr+Vr icin r -0.983

t=(1-b)/SHb 2.043

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde 6nemli

Cizelge 3.32 degerlendirildiginde kogan uzunlugunun fenotipik varyansin olusumunda
cevre varyansinin (E) katkis1 biyometrik olarak énemsizdir. Yani fenotipik varyansin genetik
varyanstan olustugunu sdylenilebilmektedir. Kocan uzunlugu iizerinde genetik etkenlerin

paymnin, ¢evre etkenlerinden daha fazla oldugu anlagilmaktadir.

Ortalama dominanthik derecesinin (Hi/D)Y? 2.086 olmasi tam dominanthigm var

oldugunu géstermektedir.

Kocan uzunlugu karakteri agisindan, etkili gen ¢ifti sayis1 K=5.078 belirlenmistir. Bu

veri, kocan uzunluguna etki eden en az 5 gen ¢ifti oldugunu gostermektedir. Dominant ve
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resesif allellerin yoniinii belirleyen F degeri pozitif bulunmustur. Bu deger dominant allellerin

cogunlukta oldugunu ve F1’lerin ebeveynlerin ortalamalarini gegtigini ortaya koymaktadir.

H1’in H2’den biiyiik olmasi genlerin dagilisinda bir esitsizligin oldugunu belirtmektedir.
Dar anlamda kalitim derecesi (Hd) 0.204, genis anlamda kalitim derecesi (Hg) 0.862 olarak

belirlenmistir.

Kuramsal dominantlik sirasi ile ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.983) olmasi, kogan uzunlugu uzun olan ebeveynlerin
dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir. S6z konusu degerin -1’e¢ oldukca yakin
olmasi dominant allel etkisinin kogan uzunlugu igin arttirict yonde tesir ettigini ifade
edilebilmektedir. Diger ifade ile varsayimlarin gecerliliklerini belirten tgu=p) ve Fwrvn

testlerinin sonuglar istatistiki olarak 6nemsiz ¢ikmuistir.
3.3.4.4Wr-Vr Grafigi

Sekiz genotipe ait yarim diallel F1 generasyonunun olusturdugu popiilasyonda kogan
uzunlugu icin hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans (Wr) degerlerine iliskin Wr/Vr grafigi
sekil 3.10°da verilmistir.

[KARAKTERT1]icin JinksHayman Tipi Diallel Analiz
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Sekil 3.10. Kogan uzunlugu karakteri Wr/Vr grafigi
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Sekil 3.10 kogan uzunlugu bakimindan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon
dogrusunun Y eksenini orijinin altinda negatif yonde kestigi goriillmektedir (a= -2.713). Bu
deger, ele alinan kriterin kalitiminda iistiin dominantligin etkili oldugunu ortaya koymaktadir.
Genetik parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin ((Hi/D)*?) 1°den biiyiik olmasi
(2.086) olmas1 (Cizelge 3.32) celiskiyi ortaya koymaktdir. Ancak, burada bu 6zelligin epistatik
gen etkisinde oldugu ifade edilebilir.

Regresyon dogrusu boyunca parabolun baslangi¢c noktasindan uzaklik durumuna gore
ebeveynlerin siralanisina bakilacak olursa 2 (ADKS 332), 6 (ADKS 116-3), 1 (ADKS 327), 5
(KON 6), 4 (ADKS 117-4) nolu kendilenmis hatlarin orijine yakin olmasi dolayisi ile daha fazla
dominant genler tasidigi; 3 (ADKS 115-2) 8 (ADKS 108-1) ve 7 (ADKS 103-1) nolu
kendilenmis hatlarin orijinden uzak olmasi nedeniyle resesif genler tagidigi sdylenebilir (Sekil

3.10).
3.3.4.5. Genel ve Ozel Kombinasyon Yetenegi

Kogan uzunlugu verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon yetenekleri
varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami ve ortalamalari, F

degerleri, GKK/OKK oranlar1 Cizelge 3.33te verilmistir.

Cizelge 3.33. Kogan uzunlugu degerlerine ait genel (GKK) ve dzel (OKK) kombinasyon
kabiliyetleri varyans analizinden hesaplanan serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler
ortalamas, F degerleri ve GKK/OKK orani

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler Fdegeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplamu ortalamasi

GKK 7 47.744 6.821 122.734**

OKK 28 205.880 7.353 132314%+ 0927
Hata 35 1.945 0.056

** :0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.33 incelendiginde hem genel kombinasyon yetenegi hem de 0&zel
kombinasyon yeteneg8i istatistiki olarak 0.01 diizeyinde Onemli bulunmustur. Genel
kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den kiiciik belirlenmistir. Bu
oranin 1’den kiigiik olmasi (0.927), 6zel kombinasyon yeteneginin ve dominant gen varyansinin
daha etkin oldugunu gostermektedir. Bu veri, diallel melez analizinden elde edilen (D-H1)’in

1’e yakin (1.642) olmas1 (Cizelge 3.32) ile de desteklenmektedir.

114



Kogan uzunlugu karakterinde ebeveynlere ait genel kombinasyon yetenekleri etkileri
(9i) ve F1 kombinasyonlarina iligkin 6zel kombinasyon yetenekleri etkileri (sjj) verileri gizelge

3.34 verilmistir.

Cizelge 3.34 incelendiginde, en yiikksek GKK etkisinin ADKS 103/1 (-1.28)
ebeveyninde, en diisiik GKK etkisinin ADKS 115/2 ve ADKS 117/4 (0.10) ebeveynlerinde
oldugu goriilmektedir. En yiiksek GKK etkisine sahip ADKS 103/1 ebeveyni fenotipik olarak
9.9 cm kogan uzunluguna ve en diisilk GKK etkisine sahip ADKS 117/4 ebeveyni 14.05 cm
kocan uzunluguna sahip oldugu anlasilmaktadir. Ayni ¢izelgeye melezler agisindan
bakildiginda, en yiiksek OKK etkisi 2.22 ile ADKS 103/1 x ADKS 332 melezinden elde
edilmis, bu kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 19.80 cm olmustur. En diisiik OKK
etkisi gosteren melez ise 0.22 ile ADKS 116/3 x ADK ADKS 117/4 kombinasyonu olup bu
kombinasyona ait kogan ¢apt 18.60 cm olarak belirlenmistir (Cizelge 3.30). Ebeveynlerin
girdigi diziye ait ortalama 6zel kombinasyon yetenegi degerlerine gore, ADKS 103/1 (1.54)
genotipin dahil oldugu dizi en yiiksek, ADKS 332 (1.08) genotipinin dahil oldugu dizi ise en
diisiik degeri almistir. Saptanan sonuglar Altinbag (1996), genel kombinasyon yetenegi
bakiminda (GKK) (0.05, 1.70, 0.00, -0.77, 0.50, -1.47) sonuglari ile uyumludur.
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Cizelge 3.34. Kogan uzunlugu o6zelliginde ebeveynlere ait genel kombinasyon Kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarna ait 6zel
kombinasyon kabiliyetleri etkileri (Si)

ADKS 327 ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1

ADKS 327 0.78%** 1.26%* 1.46%* 0.91%** 1.26%** 1.14%* 1.54%* 2.14%%*
ADKS 332 1.01** 1.09%* 1.24%* 0.84** 0.01 2.22%* 0.87**
ADKS 115/2 -0.10 1.34%* 0.69** 1.72%* 0.82%* 0.77**
ADKS 117/4 0.10 1.94%* 0.22 0.82%* 1.52%*
KON 6 0.20 1.07** 1.77%* 1.22%%*
ADKS 116/3 0.43* 2.55%* 1.23%*
ADKS 103/1 -1.28%** 1.05%*
ADKS 108/1 -1.13%*
OKK Dizi Ort. 1.39 1.08 1.13 1.14 1.26 1.13 1.54 1.26

OKK Genel Ort.  1.24

SH(gi) = 0.005 (standart hata 0.114), KF 0.05= 0.137/KF 0.01= 0.175
SH(sij) = 0.035 (standart hata 0.305), KF 0.05= 0.365/KF 0.01= 0.465

*:0.05 diizeyinde dnemli, ** : 0.01 diizeyinde onemli
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3.3.4.6 Heterosis ve Heterobeltiosis

Kogan uzunluguna ait heterosis ve heterobeltiosis degerleri Cizelge 3.35’de verilmistir.

PR

Cizelge 3.35 incelendiginde heterosis degerlerinin %25.32 ile %59.35 arasinda degistigi
ve ortalama heterosis degerinin %46.14 oldugu anlasilmaktadir. Heterobeltiosis degerlerine
bakildiginda %15.53 ile %47.32 arasinda degisim gostermekte ve ortalama heterobeltiosis
degerinin %26.65 oldugu goriilmektedir.

Olusturulan melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak bulunan kendilenmis hatlar
ortalama performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden iistiin olana gore
hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastirilmaktadir. Daha farkli bir yaklagim ile
iistin ebeveyne gore hesaplanan heterobeltiosis iki ebeveynin degerlerinden de yiiksek

oldugundan daha iyi sonug vermektedir.

S6z konusu c¢izelgede ADKS 327 kendilenmis hatti olusturulan melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis %42.17 degeri ile en yiiksek olmustur. Belirlenen
deger, bu hattin melez misir 1slah programlarinda kogan uzunlugunu artirici ebeveyn olarak

kullanilabilecegini ortaya koymaktadir.
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Cizelge 3.35. Kogan uzunluguna ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) sonuglari (%) ve 6nemlilikleri

ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG6(BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1  Dizi Ort

ADKS 327 Ht  36.16%* 41.34%* 37.28%x* 41.05%* 37.88%* 54.20%x 57.71%* 38,21
Hb  29.81%** 36.99%* 34.93%* 37.67%* 37.41%* 29.45%* 34.93%x* 42.17

ADKS 332 Hb 33.56%* 33.77%%* 32.67%%* 25.32%% 52.31%x* 36.26%* 37.51
"Hb 23.60%* 25.47%%* 23.60%* 19.88%* 22.98%* 15.53%x* 18.19

ADKS 115/2 Ht 38.13%* 35.51%%* 40.14%%* 46.61%* 39.76%* 40.88
Hb 36.17%* 34.53%x* 35.37%* 26.28%* 27.01%* 20.51

ADKS 117/4 Ht 43.57*x* 29.17%%* 45.83%%* 45.45%* 38.58
Hb 42.55%* 26.53%* 24.11%* 30.50%* 25.89

KON6(BDS 07) Ht 37.06%* 56.30%* 45.02%* 34.66
Hb 33.33%* 33.81%* 30.94%* 19.77

ADKS 116/3 Ht 59.35%x 42.86%* 54.53
Hb 33.33%x* 25.85%* 38.35

ADKS 103/1 Ht 56.40%* 70.77
Hb 47.32%% 27.81

ADKS 108/1 Ht 54.00
Hb 20.57

Ort. Ht: 46,14, Ort. Hb: 26.65
to.0s= 1.684, to.01= 2.423
** :0.01 diizeyinde onemli
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3.3.5 Kogan Capi (cm)

Kogan gapina ait verilerde gergeklestirilen 6n varyans analizi, diallel varyans analizi,
genetik degiskenlerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
kabiliyetlerinin analiziyle heterosis ve heterobeltiosis verilerinde hesaplanan sonuglar béliimler

halinde sunulmus 6nceki ¢alismalar ile degerlendirilmistir.
3.3.5.1 On Varyans Analizi

Kocan ¢ap1 verilerinden elde edilen varyans analizine ait sonuglar Cizelge 3.36’da
sunulmustur. Denemede yer alan genotiplerin (ebeveyn+melezler) kocan ¢api ortalama

degerleri ve 6nemlilik gruplari ise Cizelge 3.37’de gosterilmistir.

Cizelge 3.36. Kogan ¢ap1 verileriyle gergeklestirlen 6n varyans analizi sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.000 0.000 0.000

Genotip (ebeveyn+melez) 35 12.464 0.356 25.968**

Hata 35 0.480 0.0137

Toplam 71 12.944

Onemlilik diizeyi: **0.01, DK : %2.665

Cizelge 3.36 gozden gegirildiginde kogan ¢ap1 verilerinde gerceklestirilen 6n varyans
analizinde genotipler (ebeveyntmelezler) kareler ortalamasinin istatistiki anlamda 0.01
diizeyinde 6nemli bulundugu anlasilmaktadir. Bu veri denemenin genetik materyalinde kocan
capt acisindan yeterli genetik varyebilitenin bulundugunu ortaya koymaktadir. Buna ilave

olarak, kogan cap1 i¢in biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 3.37. Ebeveyn ve F1 kombinasyonlarinin ortalama kogan ¢aplar1 ve énemlilik gruplari

ADKS ADKS ADKS ADK KONG6 ADKS ADKS ADKS Dizi
327 332 1152 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1 Ort.
ADKS 327 450b-c 4.45cde  4.55bcd 4.30 efg 485a 4.10 ghi 4.55 bed 4.05 hi 4.44
ADKS 332 4.10 ghi 4.60 be 4.10 ghi 4.70 ab 4.15 f-1 4.60 be 4.20 fgh 4.41
ADKS 115/2 3.50 jk 4.10 ght 4.65 abc 4.05 ht 4.05 hi 4.30 efg 4.34
ADKS 117/4 3.251 4.70 ab 4.15 4 4.60 be 4.15 fa 4.30
KONG6 (BDS 07) 4.35 def 4.50 b-e 4.70 ab 4.50 b-e 4.67
ADKS 116/3 3.35kl 4.50 b-e 4.15 f1 4.26
ADKS 103/1 3201 3.951 4.44
ADKS 108/1 3.60 ] 4.21
Melez Ort. 453
Ebeveyn Ort. 3.75
Gen.c'el Ort. 4.39
EKOF (0.05) 0.246

120



Cizelge 3.37 kendilenmis hatlar agisindan incelendiginde en kii¢iik kogan ¢ap1 3.20 cm
ile ADKS 103/1 kendilenmis hatti, en biiyiik ko¢an ¢ap1t olan ise 4.50 cm ile ADKS 327
kendilenmis hatt1 oldugu anlasilmaktadir. Melezlerin degerlerine bakildiginda en kii¢iik kogan
cap1 3.90 cm ile ADKS 103/1 x ADKS 108/1 melez kombinasyonunda, en biiyiik kog¢an gap1
4.85 cm ile ADKS 327 x KON6 (BDS 07 ) melez kombinasyonunda oldugu goriilmektedir.
Saptanan bu degerler; Degirmeci (2012) kendilenmis hatlarda 2.663-4.123 cm, melezlerde
3.866-4.956 cm, Sezer (1999) melezlerde 4.15-4.81 ¢cm, Orhun (2010) kendilenmis hatlarda
3.48-4.27 cm, melezlerde 3.95-4.76 cm, Anonim (2018) melezlerde 4.4-4.19 cm, Anonim
(2019) melezlerde 3.8-4.8 cm, Anonim (2020) 4.3-4.7 cm, Altinbas ve Algan (1993) 3.4-4.6

cm bulgulari ile uyum igindedir.
3.3.5.2 Diallel Varyans Analizi

Kogan ¢apina ait diallel tablonun varyans analizinden hesap edilen serbestlik dereceleri,

kareler toplami, kareler ortalamalari ve F degerleri Cizelge 3.38’de gosterilmistir.

Cizelge 3.38. Kogan ¢apina ait verilerde gergeklestirlen yarim diallel tablolarin varyans analiz
sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri
kaynag derecesi Toplam ortalamasi

a 7 5,64 0,81 48.63**
b 28 4,95 0,18 10.66**
b1 1 0,4086 0,4086 24.66**
b2 7 3,86 0,55  33.28%*
bs 20 0,68 0,03 2.05
Hata 35 0,58 0,02

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.38’de eklemeli gen etkisi ve genel kombinasyon kabiliyeti tahminleyicisi a,
dominant gen etkisi b, ortalama dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen b1 ve bir
ebeveyndeki dominant allelerin toplanmasini belirleyen bz degeri istatistiki anlamda 0.01 6nem

seviyesinde 6nemli bulundugu goriilmektedir.

a ve b Ogelerinin istatistiki anlamda 6nemli bulunmasi kogan uzunlugu karakterinin

kontroliinde eklemeli gen ve dominant gen etkilerinin 6nemli oldugunu ortaya koymaktadir.

b1, ve b2 degerleri pozitif olarak saptanmustir. Bu veri, kogan ¢ap1 6zelligi bakimindan

dominant alleller ve dominant allelerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu gostermektedir. Buna
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karsin 6zel kombinasyon kabiliyetini ortaya koyan bs degiskeni istatistiki anlamda 6nemsiz

olarak saptanmustir.
3.3.5.3. Genetik Parametreler

Kogan ¢apina ait hesaplanmis genetik degiskenler, bu degiskenler arasindaki oranlar ile
varsayimlarin gegerli olup olmadiginin belirlenmesinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri ¢izelge

3.39°da sunulmustur.

Cizelge 3.39. Kocan cap1 6zelligine ait genetik varyans komponentleri, tahminlenen genetik
degiskenler ve oranlari

Genetik parametre Tahmin (8x8) Standart hata Tahmin (6x6) Standart hata

E 0.023 +0.007 0.011 +0.007
D 0.070** +0.264 0.028** +0.271
F 0.164** +0.238 0.068** +0.174
Hi 0.160** +0.470 0.071** +0.428
H2 0.139** +0.456 0.063** +0.476
D-H:1 0.137** +-0.206 0.062** +-0.158
h? 0.093** +1.217 0.043** +0.904
(H1/D)Y? 1.334 1.258

H2/4H1 0.243 0.278

KD/KR 2.023 1.688

K 2.671 1.900

Hg 0.748 0.783

Hd 0.506 0.491

Yr, Wr+Vr icin r -0.755 -0.863

t=(1-b)/SHb 2.816* 0.594

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli

Cizelge 3.39°da kocan ¢ap1 bakimindan, 8x8 yarim diallel melez sablonuna gore
gerceklestirilen degerlendirmede “t” degeri istatistiki olarak 0.05 diizeyinde onemli (2.816)
saptanmigtir. Bu durum, regresyon hatti egiminin birim regresyon hatti egiminden olan
sapmasinin giiven simirlar1 diginda kaldigimi ve bu bakimdan varsayimin gegersiz oldugunu
ortaya koymaktadir. Elde edilen sonuca gore, 8x8 yarim diallel melez sablonu kogan g¢ap1
ozelligini etkileyen genler arasinda allellik olmayan bir interaksiyonun oldugu belirlenmistir.
En biiyilk Wr-Vr degerine sahip dizileri olusturan ebeveynler (ADKS 116/3 ve ADKS 117/4)
ve melezleri dnce birer birer ¢ikartilmis “t” degeri yine dnemli ¢iktig1 icin ADKS 116/3 ve
ADKS 117/4 ebeveynleri birlikte analiz digina alinmistir. Degerlendirme 6x6 diallel semasi
tizerinden yapildiginda “t” degeri 6nemsiz (0.594) ¢ikmis ve kogan ¢api 6zelligi bakimindan

varsayimin 6x6 diallel semasi ile gecerli oldugu saptanmistir.
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Cizelge 3.39 yorumlandiginda kogan c¢apinin fenotipik varyansin meydana gelmesinde
cevre varyansinin (E) katkisi biyometrik olarak énemsizdir. Diger ifadeyle fenotipik varyansin
genetik varyanstan olustugu ifade edilebilmektedir. Kogan c¢ap1 karakteri iizerinde genetik
etkenlerin paymin, ¢evre etkenlerinden daha fazla oldugu sdylenebilmektedir. Benzer sonucu

Esmeray (2016)’da saptamuistir.

Dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen F degeri pozitif belirlenmistir. Bu
sonu¢ dominant allellerin ¢ogunlukta oldugunu ve FI1’lerin ebeveynlerin ortalamalarini
gectigini ortaya koymaktadir Kogan cap1 karakteri agisindan, etkili gen ¢ifti sayis1 K=1.900

saptanmistir. Bu sonug, kocan ¢apina etki eden en az 1 gen ¢ifti oldugunu gostermektedir.

Ortalama dominantlik derecesi (H1/D)¥? 1.258 olarak belirlenmis, dolayisiyla burada

tam dominantligin varligi sdyelenebilmektedir.

Dar anlamda kalitim derecesi (Hd) 0.491, genis anlamda kalitim derecesi (Hg) 0.783
olarak saptanmistir. H1’in Hz’den biiyiik olmasi genlerin dagilisinda bir esitsizligin oldugunu

belirtmektedir.

Kuramsal dominantlik sirasi ile ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.863) olmasi, kogan ¢api biiyiik olan ebeveynlerin
dominant genlere sahip oldugunu ortaya koymaktadir. S6z konusu degerin -1’e olduk¢a yakin
olmast dominant allel etkisinin kog¢an c¢ap1 ig¢in arttirict yonde tesir ettigini ifade
edilebilmektedir. Diger ifade ile varsayimlarin gegerliliklerini belirten tu=py Ve Fwrwvr

testlerinin sonuglari istatistiki olarak 6nemsiz ¢ikmustir.
3.3.5.4. Wr-Vr Grafigi

Sekiz seker misir genotipine ait yarimdiallel diallel F1 generasyonunun olusturdugu
popiilasyonda kogan ¢ap1 i¢in hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans (Wr) degerleriyle ilgili

Wr/Vr grafigi Sekil 3.11°de verilmistir.
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[KARAKTERT1]i¢in JinksHayman Tipi Diallel Analiz

0,269

Wr

0,073

a=0,002 b=0556 w=0,271
1. (ADKS 327), 2. (ADKS 332), 3. (ADKS 115-2), 4. (ADKS 117-4), 5. (KON 6), 6. (ADKS 116-3), 7.(ADKS 103-
1), 8. (ADKS 108-1)

Sekil 3.11. Kogan capi verileriyle ilgili Wr-Vr grafigi

Sekil 3.11 kogan ¢ap1 bakimindan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon dogrusunun
Y eksenini orijinin altinda pozitif yonde kestigi anlagilmaktadir (a= 0.002). Bu sonug, ele alinan
karakterin kalittminda kismi dominanthgm etkili oldugunu ortaya koymaktadir. Ancak
buradaki degere bakildiginda her ne kadar sonug¢ pozitif isaretli olsada s6z konusu verinin
orijine cok yakin olmasi nedeniyle regrasyon hattinin orijinde kestigini belirtmenin de miimkiin
oldugundan bahsedebiliriz. Dolyis1 ile “tam dominantlik™ ifadesini de kullanabiliriz. Genetik
degiskenlerden ortalama dominanthik derecesinin ((H1/D)*?) 1°den fazla (1.334) olmasi
(Cizelge 3.39) geliskiyi ortaya koymaktdir. Ancak, burada bu 6zelligin epistatik gen etkisinde
oldugu ifade edilebilir.

Regresyon dogrusu boyunca parabolun baslangi¢ noktasindan uzaklik durumuna gore
ebeveynlerin siralanigina bakilacak olursa 5 (KON 6), 2 (ADKS 332), 8 (ADKS 108-1) ve 1
(ADKS 327) nolu kendilenmis hatlarin orijine yakin olmasi dolayisi ile daha fazla dominant
genler tasidigt; 4 (ADKS 117-4), 6 (ADKS 116-3), 3 (ADKS 115-2) ve 7 (ADKS 103-1) nolu
kendilenmis hatlarin orijinden uzak olmasi nedeniyle resesif genler tasidig1 sdylenebilir (Sekil
3.11).
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Esmeray (2016) calismasinda, koganda sira sayisi agisindan Wr-Vr grafiginde,
regresyon dogrusunun Y eksenini orijinin istiinde pozitif yonde kestigini belirlemistir.
Dolayistyla bu 6zelligin kalitiminda kismi dominanthi@in etkili oldugunu belirtmistir. Yine
genetik parametrelerden ortalama dominantlik derecesini ((H1/D)?) 1°den kiigiik (0.99) olarak

saptarken bunun kismi dominantligin etkisi olduguna isaret etmistir.
3.3.5.5. Genel ve Ozel Kombinasyon Kabiliyeti

Kogan cap1 verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon kabiliyetleri
varyans analizinden hesaplanan serbestlik dereceleri, kareler toplami ve ortalamalari, F

degerleri, GKK/OKK oranlari ¢izelge 3.40°da verilmistir.

Cizelge 3.40. Kogan ¢ap1 verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon kabiliyetleri
varyans analizinde_r_l hesaplanan serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamasi, F
degerleri ve GKK/OKK orani

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplamu ortalamasi

GKK 7 2.3765 0.3395 49.510** 2.465
OKK 28 3.8557 0.1377 20.082%*

Hata 35 0.2400 0.0069

** - 0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.40 incelendiginde genel kombinasyon kabiliyeti ve 6zel kombinasyon
kabiliyeti istatistiki anlamda 0.01 seviyesinde onemli bulunmustur. Genel kombinasyon
kabiliyetinin 6zel kombinasyon kabiliyetine orani 1’den fazla hesaplanmistir. Bu oranin 1’den
fazla olmasi (2.465), genel kombinasyon kabiliyetinin ve dolayisiyla eklemeli gen varyansinin
daha baskin ve onemliligini ortaya koymaktadir. Bu veri, kogan cap1 karakterinin daha ¢ok

eklemeli gen etkilerinin tesiri altinda oldugunu belirtmektedir.

Bu sonuca, diallel melez analizinden hesaplanan (D-Hz1)’in pozitif olmasi (Cizelge 3.39)

da desteklemektedir.

Kogan ¢ap1 6zelliginde ebeveynlere iliskin genel kombinasyon yetenekleri etkileri (g;)
ve F1 kombinasyonlarina iligkin 6zel kombinasyon yetenekleri etkileri (sij) verileri Cizelge

3.41°de verilmistir.

Cizelge 3.41 incelendiginde, en yiiksek GKK etkisinin KON 6 (BDS 07) (0.330)
ebeveyninde, en disik GKK etkisinin ADKS 108-1 (-0.065) ebeveyninde oldugu
goriilmektedir. En yiiksek GKK etkisine sahip KON 6 (BDS 07) ebeveyni fenotipik olarak 4.35
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cm capina ve en diisiik GKK etkisine sahip ADKS 108-1 ebeveyni 3.60 cm kogan gapina sahip
oldugu anlagilmaktadir. Diger taraftan ayni ¢izelgeye melezler acisindan bakildiginda, en
yiikksek OKK etkisi 0.593 ile ADKS 103/1 x ADKS 117/4 melezinden elde edilmis, bu
kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 4.60 cm olmustur. En diisiikk OKK etkisi gdsteren
melez ise -0.002 ile ADKS 116/3 x ADK ADKS 332 kombinasyonu olup bu kombinasyona ait
kocan capt 4.15 cm olarak belirlenmistir (Cizelge 3.37). Ebeveynlerin girdigi diziye ait
ortalama 6zel kombinasyon yetenegi degerlerine goére, ADKS 103/1 (0.255) genotipin dahil
oldugu dizi en yiiksek, ADKS 327 (0.026) genotipinin dahil oldugu dizi ise en diisiik degeri

almistir.

Belirlenen bu sonuglar Altinbas (1996), genel kombinasyon yetenegi (GKK) (0.015, -
0.032, -0.082, -0.125, -0.015, 0.240) sonuclari ile benzerlik gostermektedir.
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Cizelge 3.41. Kogan cap1 6zelliginde ebeveynlere ait genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina ait 6zel kombinasyon
kabiliyetleri etkileri (sij)

ADKS 327 ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1

ADKS 327 0.185%* -0.057 0.223** 0.043 0.113 -0.137* 0.208%* -0.207**
ADKS 332 0.100 0.358** -0.072 0.048 -0.002 0.343** 0.028
ADKS 115/2 -0.080 0.008 0.178** 0.078 -0.027 0.308**
ADKS 117/4 -0.150* 0.298%* 0.248%* 0.593** 0.228%*
KON 6 0.330%* 0.118 0.213** 0.098
ADKS 116/3 -0.170%** 0.513** 0.248%*
ADKS 103/1 -0.065 -0.057
ADKS 108/1 -0.150*
OKK Dizi Ort. 0.026 0.092 0.161 0.192 0.152 0.152 0.255 0.092

OKK Genel Ort.  0.141
SH(gi) = 0.001 (standart hata 0.024), KF 0.05= 0.047/KF 0.01= 0.060
SH(sij) = 0.004 (standart hata 0.065), KF 0.05=0.127/KF 0.01= 0.163

*:0.05 diizeyinde dnemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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3.3.5.6. Heterosis ve Heterobeltiosis

Kocan capina ait heterosis ve heterobeltiosis degerleri ¢izelge 3.42°de verilmistir.

Cizelge 3.42 incelendiginde heterosis degerlerinin %1.23 ile %41.54 arasinda degistigi
ve ortalama heterosis degerinin %15.29 oldugu anlasilmaktadir. Heterobeltiosis degerlerine
bakildiginda %-8.89 ile %39.53 arasinda degisim gostermekte ve ortalama heterobeltiosis

degerinin %8.68 oldugu goriilmektedir.

Olusturulan melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak bulunan kendilenmis hatlar
ortalama performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden {istiin olana gore
hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastirilmaktadir. Daha farkli bir yaklagim ile
iistlin ebeveyne gore hesaplanan heterobeltiosis iki ebeveynin degerlerinden de yiiksek

oldugundan daha iyi sonug¢ vermektedir.

Yine Cizelge 3.42 gozden gegirildiginde, ADKS 103-1 kendilenmis hatt1 olusturulan
melez kombinasyonlarin ortalama heterobeltiosis %15.17 degeri ile en yiiksek olmustur.
Belirlenen deger, bu hattin melez musir 1slah programlarinda kogan gapini artirici ebeveyn
olarak kullanilabilecegini ortaya koymaktadir. Bu saptamalar, Orhun (2010) kocan ¢api
heterosis degerleri %-0.95-%33.25 ile benzerlik gdstermektedir.
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Cizelge 3.42. Kogan capina ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) sonuglari (%) ve 6nemlilikleri

ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG(BDS 07) ADKS 116/3 ADKS103/1  ADKS 108/1  Dizi Ort
ADKS 327 Ht 4.65%% 15.00%* 10.26** 10.11%* 3.80%%* 19.48%* 1.23 8.07
Hb 0.00 2.20% - 4.44%x* 8.89%* 8.89%* 2.20% - 8.89%x 1.11
ADKS 332 Hb 21.05%%* 10.81%*x* 10.59%* 12.00%* 26.03%* 9.09%%* 11.78
"Hb 12.20%* 0.00 6.82%* 2.44%% 12.20%* 2.44%% 451
ADKS 115/2 Ht 17.65%%* 18.99%* 18.84%%* 22.39%* 21.13%* 16.88
Hb 14.20%* 6.82%* 17.14%* 14.14%* 19.44%x* 11.16
ADKS 117/4 Ht 22.08%%* 25.37%%* 41.54%%* 21.74%* 18.68
Hb 6.827%%* 23.53%* 39.53%x* 16.67%* 12.05
KON6(BDS 07) Ht 15.38%* 23.68%* 12.50%* 14.17
Hb 2.27%%* 6.827%%* 2.27* 5.09
ADKS 116/3 Ht 36.36%* 20.00%* 16.47
Hb 32.35%x* 16.67%* 12.91
ADKS 103/1 Ht 17.65%* 23.39
Hb 11.11%* 15.17
ADKS 108/1 Ht 12.92
Hb 7.46

Ort. Ht: 15.29, Ort. Hb: 8.68
to.05= 1.684, to01= 2.423

*:0.05 diizeyinde énemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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3.3.6 Kocanda Sira Sayisi1 (adet)

Kocanda sira sayisi verilerine uygulanan 6n varyans analizi, diallel varyans analizi,
genetik parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis verilerinden elde edilen sonuglar boliimler

halinde verilmis onceki ¢caligmalar ile degerlendirilmistir.
3.3.6.1 On Varyans Analizi

Koganda sira sayis1 varyans analizine ait sonuglar Cizelge 3.43’te verilmistir. Denemede
yer alan genotiplerin (ebeveyn+melezler) koganda sira sayisi ortalama degerleri ve dnemlilik

gruplari ise Cizelge 3.44’°te verilmistir.

Cizelge 3.43. Koganda sira sayisi verileriyle gerceklestirilen 6n varyans analizi sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.0139 0.0139 0.009

Genotip (ebeveyn+melez) 35 204.1528 5.8329 3.679%**

Hata 35 55.4861 1.5853

Toplam 71 259.6528

Onemlilik diizeyi: **0.01, DK : %9.2

Cizelge 3.43 gozden gecirildiginde koganda sira sayisi verilerine uygulanan 6n varyans
analizinde genotipler (ebeveyntmelezler) kareler ortalamasinin istatistiki anlamda 0.01
diizeyinde 6nemli bulundugu anlasilmaktadir. Bu veri denemenin genetik materyalinde
kocanda sira sayis1 agisindan yeterli genetik varyabilitenin bulundugunu ortaya koymaktadir.
Buna ilave olarak, kocanda sira sayist i¢in biyometrik genetik degerlendirmelerin

yapilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 3.44. Ebeveyn ve F1 kombinasyonlarinin ortalama koganda sira sayisi ve dnemlilik gruplari

ADKS ADKS ADKS ADK KONG ADKS ADKS ADKS Dizi
327 332 115/2 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1 Ort.
ADKS 327 140b-f 1550a-e  14.00b-f  13.50 b-g 15.50 a-e 13.00 efg 13.50 b-g 13.50 c-g 14.07
ADKS 332 16.00a-d  16.00 abc  14.00 b-f 16.00 abc 14.00 b-f 14.00 b-f 1400b-f  14.79
ADKS 115/2 10.0 h 13.00 efg 14.00 b-f 14.00 b-f 14.00 b-f 14.00 b-f 14.14
ADKS 117/4 12.00 fgh 17.00 a 14.00 b-f 12.00 fgh 12.50 fgh 13.71
KON 6 (BDS 07) 16.00 a-d 14.00 b-f 14.00b-f 13.50c-g  14.86
ADKS 116/3 11.00 gh 12.00 fgh 12.00 fgh 13.29
ADKS 103/1 10.0 h 13.00 efg 13.21
ADKS 108/1 10.0 h 13.21
Melez Ort. 14.41
Ebeveyn Ort. 12.38
Gen.c'el Ort. 13.91
EKOF (0.05) 2.584
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Cizelge 3.44 kendilenmis hatlar agisindan incelendiginde en az koganda sira sayisinin
capt 10 adet ile ADKS 103/1, ADKS 108/1 ve ADKS 115/2 kendilenmis hatlarinda, en ¢ok
olanin ise 16 adet ile ADKS 332 ve KON6 (BDS 07) kendilenmis hatt1 oldugu anlagilmaktadir.
Melezlerin degerlerine bakildiginda en az koganda sira sayisinin 12 adet ile ADKS 117/4 x
ADKS 103/1, ADKS 116/3 x ADKS 103/1 ve 116/3 x ADKS 108/1 kombinasyonlarinda, en
cok olanin ise 17 adet ile ADKS 117/4 x KON6 (BDS 07) kombinasyonunda oldugu

goriilmektedir.

Belirlenen bu degerler; Orhun (2010) kendilenmis hatlarda 11.17-15.08 adet,
melezlerde 13.50-16.21 adet, Esmeray (2016) melezlerde 13.33-18.33 adet, Altinbas ve Algan
(1993) 13.3-18.0 adet sonuglariyla uyumludur.

3.3.6.2. Diallel Varyans Analizi

Kocanda sira sayisina ait diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 3.45°te verilmistir.

Cizelge 3.45. Koganda sira sayisina ait verilerde gergeklestirilen yarim diallel tablolarin
varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri
kaynag derecesi Toplam ortalamasi

a 7 64.09 9.16 5.77**
b 28 37.99 1.36 0.86
b1 1 14.6746 14.6746 9.26**
b2 7 9.43 1.35 0.85
bs 20 13.88 0.69 0.44
Hata 35 55.49 1.59

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.45’te eklemeli gen etkisi a ve ortalama dominantlik komponenti b1 énemli
bulunurken, dominantlik gen etkisi b, allel genlerin simetrik dagilmadigini belirten bz ve
dominant allellerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu belirten ve 6zel kombinasyon yetenegini
de gosteren bs dnemsiz bulunmustur. Burada koganda sira sayis1 kontroliinde eklemeli gen ve
dominant genlerin ayn1 yonde etkili olmalarinin popiilasyonda eklemeli ve dominant genlerin

var oldugunu ortaya koymaktadir.

b> ve bs degerleri pozitif olarak saptanmistir. Bu da koganda sira sayisi agisindan

dominant alleller ve dominant allelerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu gostermektedir.
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3.3.6.3 Genetik Parametreler

Kocganda sira sayisina ait hesaplanmis genetik parametreler, bu parametreler arasindaki
oranlar ile varsayimlarin gegerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge

3.46°da verilmistir.

Cizelge 3.46. Koganda sira sayis1 6zelligine ait genetik varyans bilesenleri, tahminlenen genetik
parametreler ve oranlari

Genetik parametre Tahmin (8x8) Standart hata
E 0.265** 0.717+
D 0.796** 6.926+
F 1.880%** 5.719+
Hi 1.829%* 7.327+
H> 1.591%** 6.644+
D-H1 1.569 -0401+
h? 1.067** 6.885+
(Hy/D)2 1.029

H2/4H1 0.227

KD/KR 2.341

K 1.036

Hg 0.551

Hd 0.596

Yr, Wr+Vricin r 0314

t=(1-b)/SHb 2.342

** :0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.46 degerlendirildiginde koganda sira sayisinin fenotipik varyansin
olusumunda ¢evre varyansinin (E) katkis1 biyometrik olarak 0.01 seviyesinde 6nemlidir. Diger
bir ifade ile fenotipik varyansin ¢evre varyansinin etkili oldugu sdylenilebilmektedir. Koganda
sira sayist iizerinde genetik etkenler payindan ziyade, ¢evre etkenlerinin daha fazla etkili oldugu

anlagilmaktadir.

Ortalama dominantlik derecesinin (H1/D)Y? 1.029 olmasi tam dominanthigin var

oldugunu gostermektedir.

Kocanda sira sayis1 karakteri agisindan, etkili gen ¢ifti sayis1 K=1.036 belirlenmistir. Bu
veri, koganda sira sayisina etki eden en az 1 gen ¢ifti oldugunu gostermektedir. Dominant ve
resesif allellerin yoniinii belirleyen F degeri pozitif bulunmustur. Bu deger dominant allellerin

cogunlukta oldugunu ve F1’lerin ebeveynlerin ortalamalarini gegtigini ortaya koymaktadir.
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H1’in H2’den biiyilik olmas1 genlerin dagilisinda bir esitsizligin oldugunu belirtmektedir.
Dar anlamda kalitim derecesi (Hd) 0.596, genis anlamda kalitim derecesi (Hg) 0.551 olarak

belirlenmistir.

Kuramsal dominantlik siras1 ile ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.314) olmasi, kocanda sira sayisi fazla olan ebeveynlerin
dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir. Diger ifade ile varsayimlarin gegerliliklerini

belirten t=h) ve Fowr-vr) testlerinin sonuglari istatistiki olarak 6nemsiz ¢ikmuistir.
3.3.6.4 Wr-Vr Grafigi

Sekiz seker misir genotipine ait yarimdiallel diallel F1 generasyonunun olusturdugu
popiilasyonda koganda sira sayisi i¢in hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans (Wr) degerleriyle

ilgili Wr/Vr grafigi Sekil 3.12’de verilmistir.

[KARAKTER1]igin JinksHayman Tipi Diallel Analiz

5,230

wr
2,129

a=0.862 b=0494 =7696

1. (ADKS 327), 2. (ADKS 332), 3. (ADKS 115-2), 4. (ADKS 117-4), 5. (KON 6), 6. (ADKS 116-3), 7.(ADKS 103-
1), 8. (ADKS 108-1)

Sekil 3.12. Kocanda sira sayistyla ilgili Wr-Vr grafigi

Sekil 3.12 koganda sira sayist bakimindan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon

dogrusunun Y eksenini orijinin iizerinde pozitif yonde kestigi anlasilmaktadir (a=0.862). Bu
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sonug, ele alman karakterin kalittiminda kismi dominanthigin etkili oldugunu ortaya
koymaktadir. Genetik parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)Y?) 1’den
blyiik (1.029) olmasiyla (Cizelge 3.46) iistin dominanthi@ desteklemesi bir ¢eliski

gostermekte, bu durumda bu karakterin epistatik gen etkisinde oldugu sdylenebilir.

Regresyon dogrusu boyunca parabolun baslangi¢ noktasindan uzaklik durumuna gore
ebeveynlerin siralanisina bakilacak olursa 1 (ADKS 327), 2 (ADKS 332), 6 (ADKS 116-3) ve
8 (ADKS 108-1) nolu kendilenmis hatlarin orijine yakin olmasi dolayzsi ile daha fazla dominant
genler tasidigi; 3 (ADKS 115-2), 4 (ADKS 117-4), 5 (KON 6) ve 7 (ADKS 103-1) nolu
kendilenmis hatlarin orijinden uzak olmasi nedeniyle resesif genler tasidig sdylenebilir (Sekil
3.12).

Esmeray (2016) calismasinda, koganda sira sayis1 agisindan Wr-Vr grafigide, regresyon
dogrusunun Y eksenini orijinin iistiinde pozitif yonde kestigini belirlemistir. Dolayisiyla bu
ozelligin kalittminda kismi dominanthigin etkili oldugunu belirtmistir. Yine genetik
parametrelerden ortalama dominanthk derecesini ((H1/D)Y?) 1°den kiigiik (0.99) olarak

saptarken bunu kismi dominantligin etkisi olduguna isaret etmistir.
3.3.6.5 Genel ve Ozel Kombinasyon Yetenegi

Kocanda sira sayis1 verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon yetenekleri
varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami ve ortalamalari, F

degerleri, GKK/OKK oranlar1 Cizelge 3.47°de verilmistir.

Cizelge 3.47. Koganda sira sayist verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon
kabiliyetleri varyans analizinden hesaplanan serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler
ortalamasi, F degerleri ve GKK/OKK orani

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler Fdegeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplam ortalamasi

GKK 7 64.0875 9.1554 11.550%**

OKK 28 37.9889 1.3567 1.712 6.746
Hata 35 27.7431 0.7927

** . 0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.47 incelendiginde genel kombinasyon yetenegi istatistiki anlamda 0.01
seviyesinde oOnemli bulunmustur. Buna karsin 6zel kombinasyon yetenegi Onemsiz
bulunmustur. Genel kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den biiyiik

olmustur. Bu oranin 1’den biiyiik olmasi (6.746), genel kombinasyon yeteneginin ve dolayisiyla
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eklemeli gen varyansinin daha hakim ve 6nemli oldugunu gostermektedir. Bu veri, kogan

capinin daha ¢ok eklemeli gen etkisi altinda oldugunu belirtmektedir.

Kocanda sira sayist sayist Ozelliginde ebeveynlere iligkin genel kombinasyon
yetenekleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina iliskin 6zel kombinasyon yetenekleri etkileri

(sij) Cizelge 3.48°de verilmistir.

Cizelge 3.48 incelendiginde, en yiiksek GKK etkisinin KON 6 (BDS 07) (1.388)
ebeveyninde, en diisik GKK etkisinin ise ADKS 117/4 (-0.213) ebeveyninde oldugu
goriilmektedir. En yiiksek GKK etkisine sahip KON 6 (BDS 07) ebeveyni fenotipik olarak 16
adet sira sayisina ve en diisiik GKK etkisine sahip ADKS 117/4 ebeveyni 12 adet sira sayisina
sahip oldugu anlasilmaktadir. Ayni ¢izelgeye melezler agisindan bakildiginda, en yiiksek OKK
etkisi 2.256 ile KON 6 (BDS 07) x ADKS 117/4 melezinden elde edilmis, bu kombinasyondan
elde edilen fenotipik deger 17.0 olmustur. En diisiik OKK etkisi gdsteren melez ise 0.006 ile
ADKS 103/1 x KON 6 (BDS 07) kombinasyonu olup bu kombinasyona ait kogan ¢ap1 14 adet
olarak belirlenmistir (Cizelge 3.44). Ebeveynlerin girdigi diziye ait ortalama 6zel kombinasyon
yetenegi degerlerine gore, ADKS 115/2 (0.84) genotipin dahil oldugu dizi en yiiksek, ADKS
332 (0.07) genotipinin dahil oldugu dizi ise en diisiik degeri almistir. Belirlenen bu sonuglar,
Esmeray (2016) tarafindan bulunan en yiiksek genel kombinasyon yetenegi (GKK) 0.4, en
diisiik genel kombinasyon yetenegi (GKK) -1.37, en yiiksek 6zel kombinasyon yetenegi (OKK)
2.0, en diisiik 6zel kombinasyon yetenegi (OKK) -1.53 sonuglariyla benzemektedir.
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Cizelge 3.48. Koganda sira sayis1 sayisi karakterinde ebeveynlere ait genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina ait 6zel
kombinasyon kabiliyetleri etkileri (Si)

ADKS 327 ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KON6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1

ADKS 327 0.438* 0.156 0.306 -0.294 0.106 -0.294 0.456 0.456
ADKS 332 1.338 1.406* -0.694 -0.294 -0.194 0.056 0.056
ADKS 115/2 -0.313 -0.044 -0.644 1.456* 1.706* 1.706*
ADKS 117/4 -0.213 2.256%* 1.356 -0.394 0.106
KONG6 (BDS 07) 1.388* -0.244 0.006 -0.494
ADKS 116/3 -0.713 0.106 0.106
ADKS 103/1 -0.963 1.356
ADKS 108/1 -0.963
OKK Dizi Ort. 0.13 0.07 0.84 0.33 0.10 0.33 0.47 0.47

OKK Genel Ort.
SH(gi) = 0.069 (standart hata 0.263), KF 0.05= 0.515/KF 0.01= 0.658
SH(sij) = 0.493 (standart hata 0.702), KF 0.05= 1.376/KF 0.01= 1.755

* 1 0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde onemli
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3.3.6.6 Heterosis ve Heterobeltiosis

Koganda sira sayisina ait heterosis ve heterobeltiosis degerleri Cizelge 3.49’da

verilmistir.

Cizelge 3.49 incelendiginde heterosis degerlerinin %0.00 ile %40.00 arasinda degistigi
ve ortalama heterosis degeri %11.80 oldugu anlasilmaktadir. Heterobeltiosis degerlerine
bakildiginda %-15.63 ile %40.00 arasinda degisim gdstermekte ve ortalama heterobeltiosis

degeri %1.99 oldugu goriilmektedir.

Olusturulan melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak bulunan kendilenmis hatlar
ortalama performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden iistiin olana gore

hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastiriimaktadir.

Cizelge 3.49 gbzden gecirildiginde, ADKS 115-2 kendilenmis hatt1 olusturulan melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis %12.89 degeri ile en yliksek olmustur. Saptanan
deger, bu hattin melez misir 1slah programlarinda koganda sira sayisini artirict ebeveyn olarak
kullanilabilecegini ortaya koymaktadir. Esmeray (2016) koganda sira sayist ortalama

heterobeltiosis degerini %1.99 olarak saptamaigstir.
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Cizelge 3.49. Koganda sira sayisi ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) sonuglar1 (%) ve 6nemlilikleri

ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KON6(BDS07) ADKS 116/3 ADKS 103/ ADKS 108/1 Dizi Ort

ADKS 327 Ht  3.33%* 16.67%* 3.85%% 3.33%%* 4.00%* 12.50%* 12.50%* 7.02
Hb  -3.13%* 0.00 _3.57%x* - 3.13%x* _7.14%* 3.57%%* -3.57%x* -3.01

ADKS 332 Ht 23.08%* 0.00 0.00 3.70%* 7.69%% 7.69%%* 5.69
"Hb 0.00 -12.50%%* 0.00 -12.50%%* -12.50%* -12.50%%* - 6.64

ADKS 115/2 Ht 18.18%x* 7.69%* 33.33%* 40.00%* 40.00%* 22.37
Hb 8.33%* -12.50%* 27.27%* 40.00%* 40.00%* 12.89

ADKS 117/4 Ht 21.43%%* 21.74%%* 9.09%x* 13.64%* 10.99
Hb 6.25%%* 16.67%* 0.00 4.17%% 2.42

KONS6 (BDS 07) Ht 3.70%* 7.69%* 3.85%%* 5.96
Hb - 12.50%* - 12.50%* - 15.63%* -6.25

ADKS 116/3 Ht 14.20%* 14.29%x* 11.91
Hb 9.09%* 9.09%%* 3.75

ADKS 103/1 Ht 30.00%* 15.18
Hb 30.00%* 6.32

ADKS 108/1 Ht 15.25
Hb 6.45

Ort. Ht: 11.80, Ort. Hb: 1.99
to.0s= 1.684, to.01= 2.423
** :0.01 diizeyinde onemli
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3.3.7 Sirada Tane Sayis1 (adet)

Sirada tane sayisi verilerine uygulanan On varyans analizi, diallel varyans analizi,
genetik parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis verilerinden elde edilen sonuglar boliimler

halinde verilmis onceki ¢caligmalar ile degerlendirilmistir.
3.3.7.1 On Varyans Analizi

Sirada tane sayisi 6zelligi varyans analizine ait sonuglar Cizelge 3.50’de verilmistir.
Denemede yer alan genotiplerin (ebeveyn+melezler) sirada tane sayisi ortalama degerleri ve

onemlilik gruplar ise Cizelge 3.51°de verilmistir.

Cizelge 3.50. Sirada tane sayis1 verilerinde geceklestirilen 6n varyans analiz sonuglart

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.222 0.222 0.068

Genotip (ebeveyn+melez) 35 3219.000 91.971 28.045%*

Hata 35 114.778 3.297

Toplam 71 3334.000

Onemlilik diizeyi: **0.01, DK : %4.906

Cizelge 3.50 gozden gegirildiginde sirada tane sayist verilerine uygulanan 6n varyans
analizinde genotipler (ebeveyntmelezler) kareler ortalamasinin istatistiki anlamda 0.01
diizeyinde 6nemli bulundugu anlasilmaktadir. Bu veri denemenin genetik materyalinde kocan
capt acisindan yeterli genetik varyabilitenin bulundugunu ortaya koymaktadir. Buna ilave
olarak, sirada tane sayist i¢in biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini

gostermektedir.
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Cizelge 3.51. Ebeveyn ve F1 kombinasyonlarinin Ortalama sirada tane sayisi ve dnemlilik gruplari

ADKS  ADKS ADKS ADK KONG ADKS ADKS ADKS Dizi Ort.
327 332 115/2 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1

ADKS 327 28001 45.00a 3750 c-f  37.50c-f  40.00 be 43.00 ab 39.50 be 36.50 c-g 39.86
ADKS 332 3500d-h  38.00cde  37.50c-f  38.50cd 31.50 hi 3750 c-f  36.50 c-g 37.79
ADKS 115/2 19.50 1 38.50cd  36.50 c-g 3750 c-f  34.50 e-h 32.50 h 36.43
ADKS 117/4 25.50jk  38.00 cde 37.00 c-f 32.50 h 37.00 c-f 36.86
KONG6 (BDS 07) 24.00 k 37.50 c-f 37.00 c-f  35.00 d-h 37.50
ADKS 116/3 26.50 jk 34.50 e-h 34.00 fgh 36.43
ADKS 103/1 13.50 m 33.00gh 35.50
ADKS 108/1 18.501 34.93
Melez Ort. 38.25

Ebeveyn Ort. 23.81

Gen.c'el Ort. 36.91

EKOF (0.05) 3.677
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Cizelge 3.51 kendilenmis hatlar agisindan incelendiginde en az sirada tane sayisinin
13.50 adet ile ADKS 103/1 kendilenmis hattinda, en ¢ok olanin ise 35.00 adet ile ADKS 332
kendilenmis hatt1 oldugu anlasilmaktadir. Melezlerin degerlerine bakildiginda en az sirada tane
sayisinin 31.50 adet ile ADKS 332 x ADKS 116/3 kombinasyonunda, en ¢ok olanin ise 45.00
adet ile ADKS 327 x ADKS 332 kombinasyonunda oldugu goriilmektedir. Elde edilen degerler;
Orhun (2010) kendilenmis hatlarda 16.23-36.75 adet, melezlerde 16.23-46.85 adet, Esmeray
(2016) melezlerde 34-50.67 tane sonuglariyla uyumludur.

3.3.7.2. Diallel Varyans Analizi

Sirada tane sayisina ait diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 3.52°de verilmistir.

Cizelge 3.52. Sirada tane sayisina ait verilerinde gerceklestirilen yarim diallel tablolarin
varyans analiz degerleri

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri
kaynag derecesi Toplam ortalamasi

a 7 336.10 48.01 5.56**
b 28 1273.40 45.48 5.26%*
b1 1 1067.5045 1067.5045 123.56**
b2 7 102.01 14.57 1.69
bs 20 103.88 5.19 0.60
Hata 35 302.38 8.64

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.52’de eklemeli gen etkisi a, dominantlik gen etkisi b ve ortalama dominantlik
komponenti by 6nemli bulunurken, allel genlerin simetrik dagilmadigini belirten b2 ve dominant
allellerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu belirten ve 6zel kombinasyon yetenegini de gdsteren
b3 6nemsiz bulunmustur. Burada sirada tane sayisi kontroliinde eklemeli gen, dominatlik gen
etksisinin ve dominant genlerin ayni yonde etkili olmalarinin popiilasyonda eklemeli ve

dominant genlerin var oldugunu ortaya koymaktadir.

b2 ve bz degerleri pozitif olarak saptanmigtir. Sirada tane sayisi agisindan dominant
alleller ve dominant allellerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu gostermektedir. Cizelge 3.52°de
hem (a), hem de (b) komponentinin 6nemli bulunmasi sirada tane sayisinin kontroliinde hem

eklemeli hem de dominant gen etkilerinin 6nemli oldugunu ifade etmektedir.

142



3.3.7.3 Genetik Parametreler

Kocanda sira sayisina ait hesaplanmig genetik parametreler, bu parametreler arasindaki
oranlar ile varsayimlarin gegerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge 3.53’te

verilmistir.

Cizelge 3.53. Sirada tane sayis1 6zelligine ait genetik varyans bilesenleri, tahminlenen genetik
parametreler ve oranlari

Genetik parametre Tahmin (8x8) Standart hata
E 2.407 1.597+

D 7.222%%* 43.537+
F 17.064** 42.671+
Ha 16.601** 128.054+
H2 14.443%* 122.744+
D-H: 14.244%** -84.517+
h? 9.686%** 524.714+
(Hy/D)2 1.715

H2/4H1 0.240

KD/KR 1.800

K 4.275

Hg 0.659

Hd 0.322

Yr, Wr+Vricin r -0.904

t=(1-b)/SHb 1.843

** :0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.53 degerlendirldiginde sirada tane sayisinin fenotipik varyansin olusumunda
cevre varyansinin (E) katkis1 biyometrik olarak dnemsizdir. Yani fenotipik varyansin genetik
varyanstan olustugunu sdylenilebilmektedir. Sirada tane sayisinin iizerinde genetik etkenler

payinin, ¢cevre etkenlerinden daha fazla oldugu anlasilmaktadir.

Ortalama dominantlik derecesinin (H1/D)Y? 1.715 olmasi tam dominanthigim var

oldugunu gostermektedir.

Sirada tane sayisi agisindan, etkili gen ¢ifti sayis1 K=4.275 belirlenmistir. Bu veri,
kocanda sira sayisina etki eden en az 4 gen ¢ifti oldugunu gostermektedir. Dominant ve resesif
allellerin yoniinii belirleyen F degeri pozitif bulunmustur. Bu deger dominant allellerin

cogunlukta oldugunu ve F1’lerin ebeveynlerin ortalamalarini gegtigini ortaya koymaktadir.
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H1’in Hz’den biiyilik olmasi genlerin dagilisinda bir esitsizligin oldugunu belirtmektedir.
Dar anlamda kalitim derecesi (Hd) 0.322, genis anlamda kalitim derecesi (Hg) 0.659 olarak

belirlenmistir.

Kuramsal dominantlik siras1 ile ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.904) olmasi, sirada tane sayisi fazla olan ebeveynlerin
dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir. Diger ifade ile varsayimlarin gegerliliklerini

belirten t=h) ve Fowr-vr) testlerinin sonuglari istatistiki olarak 6nemsiz ¢ikmuistir.
3.3.7.4 Wr-Vr Grafigi

Sekiz genotipe ait yarim diallel F1 generasyonunun olusturdugu popiilasyonda sirada
tane sayist i¢in hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans (Wr) degerlerine iliskin olarak, sirada
tane sayist 6zelliginde Wr-Vr varyans analiz tablosunda bulunan F degeri 6nemsiz ¢iktigindan

Wr-Vr grafigi olusturulmamastir.
3.3.7.5. Genel ve Ozel Kombinasyon Yetenegi

Sirada tane sayisi verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon yetenekleri
varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami ve ortalamalari, F

degerleri, GKK/OKK oranlar1 Cizelge 3.54te verilmistir.

Cizelge 3.54. Sirada tane sayis1 varilerine ait genel (GKK) ve &zel (OKK) kombinasyon
kabiliyetleri varyans analizinden hesaplanan serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler
ortalamas, F degerleri ve GKK/OKK orani

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler Fdegeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplamu ortalamasi

GKK 7 336.1000 48.0143 29.283**

OKK 28 1273.4000 45.4786 27.736** 1.055
Hata 35 57.3889 1.6397

** :0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.54 incelendiginde hem genel kombinasyon yetenegi hem de &zel
kombinasyon yetenegi istatistiki olarak 0.01 diizeyinde 6nemli bulundugu anlagilmaktadir.
Genel kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den biiyiik olmustur. Bu
oranin 1’den biiyiik olmasi (1.055), genel kombinasyon yeteneginin ve dolayisiyla eklemeli gen
varyansinin daha hakim ve 6énemli oldugunu gostermektedir. Bu veri, koganda sira sayisinin
daha ¢ok eklemeli gen etkilerinin etkisi altinda oldugunu belirtmektedir. Bu sonucu, diallel

melez analizinden elde edilen (D-H1)’in pozitif olmas1 (Cizelge 3.53) da desteklemektedir.

144



Sirada tane sayisi 6zelliginde ebeveynlere iliskin genel kombinasyon yetenekleri etkileri
(9i) ve F1 kombinasyonlarina iliskin 6zel kombinasyon yetenekleri etkileri (sj)) Cizelge 3.55’te

verilmistir.

Cizelge 3.55 incelendiginde, en yiiksek GKK etkisinin ADKS 327 ebeveyninde 2.90,
en diisik GKK etkisinin ADKS 103/1 ebeveyninde -3.05 oldugu goriilmektedir. En yiiksek
GKK etkisine sahip ADKS 327 ebeveyni fenotipik olarak 28 adet sirada tane sayisina ve en
diisiik GKK etkisine sahip ADKS 103/1 ebeveyni 13.5 adet sirada tane sayisina sahip oldugu
anlasilmaktadir. Diger taraftan ayn1 ¢izelgeye melezler agisindan bakildiginda, en yiiksek OKK
etkisi 5.90 ile ADKS 116/3 x ADKS 327 melezinden elde edilmis, bu kombinasyondan elde
edilen fenotipik deger 43 adet olmustur. En diisiik OKK etkisi gdsteren melez ise -5.55 ile
ADKS 116/3 x ADK ADKS 332 kombinasyonu olup bu kombinasyona ait sirada tane sayisi
31.50 adet olarak belirlenmistir (Cizelge 3.51). Ebeveynlerin girdigi diziye ait ortalama 6zel
kombinasyon yetenegi degerlerine gore ADKS 103/1 (4.11) genotipin dahil oldugu dizi en
yiiksek, ADKS 332 (1.34) genotipinin dahil oldugu dizi ise en diisiik degeri almistir. Belirlenen
bu sonuglar, Esmeray (2016), en yiiksek genel kombinasyon yetenekli (GKK) ebeveyni -4.23,
en diisiikk genel kombinasyon yetenekli (GKK) ebeveyni -11.19, melezlerde ise en yiiksek 6zel
kombinasyon yetenegi (OKK) 7.25, en diisik 6zel kombinasyon yetengi (OKK) -3.28

sonuglariyla benzerlik gostermektedir.
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Cizelge 3.55. Sirada tane sayis1 karakterinde ebeveynlere ait genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina ait 6zel

kombinasyon kabiliyetleri etkileri (Si)

ADKS 327 ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1
ADKS 327 2.90%* 5.25%% 1.80 0.30 2.65%* 5.90%* 5.65%* 2.05*
ADKS 332 2.85%* 2.35% 0.35 1.20 -5.55%* 3.70%* 2.10*
ADKS 115/2 -1.20 5.40%* 3.25%* 4.50%* 4.75%* 2.15%
ADKS 117/4 0.30 3.25%* 2.50* 1.25 5.15%
KONG6 (BDS 07) 0.45 2.85%* 5.60%* 3.00%*
ADKS 116/3 0.20 3.35% 2.25%
ADKS 103/1 -3.05%* 4.50%*
ADKS 108/1 - 2.45%
OKK Dizi Ort. 3.37 1.34 3.46 2.60 3.11 2.26 4.11 3.03

OKK Genel Ort. 2.91

SH(gi) = 0.143 (standart hata 0.379), KF 0.05= 0.743/KF 0.01= 0.948
SH(sij) = 1.020 (standart hata 1.010), KF 0.05= 1.980/KF 0.01= 2.525

*:0.05 diizeyinde dnemli, ** : 0.01 diizeyinde onemli

146



3.3.7.6 Heterosis ve Heterobeltiosis

Sirada tane sayisina ait heterosis ve heterobeltiosis degerleri Cizelge 3.56’da verilmistir.
Cizelge 3.56 incelendiginde heterosis degerlerinin %2.44 ile %109.09 arasinda degistigi ve
ortalama heterosis degeri %48.60 oldugu anlasilmaktadir. Heterobeltiosis degerlerine
bakildiginda %-10.00 ile %78.38 arasinda degisim gostermekte ve ortalama heterobeltiosis

degeri %32.13 oldugu goriilmektedir.

Olusturulan melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak bulunan kendilenmis hatlar
ortalama performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden iistiin olana gore
hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastiritlmaktadir. Daha farkli bir yaklagim ile
iistin ebeveyne gore hesaplanan heterobeltiosis iki ebeveynin degerlerinden de yiiksek

oldugundan daha i1yi sonu¢ vermektedir.

Cizelge 3.56 gozden gecirildiginde, ADKS 115-2 kendilenmis hatt1 olusturulan melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis %42.46 degeri ile en yiiksek olmustur. Belirlenen
deger, bu hattin melez misir 1slah programlarinda sirada tane sayisini artirict ebeveyn olarak
kullanilabilecegini ortaya koymaktadir. Saptanan bu deger, Esmeray (2016) sirada tane sayist

ortalama heterobeltiosis %29.23 degeri ile ¢ok parallelik gostermistir.
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Cizelge 3.56. Sirada tane sayisina ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) sonuglar1 (%) ve 6nemlilikleri

ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG6 (BDS07) ADKS 116/3 ADKS 103/ ADKS 108/1  Dizi Ort

ADKS 327 Ht  42.86** 57.89%x 40.19%* 53.85% 57.80%* 90.36%** 56.99% 49.99
Hb  28.57** 33.93%* 33.93%x* 42.86** 53.57%* 41.07%* 30.36%* 33.04

ADKS 332 Ht 39.45%%* 23.97%%* 30.51%%* 2.44%x 54.64%* 36.45%* 28.79
"Hb 8.57%%* 7.14%x* 10.00%** -10.00%* 7.14%x 4.29%* 6.96

ADKS 115/2 Ht T1.11%* 67.827%%* 63.04%%* 109.09%* 71.05%* 59.93
Hb 50.98%* 52.08%* 41.51%* 76.92%* 75.68%* 42.46

ADKS 117/4 Ht 53.54%* 42.31%%* 66.67%* 68.18%* 45.75
Hb 49.02%* 39.62%* 27.45%* 45.10%* 31.66

KONS6 (BDS 07) Ht 48.51%* 97.33%x* 64.71%* 53.28
Hb 41.51%* 54.17%* 45.83%* 36.93

ADKS 116/3 Ht 72.50%* S1.11%* 43.46
Hb 30.19%* 28.30%* 28.09

ADKS 103/1 Ht 106.25%* 62.61
Hb 78.38%x* 39.42

ADKS 108/1 Ht 44.84
Hb 38.49

Ort. Ht: 48.60, Ort. Hb: 32.13
to.0s= 1.684, to.01= 2.423
** :0.01 diizeyinde onemli
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3.3.8 Bin Tane Agirhg (g)

Bin tane agirlig1 verilerine uygulanan 6n varyans analizi, diallel varyans analizi, genetik
parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 06zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis verilerinden elde edilen sonuglar boliimler

halinde verilmis onceki ¢alismalar ile degerlendirilmistir.
3.3.8.1 On varyans analizi

Bin tane agirligi i¢in varyans analizine ait sonuglar Cizelge 3.57’de verilmistir.
Denemede yer alan genotiplerin (ebeveyn+melezler) bin tane agirligi ortalama degerleri ve

onemlilik gruplari ise Cizelge 3.58’de verilmistir.

Cizelge 3.57. Bin tane agirhig: verilerinde gergeklestirilen 6n varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.6806 0.6806 0.030

Genotip (ebeveyn+melez) 35 109330.1528 3123.7187  136.353**

Hata 35 801.8194 22.9091

Toplam 71 110132.6528

Onemlilik diizeyi: **0.01, DK : %2.156

Cizelge 3.57 gozden gecirildiginde bin tane agirligt verilerine uygulanan 6n varyans
analizinde genotipler (ebeveyntmelezler) kareler ortalamasinin istatistiki anlamda 0.01
diizeyinde 6nemli bulundugu anlagilmaktadir. Bu veri denemenin genetik materyalinde bin tane
agirhigr acisindan yeterli genetik varyabilitenin bulundugunu ortaya koymaktadir. Buna ilave
olarak, bin tane agirligi i¢in biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini

gostermektedir.
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Cizelge 3.58. Ebeveyn ve F1 kombinasyonlarinin ortalama bin tane agirligi ve 6nemlilik gruplar

ADKS ADKS ADKS ADK KONG ADKS ADKS ADKS Dizi
327 332 115/2 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1 Ort.
ADKS 327 160.10q 16420q 260.95cde  241.69h1  233.501  246.40 fgh  255.85def  244.60 gh 235.3
ADKS 332 96.45 s 206.95n0  20525nop 220.10klm  269.30bc  227.80jk  197.770 op 213.1
ADKS 115/2 199.60 op 230.80 j 233.30 1j 232.50 1j 234351  248.90 fgh 235.4
ADKS 117/4 196.25p  271.70ab  280.05a  225.80jkl  253.55 efg 244.1
KONG6 (BDS 07) 21125mn  265.45bcd  255.64ef  217.20 Im 242.4
ADKS 116/3 168.80 q 233.05 ij 240.60 h1 252.5
ADKS 103/1 229.15 jk 195.65 p 232.6
ADKS 108/1 13425 r 228.3
Melez Ort. 242.8
Ebeveyn Ort. 174.5
Gen.c'el Ort. 235.5
EKOF (0.05) 9.784
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Cizelge 3.58 kendilenmis hatlar agisindan incelendiginde en hafif bin tane agirliginin
96.45 g ile ADKS 332 kendilenmis hattinda, en agir olanin ise 229.15 g ile ADKS 103/1
kendilenmis hatt1 oldugu anlagilmaktadir. Melezlerin degerlerine bakildiginda en hafif bin tane
agirhiginin 164.20 g ile ADKS 327 x ADKS 332 kombinasyonunda, en agir olanin ise 280.05 g
ile ADKS 117/4 x ADKS 116/3 kombinasyonunda oldugu goriilmektedir. Belirlenen degerler;
Orhun (2010) kendilenmis hatlarda 225.0-372.5 g, melezlerde 275.0-398.75 g, Altinbas ve
Algan (1993) 192-305 g ile uyum gosterirken, Esmeray(2016) melezlerde 286.33-425.00 g

sonuglar ile farklilik gostermektedir.
3.3.8.2 Diallel Varyans Analizi

Bin tane agirhigmna ait diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 3.59°da verilmistir.

Cizelge 3.59. Bin tane agirligina ait verilerle gergeklestirilen yarim diallel tablolarin varyans
analiz sonuglari

Varyasyon kaynagr  Serbestlik Kareler Kareler F degeri
derecesi Toplami ortalamasi

a 7 16394.94 2342.13 102.24%*
b 28 38270.14 1366.79 59.66**
b1 1 23078.3934 23078.3934 1007.39%**
b2 7 4940.61 705.80 30.81°**
bs 20 10251.13 512.56 22.37**
Hata 35 801.82 2291

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.59 eklemeli gen etkisi ve genel kombinayon kabiliyeti tahminleyicisi a,
dominant gen etkisi b, ortalama dominantlik varyansi ve heterosisi belirleyen bz, bir
ebeveyndeki dominant allellerin toplanmasini belirleyen bz degeri ve dominant allellerin
ebeveynlerde dagilmis oldugunu gosteren ve 6zel kombinasyon kabiliyetini de belirleyen b3

degerlerinin istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde énemli bulundugu goriilmektedir.

a ve b 0gelerinin istatistiki anlamda 6nemli bulunmasi bin tane agirhig: karakterinin

gozetiminde eklemeli gen ve dominant gen etkilerinin dnemli oldugunu ortaya koymaktadir.

b1, b2 ve bz degerleri pozitif olarak saptanmistir. Bu sonug, bin tane 6zelligi bakimindan

dominant alleller ve dominant allelerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu gostermektedir.
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Esmeray (2016) atdisi musir ile yaptig1 Sakarya kosullarindaki ¢alismasinda bin tane

agirhigi agisindan a, b, bi, degerlerini pozitif ve 0.01 dnem seviyesinde 6nemli bulmustur.
3.3.8.3 Genetik Parametreler

Bin tane agirligina ait hesaplanmis genetik parametreler, bu parametreler arasindaki
oranlar ile varsayimlarin gegerliliinin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge

3.60°da verilmistir.

Cizelge 3.60. Bin tane agirligi 6zelligine ait genetik varyans bilesenleri, tahminlenen genetik
parametreler ve oranlari

Genetik parametre Tahmin (8x8) Standart hata
E 220.472 11.146+

D 661.416** 1908.560+
F 1562.865%* 1737.375+
H1 1520.498** 4431.795+
H2 1322.832%* 4379.436+
D-H1 1304.621%** 2523.236+
h? 887.147** 11354.020+
(Hy/D)Y2 1.524

H2/4H1 0.247

KD/KR 1.852

K 2.593

Hg 0.909

Hd 0.411

Yr, Wr+Vr icin r -0.910

t=(1-b)/SHb 2.206

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli

Cizelge 3.60 degerlendirildiginde bin tane agirliginin fenotipik varyansin olusumunda
cevre varyansinin (E) katkis1 biyometrik olarak dnemsizdir. Yani fenotipik varyansin genetik
varyanstan olustugunu sdylenilebilmektedir. Bin tane agirligi izerinde genetik etkenlerin pay,

cevre etkenlerinden daha fazla oldugu anlasilmaktadir.

Ortalama dominantlik derecesinin (Hi/D)Y? 1.524 olmasi tam dominanthigm var

oldugunu gostermektedir.

Bin tane agirlig1 karakteri agisindan, etkili gen cifti sayis1 K=2.593 belirlenmistir. Bu

deger, bin tane agirligina etki eden en az 2 gen ¢ifti oldugunu goéstermektedir. Dominant ve
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resesif allellerin yoniinii belirleyen F degeri pozitif bulunmustur. Bu deger dominant allellerin

cogunlukta oldugunu ve F1’lerin ebeveynlerin ortalamalarini gegtigini ortaya koymaktadir.

H1’in H2’den biiyiik olmasi genlerin dagilisinda bir esitsizligin oldugunu belirtmektedir.
Dar anlamda kalitim derecesi (Hd) 0.411, genis anlamda kalitim derecesi (Hg) 0.909 olarak

belirlenmistir.

Kuramsal dominantlik sirasi ile ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.910) olmasi, bin tane agirligi fazla olan ebeveynlerin
dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir. Diger ifade ile varsayimlarin gegerliliklerini

belirten t=n) ve Fownr-vr) testlerinin sonuglari istatistiki olarak dnemsiz ¢ikmuistir.
3.3.8.4 Wr-Vr Grafigi

Sekiz seker musir genotipine ait yarim diallel F1 generasyonunun olusturdugu
popiilasyonda bin tane agirlig1 i¢in hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans (Wr) degerleriyle

ilgili Wr/Vr grafigi Sekil 3.13’te verilmistir.

[EARAKTERIT iIcin JinksHayrman Tipi Dhallel Anahz

2229,9272

Wr

1
2590,4
wr

a=-180,701 bh=0E1E w=1919705

1. (ADKS 327), 2. (ADKS 332), 3. (ADKS 115-2), 4. (ADKS 117-4), 5. (KON 6), 6. (ADKS 116-3), 7.(ADKS 103-
1), 8. (ADKS 108-1)

Sekil 3.13. Bin tane agirhigiyla ilgili Wr-Vr grafigi

Sekil 3.13 bin tane agirligi bakimindan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon

dogrusunun Y eksenini orijinin altinda negatif yonde kestigi anlagilmaktadir (a=-190.701). Bu
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deger, ele alinan kriterin kalittiminda iistiin dominantligin etkili oldugunu ortaya koymaktadir.
Genetik parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)*?) 1°den biiyiik olmasi
(1.524) olmas1 (Cizelge 3.58) ¢eliskiyi ortaya koymaktdir. Ancak, burada bu 6zelligin epistatik
gen etkisinde oldugu ifade edilebilir.

Regresyon dogrusu boyunca parabolun baslangi¢ noktasindan uzaklik durumuna gore
ebeveynlerin siralanigina bakilacak olursa 3 (ADKS 115-2), 7 (ADKS 103-1), 5 (KON 6), 4
(ADKS 117-4) ve 6 (ADKS 116-3) nolu kendilenmis hatlarin orijine yakin olmasi dolayisi ile
daha fazla dominant genler tasidigi; 8 (ADKS 108-1), 2 (ADKS 332) ve 1 (ADKS 327) nolu
kendilenmis hatlarin orijinden uzak olmasi nedeniyle resesif genler tagidigi sdylenebilir (Sekil

3.13).
3.3.8.5 Genel ve Ozel Kombinasyon Yetenegi

Bin tane agirlig1 verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon kabiliyetleri
varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami ve ortalamalari, F

degerleri, GKK/OKK oranlar1 Cizelge 3.61°de verilmistir.

Cizelge 3.61. Bin tane agirh@ verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon
kabiliyetleri varyans analizinden hesaplanan serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler
ortalamas, F degerleri ve GKK/OKK orani

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler Fdegeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplamm ortalamasi

GKK 7 16394.9375 2342.1339 204.472**

OKK 28 38270.1389 1366.7907 119.323** 1.713
Hata 35 400.9097 11.4546

** . 0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.61 incelendiginde hem genel kombinasyon yetenegi hem de &zel
kombinasyon yetenegi istatistiki anlamda 0.01 diizeyinde 6nemli bulundugu anlasilmaktadir.
Genel kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine oran1 1’den biiyiik olmustur. Bu
degerin 1’den biiyiik olmasi (1.713), genel kombinasyon yeteneginin ve dolayisiyla eklemeli
gen varyansinin daha yaygin ve 6énemli oldugunu goéstermektedir. Bin tane agirligr 6zelliginin
daha ¢ok eklemeli gen etkilerinin tesiri altinda oldugunu belirtmektedir. Bu sonucu, diallel

melez analizinden elde edilen (D-H1)’in pozitif olmas1 (Cizelge 3.60) da desteklemektedir.

Bin tane agirlig1 6zelliginde ebeveynlere iligkin genel kombinasyon yetenekleri etkileri
(9i) ve F1 kombinasyonlariyla ilgili 6zel kombinasyon yetenekleri etkileri (Sij) Cizelge 3.62°de

verilmistir.
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Cizelge 3.62. Bin tane agirhig karakterinde ebeveynlere ait genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina ait 6zel
kombinasyon kabiliyetleri etkileri (Sij)

ADKS 327 ADKS 332 ADKS 11512 ADK 117/4 KON6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1

ADKS 327 -3.04 23.61%* 37.09%* 12.14% 2.39 16.79%* 28.19%* 38.69%*
ADKS 332 -31.29%* 11.34%* 439 17.14%* 68.04% 28.44%* 19.94%
ADKS 115/2 5.01 -6.41* -5.66* -5.26% -1.36 35.14%*
ADKS 117/4 10.46%* 26.89%* 36.79%* ~15.31%* 34.19%*
KONG6 (BDS 07) 12.21%* 20.54%* 12.44%* -4.06

ADKS 116/3 10.81%* -8.66%* 20.84%*
ADKS 103/1 8.91** -22.26%*
ADKS 108/1 -13.09%*
OKK Dizi Ort. 15.96 17.96 9.27 13.24 9.96 21.30 3.07 17.50

OKK Genel Ort.  13.53
SH(gi) = 1.002 (standart hata 1.001), KF 0.05= 1.962/KF 0.01= 2.503
SH(sij) = 7.127 (standart hata 2.670), KF 0.05= 5.233/KF 0.01= 6.675

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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Cizelge 3.62 incelendiginde, en yiikksek GKK etkisinin KON 6 (BDS 07) 12.21
ebeveyninde, en diisiik GKK etkisinin ADKS 332 (-31.29) ebeveyninde oldugu goriilmektedir.
En yiiksek GKK etkisine sahip KON 6 (BDS 07) ebeveyni fenotipik olarak 211.25 g ve en
diisiik GKK etkisine sahip ADKS 332 ebeveyni 96.45 g sahip oldugu anlasilmaktadir. Diger
taraftan ayn1 ¢izelgeye melezler agisindan bakildiginda, en yiiksek OKK etkisi 68.04 ile ADKS
116/3 x ADKS 332 melezinden elde edilmis, bu kombinasyondan elde edilen fenotipik deger
269.30 g olmustur. En diisiik OKK etkisi gdsteren melez ise -23.61 ile ADKS 332 x ADK
ADKS 327 kombinasyonu olup bu kombinasyona ait bin tane agirligi 164.20 g olarak
saptanmustir (Cizelge 3.58). Ebeveynlerin girdigi diziye ait ortalama 06zel kombinasyon
yetenegi degerlerine gore, ADKS 116/3 (21.30) genotipin dahil oldugu dizi en yiiksek, ADKS
103/1 (3.07) genotipinin dahil oldugu dizi ise en diisiikk degeri almistir. Belirlenen bu sonuglar
Esmeray (2016), genel kombinasyon yetenegi (GKK) -31.48 ile 47.24 benzerlik

gostermektedir.
3.3.8.6 Heterosis ve heterobeltiosis

Bin tane agirligina ait heterosis ve heterobeltiosis degerleri Cizelge 3.63’te verilmistir.

e

Cizelge 3.63 incelendiginde heterosis degerlerinin %6.13 ile %103.02 arasinda degistigi
ve ortalama heterosis degeri %32.67 oldugu anlasilmaktadir. Heterobeltiosis degerlerine
bakildiginda %-14.62 ile %59.54 arasinda degisim gostermekte ve ortalama heterobeltiosis
degeri %16.69 oldugu goriilmektedir.

Olusturulan melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak bulunan kendilenmis hatlar
ortalama performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden iistiin olana gore

hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastiriimaktadir.

Cizelge 3.63 gozden gecirildiginde, ADKS 116-3 kendilenmis hatt1 olugturulan melez
kombinasyonlariin ortalama heterobeltiosis %29.32 degeri ile en yiiksek olmustur. Ortaya
konan deger ile bu hattin melez misir 1slah programlarinda bin tane agirligini artirici ebeveyn

olarak kullanilabilecegi anlagilmaktadir.

Esmeray (2016) melez kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis degeriyle (%12.26)

benzerlik gostermektedir.
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Cizelge 3.63. Bin tane agirhigina ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) sonuglari (%) ve énemlilikleri

ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KON6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1 Dizi Ort

ADKS 327 Ht  27.98%* 45.12%* 35.63%* 25.74%* 49.83%* 31.476d 66.17%* 35.24
Hb  2.56%* 30.76%* 23.13%* 10.51%* 45.97%* 11.65%* 52.78%x* 22.17

ADKS 332 Ht 39.82%% 40.23%%* 43.01** 103.02%* 39.88%* 71.32%* 45.66
"Hb 3.71%* 4.58%%* 4.16%* 59.54% 0.61 47.21%* 15.14

ADKS 115/2 Ht 16.606d 13.56%* 26.22%%* 9.33%% 49.09%* 24.97
Hb 15.63%* 10.41%* 16.48%* 2.276d 24.70%* 13.00

ADKS 117/4 Ht 33.326d 53.44% 6.136d 53.42% 29.85
Hb 28.58%* 42.69%* -1.486d 29.19%* 17.79

KONS6 (BDS 07) Ht 39.70%* 16.10%* 25.69%* 24.64
Hb 25.65%* 11.56%* 2.79%%* 11.71

ADKS 116/3 Ht 17.14%* 58.76%* 43.51
Hb 1.706d 42.54%* 29.32

ADKS 103/1 Ht 7.68%%* 15.97
Hb 14.62%%* 131

ADKS 108/1 Ht 41.52
Hb 23.07

Ort. Ht: 32.67, Ort. Hb: -16.69
to.0s= 1.684, to.01= 2.423
*:0.05 diizeyinde dnemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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3.3.9 Tane Kabuk Kalinhgi (um)

Tane kabuk kalinlig1 verilerine uygulanan 6n varyans analizi, diallel varyans analizi,
genetik parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis verilerinden elde edilen sonuglar boliimler

halinde verilmis onceki ¢alismalar ile degerlendirilmistir.
3.3.9.1 On Varyans Analizi

Tane kabuk kalinlig1 i¢in varyans analizine ait sonuglar Cizelge 3.64’te verilmistir.
Denemede yer alan genotiplerin (ebeveyn+melezler) tane kabuk kalinligi ortalama degerleri ve

onemlilik gruplari ise Cizelge 3.65’te verilmistir.

Cizelge 3.64. Tane kabuk kalinliklar1 verileriyle gergeklestirlen 6n varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik  Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 2.1494 2.1494 0.292

Genotip (ebeveyn+melez) 35 10032.0264 286.6293 38.982%*

Hata 35 257.3532 7.3529

Toplam 71 10291.5290

Onemlilik diizeyi: **0.01, DK : %3.789

Cizelge 3.64 gozden gegirildiginde tane kabuk kalinligi verilerine uygulanan 6n varyans
analizinde genotipler (ebeveyntmelezler) kareler ortalamasinin istatistiki anlamda 0.01
diizeyinde 6nemli bulundugu anlagilmaktadir. Bu veri denemenin genetik materyalinde tane
kabuk kalinlig1 acisindan yeterli genetik varyabilitenin bulundugunu ortaya koymaktadir. Buna
ilave olarak, sirada tane sayist i¢in biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini

gostermektedir.

158



Cizelge 3.65. Ebeveyn ve F1 kombinasyonlarinin ortalama tane kabuk kalinligi ve 6nemlilik gruplari

ADKS ADKS ADK KONG6 ADKS ADKS ADKS Dizi
332 115/2 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1 Ort.
ADKS 327 61.51 no 71.25 15k 84.54cde  71.42 4k 75.06 f-1 79.42 efg 89.92 be 76.16
ADKS 332 33.60 q 73.87 h1 59.90 o 73.87 h1 71.50 jk 95.76 a 61.93 mno 71.19
ADKS 115/2 66.76 j-n 66.00j-n  74.21 ghi 67.36 j-m 52.16 p 61.72 no 66.65
ADKS 117/4 66.93 j-n  77.52 fgh 80.18 def 67.69 jkl 77.35 fgh 73.31
KONG (BDS 07) 90.38 ab 64.56 1-o 86.19 be 67.65 jkl 73.63
ADKS 116/3 85.39 bed 69.90 1-1 61.47 no 70.00
ADKS 103/1 73.36 h1 59.79 o 72.99
ADKS 108/1 71.67 4 68.55
Melez Ort. 73.70
Ebeveyn Ort. 72.00
Genel Ort. 71.56
EKOF (0.05) 5.538
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Cizelge 3.65 kendilenmis hatlar agisindan incelendiginde en ince tane kabuk kalinliginin
33.60 um ile ADKS 332 kendilenmis hattinda, en kalin olanin ise 90.38 um ile KON6 (BDS
07) kendilenmis hatt1 oldugu anlasilmaktadir. Melezlerin degerlerine bakildiginda en ince tane
kabuk kalinlig1 52.16 um ile ADKS 115/2 x ADKS 103/1 kombinasyonunda, en kalin tane
kabuk kalinligr ise 89.92 um ile ADKS 327 x ADKS 108/1 kombinasyonunda oldugu
goriilmektedir. Bulunan bu degerler (https://mnl.maizegdb.org/mnl/51/30galinat.html) 35 um

ve 200 pm tane kabuk kalinlig: ile uyum igindedir.
3.3.9.2 Diallel Varyans Analizi

Tane kabuk kalinligina ait diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 3.66°da verilmistir.

Cizelge 3.66. Tane kabuk kalinligina ait verilerle gergeklestirilen yarim diallel tablolarin
varyans analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri
kaynag derecesi Toplam ortalamasi

a 7 1593.12 227.59  30.97**
b 28 3422.90 122.25 16.63**
b1 1 1.2307 1.2307 0.17
b2 7 1248.40 178.34 24.27**
bs 20 2173.27 108.66 14.79**
Hata 35 257.23 7.35

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.66°da eklemeli gen etkisi ve genel kombinayon kabiliyeti tahminleyicisi a,
dominant gen etkisi b, bir ebeveyndeki dominant allelerin toplanmasini belirleyen b2 degeri ve
dominant allellerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu goésteren ve 6zel kombinasyon kabiliyetini
de belirleyen bz degerlerinin istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde 6nemli bulundugu,
ortalama dominantlik varyans1 ve heterosisi belirleyen b1 ise Onemsiz bulundugu

gorilmektedir.

a ve b 6gelerinin istatistiki anlamda 6nemli bulunmasi tane kabuk kalinlig1 karakterinin

gozetiminde eklemeli gen ve dominant gen etkilerinin dnemli oldugunu ortaya koymaktadir.

b1, b2 ve bs degerleri pozitif olarak saptanmistir. Bu sonug, tane kabuk kalinlig1 6zelligi
bakimindan dominant alleller ve dominant allelerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu

gostermektedir.
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3.3.9.3 Genetik Parametreler

Tane kabuk kalinligina ait hesaplanmis genetik parametreler, bu parametreler arasindaki
oranlar ile varsayimlarin gegerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge

3.67°de verilmistir.

Cizelge 3.67. Tane kabuk kalinligi 6zelligine ait genetik varyans bilesenleri, tahminlenen
genetik parametreler ve oranlari

Genetik parametre Tahmin (8x8) Standart hata
E 220.472 11.146+

D 661.416%* 1908.560+
F 1562.865** 1737.375+
H1 1520.498%** 4431.795+
H> 1322.832%* 4379.436+
D-H1 1304.621* 2523.236+
h? 887.147 11354.020+
(Hy/D)Y2 1.524

H2/4H1 0.247

KD/KR 1.852

K 2.593

Hg 0.909

Hd 0.411

Yr, Wr+Vricin r -0.808

t=(1-b)/SHb 1.634

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde 6nemli

Cizelge 3.67 degerlendirildiginde tane kabuk kalinlig1 fenotipik varyansin olusumunda
cevre varyansinin (E) katkis1 biyometrik olarak énemsizdir. Yani fenotipik varyansin genetik
varyanstan olustugunu sdylenilebilmektedir. Tane kabuk kalinlig1 lizerinde genetik etkenler

paywin, ¢evre etkenlerinden daha fazla oldugu anlasilmaktadir.

Ortalama dominantlik derecesinin (Hi/D)Y? 1.524 olmasi tam dominanthigmn var

oldugunu géstermektedir.

Tane kabuk kalinlig1 karakteri agisindan, etkili gen cifti sayis1 K=2.593 belirlenmistir.
Bu deger, tane kabuk kalinligina etki eden en az 2 gen ¢ifti oldugunu gostermektedir. Dominant
ve resesif allellerin yoniinii belirleyen F degeri pozitif bulunmustur. Saptanan sonug¢ dominant
allellerin ¢ogunlukta oldugunu ve F1’lerin ebeveynlerin ortalamalarini gectigini ortaya

koymaktadir.
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Hi’in Hz’den biiyiik olmasi genlerin dagilisinda bir esitsizligin oldugunu ortaya
koymaktadir. Dar anlamda kalitim derecesi (Hd) 0.411, genis anlamda kaliim derecesi (Hg)
0.909 olarak belirlenmistir.

Kuramsal dominantlik siras1 ile ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.808) olmasi, tane kabuk kalinliginin fazla olan
ebeveynlerin dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir. Diger ifade ile varsayimlarin

gecerliliklerini belirten t(1=p) Ve Fowr-vr) testlerinin sonuglari istatistiki olarak 6nemsiz ¢ikmistir.
3.3.9.4 Wr-Vr Grafigi

Sekiz seker misir genotipine ait yarimdiallel diallel F1 generasyonunun olusturdugu
popiilasyonda tane kabuk kalinlig1 icin hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans (Wr) degerleriyle
ilgili Wr/Vr grafigi Sekil 3.14’°te verilmistir.

o [KARAKTERT1]icin JinksHayman Tipi Diallel Analiz
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1. (ADKS 327), 2. (ADKS 332), 3. (ADKS 115-2), 4. (ADKS 117-4), 5. (KON 6), 6. (ADKS 116-3), 7.(ADKS 103-
1), 8. (ADKS 108-1)

Sekil 3.14. Tane kabuk kalinligiyla ilgili Wr-Vr grafigi

Sekil 3.14 tane kabuk kalinligi bakimindan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon
dogrusunun Y eksenini orijinin tizerinde pozitif yonde kestigi goriilmektedir (a=5.670). Bu veri,
ele alinan kriterin kalittiminda kismi dominantligin etkili oldugunu ortaya koymaktadir. Genetik

parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin ((Hi/D)¥?) 1°den biiyiik olmas1 (1.524)
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olmasi (Cizelge 3.67) iistiin dominantligin var oldugunu goéstermektedir. Bu durum c¢eligkiyi

ortaya koymaktadir. Ancak, burada bu 6zelligin epistatik gen etkisinde oldugu sdylenebilir.

Regresyon dogrusu boyunca parabolun baslangi¢c noktasindan uzaklik durumuna gore
ebeveynlerin siralanigina bakilacak olursa 3 (ADKS 115-2), 6 (ADKS 116-3), 5 (KON 6), 8
(ADKS 108-1), 1 (ADKS 327), ve 4 (ADKS 117-4) nolu kendilenmis hatlarin orijine yakin
olmasi dolayisi ile daha fazla dominant genler tagidigi, 2 (ADKS 332) ve 7 (ADKS 103-1) nolu
kendilenmis hatlarin orijinden uzak olmasi nedeniyle resesif genler tasidigi sdylenebilir (Sekil
3.14).

3.3.9.5 Genel ve Ozel Kombinasyon Yetenegi

Tane kabuk kalinhig: verilerine ait genel (GKK) ve 6zel (OKK) kombinasyon
kabiliyetleri varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami ve

ortalamalari, F degerleri, GKK/OKK oranlar1 Cizelge 3.68’de verilmistir.

Cizelge 3.68. Tane kabuk kalinlig: verilerine ait genel (GKK) ve ézel (OKK) kombinasyon
kabiliyetleri varyans analizinden eclde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler
ortalamast, F degerleri ve GKK/OKK orani

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplamu ortalamasi

GKK 7 1593.1168 227.5881 61.904**

OKK 28 3422.8964 122.2463 33.251%** 1.952
Hata 35 128.6766 3.6765

** . 0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.68 incelendiginde hem genel kombinasyon yetenegi hem de &zel
kombinasyon yetenegi istatistiki anlamda 0.01 diizeyinde 6nemli bulundugu anlasilmaktadir.
Genel kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den biiyiik olmustur. Bu
degerin 1’den biiyiik olmasi (1.952), genel kombinasyon yeteneginin ve dolayisiyla eklemeli
gen varyansinin daha yaygin ve Onemli oldugunu gostermektedir. Tane kabuk kalinligi

ozelliginin daha ¢ok eklemeli gen etkilerinin tesiri altinda oldugunu belirtmektedir.

Bu sonucu, diallel melez analizinden elde edilen (D-H1)’in pozitif olmasi (Cizelge 3.67)

da desteklemektedir.

Tane kabuk kalinlig1 6zelliginde ebeveynlere iliskin genel kombinasyon yetenekleri
etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlariyla ilgili 6zel kombinasyon yetenekleri etkileri (sjj) Cizelge

3.69’da verilmistir.
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Cizelge 3.69. Tane kabuk kalinligi karakterinde ebeveynlere ait genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina ait 6zel

kombinasyon kabiliyetleri etkileri (Si)

ADKS 327 ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1
ADKS 327 6.41%* -8.62%* 233 6.27%* 11.77%* - 4.60%* 0.09 14.03%*
ADKS 332 -7.94% 14.63%* - 4.03% 5.02%* 6.19%* 30.77%* 0.39
ADKS 115/2 - 4.49% -1.39 1.91 -1.41 -16.29%* -3.28%
ADKS 117/4 0.21 0.52 6.72%* -5.45%% 7.65%*
KONG6 (BDS 07) 5.13% ~13.81%* 8.14%* -6.96%*
ADKS 116/3 1.59 -4.62%* -9.60%*
ADKS 103/1 1.27 -10.97**
ADKS 108/1 2.18
OKK Dizi Ort. -0.99 6.36 -1.16 1.47 2.42 -3.02 0.24 -1.25

OKK Genel Ort. -0.10

SH(gi) = 0.322 (standart hata 0.567), KF 0.05= 1.111/KF 0.01=1.418
SH(sij) = 2.288 (standart hata 1.512), KF 0.05= 2.964/KF 0.01= 3.780

*:0.05 diizeyinde dnemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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Cizelge 3.69 incelendiginde, en yiiksek GKK etkisinin ADKS 327 (6.41) ebeveyninde,
en diisik GKK etkisinin ADKS 332 (-7.94) ebeveyninde oldugu goriilmektedir. En yiiksek
GKK etkisine sahip ADKS 327 ebeveyni fenotipik olarak 87.93 um ve en diisiik GKK etkisine
sahip ADKS 332 ebeveyni 33.60 um tane kabuk kalinligina sahip oldugu anlasilmaktadir.
Bununla birlikte aym ¢izelgeye melezler agisindan bakildiginda, en yiiksek OKK etkisi 30.77
ile ADKS 103/1 x ADKS 332 melezinden elde edilmis, bu kombinasyondan elde edilen
fenotipik deger 95.75 pm olmustur. En diisiik OKK etkisi gdsteren melez ise -16.29 ile ADKS
103/1 x ADKS 115/2 kombinasyonu olup bu kombinasyona ait tane kabuk kalinligi 52.16 pm
olarak belirlenmistir (Cizelge 3.65). Ebeveynlerin girdigi diziye ait ortalama 6zel kombinasyon
yetenegi degerlerine gore, ADKS 332 (6.36) genotipin dahil oldugu dizi en yiiksek, ADKS
116/3 (-3.02) genotipinin dahil oldugu dizi ise en diisiik degeri almistir.

3.3.9.6 Heterosis ve Heterobeltiosis

Tane kabuk kalinligina ait heterosis ve heterobeltiosis degerleri ¢izelge 3.70°de

verilmigtir.

Cizelge 3.70 incelendiginde heterosis degerlerinin %-26.54 ile %79.04 arasinda
degistigi ve ortalama heterosis degeri %1.60 oldugu anlasilmaktadir. Heterobeltiosis
degerlerine bakildiginda %-30.05 ile %30.53 arasinda degisim gostermekte ve ortalama

heterobeltiosis degeri %-10.62 oldugu goriilmektedir.

Olusturulan melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak bulunan kendilenmis hatlar
ortalama performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden iistiin olana gore
hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastirilmaktadir. Ancak burada tane kabuk
kalinligin1 negatif yonde yani tane kabuk kalinligin1 daha da incelten materyaller iizerinde

dikkatle durulmalidir.

Cizelge 3.70 gézden gecirildiginde, ADKS 116-3 kendilenmis hatt1 olusturulan melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis %16.61 degeri ile negatif yonde en yliksek
olmustur. Saptanan deger, bu hattin melez misir 1slah programlarinda tane kabuk kalinligini

azaltic1 ebeveyn olarak kullanilabilecegini ortaya koymaktadir.
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Cizelge 3.70. Tane kabuk kalinliklarina ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) sonuglar1 (%) ve 6nemlilikleri

ADKS 332 ADKS 115/2 ADK 117/4 KONS6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1 Dizi

Ort

ADKS 327 Ht 1.22 -7.88%%* 9.18%%* -19.89%* -13.39%* -1.52 12.68%* 2.45
Hb  -30.05%* -18.97%%* -3.86%** -.20.98** -14.64%* 9,68 2.26% -11.99

ADKS 332 Hb 47.20%* 19.16%* 19.15%* 20.17%* 79.04%* 17.65%* 25.45
"Hb 10.65%* -10.50%* 18.27%%* -16.27%%* 30.53%* -13.59%%* -5.94

ADKS 115/2 Ht -1.26 _5.55%x 11.46%* _25.55%% -10.83%* -1.92
Hb -1.39 -17.89%* D111 -28.90%** -13.88%* -11.44

ADKS 117/4 Ht -1.44 5.08%x* -3.50%* 11.62%* 4.88
Hb -14.23%* -6.10%* 7.73%% 7.93%% - 4.49

KONG6 (BDS 07) Ht 26.54%%* 5.08%% -16.51%* -5.69
Hb 28.57%%* - 4.64% 25.15%%* -16.22

ADKS 116/3 Ht -11.94%x* 21.72%* -7.45
Hb -18.14%%* 28.01%* -16.61

ADKS 103/1 Ht -17.56%* 3.03
Hb J18.51%* 7.13

ADKS 108/1 Ht -3.08
Hb 11.12

Ort. Ht: 1.60, Ort. Hb: -10.62
to.0s= 1.684, to.01= 2.423
*:0.05 diizeyinde dnemli, ** : 0.01 diizeyinde onemli
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3.3.10. Taze Kog¢an Verimi (kg/da)

Taze kocan verimi verilerine uygulanan 6n varyans analizi, diallel varyans analizi,
genetik parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis iliskin elde edilen sonuglar boliimler

halinde verilmis onceki ¢caligmalar ile degerlendirilmistir.
3.3.10.1 On varyans analizi

Taze kogan verimi ig¢in varyans analizine ait sonuglar Cizelge 3.71’te verilmistir.
Denemede yer alan genotiplerin(ebeveyn+melezler) taze kogan verimi ortalama degerleri ve

onemlilik gruplari ise Cizelge 3.72’de verilmistir.

Cizelge 3.71. Taze kogan verimi verileriyle gerceklestirlen 6n varyans analizi sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik  Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 7381.1250 7381.1250 0.858

Genotip (ebeveyn+melez) 35 11361468.3750 324613.3821 37.742%*

Hata 35 301033.3750 8600.9536

Toplam 71 11669882.8750

Onemlilik diizeyi: **0.01, DK : %6.37

Cizelge 3.71 gozden gecirildiginde taze kocan verilerine uygulanan 6n varyans
analizinde genotipler (ebeveyntmelezler) kareler ortalamasinin istatistiki anlamda 0.01
diizeyinde 6nemli bulundugu anlasilmaktadir. Bu veriler denemenin genetik materyalinde taze
kocan verimi agisindan yeterli genetik varyabilitenin bulundugunu ortaya koymaktadir. Buna
ilave olarak, taze kocan verimi i¢in biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini

gostermektedir.
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Cizelge 3.72. Ebeveyn ve F1 kombinasyonlarinin ortalama taze kogan verimi ve énemlilik gruplari

ADKS ADKS ADK KONG6 ADKS ADKS ADKS Dizi
332 115/2 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1 Ort.

ADKS 327 1812.0a-e 1812.0a-e 1488.515k 1996.5a  1788.5b-e 1895.5abc  1541.0g-k  1762.0
ADKS 332 1031.00op 1680.0d-h 1550.5g-k  1995.5a  1820.0a-d 1722.5c-g  14485ijkl  1719.6
ADKS 115/2 644.5rs  1512.0h-k 1714.5c-g  1753.5b-f  1556.5f5j 1414.5j-m  1634.7
ADKS 117/4 804.5qr  1922.0ab  1503.5h-k  1431.0jkI  1491.015k  1556.9
KONG6 (BDS 07) 1077.0no0  1834.0a-d  1671.0d-1  1637.5e1  1824.4
ADKS 116/3 814.0 qr 1241.0mn  1364.5klm  1616.1
ADKS 103/1 661.0 s 1290.0lm  1543.9
ADKS 108/1 587.0s 1455.3
Melez Ort. 1694.5
Ebeveyn Ort. 809.3
Gen.c'el Ort. 1639.1
EKOF (0.05) 187.830

168



Cizelge 3.72 kendilenmis hatlar agisindan incelendiginde en diisiik olanin 587.0 kg/da
ile ADKS 108/1 kendilenmis hattina, en fazla taze kogan veriminin 1031 kg/da ile ADKS 332
kendilenmis hattina ait oldugu anlagilmaktadir. Melezlerin degerlerine bakildiginda en diisiik
olanin 1241 kg/da ile ADKS 116/3 x ADKS 103/1 kombinasyonunda, en yiiksek taze kogan
verimi olanin ise 1995.5 kg/da ile ADKS 327 x KON6 (BDS 07) melez kombinasyonunda
oldugu goriilmektedir. Saptanan degerler; Eser ve Soylu (2012) 1384-1862 kg/da, Yildirkan ve
Kara (2012) 1350.2-2021.0 kg/da, Degirmenci (2012) 1391.1-2581.3 kg/da, Ozata (2019) Bafra
lokasyonu 1420.0-3006.4, Tekkekoy lokasyonu 1219.3-1848.0 kg/da sonuglari ile parallelik
ortaya koymaktadir.

3.3.10.2 Diallel Varyans Analizi

Taze kocan verimine ait diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalari ve F degerleri Cizelge 3.73’te verilmistir.

Cizelge 3.73. Taze kogan verimine ait verilerle gergeklestirilen yarim diallel tablolarin varyans
analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri
kaynagi derecesi Toplam ortalamasi

a 7 969704.9 138529.3  16.12*%*
b 28 4711029.3 168251.0 19.57**
b1 1 4285197.8750 4285197.8750 498.55%*
b2 7 118054.0 16864.9 1.96
bs 20 307777.4 15388.9 1.79
Hata 35 300834.15 8595.26

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.73 eklemeli gen etkisi a, dominantlik gen etkisi b ve ortalama dominantlik
komponenti by istatistik anlamda onemli bulunurken, allel genlerin simetrik dagilmadigini
belirten b2, ve dominant allellerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu belirten ve 6zel
kombinasyon yetenegini de gosteren bz Onemsiz bulunmustur. Burada taze kogan verimi
kontroliinde eklemeli gen, dominatlik gen etkisinin ve dominant genlerin ayni yonde etkili
olmalarmim kaynak materyalde eklemeli ve dominant genlerin var oldugunu ortaya
koymaktadir. b, ve bz degerleri pozitif olarak saptanmistir. Taze kogan verimi agisindan

dominant alleller ve dominant allelerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu gostermektedir.
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3.3.10.3 Genetik Parametreler

Taze Kogan verimine ait hesaplanmis genetik parametreler, bu parametreler arasindaki
oranlar ile varsayimlarin gecerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge 3.74°te

verilmistir.

Cizelge 3.74. Taze kogan verimi Kkarakterine o6zelligine ait genetik varyans bilesenleri,
tahminlenen genetik parametreler ve oranlari

Genetik parametre Tahmin (8x8) Standart hata
E 9045.063 4283.535+

D 27135.190%* 28029.662+

F 64117.953 - 22866.624+
Hi 62379.796** 422074.342+
H2 54270.380%** 450741.469+
D-Hi 53523.260** -394044.680+
h? 36396.020%** 2107246.783+
(H1/D)Y2 3.880

H2/4H1 0.267

KD/KR 0.810

K 4.675

Hg 0.722

Hd 0.057

Yr, Wr+Vricin r -0.854

t=(1-b)/SHb 2.099

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde 6nemli

Cizelge 3.74 degerlendirldiginde taze kogan verimi fenotipik varyansin olusumunda
cevre varyansinin (E) katkis1 biyometrik olarak 6nemsizdir. Taze kocan verimi iizerinde genetik

etkenler payinin, ¢evre etkenlerinden daha fazla oldugu anlasilmaktadir.

Ortalama dominantlik derecesinin (H1/D)¥? 3.880 olmasi tam dominanthigm var

oldugunu gostermektedir.

Taze kocan 6zelligi acisindan, etkili gen cifti sayis1 K=4.675 belirlenmistir. Bu deger,
taze kogan verimine etki eden en az 4 gen ¢ifti oldugunu gostermektedir. Dominant ve resesif
allellerin yoniinli belirleyen F degeri pozitif bulunmustur. Bu deger dominant allellerin

cogunlukta oldugunu ve F1’lerin ebeveynlerin ortalamalarini gegtigini ortaya koymaktadir.
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H1’in Hz’den biiyilik olmasi genlerin dagilisinda bir esitsizligin oldugunu belirtmektedir.
Dar anlamda kalitim derecesi (Hd) 0.057, genis anlamda kalitim derecesi (Hg) 0.722 olarak

belirlenmistir.

Kuramsal dominantlik siras1 ile ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.854) olmasi, taze kocan veriminin fazla olan
ebeveynlerin dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir. Diger ifade ile varsayimlarin

gecerliliklerini belirten t(1=p) Ve Fowr-vr) testlerinin sonuglari istatistiki olarak 6nemsiz ¢ikmistir.
3.3.10.4. Wr-Vr Grafigi

Sekiz seker musir genotipine ait yarim diallel F1 generasyonunun olusturdugu
popiilasyonda taze kogan verimi i¢in hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans (Wr) degerleriyle

ilgili Wr/Vr grafigi Sekil 3.15’te verilmistir.

[FARAKTERT] igin JinksHayrman Tipi Diallel Analiz

69913, 06

Wr
201266,930

18089,%30

0,000 L 15126

& =-44436. 150 b = J,ESE/J-' = 32313196
1. (ADKS 327), 2. (ADKS 332), 3. (ADKS 115-2), 4. (ADKS 117-4), 5. (KON 6), 6. (ADKS 116-3), 7.(ADKS 103-
1), 8. (ADKS 108-1)

Sekil 3.15 Taze kocan verimiyle ilgili Wr-Vr grafigi

Sekil 3.15 taze kogan verimi agisindan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon
dogrusunun Y eksenini orijinin altinda negatif yonde kestigi anlagilmaktadir (a=-44436.150).
Bu veri, ele alinan kriterin kalitiminda iistiin dominantligin etkili oldugunu ortaya koymaktadir.
Genetik parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)*?) 1°den biiyiik olmasi
(3.830) olmasi (Cizelge 3.74) ¢eliskiyi ortaya koymaktadir. Ancak, burada bu 6zelligin epistatik
gen etkisinde oldugu ifade edilebilir.
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Regresyon dogrusu boyunca parabolun baslangi¢ noktasindan uzaklik durumuna gore
ebeveynlerin siralanigina bakilacak olursa 5 (KON 6), 2 (ADKS 332) ve 4 (ADKS 117-4) nolu
kendilenmis hatlarin orijine yakin olmasi dolayisi ile daha fazla dominant genler tasidigi; 7
(ADKS 103-1), 3 (ADKS 115-2), 8 (ADKS 108-1) ve 6 (ADKS 116-3) nolu kendilenmis
hatlarin orijinden uzak olmasi nedeniyle resesif genler tasidig soylenebilir (Sekil 3.15).
Esmeray (2016) caligmasinda tane verimi bakimindan, regresyon dogrusunu Y eksenini orijinin
altinda negatif yonde kestigini, bu sonucun istiin dominantlik oldugunu ve yine genetik

parametrelerden dominantlik derecesini 1’den biiyiik oldugunu saptamistir.
3.3.10.5. Genel ve Ozel Kombinasyon Yetenegi

Taze kogan verimi verilerine ait genel (GKK) ve dzel (OKK) kombinasyon kabiliyetleri
varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami ve ortalamalari, F

degerleri, GKK/OKK oranlar1 Cizelge 3.75°de verilmistir.

Cizelge 3.75. Taze kogan verimiyle ilgili genel (GKK) ve &zel (OKK) kombinasyon
kabiliyetleri varyans analizinden hesaplanan serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler
ortalamast, F degerleri ve GKK/OKK orani

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler Fdegeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplami ortalamasi

GKK 7 969704.9375 138529.2768 32.213**

OKK 28 4711029.2500 168251.0446 39.124%** 0.823
Hata 35 150516.6875 4300.4768

** . 0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.75 incelendiginde hem genel kombinasyon yetenegi hem de o&zel
kombinasyon yetenegi istatistiki anlamda 0.01 diizeyinde 6nemli bulundugu anlasilmaktadir.
Genel kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den kiigiik olmustur. Bu
degerin 1°den kiigiik olmasi (0.823), 6zel kombinasyon yeteneginin dolayisiyla dominat gen
varyansinin daha baskin ve 6nemli oldugunu gostermektedir. Bu sonucu, diallel melez
analizinden elde edilen (D-H1)’in pozitif olmasi (Cizelge 3.74) ile gelismektedir. Bu sonug,
Esmeray (2016) 0.95 ve Orhun (2010) 0.212 sonuglari ile benzerlik tasimaktadir.

Taze kocan verimi 6zelliginde ebeveynlere ait genel kombinasyon yetenekleri etkileri
(gi) ve F1 kombinasyonlarina iligkin 6zel kombinasyon yetenekleri etkileri (sjj) Cizelge 3.76’da

verilmistir.
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Cizelge 3.76. Taze kocan verimi ozelliginde ebeveynlere ait genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina ait 6zel
kombinasyon kabiliyetleri etkileri (Si)

ADKS 327 ADKS 332 ADKS 11512 ADK 117/4 KON6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1

ADKS 327 95.16 161.47** 298.17** -2.88 263.37** 253.77** 441.92%* 164.27**
ADKS 332 100.66** 160.67** 53.62 256.87** 287.77** 263.42%* 66.27
ADKS 115/2 -36.04 151.82%* 112.57* 349.97** 234.12%* 168.97**
ADKS 117/4 -58.49%* 342.52%* 122.42* 131.07** 267.92%*
KONG (BDS 07) 183.26** 211.17** 129.32%* 172.67**
ADKS 116/3 -15.14 -102.28* 98.08
ADKS 103/1 - 96.29 104.72*
ADKS 108/1 -173.34**
OKK Dizi Ort. 225.72 178.58 210.90 152.35 212.64 174.41 171.75 148.98

OKK Genel Ort. 184.42
SH(gi) = 376.292 (standart hata 19.398), KF 0.05= 38.02/KF 0.01= 48.50
SH(sij) = 2675.852 (standart hata 51.729), KF 0.05= 101.39/KF 0.01= 129.32

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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Cizelge 3.76 incelendiginde, en yiiksek GKK etkisinin ADKS 332 (100.66)
ebeveyninde, en diisik GKK etkisinin ADKS 108/1 (-173.34) ebeveyninde oldugu
goriilmektedir. En yiiksek GKK etkisine sahip ADKS 332 ebeveyni fenotipik olarak 1031 kg/da
ve en diisiik GKK etkisine sahip ADKS 108/1 ebeveyni 587 kg/da taze kogan verimine sahip
oldugu anlagilmaktadir. Diger taraftan ayni ¢izelgeye melezler agisindan bakildiginda, en
yiiksek OKK etkisi 441.92 ile ADKS 103/1 x ADKS 327 melezinden elde edilmis, bu
kombinasyondan elde edilen fenotipik deger 1895.5 kg/da olmustur. En diisik OKK etkisi
gosteren melez ise -102.28 ile ADKS 103/1 x ADKS 116/3 kombinasyonu olup bu
kombinasyona ait taze kogan verimi 1241.0 kg/da olarak belirlenmistir (Cizelge 3.72).
Ebeveynlerin girdigi diziye ait ortalama 6zel kombinasyon yetenegi degerlerine gore, ADKS
327 (225.72) genotipin dahil oldugu dizi en yiiksek, ADKS 108/1 (148.98) genotipinin dahil
oldugu dizi ise en diisik degeri almistir. Belirlenen bu sonuglar Esmeray (2016), genel
kombinasyon yetenegi (GKK) (-527.89 ile -277.67) sonuglarindan daha yiiksek sonuglar

belirlenmistir.
3.3.10.6 Heterosis ve Heterobeltiosis

Taze kogan verimiyle ilgili heterosis ve heterobeltiosis degerleri Cizelge 3.77°de

verilmigtir.

Cizelge 3.77 incelendiginde heterosis degerlerinin %68.27 ile %150.07 arasinda
degistigi ve ortalama heterosis degeri %90.83 oldugu anlasilmaktadir. Heterobeltiosis
degerlerine bakildiginda %40.49 ile %135.48 arasinda degisim gostermekte ve ortalama

heterobeltiosis degeri %71.20 oldugu goriilmektedir.

Olusturulan melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak bulunan kendilenmis hatlar
ortalama performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden iistiin olana gore

hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilastiriimaktadir.

Cizelge 3.77 gozden gecirildiginde, ADKS 115-2 kendilenmis hatt1 olugturulan melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis %86.55 degeri ile en yiiksek olmustur. Saptanan
bu degerler ile bu hattin melez misir 1slah programlarinda taze kogan verimini arttirici ebeveyn
olarak kullanilabilecegini gostermektedir. Bu sonug, Esmeray (2016) tane verimi ortalama

heterobeltiosis %56.78 degerinin iizerinde degerdir.
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Cizelge 3.77. Taze kogan verimine ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) sonuglari (%) ve énemlilikleri

ADKS 332 ADKS 1152 ADK 117/4 KONG6 (BDS 07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1  Dizi

Ort
ADKS 327 Ht 92.15%* 141.68** 79.39%** 106.68** 114.32%* 150.07** 113.73%* 99.75
Hb  75.75%* 111.93** 74.09%* 85.38** 109.18** 121.70%** 80.23** 82.28
ADKS 332 CHt 100.54** 68.95%* 89.33** 98.16%* 103.61** 79.05%* 78.97
Hb 62.95%* 50.39%*%* 85.28** 77.30%* 67.07%* 40.49%** 57.40
ADKS 115/2 Ht 108.70** 99.19%** 140.45%* 138.45%* 129.72%* 107.34
Hb 87.94** 59.19%* 115.42%* 135.48** 119.47%* 86.55
ADKS 117/4 Ht 104.31%** 85.79** 05.29%*%* 114.30%* 82.09
Hb 78.46%* 84.71** 77.87%* 85.33** 67.35
KONG6 (BDS 07) Ht 93.97** 02.29%*%* 96.75%* 85.32
Hb 70.29%* 55.15%* 52.00%* 60.72
ADKS 116/3 Ht 68.27*%* 94.79%* 86.97
Hb 52.46%* 67.63** 72.12
ADKS 103/1 Ht 106.73** 94.34
Hb 95.16%* 75.61
ADKS 108/1 Ht 91.88
Hb 67.54

Ort. Ht: 90.83, Ort. Hb: 71.20
to.0s= 1.684, tp01= 2.423
*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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3.3.11. Kuru Tane Verimi (kg/da)

Kuru tane verimi verilerine uygulanan 6n varyans analizi, diallel varyans analizi,
genetik parametrelerin tahminlenmesi, Wr-Vr grafiginin ¢izilmesi, genel ve 6zel kombinasyon
yeteneklerinin analizi ile heterosis ve heterobeltiosis verilerinde elde edilen sonuglar boliimler

halinde verilmis onceki ¢aligmalar ile irdelenmeye ¢aligilmistir.
3.3.11.1. On Varyans Analizi

Kuru tane verimi i¢in varyans analizine ait sonuglar Cizelge 3.78’de verilmistir.
Denemede yer alan genotiplerin (ebeveyn+melezler) kuru tane verimi ortalama degerleri ve

onemlilik gruplari ise Cizelge 3.79°da verilmistir.

Cizelge 3.78. Kuru tane verimi verileriyle gerc¢eklestirlen 6n varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik  Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 95.6806 95.6806 0.027

Genotip (ebeveyn+melez) 35 1921104.4861 54888.6996 15.717%*

Hata 35 122229.8194 3492.2806

Toplam 71 2043429.9861

Onemlilik diizeyi: **0.01, DK : %9.990

Cizelge 3.78 gozden gegirildiginde kuru tane verilerine uygulanan 6n varyans analizinde
genotipler (ebeveyntmelezler) kareler ortalamasinin istatistiki anlamda 0.01 diizeyinde 6nemli
bulundugu anlasilmaktadir. Bu veri denemenin genetik materyalinde kuru tane verimi agisindan
yeterli genetik varyabilitenin bulundugunu ortaya koymaktadir. Buna ilave olarak, taze kogan

verimi i¢in biyometrik genetik degerlendirmelerin yapilabilecegini gostermektedir.
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Cizelge 3.79. Ebeveyn ve F1 kombinasyonlarinin ortalama kuru tane verimi ve 6nemlilik gruplari

ADKS ADKS ADKS ADK KONG6 ADKS ADKS ADKS Dizi
327 332 115/2 117/4 (BDS 07) 116/3 103/1 108/1 Ort.
ADKS 327 514.51-1 663.5c-h  684.0b-g 758.0 a-d 817.0 a 742.5 a-e 715.0 a-g 761.0abc 734.4
ADKS 332 351.0 mno 675.0c-g  655.5d-h 784.0 ab 707.5 a-g 645.5 d-h 546.5 h-k 668.2
ADKS 115/2 268.00p  721.0 a-f 545.0 h-k 699.0 a-g 694.0 a-g 595.5 g-j 659.1
ADKS 117/4 391.5 Imn 750.0 a-d 688.5 b-g 628.5 e-1 657.0 c-h 694.1
KONG (BDS 07) 435.0 klm 628.0 e-1 676.0 b-g 591.5 g+ 684.5
ADKS 116/3 294.0 no 601.0 f-1 480.5 jkl 649.6
ADKS 103/1 234.5 op 517.5 15k 639.6
ADKS 108/1 169.0 p 592.8
Melez Ort. 688.7
Ebeveyn Ort. 332.2
Genel Ort. 665.3
EKOF (0.05) 123.131

177



Cizelge 3.79 kendilenmis hatlar agisindan incelendiginde en diisiik kuru tane veriminin
169.0 kg/da ile ADKS 108/1 kendilenmis hattina, en fazla olanin ise 514.5 kg/da ile ADKS 327
kendilenmis hatt1 oldugu anlasilmaktadir. Melezlerin degerlerine bakildiginda en diisiik kuru
tane verimi 480.5 kg/da ile ADKS 116/3 x ADKS 108/1 kombinasyonunda, en fazla kuru tane
verimi olanin ise 817.0 kg/da ile ADKS 327 x KON6 (BDS 07) kombinasyonunda oldugu
goriilmektedir. Bu sonuglar, Ozata (2019) Bafra lokasyonunda (280.1-552.2 kg/da) ve
Tekkekoy lokasyonunda (243.9-388.4 kg/da), Tezel (2021) konya lokasyonunda (320 kg/da-
640 kg/da), Vasal vd. (1992) ebeveynlerde 650 kg/da, 689 kg/da, 665 kg/da; melezlerde 643
kg/da, 732 kg/da ve 692 kg/da sonuglari ile desteklenmektedir.

3.3.11.2 Diallel Varyans Analizi

Kuru tane verimine ait diallel tablonun varyans analizinden hesaplanan serbestlik

dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamalar1 ve F degerleri Cizelge 3.80°de verilmistir.

Cizelge 3.80. Kuru tane verimine ait verileriyle gerceklestirlen yarim diallel tablolarin varyans
analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler F degeri
kaynagi derecesi Toplam ortalamasi

a 7 184186.34 26312.33 7.53%*
b 28 776365.91 27727.35 7.94%*
b1 1 690383.0600 690383.0600 197.69**
b2 7 4768.05 681.15 0.20
bs 20 81214.80 4060.74 1.16
Hata 35 122228.82 3492.28

Onemlilik diizeyi: **0.01

Cizelge 3.80 eklemeli gen etkisi a, dominantlik gen etkisi b ve ortalama dominantlik
komponenti by nemli bulunurken, allel genlerin simetrik dagilmadigini belirten b, ve dominant
allellerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu belirten ve 6zel kombinasyon yetenegini de gdsteren
bz 6nemsiz bulunmustur. Burada taze kogan verimi kontroliinde eklemeli gen, dominatlik gen
etkisinin ve dominant genlerin ayn1 yonde etkili olmalarinin popiilasyonda eklemeli ve

dominant genlerin var oldugunu ortaya koymaktadir.

b2 ve bs degerleri pozitif olarak saptanmistir. Kuru tane verimi acgisindan dominant

alleller ve dominant allelerin ebeveynlerde dagilmis oldugunu gostermektedir.
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3.3.11.3. Genetik Parametreler

Kuru tane verimine ait hesaplanmis genetik parametreler, bu parametreler arasindaki
oranlar ile varsayimlarin gegerliliginin tespitinde kullanilan “t=1-b/SHb” degeri Cizelge

3.81°de verilmistir.

Cizelge 3.81. Kuru tane verimi 6zelligine ait genetik varyans bilesenleri tahminlenen genetik
parametreler ve oranlari

Genetik parametre Tahmin (8x8) Standart hata
E 1202.710%** 1698.965+

D 3608.130%* 11612.945+
F 8525.679 943.253+

H1 8294.558%** 70261.676+
H2 7216.260** 75870.712+
D-H: 7116.916** -58648.721+
h? 4839.530%* 339054.615+
(Hy/D)Y2 2.460

H2/4H1 0.270

KD/KR 1.034

K 4.469

Hg 0.598

Hd 0.132

Yr, Wr+Vricin r -0.958

t=(1-b)/SHb 1.312

** . 0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.81 degerlendirldiginde kuru tane verimi fenotipik varyansin olusumunda
¢evre varyansinin (E) katkist biyometrik olarak 0.01 seviyesinde 6nemlidir. Diger bir ifade ile
fenotipik varyansa g¢evre varyansinin etkili oldugu Soylenilebilmektedir. Kuru tane verimi
tizerinde genetik etkenler payindan ziyade, c¢evre etkenlerinin daha fazla etkili oldugu

anlagilmaktadir.

Ortalama dominantlik derecesinin (Hi/D)Y? 2.460 olmasi tam dominanthigm var

oldugunu gostermektedir.

Kuru tane verimi 6zelligi agisindan, etkili gen ¢ifti sayis1 K=4.469 belirlenmistir. Bu
deger, kuru tane verimine etki eden en az 4 gen ¢ifti sayis1 oldugunu gostermektedir. Dominant
ve resesif allellerin yoniinii belirleyen F degeri pozitif bulunmustur. Bu deger dominant

allellerin c¢ogunlukta oldugunu ve FI1’lerin ebeyveynlerin ortalamalarini gectigini ortaya
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koymaktadir. Hi’in Hz’den biiyliik olmasi genlerin dagilisinda bir esitsizligin oldugunu
belirtmektedir. Dar anlamda kalitim derecesi (Hd) 0.132, genis anlamda kalitim derecesi (Hg)
0.598 olarak belirlenmistir.

Kuramsal dominantlik siras1 ile ebeveynlerin gercek degerleri arasindaki korelasyon
katsayisinin [ryr, (Wr+Vr)] negatif (-0.958) olmasi, kuru tane veriminin fazla olan ebeveynlerin
dominant genlere sahip oldugunu gostermektedir. Diger ifade ile varsayimlarin gegerliliklerini

belirten t=h) ve Fowr-vr) testlerinin sonuglari istatistiki olarak 6nemsiz ¢ikmuistir.
3.3.11.4. Wr-Vr Grafigi

Sekiz seker misir genotipine ait yarimdiallel diallel F1 generasyonunun olusturdugu
popiilasyonda kuru tane verimi i¢in hesaplanan varyans (Vr) ve kovaryans (Wr) degerlerine ait

Wr/Vr grafigi Sekil 3.16°da verilmistir.

[KARAKTERT]iginJinksHayman Tipi Diallel Analiz

20355,21

Wr
5783,035
|

-6391,629

=]
-
=
=]
=]

I I I I I I I I 31&25
¥r
a=-11 070 b =0.836 w=13311.320

1. (ADKS 327), 2. (ADKS 332), 3. (ADKS 115-2), 4. (ADKS 117-4), 5. (KON 6), 6. (ADKS 116-3), 7.(ADKS 103-
1), 8. (ADKS 108-1)

Sekil 3.16. Kuru tane verimiyle ilgili Wr-Vr grafigi

Sekil 3.16 kuru tane verimi agisindan Wr-Vr grafigi incelendiginde, regresyon

dogrusunun Y eksenini orijinin altinda negatif yonde kestigi anlasilmaktadir (a=-11922.070).
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Bu deger, ele alman kriterin kalittminda {stiin dominantligin etkili oldugunu ortaya
koymaktadir. Genetik parametrelerden ortalama dominantlik derecesinin ((H1/D)Y?) 1’den
bliyiik olmas1 (2.460) olmasi (Cizelge 3.81) ¢eliskiyi ortaya koymaktadir. Ancak, burada bu
Ozelligin epistatik gen etkisinde oldugu ifade edilebilir.

Regresyon dogrusu boyunca parabolun baslangi¢ noktasindan uzaklik durumuna gore
ebeveynlerin siralanigina bakilacak olursa 1 (ADKS 327), 5 (KON 6), 2 (ADKS 332) ve 4
(ADKS 117-4) nolu kendilenmis hatlarin orijine yakin olmasi dolayisi ile daha fazla dominant
genler tasidigi, 7 (ADKS 103-1), 3 (ADKS 115-2), 8 (ADKS 108-1) ve 6 (ADKS 116-3) nolu
kendilenmis hatlarin orijinden uzak olmasi nedeniyle resesif genler tasidigi sdylenebilir (Sekil
3.16). Esmeray (2016) ¢alismasinda tane verimi bakimindan, regrasyon dogrusunu Y eksenini
orijinin altinda negatif yonde kestigini belirlemistir. Bu sonucun iistiin dominantlik oldugunu
ifade etmistir. Yine genetik parametrelerden dominantlik derecesini 1’den biiyiikk olarak

saptamistir. Bu denemeden elde edilen sonuglar Esmeray (2016) ile benzerlik gostermistir.
3.3.11.5. Genel ve Ozel Kombinasyon Yetenegi

Kuru tane verimi verilerine ait genel (GKK) ve dzel (OKK) kombinasyon kabiliyetleri
varyans analizinden elde edilen serbestlik dereceleri, kareler toplami ve ortalamalari, F

degerleri, GKK/OKKoranlar1 Cizelge 3.82°de verilmistir.

Cizelge 3.82. Kuru tane verimiyle ilgili genel (GKK) ve &zel (OKK) kombinasyon
kabiliyeteleri varyans analizinden hesaplanan serbestlik dereceleri, kareler toplami, kareler
ortalamast, F degerleri ve GKK/OKK orani

Varyasyon Serbestlik Kareler Kareler Fdegeri GKK/OKK
kaynagi derecesi toplamu ortalamasi

GKK 7 184186.3375 26312.3339 15.069**

OKK 28 776365.9056 27727.3538 15.879** 0.948
Hata 35 61114.9097 1746.1403

** . 0.01 diizeyinde onemli

Cizelge 3.82 incelendiginde hem genel kombinasyon yetenegi hem de &zel
kombinasyon yetenegi istatistiki anlamda 0.01 diizeyinde 6nemli bulundugu anlasilmaktadir.
Genel kombinasyon yeteneginin 6zel kombinasyon yetenegine orani 1’den kii¢iik olmustur. Bu
degerin 1’den kiiciik olmasi (0.948), genel kombinasyon yeteneginin ve dolayisiyla eklemeli
gen varyansinin daha az yaygin oldugunu gostermektedir. Kuru tane verimi 6zelliginin daha

cok eklemeli gen etkilerinin tesiri altinda oldugunu belirtmektedir.
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Bu sonucu, diallel melez analizinden elde edilen (D-H1)’in pozitif olmasi (Cizelge 3.81)
da desteklemektedir.

Kuru tane verimi 6zelliginde ebeveynlere iliskin genel kombinasyon yetenekleri etkileri
(gi) ve F1 kombinasyonlarina iligskin 6zel kombinasyon yetenekleri etkileri (sjj) Cizelge 3.83’de

verilmigtir.

Cizelge 3.83 incelendiginde, en yliksek GKK etkisinin ADKS 327 (84.86) ebeveyninde,
en diisiik GKK etkisinin ADKS 108/1 (-83.39) ebeveyninde oldugu goériilmektedir. En yiiksek
GKK etkisine sahip ADKS 327 ebeveyni fenotipik olarak 514.5 kg/da ve en diisik GKK
etkisine sahip ADKS 108/1 ebeveyni 169 kg/da kuru tane verimine sahip oldugu
anlasilmaktadir. Diger taraftan aymi ¢izelgeye melezler agisindan bakildiginda, en yiiksek OKK
etkisi 168.26 ile ADKS 108/1 x ADKS 327 melezinden elde edilmis, bu kombinasyondan elde
edilen fenotipik deger 761.0 kg/da olmustur. En diisiik OKK etkisi gdsteren melez ise -63.09
ile KON6 (BDS 07) x ADK ADKS 115/2 kombinasyonu olup bu kombinasyona ait kuru tane
verimi 545.0 kg/da olarak belirlenmistir (Cizelge 3.79). Ebeveynlerin girdigi diziye ait ortalama
0zel kombinasyon yetenegi degerlerine gére, ADKS 115/2 (82.54) genotipin dahil oldugu dizi
en yiiksek, KONG6 (BDS 07) (64.08) genotipinin dahil oldugu dizi ise en diisiik degeri almistir.
Belirlenen bu sonuglar Esmeray (2016), genel kombinasyon yetenegi (GKK) (-527.89 ile -
277.67) sonuglarindan daha yiiksek sonuglar belirlenmistir.
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Cizelge 3.83. Kuru tane verimi karakterinde ebeveynlere ait genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) ve F1 kombinasyonlarina ait 6zel

kombinasyon kabiliyetleri etkileri (Si)

ADKS 327 ADKS 332

ADKS 1152 ADK 117/4 KONS6 (BDS 07)

ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1

ADKS 327 84.86** -18.44 25.06 49.86 106.86** 85.01** 76.36* 168.26**
ADKS 332 5.81 95.11** 26.41 152.91%** 129.06** 85.91** 32.81
ADKS 115/2 -17.19 114.91%** -63.09 143.56%** 157.41%* 104.81%*
ADKS 117/4 32.01 02.71%* 83.86*%* 42.71 117.11%*
KONG (BDS 07) 34.01 21.36 88.21** 49.61
ADKS 116/3 -18.64 65.86%* -8.74
ADKS 103/1 -37.49 47.11
ADKS 108/1 -83.39%*
OKK Dizi Ort. 70.43 71.97 82.54 75.37 64.08 74.28 80.51 73.00
OKK Genel Ort.  74.02

SH(gi) = 152.787 (standart hata 12.361), KF 0.05= 24.228/KF 0.01= 30.903
SH(sij) = 1086.487 (standart hata 32.962), KF 0.05= 64.606/KF 0.01= 82.405

*:0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli
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3.3.11.6. Heterosis ve Heterobeltiosis

Kuru tane verimiyle ilgili heterosis ve heterobeltiosis degerleri Cizelge 3.84°te

verilmistir.

Cizelge 3.84 incelendiginde heterosis degerlerinin %53.32 ile %176.22 arasinda
degistigi ve ortalama heterosis degeri %92.48 oldugu anlasilmaktadir. Heterobeltiosis
degerlerine bakildiginda %28.96 ile %174.33 arasinda degisim gostermekte ve ortalama

heterobeltiosis degeri %65.88 oldugu goriilmektedir.

Belirlenen bu degerler, Esmeray (2016) heterosis i¢in ortalama %353.36 ve
heterobeltiosis i¢in ortalama %39.988 degerlerinin iizerinde, Unay vd. (1999) heterosis igin

%90.47-9%294.52 araliginda ve heterobeltiosis i¢in ortalama %34.40-%217.85 degerleriyle

benzerlik gostermistir.

Olusturulan melez kombinasyonlarinda ebeveyn olarak bulunan kendilenmis hatlar
ortalama performansina gore hesaplanan heterosis (Ht) degeri, ebeveynlerden iistiin olana gore
hesaplanan heterobeltiosis (Hb) degeri ile karsilagtirilmaktadir. Daha farkli bir yaklasim ile
iistiin ebeveyne gore hesaplanan heterobeltiosis iki ebeveynin degerlerinden de yliksek

oldugundan daha iyi sonug¢ vermektedir.

Cizelge 3.84 gozden gecirildiginde, ADKS 116-3 kendilenmis hatt1 olusturulan melez
kombinasyonlarinin ortalama heterobeltiosis %83.78 degeri ile en yiiksek olmustur. Saptanan
bu degerler ile ADKS 116-3 hattin melez misir 1slah programlarinda kuru tane veriminin s6z
konusu olmasi durumunda kuru tane verimini artirict ebeveyn olarak kullanilabilecegini

gostermektedir.

Bu sonug, Vasal vd. (1992) %-2.1 ile %17.2, %-2.4 ile %23.7 ve %-6.4 ile %20.2,
Esmeray (2016) %56.78 degerlerinin tlizerinde deger olmustur.
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Cizelge 3.84. Kuru tane verimine ait heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) sonuglar1 (%) ve 6nemlilikleri

ADKS 332 ADKS 115/2 ADK 117/4 KONG6 (BDS07) ADKS 116/3 ADKS 103/1 ADKS 108/1 Dizi

Ort
ADKS 327 Ht 53.32%* 74.82%* 67.33%* 72.09%* 83.67** 90,92** 122,68** 70,60
Hb  28,96** 32,94*%* 47,33%* 58,79%* 44,31%** 38,97** 47,91%** 37,40
ADKS 332 CHt 118,09%** 76,57** 99,49** 119,39%* 120,50** 110,19%* 87,19
Hb 92,31%* 67,43%* 80,23** 101,57** 83,90** 55,70%* 63,76
ADKS 115/2 Ht 118,65%* 55,05%* 148,75%* 176,22%* 172,54*%* 108,02
Hb 84,16%* 25,29%* 137,76%* 158,96** 122,20%** 81,70
ADKS 117/4 Ht 81,49** 100,88** 100,80** 134,43** 85,02
Hb 72,41%* 174,33*%* 60,54** 67,82%* 71,75
KONG6 (BDS 07) Ht 72,29%* 101,94** 95,86** 72,28
Hb 44,37** 55,40%* 35,98** 46,56
ADKS 116/3 Ht 127,44%** 107,56** 95,00
Hb 104,42%* 63,44%** 83,78
ADKS 103/1 Ht 156,51** 109,29
Hb 120,68** 77,86
ADKS 108/1 Ht 112,47
Hb 64,22

Ort. Ht: 92.48, Ort. Hb: 65.88
to.0s= 1.684, tp01= 2.423
** :0.01 diizeyinde onemli
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3.4. Melezler + Standartlar Degerlendirmeleri

Seker musir hatlar1 arasinda yapilan yarim diallel melezleme sonucu elde edilen seker
misir melezleri ile standart melez gesitlerinin incelenen 6zelliklerinde varyans analizi yapilarak

farkliliklar belirlenmeye ¢alisiimistir.
3.4.1. Tepe Piiskiilii Ciceklenme Giin Sayisi1 (giin)

Tepe puskiilii cigeklenme giin sayis1 verilerine uygulanan varyans analizi, tablo sekliyle

Cizelge 3.85°de, ortalama degerleri ise Cizelge 3.86°da verilmistir.

Cizelge 3.85. Melezler ve standarlarin tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayilarina ait varyans analiz
sonugclari

Varyasyon kaynaklar Serbestlik  Kareler Kareler F  hesap
derecesi toplamu ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.681 0.681
Melez no 35 251.153 7.176 8.42%*
Blok no[Tekrar]| 10 4.139 0.414
Hata RCB Design 35 29.819 0.852

Intrablok 25 25.681 1.027
Toplam 71 281.652

DK(%) : 1.60, **0.01 onem seviyesi

Cizelge 3.85 gozden gecirildiginde tepe piuskiilii ¢igeklenme giin sayist ozelligi
bakimindan melezler arasinda istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde farklilik oldugu
anlagilmaktadir. Bu sonug¢ elde edilen melezlerimizin tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayisi
ozelligi agisindan genetik varyabiliteye sahip oldugunu gostermektedir.

Cizelge 3.86. Melezler ve standartlarin tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayilarina ait ortalama
degerleri

Sira Melez/Standart Tepe piiskiilii ciceklenme
No giin sayis1 (giin)
1 ADKS 117/4 x ADKS 327 61.5a

2 Jubilee 60.5 ab

3 Adapere 60.5 ab

4 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 60.5 ab

5 Overland 60.0 ab

6 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 59.5ac

7 KON 6(BDS07) x ADKS 332 59.3 ad

8 ADKS 116/3 x ADKS 327 59.0 be

9 ADKS 117/4 x ADKS 332 59.0 be

10 ADKS 332 x ADKS 327 58.8 be
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Cizelge 3.86. Melezler ve standartlarin tepe piiskiilii ¢cigeklenme gilin sayilarina ait ortalama
degerleri (devami)

11 KON 6(BDS07) x ADKS 327 58.8 be
12 ADKS 103/1 x ADKS 327 58.8 be
13 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 58.5 bf
14 Turbo 58.5 bf
15 ADKS 115/2 x ADKS 332 57.8 by
16 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 57.7 cg
17 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 57.7 cg
18 SuGen 57.7 cg
19 ADKS 108/1 x ADKS 327 57.5 cg
20 ADKS 116/3 x ADKS 332 57.5 cg
21 ADKS 116/3 x KON 6(BDS07) 57.5 cg
22 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 57.2 dg
23 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 57.0 eg
24 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 57.0 eg
25 ADKS 108/1 x ADKS 332 57.0 eg
26 ADKS 103/1 x ADKS 332 57.0 eg
27 Merit 56.5 fh
28 Baron 56.5 th
29 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 56.5 th
30 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 56.1 g1
31 ADKS 115/2 x ADKS 327 56.0 g1
32 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 55.8 g1
33 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 55.5 g1
34 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 54.5
35 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 54.21

36 Caramelo 54.01

Ortalama 57.6

EKOF (0.05): 1.87

Cizelge 3.86 incelendiginde ciceklenme giin sayilarinin 54.0 giin ile 61.5 giin arasinda
degistigi goriilmektedir. En erken tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayisinin 54.0 giin ile Caramelo
standart ¢esidine, en geg tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayisinin 61.5 giin ile ADKS 117/4 x
ADKS 327 melezine ait oldugu anlasilmaktadir. Standart ¢esitler agisindan
degerlendirildiginde en erken ¢igeklenen ¢esit 54.0 giin ile Caramelo olurken ADKS 108/1 x
ADKS 115/2, ADKS 108/1 x ADKS 116/3, ADKS 103/1 x ADKS 116/3, ADKS 117/4 x ADKS
115/2, ADKS 115/2 x ADKS 327 ve ADKS 108/1 x ADKS 103/1 melezleri de bu standart

cesitle erkencilik bakimindan ayni istatistiki grupta yer almistir. Bu sonuglar en erkenci ¢esit

olan Caramelo gibi erkenci alt1 adet melez kombinasyonu oldugunu gdstermektedir.

En ge¢ ciceklenen gesit 60.5 giin ile Jubilee ¢esididir. ADKS 117/4 x ADKS 327

melezinin 61.5 giin ile daha ge¢ ¢igeklenme zamani gostermistir. Adapare ve Overland gesitleri
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KON 6 (BDS07) x ADKS 115/2, ADKS 116/3 x ADKS 117/4 ve KON 6 (BDS07)x ADKS
332 melez kombinasyonlari da en gegeci grupta yer almislardir. S6z konusu melez
kombinasyonlar1 da geccilik yoniinden uygun varyasyonun oldugu ortaya koymaktadir. Bu
sonuglar Eser ve Soylu (2012) 56.0-58.7 giin, Anonim (2020) 56-63 giin, Anonim (2019) 55-
64 giin, Anonim (2018) 57-69 giin, Kara ve Akman (2004) 55.8- 60.5 giin, Degirmenci 48.3-
61.7 giin ve Vasal vd. (1992) 55.4 giin, 64.6 giin ve 71.7 giin sonuglariyla paralellik

gostermektedir.
3.4.2. Bitki Boyu (cm)

Bitki boyu verilerine uygulanan varyans analizi, tablo bi¢imiyle Cizelge 3.87’de,

ortalama degerler ise Cizelge 3.88’de verilmistir.

Cizelge 3.87. Melezler ve standarlarin bitki boylarina ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik  Kareler Kareler F  hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 1.125 1.125
Melez no 35 54643.375 1561.239 862.22%*
Blok no|Tekrar] 10 11.125 1.113
Hata RCB Design 35 63.175 1.811

Intrablok 25 52.250 2.090
Toplam 71 54707.875

DK(%) : 0.63, **0.01 onem seviyesi

Cizelge 3.87 gozden gecirildiginde bitki boyu 6zelligi bakimindan melezler arasinda
istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde farklilik oldugu anlasilmaktadir. Bu veri, elde edilen
melezlerimizin bitki boyu 6zelligi bakimindan yeterli genetik varyabiliteye sahip oldugunu

gostermektedir.

Cizelge 3.88. Melezler ve standartlarin bitki boylarina ait ortalama degerleri

Sira  Melez/Standart Bitki boyu (cm)
No

1 ADKS 117/4 x ADKS 327 267.0 a
2 ADKS 116/3 x ADKS 327 252.5 ab
3 ADKS 115/2 x ADKS 327 245.0 ab
4 KON 6(BDS07) x ADKS 327 241.5 ab
5 ADKS 332 x ADKS 327 230.5ab
6 ADKS 115/2 x ADKS 332 227.0 ac
7 Merit 226.0 ad
8 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 224.5 be
9 SuGen 224.5 be
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Cizelge 3.88. Melezler ve standartlarin bitki boylarina ait ortalama degerleri (devami)

10 ADKS 103/1 x ADKS 332 223.5 be
11 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 223.0 be
12 ADKS 103/1 x ADKS 327 222.0 be
13 ADKS 116/3 x ADKS 332 220.5 bf
14 ADKS 117/4 x ADKS 332 219.0 bf
15 Jubilee 218.0 bg
16 Adapere 218.0 cg
17 ADKS 116/3 x KON 6(BDS07) 216.0 cg
18 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 212.0 cg
19 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 212.0 cg
20 KON 6(BDS07) x ADKS 332 210.0 cg
21 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 208.5 cg
22 ADKS 108/1 x ADKS 327 208.5 dg
23 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 207.0 eg
24 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 206.0 eg
25 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 205.0 eg
26 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 193.5¢eg
27 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 189.0 th
28 Turbo 188.5 th
29 Baron 184.0 th
30 ADKS 108/1 x ADKS 332 182.5 &1
31 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 180.0 g1
32 Overland 174.5 g1
33 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 168.5 &1
34 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 166.0 hi
35 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 145.01
36 Caramelo 128.51
Ortalama 207.45

EKOF (0.05): 2.75

Cizelge 3.88 incelendiginde en kisa boy 128.5 c¢cm ile Caramelo standart ¢esidine, en
uzun boy 267.5 cm ile ADKS 117/4 x ADKS 327 melezine ait oldugu anlasilmaktadir. Standart
cesitler agisindan degerlendirildiginde en kisa boylu ¢esit 128.5 cm ile Caramelo olurken KON
6 (BDS07) x ADKS 115/2, ADKS 108/1 x ADKS 103/1, ADKS 108/1 x ADKS 116/3, ADKS
108/1 x KON 6 (BDS07) ve ADKS 108/1 x ADKS 332 melez kombinasyonlari da bitki boyu
acisindan ayni istatistiki grupta yer almiglardir. En uzun boylu standart ¢esit 226.0 cm ile Merit
cesididir. Melez kombinasyonlar acisindan bakildiginda en uzun boylu olarak ADKS 117/4 x
ADKS 327, ADKS 116/3 x ADKS 327, ADKS 115/2 x ADKS 327, KON 6 (BDS07)x ADKS
327, ADKS 332 x ADKS 327 ve ADKS 115/2 x ADKS 332 melez kombinasyonlar1 da en uzun
boy bakiminda ayni istatistiki grupta yer almiglardir. Bu sonuglar hem kisa boyluluk hem de
uzun boyluluk yoniinden s6z konusu materyallerde varyasyonun oldugunu gostermektedir.

Saptanan bu degerler; Degirmenci (2012) Bursa kosullarindaki denemesinde bitki boyu 144.0-
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198.3 cm degerleriyle, Anonim (2020) 135-264 cm, Anonim (2019) 128-237 cm, Anonim
(2018) 157-228 cm ve Konuskan (2006) Cukurova kosullarinda atdisi materyalleriyle olan

196.1-245.0 cm araliginda sonuglariyla yakin benzerlikler gostermektedir.
3.4.3. ilk Kogan Yiiksekligi (cm)

[k kogan yiiksekligi verilerine uygulanan varyans analizi, tablo olarak Cizelge 3.89°da,

ortalama degerleri ise Cizelge 3.90’da verilmistir.

Cizelge 3.89. Melezler ve standartlarin ilk kogan yiiksekligine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler F hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 5.556 5.556
Melez no 35 30563.778 873.251 50.730**
Blok no|[Tekrar] 10 33.444 3.344
Hata RCB Design 35 602.444 17.213

Intrablok 25 569.000 22.760
Toplam 71 31171.778

DK(%) : 5.338, **0.01 dnem seviyesi

Cizelge 3.89 gozden gecirildiginde ilk kogan yiiksekligi bakimindan melezler arasinda
istatistiki anlamda 0.01 énem seviyesinde fark oldugu anlasilmaktadir. Bu sonug, elde edilen
melezlerimizin ilk kocan yiiksekligi bakimindan yeterli genetik varyabiliteye sahip oldugunu

gostermektedir.

Cizelge 3.90. Melezler ve standartlarin ilk kogan yiiksekligine ait ortalama degerleri

Sira  Melez/Standart Tk kogan yiiksekligi (cm)
No

1 KON 6(BDS07) x ADKS 327 119.0 a
2 ADKS 116/3 x ADKS 327 113.5ab
3 ADKS 117/4 x ADKS 327 113.0 ab
4 ADKS 332 x ADKS 327 106.0 bc
5 Merit 105.5 bc
6 ADKS 103/1 x ADKS 327 103.5 cd
7 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 101.5ce
8 ADKS 115/2 x ADKS 327 94.0 df
9 Adapere 92.0 ef
10 SuGen 88.0 fg
11 ADKS 108/1 x ADKS 327 88.0 fg
12 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 85.0 fh
13 ADKS 115/2 x ADKS 332 82.0 g1
14 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 80.0 gi
15 ADKS 116/3 x ADKS 332 79.5 gi
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Cizelge 3.90. Melezler ve standartlarin ilk kocan yliksekligine ait ortalama degerleri (devami)

16 KON 6(BDS07) x ADKS 332 78.5 gi
17 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 78.5 gi
18 ADKS 103/1 x ADKS 332 78.5 gi
19 ADKS 116/3 x KON 6(BDS07) 77.0 hk
20 ADKS 117/4 x ADKS 332 75.0 1k
21 Baron 705l
22 Jubilee 70.5jl
23 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 68.5 kI
24 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 67.5 km
25 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 64.5 Im
26 ADKS 108/1 x ADKS 332 64.5 Im
27 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 63.0 In
28 Overland 61.5In
29 Turbo 61.0 In
30 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 61.0 In
31 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 58.5 mo
32 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 54.0 np
33 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 49.5 op
34 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 47.0 pq
35 Caramelo 38.5qr
36 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 37.0r
Ortalama 77.05

EKOF (0.05): 8.42

Cizelge 3.90 gézden gecirildiginde en kisa ilk kogan yiikseklig 37.0 cm ile ADKS 108/1
x ADKS 103/1 melezine, en yiiksek ilk kogan yiiksekligi 119.0 cm ile KON 6 (BDS07) x ADKS
327 melezine ait oldugu anlasilmaktadir. Standart gesitler agisindan degerlendirildiginde en
kisa ilk kogan yiiksekligi 38.5 cm ile Caramelo ¢esidi olurken ADKS 103/1 x ADKS 117/4
melezi de onunla aynu istatistiki grupta yer almistir. Diger taraftan ADKS 108/1 x ADKS 103/1
melezi 1.5 cm fark ile istatistiki agidan bir alt grupta bulunmustur. En uzun ilk kogan yiiksekligi
105.5 cm ile Merit ¢esidine ait olurken ADKS 116/3 x ADKS 327, ADKS 117/4 x ADKS 327,
ADKS 332 x ADKS 327 melezleri de ayni istatistiki grupta yer almistir. Bu sonuglar ilk kogan
yiiksekligi acisindan varyasyonun oldugunu ortaya koymaktadir. Ancak ozellikle yatma
bakimindan olumsuz bir karakter olmasi nedeniyle ilk kogan yiiksekligi kriterine dikkat

edilmelidir.

Degirmenci (2012) Bursa kosulllarinda seker misir kendilenmis hatlar1 ile yaptigi
calismasinda seker misir melezlerinde, ilk kocan yiiksekligini 41.9 cm ile 67.1 cm aralifinda
belirlemistir. Denemenin sonuglart bu verileri kapsarken bazi melez kombinasyonlariin ise

daha yiiksekte ilk kogan yiiksekligine sahip oldugu anlasilmaktadir. Denemenin sonuglari,
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Anonim (2020) 48-120 cm, Anonim (2019) 30-111 cm ve Anonim (2018) 53-75 cm

sonuclariyla ¢cok benzerlikler gostermektedir.
3.4.4. Kogan Uzunlugu (cm)

Kogan uzunlugu verilerine uygulanan varyans analizi, tablo seklinde Cizelge 3.91’de,

ortalama degerleri ise Cizelge 3.92’de verilmistir.

Cizelge 3.91. Melezler ve standarlarin kogan uzunlugu verilerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklar: Serbestlik  Kareler Kareler F  hesap
derecesi toplamm ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.211 0.211
Melez no 35 67.632 1.932 16.850**
Blok no[Tekrar]| 10 0.575 0.057
Hata RCB Design 35 4.014 0.115

Intrablok 25 3.439 0.138
Toplam 71 71.857

DK(%) : 1.770, **0.01 dnem seviyesi

Cizelge 3.91 gozden gegirildiginde kogan uzunlugu bakimindan melezler arasinda
istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde fark oldugu anlagilmaktadir. Bu veri, elde edilen
melezlerimizin kogan uzunlugu bakimindan yeterli genetik varyabiliteye sahip oldugunu

gostermektedir.

Cizelge 3.92. Melezler ve standartlarin kogan uzunluguna ait ortalama degerleri

Sira Melez / Standart Kocan uzunlugu (cm)
No

1 ADKS 332 x ADKS 327 20.90 a
2 ADKS 117/4 x ADKS 332 20.20 b
3 ADKS 116/3 x ADKS 327 20.20 b
4 KON 6(BDS07) x ADKS 327 20.10 bc
5 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 20.10 bc
6 ADKS 115/2 x ADKS 327 20.00 bd
7 Jubilee 19.90 be
8 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 19.90 be
9 KON 6(BDS07) x ADKS 332 19.90 be
10 ADKS 115/2 x ADKS 332 19.85 bf
11 ADKS 103/1 x ADKS 332 19.80 bf
12 Merit 19.70 bf
13 Baron 19.70 bf
14 ADKS 108/1 x ADKS 327 19.65 bf
15 ADKS 117/4 x ADKS 327 19.65 bf
16 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 19.55 bg
17 ADKS 116/3 x KON 6(BDS07) 19.55 bg
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Cizelge 3.92. Melezler ve standartlarin kogcan uzunluguna ait ortalama degerleri (devami)

18 Adapere 19.45 ch
19 Turbo 19.25 dh
20 Overland 19.30 e1
21 ADKS 116/3 x ADKS 332 19.30 e1
22 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 19.20 fj
23 ADKS 103/1 x ADKS 327 18.90 gk
24 SuGen 18.85 hk
25 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 18.65 1l
26 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 18.60 jl
27 ADKS 108/1 x ADKS 332 18.60 jl
28 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 18.55 jl
29 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 18.45 ki
30 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 18.35 kim
31 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 18.15 Imn
32 Caramelo 17.70 mno
33 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 17.50 no
34 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 17.400
35 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 17.30 0
36 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 16.50 p
Ortalama 19.13

EKOF (0.05): 0.687

Cizelge 3.92 incelendiginde en kisa kocan uzunlugunun 16.50 cm ile ADKS 108/1 x
ADKS 103/1 melezine, en uzun kog¢an uznlugunun 20.90 cm ile ADKS 332 x ADKS 327
melezine ait oldugu anlagilmaktadir. Standart ¢esitler agisindan degerlendirildiginde en kisa
kocan uzunlugu 17.70 cm ile Caramelo olurken, ADKS 108/1 x ADKS 117/4 ve ADKS 108/1
X KON 6 (BDS07) melezleri de ayni istatistiki grupta bulunmaktadir. En uzun kog¢an uzunlugu
19.90 cm ile Jubilee gesidi olurken ADKS 117/4 x ADKS 332, ADKS 116/3 x ADKS 327,
KON 6 (BDS07) x ADKS 327, KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4, ADKS 115/2 x ADKS 327,
ADKS 116/3 x ADKS 115/2, KON 6 x ADKS 332, ADKS 115/2 x ADKS 332, ADKS 103/1
x ADKS 332, ADKS 108/1 x ADKS 327, ADKS 117/4 x ADKS 327, ADKS 103/1 x ADKS
116/3 ve ADKS 116/3 x KON 6 (BDS07) melez kombinasyonlar1 da ayni istatistiki grupta yer
almistir. Bu sonuglar hem kisa kogan 6zelligi hem de uzun kogan 6zelligi bakimmdan uygun
varyasyonun oldugunu ortaya koymaktadir. Denemenin sonuglari, Degirmenci (2012)’nin
Bursa kosulllarinda 16.5-21.0 cm, Basgift¢i (2019) Eskisehir kosullarinda 20.5 cm, Anonim
(2020)’de 17.3-21.8 cm, Anonim (2019) 17.8 cm-22.0 cm ve Anonim (2018) 18.9-21.0 cm
kogan uzunlugu sonuglariyla ¢ok benzerlikler gostermektedir. Oktem vd.. (2010) 2003 ve 2004
yillarinda Sanlurfa kosullarinda Vega seker misir ¢esidi ile yaptiklar1 ¢alismalarinda kogan

uzunlugunu 2003 yil1 i¢in 23.4 cm ve 2004 yili i¢in 21.4 cm olarak belirledikleri degerler ile
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yakinlik gostermektedir. Sezer (1999), Samsun Carsamba kosullarinda kogan uzunlugu karakterini
deneme ortalamasi olarak 18.6 cm sonucu ile istatistiki anlamda 6nemli bulunmustur. En uzun
kogan uzunlugunu 21.7 cm ile Taste ¢esidinde, en kisa ise 14.7 cm ile Golden Beauty ¢esidinde
saptamistir. Kocan uzunlugu 6zellikle birim kogan basina diisen tane sayisinin fazla olmasinin
ve dolayisi ile taze kocan veriminin yiiksek olmasini saglamasi nedeniyle olumlu bir 6zellik

olarak degerlendirilmektedir.
3.4.5. Ko¢an Capi (cm)

Kogan ¢api verilerine uygulanan varyans analizi tablo halinde, Cizelge 3.93’te, ortalama

degerleri Cizelge 3.94’te verilmistir.

Cizelge 3.93. Melezler ve standartlarin kogan ¢ap1 verilerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklar Serbestlik  Kareler Kareler F  hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.020 0.020
Melez no 35 5.383 0.154 8.030%**
Blok no[Tekrar]| 10 0.093 0.009
Hata RCB Design 35 0.760 0.019

Intrablok 25 0.577 0.023
Toplam 71 6.073

DK(%) : 3.120, **0.01 dnem seviyesi

Cizelge 3.93 gozden gegirildiginde kocan ¢ap1 bakimindan melezler arasinda istatistiki
anlamda 0.01 o6nem seviyesinde fark oldugu anlasilmaktadir. Bu deger, elde edilen
melezlerimizin kogan c¢ap1 bakimindan yeterli genetik varyabiliteye sahip oldugunu

gostermektedir.

Cizelge 3.94. Melezler ve standartlarin kogan gapina ait ortalama degerleri

Sira  Melez/Standart Kocan ¢api (cm)
No

1 Baron 4.85a
2 KON 6(BDS07) x ADKS 327 4.85a
3 Turbo 4.85a
4 Merit 4.80 ab
5 Jubilee 4,75 ac
6 KON 6(BDS07) x ADKS 332 4.70 ad
7 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 4.70 ad
8 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 4.70 ad
9 Overland 4.70 ad
10 Caramelo 4.70 ad
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Cizelge 3.94. Melezler ve standartlarin kogan ¢apina ait ortalama degerleri (devami)

11 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 4.65 ad
12 ADKS 103/1 x ADKS 332 4.60 ad
13 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 4.60 ad
14 ADKS 115/2 x ADKS 332 4.60 ad
15 ADKS 115/2 x ADKS 327 4.55 be
16 ADKS 103/1 x ADKS 327 4.55 be
17 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 4.50 cf
18 ADKS 116/3 x KON 6(BDS07) 4,50 cf
19 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 4.50 cf
20 ADKS 332 x ADKS 327 4.45 dg
21 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 4.30 eh
22 ADKS 117/4 x ADKS 327 4.30 eh
23 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 4.25fi

24 SuGen 4251

25 ADKS 108/1 x ADKS 332 4.20 g1
26 ADKS 116/3 x ADKS 332 4.15
27 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 4.15h
28 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 4.15
29 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 4.15
30 Adapare 415
31 ADKS 117/4 x ADKS 332 4.10 lu
32 ADKS 116/3 x ADKS 327 4.10 h1
33 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 4.05 h1
34 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 4.05 1
35 ADKS 108/1 x ADKS 327 4.05 h1
36 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 4.00 1

Ortalama 443

EKOF (0.05): 0.280

Cizelge 3.94 incelendiginde en kisa kogan ¢apinin 4.00 cm ile ADKS 117/4 x ADKS
115/2 melezine, en genis kogan ¢apinin ise 4.85 cm ile Baron standart ¢esidine ait oldugu
goriilmektedir. Standart ¢esitler agisindan degerlendirildiginde en kisa kocan ¢ap1 4.15 cm ile
Adapare ¢esidi olurken ADKS 116/3 x ADKS 332, ADKS 108/1 x ADKS 117/4, ADKS 116/3
x ADKS 117/4, ADKS 108/1 x ADKS 116/3, ADKS 117/4x ADKS 332, ADKS 116/3 x ADKS
327, ADKS 116/3 x ADKS 115/2, ADKS 103/1 x ADKS 115/2 ve ADKS 108/1 x ADKS 327
melez kombinasyonlar1 da ayni istatistiki grupta bulunmaktadir. En genis kogan ¢apli standart
cesit 4.85 cm cap ile Baron ¢esidi olurken KON 6 (BDS07) x ADKS 327, KON 6 (BDS07) x
ADKS 332, KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4, ADKS 103/1 x KON 6 (BDS07), KON 6 (BDS07)
x ADKS 115/2, ADKS 103/1 x ADKS 332, ADKS 103/1 x ADKS 117/4 ve ADKS 115/2 x
ADKS 332 melez kombinasyonlar1 ayni istatistiki grupta yer almaktadir. Bu sonuglar, Basciftci
(2019) Eskisehir kosullarinda 4.73 cm, Anonim (2020) 4.3-4.7 cm, Anonim (2019) 3.8-4.8 cm,
Anonim (2018) 4.4-4.9 cm kogan ¢ap1 sonuglariyla benzerlik gostermektedir. Oktem vd. (2010)
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2003 ve 2004 willarinda Sanliurfa kosullarinda Vega seker misir ¢esidi ile yaptiklar
calismalarinda kogan ¢aplari i¢in 2003 yili i¢in 5.11 cm ve 2004 yili i¢in 5.07 cm bulduklari

degerler ile paralellik gostermektedir.

Kocan cap1 Ozellikle kogcan ucunun tam doldurmasiyla birlikte tiiketici tercihleri
acisindan arzu edilen bir konu olmasi nedeniyle olumlu bir 6zellik olarak
degerlendirilebilmektedir. Kogan ¢ap1 konusu 1slah ¢alismalarinda biraz daha 6nemle iizerinde

durulmasi geregi vardir.
3.4.6. Kocanda Sira Sayisi (adet)

Koganda sira sayisi verilerine uygulanan varyans analiz tablosu Cizelge 3.95°te,

ortalama degerleri Cizelge 3.96’da verilmistir.

Cizelge 3.95. Melezler ve standartlarin koganda sira sayisi verilerine ait varyans analiz
sonugclari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik  Kareler Kareler F  hesap
derecesi toplanm ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.125 0.125
Melez no 35 173.819 4.966 3.380**
Blok no|Tekrar] 10 4.458 0.446
Hata RCB Design 35 51.375 1.468

Intrablok 25 46.917 1.877
Toplam 71 225.319

DK(%) : 8.410, **0.01 6nem seviyesi

Cizelge 3.95 gozden gecirildiginde kocanda sira sayist bakimindan melezler arasinda
istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde fark oldugu anlasilmaktadir. Bu sonug, elde edilen
melezlerin kocanda sira sayist bakimindan yeterli genetik varyabiliteye sahip oldugunu

gostermektedir.

Cizelge 3.96. Melezler ve standartlarin koganda sira sayilarina ait ortalama degerleri

Sira  Melez / Standart Kocanda sira sayisi (adet)
No

1 Jubilee 19.0a

2 Merit 19.0a

3 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 17.0 ab

4 Baron 17.0ab

5 KON 6(BDS07) x ADKS 332 16.0 ac

6 ADKS 115/2 x ADKS 332 16.0 ac

7 Turbo 16.0 ac
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Cizelge 3.96. Melezler ve standartlarin kocanda sira sayilarina ait ortalama degerleri (devami)

8 Overland 16.0 ac
9 Caramelo 16.0 ac
10 ADKS 332 x ADKS 327 15.5 bd
11 KON 6(BDS07) x ADKS 327 15.5 bd
12 SuGen 14.0 ad
13 ADKS 115/2 x ADKS 327 14.0 ad
14 ADKS 116/3 x ADKS 332 14.0 ad
15 ADKS 117/4 x ADKS 332 14.0 be
16 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 14.0 be
17 Adapare 14.0 ce
18 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 14.0 ce
19 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 14.0 ce
20 ADKS 108/1 x ADKS 332 14.0 ce
21 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 14.0 ce
22 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 14.0 ce
23 ADKS 103/1 x ADKS 332 14.0 ce
24 ADKS 116/3 x KON 6 14.0 ce
25 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 14.0 ce
26 ADKS 103/1 x ADKS 327 13.5 de
27 ADKS 117/4 x ADKS 327 13.5 de
28 ADKS 108/1 x ADKS 327 13.5 de
29 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 13.5de
30 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 13.0e
31 ADKS 116/3 x ADKS 327 13.0¢
32 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 130e
33 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 125e
34 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 120e
35 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 120e
36 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 120e
Ortalama 14.402

EKOF (0.05): 3.708

Cizelge 3.95 incelendiginde en az koganda sira sayisinin 12 adet ile ADKS 103/1 x
ADKS 117/4, ADKS 108/1 x ADKS 116/3 ve ADKS 103/1 x ADKS 116/3 melez
kombinasyonlarina en fazla koganda sira sayisinin ise 19 adet ile Jubilee ve Merit gesitlerinde
oldugu goriilmektedir. Standart cesitler agisindan degerlendirildiginde en az koganda sira
sayisinin 14 adet ile Adapare ¢esidinde oldugu goriiliircken ADKS 116/3 x ADKS 117/4, ADKS
103/1 x ADKS 115/2, ADKS 108/1 x ADKS 332, ADKS 116/3 x ADKS 115/2, KON 6
(BDS07) x ADKS 115/2, ADKS 103/1 x ADKS 332, ADKS 116/3 x KON 6 (BDS07) ve ADKS
108/1 x ADKS 115/2 melez kombinasyonlar1 da ayni istatistiki grupta yer almaktadir. En fazla
koganda sira sayist 19 adet ile Jubilee ve Merit ¢esitlerinde olurken KON 6 (BDS07) x ADKS
117/4, KON 6 (BDS07) x ADKS 332 ve ADKS 115/2 x ADKS 332 melez kombinasyonlar1 da

istatistiki anlamda ayn1 grupta bulunmaktadir. Saptanan sonuglar, Esmeray (2016) koganda sira
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sayist degerleri 13.33 adet ile 18.33 adet arasinda, Basciftci (2019) Eskisehir kosullarinda 17.1

adet sonuglari ile ortiismektedir.
3.4.7. Sirada Tane Sayis1 (adet)

Sirada tane sayisi verilerine uygulanan varyans analiz tablosu Cizelge 3.97°de, ortalama

degerleri Cizelge 3.98’de verilmistir.

Cizelge 3.97. Melezler ve standartlarin sirada tane sayisi verilerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklar Serbestlik  Kareler Kareler F  hesap
derecesi toplamm ortalamasi degeri

Tekrar 1 0.222 0.222
Melez no 35 650.994 18.598 5.570**
Blok no|Tekrar] 10 18.444 1.844
Hata RCB Design 35 116.778 3.337

Intrablok 25 98.333 3.933
Toplam 71 767.944

DK(%) : 4.933, **0.01 dnem seviyesi

Cizelge 3.97 gozden gecirildiginde sirada tane sayisi agisindan melezler arasinda
istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde fark oldugu anlagilmaktadir. Bu veri, elde edilen
melezlerimizin sirada tane sayist bakimindan yeterli genetik varyabiliteye sahip oldugunu

gostermektedir.

Cizelge 3.98. Melezler ve standartlarin sirada tane sayisina ait ortalama degerleri

Sira Melez/Standart Sirada tane sayis1 (adet)
No

1 ADKS 332 x ADKS 327 45.0a

2 ADKS 116/3 x ADKS 327 43.0a
3 KON 6(BDS07) x ADKS 327 40.0 ab
4 Merit 39.5ab
5 Turbo 39.5ac
6 ADKS 103/1 x ADKS 327 39.5ac
7 Baron 39.0 ac
8 Adapare 39.0 ac
9 Jubilee 38.5ac
10 Overland 38.5 hd
11 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 38.5 bd
12 KON 6(BDS07) x ADKS 332 38.5ad
13 ADKS 115/2 x ADKS 332 38.0 ad
14 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 38.0 ad
15 ADKS 115/2 x ADKS 327 37.5 be
16 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 37.5 be
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Cizelge 3.98. Melezler ve standartlarin sirada tane sayisina ait ortalama degerleri (devami)

17 ADKS 117/4 x ADKS 332 37.5ce
18 ADKS 117/4 x ADKS 327 37.5ce
19 ADKS 103/1 x ADKS 332 37.5ce
20 ADKS 116/3 x KON 6(BDS07) 37.5ce
21 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 37.0 ce
22 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 37.0 ce
23 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 37.0 ce
24 ADKS 108/1 x ADKS 327 36.5 ce
25 ADKS 108/1 x ADKS 332 36.5 ce
26 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 36.5 de
27 SuGen 36.5 de
28 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 35.0 de
29 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 34.5 de
30 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 345e
31 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 34.0¢e
32 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 33.0e
33 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 325e
34 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 32.5e
35 ADKS 116/3 x ADKS 332 315e
36 Caramelo 29.0e
Ortalama 37.02

EKOF (0.05): 3.708

Cizelge 3.98 incelendiginde en az sirada tane sayisinin 29 adet ile Caramelo ¢esidine ait
oldugu goriilirken ADKS 103/1 x ADKS 116/3, ADKS 103/1 x ADKS 115/2, ADKS 108/1 x
ADKS 116/3, ADKS 108/1 x ADKS 103/1, ADKS 103/1 x ADKS 117/4, ADKS 108/1 x ADKS
115/2 ve ADKS 116/3 x ADKS 332 melez kombinasyonlari da ayni istatistiki grupta yer
almaktadir. En fazla sirada tane sayis1 Merit ve Turbo standart ¢esitleri olurken ADKS 103/1 x
ADKS 327 melez kombinasyonu da ayni istatistiki grupta bulunmaktadir. Ayrica ADKS 332 x
ADKS 327 ve ADKS 116/3 x ADKS 327 melez kombinasyonlar1 onlardan daha fazla sirada

tane sayisina sahip olarak istatistiki bakimdan a grubunda goriilmektedir.
3.4.8. Bin Tane Agirhg (g)

Bin tane agirlig1 verilerine uygulanan varyans analiz tablosu Cizelge 3.99°da, ortalama

degerleri Cizelge 3.100°de verilmistir.

Cizelge 3.99 gozden gecirildiginde bin tane agiligi bakimindan melezler arasinda
istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde fark oldugu anlagilmaktadir. Bu veri, elde edilen
melezlerimizin sirada tane sayist bakimindan yeterli genetik varyabiliteye sahip oldugunu

gostermektedir.
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Cizelge 3.99. Melezler ve standartlarin bin tane agirlig1 verilerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklar Serbestlik  Kareler Kareler F hesap
derecesi toplamm ortalamasi degeri

Tekrar 1 24.500 24.500
Melez no 35 117594.994 3359.856 148.010**
Blok no|Tekrar] 10 127.667 12.767
Hata RCB Design 35 794.500 22.700

Intrablok 25 666.833 26.673
Toplam 71 118413.944

DK(%) : 2.131, **0.01 6nem seviyesi

Cizelge 3.100 incelendiginde bin tane agirliklarinin 104.5 g ile 280.0 g arasinda

PR

degistigi goriilmektedir. En az bin tane agirliginin Baron ¢esidine en fazla bin tane agirliginin

ise 280 g ile ADKS 116/3 x ADKS 117/4 melez kombinasyonuna ait oldugu goriilmektedir.

Standart cesitler acisindan degerlendirildiginde en az bin tane agirliginin ile Baron ¢esidinde

oldugu goriiliirken bu degere en yakin ancak ayni istatistiki gruplarda olmayan ADKS 108/1 x
ADKS 332, ADKS 108/1 x ADKS 103/1 ve ADKS 332 x ADKS 327 melez kombinasyonlari

olduklar1 anlagilmaktadir.

Cizelge 3.100. Melezler ve standartlarin bin tane agirliklarina ait ortalama degerleri

Sira  Melez/Standart Bin tane agirhg (g)
No

1 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 280.0 a
2 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 271.5 ab
3 ADKS 116/3 x ADKS 332 269.0 bc
4 ADKS 116/3 x KON 6(BDS07) 265.0 bd
5 Adapare 264.5 bd
6 ADKS 115/2 x ADKS 327 260.5 ce
7 ADKS 103/1 x ADKS 327 255.5 df
8 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 255.5 df
9 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 253.5 eg
10 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 248.5 fth
11 ADKS 116/3 x ADKS 327 246.0 fh
12 ADKS 108/1 x ADKS 327 244.5 gh
13 ADKS 117/4 x ADKS 327 241.5
14 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 240.5 hi
15 7 x 3(ADKS 103/1 x ADKS 115/2 234574
16 KON 6(BDS07) x ADKS 327 233.5 1]
17 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 233.0
18 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 233.0
19 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 232.51k
20 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 230.5 jk
21 ADKS 103/1 x ADKS 332 227.5 |l
22 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 225.5jm
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Cizelge 3.100. Melezler ve standartlarin bin tane agirliklarina ait ortalama degerleri (devami)

23 SuGen 223.0 km
24 KON 6(BDS07) x ADKS 332 220.0 Im
25 Turbo 219.0 Im
26 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 217.0m
27 ADKS 115/2 x ADKS 332 206.5n
28 ADKS 117/4 x ADKS 332 205.0 no
29 Jubilee 201.5no
30 Merit 200.5no
31 ADKS 108/1 x ADKS 332 197.5no
32 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 19550
33 ADKS 332 x ADKS 327 164.0 p
34 Overland 132.5q
35 Caramelo 1155
36 Baron 104.5s
Ortalama 223.527

EKOF (0.05): 9.672

3.4.9. Tane Kabuk Kalinhiklar: (um)

Tane kabuk kalinligi verilerine uygulanan varyans analiz tablosu Cizelge 3.101°de,

ortalama degerleri Cizelge 3.102°de verilmistir.

Cizelge 3.101. Melezler ve standartlarin tane kabuk kalinlig1 verilerine ait varyans analiz
sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik  Kareler Kareler F  hesap
derecesi toplanm ortalamasi degeri

Tekrar 1 1.908 1.908
Melez no 35 6339.181 181.119  21.650**
Blok no|[Tekrar] 10 12.501 1.250
Hata RCB Design 35 292.761 8.365

Intrablok 25 280.259 11.210
Toplam 71 6633.850

DK(%) : 4.097, **0.01 dnem seviyesi

Cizelge 3.101 gozden gecirildiginde tane kabuk kalinliklar1 bakimindan melezler
arasinda istatistiki anlamda 0.01 onem seviyesinde fark oldugu anlasilmaktadir. Bu veri, elde
edilen melezlerimizin tane kabuk kalinliklari bakimindan yeterli genetik varyabiliteye sahip

oldugunu gostermektedir.

Cizelge 3.102 incelendiginde tane kabuk kalinliklarinin 52.16 pm ile 95.76 pm arasinda
degistigi goriilmektedir. En az tane kabuk kalinlig1 52.16 um ADKS 103/1 x ADKS 115/2
melezinde, en fazla tane kabuk kalinlig1 95.76 um ile ADKS 103/1 x ADKS 332 melezine ait
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oldugu goriilmektedir. Standart g¢esitler agisindan degerlendirildiginde en az tane kabuk

kalinlig1 57.41 pm ile Jubilee standart ¢esidi olurken diger bir standart ¢esit Overland de 57.83

um ayni grupta bulunmaktadir. En fazla tane kabuk kalinligi 75.19 um ile Caramelo standart
cesidi olurken KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4, ADKS 108/1 x ADKS 117/4 ve ADKS 116/3

x ADKS 327 melez kombinasyonlar1 da ayn1 grupta yer almaktadir.

Cizelge 3.102. Melezler ve standartlarin tane kabuk kalinliklarina ait ortalama degerleri

Sira  Melez/Standart Tane kabuk kalinhgi (um)
No
1 ADKS 103/1 x ADKS 332 95.76 a
2 ADKS 108/1 x ADKS 327 89.92 b
3 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 86.19 bc
4 ADKS 117/4 x ADKS 327 84.54 bd
5 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 80.18 ce
6 ADKS 103/1 x ADKS 327 79.42 df
7 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 77.52 eg
8 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 77.35€eh
9 Caramelo 75.19 e1
10 ADKS 116/3 x ADKS 327 75.06 e1
11 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 74.21 fi
12 ADKS 115/2 x ADKS 332 73.87 fj
13 KON 6(BDS07) x ADKS 332 73.87 fj
14 SuGen 72.60 gk
15 Turbo 72.06 gk
16 ADKS 116/3 x ADKS 332 71.50 hl
17 KON 6(BDS07) x ADKS 327 71.4211
18 ADKS 115/2 x ADKS 327 71.2511
19 Baron 70.28 1m
20 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 69.90 1m
21 Adapare 69.26 1m
22 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 67.69 jn
23 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 67.65 kn
24 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 67.36 kn
25 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 66.00 lo
26 ADKS 116/3 x KON 6(BDS07) 64.63 mp
27 Merit 62.61 nq
28 ADKS 108/1 x ADKS 332 61.93 nq
29 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 61.72 nq
30 ADKS 332 x ADKS 327 61.51 oq
31 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 61.47 oq
32 ADKS 117/4 x ADKS 332 59.90 pq
33 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 59.78 pq
34 Overland 57.83 qr
35 Jubilee 57.41qr
36 7 x 3(ADKS 103/1 x ADKS 115/2 52.16r
Ortalama 70.58

EKOF (0.05): 5.871

202



Cizelge 3.102 incelendiginde melezlerin tane kabuk kalinliklar agisindan standartlar ile
benzer sonuglar verme kapasitesine sahip olduklar1 goriilmektedir. Bu bakimdan olabilecek
gereksinimlere cevap verme kapsitesine sahip bir yap1 vardir denilebilmektedir. S6z konusu
melez kombinasyonlar1 da tane kabuk kalinliklari acisindan uygun varyasyonun oldugunu

ortaya koymaktadir.

Saptanan bu degerler https://mnl.maizegdb.org/mnl/51/30galinat.html‘de belirtilen

misir materyallerinin 70-250 pm olan kabuk kalinliklar1 ile yakin degerlerdedir.

3.4.10. Taze Ko¢an Verimi (kg/da)

Taze kogan verimi verilerine uygulanan varyans analiz tablosu Cizelge 3.103’te,

ortalama degerleri Cizelge 3.104’te verilmistir.

Cizelge 3.103. Melezler ve standartlarin taze kogan verimi verilerine ait varyans analiz
sonugclari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik Kareler Kareler F  hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 133.389 133.389
Melez no 35 2841363.278 81181.808 7.970**
Blok no|Tekrar] 10 11766.278 1176.628
Hata RCB Design 35 356638.611 10189.675

Intrablok 25 344872.333 13794.893
Toplam 71

DK(%) : 6.084, **0.01 dnem seviyesi

Cizelge 3.103 gozden gecirildiginde taze kocan verimi acgisindan melezler arasinda
istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde fark oldugu anlagilmaktadir. Bu veri, elde edilen
melezlerimizin taze kogan verimi yoniinden yeterli genetik varyabiliteye sahip oldugunu

gostermektedir.

Cizelge 3.104. Melezler ve standartlarin taze kogan verimlerine ait ortalama degerleri

Sira  Melez/Standart Taze ko¢an verimi (kg/da)
No

1 KON 6(BDS07) x ADKS 327 1997 a

2 KON 6(BDS07) x ADKS 332 1996 a

3 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 1922 abc

4 Baron 1921 abc

5 ADKS 103/1 x ADKS 327 1896 abc

6 Turbo 1869 ad

7 ADKS 116/3 x KON 6(BDS07) 1834 ae
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https://mnl.maizegdb.org/mnl/51/30galinat.html'de

Cizelge 3.104. Melezler ve standartlarin taze kogan verimlerine ait ortalama degerleri (devami)

8 ADKS 116/3 x ADKS 332 1828 ae
9 ADKS 115/2 x ADKS 327 1812 ae
10 ADKS 332 x ADKS 327 1812 ae
11 Merit 1806 be
12 ADKS 116/3 x ADKS 327 1789 be
13 Jubilee 1782 be
14 Overland 1755 bf
15 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 1754 bf
16 ADKS 103/1 x ADKS 332 1723 by
17 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 1715 ch
18 Adapare 1684 di
19 ADKS 115/2 x ADKS 332 1680 d1
20 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 1671 di
21 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 1638 ej
22 SuGen 1632 ek
23 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 1557 fl
24 ADKS 117/4 x ADKS 332 1551 fl
25 ADKS 108/1 x ADKS 327 1541 gl
26 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 1512 hl
27 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 1504 1
28 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 1491 1m
29 ADKS 117/4 x ADKS 327 1489 1m
30 ADKS 108/1 x ADKS 332 1449 jm
31 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 1431 jn
32 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 1415 kn
33 Caramelo 1402 Imn
34 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 1365 Imn
35 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 1290 mn
36 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 1241 n
Ortalama 1660

EKOF (0.05): 204.927

Cizelge 104 incelendiginde taze kogan verimlerinin 1241 kg/da ile 1997 kg/da arasinda

degistigi goriilmektedir. En az taze kogan verimi 1241 kg/da ile ADKS 103/1 x ADKS 116/3
melezine, en fazla taze kogan verimi 1997 kg/da ile KON 6 (BDS07) x ADKS 327 ve KON 6
(BDS07) x ADKS 332 melezlerine ait oldugu goriilmektedir. Standart cesitler acisindan

degerlendirildiginde en az taze kocan verimi 1402 kg/da ile Caramelo standart ¢esidi olurken

ADKS 108/1 x ADKS 116/3 melez kombinasyonu da ayn1 grupta yer almaktadir. En fazla taze
kogan verimi 1921 kg/da ile Baron standart ¢esidi olurken, KON 6 (BDS07) x ADKS 327, KON
6 (BDS07) x ADKS 332 ve KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4 melezleri Baron standartinin da
tizerinde bir degere sahip olmustur. Melezlerden ADKS 103/1 x ADKS 327, ADKS 116/3 x
KON 6 (BDS07), ADKS 116/3 x ADKS 332, ADKS 115/2 x ADKS 327 ve ADKS 332 x



ADKS 327 melez kombinasyonlar1 ise Baron standart gesit ile ayni istatistiki grupta yer
aldiklar1 anlasilmaktadir. Melezlerin taze kogan tane verimi agisindan standartlar ile benzer
sonuglar verme ve hatta onun iizerinde bir kapasitesiye sahip olduklar1 goriilmektedir. Bu
bakimdan olabilecek gereksinimlere cevap verme kapasitesine sahip bir yap1 vardir
denilebilmektedir. S6z konusu melez kombinasyonlart da taze kogan verimi yoniinden uygun
varyasyonun oldugunu ortaya koymaktadir. Saptanan sonuglar; Eser ve Soylu (2012) 1384-
1862 kg/da, Yildirkan ve Kara (2012) 1350.2-2021.0 kg/da, Oktem vd. (2010) 1928 kg/da ile
1855 kg/da, Degirmenci (2012) 1391.1-2581.3 kg/da, Ozata (2019) Bafra lokasyonu 1420.0-
3006.4, Tekkekoy lokasyonu 1219.3-1848.0 kg/da, Anonim (2018) 1416.6-1792.8 kg/da,
Anonim (2019) 1278-1978 kg/da, Anonim (2020) 1341.0-1803.6 kg/da ve Basgiftgi (2019)
1520.6 kg/da sonuglari ile paralellik ortaya koymaktadir.

3.4.11. Kuru Tane Verimi (kg/da)

Kuru tane verimi verilerine uygulanan varyans analiz tablosu Cizelge 3.105°te, ortalama

degerleri Cizelge 3.106°da verilmistir.

Cizelge 3.105. Melezler ve standartlarin kuru tane verimi verilerine ait varyans analiz sonuglari

Varyasyon kaynaklari Serbestlik  Kareler Kareler F  hesap
derecesi toplami ortalamasi degeri

Tekrar 1 2069.389 2069.389
Melez no 35 661072.500 18887.786 4.240**
Blok no|Tekrar] 10 12910.278 1291.028
Hata RCB Design 35 155869.611 4453.417

Intrablok 25 142959.332 5718.373
Toplam 71 819.011.500

DK(%) : 4.097, **0.01 dnem seviyesi

Cizelge 3.105 gozden gegirildiginde kuru tane verimi agisindan melezler arasinda
istatistiki anlamda 0.01 6nem seviyesinde fark oldugu anlagilmaktadir. Bu veri, elde edilen
melezlerimizin kuru tane verimi yOniinden yeterli genetik varyabiliteye sahip oldugunu

gostermektedir.

Cizelge 3.106 incelendiginde kuru tane verimlerinin 361 kg/da ile 817 kg/da arasinda
degistigi goriilmektedir. En az kuru tane verimi 361 kg/da ile Caramelo melezine, en fazla kuru
tane verimi 817 kg/da ile KON 6 (BDS07) x ADKS 327 melezine ait oldugu anlasilmaktadir.
Standart cesitler agisindan degerlendirildiginde en az kuru tane verimi 361 kg/da ile Caramelo

standart ¢esidi olurken Overland ve ADKS 108/1 x ADKS 116/3 melezi de bu standart ¢esit ile
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ayni grupta yer almistir. En fazla kuru tane veriminin 817 kg/da ile KON 6 (BDS07) x ADKS
327 melezine ait oldugu anlasilmaktadir. Bununla birlikte Jubilee, Turbo, Merit, SuGen,
Adapare, KON 6 (BDS07) x ADKS 332, ADKS 108/1 x ADKS 327, ADKS 117/4 x ADKS
327, KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4, ADKS 116/3 x ADKS 327, ADKS 117/4 x ADKS 115/2,
ADKS 103/1 x ADKS 327, ADKS 116/3 x ADKS 332, ADKS 116/3 x ADKS 115/2, ADKS
103/1 x ADKS 115/2, ADKS 116/3 x ADKS 117/4 ve ADKS 115/2 x ADKS 327 melez
kombinasyonlar1 da aymi grupta yer aldiklar1 goriilmektedir. Melezlerin kuru tane verimi
acisindan standartlar ile benzer sonuglar verme kapasitesine sahip olduklar1 anlagilmaktadir.
Dolayistyla bu bakimdan olabilecek gereksinimlere cevap verme kapsitesine sahip bir yap1
vardir denilebilmektedir. S6z konusu melez kombinasyonlari da geccilik yoniinden uygun
varyasyonun oldugunu ortaya koymaktadir. Elde edilen sonuglar; Ozata (2019) Bafra
lokasyonunda 280.1-552.2 kg/da ve Tekkekdy lokasyonunda 243.9-388.4 kg/da, Tezel (2021)
Konya lokasyonunda 320-640 kg/da sonuglari ile benzerlik gostermistir.

Cizelge 3.106. Melezler ve standartlarin kuru tane verimlerine ait ortalama degerleri

Sira  Melez / Standart Kuru tane verimi (kg/da)
No

1 KON 6(BDS07) x ADKS 327 817.0a

2 KON 6(BDS07) x ADKS 332 784.0 ab
3 ADKS 108/1 x ADKS 327 761.0 abc
4 Jubilee 760.0 abc
5 ADKS 117/4 x ADKS 327 758.0 abc
6 Turbo 755.0 abc
7 KON 6(BDS07) x ADKS 117/4 750.0 abc
8 ADKS 116/3 x ADKS 327 742.5 abc
9 Merit 738.5 abc
10 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 721.0 ad
11 ADKS 103/1 x ADKS 327 715.0 ad
12 SuGen 709.0 ad
13 ADKS 116/3 x ADKS 332 707.5 ad
14 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 699.0 ad
15 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 694.0 ad
16 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 688.5 ad
17 Adapare 684.5 ad
18 ADKS 115/2 x ADKS 327 684.0 ad
19 ADKS 103/1 x KON 6(BDS07) 676.0 be
20 ADKS 115/2 x ADKS 332 675.0 be
21 ADKS 332 x ADKS 327 663.5 be
22 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 657.0 be
23 ADKS 117/4 x ADKS 332 655.5 be
24 Baron 650.0 bf
25 ADKS 103/1 x ADKS 332 645.5 cf
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Cizelge 3.106. Melezler ve standartlarin kuru tane verimlerine ait ortalama degerleri (devami)

26 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 625.5 cf
27 ADKS 116/3 x KON 6(BDS07) 628.0 cf
28 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 601.0 dg
29 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 595.5 dg
30 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07) 591.5 dg
31 ADKS 108/1 x ADKS 332 546.5 eg
32 KON 6(BDS07) x ADKS 115/2 545.0 eg
33 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 517.0 fg
34 Overland 483.0 gh
35 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 480.5 gh
36 Caramelo 361.0 h
Ortalama 660.2

EKOF (0.05): 135.477

3.5. Teknolojik degerlendirmeler

Denemede bulunan ebeveyn ve melezlere ait % yag, % nisasta, % protein ve % toplam

seker acisindan degerlendirilmis ve karsilagtirilmagtir.
3.5.1. Ebeveyn + Melez Degerlendirmeleri

Denemede bulunan ebeveyn ve genotiplere (ebeveyn+melezler) ait teknolojik analizler

Cizelge 3.107°de verilmistir.

Cizelge 3.107. Denemede bulunan kendilenmis hat ve melezlere ait (%) yag, (%) nisasta, (%)
protein ve (%) toplam seker verileri

Sira Materyal Ad1 Yag Nisasta  Protein  Toplam Seker
No (%) (%) (%) (%)
1 ADKS 108/1 x ADKS 327 8.00 21.18 12.0 6.36
2 ADKS 115/2 6.11 21.58 115 4.20
3  ADKS 115/2 x ADKS 327 7.48 21.87 12.6 5.97
4  ADKS 103/1 x KON 6(BDS07)  4.97 21.48 10.0 3.71
5 ADKS 116/3 6.28 22.05 8.5 6.50
6 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 5.85 23.79 10.1 3.14
7 ADKS 116/3 x ADKS 332 7.25 18.81 9.9 6.17
8 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 5.74 27.01 9.6 4.28
9 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 5.75 23.03 10.3 4.07
10 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 7.55 23.17 11.2 5.67
11 ADKS 116/3 x ADKS 327 7.69 17.20 10.3 6.21
12 KON 6 (BDS 07) 4.54 18.20 9.9 4.93
13 ADKS 117/4 x ADKS 332 8.29 19.23 10.2 6.08
14 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 5.39 22.94 7.9 3.59
15 ADKS 332 8.08 36.91 12.6 7.95
16 ADKS 117/4 x ADKS 327 7.30 19.37 9.9 4.74
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Cizelge 3.107. Denemede bulunan kendilenmis hat ve melezlere ait (%) yag, (%) nisasta, (%)
protein ve (%) toplam seker verileri (devami)

17 KON 6(BDS07x ADKS 117/4 6.06 18.63 8.5 3.80
18 ADKS 108/1 x ADKS 332 9.38 27.52 9.7 6.01
19 KON 6(BDS07 x ADKS 115/2 5.35 24.28 10.2 5.02
20 ADKS 103/1 4.26 26.90 10.1 5.11
21 ADKS 103/1 x ADKS 332 7.34 25.53 10.2 5.22
22 ADKS 116/3 x KON 6 6.32 22.71 9.9 5.03
23 ADKS 332 x ADKS 327 9.74 22.00 13.5 8.34
24 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 6.00 24.21 8.9 3.48
25 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 5.18 23.86 10.5 4.35
26 ADKS 108-1 4.09 22.62 8.1 5.97
27 KON 6(BDS07 x ADKS 332 6.91 21.25 111 5.08
28 KON 6(BDS07 x ADKS 327 6.79 16.12 12.9 4.06
29 ADKS 103/1 x ADKS 327 6.62 14.22 114 6.01
30 ADKS 117/4 7.29 26.48 9.7 3.98
31 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 215 22.21 9.4 4.08
32 ADKS 108/1 x KON 6(BDS07 5.68 23.86 9.2 5.40
33 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 5.52 26.09 10.4 4.58
34 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 5.97 23.89 9.9 3.83
35 ADKS 115/2 x ADKS 332 9.19 19.99 10.4 4.61
36 ADKS 327 9.75 13.23 15.3 8.10

Cizelge 3.107 kendilenmis seker misir hatlar1 acisindan gozden gegirildiginde; % yag
degerlerinin 4.09 ile 9.75 arasinda degistigi anlagilmaktadir. En diisiik % yag degeri ADKS
108-1 kendilenmis hattinda, en yiiksek % yag degeri ADKS 327 kendilenmis hattinda
belirlenmistir. Melez kombinasyonlari bakimindan % yag degerleri degerleri 4.97 ile 9.74
arasinda degismistir. En diisik % yag degeri ADKS 103-1 x KON 6 (BDS07) melez
kombinasyonunda %4,97, en yiiksek % yag degeri ADKS 332 x ADKS 327 melez

kombinasyonunda %9.74 olarak saptanmuistir.

ADKS 103-1 x KON 6 (BDS07) melez kombinasyonunda yag oran1 %4.97 dir. ADKS
103-1 kendilenmis seker misir hattinin yag oran1 %4.26, KON 6 (BDS07) kendilenmis seker
musir hattinin yag oran1 %4.54°tiir. Belirlenen bu degerler dikkate alindiginda melez

kombinasyonunda % yag degeri iistiin ebeveyni de gegmistir.

ADKS 332 x ADKS 327 melez kombinasyonunda yag oram1 %9.74’°tiir. ADKS 332
kendilenmis seker misir hattinin yag oran1 %8.08, ADKS 327 kendilenmis seker misir hattinin
yag oran1 %9.75°tir. Belirlenen bu degerler dikkate alindiginda melez kombinasyonunda % yag

degeri iistiin ebeveyn ile ayn1 degeri aldigini sdyleyebiliriz.
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Cizelge 3.107 kendilenmis seker misir hatlarinda % nisasta bakimindan
degerlendirildiginde; en diisiik olarak ADKS 327 kendilenmis seker misir hattinda (%13.23),
en yiliksek olarak ADKS 103-1 kendilenmis seker musir hattinda (%26.90) oldugu
anlasilmaktadir. Sonuglara melez kombinasyonlar1 agisindan bakildiginda en diisiik olarak
ADKS 103/1 x ADKS 327 melez kombinasyonunda %14.22 olarak, en yiiksek ise ADKS 108/1
x ADKS 332 melez kombinasyonunda %27.52 olarak ger¢eklesmistir.

En diisiik % nisasta degerine sahip olan ADKS 103/1 x ADKS 327 melez kombinasyonu
ebeveynler agisindan degerlendirildiginde ADKS 103/1 kendilenmis hattinin nisasta degeri
%26.90, ADKS 327 kendilenmis hattinin nisasta degeri ise %13.23 tiir. En yiiksek nisasta
degeri olan ADKS 108/1 x ADKS 332 melez kombinasyonu ebeveynler acisindan
degerlendirildiginde ADKS 108/1 kendilenmis hattin1 nisasta degeri %22.62, ADKS 332

kendilenmis hattini nigasta degeri ise %36.91 dir.

Cizelge 3.107 kendilenmis seker musir hatlart % protein  bakimindan
degerlendirildiginde; en diisiik olarak ADKS 108-1 kendilenmis seker misir hattinda %8.1, en
yiiksek olarak ADKS 327 kendilenmis seker misir hattinda %15.3 oldugu goriilmektedir.
Sonuglar melez kombinasyonlari agisindan degerlendirildiginde en diisiik olarak ADKS 108/1
x ADKS 116/3 melez kombinasyonunda %7.9, en yiiksek olarak ADKS 332 x ADKS 327 melez

kombinasyonunda %13.5 olarak bulunmustur.

Cizelge 3.107 melez kombinasyonlar1 % protein bakimindan degerlendirildiginde; %
protein bakimindan en diisiik melez kombinasyonu olan ADKS 108/1 x ADKS 116/3°te, ADKS
108/1 kendilenmis seker misir hattinda protein degeri %8.1 iken ADKS 116/3 kendilenmis
seker misir hattinda %8.5’tir. Saptanan bu degerler gozden gecirildiginde melez

kombinasyonunda % protein degeri her iki ebeveyn degerinin altinda kaldigini ifade edebiliriz.

Yine % protein bakimindan en yiiksek melez kombinasyonu olan ADKS 332 x ADKS
327°te ADKS 332 kendilenmis seker misir hattinda protein degeri %12.6 iken ADKS 327
kendilenmis seker misir hattinda %15.3°tlir. Elde edilen bu veri dikkate alindiginda melez
kombinasyonunda % protein degerinin her iki ebeveyn degerinin arasinda kaldigindan
bahsedebiliriz.

Saptanan bu % protein degerleri; Stansluos vd. (2020) Erzurum kosullarinda belirledigi
%16.5, Golman I.L. ve Tracy W.F. (1994) su tip %11.6-14.7, sh tip %15.7-20, Oktem vd.
(2010) 2003 ve 2004 yillarinda Sanliurfa kosullarinda Vega seker musir ¢esidi ile belirledikleri
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2003 yil1 i¢in %18.4, 2004 yil1 igin %19.1, Altinbas ve Algan (1993) %8.4-12.3 sonuglari ile

benzerlik gostermektedir.

Cizelge 3.107 kendilenmis seker misir hatlart % toplam seker verileri bakimindan
degerlendirildiginde; en diisiik olarak ADKS 117/4 kendilenmis seker misir hattinda %3.98, en
yiiksek olarak ADKS 327 kendilenmis seker misir hattinda %8.10 oldugu anlagilmaktadir.
Sonuglara melez kombinasyonlar1 agisindan bakildiginda en diisiik olarak ADKS 116/3 x
ADKS 117/4 melez kombinasyonunda %3.14, en yiiksek olarak ADKS 332 x ADKS 327 melez

kombinasyonunda %8.34 oldugu anlasilmaktadir.

Cizelge 3.107 melez kombinasyonlart % toplam seker verileri bakimindan
degerlendirildiginde % toplam seker verileri bakimindan en diisiik melez kombinasyonu olan
olarak ADKS 116/3 x ADKS 117/4’te ADKS 116-3 kendilenmis seker misir hattinda toplam
seker degeri %6.50 iken ADKS 117/4 kendilenmis seker misir hattinda %3.98 dir. Saptanan bu
degerler gdzden gecirildiginde melez kombinasyonunda % toplam seker degeri her iki ebeveyn

degerinin altinda kaldigin1 ifade edebiliriz.

Toplam seker bakimindan en yiiksek melez kombinasyonu olan ADKS 332 x ADKS
327°de ADKS 332 kendilenmis seker misir hattinda toplam seker degeri %7.95 iken ADKS
327 kendilenmis seker misir hattinda %8.10°dur. Elde edilen bu veri dikkate alindiginda melez
kombinasyonunda % toplam seker degerinin iistiin ebeveyn degerinin de {izerinde olan

sonuctan bahsedebiliriz.
3.5.2. Melezler + Standartlar Degerlendirmeleri

Calisma siirecinde melezler+standart materyallerin taze kogan hasatlarindan elde edilen

numunelerin teknolojik analizlerine ait sonuglar Cizelge 3.108’de verilmistir.

Cizelge 3.108. Denemede bulunan melezler ve standartlara ait (%) yag, (%) nisasta, (%) protein
(%) ve (%) toplam seker verileri

Sira Materyal Ad1 Yag Nisasta Protein  Toplam Seker
No (%) (%) (%) (%)

1 ADKS 108/1 x ADKS 327 8.00 21.18 12.0 6.36

2 ADKS 115/2 x ADKS 327 7.48 21.87 12.6 5.97

3 ADKS 103/1 x KON 6 (DS07) 4.97 21.48 10.0 3.71

4  Merit 5.97 18.23 9.2 3.84

5 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 5.85 23.79 10.1 3.14

6 ADKS 116/3 x ADKS 332 7.25 18.81 9.9 6.17

7 Jubilee 5.26 20.16 9.8 4.60
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Cizelge 3.108. Denemede bulunan melezler ve standartlara ait (%) yag, (%) nisasta, (%) protein
(%) ve (%) toplam seker verileri (devami)

8 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 5.74 27.01 9.6 4.28
9 Baron 12.46 11.47 13.5 9.67
10 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 5.75 23.03 10.3 4.07
11 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 7.55 23.17 11.2 5.67
12 ADKS 116/3 x ADKS 327 7.69 17.20 10.3 6.21
13 Caramelo 9.71 13.23 14.5 8.63
14  Overland 10.95 14.66 15.8 10.10
15 ADKS 117/4 x ADKS 332 8.29 19.23 10.2 6.08
16 Adapere 6.70 21.51 8.9 4.17
17 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 5.39 22.94 7.9 3.59
18 ADKS 117/4 x ADKS 327 7.30 19.37 9.9 4,74
19 KON 6 (BDS07)x ADKS 117/4 6.06 18.63 8.5 3.80
20 ADKS 108/1 x ADKS 332 9.38 27.52 9.7 6.01
21 Turbo 4,51 23.12 8.8 3.84
22 KON 6 (BDS07) x ADKS 115/2 5.35 24.28 10.2 5.02
23 ADKS 103/1 x ADKS 332 7.34 25.53 10.2 5.22
24 ADKS 116/3 x KON 6 (BDS07) 6.32 22.71 9.9 5.03
25 ADKS 332 x ADKS 327 9.74 22.00 13.5 8.34
26 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 6.00 24.21 8.9 3.48
27 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 5.18 23.86 10.5 4.35
28 KON 6 (BDS07) x ADKS 332 6.91 21.25 11.1 5.08
29 KON 6 (BDS07) x ADKS 327 6.79 16.12 12.9 4.06
30 ADKS 103/1 x ADKS 327 6.62 14.22 11.4 6.01
31 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 5.57 22.21 9.4 4.08
32 ADKS 108/1 x KON 6 (BDS07) 5.68 23.86 9.2 5.40
33 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 5.562 26.09 10.4 4.58
34 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 5.97 23.89 9.9 3.83
35 SuGen 5.99 21.32 9.5 6.76
36 ADKS 115/2 x ADKS 332 9.19 19.99 10.4 4.61

Cizelge 3.108 standart seker misir gesitleri ve melezler bakimindan degerlendirildiginde
yag degerlerinin, en diisiik olarak Turbo standart ¢esidinde %4.51, en yiiksek Baron standart
cesidinde %12.46 oldugu anlasilmaktadir. Melez kombinasyonlar1 agisindan bakildiginda en
diisiik degerin ADKS 103/1 x KON 6 (BDS07) melez kombinasyonunda %4.97, en yiiksek
degerin ADKS 332 x ADKS 327 melez kombinasyonunda %9.74 oldugu goriilmektedir.

ADKS 103-1 x KON 6 (BDS07) melez kombinasyonunda ADKS 103-1 kendilenmis
seker misir hattinin yag oran1 %4.26, KON 6 (BDS07) kendilenmis seker misir hattinin yag
oran1 %4.54’tiir. Belirlenen bu degerler dikkate alindiginda melez kombinasyonunda % yag

degeri {istiin ebeveyni de gegmistir.
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ADKS 332 x ADKS 327 melez kombinasyonunda yag orani1 %9.74’tiir. ADKS 332
kendilenmis seker misir hattinin yag oran1 %8.08, ADKS 327 kendilenmis seker misir hattinin
yag oran1 %9.75’tir. Belirlenen bu degerler dikkate alindiginda melez kombinasyonunda % yag

degeri iistiin ebeveyn ile ayni degeri aldigini sdyleyebiliriz.
Sonuglar, Altinbas ve Algan (1993) %4.9-6.0 sonuglariyla benzerlik gostermektedir.

Cizelge 3.108 standart seker musir cesitleri ve melezler % nisasta bakimindan
degerlendirildiginde, en diisiik olarak Overland standart ¢esidinde %4.66, en yiiksek Turbo
standart ¢esidinde %23.12 oldugu anlasilmaktadir. Ayni deger melez kombinasyonlar agisindan
bakildiginda en diisiik degerin ADKS 103/1 x ADKS 327 melez kombinasyonunda %14.22, en
yikksek degerin ADKS 108/1 x ADKS 332 melez kombinasyonunda %27.52 oldugu

goriilmektedir.

ADKS 103/1 x ADKS 327 melez kombinasyonunda nisasta oran1 %4.66’dir. ADKS
103-1 kendilenmis seker misir hattinin nigasta oran1 %26.90, KON 6 (BDS07) kendilenmis
seker misir hattinin nigasta oran1 %18.20°dir. Belirlenen bu degerler dikkate alindiginda melez

kombinasyonunda % nisasta degeri her iki ebeveynin ara degeri olarak ortaya ¢ikmustir.

ADKS 108-1 x ADKS 332 melez kombinasyonunda nisasta orant %27.52°dir. ADKS
108-1 kendilenmis seker misir hattinin nisasta oram1 %22.62, ADKS 332 kendilenmis seker
misir hattinin nisasta oran1 %36.91°dir. Belirlenen bu degerler dikkate alindiginda melez

kombinasyonunda % nisasta degeri her iki ebeveynin ara degeri olarak ortaya ¢ikmuistir.
Bu sonuglar, Basciftei (2019) %21.0 sonucuyla benzerlik gostermektedir.

Cizelge 3.108 standart seker musir gesitleri ve melezler % protein bakimindan
degerlendirildiginde, en diisiik olarak Turbo standart cesidinde %8.8, en yiiksek Overland
standart ¢esidinde %15.8 oldugu anlagilmaktadir. Ayn1 deger melez kombinasyonlar agisindan
bakildiginda en diisiik degerin KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4 melez kombinasyonunda %8.5,
en yiksek degerin ADKS 115/2 x ADKS 327 melez kombinasyonunda %12.6 oldugu

gorilmektedir.

KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4 melez kombinasyonunda protein orani %8.5’tir. KON
6 (BDS07) kendilenmis seker misir hattinin protein oran1 %9.9, ADKS 117/4 kendilenmis seker

misir hattinin protein oranm1 %9.7°dir. Belirlenen bu degerler dikkate alindiginda melez
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kombinasyonunda % protein degeri her iki ebeveynin degerlerinin altinda olarak ortaya
cikmustir.

ADKS 115/2 x ADKS 327 melez kombinasyonunda protein orant %12.6’dir. ADKS
115/2 kendilenmis seker misir hattinin protein oran1 %11.5, ADKS 327 kendilenmis seker misir
hattinin protein oram1 %15.33°tlir. Belirlenen bu degerler dikkate alindiginda melez

kombinasyonunda % protein degeri her iki ebeveynin ara degeri olarak ortaya ¢ikmuistir.

Saptanan bu % protein degerleri; Stansluos vd. (2020) Erzurum kosullarinda belirledigi
%16.5, Golman I.L. ve Tracy W.F. (1994) su tip %11.6-14.7, sh tip %15.7-20, Oktem vd.
(2010) 2003 ve 2004 yillarinda Sanliurfa kosullarinda Vega seker musir ¢esidi ile belirledikleri
2003 yili igin %18.4, 2004 yili igin %19.1, Altinbas ve Algan (1993) 8.4-12.3 sonuglari ile

benzerlik gostermektedir.

Cizelge 3.108 standart seker misir cesitleri ve melezlerin % toplam seker degeri
bakimindan degerlendirildiginde, en diisiik olarak Turbo ve Merit standart ¢esitlerinde %3.84,
en yiiksek Overland standart ¢esidinde %10.10 oldugu anlagilmaktadir. Ayn1 deger melez
kombinasyonlari agisindan bakildiginda en diisiik degerin ADKS 116/3 x ADKS 117/4 melez
kombinasyonunda %3.14, en yiiksek degerin ADKS 332 x ADKS 327 melez kombinasyonunda
%8.34 oldugu goriilmektedir.

ADKS 116/3 x ADKS 117/4 melez kombinasyonunda toplam seker degeri %3.14 tiir.
ADKS 116/3 kendilenmis seker misir hattinin toplam seker degeri %6.50, ADKS 117/4
kendilenmis seker misir hattinin toplam seker degeri %3.98°dir. Belirlenen bu degerler dikkate
alindiginda melez kombinasyonunda % toplam seker degerinin her iki ebeveyn degerlerinin

altinda olarak ortaya ¢cikmustir.

ADKS 332 x ADKS 327 melez kombinasyonunda toplam seker degeri %8.34’tiir.
ADKS 332 kendilenmis seker misir hattinin toplam seker degeri %7.95, ADKS 327
kendilenmis seker misir hattinin toplam seker degeri %8.10’dur. Belirlenen bu deger dikkate
alindiginda melez kombinasyonunda % toplam seker degeri iistiin ebeveyninin iizerinde deger

olarak ortaya ¢iktig1 anlasilmaktadir.

Basciftei (2019) 2009 ve 2010 yillarinda Eskisehir kosullarinda Merit F1 ¢esidi ile

yaptig1 calismasinda seker oranini %3.0 olarak saptamstir.
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4. SONUC VE ONERILER

Calismamiza enstitiiler tarafindan gelistirilmis olan, Sakarya MAEM’e ait 49 adet,
Konya BDUTAEM’e ait 6 ve Antalya BATEM ¢ ait de 4 adet toplam 59 adet kendilenmis seker
musir hattt konu olmustur. S6z konusu kendilenmis seker misir hatlarinda morfolojik, genetik
ve teknolojik veriler kullanarak bu hatlarin tanimlanmasiyla sahip olunan varyasyonun
belirlenmesi ve bu bilgilerin kullanilmasiyla yiiriitilmekte olan 1slah programlarina bir veri

olusturulmasi amacglanmistir.
4.1. Morfolojik Ozellikler ve Kendilenmis Hatlar Arasindaki Farkhlik

UPOV kriterlerine gore 34 ozellikle ilgili elde edilen sonuglar degerlendirmeye
alimmistir. Calisma materyali amaciyla yararlanilan kendilenmis seker misir hatlar1 arasinda
varyasyonun varligi sdylenebilmektedir. Bu durum bizi 1slah edilen kendilenmis hatlarin elde

edildigi gen kaynaklarinda farklilik olabilecegi sonucuna gétiirebilmektedir.

Govde ile yaprak arasindaki ag1 agirlikli olarak, dar (%79.66) ve orta (%16.95) derecede
oldugu gozlemlenmistir. Bu kriter misir 1slahinda herseyden once sik ekim i¢in uygun oldugunu
dolayis1 ile giin 1s1gindan daha c¢ok yararlanmasmi saglayan bir konudur. Uretim teknigi
acisindan da verimin artinlmasinda etki eden Onemli konudur. Calismada kullanilan
materyallerin biiyiik ¢cogunlugunun (%96,61) bu karakteri tagiyor olmasi, 1slah ¢alismalarinda
ve melezlemelerde bu karakter acisindan istenen fenotipin kolaylikla yakalanabilecegi

disiinilmektedir.

Tepe piiskiilii ¢ikis zaman1 gozden gecirildiginde materyal daha ¢ok orta, orta-ge¢ ve
gecci olarak belirlenmistir. Bununla birlikte %23.73’liik bir materyalin de ¢ok gegei oldugu
ortaya konulmustur. Bu sonu¢ FAO 580-700 grubu seker musir materyallerine sahip
olunduguna isaret etmektedir. Dolayisiyla lilkemizin misir tarimi yapilan alanlarina da hitap
etmekte oldugunu sdyleyebiliriz. Ancak burada dikkat edilmesi gereken konu erkenci ve orta
olum grubuna sahip materyallerin olmamasidir. Bu durum iilkemizin daha kisa siirede musir
yetistirmesi gereken yoreler i¢cin olumsuzluk olusturacaktir. Bu bakimdan “erkenci ve orta olum
grubu”na sahip gen kaynaklarinin elde edinilmesi ve 1slah programlarinda bu hususun dikkate

alinmas1 gerekmektedir.

Kogandaki sira sayis1 bakimindan, ele alinan materyalin biiyiik bir cogunlugunun az

(%89.83) olmas1 Ozellikle melezlerde “gorsel” ve ‘“verim” anlaminda olumsuz yonde
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etkileyebilecegi diisiiniilebilir. Bu yiizden sira sayisi yiiksek hat ve melezlerde c¢aligmak

kagimilmazdir.

Bitki boyu kisa, orta ve uzun olarak gdzlemlenmistir. Ozellikle kisa boylu oranmnin

%49.15 sonucu ile hem el ile hem de makinali hasat a¢isindan uygundur denilebilir.

Hatlarin kogan uzunlugu bakimindan incelendiginde ¢ok kisa ve kisa oldugu, benzer
sekilde kogan ¢ap1 bakimindan da paralel 6zellikte oldugu goriilmektedir. Bu durumun 6zellikle
melezlerde “gorsel” anlamda olumsuz yonde etkileyebilecegi degerlendirilmelidir. Kogan
uzunlugu, kocan cap1 ve koganda sira sayisi karakterleri birlikte degerlendirilerek 1slah

programlarina yon verilmelidir.

Morfolojik karakterizasyonun ortaya konulmasi, belirlenen verileri kullanarak materyali
temsil eden ozellikleri 6ne ¢ikartmak ve karakterize edilen 6zelliklere gore gruplandirmak

amaciyla istatistik analizlerden “Temel Bilesenler Analizi” gerceklestirilmistir.

Kiimeleme Analizi’nden yararlanilarak materyallerin birbirlerine uzaklik ve yakinliklari

degerlendirilmistir. Burada amag farklilik ve benzerlik diizeylerinin belirlenmesidir.

Genetik cesitliligin aciklanabilmesi amaciyla temel bilesenler analizi sonucu 23
morfolojik 6zellik, 34 morfolojik 6zellik kadar basarili oldugu anlasilmaktadir. Bu 23 6zellik
genetik cesitliligin - %67.082’sini  ortaya koydugu anlasilmaktadir. Morfolojik ag¢idan
belirlenecek tanimlama g¢aligmalarinda belirlenen 23 6zelligin yeterli olacagi sdylenmesiyle

birlikte, hem zaman hem de ivedilik yoniiyle ¢alismalarimizi kolaylastiracaktir.

Morfolojik karakterlere gore elde edilen dendogram gozden gegirildiginde iki ana
grubun meydana geldigi anlasilmaktadir. S6z konusu gruplarda kendi iclerinde ikiser alt
gruplara ayrilmislardir. Diallel melez i¢in se¢ilmis olan hatlar iizerinden degerlendirecek
olursak; ilk ana grubun “su tip” seker misir grubununda ADKS 116-3, KON 6 (BDS07), ADKS
115-2, ADKS 117-4, ADKS 103-1 ve ADKS 108-1 kendilenmis seker misir hatlarinin yer
aldigint; ikinci ana grubun “sh tip” seker musir grubununda ADKS 327 ve ADKS 332

kendilenmis seker misir hatlarinin yer aldigin1 gérmekteyiz.
4.2. Hatlar Arasi Farklihgin Molekiiler A¢idan incelenmesi

Toplam 59 kendilenmis seker misir hatt1 16 SSRS primeri ile yapilan genetik analizleri

sonucu toplam 89 allel elde edilirken, ortalama allel sayis1 5.56 olarak saptanmigtir. 16 SSRs
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primeri gozden gegirildiginde, en yiiksek allel sayist umc1225, umcl331, umcl590 ve
umcl621 (7’ser allel) primerlerinde, en diisiik allel sayist ise umc1594 (3 allel) primerinde
bulunmustur. Ortalama PBI degeri 0.6105 olarak saptanirken, en diisiik 0.444 ile umc1736
lokusunda, en yiiksek ise 0.771 ile umc1590 lokusundan elde edilmistir. Genetik ¢esitlilik

indeksi ortalama olarak 0.6605 olarak hesaplanmustir.

Molekiiler veriler sayesinde UPGMA metoduyla elde edilen dendogram goézden
gecirildiginde morfolojik karakterlerle belirlenen dendogramda oldugu gibi iki ana grubun
meydana geldigini gormekteyiz. Ortaya ¢ikan gruplar su tip seker misir kendilenmis hatlar1 ve

sh tip seker misir hatlar1 olarak ayrilmiglardir.

Molekiiler verilerle elde edilen dendogramda, benzerlik matrisinden yararlanarak
kendilenmis hatlarin arasinda olan uzakliklar1 saptanmis ve olabildigince en uzak kendilenmis
hatlar, diallel melezleme isleminde kullanilacak ebeveyn olmak {izere belirlenmeye
calisilmistir. Segilmis hatlardan sh tip olanlar ADKS 327 ve ADKS 332, su tip olanlar ADKS
116-3, KON 6 (BDS07), ADKS 115-2, ADKS 117-4, ADKS 103-1 ve ADKS 108-1dir.

Diallel melezleme amaciyla belirlenen kendilenmis hatlar morfolojik ve molekiiler
veriler {izerinden elde edilen dendogramlarda gézden gecirildiginde, morfolojik verilerle
olusturulmus dendogram {iizerinde su tip kendilenmis seker misir hatlar1t ADKS 116-3, KON 6
(BDS07), ADKS 103-1, ADKS 108-1, ADKS 115-2 ve ADKS 117-4 yer alirken sh tip
kendilenmis seker misir hatlar1 ADKS 327 ve ADKS 332°dir.

Molekiiler veriler ile elde edilen dendogramda iizerinde sh tip (gorsel olarak)
kendilenmis seker misir hatlart ADKS 327, ADKS 332 ve su tip (gorsel olarak) kendilenmis
seker misir hatlar1t ADKS 116-3, KON 6 (BDS07), ADKS 103-1, ADKS 108-1, ADKS 115-2
ve ADKS 117-4’tir.

Morfolojik ve molekiiler veriler arasinda tam birbirlerini destekler 6zellikte oldugu

anlasilmaktadir. Ancak bu gruplarda kendi i¢inde dagilim ortaya koydugunu gérmekteyiz.

Planlanan seker misir 1slah programlarinda hedeflenen basariya varmanin kosullarindan
biri ilk basta 1slah materyalinin ¢ok Iyi tanimlanabilmesidir. Tanimlamada morfolojik ve
molekiiler diizeyde tanimlamanin yapilmasi 1slah materyalinin daha bilingli kullanilmasina

katki saglayacaktir.
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4.3. “Biyometrik-Genetik” Yorumlamalar

Bitki 1slahinda iizerinde calisilan kaynak materyaller ilgili elde edilen veriler ile basar1
arasinda asla g6z ardi edilmemesi gereken ¢ok ciddi bir bag bulunmaktadir. Buradan, kaynak
materyallerin genetik varyasyonlarinin da birbirlerinden uzak olmasi basar1 igin en 6nde gelen
kosullarin baginda gelir. Bitki 1slah ¢aligmalarinda kantitatif karakterler ¢ok genle
yonetildiklerinden, s6z konusu kaynak materyallere iligkin on bilgilerin bilinmesi 1slah
calismalarini basariya gotiirmede rehber olacagi birgok yazili kaynakta oldugu gibi ifade
edilebilmektedir.

Birbiriyle uygun melez kombinasyonu elde etmek amaciyla uyumlu ebeveyn ve melez
kombinasyonlarinin saptanarak, iimitvar kaynak materyallerle ¢alisilmak, basari elde etmede
onemli bir etmendir. Islah programlarinda diallel melez inceleme yontemleriyle kaynak
materyallerin genetik yapisi analiz edilerek, karakterlerin kalitimina iliskin genetik degiskenler

asagidaki yontemlere gore tahmin edilebilmektedir;
1- Yarim diallel gizelgelerinin varyans analizleri ( Jones 1965),

2- Diallel melez analizi ile genetik degiskenlerin yaklasik degerlendirilmesi (Jinks-
Hayman 1953, Hayman 1954a, b, Jinks 1954, 1956),

3- Kombinasyon kabiliyetleri analizleri (Griffing 1956).

Calismamizda, 8 kendilenmis seker misir hattt icinde yarim diallel melezleme
vasitasiyla ortaya konan F1 materyali, biyometrik genetik diallel metotlar agisindan gézden
gecirilmis, buna ek olarak heterosis ve heterobeltiosis degerlendirmeleri de belirlenmistir.
Ayrica ayni materyallerin teknolojik (% yag, % protein, % nisasta, % toplam seker) analizleri
de gergeklestirilmistir. Bu veriler sayesinde;

1. “Diallel tablolarin varyans analizi”, “diallel melez analizi ile genetik degiskenler i¢in
On goriilerde bulunulmas1” ve “kombinasyon kabiliyetleri analizi” degerlendirme metodlarimnin,

F1 dollerinde saptanan genetik agidan bilimsel sonuglarla kiyaslanmast,

2. En uygun ebeveynlerin secimiyle birlikte teknolojik analiz sonuglariyla

degerlendirilmesi,

3. Umut vaat eden melezlerin se¢imi, ayr1 ayri tartigmaya alinmistir.
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Degerlendirilen materyallerde ve dolayisiyla gen kaynaginda, ele alian biitiin
karakterler agisindan genetik degerlendirme igin yeterli varyasyonun oldugu uygulamaya konan

On varyans ¢Oziimlemesiyle belirlenmistir.

Ele alinan karakterler i¢in F1 generasyonu melez kaynak materyallerinde diallel analizin
dogru uygulanabilmesi i¢in gerekli varsayimlarin kontrolii, regresyon hatt1 egiminin birim
regresyon hatti egiminden olan sapmasinin giiven sinirlart disinda kalip kalmadigina gore
gerceklestirilmistir. Incelenen ozelliklerden; bitki boyu, bin tane agirhgi, tepe piiskiilii
cigeklenme giin sayis1 ve tane veriminde “t=(1-b)/SHb” degeri dnemli ¢ikmis ve kabul edilen
varsayimlarin bu 6zellikler agisindan gegersiz oldugu gozlenmistir. Regresyon hattindan fazla
sapma gostererek giiven smirlar1 digina ¢ikan ebeveyn(ler) ve bunlarin melezleri analiz disi

birakilarak genetik parametrelerin hesaplamalar1 yeniden yapilmastir.

Ebeveyn ve melezlerin ortalama degerleri degerlendirildiginde, melezlerin ortalama
degerleri bitki boyu, ilk kogan yiiksekligi, kogan uzunlugu, kog¢an ¢api, koganda sira sayisi,
sirada tane sayist, bin tane agirligi, taze kogan verimi ve kuru tane verimi 6zelliklerinde ebeveyn
ortalama degerlerinden yiiksek bulunmustur. Tepe piiskiilii gigeklenme giin sayisi ve tane kabuk

kalinlig1 6zelliklerinde birbirlerine ¢ok yakin degerlerde oldugu anlasilmaktadir.

Diallel melez analizi ile biitiin karakterler i¢in; F1 kombinasyonlarindan ortaya konan
sonuglarin varyans analiz neticelerinin 6nemliliklerinin kiyaslanmasi Cizelge 4.1°de, genetik
varyans 6geleri ve varsayimlarin gegerli olma testlerinin kiyaslanmasi Cizelge 4.2°de, genetik
varyans bilesenlerine ait ¢esitli oranlarin kiyaslanmasi Cizelge 4.3’te, kombinasyon
kabiliyetlerinin énemlilikleri ve GKK/OKK oranlarmin kiyaslanmas: Cizelge 4.4’te, ortalama
heterosis ve heterobeltiosis bulgulari da Cizelge 4.5’te gosterilmistir.

Biitiin karakterlerde yarim diallel tablolarin varyans analiz bulgulari kiyaslama amaciyla
gozden gegirildiginde; eklemeli gen etkisi ve genel kombinasyon kabiyetinin tahmin edicisi a
ve dominant gen etkisi b degiskenlerinin (koganda sira sayisi hari¢) dnemli saptanmasi, bu
karakterlerin fenotipik bakimdan one ¢ikisinda eklemeli ve eklemeli olmayan gen etkilerinin
beraberce rol gerceklestirdigini ortaya koymaktadir. Tanenin kabuk kalinligi harig, ortalama
dominantlik varyansi ve heterosisi ortaya ¢gikaran by alt degiskeninin 6nemli ¢gikmasi melezlerin
kendi ebeveyn ortalamalarindan sapmalarinin 6nemli ¢iktigini ortaya koymaktadir. Koganda
sira sayisi, sirada tane sayisi, taze kogan verimi ve kuru tane verimi harig¢ diger karakterler i¢in

allel genlerin ebeveynlerde simetrik dagilim yapmadigini, bir ebeveyndeki dominant allellerin
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bir araya gelmesini belirleyen b, alt degiskeninin énemli olmasindan ortaya ¢ikmaktadir. Ozel
kombinasyon kabiliyetini belirlenmesini saglayan bz degiskeni kogan ¢api, koganda sira sayisi,

sirada tane sayisi, taze kogcan verimi ve kuru tane verimi hari¢ 6nemli olarak saptanmistir

(Cizelge 4.1).

Cizelge 4.1. Calisilan biitiin karakterlerde saptanan sonuglara uygulanan yarim diallel tablolarin
varyans analiz sonuglari

Onellik Parametre b b: by bs
Tepe piiskiilii ciceklenme giin sayisi TRk 5 k0 xE
Bltki boyu ** ** ** ** **
Ilk kocan yiiksekligi KR KK Kk ek
Ko¢an uzunlugu KRR R kR
Kog:an capl *% *% *% *% 6d
Koc¢anda sira sayisi ** od  *™  o6d  od
Sirada tane sayisi xR o 5d od
Bin tane agirhg g A
Tane kabuk kalinhg e L« e
Taze kocan verimi Frooooxx ok 5d od
Kuru tane verimi A R A 5d od

** - 0.01 diizeyinde onemli, od : onemsiz

Biitiin karakterlerde genetik varyans bilesenleri ve hipotezlerin gegerli olma testleri
kiyaslamali olarak gozden gegirildiginde; fenotipik varyansin bi¢imlenmesinde c¢evre
varyansinin (E) katkisi, koganda sira sayisi ve kuru tane verimi hari¢ biyometrik bakimdan
Oonemsiz sonucuyla saptanmistir. Burada, fenotipik varyansin genetik varyanstan meydana
geldigini ortaya koymaktadir. Diger bir ifade ile karakterler {istiinde genetik etkenlerin payinin,
cevre etkenlerinden daha ¢ok oldugu ifade edilebilir. EKlemeli gen etkisi parametresi (D), biitiin
ozelliklerde 6nemli bulunmas1 dominant genler ile eklemeli gen etkisinin birlikte hareket ettigi
sOylenebilir. Dominant ve resesif allellerin yonii (F) degiskeninin biitiin karakterlerde pozitif
olarak saptanmasi, dominant allellerin fazlaca olmasi durumunu ve F1’lerin ebeveyn
ortalamalarin1 gectigini ifade etmektedir. Biitiin karakterlerde “Hi” ve “H2” degiskeninin
onemli saptanmast, buna ek olarak “D-H:” parametresi pozitif, bitki boyu ve koganda sira sayisi
hari¢ 6nemli ¢ikmistir. Bu karakterlerin ortaya ¢ikmasinda dominant gen etkisinin 6nemli rol
oynadigimni ifade edebiliriz. Tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 ve tane kabuk kalinligr harig
diger karakterlerde “h?’nin 6nemli ¢cikmasi heterozigotluk sergileyen lokuslarda dominantlik

etkisinin varligina isaret etmektedir (Cizelge 4.2).
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Cizelge 4.2. Uzerinde durulan karakterler i¢in genetik varyans degiskenleri ve hipotezlerinin
gecerli olma testleri

B rellik Parametre. e p FE M, H, D-Hi R

Tepe piiskiilii ciceklenme giin sayisi od * * o xx *x od
Bitki boyu od ** o6d ** ** od *x
Ilk kocan yiiksekligi od ** od **  Fx ok k%
Kocan uzunlugu od ** xRk el *x
Kogan ¢api 6d ** Kk Kk k% *% *ok
Kocanda sira sayisi FrOORR R ek od ol
Sirada tane sayisi 0d *F*  F Rx A *x *x
Bin tane agirhgi od ** < o xx *x ol
Tane kabuk kalinhg 0d *F* F Rx * od
Taze ko¢an verimi od > ok ko wx *x *x

Kuru tane verimi I B
*:0.05 diizeyinde dnemli, ** : 0.01 diizeyinde énemli, éd : Gnemsiz

Genetik varyans bilesenleriyle ilgili oranlar gézden gegirildiginde, biitiin karakterlerde
{istin dominanthgm ((H1/D)¥?>1) varligi anlasilmaktadir. Dominant ve resesif allellerin
sikliklarinin (H2/4H1) genel anlamda biitiin 6zelliklerinde esite yakin (0.25) oldugu ortaya
cikmistir. Dominant ve resesif allellerin oranindan (KD/KR), ilk kogan yiiksekligi ve taze kogan
verimi karakterlerinde dominant ve resesif alleller neredeyse esit diyebiliriz. Diger biitiin
karakterler i¢in dominant allellerin daha ¢ok oldugu belli olmaktadir. Etkili allel ¢ifti (K) sayisi
acisindan kogan uzunlugu agisinda 5, sirada tane sayisi, taze kogan verimi, kuru tane verimi
icin 4’er, bin tane agirlig1 ve kogan ¢ap1 bakimindan 2’ser, ilk kogan yiiksekligi ve koganda sira
sayist agisindan 1’er gen ¢iftinin bu 6zellikleri yonettigi anlasiimaktadir. Diger karakterler i¢in
bu deger saptanamamaistir. Eklemeli varyansa dayal1 olarak tahmin edilen dar anlamda kalitim
derecesi (Hd), orta bulunan (%50 civarinda) kocanda sira sayisi ve tane nemi 6zelliklerinde
erken generasyonlarda seleksiyona baslamak miimkiindiir. Diger 6zelliklerde ise dar anlamda
kalitim derecesinin diisiik bulunmasi erken donemde seleksiyonun basarisini azaltacaktir. Bitki
boyu, ilk kogan yiiksekligi, kogan uzunlugu, kogan ¢api, koganda sira sayisi, sirada tane sayisi,
bin tane agirligi, tane kabuk kalinligi, taze kogan verimi ve kuru tane verimi Karakterlerinde
teorik dominantlik sirasiyla ebeveynlerin esas sonuglariyla ilgili bagintinin (korelasyon) (Yr,
Wr+Vr igin r) negatif olarak ¢ikmasi, dominant genlerin biiyiik degere sahip ebeveynlerde bir
arada oldugunu; tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayis1 6zelliginde s6z konusu degerin pozitif
olarak saptanmasi dominant genlerin sdzkonusu karakterleri azaltict yonde etki ettigi
sOylenebilmektedir. Ebeveynlerin Wr/Vr grafigindeki yerleri dikkate alarak ilgili karakter i¢in
1slah hedefine uygun ebeveynler diisiincesiyle belirleme yapilabilir (Cizelge 4.3).

220



Cizelge 4.3. Ele alinan biitiin karakterlerde genetik varyans 6gelerine ait ¢esitli oranlar

Orellin Parametre (HUD)?  HaldH, gD/K K Hg Hd Ilrn l‘Wr+Vr
Tepe piiskiilii ¢i¢eklenme 2.271 0209 2099 0015 0509 0200 0.421
giin sayisi

Bitki boyu 1.042 0395 1121 0512 0981 0506 -0.814
TIk kocan yiiksekligi 1.848 0309 0836 1776 0917 0207 -0.815
Kocan uzunlugu 2.086 0269 1269 5078 0862 0204 -0.983
Kocan ¢api 1.334 0243 2023 2671  0.748 0506 -0.755
Kocanda sira sayisi 1.029 0.227 2.341 1.036 0.551 0.596 -0.314
Sirada tane sayisi 1.715 0240 1.800 4275 0659 0322 -0.904
Bin tane agirhg 1.524 0247 1852 2593 0909 0411 -0.910
Tane kabuk kalinhigi 1.349 0199  2.879 -0.002 0.749 0642 -0.808
Taze kocan verimi 3.880 0267 0810 4675 0722 0057 -0.854
Kuru tane verimi 2.460 0270 1034 4469 0598 0132 -0.958

Koganda sira sayis1 6zelligi hari¢ (yalnizca OKK 6nemsiz hesap edilmistir) diger
karakterlerin tamaminda GKK ve OKK 0.01 seviyesinde énemli hesaplanmustir. Kogan
uzunlugu, taze kogan verimi ve kuru tane verimi karakterleri haric GKK/OKK oran1 1°den
biiyiik degerle belirlenmesi s6z konusu karakterlerin fenotipik olarak belirmesinde eklemeli gen
varyansinin daha baskin ve énemliligini ortaya koymaktadir (Cizelge 4.4). Ancak sirada tane
say1sl, tane nemi, bin tane agirlig1 ve tepe piiskiilii ¢cigeklenme giin sayis1 6zelliklerinde negatif
deger alarak dominantlik etkisinin Onemini ortaya c¢ikaran “D-H:*“ parametresi ile
¢elismektedir. Buradaki uyumsuz durumlara allelik olmayan gen iliskilerinin neden oldugu
aktarilmistir (Korkut 1981).

Cizelge 4.4. Ele alinan biitiin karakterler i¢in kombinasyon kabiliyetlerinin onemlilikleri ve
GKK/OKK oranlari

S rellik Parametre Gk OKK  GKK/OKK
Tepe piiskiilii ciceklenme giin sayisi *x el 9.189
Bitki boyu ** el 8.620
Ilk kocan yiiksekligi * o 4.201
Kocan uzunlugu *x *x 0.927
Kocan ¢api *x ** 2.465
Kocanda sira sayisi *x od 6.746
Sirada tane sayisi ** ** 1.055
Bin tane agirh@ *x *x 1.715
Tane kabuk kalinhg ** ** 1.952
Taze kocan verimi *x ** 0.823
Kuru tane verimi ** ** 0.948

** - 0.01 diizeyinde onemli, od.: énemsiz

Ele alinan biitiin karakterler i¢in ortalama heterosis, heterobeltiosis sonuglar1 Cizelge

4.5’te sunulmustur.
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Cizelge 4.5. Ele alinan biitiin karakterler i¢in ortalama heterosis ve heterobeltiosis sonuglari

Ozellik Parametre Ortalama heterosis (%) Ortalama heterobeltiosis (%)
Tepe piiskiilii ciceklenme giin sayisi 0.10 -3.09
Bitki boyu 34.24 19.67
Ik kocan yiiksekligi 54.63 26.66
Koc¢an uzunlugu 46.14 26.65
Kocan c¢api 15.29 8.68
Kocanda sira sayisi 11.80 1.99
Sirada tane sayisi 48.60 32.13
Bin tane agirh@ 32.67 16.69
Tane kabuk kalinhg 1.60 -10.62
Taze kocan verimi 90.83 71.20
Kuru tane verimi 92.48 65.88

Biitiin karakterler icin ortalama heterosis ve heterobeltiosis sonuglart gdzden
gegirildiginde, pozitif degerde olan bitki boyu, ilk kogan yiiksekligi, kogan uzunlugu, kogan
capi, koganda sira sayisi, sirada tane sayisi, bin tane agirligi, taze kogan verimi ve kuru tane
verimi Kkarakterleri agisindan pozitif heterosis ve heterobeltiosis degerini tasiyan melez
kombinasyonlarinin ¢ogunlukla varligi ve bununla ilgili karakteri artirici dogrultuda
dominantligin varligin1 ortaya koymaktadir (Cizelge 4.5). Fakat burada ayni1 anda eklemeli
olmayan gen etkilerinin de baskinligina vurgu yaptiginda, ortaya ¢ikan bu baskinligin ilerideki

nesillerde ortadan kalkabilecegi de gézden kagirilmamalidir.
4.4. En Elverisli Ebeveynin Belirlenmesi

Bitkilerde melezleme 1slahi, konuyla ¢alisan 1slahgilar igin yeni gesitler ortaya koymak
amactyla gerceklestiricekleri islem siirecidir. Bu siirecin uzun zaman alacag dikkate alinirsa
melezleme 1slahinda, ¢alisilacak kaynak materyaller onem arzetmektedir. Bu durumda,
ebeveynlerin hedefe uygun olarak se¢gmek esastir. Ebeveynlerde baskin durumdaki gen
sisteminin, gen sayilarinin ve bunlarin 6teki ebeveynlerle melez kombinasyonlarindan elde
edilecek gen iliskilerinin saptanmasi, islah¢imnin faaliyet ve programlarinda yol gosterici

olacaktir (Karma 1976).

Genel bir ifade ile verim ve verim 6gelerine benzer, 6l¢iime dayali karakterlerde, gevre
kosullar1 varyansiyla genotipik varyansin birbirinin igine girdigi soylenebilmektedir. Bu
durumda, verimi gelistirmeye amag olarak hedefleyen 1slah ¢aligmalarinda olabildigince uygun

ebeveyn se¢imi zordur, ¢ok 6zen gostermek gerektirir.
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Bitki 1slahgilar, ebeveyn belirlermeyle ilgili farkli metotlar ileri siirmiisleridir. Ol¢iime
dayali karakterler amaciyla ebeveyn belirlemede, iizerinde durulan materyalin genetigi
acisindan “farkli kokenli olmak™ olgiit olarak dikkate alinabilir (Demir, Aydem ve Korkut,
1980). Bundan ayr1 olarak, begenilen ozellikler agisindan ebeveynlerin ortaya koyacagi
farkliliklar tercih olgiitii olarak degerlendirilebilecegi gibi, ebeveynlerin genel kombinasyon
kabiliyetelerinin etkileri de tercih 6lgiitii bakimindan yararlanilabilir (Ruckenbauer, 1977).

Bir kendilenmis hattin melez generasyonuna, istenen is basarabilme becerisini
(performans) transfer etme kabiliyetine s6z konusu kendilenmis hattin kombinasyon yetenegi

seklinde tanimi yapilabilmektedir (Poehlman, 1979).

Arastirmada F1 nesillerinde belirlenen ebeveyn ortalama gézlem degerlerine (OGD) ve
genel kombinasyon kabiliyetleri etkileri (gi) bakimindan gergeklestirilen ebeveyn tercihleri

kiyaslanmigtir (Cizelge 4.6).

Sirada tane sayisi igin ADKS 327 ve ADKS 332 ebeveynlerinin melez
kombinasyonlarinda en fazla sirada tane sayist melezlerin belirlenmesi amaciyla timit vaad

eden hatlar olabilecegi anlagilmaktadir.

Taze kogan verimi 6zelligi icin ADKS 327, ADKS 332, KON 6 (BDS07), ADKS 115-
2, ADKS 116-3 ve ADKS 1174-4 ebeveynlerinin melez kombinasyonlarinda en fazla verimli

melezlerin belirlenmesi amaciyla iimit vaad eden olabilecegi anlagilmaktadir.

Ebeveynlerin genel kombinasyon kabiliyeti dikkate alindiginda tepe piiskiilii
ciceklenme giin sayis1 arttirmak i¢cin ADKS 327 ile ADKS 332 kendilenmis hatlari;; ADKS
103/1 ve ADKS 108/1 kendilenmis hatlar1 ise erkenci melezler elde etmek amaciyla

kullanilabilir.
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Cizelge 4.6. Uzerinde durulan baz1 karakterler icin ebeveynlerin ortalama gdzlem degerleri (OGD) ve genel kombinasyon kabiyetleri etkilerine

(gi) gore kiyaslanmasi

Tepe piiskiilii Sirada tane Kocan Kocan capi Ko¢anda sira Taze kocan verimi

ciceklenme  giin sayisi uzunlugu sayisl

sayisi

OGD gi OGD Qi OGD gi OGD i OGD i OGD i
ADKS 327 62.00 1.638** 28.00 2.90** 1455 0.78** 4,50 0.185** 14,00 0.438* 855.0 95.16
ADKS 332 64.00 1.738** 35.00 2.85** 16.10 1.01** 4.10 0.100 16.00 1.338 1031.0 100.66**
ADKS 115/2 53.00 -1.113** 19.50 -1.20 13.70 -0.10 3.50 -0.080 10.00 -0.313 6445 -36.04
ADKS 117/4 57.50  0.288* 25.50 0.30 14.05 0.10 3.25 -0.150* 12.00 -0.213 8045  -58.49**
KON6 (BDS07) 57.50 0.638* 24.00 0.45 13.85 0.20 4.35 0.330** 16.00 1.388* 1077.0 183.26**
ADKS 116/3 5750 -0.263* 26.50 0.20 1470 0.43* 3.35 -0.170** 11.00 -0.713 814.0 -15.14
ADKS 103/1 55.50 -1.063** 13.50 -3.05** 9.9 -1.28**  3.20 -0.065 10.00 -0.963 661.0 -96.29
ADKS 108/1 53.00 -1.863** 18.50 -2.45* 1115 -1.13** 3.50 -0.150* 10.00 -0.963 587.0 -173.34**

* 1 0.05 diizeyinde onemli, ** : 0.01 diizeyinde 6nemli
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4.5. Umit Vaad Eden Melezlerin Belirlenmesi

Ekonomik amag i¢in melez gesitlerin elde edilmesi, biitiin misir (Zea mays L.) islah
programlarinin esas hedefidir (Stangland, Russell ve Smith, 1983). Bu durumda esas olan konu
kendilenmis hatlarin potansiyel degerini ortaya koyan genel ve 06zel kombinasyon
kabiliyetleridir. Farkli literatiirlerde genel kombinasyon kabiliyet (GKK) eklemeli gen
etkilerine, 6zel kombinasyon Kabiliyeti (OKK) ise genlerin eklemeli olmayan etkilerine
dayanmakta oldugu bildirilmektedir (Nevado ve Cross, 1990; Poehlman, 1979; Falconer,
1989).

Ebeveynlerle ilgili genetik verilerden yararlanarak melez kombinasyonlarin
performanslar1 ile ilgi varsayimlarin yapilabilecegi Ruckenbauer (1977) tarafindan
aktarilmigtir. Daha sonraki generasyonlar i¢in uygun olan kombinasyonlarin segiminde
ebeveyn performanslarinin yalniz bagslarina yeterli olmadigi Aksel ve Johnson (1961)
tarafindan ileri slirilmistir. Melez kombinasyonlarma iliskin 6zel kombinasyon
kabiyetlerinden faydalanilarak daha yiiksek diizeyli kombinasyonlar belirlenebilir (Griffing
1956).

Melez kombinasyonlarinda verim i¢in dne ¢ikan 6geler; kogan boyu, kogan ¢api, sirada
tane sayisi, kocanda sira sayisidir. S6z konusu oOzellikler icin belirlenecek en uygun
kombinasyon yetenegi tesirine sahip kombinasyonlardan faydalanilarak tahmin edilecek

kombinasyonlarin ¢ok daha iyi verim vermeleri {imit edilmektedir.

Melez kombinasyonlari uyum yetenekleri Cizelge 4.6’da gozden gegirildiginde; tepe
puskiilii ¢cigeklenme giin sayist agisindan erkencilikte ADKS 108-1 x ADKS 115-2, geccilikte
ADKS 117-4 x ADKS 327, sirada tane sayisi agisindan en ¢ok tane sayist ADKS 116/3 x ADKS
327 ile ADKS 103/1 x ADKS 327, kocan uzunlugu bakimindan ADKS 103/1 x ADKS 116/3
ile ADKS 103/1 x ADKS 332, kogan ¢ap1 bakimmdan ADKS 103/1 x ADKS 117/4 ile ADKS
103/1 x ADKS 117/4, koganda sira sayisi bakimindan KON6 (BDS07) x ADKS 117/4, taze
kogan verimi bakimindan ADKS 103/1 x ADKS 327 ile ADKS 116/3 x ADKS 115/2 melez

kombinasyonlarinin iimitvar oldugu belirlenmistir.

225



Cizelge 4.7. Uzerinde durulan materyallerin bazi karakterler icin melezlerin ortalama gdzlem sonuglar1 (OGS) ve genel kombinasyon kabiyetleri
etkileri (gi) agisindan kiyaslanmasi

Tepe cic.giin.say. Sirada tane Kocan Kocan capi Kocanda sira Taze kocan verimi
sayis1 uzunlugu say.

OGS 0i OGS o] OGS 0i OGS 0i OGS 0i OGS Qi
ADKS 332 x ADKS 327 59.000 -1.944** 4500 5.25** 2090 1.26** 445 -0.057 1550 0.156 1812.0 161.47**
ADKS 115/2 x ADKS 327 58.500 0.406* 3750 1.80 20.00 1.46** 455 0.223** 14.00 0.306 1812.0 298.17**
ADKS 117/4 x ADKS 327 58.500 -0.944** 3750 0.30 19.65 0.91** 430 0.043 13.50 -0.294 1488.5 -2.88
KONG6 (BDS07) x ADKS 327 59.000 -0.844** 40.00 2.65** 20.10 1.26** 4.85 0.113 1550 0.106 1996.5 263.37**
ADKS 116/3 x ADKS 327 59.000 0.056 43.00 5.90** 2020 1.14** 410 -0.137* 13.00 -0.294 1788.5 253.77**
ADKS 103/1 x ADKS 327 59.000 0.856** 3950 5.65** 1890 1.54** 455 0.208* 13.50 0.456 1895.5 441.92**
ADKS 108/1 x ADKS 327 57.500 0.156 36.50 2.05* 19.65 2.14** 4.05 -0.207 13.50 0.456 1541.0 164.27**
ADKS 115/2 x ADKS 332 58.500 0.306* 38.00 2.35* 1990 1.09** 4.60 0.358** 16.00 1.406* 1680.0 160.67**
ADKS117/4 x ADKS 332 59.000 -0.594* 3750 0.35 20.20 1.24** 410 -0.072 14.00 -0.694 1550.5 53.62
KONG6 (BDS07) x ADKS 332 59.500 -0.444* 3850 1.20 1990 0.84** 470 0.048 16.00 -0.294 19955 256.87**
ADKS 116/3 x ADKS 332 57500 -1.544** 3150 -5.55** 1930 0.01 415 -0.002 14.00 -0.194 1820.0 287.77**
ADKS 103/1 x ADKS 332 57.000 -1.244** 3750 3.70** 19.80 2.22** 4.60 0.343** 14.00 0.056 17225 263.42**
ADKS 108/1 x ADKS 332 57.000 -0.444* 36.50 2.10* 18.60 0.87** 4.20 0.028 14.00 0.056 1448.5 66.27
ADKS 117/4 x ADKS 115/2 56.000 -0.744* 38.50 5.40** 19.20 1.34** 410 0.008 13.00 -0.044 1512.0 151.82**
KONG6 (BDSO7) x ADKS 1152  60.500 3.406** 36.50 3.25** 18.65 0.69** 4.65 0.178** 1400 -0.644 17145 112.57*
ADKS 116/3 x ADKS 115/2 57.000 0.806** 3750 450** 1990 1.72** 4.05 0.078 1400 1.456*  1753.5 349.97**
ADKS 103/1 x ADKS 115/2 56.000 1.106** 3450 4.75** 1730 0.82** 4.05 -0.027 14.00 1.706*  1556.5 234.12**
ADKS 108/1 x ADKS 115/2 54.000 -0.594* 32.50 2.15* 17.40 0.77** 430 0.308** 1400 1.706* 14145 168.97**
KONG6 (BDSO7) x ADKS 117/4  58.500 0.006 38.00 3.25** 20.10 1.94** 470 0.298** 17.00 2.256** 1922.0 342.52**
ADKS 116/3 x ADKS 117/4 59.500 1.906** 37.00 2.50* 18.60 0.22 415 0.248** 14.00 1.356 1503.5 122.42*
ADKS 103/1 x ADKS 117/4 57.000 0.206 3250 1.25 1750 0.82** 4.60 0.593** 12.00 -0.394 1431.0 131.07**
ADKS 108/1 x ADKS 117/4 57.500 1.506** 37.00 5.15** 1835 1.52** 415 0.228** 1250 0.106 1491.0 267.92**
ADKS 116/3 x KON6(BDS07) 57.500 -0.444* 3750 2.85** 1955 1.07** 450 0.118 14.00 -0.244 1834.0 211.17**
ADKS 103/1 x KON6(BDS07) 57.000 -0.144 37.00 5.60** 1855 1.77** 470 0.213** 14.00 0.006 1671.0 129.32**
ADKS 108/1 x KON6(BDS07) 57.500 1.156** 35.00 3.00* 18.15 1.22** 450 0.098 13.50 -0.494 16375 172.67**
ADKS 103/1 x ADKS 116/3 55.500 -0.744* 3450 3.35** 1955 255** 450 0.513** 12.00 0.106 1241.0 -102.28**
ADKS 108/1 x ADKS 116/3 54.500 -0.944** 34.00 2.25* 18.45  1.23** 415 0.248** 12.00 0.106 1364.5 98.08
ADKS 108/1 x ADKS 103/1 54500 -0.144 33.00 4.50** 16.50 1.05** 3.95 -0.057 13.00 1.356 1290.0 104.72*
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4.6. Melezler Kombinasyonlarinin Verim ve Verim Unsurlarmin Teknolojik Ozellikler

Gozoniinde Bulundurularak irdelenmesi

Hem morfolojik hemde molekiiler analizler neticesinde genetik benzerlik oranlar
acisindan segilen ebeveynler arasinda gerceklestirilen melezlerin verim sonuglari, benzerlik

oranlari, tekenolojik degerleri arasindaki iligski Cizelge 4.8”de aktarilmustir.

Cizelge 4.8 gozden gecirildiginde, melezler ile ilgili en diisiik genetik benzer olma orani
0.06, en fazla benzer olma oran1 0.56 olarak belirlenmistir. Diger ifade ile hatlar arasinda elde
edilen benzerlik dizey (matris) orani ne kadar az diizeydeyse benzemezlik oran1 da o derece
fazla anlamina gelmektedir. Melez kombinasyonlarin verimleri ile genetik benzerlik oranlari
arasinda dogrudan bir iligki tespit edilememekle beraber istatistiki olarak “a” grubuna giren
melez kombinasyonlarinda 0.37°den daha biiyiikk benzerlik oranmmin saptanmadigini
gormekteyiz. Istatistiki anlamda “a” grubunu olusturan melez kombinasyonlarinin (8 adet) 2

adedi su x su, 1 adedi sh x sh ve digerleri su X sh kombinasyonlari olarak ortaya ¢ikmustir.

Istatistik olarak “a” grubuna dahil olan melez kombinasyonlarmin heterobeltiosis
degerlerinin en diisiik %70.29 ve teknolojik analizlerden yag degerlerinin %6.06-9.74, nisasta
%14.22-22.71, protein %8.5-13.5 ve toplam seker %3.80-8.34 sonuglar1 goriilmektedir. Islah
caligmalarinda melez kombinasyonlar1 igin belirlenecek ebeveynler, genetik benzerlik
degerinin (0.37) daha kii¢iikk degerler olarak gbéz oniinde bulundurulmasinin su X sh
kombinasyonlarinin verimlilik ve teknolojik ag¢idan daha iyi sonuglar ortaya koyabilecegi
anlasilmaktadir. Genetik olarak uzak ebeveynler arasinda verimli melez kombinasyonlar
olusturulabilecegi gibi, birbirine yakin grup igindeki alt gruplar arasinda da hem taze kogan
verimi hem de teknolojik agidan uygun melez kombinasyolarin elde edilebilecegi

anlasilmaktadir.
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Cizelge 4.8. Melez kombinasyonlarindan elde edilen verim degerleri, heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb), teknolojik analiz sonuglariin
degerlendirilmesi

Sira  Melez kombinasyonu Verim(kg) GB GU Ht Hb Teknolojik analizler

no Yag(%) Nisasta(%) Protein(%) Toplam Seker(%)
1 KON 6 (BDS07) x ADKS 327 1997 a 0.19 0.81 106.68 85.38 6.79 16.12 12.9 4.06
2 KON 6 (BDS07) x ADKS 332 1996 a 0.19 0.81 89.33 85.28 6.91 21.25 11.1 5.08
3 KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4 1922 abc 0.25 0.75 104.31 78.46 6.06 18.63 8.5 3.80
4 ADKS 103/1 x ADKS 327 1896 abc 0.25 0.75 150.07 121.70 6.62 14.22 11.4 6.01
5 ADKS 116/3 x KON 6 (BDS07) 1834 ae 0.37 0.63 93.97 70.29 6.32 22.71 9.9 5.03
6 ADKS 116/3 x ADKS 332 1828 ae 0.19 0.81 98.16 77.30 7.25 18.81 9.9 6.17
7 ADKS 115/2 x ADKS 327 1812 ae 0.19 0.81 14168 111.93 7.48 21.87 12.6 5.97
8 ADKS 332 x ADKS 327 1812 ae 0.37 0.63 92.15 75.75 9.74 22.00 13.5 8.34
9 ADKS 116/3 x ADKS 327 1789 be 0.06 094 114.32 109.18 7.69 17.20 10.3 6.21
10 ADKS 116/3 x ADKS 115/2 1754 bf 056 0.44 14045 11542 7.55 23.17 11.2 5.67
11 ADKS 103/1 x ADKS 332 1723 by 0.31 0.69 10361 67.07 7.34 25.53 10.2 5.22
12 KON 6 (BDS07) x ADKS 115/2 1715 ¢ch 0.44 056 99.19 59.19 5.35 24.28 10.2 5.02
13 ADKS 115/2 x ADKS 332 1680 di 0.31 0.69 10054 62.95 9.19 19.99 10.4 4.61
14 ADKS 103/1 x KON 6 (BDS07) 1671 d1 0.37 0.63 92.29 55.95 4.97 21.48 10.0 3.71
15 ADKS 108/1 x KON 6 (BDS07) 1638 gj 056 0.44 96.75 52.00 5.68 23.86 9.2 5.40
16 ADKS 103/1 x ADKS 115/2 1557 fl 0.44 056 13845 135.48 5.75 23.03 10.3 4.07
17 ADKS 117/4 x ADKS 332 1551 fl 0.50 050 68.95 50.39 8.29 19.23 10.3 6.08
18 ADKS 108/1 x ADKS 327 1541 gl 0.31 0.69 113.73 80.23 8.00 21.18 12.0 6.36
19 ADKS 117/4 x ADKS 115/2 1512 hl 0.25 0.75 108.70 87.94 5.18 23.86 10.5 4.35
20 ADKS 116/3 x ADKS 117/4 1504 1 0.37 0.63 85.79 84.71 5.85 23.79 10.1 3.14
21 ADKS 108/1 x ADKS 117/4 1491 1m 0.37 0.63 11430 85.33 5.52 26.09 10.4 4,58
22 ADKS 117/4 x ADKS 327 1489 1m 0.37 0.63 79.39 74.09 7.30 19.37 9.9 4.74
23 ADKS 108/1 x ADKS 332 1449 jm 0.31 0.69 79.05 40.49 9.38 27.52 9.7 6.01
24 ADKS 103/1 x ADKS 117/4 1431 jn 0.31 0.69 95.29 77.87 5.57 22.21 9.4 4.08
25 ADKS 108/1 x ADKS 115/2 1415 kn 0.19 0.81 129.72 119.47 5.97 23.89 9.9 3.83
26 ADKS 108/1 x ADKS 116/3 1365 Imn 0.25 0.75 94.79 67.63 5.39 22.94 7.9 3.59
27 ADKS 108/1 x ADKS 103/1 1290 mn 0.25 0.75 106.73 95.16 6.00 24.21 8.9 3.48
28 ADKS 103/1 x ADKS 116/3 1241 n 0.31 0.69 68.27 52.46 5.74 27.01 9.6 4.28
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Uzerinde calisilan  Kkarakterlere ait hesaplanan ortalama degerler iizerinden

gerceklestirilen korelasyon analizi Cizelge 4.9°da verilmis ve asagida irdelenmistir.

Taze kogan verimi ile ile kuru tane verimi arasinda pozitif, cok 6nemli ve orta seviyede

(r = 0.614**) iliski oldugu anlasilmaktadir.

Taze kogan verimiyle bitki boyunun pozitif, 6nemli (r= 0.374*) korelasyon ortaya
koydugu belirlenmistir. Benzer sonuglar Kara (2001a) r=304*, Babaoglu (2003) (r= 0.359™)
pozitif iliski, Coskun, Coskun ve Kosar (2013) (r=-0.344**) tane verimiyle bitki boyu arasinda

negatif, cok énemli korelasyonu saptamislardir.

Taze kogan verimi ile kogan uzunlugu arasinda pozitif, 6nemli (r= 0.597*%*) korelasyon
bulunmustur. Bu agidan Babaoglu (2003) (r= 0.639™"), Wannows vd. (2010) (r= 0.465) anlamli
ve pozitif korelasyon saptamislardir. Islah¢i bu karakter yaralanarak taze kogan verim artisini

saglayabilir.

Taze kogan verimi ile kogan ¢ap1 arasinda pozitif, 6nemli (r= 0.483**) korelasyon
bulunmustur. Bu &zellik i¢in Babaoglu (2003) énemli ve orta derecede (r= 0.689), Kara
(2001a) (r=0.587**), Sekeroglu, Dede, Deveci ve Kara (2000) (r= 0.717**) ve Nemati, Sedghi,
Sharifi ve Seiedi (2009) (r=0.422%*) olarak belirlemislerdir.

Taze kogan verimi ile sirada tane sayisi1 arasinda pozitif, ¢cok dnemli ve diisiik derecede
(r= 0.557"") iliski hesaplanmistir. Bu degeri, Esmeray (2016) (r= 0.423**), Amini,
Khodambashi ve Houshmand (2013) (r= 0.82**), Babaoglu (2003) (r= 0.551**), Kara (2001b)
(r=0.730**), Sekeroglu vd. (2000) (r= 0.621**), Nemati vd. (2009) (r= 0.275), Malik, Malik,
Hussain, Chugtai ve Javed (2005) (r= 0.76**) ve Wannows vd. (2010) (r= 0.589**) olarak

bulmuglardir.

Taze kogan verimi ile bin tane agirligi arasinda pozitif, 6nemsiz (r= 0.177) korelasyon
bulunmustur. S6z konusu karakter i¢in, Babaoglu (2003) (r= 0.795**), Esmeray (2016) (r=
0.586**), Kara (2001a) (r=0.363**), Sekeroglu vd. (2000) (r= 0.398**) ve Nemati vd. (2009)
(r=0.055) olarak saptamiglardir.

Taze kocan verimi ile tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayis1 arasinda pozitif, onemli ve
zayif (r= 0.457") iliski belirlenmistir. Bu karakter i¢in Esmeray (2016) (r= 0.167), Coskun vd.
(2013) (r=-0.666**) ve Wannows vd. (2010) (r= 0.02) olarak bulmuslardir.
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Taze kogan verimi ile koganda sira sayisi arasinda pozitif, onemli orta (r= 0.697**)
korelasyon bulunmustur. Bu iliski Esmeray (2016) (r= -0.129), Babaoglu (2003) (r=-0.138%),
Kara (2001b) (r = 0.498**), Sekeroglu vd. (2000) (r= 0.421**), Nemati vd. (2009) (r= 0.493**)
ve Wannows vd. (2010) (r=-0.193) olarak bulmuslardir.

Taze kocan verimi ile tane kabuk kalinlig1 arasinda pozitif, nemsiz ve zayif (r= 0.250)

korelasyon hesaplanmistir.

Sonuglara gore taze kogan veriminin kuru tane tane verimiyle pozitif ve ¢ok onemli
iligkisi, tanelerin su veya sh tip olmasini etkilemeden elde edilen iriiniin kuru tane olarak
degerlendirilmesi diisiiniiliirse, bu konu seker musir islahinda seleksiyon kriteri olarak

fayadalanilabilecegini gostermektedir.

Bu sonuglar bakimindan tane veriminin bitki boyuyla pozitif ve 6nemli iliski durumu,
zaman zamanda olsa hasat sonras1 uzun boylu bitkileri silajlik olarak degerlendirilmesi goz
ontinde bulundurulabilir. Taze kocan verimiyle tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayisi1 arasindaki
iliski bi¢iminim (r= 0.457*) pozitif, onemsiz ve zayif olmasi lizerinde durulan ebeveynler,
dolayisiyla melezlerin tepe piiskiilii ¢igeklenme giin sayilarinin birbirlerine yakinligiyla
korelasyon degerinin 6nemsiz ve zayif olmasina sebep oldugu varsayilabilir. Taze kogan verimi
ile kocan uzunlugu pozitif, onemli (r= 0.597**), kocan ¢ap1 arasinda pozitif, onemli (r=
0.483**), koganda sira sayisi arasinda pozitif, 6nemli orta (r= 0.697**) korelasyon iliskilerinin
olmasi bir taraftan taze tiiketim i¢in taze koganlarmin “al benisi”’nin daha tercih edilir olmasi,
diger taraftan da olast “proses” i¢in aranir olmasi acilarindan 1slah¢inin gbéz oniinde

bulundurmasi dogru olacaktir.

Bu sonuglardan, amaca gore degismekle birlikte, taze kogan verimi i¢in sirada tane
say1s1, koganda sira sayis1 fazla; kocan ¢api, kocan uzunlugu, tane kabuk kalinlig1 az ebeveyn
ve melezlerin kombine degerlendirilerek en uygun ebeveyn ve melezlerin se¢iminin 6nem arz

ettigini sdylemek dogru alacaktir.
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Cizelge 4.9. Melez kombinasyonlarindan belirlenen ortalama sonuglarla hesaplanan, verim ve verim 6geleri arasinda korelasyon

g 2 i : 53

@ V&} = b S =) (;"; = fﬁo %

c = 2, = N s = ° Q

] = 3 = o) o < [ = T 5

- O m & = = = = = Y =

= E < = g g g 7 = 2 E

> = = < S S S = £ G

< S @ = = X 2 7 2 -
Taze Kogan Verimi 0.614™  0.457° 0.374" 0.550™ 0597 0.483"  0.697"  0.557"  0.177 0.250
Kuru Tane Verimi 0.467° 0755~ 0.486  0560”  0.111 0.471° 04807 0292  0.419°
Cicek Giin Sayisi 0.355 0.356 0.412" 0.227 0.375" 0.497"  -0.010 0.383"
Bitki Boyu 0.259 0.619™  -0.019 0.201 0.527"  0.179  0.306
Ik kocan Yiik. 0.216 0.465" 0.317 0.344 0.065  0.148
Kocan Uzunlugu 0.187 0.476" 0.715"  -0.036  0.323
Kocan Capi 0.458" 0.163 -0.013  0.293
Koc¢anda Sira Sayisi 0.420" -0.092  0.093
Sirada Tane Sayisi -0.228  0.206
Bin Tane Agirhg: 0.402"
Tane Kabuk Kalinhg

*:0.05 diizeyinde onemli, **

2 0.01 diizeyinde onemli
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Tane verimi ile genetik uzaklik (GU) arasinda pozitif, ok 6nemli ve diisiik (r= 0.390**)
iliski hesaplanmigtir. Bu korelasyon katsayisi, ebeveynler arasinda genetik uzaklik ne kadar 1’e
yakinsa, verimin de artma egilimi gosterdigini ifade etmektedir. Mladenovic Drinic, Trifunovic,
Drinic ve Konstantinov (2002), Mladenovic Drinic, Kostadinovic, Ristic, Stevanovic,
Camadzija, Filipovic ve Kovacevic (2012) sirasiyla (r= 0.311%*) ve (r= 0.22), Xu vd. (2004) iki
yil yaptiklart ¢alismada sirasiyla (r= 0.5432) ve (r= 0.4305), Pabendon, Mejaya, Kosrawa ve
Aswidinnoor (2009) (r= 0.34), Mohammadi, Prasanna, Sudan ve Singh (2008) (r= 0.338) tane

verimi ile GU arasindaki korelasyonu hesaplamiglardir.

Tane verimi ile heterosis (Ht) arasinda pozitif, ¢ok dnemli ve orta derecede (r= 0.603**)
korelasyon bulunmustur. Mladenovic Drinic vd. (2002, 2012) sirasiyla (r= 0.233) ve (r=0.12),
Xu vd. (2004) iki y1l yaptiklar1 ¢alismada sirasiyla (r= 0.4271) ve (r= 0.3614) tane verimi ile

Ht arasindaki korelasyonu hesaplamislardir.

Taze kogan verimi, genetik benzerlik (Gbnz), heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) ve 6zel
kombinasyon kabiliyetiyle (OKK) aralarinda korelasyon sonuglari Cizelge 4.10°da
aktarilmistir. Cizelge 4.10 gozden gegirildiginde; taze kogan verimi ile heterobeltiosis (Hb)
arasinda pozitif yonde, zayif (r= 0.188) iliski diizeyi saptanmistir. S6z konusu iliski diizeyini
Esmeray (2016) (r= 0.734**), Mladenovic Drinic vd. (2012) (r= 0.45) olarak hesaplamislardir.

Taze kogan verimiyle 6zel kombinasyon kabiliyetinde (OKK) pozitif yonde, gok
onemli, kuvvetli (r=0.734*%*) bir iliski belirlenmistir. Bu iliskiyi, Esmeray (2016) (r= 0.851**)
Mladenovic Drinic vd. (2002) (r= 0.306*) degerleriyle saptamislardir.

Calisma sonucunda 28 melez i¢in elde edilen verim ile genetik benzerlik (Gbnz),
heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb) ve 6zel kombinasyon yetenegi (OKK) arasindaki tiim
korelasyonlarin pozitif ¢iktigi, verim-6zel kombinasyon yetenegi, heterosis-heterobeltiosis,
heterosis-6zel kombinasyon kabiliyeti ve heterobeltiosis-6zel kombinasyon kabiliyeti ¢ok
onemli oldugu anlasilmaktadir (Cizelge 4.8). Diger ifadeyle, melez kombinasyonlarina
aktarilan ebeveynler arasindaki genetik benzerlik ne kadar ¢oksa verimle olan korelasyon (r= -
0.390**) negatif ve 6nemli; ebeveynler arasindaki genetik bakimdan uzaklik ne kadar fazla ise
verimle olan korelasyonu (r= 0.390**) pozitif ve onemli diizeyde oldugu anlasilmaktadir.
Genetik benzerlikle heterosis (r= 0.145), heterobeltiosis (r= 0.228) ve 6zel kombinasyon
kabiliyeti (r= 0.219) arasinda da pozitif iliski varligi saptanmistir. S6z konusu korelasyon

katsayilari, molekiiler markorlerle de melez kombinasyonlarinda ebeveyn belirlenmesinde
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dogru bir iglem olabilecegini, 6zellikle cok sayida ebeveynle ¢aligilan 1slah programlarinda

melez kombinasyonlarinin se¢iminde kullanilabilecegini gostermektedir.

Cizelge 4.10. Taze kogan verimi, genetik benzerlik (Gbnz), heterosis (Ht), heterobeltiosis (Hb)
ve 6zel kombinasyon kabiliyetiyle (OKK) aralarinda korelasyon

Ht Hb Gbnz OKK
Verim 0.285 0.188 0.196 0.734**
Ht 0.857** 0.145 0.751**
Hb 0.228 0.597**
Gbnz 0.219

Diallel analiz uygulamasi ve biyometrik genetik irdelemeler, belirlenen kendilenmis
hatlar i¢in ¢ok daha fazla verilere sahip olmamizi saglamaktadir. Buna ek olarak daha kapsamli
genetik materyalle galisilan 1slah ¢alismalarinda herbir kendilenmis hat i¢in gereksinim duyulan
biyometrik genetik sonuglarin diallel analiz metodlariyla sahip olunmasi ¢ok zamana ihtiyag

duyulmaktadir.

Taze kocan verimi, yag (%), protein (%), nisasta (%), toplam seker (%) arasindaki

korelasyon sonuglar1 Cizelge 4.11°de verilmistir.

Cizelge 4.11. Taze kogan verimi, yag (%), protein (%), nisasta (%), toplam seker (%) arasindaki
korelasyon

Yag (%) Protein (%) Nisasta (%) Toplam Seker (%)

Taze Kocan Verimi 0.259 0.506** -0.617 0.319*
Yag (%) 0.485** -0.197 0.733**
Protein (%o) -0.298 0.585**
Nisasta (%) -0.200

Cizelge 4.11 gbzden gegirildiginde taze kogan verimimi ile % yag, % protein, % toplam
seker arasinda pozitif korelasyonun oldugu anlasilmaktadir. Buna karsin % nisasta degerleri

bakimindan negatif yonde korelasyon oldugu goriilmektedir.

Uzerinde durulan 6zelliklerde en yiiksek, en diisiik ve ideale yakin degerler Cizelge

4.12°de verilmistir.
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Cizelge 4.12. Incelenen karakterlerde en yiiksek ve en diisiik sonuglar degerlendirilmesi

incelenen Ele alinan karakterlerde en yiiksek ve en diisiik degerler
ozellikler (Diger degerler; en yiiksek ve en diisiik sonug¢lar arasindadir)
= Gegci melez Kombinasyonlar Erkenci melez Kombinasyonlar
E o _ ADKS 117/4 x ADKS 327 (61.5 giin) ADKS 108/1 x ADKS 115/2(54.2 giin)
<z E 2 KON 6 (BDS07) x ADKS 115/2 (60.5 giin) ADKS 108/1 x ADKS 116/3(54.5 giin)
&= % ADKSI116/3xADKS 117/4(59.5giin)  ADKS 103/1 x ADKS 116/3(55.5 giin)
S8 5 ADKS 116/3x ADKS 327 (59.5 giin) ADKS 117/4 x ADKS 115/2(55.8 giin)
B S0 ADKS 117/4 x ADKS 332 (59.0 giin) ADKS 115/2 x ADKS 327(56.0 giin)
En uzun melez kombinasyonlar En kisa melez kombinasyonlar1
S ADKS 117/4 x ADKS 327(267 cm) KON 6 (BDS07) x ADKS 115-2(145.0 cm)
> ADKS 116/3 x ADKS 327(252.5¢m) ADKS 108-1 x ADKS 103-1(166.0 cm)
2 ADKS 115/2 x ADKS 327(245.0 cm) ADKS 108-1 x ADKS 116-3(168.5 cm)
= KON 6 (BDS07) x ADKS 327 (241.5 cm) ADKS 108-1 x KON6 (180.0 cm)
a ADKS 332 x ADKS 327 (230.5 cm) ADKS 108-1 x ADKS 327 (182.5 cm)
Ideale yakin ilk kogan yiiksekligi melez kombinasyonlari(85-110 cm)
- ADKS 332 x ADKS 327(106.0 cm)
g ADKS 103/1 x ADKS 327(103.5 cm)
§ é ADKS 116/3 x ADKS 117/4(101.5 cm)
=< = ADKS 115/2 x ADKS 327 (94.0 cm)
- ADKS 108/1 x ADKS 327(88.0 cm)
En uzun kogana sahip melez En kisa kogana sahip melez
kombinasyonlari kombinasyonlari
ADKS 332 x ADKS 327(20.9 cm) ADKS 108/1 x ADKS 103/1(16.5cm)
50 ADKS 117/4 x ADKS 332 (20.2 cm) ADKS 103/1 x ADKS 115/2(17.3 cm)
g E ADKS 116/3 x ADKS 327 (20.2 cm) ADKS 108/1 x ADKS 115/2(17.4 cm)
g g KON 6 (BDS07) x ADKS 327 (20.1 cm)  ADKS 103/1 x ADKS 117/4(17.5 cm)
X 3 KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4 (20.1 cm) ADKS 108/1 x KON 6 (BDS07) (18.15 cm)
En biiyiik kogan ¢apli melez En kiigiik kocan ¢apli melez
kombinasyonlari kombinasyonlari
— KON 6 (BDS07) x ADKS 327(4.85 cm) ADKS 117/4 x ADKS 115/2 (4.00 cm)
g KON 6 (BDS07) x ADKS 332(4.70 cm) ADKS 108/1 x ADKS 327 (4.05 cm)
£ KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4(4.70 cm) ADKS 103/1 x ADKS 115/2 (4.05 cm
g ADKS 103/1 x KON 6(4.70 cm) ADKS 116/3 x ADKS 115/2 (4.05 cm)
~ KON 6 (BDS07) x ADKS 115/2(4.65 cm) ADKS 116/3 x ADKS 327 (4.10 cm)
En fazla koganda sira sayili melez En az koganda sira sayili melez
kombinasyonlar1 kombinasyonlar1
£ KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4 (17.0 adet) ~ ADKS 103/1 x ADKS 116/3(12.0 adet)
- KON 6 (BDS07) x ADKS 332 (16.0 adet) ADKS 108/1 x ADKS 116/3 (12.0 adet)
g ~ ADKS 115/2 x ADKS 332 (16.0 adet) ADKS 103/1 x ADKS 117/4 (12.0 adet
S £ ADKS 332 x ADKS 327 (15.5 adet) ADKS 108/1 x ADKS 117/4 (12.5 adet)
X 3 KON 6 (BDS07) x ADKS 327 (15.5 adet) ADKS 117/4 x ADKS 115/2 (13.0 adet)
z En fazla sirada tane sayisi melez En fazla az tane sayist melez
E‘ kombinasyonlari kombinasyonlari
° ADKS 332 x ADKS 327 (45.0 adet) ADKS 116/3 x ADKS 332 (31.5 adet)
g ADKS 116/3 x ADKS 327 (43.0 adet ADKS 108/1 x ADKS 115/2 (32.5 adet)
3 KON 6 (BDS07) x ADKS 327 (40.0 adet) ADKS 103/1 x ADKS 117/4 (32.5 adet)
£ ADKS 103/1 x ADKS 327 (39.5 adet) ADKS 108/1 x ADKS 103/1 (33.0 adet)
n

ADKS 117/4 x ADKS 115/2 (38.5 adet)

ADKS 108/1 x ADKS 116/3(34 adet)

234



Cizelge 4.12. Incelenen karakterlerde en yiiksek ve en diisiik sonuglar degerlendirilmesi

(devami)
— En fazla bin tane agirlikli melez En az bin tane agirlikli melez
%D kombinasyonlari kombinasyonlari
>§n ADKS 116/3 x ADKS 117/4 (280.0 g) ADKS 332 x ADKS 327 (164.0 g)
@ KON 6 (BDS07) x ADKS 117/4 271.5g)  ADKS 108/1 x ADKS 103/1 (195.5 g)
8 ADKS 116/3 x ADKS 332 (269.0 g) ADKS 108/1 x ADKS 332 (197.5 g)
£ ADKS 116/3 x KON 6 (BDS07) (26509)  ADKS 117/4 x ADKS 332 (205.0 g)
A ADKS 115/2 x ADKS 327 (260.5 g) ADKS 115/2 x ADKS 332 8 (206.5 g)
En kalin tane kabuk kalinligi olan melez ~ En ince tane kabuk kalinlig1 olan melez
kombinasyonlari kombinasyonlari
= ADKS 103/1 x ADKS 332 (95.76 um) ADKS 103/1 x ADKS 115/2 (52.16 um)
2 5o ADKS 108/1 x ADKS 327 (89.92 um) ADKS 108/1 x ADKS 103/1(59.78 um)
< = ADKS 103/1 x KON 6 (BDS07) (86.19 um) ~ ADKS 117/4 x ADKS 332 (59.90 pm)
S = ADKS 117/4 x ADKS 327 (84.54 um) ADKS 108/1 x ADKS 116/3 (61.47 um)
= = ADKS 116/3 x ADKS 117/4 (80.18 um) ADKS 332 x ADKS 327 (61.51 um)
En yiiksek taze kogan verimi melez En diisiik taze kogan verimi melez
kombinasyonlar1 kombinasyonlar1
o KON 6 (BDS07) x ADKS$ 327 (1997 kg/da) ~ ADKS 103/1 x ADKS 116/3 (1241 kg/da)
5 KON 6 (BD$S07) x ADKS 332 (1996 kg/da) ~ ADKS 108/1 x ADKS 103/1 (1290 kg/da)
S = KON 6 (BDS07)XADKS 117/4 (1922 kg/da) ADKS 108/1 x ADKS 116/3 (1365 kg/da)
S-S ADKS 103/1 x ADKS 327 (1896 kg/da)  ApKS 108/1 x ADKS 115/2 (1415 kg/da)
=3 ADKS 116/3 x KON 6 (1834 kg/da) ADKS 103/1 x ADKS 117/4 (1431 kg/da)
En yiiksek kuru tane verimi melez En disiik kuru tane verimi melez
kombinasyonlari kombinasyonlari
° KON 6 (BDS07) x ADKS 327 (817.0 kg/da) ADKS 108/1 x ADKS 116/3 (480.5 kg/da)
S KON 6 (BD§07) x ADKS 332 (784.0 kg/da)  ADKS 108/1 x ADKS 103/1 (517 kg/da)
SE ADKS 108/1 x ADKS 327 (761.0 kg/da) KON 6 (BDS07) x ADKS 115/2 (545 kg/da)
5 ADKS 117/4 x ADKS 327 (758.0 kg/da) ADKS 108/1 x ADKS 332 (546.5 kg/da)
X > KON 6 (BDS07)xADKS 117/4 (750.0kg/da) ~ ADKS 108/1 x KON 6 (BDS07) (591.5 kg/da)

Cizelge 4.12 gozden gecirildiginde; tepe piiskiilii ¢iceklenme giin sayisi agisindan

ADKS 116-3 kendilenmis seker misir hatti hem gec¢ci hemde erkenci materyaller ile

kombinasyon olusturma 6zelligi gostermektedir. Bu da bu genotipin kombinasyon yeteneginin

1yi oldugunu gostermektedir.

Bitki boyu karakteri bakimindan, uzun boylu melez olusturulmasinda ADKS 327, kisa

boylu melez olusturulmasinda ADKS 108-1 kendilenmis seker misir hatlar1 6n plana ¢ikmustir.

Ik kogan yiiksekliginde makinali ve el ile hasat durumu dikkate alindiginda bu

degerlerin en az 85 cm ve en ¢ok 110 cm oldugu varsayilmustir. Ik kogan yiiksekligi karakteri

bakimindan, ADKS 327 kendilenmis seker misir hatlar1 iimitvar goriilmektedir.

Kocgan uzunlugu bakimindan, uzun ko¢an melez olusturulmasinda ADKS 327 ve ADKS
332, kisa boylu melez olusturulmasinda ADKS 103-1, ADKS 108-1 kendilenmis seker misir

hatlar1 iyi kombinasyon gosterme 6zelligi ortaya koymaktadir.
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Kogan cap1 6zelliginde, biiylik kogan caplt melez olusturulmasinda KON 6 (BDS07),
kiigiik kogan capli kogan tipi elde etmede ADKS 115-2 ve ADKS 116-3 kendilenmis seker

muisir hatlart uygun kombinasyon olusturmuslardir.

Kocanda sira sayisi bakimindan en fazla sira sayili kogan elde etmede ADKS 327 ve

ADKS 332 kendilenmis seker misir hatlar1 imitvar gériinmektedir.

Sirada tane sayis1 bakimindan en fazla sirada tane sayili kogan elde etmede ADKS 327

kendilenmis seker misir hatt1 6n plana ¢ikmistir.

Bin tane agirlig1 agisindan en yiiksek agirlikli melez elde etmede KON 6 (BDS07) ve
ADKS 116-3 kendilenmis seker misir hatti 6ne ¢ikmustir.

En ince kabuk kalinlig1 agisindan ADKS 103-1 ve ADKS 116-3 kendilenmis seker misir

hatlar1 imitvar goériinmektedir.

Taze kocan verimi bakimindan KON 6 (BDS07) ve ADKS 327 kendilenmis seker misir
hatlar1 6n plana ¢ikmustir.

Kuru tane verimi bakimindan KON 6 (BDS07), ADKS 117-4 ve ADKS 327

kendilenmis seker misir hatlar1 timitvar goriinmektedir.

Calismadaki tiim degerler (morfolojik, molekiiler ve teknolojik) goz Oniinde
bulunduruldugunda ADKS 327, ADKS 332, ADKS 116-3 ve ADKS 117-4 seker misir hatlar1
one ¢ikmustir. Hali hazirda bu hatlar sh tip seker musir gesit gelistirme ¢alismalarinda da

kullanilmaktadir.

Calisma sonuglari, SSR markdrlerinden yararlanilarak 1slah programlarinda basarili
sonuglara ulasilabilecegini gostermistir. Ancak SSR markorlerinden faydalanilirken daha gok
sayirda SSR markor kullanilmasi, iizerinde durulan genetik materyallerin ¢ok daha iyi
tanimlanmasina olanak saglayabilir. Morfolojik caligmalarda antosiyanin karakterinin g6z

oniinde bulundurulmasi materyal seleksiyonunda daha fazla katk: saglayabilir.

Calismayla hatlarin birbirleri ile belirlenen genetik benzer olma durumlarinin ortalama
hesabindan en uzak kendilenmis hatlar diallel ¢aprazlama gayesiyle belirlenmeye c¢aligilmistir.
Kendilenmis hatlarin benzer olma durumu; verim, heterosis ve heterobeltiosis sonuglariyla ilgili

olarak ¢ok daha detayli degerlendirilmeler, olusturulacak melez kombinasyonlarinda verim
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degerlerinin 6ngdrii amaciyla saptanmasi konusuna dair ¢alismalarin gergeklestirilmesi, melez

musir 1slah programlarinda ¢ok yonlii olarak goriisler, degerlendirmeler ortaya koyabilir.

Biitiin bu agiklamalar ¢ergevesinde, misir 1slah programlarini basariya ulastiracak melez
kombinasyonlar1 amaciyla, SSR molekiiler isaretleyicilerden de hedefe varacak bigimde
faydalanilabilecegi anlagilmaktadir. Ancak yalnizca molekiiler sonuglarin 1slah programlarinda
basli basina yetmeyecegi, bu faaliyetlerin islah proramlarina yardim amaciyla veriler aktaracagi
da unutulmamalidir. Melez kombinasyonlarin saptamalar1  yapilirken belirlenecek
ebeveynlerin, morfolojik karakterleri, kalite parametreleri, piyasa tercihleri ozenle
belirlenmelidir. Cilinkii ¢esit elde etmede siire¢ “melez kombinasyon elde etme”’nin tamamini
kapsamamasi durumunda biitiin emekler bosa gidecektir. Ayrica bunlara ek olarak molekiiler,
morfolojik ve teknolojik analizleriyle hepsi birlikte degerlendirmeler yapilarak karar verilmesi

1slah programlarinin basariya ulagsmasinda asla vazgegilmez kosullardir.
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