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OZET

Yiiksek Lisans Tezi

ON POPULASYONLU ANADOLU KARACAMI [Pinus nigra Arnold. subsp.
pallasiana (Lamb) Holmboe] AGACLANDIRMA DENEMESINDE GENETIK
CESITLILIK (9 Yilhk Sonuclar)

Mehmet AKCAKAYA

Siileyman Demirel Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii
Orman Miihendisligi Anabilim Dah

Damisman: Yrd.Dog.Dr. Siileyman GULCU

Bu ¢alismada 10 farkli orijinli Anadolu Karagami [Pinus nigra Arnold. subsp. pallasiana
(Lamb) Holmboe] populasyonuna ait fidanlarla tesis edilen agaglandirma denemesinin
dokuzuncu yilinda bazi adaptif karakterler bakimindan genetik c¢esitlilik diizeylerinin
belirlenmesi ve bu kapsamda bazi genetik ve fenotipik parametreler ile genetik kazang
miktarlarinin tahmin edilmesi amag¢lanmustir.

Deneme Aydogmus/Kegiborlu/Isparta agaclandirma sahasinda Goller  Yoresinden
orneklenen 10 dogal populasyondan 6rneklenen tohumlardan yetistirilen 2+0 yaslh fidanlarla
2001 yilinda 3 yinelemeli rastlanti parselleri deneme desenine uygun olarak kurulmustur.
Denemede her populasyondan 10’ar aileye ait fidanlar her yinelemede 10 bireyle temsil
edilmistir. 2010 y1l1 itibartyla 9. yasina ulasan denemede fidan boyu (cm), dal agis1 (derece),
yasama ylizdesi, dal sayisi (adet), dal kalinligi (mm) gibi baz1 karakterler ol¢iilmiistiir. Bu
baglamda Olgiilen ve gozlenen karakterler bakimindan populasyonlar arasi ve populasyon igi
genetik cesitlilik, kalitim derecesi ve genetik kazan¢ tahmin edilmistir. Ayrica aragtirmaya
konu olan ve 9. yilda arazide Olciilen karakterler arasindaki genetik ve fenotipik
korelasyonlar hesaplanmistir. Buna gore dlgiilen karakterler bakimindan gerek populasyonlar
arasinda gerekse populasyon i¢i aileler arasinda istatistiksel olarak Onemli diizeyde

farkliliklar ortaya ¢gikmustir.

Anahtar kelimeler: Anadolu Karagami [Pinus nigra Arnold. subsp. Pallasiana

(Lamb) Holmboe], Genetik ¢esitlilik, Kalitim Derecesi, Genetik Kazang

2011, 67 sayfa
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ABSTRACT
M.Sc. Thesis

GENETIC DIVERSITY OF REFORESTATION TRIALS WITH TEN
POPULATIONS OF ANATOLIAN BALCK PINE [Pinus nigra Arnold. subsp.
pallasiana (Lamb) Holmboe] (9 Year Results)

Mehmet AKCAKAYA

Siileyman Demirel University Graduate School of Applied and Natural Sciences
Forest Engineerin Department

Supervisor: Yrd.Dog¢.Dr. Siileyman GULCU

In this study it was aimed to determine genetic diversity level of afforestation trials in the
ninth year, established with seed stand of different origin Anatolian Black Pine [Pinus nigra
Arnold. subsp. pallasiana (Lamb) Holmboe] in the sense of specific adaptive characteristics
and in this sense estimate the amount of genetic gain with specific genetic and phenotypic
parameters.

2+0 year old sapling grown from seeds ensampled from 10 natural populations from Region
of Lakes in Aydogmus/Kegiborlu/Isparta afforestation field and 3 iterative random parcels of
2001 were found to be suitable to trial pattern. In the trial saplings of 10 family from each
population were represented with 10 individuals. By 2010, some characetristics such as
sapling height (cm), stem angle (level), survival percent, number of sapling (piece), sapling
thickness (mm) were measured in the 9th year of trial. In this frame, inter-population and
intra-population genetic diversity, level of heritage and genetic gain were estimated in the
sense of measured and observed characteristics.

Moreover genetic and phenotypic correlations which are the subject of research and
characteristics measured in the 9th year were calculated. According to this, there are
important statistical differences in the sense of characteristics measured both among

populations and among families within populations.

Key words: Anatolian Black Pine [Pinus nigra Arnold. subsp. pallasiana (Lamb) Holmboe,

genetic diversity, Heritability, Genetic gain

2011, 67 pages
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1. GIRIS

Uzun yillardan beri arastrmacilar tarafindan bir¢cok bitki tiirii lizerinde 1slah
calismalari, yiiriitiilmektedir. Islah calismalar1 zirai bitki tiirlerinde, orman bitki
tiirlerinden daha Once arastirilmaya baslanmistir. Islah her hangi bir canli tiirlinde
gen havuzunun insanlar tarafindan kendi ihtiyaglarini daha iyi karsilayabilecek

sekilde, zamanla degistirilmesi anlamina gelmektedir (Giilcii, 2002).

Islah ¢aligmalar1 kapsamina aliman bitki tiirleri arasinda orman agaci tiirleri son
yillarda 6nemli bir yer tutmaya baglamistir. Bu, diinya’da niifus artis1 ile beraber
degisen ve gelisen insan ihtiyaglart icerisinde orman irlinlerine olan talebin
artmasindan kaynaklanmaktadir. Bu talebi karsilamak i¢in ormanlarimiz iizerinde bir
baski olugsmaktadir. Dogal ormanlarimizin tahrip olmasi ile beraber genetik cesitlilik
taban1 gittikge daralmaktadir. Ekonominin degisen isteklerine uygun kalitede ve
gelisme potansiyeline sahip ormanlarin yetistirilmesinin hedeflenmesi, orman
agaclarinin kalitsal 6zelliklerinden ve varyasyonlarmdan faydalanmay1 zorunlu hale
getirmistir. Orman kaynaklarimiza yonelik baskiin azaltilmasi ve giderek artan
odun ag¢igmin kapatilmasi amaciyla yapilan endiistriyel plantasyonlar i¢in, 1slah
edilmis genetik materyal kullanilmasi son derece dnem tagimaktadir. “Ormancilik
Ana Planm1” verilerine gore iilkemizin endiistriyel odun hammaddesi agiginm 2010
yilinda 6.6 milyon metrekiip (Anonim, 1988), 2020 yilinda en az 40 milyon
metrekiip olacagi dikkate alindiginda, genetik islah caligmalarinin 6nemi belirgin
olarak ortaya c¢ikmaktadir. Bu baglamda, genetik prensiplere uygun olarak orman
agaclarinin 1slahi, 6zellikle orman tiriinlerine olan talebin artmasina bagli olarak son
40 yilda yogunlagmustir. Bu konuda, ABD, Yeni Zelanda, Sili, Giiney Kore, Brezilya
ve Isveg gibi birgok iilkede dnemli gelismeler elde edilmistir. Bu iilkeler, ormancilik
faaliyetlerinde genetik kalitesi ylksek materyal (tohum ve fidan) kullanarak,
ekonominin isteklerine uygun birim alandan daha kisa siirede ¢ok daha fazla ve
kaliteli odun hammaddesi iiretebilmekte ve boylece hammadde ihtiyacinin 6nemli bir
boliimiini karsilayabilmektedir. Tiirkiye’nin 20 milyon hektardan fazla olan dogal
orman alanlarindan tiretebildigi endiistriyel odun hammaddesi, 1993 yilinda 7 milyon

metrekip iken, Yeni Zelanda 1.5 milyon hektar1 bulan plantasyonlarindan yillik 17



milyon metrekiip odun hammaddesi tliretmekte ve bu iiretimin yaklagik yarismi ihrag

etmektedir (Birler, 1995).

Anadolu Karagami iilkemizde kizilgam’dan sonra en genis dogal yayilis alanina
sahip olan tir olup, Milli Agag Islahi ve Tohum Uretimi Progranmi’nda birinci
derecede onemli, entansif 1slah ¢aligmalarma konu olan tiirler arasinda ise ikinci
sirada yer almaktadir (Koski ve Antola, 1993; Oztiirk ve Siklar, 2000). Bu yonde,
ulkemizde Anadolu Karagami islah ¢aligmalar1 kapsaminda bu giine kadar 84 tohum
mesceresi, 24 gen koruma ormani ayrilmig, 55 tohum bahgesi tesis edilmistir.
Anadolu Karagcami, kurak ve verimsiz alanlarin yeniden agaglandirilmasi amaciyla
hazirlanan programlarda en ¢ok tercih edilen tiirlerin basinda gelmektedir. Bunun
nedeni Anadolu Karagami’nin dogal olarak stebe en fazla yaklasan ¢am tiirlimiiz
olmasidir (Saatgioglu, 1976; Atalay, 1977). Bu tiiriin gerek yayilis alan1 bakimindan,
gerekse olusturdugu ormanlarin sagladigi ekonomik, sosyal ve kollektif-kulttrel
yararlart bakimindan Tiirkiye ormanciliginda ayricalikli bir yeri bulunmaktadir.
Diger yandan, odunu islenerek ve islenmeden, insaat malzemesi, ambalaj, maden

diregi, seliiloz ve kagit endiistrisinde genis alanda kullanilmaktadir.

Genetik 1slah ¢aligmalarma konu olacak tiirlerin genis dogal yayilis alanina sahip
olmasi1 aranan unsurlarm basinda gelmektedir. Ciinkii tiiriin dogal yayilis alani ile o
tiiriin, toplumun orman {irlin ve hizmetlerine olan ihtiyacini karsilamadaki pay1 dogru

orantilidir (Namkoong et all, 1988).

Genetik 1slah ¢aligmalarinda tiir se¢imi konusunda etkili olan bir diger unsur da
genetik materyal ihtiyacidir. Ormancilik caligmalarinda genetik materyale olan
ihtiyac tiiriin temel genclestirme sekline baglidir. Ozellikle yapay yolla genglestirilen
tiirlerle, plantasyon ormanciligma konu olan tiirlerde genetik materyal ihtiyaci1 daha
fazladir. Ulkemizde agaclandirmalarda yaygin olarak kullanilan tiirlerden biri olan
karagcam hem soguk iklimde hem de iliman iklimde yetisebilir. Yaz kurakligina, kar
yagislaria ve genis aralikta goriinen sicaklik ve yagis degismelerine kars1 dayanikli
bir tirdir (Geng, 2004). Anadolu karagaminin iilkemizde genis dogal yayilig alani

bulunmasina ragmen bu alt tiir ile yapilan agaclandirma caligmalari ¢ogu zaman



basarisizlikla sonuglanmaktadir. Bu basarisizligin en dnemli nedenlerinden biri de,
bu giline kadar bu alt tiire ait 1slah ¢aligmalarmmin etkin olarak yiiriitiilememesi ve
agaclandirma calismalarinda kullanilan tohum kaynaklarmin degisik ¢evre sartlarina
uyumlarinin tam olarak belirlenememis olmasidir. Bunu gergeklestirmek igin de,
Turkiye’de Anadolu karagami dogal populasyonlarma ait populayonlar arasi ve
populasyonlar igi genetik gesitlilik, kalitim degerleri, karakterler arasindaki genetik
iliski vb. parametrelerin bilinmesi gerekmektedir. Temerit ve Kaya (1997),
tarafindan gerceklestirilen bir arastirma calismasinda, bu alt tiire ait genetik
parametrelerin populasyonlar arasi ve populasyon icinde yiiksek derecede genetik
cesitlilige sahip oldugu ve Anadolu karagaminda dogal populasyonlarin genetik
striiktliriinii daha iyi anlayabilmek i¢in, fazla sayida populasyonlarda buna benzer
calismalarin yiiriitiilmesi dnerilmektedir. Bunlarin yan sira, iilke genelinde erozyon
ve bozulan dogal dengenin kisa siirede onarilmasi gibi zorunluluklarimizin oldugu da
diistiniilecek olursa, agaglandirma ¢aligmalarinda nitelikli ve hizli ¢alismanin 6nemi

daha net olarak ortaya ¢ikmaktadir.

Yukarida belirtilen nedenlerle 2000 yilinda Anadolu karagami’nin yogun olarak
yayilis gosterdigi Goller Yoresi’'nde 23 dogal Anadolu karagami populasyonunda
fidecik ve fidan 6zellikleri incelenmistir (Gtilcii, 2002). Bunlar arasindan segilen 10
populasyon, 2001 yilinda Aydogmus/Kegiborlu/Isparta agaglandirma sahasinda
denemeye almmistir. Bu ¢alisma kapsaminda 2001 yilinda fidecik ve fidan
karakterleri bakimindan genetik ¢esitlilik diizeyleri belirlenerek, araziye aktarilan bu

10 populasyona ait fidanlarda 9 yillik sonuglar degerlendirilmistir.

Bu caligmanin amact;

e Teze konu olan Anadolu karagami populasyonlarinda Olgulecek karakterler
bakimindan populasyonlar arast ve populasyonlar i¢i aileler arasi genetik
cesitlilik diizeyini belirleyerek, kalitim derecelerini ve genetik kazanci tahmin

etmek,

e Denemeye alinan dogal populasyonlar arasinda, Aydogmus deneme alani ve



benzer yetisme ortamu 6zelliklerine uygun ekonomik ve adaptasyon kabiliyeti

yuksek dogal tohum kaynaklarini belirlemektir.

Bu dogrultuda deneme alaninda fidan boyu, dal agisi, yasama yiizdesi, dal sayisi,
dal kalinhig:1 gibi baz1 karakterler dlgiilmiistiir. Olglilen ve g6zlenen karakterler
bakimimdan populasyonlar arasit ve populasyonlar i¢i genetik cesitlilik ile kalitim
derecesi ve genetik kazan¢ tahmin edilmistir. Ayrica calismaya konu edilen
populasyonlara ait fidan ozellikleri ile 9. yilda arazide 6lgiilen karakterler arasindaki

genetik ve fenotipik korelasyonlar hesaplanmastir.

1.1. Tarin Genel Ozellikleri

Diinya iizerinde ¢ok genis bir alanda, parcali kiigiik alanlar halinde yer alan
Karacam’in asil yayilig alani, Giiney Avrupa’dan baslamakta ve bunlardan Anadolu
Karagami, Balkanlar, Giiney Karpatlar, Kirim, Kibris, Suriye ve Nihayet asil olarak
Tiirkiye’de de yayilis gostermektedir (Yaltirik, 1993).

Karagamin ilk tanimlamasinin 1768 yilinda yapildig1 ve taksonomisinin de oldukca
karmagik oldugu belirtilmektedir (Vidakovig, 1991). Keza karagamin dlnya (izerinde
dogal yayilig gosteren 5 alt tiirii bulunmaktadir (Alptekin, 1986a).

Pinu nigra ssp. nigra: Avusturya Karagami

ssp. laricio (poiret) Maire: Korsika Karagami

ssp. dalmatica (Vis.) Franco: Dalmagya Karagami
ssp. salzmanni (Dunal) Franco:Pirene Karagami

ssp. pallasiana (Lamb) Holmboe: Anadolu Karagami

Ulkemizde Anadolu Karagami boylu birinci simf orman agaglarindandir. Yash
govdesi derin ¢atlakli, kalin ve esmer kabuklar1 vardir. Sarigama gore daha kalindir.
Bol recineli olan tomurcuklar1 biiytik, silindirik ve uglar1 da sivridir. Tomurcuk
pullarinin kenarlar1 kirpiklidir. Igne yapraklar1 4-8 ¢cm uzunlugunda koyu, yesil ve
serttir.  Surgln uclarinda bulunan yapraklar ise tomurcuga dogru ydnelmis

oldugundan ganak goriiniimiinde bir bosluk meydana getirirler. Igne yapraklarin



kenarlar1 ince disli, u¢ kisimlar1 serlesmistir ve igne gibi baticidir. Erkek ve disi
cicekler soluk sari renkli olmasina karsin, disi kozalaklar parlak saman sarisi
renktedir. Yumurtamsi-konik sekildeki kozalaklari, sarigam kozalaklarmin aksine,
simetriktir ve yok denecek kadar kisa saplhdir. Kalkan ¢ikik, gobek koyu renklidir.
Kozalagin u¢ kismindaki karpellerin ¢ogunun gébeginde igne gibi ufak bir dikenimsi
¢ikmt1 bulunur. Kozalak boyu 3,5-10 (-12) cm. arasinda degismektedir (Yaltirik ve
Efe, 1994).

Ulkemizde karagam Trakya, karadeniz (Dogu Karadeniz hari¢) Ege, Marmara, I¢ ve
Dogu Anadolu’da bulunur. Karadeniz’de Yesilirmagm batisinda goriiliir. ibrelilerden
Tiirkiye’de bozkira en ¢ok sokulan asli orman agaci tlirlimiizdiir. Yayilis alaninda
daima denize bakan yamagclardan kacar, denize kapali kisimlar1 tercih eder. Bozkirda
genellikle kar yagislarinin goriilmesi ve yeterince suyun bulmasi yaninda, karagamin
kazik kok gelistirip bu rezerv suya ulagabilme yeteneginde olusu bunda etkilidir.
Anadolu karagami, Bati ve Orta Karadeniz BOlumiinde 400-1400 m’lerde saf
mescereler halinde, 1400-1700 m’lerde sarigcamla birlikte goriiliir. Bat1 Karadeniz’de
ozellikle gdknar ve mese tiirleri ile bulunur. I¢ Anadolu step sinirlarinda 900 m’ye
kadar mesgere halinde yaylalarda 1400 m’ye kadar miinferit halde bulunur. Akdeniz
Bolgesinde Toroslar’da 1200-2100 m’ lerde arasinda goriiliir. 2300 m’ye kadar
ciktig1 yerlerde mevcuttur. Ege ve Marmara Bolgelerinde genellikle 800-1000 m’ler

arasinda kizilgam ile 1000 m’den sonra saf olarak karsimiza ¢ikar ( Geng, 2004).

Ayrica, ekonomik degeri bakimindan da olduk¢a ©nemli bir tiir olan Anadolu
karacam, iilkemizde Kuzey Anadolu'da Tokat ve Giliney Anadolu'da
Kahramanmaras illeri arasinda c¢ekilecek bir smirin batisinda saf ve karisik
mescereler halinde bulunmaktadir (Saatgioglu, 1976). Bati Anadolu ve oOzellikle

Gliney Anadolu’da Toroslarda ¢ok gilizel ormanlar olusturmaktadir.



1.2. Anadolu Karagcammmin Ulkemizdeki Yayilisi

Karagam bu kadar genis yayilis alaninda, degisik yetisme ortami kosullar1 nedeniyle
biiyiikk bir varyasyona sahip olmasi beklenmektedir (Urgeng, 1982; Saatcioglu,
1971). Ulkemizde bugiine kadar gergeklestirilen arastirma calismalar1 ile Anadolu

karagcami’nin dort varyetesi bulunmustur (Yaltirik, 1988) .

Bunlar;

Pinus nigra var. pallasiana (Syn: P. pallasiana Lamb., P.nigra var. caramanica
(Louden): Rehder-Anadolu Karagami

var. pyramidata (Acatay): Yaltirik-Ehrami Karacam

var. seneriana (Saatgioglu): Yaltirik-Ebe Karacam

var. yaltirikiana Alptekin, var. Nova-Biiyiik Kozalakli Karagam

1.3. Varyasyon Kaynaklari ve Bilesenleri

Canlilara ait herhangi bir karakter iizerinde fenotipik olarak yapilan olciim ve
gozlemler, o canlinin genotipi ve bulundugu cevresel kosullarm etkisi ile ortaya
cikmaktadir. Baska bir deyisle, kantitatif kalitimda gen etkisi ¢ok kiiciiktiir ve bu
ozellikler cevrenin etkisine gore, bliylik Olciide degisim gdstermektedirler. Bu
nedenle, kantitatif karakterlerde fenotip- genotip esitligi s6z konusu degildir (Simsek,
1993). Bu durumda canlilara ait herhangi bir karakterde yapilan 6l¢iim ve gbzlemler
icin asagidaki esitlik gecerlidir (Shelbourne, 1969; Alptekin, 1986b; Falkoner, 1989;
Isik, 1998).

P=G+E
P= Olgiilen ya da gozlenen karakterin fenotipik degeri
G= Olgiilen ya da gdzlenen karaktere ait genotipik deger

E= Cevresel etkenlerin neden oldugu sapma



Cevresel etkilerden kaynaklanan sapmanm (E) tamamen ortadan kaldirilmasi, yani
bireylerin her agidan ayni ¢evre kosullar1 altinda yetistirilmesi durumunda gozlenen

karakterin fenotipik degeri (P), genotipik degerine (G) esit olmaktadir (Isik, 1998).

Genotipik deger, genlerin davraniglarina goére kendi icinde bilesenlerine
ayrilmaktadir. Kantitatif karakteri kontrol eden genlerin eklemeli (additive)
davraniglar1 sonucunda eklemeli genetik deger ortaya ¢ikmaktadir. Genotipik degerin
bir diger kaynagi da bir lokusta yer alan alleller arasinda goriilen baskinlik
derecesidir. Bu durumda bir lokusa ait genotipik deger, allellerin davranigmna gore
eklemeli (A) ve dominant (D) degerlerinin toplamina esit olmaktadir (Shelbourne,

1969; Falconer, 1981).

G=A+D
A = Eklemeli etki

D = Dominant sapma

Kantitatif karakteri kontrol eden genler iizerinde birden fazla lokus olmasi
durumunda, ortaya ¢ikacak genotip lizerinde lokuslar arasi etkilesimler de etkili
olmaktadir. Lokuslar arasindaki etkilesimler dikkate alindiginda, genotipik deger
eklemeli (A), dominant (D) ve lokuslar arasindaki etkilesim (I) degerlerinin

toplamina esit olmaktadir (Shelbourne, 1969; Demir ve Turgut, 1999).

G = A+D+lI

Bu durumda, canlilarda gozlenen bir kantitatif karakter i¢cin 6lgiilen fenotipik deger,
eklemeli (A), dominant (D) ve etkilesim (I) genetik degerleri ile ¢evresel etkilerden

kaynaklanan sapmanin (E) toplamina esit olmaktadir.

P= A+D+I+E



Populasyon diizeyinde diisiiniildiiglinde; genetik varyans, genlerin davranislarindan
ve karsilikli etkilesimlerinden, ¢evresel varyans ise, ¢evre kosullarinin neden oldugu
farkliliklardan ileri gelmektedir. Herhangi bir karakter bakimindan populasyon
diizeyinde Olgililen fenotipik varyans; eklemeli, dominant ve etkilesim genetik
varyanslar1 ile c¢evresel varyanstan kaynaklanan sapmanin toplamina esittir

(Falconer, 1981).

’p = oS atc’pt+c’i+SE

o’p = Populasyon diizeyinde gdzlenen fenotipik varyans
o’a = Eklemeli genetik varyans

o’p = Dominant genetik varyans

o’ = Etkilesim genetik varyans

o’e = Cevresel varyansin neden oldugu sapma

Populasyonlar arasindaki genetik farkliligin bir 6l¢iisii olarak nitelendirilen genetik
varyans, ne kadar yiliksek olursa seleksiyon ile arzu edilen iyilestirmeyi saglama
olasilig1 da o oranda artmaktadir. Eklemeli genetik varyans, bir karakter bakimmdan
dollerin, ebeveynlerinin ortalamalarina yakin olmas:t olarak agiklanmaktadir.
Eklemeli olmayan genetik varyans ise, genlerin dominant ve epistatik etkileri ile bir
karakter i¢in dollerin, ebeveynlerinin ortalamasindan sapmalar1 ile ortaya
cikmaktadir (Isik, 1998). Akrabalar arasindaki benzerlikler genetik varyansin
eklemeli olan kisimlarinda kendilerini gostermektedirler (Zobel and Talbert, 1984).

Islah caligmalarinin esas ilgi alanini eklemeli genetik varyans olusturmaktadir.
Clinkii eseyli lireme yapan canlilarda yalnizca eklemeli genetik varyans kalitim
yoluyla dollere aktarilabilmektedir. Bitkilerde eklemeli olmayan genetik varyanstan
yararlanabilmek i¢in eseysiz iireme tekniklerinin (klonlama, doku kiiltiirii vb.) veya
belirli fertler arasinda yapilacak kontrollii ¢aprazlama isleminin uygulanmasi
gerekmektedir. Canli fenotipinin sekillenmesinde rol oynayan genetik etkilerin orani

ve bu etkilerin ne kadarmin genlerin eklemeli etkisinden, ne kadarinmn da eklemeli



olmayan etkisinden kaynaklandigi belirli bir hata orani ile tahmin edilebilmektedir

(Isik, 1998).

1.4. Populasyon Genetigi ve Canhlarda Gozlenen Karakterler

Populasyon genetigi, bir canli grubundaki mevcut bireyler arasinda goriilen benzerlik
ve farkliliklarin nedenlerini arastiran bir bilim dali olarak tanimlanmaktadir. Bir
populasyon i¢indeki benzerlik ve farkliliklar bilinirse, bunlarin kendilerinden sonraki
generasyonlara aktarilma bigimleri de anlasilabilmektedir (Simsek, 1993). Kalitsal
farkliliklardan kaynaklanan karakterler; kalitatif ve kantitatif karakterler olmak tizere
iki grupta toplanmaktadir (Urgeng, 1982). Kalitatif karakterler dolden déle gecen
karakterler olup, bunlarin kalitimi1 mendel kurallarina gore izlenebilmektedir. Mendel
karakterleri diye de adlandirilan ve ¢evresel faktdrlerden az oranda etkilenen kalitatif
karakterler, bir yada birka¢ gen tarafindan kontrol edilmektedir (Hartle, 1981).
Kantitatif (metrik) karakterler ise, hacim, agirlik, boy, vejetasyon siiresi gibi belirli
Olcli birimleriyle olgiilebilen, ekonomik deger ifade eden karakterlerdir. Yapay
seleksiyonun en 6nemli konusu bu karakterlerden olusmaktadir (Urgeng, 1982). Bu
karakterler birden fazla gen tarafindan kontrol edilmekte ve kendisini kontrol eden
genlerin bir fenotipte bulunup bulunmamasina gore c¢evresel faktorlerden daha ¢ok

etkilenmektedir (Isik, 1980; Falconer, 1989; Isik, 1996).

Cok genli bir kalitim 6rnegi gosteren kantitatif karakterlerin en dnemli ve dikkat
cekici Ozelliklerinden biri de, bu karakterlerin bir toplum yada populasyon iginde
kesintisiz bir frekans dagilimi1 yani normal dagilim gdstermesidir. Ornegin herhangi
bir karagcam populasyonunda, populasyon iginde yer alan fertleri, boy bakimmdan
kesin gruplara ayrmak miimkiin degildir. Ciinkii populasyon icinde en kisa ve en
uzun boylu fertler arasmda degisik boylara sahip bircok fert ya da fertler

bulunmaktadir.

Kantitatif karakterler, kalitatif karakterlere kiyasla daha esnek bir yap1
gostermektedirler. Ornegin boy bakimmdan aym genotipe sahip olan bireyler,

degisik ¢evre kosullar1 altinda birbirinden az ya da c¢ok farkli boylanma o6zelligi



gOsterebilmektedirler. Bu da, kantitatif karakterlerde fenotipin genotipe esit
olmadigin1 ve fenotipin, hem genetik hem de cevre kosullarinin etkisi altinda

oldugunu gostermektedir (Simsek, 1993).

Kantitatif karakterlerin onemli Ozelliklerinden birisi de, bu karakterin kalitimini
kontrol altinda tutan ¢ok sayida genden her birinin Mendel'in kalitim ilkelerinde
oldugu gibi ana babadan ddllere aktarilabilmesidir. Ancak bu gegis sirasinda genlerin
bagimsiz olarak dagilimi ve karakterin sekillenmesinde c¢evre faktorlerinin de etkili
olmas1 Mendel kalitiminda beklenen oranlarin ortaya c¢ikmasini engellemektedir
(Isik, 1996). Dolayisiyla, kantitatif karakterlerin kalitimi tek bir birey ele alinarak
gbzlenememektedir. Bu nedenle de, metrik karakterlerin kalitimi ve bu karakterlerde
g0zlenen varyasyonlarin incelenmesinde populasyon genetigi ya da kantitatif genetik
ilkeleri uygulanmaktadir (Isik, 1980; Falconer, 1981).
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2. KAYNAK OZETI

Tiirkiye'de en genis dogal yayilisini Goller Yoresi’nde yapan Anadolu karagaminda
genetik cesitliligin ortaya konulmasini amaglayan bu arastirma ¢aligmasinin literatiir
Ozeti boliimiinde, bugiine kadar gergeklestirilmis ve ¢aligma sirasinda yararlanilan
aragtirma caligmalar1 asagida kronolojik siraya gore verilmistir. Calisma konusu ile
dogrudan ilgisi olmasi nedeniyle Oncelikle Anadolu karagami, daha sonra karagamin
diger alt tiir ve varyeteleri ile diger orman agac1 tiirlerinde gerceklestirilen genetik

cesitlilik ve 1slaha yonelik aragtirma ¢aligmalar1 hakkinda bilgiler verilmistir.

Yeni Zelanda'da karagamm 4 alttiiriiyle (subsp. salzmannii, laricio, nigra ve
pallasiana) 6 degisik yerde kurulan orijin denemesine ait 20 yillik sonuglarin
degerlendirildigi calisma sonuglarma gore, subsp. laricio, en erken ve en iyi uyumu
yapmasina ragmen, Dothistroma pini'ye karsi da en hassas alt tur olarak tespit
edilmistir. Her seye ragmen bu alt tiir, habitus, gévde formu, hacim artimi1 ve dona
dayaniklilik bakimindan en iyi alt tiir oldugu i¢in ticari potansiyele sahip tek alt tiir
olarak tartisilmistir. Ayrica, denemelerde en yavas biiyiiyen alt tlrtin, Avusturya
orijinli alt tiir nigra ile Tirkiye orijinli alt tiir pallasiana oldugu belirtilmektedir

(Wilcox and Miller, 1975).

Karagamin 4 alt tiirlinde (subsp. laricio, clusiana, nigricans, pallasiana)
gerceklestirilen izoenzim ¢aligmasinda, laricio ve pallasiana'nin digerlerine gore daha
homojen bir yapiya sahip olduklar1 ve Korsika orijinli laricio'larin digerlerine kiyasla
pallasiana'ya daha yakin ozellikler gosterdigi belirtilmektedir (Bonnet-Masimbert
and Bikay-Bikay, 1978).

Pinus nigra subsp. laricio ve subsp. nigricans'da yapilan izoenzim ¢aligmasinda, ele
alman 11 populasyonda genetik mesafeler géz Oniine almarak yiiriitiilen analizler
sonucunda, B1 alleli bakimindan Korsika orijinli subsp. laricio diger

populasyonlardan énemli diizeyde farklilik saptanmistir (Fineschi, 1984).
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Dogal karagam populasyonlarmdan se¢ilen 52 klon ile kurulan bir tohum bahgesinde
10 morfolojik ve anatomik ibre karakteri iizerinde calisilmustir. ibre ozellikleri
bakimindan giineyden getirilen klonlar arasmda onemli farkliliklar oldugu ve bu
ozellikler bakimindan kuzeyden getirilen klonlara kiyasla daha diisiik ortalama
degerler gosterdigi belirtilmektedir. Calisilan karakterlerden, 6n ve arka yuzeydeki
stoma sayisi, ibre iizerindeki dis sayist ve regine kanali sayisi igin tahmin edilen
genis anlamdaki aile kalitim dereceleri oldukga yiiksek (sirasiyla 0.78, 0.74, 0.66 ve
0.77) bulunmustur (Matziris, 1984).

Karagamin bir klonal tohum bahgesinde birbirini izleyen iki yilda (1986-1987)
ciceklenme fenolojisi bakimmdan yapilan tespit ve degerlendirme sonuglarmma gore
erkek ve disi ¢igek tutmaya baslama zamanlar1 bakimindan klonlar arasinda 6nemli
diizeyde genetik varyasyonlar tespit edilmistir. Erken veya gec¢ c¢iceklenmeye
baslayan klonlar polen yayma konusunda birbirleri ile uyum saglayamamakta ve
beklenen veya olmasi gereken dengeyi bozdugu belirtilmektedir. Ciceklenmeye
baslama zamaninin yiiksek oranda genetik kontrol altinda bulundugu, birey bazinda
genis anlamda aile kalitim derecesi tomurcuk patlatma zamani i¢in her iki yilda da
0.69; 1986 ve 1987 yillarinda biiyiimeye baslama zamani i¢in hesaplanan kalitim
derecesinin ise sirastyla h?=0.67 (1986) ve h’=0.70 (1987) oldugu bildirilmektedir
(Matziris, 1984).

Karagam'da (Pinus nigra Arnold.) gerceklestirilen bir bagka ¢alismada, Ulkelere
(Avusturya, Tiirkiye, Yugoslavya, Fransa ve Yunanistan) ve tohumlarin toplandigi
yorelere gore kategorilere ayrilan tohumlardan gelisen 2 haftalik fideciklerin bazi
ozellikleri (kromozom sayilari, kromozom uzunluklari, morfolojik indeks vb.)
bakimmdan populasyonlar karsilastirilmistir. Sonugta, ele alman 14 populasyon

arasinda ¢ok onemli farkliliklar ortaya ¢ikarilmistir (Kaya vd., 1985).

‘Anadolu karagami’nin Cografik Varyasyonlari’ ad1 altinda gerceklestirilen doktora
caligmasinda, Tiirkiye’den 89, Yugoslavya’dan 2 ve Kibris’tan 1 olmak iizere toplam
92 deneme alanindan kozalak ve kozalaga ait diger elemanlarla igne yapraklara

iliskin 6lgme ve tespitler yapilmistir. Yapilan degerlendirmeler sonucunda, Boyabat
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Karageris’de var. yaltirikiana Alptekin olarak ayrilan yeni bir varyete tespit
edilmistir. Elekdag'daki bazi fertlerin de, Anadolu karacami (Pinus nigra Anold. ssp.
pallasiana Lamb. Holmboe) x Sarigam (Pinus silvestris L.) hibridleri oldugu
belirtilmektedir. Ayrica bu g¢alisma sonucunda, Tiirkiye'deki Anadolu Karagami
cografik varyasyonlart1 Giineydogu Akdeniz, Orta Akdeniz, Pos, Seydisehir-
Doganhisar, Bat1 Akdeniz, Orta Ege, Kazdagi, Marmara, Vakifkoy-Tavsanli, Trakya,
Karadeniz, Caydurt-Bolu, Elekdag, Karageris-Boyabat, I¢ Anadolu olmak iizere 15
farkli yoresel ayrim gostermistir (Alptekin, 1986a).

Yunanistan'da 52 klondan kurulan bir karagam tohum bahgesinde, 16 biyime ve
dallanma karakteri bakimimdan klonlar birbirleri ile karsilastirilmistir. Arastirma
sonuclarina gore, gozlenen biitiin karakterler bakimindan klonlar arasinda 6nemli
farkliliklar bulunmustur. Karakterler arasinda hesaplanan fenotipik korelasyon
katsayilar1 oldukca degiskenlik gostermekle beraber, en yliksek korelasyon (0.82)
tepe taci ¢api ile iiclincii dalin uzunlugu arasinda hesaplanmistir. Ayni1 zamanda dal
uzunlugunun dal kalinligina gore daha fazla genetik kontrol altinda oldugu ve yas ya

da dal sayis1 arttik¢a bu degerin attig1 belirtilmektedir (Matziris, 1989).

Orman Bakanligi’'nca tohum mesceresi olarak ayrilan dogal Anadolu Karagami
populasyonlarinda genetik ¢esitliligin ortaya ¢ikarilmasi amaciyla gergeklestirilen bir
arastrma caligmasinda, bu tohum mescerelerinin genetik olarak birbirinden farkli
oldugu ve ortaya g¢ikan genetik cesitliligin biiyiik bir kisminin mescere igindeki

agaclar arasindaki farkliliklardan kaynaklandigi sonucuna varimistir (Kaya ve

Temerit, 1993).

Karagam klonal tohum bahgesinde birbirini takip eden ii¢ yilda kozalak iiretimi
bakimimdan klonlar arasi c¢esitlilik ve kalitim derecelerinin hesaplandigi caligma
sonuglarina gore, klonlar, yildan yila ortalama kozalak sayis1 bakimindan beklendigi
gibi yiiksek diizeyde varyasyon gostermektedir. Klon ortalamalarma gore genis
anlamda kalitim dereceleri oldukg¢a yiiksektir (1989, 1990 ve 1991 yillar1 i¢in
hesaplanan h2, sirasiyla 0.88, 0.82 ve 0.86' dir). Yine bu ¢aligmada, zengin tohum

senesinde iiretilen tohumun genetik tabaninin orta ve zayif tohum yillarinda tiretilen
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tohumlarin genetik tabanindan daha genis oldugu da belirtilmektedir (Matziris,

1993).

Karagcamin 7 populasyonunda gerceklestirilen arastirma g¢aligmasinda ise, tohum
agirhigi, kozalak agirligi, kotiledon sayisi, 1990-1991'de tomurcuk tutma zamani,
1991'de tomurcuk patlatma zamani ve 1991'de boy biiyiimeleri belirlenen
populasyonlarda, populasyon icindeki aileler arasinda oldukga yiiksek bir varyasyon
gozlenirken, populasyonlar ve bolgeler arasi varyasyon c¢ok diisiik c¢ikmustir.
Populasyon ici genetik c¢esitliligin % 11.5-% 91.5 arasinda degistigi ve gozlenen
bir¢ok karakterde aile kalitim derecelerinin oldukca yiiksek (0.28 ile 0.98 arasinda)
oldugu ifade edilmektedir (Kaya ve Temerit, 1994).

Karacam'm (Pinus nigra) 5 dogal populasyonunda 10 enzim sistemiyle yapilan
caligmada, heterozigozitenin 0.180 (Korsika populasyonu) ile 0.257 (Bulgaristan
populasyonu) arasinda degistigi, toplam c¢esitliligin %94'liniin populasyon ici

cesitlilikten ileri geldigi belirtilmektedir (Scaltsoyiannes vd., 1994).

Ote yandan iki Karagam populasyonunun morfometrik ve elektroforesis teknikleri
kullanilarak karsilastirildig: bir aragtirma ¢aligmasinda, tohum 6zellikleri bakimindan
iki populasyonun birbirinden farkliliklar gosterdigi ve gozlenen cesitliligin ¢evresel

faktorlerden kaynaklandigi sonucuna varilmistir (Aguinagalde and Bueno, 1994).

Karagam'a (Pinus nigra Arnold.) ait 8 populasyonda 203 bireyden toplanan tohumlar
iizerinde gerceklestirilen izoenzim analizleri sonucunda, populasyonlar arasi genetik
mesafenin 0.005 ile 0.022 arasinda degistigi ve ortalama genetik mesafenin 0.012
oldugu hesaplanmistir. Gen ¢esitliligi, genetik farkliliklar ve gen akisini belirlemek
amaciyla yapilan analizlerin sonuglarina gore, ele alman 8 karagam populasyonunun
genetik yap1 olarak birbirlerine benzer bir yap1 gosterdikleri belirtilmektedir.
Hesaplanan genetik ¢esitlilik parametreleri, lokuslarin %66'sindan fazlasinin
polimorfik, beklenen ve gdzlenen heterozigozite degerlerinin de, sirastyla 0.248 ile

0.241 arasinda degistigini gostermistir. Bu sonuglara dayanilarak, pinus turleri iginde
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Karagam'in en ¢ok cesitlilik gosteren tiir oldugu vurgulanmaktadir (Silin and
Goncharenko, 1996).

Anadolu'nun giineyinde Akdeniz boyunca uzanan Toros Daglari'nin orta kesimini
olusturan Bolkar Daglari'ndaki Anadolu Karagami populasyonlarinda biyolojik
cesitliligi belirlemek amaciyla gergeklestirilen arastirma ¢aligmasi sonuglarina gore,
Bolkar Daglari'ndaki Karagam ormanlarimda biyolojik ¢esitlilik yoniinden zengin ve
daha kapsamli ¢aligmalara konu olmasi gereken populasyonlarin oldugu

belirtilmektedir (Gurses vd., 1996).

Karagam'in ii¢ alt tiiriine (ssp. nigra, salzmanii, laricio) ait 5 populasyonda 4
morfometrik tohum karakteri (boy, genislik, agirlik ve kanat izi) ve 23 izoenzim
lokusunda yapilan g¢alismada, toplam genetik c¢esitliligin biiyiik bir bolimiiniin

populasyonlar i¢inde oldugu ifade edilmektedir (Aguinagalde et all., 1997).

Kaz Daglarindaki dogal karagam populasyonlarindan 6rneklenen 8 agacin 40’ar adet
tohumu {iizerinde gerceklestirilen ¢aligmada da, izoenzim cesitliligi ile allellerin
baglilik derecesi arastirilmig ve 41 lokus ciftinden yalnizca 3 adedinde Onemli
dizeyde ortak segregasyon ile sadece birinde nispeten giiglii bir baglilik (r=0.13)
tespit edilmistir (Dogan vd., 1997).

Goller Yoresi'nde kurulan ve 36 yerli Karagam orijini ile temsil edilen orijin
denemesinde, fenolojik goézlemler yapilarak gergeklestirilen ¢alismada, tomurcuk
agcma ve tomurcuk baglama tarihleri bakimindan orijinler arasinda Onemli
farkliliklarin oldugu ve fidan yasama yiizdesinin orijin farkliligindan etkilenmedigi
ancak boy biiylimesinin dnemli diizeyde etkilendigi sonucuna varilmistir (Yesilkaya,

1998).

Isparta Goller Yoresi'nden 6rneklenen 6 dogal Anadolu karagami populasyonunda
kozalak ve tohum Ozellikleri bakimindan varyasyonlarin incelendigi bir arastirma
caligmasinda, populasyonlar arasinda ve populasyon i¢i aileler arasinda 6nemli

diizeyde farkliliklarin oldugu vurgulanmaktadir (Ugler ve Giilcii, 1999).
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Kaz Daglarindan oOrneklenen 7 Anadolu karagami populasyonunun genetik
cesitliliginin belirlenmesi amaciyla toplam 315 agagtan kozalak toplanarak elde
edilen tohumlar fidanlikta ekilmis ve 2 yil boyunca 8 fidan karakteri gézlenmistir.
Arastirma sonuglarina gore, populasyonlar arasinda yalnizca bir karakter bakimindan
anlamli farkliliklar tespit edilirken aile diizeyinde ise biliylime karakterleri
bakimindan anlaml farkliliklarin oldugu ve aile kalitim derecelerinin de oldukca

diisiik (0.019-0.29) cikt1g1 bildirilmektedir (Velioglu vd., 1999a).

Kaz Daglarindan 6rneklenen 7 karagam populasyonunun genetik yapilari izoenzim
markorleri yardimiyla belirlenmistir. Buna gore, c¢alisilan 16 enzim sisteminde
gozlenen 29 lokusun 17’sinin polimorfik oldugu ve hesaplanan hetozigotlugun 0.122
ile 0.186 arasinda degistigi ve toplam genetik cesitliligin %94 {iniin populasyon
icinde gozlendigi belirtilmektedir (Velioglu vd., 1999b).

Diinyada ve Tiirkiye’de genis yayilis alanina sahip olan karacam, bu giine kadar
bir¢ok arastirmaya konu edilmistir. Bu tiir iizerinde daha once yapilan arastirma
caligmalarinda, daha c¢ok tiiriin anatomik, morfolojik, genetik ve fizyolojik
karakterleri bakimindan degisik varyasyonlart oldugu vurgulanmaktadir (Giilci,

2002).

Ulkemizdeki dogal karacam populasyonlarinda (tohum mescereleri) bulunan genetik
cesitliligin ne kadarinmm ormancilik etkinlikleriyle yeni tesis edilen veya edilecek
karacam ormanlarma aktarilabildiginin molekiiler belirtegler yardimiyla belirlendigi
aragtirmada ¢alisilan 11 RAPD primeriyle 108 polimorfik lokus elde edilmistir.
Ortalama polimorfik lokus oran1 % 94 bulunmustur. Genetik cesitlilik parametreleri
karsilagtirildiginda; tohum mescereleri, tohum bahgeleri ve agaglandirmalarin
strastyla, lokus bagina diisen ortalama allel sayis1 (1.95, 1.94, 1.92), etkili allel sayis1
(1.72, 1.70, 1.67), Shannon sabiti (0.56, 0.56, 0.53) ve polimorfik lokus oran1 (95.25,
94.75, 92.00) olarak bulunmustur. Dogal mescerelerdeki genetik yapmin tohum

bahgelerine ve agaclandirmalara aktarilabildigi ve ayrica tohum bahgesi tesisinde
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kullanilan plus aga¢ sayisinin (25-30) genetik cesitliligi korumada yeterli oldugu
belirtilmektedir (Velioglu vd., 2003).

Kasatura Korfezi Tabiati Koruma Alanindaki dogal karagam (Pinus nigra Arnold.)
mesceresiyle agaclandirma alaninda bulunan genetik ¢esitliligin miktar1 ve dogal
populasyondaki polen kirliliginin belirlenmesi amaciyla yapilan arastrma
calismasinda calisilan 8 RAPD primeri 74 polimorfik bant iiretmis ve caligilan
populasyonlarin genetik c¢esitlilik parametrelerinin genel olarak birbirine yakin
bulunmustur. Polimorfik lokus orani aga¢landirmada % 96, dogal mescerede % 99
bulunmustur. Gozlenen ortalama allel sayisinin dogal populasyonda 1.98,
agaclandirmada 1.96 ve etkili allel sayis1 her iki populasyonda da 1.62 oldugu tespit
edilmistir (Velioglu vd., 2005).

Kastamonu-Hanonii ilgesindeki Karadere orijini 9 yasindaki karagam tohum
bahcesinde; kozalak, tohum ve fidecik Ozelliklerinin klonal varyasyonu
arastirilmistir. Bu amagla; bahgeyi olusturan 30 klonda kozalak sayisi (KoS) ve
kozalak boy yizdeleri (KoBY), rasgele segilen 9 klonda ise; kozalak agirhig (KoA),
kozalak boyu (KoB), kozalak eni (KoE), kozalaktaki tohum sayis1 (KoTS), 1000
dane agirligi (1000 DA), ¢imlenme hizi (CH), ¢imlenme yiizdesi (CY), kotiledon
sayisi (KS), hipokotil boyu (HB) ve kokeiik boyu (KB) belirlenmistir. (Cilgin vd.,
2007).

Goller Bolgesi Anadolu karagaminda genetik cesitliligin arastirildigr ¢aligmada
yasama ylizdesi ve tutma basarist agisindan dnemli olan fidan boyu, kok bogazi ¢ap1
ve kok taze agirhigi gibi karakterler i¢in orta ve yliksek diizeylerde dar anlamli
kalitim dereceleri tahmin edilmistir. Ikinci biiyiime mevsimi sonundaki fidan boyu ve
kok bogazi cap1 gelisimi i¢cin tahmin edilen birey diizeyindeki kalitim dereceleri
sirastyla 0.70 ve 0.61 diizeyinde bulunmustur. Bu karakterler i¢in tahmin edilen aile
kalitim dereceleri ise sirasiyla 0.80 ve 0.76 diizeyinde bulunmustur. Bu nedenle,
fidan karakterleri igin aile diizeyinde yapilacak seleksiyon ile bir sonraki kusakta

daha fazla genetik kazang saglanabilecegi belirtilmektedir (Giilcii ve Ugler, 2008).
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On alt1 Pinus caribaea (Morelet) orijininden elde edilen tohumlarla yetistirilen
fideciklerde hipokotil uzunluklar1 6l¢iilmiis ve orijinler bu karakter bakimindan
karsilastirilmistir. Buna gore, bu karakter bakimmdan orijinler arasi farkliliklar 0.01
diizeyinde 6nemli ve ayn1 zamanda yiiksek genetik cesitlilik belirlenmistir (Venator,

1974).

Goknarda (Abies procera Rehd.) gergeklestirilen bir arastirma galismasinda, dort
bdlgede birbirine benzer Ozelliklere sahip ailelerden iki yilda toplanan tohumlar
iizerinde tohum agirlig1 ve bu tohumlardan gelisen fideciklerde de, kotiledon sayist
belirlenmistir. ~ Yapilan degerlendirmeler sonucunda kotiledon sayisindaki
varyasyonun %25'1 ile tohum agiwrligindaki varyasyonun %@45'inin yildan yila
farkliliklar gosterdigi ve aile iginde tohum agirligi ile kotiledon sayisi arasinda da

herhangi bir iliski bulunmadigi ifade edilmektedir (Sorensen and Franklin, 1977).

Degisik yiikseklik basamaklarinda (7 zon), Pinus panderosa'ya (Laws.) ait 71 ailede,
3,5,7,8,12, 20, 25 ve 29'uncu yaslardaki boy biiylimelerinin degerlendirildigi bir
calismada, populasyonlar arasi ve populasyon i¢i aileler arasi ¢esitliligin bu karakter
bakimmdan yiiksek oldugu, erken ve ge¢ yaslarda alinan sonug¢ ve farkliliklar
arasinda iliski ¢ikmadigi hatta bazen negatif iliskilerin oldugu belirtilmektedir
(Namkoong and Conkle, 1976). Populasyon i¢i aileler arasinda yiiksek diizeyde
genetik gesitlilik gosterdigi, fidan biiyiime karakterleri i¢in tahmin edilen yiiksek
kalitim dereceleri nedeniyle bu tiirde yapilacak yapay seleksiyonla énemli diizeyde

genetik kazang elde edilebilecegi sonucuna varimistir (Isik, 1980).

Bazi fidan biiyiime karakterleri ve dona dayanikliik bakimindan karsilagtirilan
Sequoiadendron giganteum (Lindley) Buchholz. populasyonlari arasinda 6nemli
dizeyde farkliliklar saptanmistir (Guinon vd., 1982).

Degisik kizilcam (Pinus brutia Ten.) orijinlerinde kotiledon sayis1 varyasyonlarmin
arastirildig1 bir ¢aligmada, kotiledon sayisinin 4 ile 12 arasinda degistigi, orijinlerin
kotiledon sayilar1 ile fidecik boyu ve hipokotil uzunlugu arasinda giiclii iliskiler

ortaya ¢ikarilmistir (Yahyaoglu, 1983).
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Melezde (Larix. L) gerceklestirilen bir arastrma c¢alismasinda da, 3 degisik azot
miktar1 uygulanarak 5 mescereden 20 yarim kardes bireye ait fidanlarda, fidanlarin
azot kullanom ve depolama kabiliyetleri belirlenmis ve bireyler bu 6zellikleri
bakimidan karsilastirilmistir. Fidanlara uygulanan {i¢ degisik azot konsantrasyonu
icin hesaplanan dar anlamda kalitim derecesi (h?) sirasiyla, 0.43, 0.49 ve 0.32 olarak
bulunmustur (Wanyancha and Morgenstern, 1985).

Mavi ladinde (Picea pungens) yapilan bir ¢alismada, 42 mescereden 160 aile
orneklenmis ve 2 deneme alaninda boy, yaprak rengi ve tomurcuk patlatma
zamanlart i¢cin aile kalitim dereceleri ve genetik korelasyonlar hesaplanarak
populasyonlar arasi ve populasyon ig¢i aileler arasi varyasyonlar arastirilmistir. Buna
gore, boy biylimesi ve yaprak rengi i¢in tahmin edilen kalitim derecesi h?=0.50,
tomurcuk patlatma zaman i¢in ise h?>=0.80 diizeyinde bulunmustur. Ayn1 zamanda,
bu ii¢ karakter arasinda onemli pozitif genetik korelasyonlar ortaya g¢ikarilmistir

(Bongarten and Hanover, 1986).

Populasyon x g¢evre etkilesiminin arastirildigi 6 yasindaki Pinus caribaea (Morelet)
var. hondurensis Barrett. and Golfari. (Pch) fidanlarinda, govde diizgiinliigii ve ¢ap
bakimimdan populasyon x g¢evre etkilesiminin 6nemli oldugu ve bu etkilesimin boy
uzerinde onemli etkisinin olmadigi belirtilmekte ve ayni zamanda varyetenin
Avustralya’daki 1slah  stratejisine uygun Onemli sonuglar elde edildigi

vurgulanmaktadir (Woolaston vd., 1991).

Ug degisik goknar tiirinde (Abies procera Rehd., A. magnifica var. shastensis
Lemm., A. magnifica A. Murr.) genetik ¢esitlilik, aile genetik varyansi ve genetik
kazancin tahmin etmek amaciyla yapilan caliymada, dlciilebilen bazi karakterlerle
fenolojik 6zellikler {izerinde durulmus ve en biiyiik gelisme oraninin kuzeyden gelen

kaynaklarda oldugu tespit edilmistir (Sorensen vd., 1992).
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Sitka ladininde (Picea stchensis Bong.) gergeklestirilen calismada, bir tohum
bahgesinde 18 klondan alinan serbest tozlasma iirlinii tohumlarda tohum ve
cimlenme Ozelliklerine ait kalitim dereceleri tahmin edilmis ve genis anlamda kalitim
derecesi (h?) tohum o6zellikleri i¢in normal (0.36), ¢cimlenme o6zellikleri icin ise
yiiksek (0.74 ile 0.79 arasinda) bulunmustur. Bu arastirma sonucunda, diizenli ve
yiikksek ¢imlenme saglanabilmesi i¢in tohum Ozelliklerinin belirlenmesi ve

tohumlarin siniflandirilmasi gerektigi vurgulanmaktadir (Chaisurisri vd., 1992).

Kumsal ¢amma (Pinus contorta Dougl.ex Loud.) ait 189 populasyonda Orneklenen
272 agactan toplanan tohum ve bu tohumlardan yetistirilen fidecik ve fidan
karakterleri g0zlenerek gerceklestirilen ¢alismada, populasyonlar arasi ve i¢i genetik
cesitlilik ile tohum transfer zonlarinin belirlenmesi iizerinde durulmaktadir

(Sorensen, 1992).

Sarigamda yapilan bir arastirmada, 5-45 mg N/litre oranlarinda degisen 5 degisik
muameleyle 36 aileden fidanlar yetistirilerek, bircok biiyime o6zelligi
degerlendirilmistir. Dordiincii vejetasyon donemi sonunda goézlenen karakterler
arasinda eklemeli genetik korelasyonlarin hesaplandigi ¢alisma sonuglarina gore,
biiyiimenin artigiyla birlikte en giigll korelasyonun, 13-23 ve 23-28 yaslar1 arasinda
oldugu ifade edilmektedir (Eriksson vd., 1993).

Kavakta (Populus balsamifera L.) gergeklestirilen ¢alismada da, orijinler i¢i klonal
varyasyonun istatistiksel olarak 6énemli oldugu ve boy biiylimesi i¢in hesaplanan dar
anlamda kalitim derecesinin (h?) 0.04 ile 0.019 arasinda degistigi belirtilmektedir
(Farmer, 1993).

Avrupa ladininde (Picea abies L. Karst.) hibrit orijinler kullanilarak yapilan bir
aragtirma caligmasinda, 3-8 yasindaki fidanlara iliskin bazi fenolojik Ozelliklerle
birlikte boy ve yillik siirglin biiylimesindeki artig arasindaki genetik iligkiler ve bu
ozellikler arasinda yas-yas korelasyonu arastirilmistir. Buna gore, farkli bolgelerden
gelen populasyonlar arasinda fidanlikta yapilacak olan se¢im isleminin 3-4 yasindan

once yapilabilecegi belirtilmektedir (Ekberg vd., 1994).
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Saricam dogal yayilis alanindan Orneklenen 7 populasyonun Kuzey ve Dogu
Avrupa’dan getirilen 16 populasyonla karsilastirildigi bir ¢alismada, 11 enzim
sistemi kullanilmig ve lokuslar {izerindeki allel sayilar1 bakimindan populasyonlar

arasinda farkliliklar tespit edilmistir (Prus-Glowack and Stephan, 1994).

Kasuarina'da (Casuarina cunninghamiana Mig.) 13 Avustralya orijininden 130
serbest tozlagma iiriinii aile ile kurulan denemede, dikimden 60 ay sonraki buytime
ve yasama orani bakimindan orijinler arasinda ve iginde onemli diizeyde genetik
varyasyon oldugu ve dogru orijinler segilerek ve bu orijinler iginde seleksiyon
yapilarak Kaliforniya'da iyi biiyiiyen, soguga dayanikli mescereler kurulabilecegi

sonucuna varilmistir (Merwin vd., 1995).

Yunanistan'da 18 yabanci Pinus radiata (D. Don.) orijini ile kurulan deneme
sonuglarina gore, toplam boy, gogiis yiiksekligindeki cap, kabuk kalnlhigi, govde
diizglinligii, ta¢c formu, yillik siirglin sayisi, yillik siirglinlerdeki dal sayisi, dal
kalinligi ve dona dayanmiklilik bakimindan orijinler arasinda 6nemli farkliliklar
bulunmustur. Caligilan karakterler bakimindan populasyonlar i¢i farkliliklar ise
onemsiz ¢ikmistir. Bu sonuglara dayanilarak, orijin dlizeyinde hi¢ ¢gekinmeden segim

yapilabilecegi belirtilmektedir (Matziris, 1995).

Tayland'da {i¢ degisik deneme alaninda kurulan 2 yasidaki okaliptus (Eucalyptus
camaldulensis) d6l denemesinde boy, cap ve hacim bakimindan aileler ve orijinler
karsilastirilmig ve populasyon icindeki aileler arasinda 6nemli diizeyde (0.001>P)

farkliklar belirlenmistir (Pinyopusarerk vd., 1996).

Dogu Karadeniz Bolgesi'nde Dogu Ladini populasyonlarmin genetik yapilarini
izoenzim analizleri ile belirlemek amaciyla yapilan arastirma ¢alismasinda,
populasyonlarin genetik olarak beklenenden daha yiiksek bir varyasyona ve

cesitlilige sahip olduklari sonucuna varilmistir (Turna, 1996).
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Avrupa ladininde (Picea abies L. Karst.) gergeklestirilen orijin denemesi
caligmasinda da, iklim 6zellikleri ile orijinlerin yetisme ortami 6zellikleri arasindaki
iligkiler, ¢coklu regresyon analizi ile iligkiye getirilmistir. Calisma sonuglarina gore,
Amerika, Beyaz Rusya ve Giiney Rusya’dan gelen orijinlerin Isveg’te 60° ’in
giineyindeki algak rakimlar i¢in tavsiye edilmektedir. Gliney ve orta Finlandiya ile
Isve¢ orijinlerinin ise kuzeydeki yiiksek rakimlarda kuzeye dogru transfer
edilebilecegi bildirilmektedir. Karpat daglarmmdan gelen orijinlerin ise genel olarak

kullanilmamasi gerektigine de dikkat ¢gekilmektedir (Persson and Beuker, 1997).

Boy ve govde diizgiinliigi ile ilgili genetik ve fenotipik parametrelerin belirlendigi
bir arastirma ¢aligmasinda, 1.5, 9.5, 13.5, ve 22.5 yaslarinda 140 tam kardes Pinus
taeda L. ailesinde gozlemler yapilmistir. Arastirma sonucunda, gbzlenen 1.5 yasi
disindaki diger yaslarda her iki karakter icin de dominant varyans eklemeli
varyanstan diigiilk bulunmustur. Ayrica, 9.5 yasinda boy i¢in tahmin edilen kalitim

derecesi (h?) oldukca yuksek (0.14 - 0.73) bulunmustur (Gwaze vd., 1997).

1994-1995 zengin tohum senesinde Halepgami (Pinus halepensis Mill.) klonal tohum
bahgesinden toplanan kozalak ve tohumlarin bazi 6zellikleri bakimindan klonlar arast
farkliliklarin arastirildigi ¢alisma sonuglarma gore, Halepgaminda kozalak ve tohum
ozellikleri bakimindan klonlar arasinda 6nemli farkliliklar saptanmistir. Gozlenen
karakterlerden kozalak boyu ve genisligi i¢in tahmin edilen genis anlamda kalitim
dereceleri sirasiyla 0.74 ve 0.73 iken kuru ve taze kozalak agirlig1 i¢in sirasiyla 0.79

ve 0.78 diizeyinde bulunmustur (Matziris, 1998)

Kizilgamda gelisme, biyomas ve govde kalitesi bakimidan genetik ¢esitliligin
arastirilmasina yonelik ¢aligmada, orta yiikseltiden drneklenen populasyonlarin daha
iyi bir gelisme gosterdigi belirtilmektedir. 13. ve 17. yaslar arasinda, dar anlamli
kalitim derecesi (h?) bakimmdan boy (0.12) ve gévde diizgiinliigii (0.21) i¢in kiiciik
farkliliklar oldugu belirtilmektedir. 13. yasta, taze govde agirligi ile biiylime
karakterleri arasinda yiiksek diizeyde pozitif genetik korelasyonlarmn bulundugu (boy
ile; 0.92, cap ile; 0.83), ancak 17. yasta bu iliskinin nispeten daha diisiikk oldugu
belirtilmektedir (Isik vd., 1999).
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Yas-yas korelasyonu ile 31 deneme alaninda 2 yasmdan 25 kadar gdozlenen Pinus
taeda'ya L. ait 520 ailenin ortalama genetik ve fenotipik korelasyonlari ile kalitim
derecelerinin hesaplandigi bir arastrma calismasinda da, calisilan karakterler
bakimmdan tahmin edilen kalitim dereceleri 0,10-0,50 diizeyinde bulunmustur

(Gwaze vd., 2000).

Acik tozlagma firiinii tam kardes Duglas Goknar1 (Pseudotsuga menziesii var.
menziesii Mirb.) ailelerinin iki yasindaki gévde formu (kivriklik ve g¢atallanma),
dallanma o6zellikleri (dallarin sayisi, agist ve uzunlugu) ve bu oOzelliklerin gévde
biuyumesi, genetik parametrelerin tekrarlanabilirliginin ve biiyiikligiiniin ¢aligildig:
arastirmada, ag¢ik tozlagsma {iriinii ailelerin daha yash aga¢larindan elde edilen
verilerle, farkli yaslardaki benzer o6zelliklerin genetik kontrolii karsilastirilmis ve

fidanlik-alan iligkileri degerlendirilmistir (Vargas-Hernandez vd., 2003).

Oztiirk ve ark. (2006), Akdeniz Bolgesi Orta Yiikselti Kusag1 (401-800 m) Islah
Zonunda bulunan Kizilgam tohum kaynaklarindan toplanan tohumlarla tesis edilmis
deneme alanlarinda 4. yastaki boya ait genetik parametreleri hesaplamislar ve dogu
Akdeniz populasyonlarmin, bati Akdeniz populasyonlarindan daha iyi gelisme

gosterdigini tespit etmislerdir.

Latin Amerika ve Caribbean’in biiyiikk bir kisminda bulunan ve ekonomik degeri
yiiksek tropikal bir aga¢ olan Cordia allidora’nin 8 orijininde (orijinler 3 nemli ve 5
kurak alandan alinmis) 5 ve 23 yas i¢in boy, govde formu ve yasama ylizdesi
bakimindan genetik varyasyon arastirilmis ve bu ozellikler bakimmdan orijinlerin

performanslarini karsilagtirmistir (Sebbenn vd., 2007).

Kizilgam'n Antalya havzasindaki yerel dagilisi icinde bazi tohum ve fidan
karakterleri bakimindan populasyonlar arasi ve genetik c¢esitlilik derecelerinin
arastirildig arastirma caligmasinda, hem populasyonlar arasinda hem de populasyon
H = 0.3268) tespit edilmis, genetik c¢esitlilik ile iklim faktorleri, genetik mesafe ve

cografik varyasyon arasindaki iligkiler Onemsiz bulunmustur. Bu sonugclar
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populasyonlardaki genetik ¢esitliligin sadece sicaklik ve yagis ile degil ayn1 zamanda
insan miidahalesi gibi diger faktorlerden de kaynaklandigi bildirilmektedir (Wang
and Gao, 2009).
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal

Calismada Isparta ili, Kegiborlu il¢esi, Aydogmus mevkiinde 2001 yilinda tesis

edilen agaclandirma denemesi materyal olarak kullanilmistir.

Cizelge 3.1. Calismaya konu olan populasyonlara ait bazi bilgiler

Pop. No Enlem Boylam Rakim Baki Isletme Sefligi Mevkii
1 37° 25' 52" 31°03' 12" 1330 KD Sutculer M Sanli
2 38° 06' 28" 31°13' 20" 1320 S. Kragag M Orenkoy
3 37°42'13" 31° 20" 41" 1340 Y Bademli Bademli
4 37° 41' 26" 31° 02' 40" 1510 GD Pazarkdy Kdyduzi
5 37° 43' 25" 30° 57" 10" 1420 Kuzukulagt Yuvali
6 37° 41" 35" 30° 54' 30" 1210 Kuzukulag: Kurucaova
7 37° 38' 12" 30° 50' 16" 1360 KD A. Gokdere Inalan1
8 37° 30' 10" 30° 15" 15" 1450 KB Camoluk Yesildag
9 37° 02' 08" 29° 29' 11" 1450 KB Golhisar M Ercekbasi
10 37° 15" 44" 29° 42' 12" 1530 GB Tefenni Gokarik

3.1.1. Cahisma alaninin tanitim

Deneme alani Isparta il merkezine Kuzeybati yonde kus ugusu yaklasik 40 km

uzakliktadir. Deneme alan1 37° 58" ve 37° 58" Kuzey Enlemi ile 30° 14" ve 37° 14’

Dogu Boylamlar1 arasinda yer almaktadir. Isparta iline 52 km ve Aydogmus

beldesine 1.4 km uzaklikta bulunan deneme alaninin ortalama egimi % 24, ortalama

yiikseltisi 1030 m olup, bakis1 Giiney-Batidir. Deneme, Toros sediri (Cedrus libani

A. Rich.) aga¢landirma sahasi i¢inde kurulmus, alanda ve yakin ¢evresinde daginik

durumda ¢alilasmis Kermes mesesi (Quercus coccifera L.) ocaklar1 bulunmaktadir.
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Sekil 3.1. Deneme alanmnm uydudan gorunimu (Foto:Google Earth)

3.2. Yontem

Denemede 2000 yilinda kotiledon sayisi, epikotil boyu, hipokotil boyu, fidecik
agirhigi, kokeiik boyu ve agirligi gibi fidecik 6zellikleri ile 1+0 ve 2+0 yaslarinda
fidan boyu, kok bogazi capi, govde ve kok taze agirliklari ile tomurcuk sayisi
belirlenen 10 populasyona ait 2+0 yash fidanlar kullanilmistir. Deneme tesadiif
parselleri deneme desenine uygun ii¢ yinelemeli olarak kurulmus olup, her
populasyon 10 aile ile her aile de her bir yinelemede 10 fidanla (10 populasyon x 10
aile x 3 yineleme x 10 fidan = 3000 fidan) temsil edilmistir. Calismaya konu olan

populasyonlara ait bazi bilgiler gizelge 3.2.’de verilmistir.
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Sekil 3.2. Deneme deseni (P1As= Birinci populasyonun besinci ailesine ait fidanlar,
P3Ag= Uctincl populasyonun sekizinci ailesine ait fidanlar).

3.2.1. Olgulen karakterler

3.2.1.1. Fidan boyu (FB)

Boy, hacmi belirleyen iki dnemli karakterden biri olup, aga¢ 1slahi ¢aligsmalarinda
boy artimi {lizerinde onemle durulmaktadir. Calismada kullanilan populasyonlarin
fidan boyu bakimindan performanslarini karsilastrmak ve populasyon i¢i ve
populasyonlar aras1 c¢esitliligi saptamak amaciyla boy Olclimleri yapilmistir.
Fidanlarm 9 yasina kadar gelistirdikleri boy santimetre duyarliliginda 6zel olarak
hazirlanmig latalar yardimiyla 6l¢tilmistiir (Sekil 3.3.).
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Sekil 3.3. Fidan boyu 6l¢imi

3.2.1.2. Dal acis1 (DA)

Govdedeki budaklarin kalic1 veya diisen budak olma niteligini, biiyiik oranda dal ile
govde arasindaki ag1 belirlemektedir. Ustten bakildiginda gévdeden dar yada genis
ac1 ile ¢ikan biitiin dallarin, ayn1 kalinliktaki dik acili bir dala gore, govdede elips
seklinde eksantrik ve daha biiyiik bir budak biraktig1 belirtilmektedir (Raymond ve
Cotterll, 1990). Bu durum da, govdelerde kalite acisindan istenmeyen bir 6zellik
olarak tanimlanmaktadir. Kizilgamda dal agisinin govdeden itibaren yedi veya on
santimetreden sonra degistigi, bazen daralirken, bazen de dalin agirlig1 nedeniyle
genisledigi yapilan arastirmalarda ortaya konmustur (Isik, 1998). Bu durum goz
oniinde bulundurularak dal agisi, dallarin gévdeden ¢ikislarindan itibaren yaklagik
yedinci santimetresinden Ol¢lilmiistiir. Fidanlarm alt dallar1 genellikle ¢ok genis, iist
bogumdaki dallar1 ise daha dar a¢1 yaptigindan her yila ait ana dal bogumundaki dal
acilarmin Olgiilmesi yerine ortalama bir deger olarak tgiincli ve dordiincii ana dal
bogumundaki en kalin iki dalin agist dlglilmiistiir. Dal agist Slgiimiinde elektronik

ac10lcer kullanilmigstir. Kullanilan agidlger dalin yatayla yaptigi aciy: belirlemektedir.
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Bu nedenle, Ol¢iimler 90”den c¢ikarilarak dallarm govde ile yaptiklar1 aci

belirlenmistir (Sekil 3.4).

3.2.1.3. Yasama yuzdesi (YY)

Her aileye ait ortalama yasama ylizdesi, 6l¢iimlerin yapildig:1 giin itibar1 ile yagsayan
fidan sayisinin denemenin kurulus asamasinda dikilen fidan sayisina oranlanmasi ve

100 ile carpimi sonucunda elde edilmistir.

3.2.1. 4. Dal kahinhg (DK) ve Dal sayis1 (DS)

Dal sayis1 fazla olan fidanlarda fotosentez yapan yiizey alani daha fazla olmakta ve
daha hizli biliylime beklenmektedir. Isik (1998) tarafindan gercgeklestirilen bir
arastirmada ¢ap1 2 cm’den biiyiik olan dallarin sayis1 tespit edilmis ve bu karakter
bakimindan populasyonlar arasinda onemli bir farklilifin olmadigi sonucuna
ulagilmistir. Bu sonugtan hareketle ayni ¢alismada kalin dal sayisinin tespiti yerine
dal ¢aplarmin dogrudan 6lgiilmesinin dal kalinhig1 farkini ortaya koymak agisindan

daha etkili olabilecegi belirtilmektedir. Bu nedenle, iiglinci ve dordiincii ana

29



stirgiindeki en kalmn iki dalin ¢ap1 gévde ekseninden 7 cm uzakliktan dijital kumpas
yardimiyla 6l¢iilmiis ve bu iki degerin ortalamasi alinarak o bireyin ortalama dal
kalinlig1 tespit edilmistir (Sekil 3.5). Ayrica li¢iincii ve dordiincii dal bogumlarinda
ana govdeden ¢ikan dallar sayilmig ve ortalamalar1 o fidanin bir bogumdaki ortalama

dal sayis1 olarak kayitlara gecirilmistir.

3.3. Verilerin Degerlendirilmesi

3.3.1. Varyans analizleri

Verilerin degerlendirilmesi amaciyla yapilan analizlerde SAS istatistik paket
programt kullanilmistir (SAS, 1988). Analizlerden o6nce SAS programmin
"univariate" (aykir1 gozlemler) segenegi kullanilip, gézlenen her bir karakter i¢in
dagilim sekli incelenerek "sira disi1 veriler" kontrol edilmistir. Sira dis1 veriler, hatali
Olgme, verilerin kaydi sirasinda yanlis okuma ve yazma, degerlendirme disinda

tutulmast gereken zarar gormiis fidanlarin OSlgiilmesi gibi nedenlerle ortaya
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cikmaktadir. Bu degerler verilerin normal dagilimdan sapmasma ve genetik
parametrelerin hatali olarak tahmin edilmesine neden olmaktadir (Yildiz ve Bircan,
1991; 1994; Isik, 1998). Bu nedenle, olgiilen ve gozlenen karakterlerin analizleri
yapilmadan Once verilerin normallik denetimleri yapilmis ve asir1 degerler

uzaklagtirilmagtir.

Sayim yoluyla (dal sayis1) elde edilen veriler normal dagilim gostermedikleri igin
analizlerden Once istatiksel doniisiime ugratilmigtir. Sayilarak elde edilen verilere
karekok, nitelendirilerek elde edilen wverilere ise normal puan dOniisimi
uygulanmistir. (Yurtseven, 1974; Kalipsiz, 1994). Calisilan karakterlerin analizinde
asagida verilen istatistiksel model kullanilmistir. Modelde, replikasyonlar,
populasyonlar,  populasyon igindeki aileler  replikasyonxpopulasyon ve

replikasyonxaile etkilesimlerine yer verilmistir.

Y ijkm = p+ Ri+Pj+F(P)K(j) + RPij + RF(P)ik(j) + em(ijk) Q)
Esitlikte;
Yijkm = i yineleme, j. populasyon, j. populasyon icindeki k. aileye ait m.

fidanin fenotipik degerdir.

1) Deneysel populasyonun genel ortalamasi

Ri
varyanstir.

Replikasyon (yineleme) nedeniyle olan sapmadir. Yani, ¢evresel bir

Genetik ¢esitlilik calismalarinda replikasyonlarin c¢evresel ortamlar1 arasinda fark
olmamasina 6zen gosterilmektedir. Ancak, deneme alani tiim kosullar bakimindan
esit sartlarda kurulmus olsa bile, uygulamada arastiricinin kontrolii disinda gelisen
mikro ¢evresel farkliliklar nedeniyle bazen replikasyonlar arasinda ¢ok kiigiik de olsa
farklhiliklar gozlenebilmektedir (Isik, 1980). Bu nedenle, varyans analizi ig¢in
uygulanan ANOVA modelinde replikasyonlar da yer almaktadir. Denemede ii¢
yineleme bulunmaktadir (i =1, 2, 3).

Pj=j. populasyonun etkisinden kaynaklanan sapmadir. Bu deger

populasyonlarm genetik farkliligindan dolay1 ortaya ¢ikan varyansin sonucudur.
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Dogal yetisme ortamlarinda degisik evrimsel giiclerin etkisi altinda olan
populasyonlarin, genetik olarak birbirlerinden farkli oldugu kabul edilmistir. Diger
tim faktorler ayn1 olsa dahi, populasyonlar arasinda var oldugu diisiiniilen genetik
farkliliklar herhangi bir populasyona ait bir ferdin genel ortalamadan ve oOteki
populasyonlardaki fertlerden farklt olmasina neden olmaktadir (Isik, 1998).
Calismada 10 populasyon bulunmaktadir (j =1, 2, 3, ,...10).

F(P)xj= aileler arasindaki genetik farkliliklar sonucu ortaya ¢ikan
genetik varyansin bir sonucudur. Calismada her bir populasyon 10 aile ile temsil
edilmistir (k = 1, 2, 3, ...10). j. populasyonu i¢indeki k. ailenin etkisiyle olan
sapmadir.

RPj; = Replikasyonxpopulasyon etkilesimi sonucunda ortaya ¢ikan

sapmadir.

RF(P)igp = Replikasyonxaile etkilesimi nedeniyle olan sapmadir.

emijy = Deneysel hata. Aile igindeki yarim kardesler (aile ici bireyler) rasindaki
genetik farklilik, her ferdin mikro ¢evresinden dogan farkliligi ve Olgme-

degerlendirme hatalar1 nedeniyle olan sapmadir.

Kullanilan dogrusal modelde, Yijkm, gozlenen ya da Olgiilen her bir fidanin matris
yerini gostermektedir. Modelde verilen varyasyon kaynaklarindan her biri, gézlenen
bir karakterin genel ortalamadan art1 veya eksi yonde sapmalar gdstermesine neden
olmaktadir. Sapmalara neden olan varyasyon kaynaklarinin etkisi kiigiildiik¢e, her bir
Y degeri, genel ortalamaya (p) yaklasmaktadir. Cevresel faktorler tamamen kontrol
altina almabilirse populasyonlar arasi ve populasyon i¢i genetik farkliliklar daha

kesin bir deger olarak ortaya ¢ikarilabilmektedir.

Varyans analizi modelinde populasyonlar sabit, replikasyon, aile ve etkilesimler
rastlantisal olarak alinmistir. Dolayisiyla ANOVA modelinde sabit ve rastlantisal
terimler yer almaktadir. Bu nedenle kullanilan model, “Model II” veya “Karma
Model”dir (Sokal ve Rohlf, 1995). Populasyonlar, Karagam icin temel ve genetik

parametreleri tahmin etmek amaciyla kullanilan bir 6rnek olarak diisiiniilmiistiir.
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Populasyonlarin yeniden oOrneklenmeleri miimkiindiir. Bu nedenle modelde
populasyonlar sabit olarak kabul edilmiglerdir. Populasyon i¢inde tohum toplanan
ailelerin Orneklenmesi ise, tohum agacmin iyi veya kotii fenotipte olmasma
bakilmaksizin tamamen rastlantisal olarak yapilmistir. Bu nedenle modeldeki aileler
terimi rastlantisaldir. Etkilesimlerden biri rastlantisal ise etkilesimin kendisi de
rastlantisal olarak kabul edilmektedir. Hata ise biitiin modellerde rastlantisal olarak
ele almmaktadir (Burdon vd., 1992). Varyans analizlerinde kullanilan model ve
modeldeki varyans bilesenlerine ait esitlikler gosterilmistir (Cizelge 3.2.).

Cizelge 3.2. Calisilan karakterlerin varyans analizleri i¢in kullanilan karma model ve
beklenen kareler ortalamalari

Varyasyon Kaynags oo Beklenen Karelr Ortaamass g
Replikasyon r-1 0% e+Kg O re(p) K10 0 rp+K11 OR 1
Populasyon p-1 0% e+Ke P re(p) K1 O () T PR+ QO 2

%
Replikasyon x pop. etkilesimi (rF1)(P-1)  Pe+ka O rep)+Ks e 3
Populasyon igi aileler p(a-1) %otk OZRF(p)+k302F(p) 4
Replikasyon x aile etkilesimi (r-Dp(@a-1) o?e+k, OZRF(P) 5
Aile igi rpa(n-1) e 6
TOPLAM (rpan)-1

F istatistiginin hesaplanmast i¢in kodlar arasindaki bolme islemi su sekilde
yapilmustir:

1. terimicin : 1/5; 2. terim i¢in : 2/(3+(4-5); 3. terim icin : 3/5; 4. terim igin : 4/5 ve
5. terim igin : 5/6.

r = replikasyon sayis1 (3),

p = populasyon sayisi (10),

a = populasyon i¢i aile sayis1 (10),

n = Her aile icinde gozlenen yarim kardes fidan sayist (15 ile 30

arasinda degismektedir).

Q
kl, kz...,kll

Populasyona ait katsay,

Varyans bilesenlerine ait katsayilar (Cizelge 3.3).
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Cizelge 3.3. Gozlenen karakterlerin analizinde kullanilan ANOV A modeline gore
varyans bilesenleri i¢in hesaplanan katsayilar

K P
k1l 5,31
k2 5,30
k3 15,90
k4 4,99
k5 49,97
k6 4,99
k7 14,99
k8 49,96
k9 4,93
k10 49,37
k11 493,76
Q 149,91

o’r = Replikasyonlar arasi farkliliklardan dogan varyans degeridir. Her bir
aileye ait fidanlar denemede ii¢ ayr1 replikasyon iizerinde bulunmaktadir. Dolayisiyla
her ii¢ replikasyon i¢inde yer alan gevresel farkliliklar kendisini or degeri i¢inde

gostermektedir.

o rre) = Replikasyon x aile etkilesimi sonucu ortaya ¢ikan varyans degeridir.
Eger herhangi bir aile, bir karakter bakimmdan replikasyonlardan birinde diger
ailelere gore daha yliksek bir deger gosterirken, baska bir replikasyonda digerlerine
g0re daha diisiik bir deger gosteriyorsa replikasyonxaile etkilesiminden soz
edilmektedir. Bu sekilde ortaya ¢ikan farkliliklar o%rep) degeri iginde kendilerini

gostermektedir.

o’re = Replikasyon x populasyon etkilesimi sonucu ortaya ¢ikan
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varyanstir. Bagka bir deyisle, herhangi bir populasyonun bir karakter bakimindan
replikasyonlardan birinde diger populasyonlara gore daha yiiksek, digerinde daha
diistik bir deger goOstermesi durumunda replikasyonxpopulasyon etkilesimi s6z
konusu olmaktadir. Bu etkilesimden kaynaklanan farkliliklar O°rp icinde kendilerini

gostermektedir.

o’p = Populasyonlar arasi varyansi gostermektedir. Gozlenen ya da
Slgiilen bireyler arasindaki farkliliklar o, bu bireylerin yer aldigi aileler arasi
farkliliklar da GZF(P) iginde yer aldigindan op yalnizca populasyonlar arasindaki

genetik farkliliklar1 yansitmaktadir.

o re) = Populasyon igindeki aileler arasindaki varyans degerini
gostermektedir. Olgiimler sirasinda yapilan hatalardan, mikro cevresel etkilerden ve
dlciilen bireylerin genetik farkliliklarmdan dogan varyans degeri, o®e degeri iginde
yer aldigindan, GZF(p) degeri yalnizca bir populasyon igindeki aileler arasinda

mevcut olan genetik farkliliklar1 yansitmaktadir
3.3.2. Kahtim derecelerinin ve genetik kazancin tahmini

Bir populasyon igindeki erkek ve disi bireylerin rastgele birlesmeleri sonucunda
kendilerine benzer yeni fertler meydana getirmelerine "kalitim" denmektedir
(Simsek, 1993). Bagka bir ifadeyle kalitim, ortak ebeveynlere sahip fertlerin

birbirlerine benzemeleridir.

Kalitim derecesi ise, herhangi bir populasyonda 6lgiilen veya gozlenen bir karakter
icin hesaplanan fenotipik varyansin, genotipik varyasyondan kaynaklanan oranidir.
Genetik varyansin toplam varyans ic¢indeki payi ve eklemeli genetik varyansin,
fenotipik varyansa orani seklinde de ifade edilmektedir (Falconer and Maccay,
1996).

Kalitim derecesi 0 ile 1 arasinda degisen bir deger olup, seleksiyonla saglanabilecek

genetik kazang oraninm tahmin edilebilmesine, dolayisiyla da populasyon degerinin
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ortaya cikarimasina katkida bulunmaktadir. Kalitim derecesinin sifira esit olmasi
(h°=0 ise), gdzlenen bireyler veya aileler arasmda genetik farkhhigin olmadig
anlamina gelmektedir. Ebeveynler arasinda gozlenen farkliliklar, bireylerin genetik
yapilarinin farkli olmasindan degil, tamamen ¢evre sartlarinin farkli olmasindan
kaynaklanmaktadir. h’=1 olmas1 durumunda ise, ebeveynlerin genetik 6zelliklerinin
aynen dollere veya yavrulara aktarildigi, kalitimmn en yiliksek diizeyde oldugu
anlagilmaktadir.  Fertler arasinda gozlenen farkliliklar, yalnizca onlarin

genotiplerindeki farkliliklardan ileri gelmektedir (Simsek, 1993).

Islah caligmalarinda kalitim derecesi ile hangi karakterlerin yapay seleksiyon ile 1slah
edilebilecegi ve yapay seleksiyon sonucu elde edilebilecek genetik kazang miktari
belirlenebilmektedir. Buna gore de islah stratejileri olusturulmaktadir. Bagka bir
deyisle, gozlenen karakterin kalitim derecesi ne kadar yiiksek ise, bu karakter yapay

seleksiyona o oranda etkili ve erken tepki gostermektir (Isik, 1980).

Birey dlzeyindeki kalitim derecesinin hesabinda asagidaki formiil kullanilmustir
(Namkoong vd., 1976; Shelbourne, 1969; Burdon vd., 1992; Falconer and Maccay,
1996).

2

2
hZ:@: kGF(P)

: 2 2 )
O, O,
h% = Birey diizeyindeki kalitim derecesi
o’ = Eklemeli genetik varyans
GZF(p) = Ailelerden kaynaklanan genetik varyans
o = Fenotipik varyans
k = Yarim kardesler arasindaki genetik kovaryans katsayis1 (benzerlik
orant)

Bir ailedeki yarim kardes bireyler arasindaki benzerlik, teorik olarak aileler arasi
genetik varyansin 1/4'line esit kabul edilmektedir (Shelbourne, 1969; Falconer, 1981;
1989). Bu nedenle bu ¢aligmada, genetik parametrelerin tahmininde benzerlik orant
k=1/4 olarak alinmis ve bir aileye ait bireylerin tam anlamiyla {ivey kardes olduklar1
kabul edilmistir. Ayn1 ailenin bireylerinin gercek anlamda iivey kardes olabilmeleri

icin, her birinin farkli bir babaya sahip olmasi gerekmektedir. Bu durum, her disi
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cicegin farkli bir babadan gelen polenle dollenmesi ile miimkiin olabilmektedir (Isik,
1980). Bu c¢alismada kullanilan tohum materyali, serbest ya da agik tozlagsma {iriinii
olup, bu tohumlardan gelisen fideciklerin analarinin yam sira babalarmnin da ayni
olma olasiliklar1 bulunmaktadir. Bu nedenle tahmin edilen kalitim dereceleri
oldugundan daha yiiksek tahmin edilmis olabilir. Dogal ormanlarda bazi kardes
bireylerin ebeveynlerinden her ikisinin de ortak olma ihtimali vardir. Ayn1 zamanda
orman agaci tiirlerinde kendileme olayr kardes bireyler arasindaki kovaryansi
arttirmaktadir. Bu nedenle bazi ¢alismalarda kalitim derecesi hesaplanirken k=1/3

olarak alinmaktadir. (Isik, 1998).

Kullanilan ANOVA modeline gore fenotipik varyansin hesaplanma sekli farklilik
gostermektedir. Bu caliymada kullanilan ANOVA modeline gore birey diizeyinde
fenotipik varyansin hesaplanmasinda asagidaki esitlik kullanilmistir (Isik, 1998).

0’y =0 Fp)+ OPRE()H O 3)
Esitlikte;
o’y = Birey diizeyindeki fenotipik varyans,
o rey = Aileler arasi genetik varyans,
asz(p) = Replikasyon x aile etkilesiminden kaynaklanan varyans,
o®e = Aile ici varyans (hata).

Aileler arasi varyans bileseninin standart hatasi1 ve fenotipik varyans bilesenleri
kullanilarak birey diizeyindeki kalitim derecesinin standart hatasi asagidaki esitlikle

hesaplanmuigtir.

Var(azF )
(o)

Fenotipik varyanslarin karekokii almarak fenotipik standart sapmalar elde edilmistir.

S.E. (h%) = [16x (4)

Bu degerler kendi ortalamalarma boliiniip 100 ile carpilarak fenotipik varyasyon
katsayilar1 (Cv,) hesaplanmistir (Isik, 1998). Bu sekilde, farkli birimlerle Ol¢tilen
(cm, m, adet, derece vb.) degisik karakterlerin fenotipik ¢esitliligi standart bir sekilde
karsilastirilabilmektedir.
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%CV,= @ X100 ()

X

X: ilgili karakter i¢in genel ortalama deger.

Islah programlarinda genetik kazanci arttrmak ve kendileme katsayisini belirli bir
diizeyde tutulabilmek icin bireysel seleksiyon ile birlikte aile seleksiyonu tzerinde de
onemle durulmaktadir. Bunun i¢in aile diizeyinde kalitim derecesinin bilinmesi
gerekmektedir. Aile diizeyindeki kalitim derecelerinin hesaplanmasi igin Shelbourne

(1992), Falconer and Maccay (1996) tarafindan verilen esitlik kullanilmistir.

o ®
O
h% = Bir karaktere ait aile kalitrm derecesi,
o2 F(P) = Aileler aras1 genetik varyans,
o2fm = Aile fenotipik varyansi.

Uygulanan ANOV A modeline gore aile fenotipik varyansmin hesabinda asagidaki
esitlik kullanilmagtir.

2
On=0" +& o +Ge
fm F(P) k3 RF (P) k3

(7)
k2 ve k3, ANOVA modelinde hesaplanan katsayilardir ( Cizege 3.3.). Yukaridaki
esitlikte k3 katsayist populasyon icindeki bir aileye ait harmonik ortalama birey
sayisidir. k2/k3 degeri ise, replikasyon sayisini vermektedir. Aile i¢i birey sayisinin
esit olmadig1 durumlarda bu katsayilar tam say1 olarak elde edilememektedir. Grup
ve alt gruplar igindeki birey sayismin esit oldugu bircok uygulamada k2/k3 degeri,
I/t (r = replikasyon ya da yineleme sayisi) degerine esit ya da ¢ok yakindir.
Dolayisiyla bazi ¢aligmalarda k2/k3 yerine 1/r sayis1 kullanilmaktadir.

Acik tozlasma dol denemelerinde kalitim derecesi tahmin edilirken, aileler arasi
farkliliklarin, ayni populasyon i¢indeki erkek ebeveynler arasindaki farklardan degil,
disi bireyler arasindaki genetik farkliliklardan kaynaklandigi varsayimi kabul

edilmektedir. Orijin denemelerinde orijinler ya da populasyonlar arasinda 6nemli
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farklar varsa, bu farklar kalitima da yansimaktadir. Bu nedenle genetik varyanstan,
populasyon ya da orijin etkisinin arindirilmasi gerekmektedir (Falconer, 1981).
Kalitim derecesinin hesaplanmasinda kullanilan yukaridaki esitliklerde populasyon
ici aile varyansi kullanilarak populasyon etkisi giderilmeye ¢aligilmistir.

Aile Kalitim derecesinin standart hatasi asagidaki esitlik ile hesaplanmustir.

2
SE(h:)= &2””) (8)
O m
Esitlikte;
(6’ep)) = Aile varyans bileseninin standart hatasidir.
sz—m = Aile ortalamalar1 fenotipik varyansidir.

Aile fenotipik varyansmin karekokii alinarak elde edilen standart sapmalar ilgili
karakterin aritmetik ortalamasma bdlintip 100 ile ¢arpilarak "aile fenotipik
varyasyon katsayis1" (CV{ m) hesaplanmistir (Burdon et all., 1992).
\/T
9 100

% CV fm | Tz (10)

X

Farkli birimlerle Olciilen karakterlerin genetik varyanslarinin karsilagtiriimast
amaciyla "genetik varyasyon katsayis1" (CVQ) hesaplanmistir. Bu amagla Isik (1998)

tarafindan onerilen asagidaki esitlik kullanilmagtir.

3 o
N EE® 100

CV,=| =
% (11)
%CV(: Genetik varyasyon katsayist,

X: Ilgili karakter i¢in hesaplanan genel ortalamadir.

GoOzlenen her bir karakter i¢in genetik kazanci hesaplanmasinda asagidaki esitlik
kullanilmistir (Falconer, 1989; Shelbourne, 1992; Sing and Chaudhary, 1993).

AG =icuh2i (12)

I = Seleksiyon yogunlugu,
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ocu = Fenotipik varyansin standart sapmasi.

Kalitim derecesi esitlikte yerine konuldugunda asagidaki esitlik elde edilmektedir.

Ko Ko
AG:iGu Ok i Ok

2

O, G“ (13)

Yarim kardes aileler arasi teorik genetik kazang asagidaki esitlik yardimiyla
hesaplanmistir (Shelbourne, 1992).

102 2
47" . OFp
AGlzll _Il
Om Om (14)

AG, = Aileler arasi teorik genetik kazang

Populasyondan secilen aile sayis1 i¢in verilen seleksiyon

yogunlugudur.

Om = Ajle ortalamalari fenotipik varyansmin standart sapmasidir.

Uygulanan ANOV A modeline gore asagidaki gibi hesaplanmustir.

3 2 L2 )
2 1 2 40A70¢ 1 5, o,
O'm 4 (O n 4 (O n (15)
2
Om = Aile fenotipik varyansi
n = Aile basimna diisen harmonik ortalama fert sayisi,

AG.= [L‘GlmoJmo

% H

% AG,

U

17)

Aileler aras1 teorik genetik kazang orant

Bir karakter igin denemedeki tiim ailelere ait genel ortalama,
Aile i¢i yarim kardesler arasi teorik genetik kazang ile toplam genetik kazang,
asagidaki esitlikler yardimiyla hesaplanmustir (Falconer, 1981; Shelbourne, 1992).

3 2
ZGA

AG, =1,
Ow

(18)
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2 n=1 3 2

=—X—(g,.+
GW n 4 GA O-e
(19)
U+
AG, = [L‘quo} ~100
% H
(20)
2
Ow = Aileici fenotipik varyans
AG; - Aile ici teorik genetik kazang
% AG, = Aile i¢i teorik genetik kazang orant
Moo=

Bir karakter igin denemedeki tiim ailelere ait genel ortalama,

AG = [( (; i AG_1+ AG) JlOO} -100
%

# (21)

% AG = Toplam genetik kazang orani

3.3.3. Genetik ve fenotipik korelasyonlar

Iki karakter arasindaki fenotipik iliskileri incelemek amaciyla Pearson korelasyon

katsayilarinin hesaplanmasinda asagidaki esitlikten yararlanilmistir (Sokal ve Rohlf,
1995).

R

I, = (22)
P IZ X2 Z y2
Formiilde;
I, = Fenotipik korelasyon katsayisini,

PR

Z X2, Z y>= Karakterlerin fenotipik varyanslarini ifade etmektedir.

x ve y karakterlerinin ¢arpanlar toplamini,

Iki karakter arasindaki benzerlik ya da farklilik cevresel faktorlerden veya genetik

ozelliklerden kaynaklanmaktadir. Eger bir gen ayni anda iki karakteri etkiliyorsa
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veya bu iki karakteri etkileyen genler ayni kromozom iizerinde birbirine yakin iki
lokus {izerinde bulunuyorsa iki karakter arasindaki genetik korelasyon 6nemli
olabilmektedir. Genetik korelasyon arastiriciyya iki karakterin 1slah degerleri
arasindaki iliski hakkinda bilgi vermektedir. Boylece arastiric1 bir karakteri 1slah
ederken diger karakterin bundan nasil etkilendigini anlayabilmekte ve 1slah stratejini
olustururken bunu goéz Oniinde bulundurmaktadir. Karakterler arasindaki genetik

korelasyonlar Falconer (1989) tarafindan 6nerilen asagidaki esitlikle hesaplanmaistir.

- COViuy
oo’ (23)
Formailde;
g = iki karakter arasindaki genetik korelasyon katsayisi,
COVi ) = x ve y karakterleri arasindaki genetik kovaryans,

2 2
0 10 0 = xveykarakterlerine ait aile (genetik) varyansini ifade etmektedir.

Genetik korelasyonlarin standart hatalarmin  hesabinda asagidaki esitlikten
yararlanilmistir;

_-r%) [7e0,

A \/E h 2 h 2 y (24)
Formilde;

9n = ikikarakter arasindaki genetik korelasyonun standart hatasi,

r 2
9 = Genetik korelasyon katsayis1

Jh 2 O-h 2 . . . .
x, ™ = xvey karakterlerine ait kalitim derecelerinin standart hatalar1
h2x h2y =

, = xve y karakterlerine ait kalitim dereceleridir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA
4.1. Ol¢iilen Karakterler Bakimindan Populasyonlarin Karsilastiriimasi
4.1.1. Fidan boyu

Denemede populasyonlar fidanlar boyu bakimindan incelendiginde replikasyonlar ile
populasyonxreplikasyon ve populasyonxaile etkilesimleri arasinda 6nemli bir farkliligin
bulunmadig goriilmektedir. Populasyonlar ve populasyon i¢i aileler ise boy bakimindan

P<0.001 6nem diizeyinde birbirlerinden farkli bulunmustur (Cizelge 4.1).

Cizelge 4.1. Fidan boyuna ait varyans analizi sonuglari

Varyasyon Serbestlik Kareler F Onem Diizeyi
Kaynag Derecesi Ortalamasi Degeri P)
R 2 393.0541 0.34 0.7130 ns
P j 9 3748.2490 3.23 0.0007%***
RP ! 18 266.0983 0.23 0.9997 ns
F(P) . 90 4581.7926 3.94 <0.001 ***
RF (P) . 180 884.4256 0.76 <0.9897 ns
1612 2138430.668

m(ijk)

##%: (0.001 olasilik diizeyinde farkli, ns: Istatistiksel olarak fark yok

Fidan boyu ortalamasi bakimindan populasyonlar karsilastirildiginda en yiiksek ortalama
(120.69 cm) 5 nolu populasyonda, en diisiik (105,84 cm) ise 10 nolu populayonda
gbzlenmistir. Bes, 3, 7, 4 ve 2 nolu populayonlar genel ortalamanin (112.71 cm) {stiinde,
9, 6, 1, 8, 10 nolu populasyonlarin da genel ortalamanin altinda boy gelistirmislerdir
(Cizelge 4.2). En iyi boylanma yapan 5 nolu populasyon ortalamaya gore %7, en az

boylananan 10 nolu populasyona gore ise %14 daha fazla boy gelistirmistir (Sekil 4.1).
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Cizelge 4.2. Fidan boyuna ait Duncan testi sonuglar1

Bs Fb (cm) Pop No
1 120.692 a 5
2 116.837 ab 3
3 116.556 ab 7
4 115.309 abc 4
5 113.767 abcd 2
6 112.019 bcd 9
7 111.238 bcd 6
8 107.915 cd 1
9 106.904 cd 8

10 105.849 d 10

X 112.710

Bs: Biiyiikliik sirast

130 -
125 4

o U

105 ~

FIDAN BOYU (

100 A
95 -

90 T T T T T T T T T 1

POPULASYONLAR

Sekil 4.1. Populasyonlarin fidan boyu ortalamalar1
4.1.2. Dallanma karakterleri
Dal kalinligi bakimindan replikasyonlar ile  populasyonxreplikasyon ve
replikasyonxaile etkilesimleri arasindaki fark istatistiksel olarak Onemsiz

bulunmustur. Populasyonlar arasinda 0,05<P 6nem diizeyinde, populasyon ici aileler

arasinda ise 0,001<P 6nem diizeyinde farklilik tespit edilmistir (Cizelge 4.3).
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Cizelge 4.3. Dal kalinligina ait varyans analizi sonuglar1

Varyasyon  Serbestlik Kareler F Onem Diizeyi
Kaynag Derecesi Ortalamasi Degeri P)

Ri 2 19.409157 1.70 0.1828 ns
P 9 30.550158 2.68 0.0044*
RPij 18 3.475914 0.30 0.9978 ns
F(P) k) 90 42.599070 3.73 <.0001***
RF (P)ikj 180 9.239617 0.81 0.9637 ns

€ m(ijk) 1612 20880.88613

*:0.05 olasilik diizeyinde farkli

En kalin dalli populasyon 14.23 mm ile 5 nolu populasyon olurken, en ince dall1

populasyon 12.43 mm ile 1 nolu populasyon olmustur (Cizelge 4.4). Dal kalinlig1

bakimindan 5, 4, 3, 2 ve 9 nolu populasyonlarin genel ortalamanimn Uzerinde, 6, 7, 8,

10 ve 1 nolu populasyonlarin ise genel ortalama altinda kaldiklar1 ortaya ¢ikmigtir

(Sekil 4.2).

Cizelge 4.4. Dal kalinligina ait Duncan testi sonuglar

Dal Kalinhg (mm)

Pop No

14.230
13.951
13.900
13.701
13.581
13.539
13.535
13.500
13.326

12.43

X =13.570

a
ab
ab
ab
ab
ab
ab
ab

b

PrBovoordws o
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15 4

14 A

13 4

DAL KALINLIGI (MM)

12 4

11

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

POPULASYONLAR

Sekil 4.2. Populasyonlarin dal kalinlig1 ortalamalar1

Populasyonlar dal sayis1 bakimindan incelendiginde, 0.05 0©nem dlzeyinde
birbirlerinden farkli olduklar1 gdriilmektedir. Buna karsilik bu karakter bakimindan
replikasyonlar ile replikasyonxpopulasyon ve replikasyonxaile etkilesimleri igin
gozlenen farkliliklar istatistiksel olarak 6nemsiz ¢ikmistir. Populasyon ici aileler
arasinda ise 0.001 onem diizeyinde farkliliklar bulunmaktadir (Cizelge 4.5.). Bir
bogumdaki dal sayis1 bakimindan populasyonlar kiyaslandiginda c¢ogunlugunun

ortalama 3 dala sahip olduklar1 goriilmektedir (Sekil 4.3).

Cizelge 4.5. Dal sayisina ait varyans analizi sonuglar1

Varyasyon Serbestlik Kareler F Onem Diizeyi
Kaynad Derecesi Ortalamasi Degeri (P)

Ri 2 0.13952944 2.28 0.1025 ns
P 9 0.14768359 2.42 0.0102*
RP ij 18 0.07336939 1.20 0.2523 ns
F(P) k) 90 0.17864453 2.92 <.0001***
RF (P) ik(i) 180 0.04836514 0.79 0.9770 ns

€ m(ijk) 1612 107.6060914
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3,5

3,0 _I_ {— _I_ _I_

DAL SAYISI (ADET)

2,5

2,0 T T T T T T T T T
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

POPULASYONLAR

Sekil 4.3. Populasyonlarin dal sayis1 ortalamalar1

Dal ag1s1 bakimindan replikasyonlar ile populasyonxreplikasyon ve replikasyonxaile
etkilesimleri arasindaki farklilik 6nemsiz bulunmustur. Populasyonlar ve populasyon
ici aileler arasinda ise 0.001 onem diizeyinde farkliliklar bulunmaktadir (Cizelge
4.6).

Cizelge 4.6. Dal agisina ait varyans analizi sonuglar1

Varyasyon Serbestlik Kareler F Onem Diizeyi

Kaynad Derecesi Ortalamasi Degeri (P)
Ri 2 12.10630 0.14 0.8681 ns
P 9 492.83024 5.76 <.0001***
RPij 18 65.02584 0.76 0.7491 ns
F(P)«k) 90 334.33632 3.91 <.0001***
RF (P)ikj 180 88.91207 1.04 0.3558 ns
E mijk) 1612 164206.3587

#%%: (0.001 olasilik diizeyinde farkli, *: 0.05 olasilik diizeyinde farkl, ns: Istatistiksel
olarak fark yok

Populasyon ortalamalar1 karsilastirildiginda ortalama dal agisinin 69.96° oldugu
saptanmustir. Populasyonlarda en genis dal agis1 72.44° ile 4 nolu populasyonda
g0zlenmistir. En dar ortalama dal agis1 ise 66.95° ile 6 nolu populayonda 6l¢iilmiistiir
(Sekil 4.4).
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64 -
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

POPULASYONLAR

Sekil 4.4. Populasyonlarin dal acis1 ortalamalar1

4.1.3 Yasama yuzdesi

Deneme alanma dikilen toplam 3000 fidandan ancak 1613’ii denemenin kuruldugu
2001 yilindan bugiine kadar yasamlarint saglikli bir sekilde stirdiirebilmistir.
Dolayisiyla herhangi bir populasyon ya da aile ayirimma gidilmeden genel yasama
ylizdesi ortalamas1 %53.7°dir. Populasyonlar diizeyinde incelendiginde ise en diisiik
yasama yiizdesi (%43.3) 1 ve 6 nolu populasyonlarda gézlenirken, en yiiksek yasama
yuzdesi (%64.3) 2 nolu populasyonda gozlenmistir (Cizelge 4.7).

Cizelge 4.7. Populasyonlarin ortalama yasama yiizdeleri

Populasyon No Yasama Yiizdesi (%)

43.3
64.3
59.3
60.3
52.0
43.3
47.3
55.6
52.3
59.6

Boo~vw~ounr~wnNnk
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4.2. Genetik Cesitlilik, Kalitim Dereceleri ve Genetik Kazang

Genetik parametrelerin hesabinda Boliim 3.3’deki ANOVA modeli kullanilmistir.
Varyanslar, modeldeki EMS esitlikleri kullanilarak bilesenlerine ayrilmigtir. Her bir
bilesenin toplam varyans i¢indeki pay1 ve varyans bilesenleri kullanilarak hesaplanan
genetik ve fenotipik parametreler (Cizelge 4.8)’de verilmistir. Genetik ve fenotipik
parametrelerin  0lgcme biriminin nitelik ve niceliginden bagimsiz olmadiklar1
bilinmektedir. Farkli birimlere sahip karakterlerin genetik cesitlilik bakimindan
karsilagtirilabilmesi i¢in genetik varyasyon katsayilar1 hesaplanmistir. Ayni sekilde
birey ve aile diizeyindeki fenotipik varyanslardan yararlanilarak birey ve aile
fenotipik varyasyon katsayilar1 hesaplanmistir. Caligilan karakterler i¢in Uglncl
bollimde verilen 2 nolu esitlikten faydalanilarak birey diizeyindeki, 6 nolu esitlikten
faydalanilarak da aile diizeyindeki kalitim dereceleri tahmin edilmistir. Varyans
bilesenlerinin hesaplanmasinda doniisiim uygulanmis karakterlerin aritmetik
ortalamalari, sonuglarm verildigi tablolarda ise doniisiim yapilmadan onceki hali ile
verilmigtir. Varyasyon katsayilar1 ve diger parametrelerin hesaplanmasinda
dontistiiriilmiis degerler kullanilmistir. Ayrica, kalitim derecelerine ait degerler

tablolarda standart hatalar1 birlikte verilmistir.

Olgiilen her bir karakter bakimindan hesaplanan toplam varyansm, dal agist igin
%1.04’li populasyonlar arasi genetik farkliliklar nedeniyle ortaya ¢ikmistir (Cizelge
4.10). Populasyonlar arasi genetik farkliliklarin fidan boyu, dal kalinlig1 ve dal sayis1
icin hesaplanan toplam varyans igindeki orani ise %0 diizeyindedir. Populasyon ici
aileler aras1 genetik farkliliktan kaynaklanan varyans oranlar1 oldukca yiiksek
¢ikmugtir. Ornegin populasyon ici aileler arasi genetik farkliliklardan dogan varyans
oram en diisiik (%10.67) dal sayisinda, en ylksek ise (%15.89) fidan boyunda
hesaplanmistir (Cizelge 4.8). Populasyonlar arasi genetik farkliliktan kaynaklanan
varyans oranlarmin, aileler arast genetik farkliliklardan kaynaklanan varyans
oranlarindan diisik olusu, 1slah programinda aile diizeyinde uygulanacak
seleksiyonun daha etkili olabilecegini gostermektedir. Bunun yam sira
replikasyonxaile ve replikasyonxpopulasyon etkilesiminden kaynaklanan varyans
oranlar1 c¢alisilan tim karakterler icin %0 diizeyinde bulunmustur. Caligilan

karakterler bakimindan tahmin edilen birey diizeyindeki kalitim derecesi 0.43 (dal
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sayisi) ile 0,64 (fidan boyu) arasinda degisirken, aile kalitim derecesi 0.66 (dal
sayisi) ile 0.75 (fidan boyu) arasinda degismektedi (Cizelge 4.8).

r.

Farkli birimlerle (metre, milimetre, adet, derece, vb.) dlgililen karakterleri genetik ve
fenotipik cesitlilik bakimindan kiyaslamak amaciyla genetik varyasyon katsayisi
(CVg) ile birey (CVu) ve aile (CVfm) diizeyindeki fenotipik varyasyon katsayilari
hesaplanmistir. En yiiksek genetik ¢esitlilik (CVg=%22.33) fidan boyu karakterinde
g0zlemlenmistir. Bunu sirasiyla, dal kalinligi (17.39), dal agis1 (9.83) ve dal sayisinin
(4,73) izlemistir (Cizelge 4.8).

Uciincii boliimde verilen 13 ve 16 nolu esitlikler kullanilarak aileler arasi ve aile ici
genetik kazang oranlar1 tahmin edilmistir. Populasyonlarda degisik seleksiyon
yogunluklar1 bakimmdan tahmin edilen genetik kazang oranlar1 Cizelge 4.11°de
verilmigtir. Buna goére Olgililen karakterler i¢in S1=1/100 ve S2=1/25 seleksiyon
oranlart bakimmdan tahmin edilen aileler arasi, aile igi toplam genetik kazang
oranlar1 %10.42 (dal sayis1), %54.94 (fidan boyu) arasinda degismektedir.
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Cizelge 4.8. Gozlenen karakterlere ait varyans bilesenleri, varyans bilesenlerinin

toplam varyansa oranlar1 ve bazi genetik parametreler

Gozlenen
Karakterler FB DA DK DS
o R 0 0 0,02088 0,00011
(%) (0.0) (0.0) (0.16) (0.16
G p 0 1,06734 0 0
(%) (0.0) (1.04) (0.0) (0.0)
2
G° Rp 0 0 0 0
(%) (0.0) (0.0) (0.0) (0.0)
" F @) 211.1519 15.76561 1.85455 0.007134
(o?) (15.89) (15.40) (14.35) (10.67)
G RF(P) 0 0 0 0
(%) (0.0) (0.0) (0.0) (0.0)
G e 1117.4 85.51433 11.0468 0.05964
(%) (84.11) (83.55) (85.49) (89.17)
Vit 1328,55 102,35 12,92 0,07
G2y 1328.55 101.28 12.90 0.07
G2t m 281.42 21.14 2.55 0.01
CV. (%) 32.34 14.39 26.47 8.35
CVim (%) 14.88 6.57 11.77 3.37
CV, (%) 22.33 9.83 17.39 4.73
0.64 0.62 0.57 0.43
h? +S.E +0.12 +0.13 +0.11 +0.09
0.75 0.75 0.73 0.66
h% +S.E +0.14 +0.15 +0.14 +0.14
X 112.71 69.96 13.57 3.09
N 1613 1613 1613 1613

o°R = Replikasyonlar aras: farkliliklardan dogan varyans, °P = Populasyonlar arasi genetik varyans,
o°RP = Replikasyon x Populasyon etkilesimi, 6°F(P) = Aileler arasi genetik varyans, c°RF(P) = Aile
x Replikasyon etkilesimi, 62 e = Hata varyansi, VT = toplam varyans, c2u = Birey diizeyindeki
fenotipik varyans, *f m = Aile fenotipik varyansi, CVu=Fenotipik varyasyon katsayisi, CVfim = Aile
ortalamalar1 fenotipik varyasyon katsayisi, CVg=Genetik varyasyon katsayisi, h2i T S.E=Birey

diizeyindeki kaliim derecesi ve standart hatasi, h2f T S.E = Aile kalitim derecesi ve standart hatasi,

X= flgili karaktere ait aritmetik ortalama, n = gézlem sayis.
Varyans bilegenlerinin hesabinda dal sayisina ait degerlerde karekok doniisiimii ile elde edilen

degerlerkullantimistir.
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Cizelge 4.9. Gozlenen karakterlerde S1=1/100 (i1=2.508) ve S2=1/25 (i2=1.965)
seleksiyon oranlar1 i¢in tahmin edilen aileler aras, aile i¢i ve toplam genetik kazang

Parametre  Aileler Arasi (A G1) Aile Igi ( AG 2) Toplam ( As )
Mutlak % Mutlak % Mutlak %

FB 31.57 28.01 30.36 26.94 61.93 54.94

DA 8.60 12.29 8.23 11.77 16.83 24.06

DK 2.91 21.47 2.74 20.18 5.65 41.65

DS 0,17 5,54 0,15 4,87 0,32 10.42

S1, S2: seleksiyon orant; i1, i2: seleksiyon yogunlugu

Cizelge 4.10. GOzlenen karakterlerde S1=5/100 (i1=2.018) ve S2=1/25 (i2=1.965)
seleksiyon oranlari igin tahmin edilen aileler arasi, aile i¢i ve toplam genetik kazang

Parametre _Aileler Arasi (A Gl) Aile I¢i ( AG 2) Toplam ( As )
Mutlak % Mutlak % Mutlak %

FB 25.40 22.54 30.36 26.94 55.76 49.47

DA 6.92 9.89 8.23 11.77 15.15 21.66

DK 2.34 17.28 2.74 20.18 5.08 37.46

DS 0.14 4.46 0.15 4.87 0.29 9.33

S1, S2: seleksiyon orani; i1, i2: seleksiyon yogunlugu

Cizelge 4.11. GoOzlenen karakterlerde S1=10/100 (i1=1.730) ve S2=1/25 (i2=1.965)
seleksiyon oranlar1 i¢in tahmin edilen aileler aras, aile i¢i ve toplam genetik kazang

Parametre _Aileler Arasi (A Gl) Aile I¢i ( AG 2) Toplam ( As )
Mutlak % Mutlak % Mutlak %

FB 21.78 19.32 52.14 46.26 30.36 26.94

DA 5.93 8.48 14.16 20.24 8.23 11.77

DK 2.01 14.81 4.75 34.99 2.74 20.18

DS 0.12 3.82 0.27 8.70 0.15 4.87

S1, S2: seleksiyon orant; i1, i2: seleksiyon yogunlugu

Cizelge 4.12. GOzlenen karakterlerde S1=15/100 (i1=1.536) ve S2=1/25 (i2=1.965)
seleksiyon oranlar1 i¢in tahmin edilen aileler arasi, aile i¢i ve toplam genetik kazang

parametre _Alleler Arasi (A Gy aileici (26 Toplam (Ar)
Mutlak % Mutlak % Mutlak %

FB 19.33 17.15 30.36 2694 4969  44.09

DA 5.27 7.53 8.23 11.77 13.50 19.29

DK 1.78 13.15 2.74 2018 452 33.33

DS 0,11 3.39 0.15 4.87 0.26 8.27

S1, S2: seleksiyon orant; i1, i2: seleksiyon yogunlugu
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Cizelge 4.13. GOzlenen karakterlerde S1=20/100 (i1=1.386) ve S2=1/25 (i2=1.965)
seleksiyon oranlar1 i¢in tahmin edilen aileler aras, aile i¢i ve toplam genetik kazang

Parametre _Aileler Arasi (A G1) Aile I¢i ( AG 2) Toplam ( Ar )
Mutlak % Mutlak % Mutlak %

fb 17.45 15.48 30,36 26.94 47.81 42.41

da 4,75 6.79 8.23 11.77 12.98 18.56

dk 1.61 11.87 2.74 20.18 4.35 32.04

ds 0.09 3.06 0.15 4.87 0.25 7.94

S1, S2: seleksiyon orant; i1, i2: seleksiyon yogunlugu

Cizelge 4.14. GoOzlenen karakterlerde S1=25/100 (i1=1.259) ve S2=1/25 (i2=1.965)
seleksiyon oranlar1 i¢in tahmin edilen aileler aras, aile i¢i ve toplam genetik kazang

Parametre _Aileler Arasi (A Gl) Aile I¢i ( AG 2) Toplam ( As )
Mutlak % Mutlak % Mutlak %

fb 15.85 14.06 30.36 26.94 46.21 41.00

da 4.32 6.17 8.23 11.77 12.55 17.94

dk 1.46 10.78 2.74 20.18 4.20 30.96

ds 0.09 2.78 0.15 4.87 0.24 7.66

S1, S2: seleksiyon orani; i1, i2: seleksiyon yogunlugu

Farkli seleksiyon yogunluklarinda tahmin edilen genetik kazang oranlar1 Sekil 4.5’te
gorsel olarak verilmistir. Sekilden de anlasilacagi iizere seleksiyon yogunlugu
azaldik¢a tahmin edilen toplam genetik kazang orani da azalmaktadir. Genel olarak
degerlendirildiginde calismaya konu olan populasyonlarin 1slah populasyonu olarak
kullanilmast durumunda oOlgiilen karakterler bakimindan tatmin edici diizeyde

genetik kazang elde edilebilecegi soylenebilir.
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2,508 2,018 1,730 1,536 1,386 1,259
Seleksiyon Yogunlugu

Sekil 4.5. Calisilan karakterler i¢in degisik seleksiyon yogunluklarina gore tahmin
edilen toplam genetik kazang oranlar1

4.3. Genetik ve Fenotipik Korelasyonlar

Calisilan karakterler arasindaki iliskileri anlamak amaciyla fenotipik ve genetik
korelasyonlar tahmin edilmistir. Fidan boyu ile gdzlenen diger karakterler arasindaki
iliskiler incelendiginde, dal agis1 ile negatif yonde dnemsiz, dal kalinlig1 ile ise 0,05
onem diizeyinde anlamli pozitif bir iliski ortaya ¢ikmustir. Dal agist ile dal sayisi
arasindaki iliski de Onemsiz dizeydedir. Fidan boyu ile en ylksek genetik
korelasyonu (rg=0.81) dal kalinlig1 en diisiik genetik korelasyonu (rg=-0.28) ise dal
ac1s1 gostermistir. Calisilan karekterler iginde en diisiik genetik korelasyon (rg=-0.04)
dal kalinlig1 ile dal sayis1 arasinda tahmin edilmistir (Cizelge 4.15).
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Cizelge 4.15. Gozlenen karakterler arasinda genetik korelasyonlar ve standart
hatalar1 (diyagonallarin sol alt kismi) ile fenotipik (diyagonallarin sag tist kismi)
korelasyonlar

FB DA DK DS

FB - -0.30291 ns 0.72889* 0.34583 ns
-0.28

DA 1018 - -0.09078 ns 0.08938 ns
0.81 -0.32

DK +0.07 +0.18 - -0.04532 ns

DS 0.72 -0.14 -0.62 i
+0.10 +0.21 +0.13

*: 0,05 dnem diizeyinde anlamli
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5. SONUC

Calismaya konu olan populasyonlarda hem populasyonlar arasinda, hem de populasyon
ici aileler arasinda fidan boyu, dal acisi, dal kalinlig1 ve dal sayis1 bakimindan 6nemli
diizeyde farkliliklar gozlenmistir. Herhangi bir populasyon ya da aile ayirimi
gozetilmeksizin yasama yiizdesi incelendiginde 2001 deneme alanina dikilen toplam
3000 fidanin %353.7’sinin hayatiyetlerini saglikli bir sekilde devam ettirdikleri
goriilmiistiir. Bu karakter bakimindan populasyon diizeyinde bir karsilagtirma
yapildiginda ise en yiiksek yasama yiizdesi (%64.3) 2 nolu populasyonda (Orenkdy), en
diisiik yasama yiizdesi de (%43.3) 1 (Tota) ve 6 (Kurucaova) nolu populasyonlarda
ortaya ¢ikmistir.

Ote yandan en yiiksek genetik gesitlilik fidan boyunda (%22.33), en diisiik genetik
cesitlilik ise dal sayisinda (%4.73) gozlenmistir. GoOzlenen karakterler bakimindan
hesaplanan yiiksek genetik c¢esitlilik Orneklenen populasyonlarin farkli yiikseklik
kademelerinden ve degisik bakilardan secilmis olmasindan kaynaklanabilir. Ciinki
populasyonlar arasindaki mesafe arttikca, gen akisinin azaldig belirtilmektedir (Parker

vd., 1997).

Calisilan karakterler i¢in hesaplanan varyansin énemli bir boliimiiniin (%84.11-%89.17)
aile i¢i yarim kardesler arasindaki farkliliklardan kaynaklandigi ortaya c¢ikmustir.
Populasyonlar aras1 genetik farkliliklardan kaynaklanan varyans orani en yiiksek fidan
boyunda (%1.04) goézlenmistir. Populasyon ici aileler arasi genetik farkliliklardan
kaynaklanan varyans orani ise fidan boyunda %15.89, dal agisinda %15.40, dal
kalnliginda %14.35, dal sayisinda %10.67 diizeylerinde bulunmustur. Olgiilen tiim
karakterler bakimindan aileler arasi genetik farkliliklardan kaynaklanan varyans oranlari
populasyon kaynakli varyans oranlarindan daha yiiksek bulunmustur. Bu sonug, ¢alisilan
karakterlerin daha ziyade populasyon igi aile diizeyinde genetik kontrol altinda oldugunu
gostermektedir. Gerek karacamda gerekse diger orman agaci tiirlerinde benzer
sonuglarm elde edildigi arastirmalar bulunmaktadir (Kaya ve Isik, 1997; Oztiirk vd.,
2004; Giilcii ve Ugler, 2008).

Kalitim derecesi, mevcut genetik kaynaktan bir sonraki kusakta elde edilebilecek genetik

kazang oranini belirleyen 6nemli parametrelerden biridir (Namkoong, 1989).
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Yapay seleksiyon uygulanan bireylerin fenotipik degeri ile 1slah degeri arasindaki
yakimlik derecesini gostermektedir. Kalitim derecesi yliksek bulunan karakterler,
yapay seleksiyona daha etkili ve daha kisa siirede cevap verebilmektedirler (Isik,
1980). Genetik ¢esitlilikte oldugu gibi kalitim derecesinin tiir i¢cindeki yapis1 1slah
calismalar1 agisindan son derece onemli goriilmektedir. Herhangi bir karakterin 1slah
edilip edilmeyecegine karar verirken populasyon i¢i genetik cesitlilik ve tahmin
edilen kalitim derecesi goz Oniine alinmaktadir. Bu nedenle, genetik cesitlilikle
birlikte kalitim derecelerinin de belirli gliven araliklarinda tahmin edilmesi 1slah

caligmalarinin 6nemli bir boliimiinii olusturmaktadir (Burdon vd., 1992).

Bu c¢alismada gozlenen biitiin karakterler igin birey ve aile diizeyinde kalitim
dereceleri tahmin edilmistir. Tahmin edilen aile kalitim dereceleri birey duzeyindeki
kalitim derecelerinden daha yiliksek bulunmustur. Birey diizeyinde kalitim dereceleri
0,43 (dal says1) ile 0.64 (fidan boyu); aile kalitim dereceleri ise 0,66 (dal sayisinda)
ile 0,75 (fidan boyu ve dal agis1) arasinda degismektedir. Daha 6nce Anadolu
Karagam’inda yapilan bazi aragtrmalarda da aile kalitim derecelerinin birey
diizeyindeki kalitim derecelerine kiyasla daha yiiksek tahmin edildigi belirtilmektedir
(Temerit ve Kaya, 1994; 1997; Gulcu, 2002). Fakat bazi ¢aligmalarda da kalitim
derecesinin, ayni karakterler i¢in bir tiirden baska bir tiire, aymi tiiriin degisik
populasyonlarina, aymi karakterin farkli gelisim devrelerine ve hatta ayni
populasyonun denendigi degisik deneme alanlarna gore farklilik gdsterdigi

bildirilmektedir (Isik, 1980).

Olgiilen karakterlerle ilgili olarak tahmin edilen toplam genetik kazang oranlar1 dal
sayist haricinde yiiksek (S1=1/100 ve S2=1/25 i¢in %28.01 ile %54.94 ) ¢cikmustir.
Ornegin ¢aligmaya konu olan populasyonlarda bulunan 100 aileden en iyi 5 ailenin
secilmesi durumunda fidan boyu i¢cin %28.01 oraninda genetik kazang
saglanabilecektir. Aileler arasi seleksiyona ek olarak aile i¢i seleksiyonunda
uygulanmast durumunda elde edilebilecek toplam genetik kazang orant %54,94
diizeyine kadar cikabilecektir. Seleksiyon yogunlugu arttikga, genetik kazang
oraninin da arttig1 gozlenmektedir. Ancak bir sonraki generasyona dol verecek aile

sayist ise azalmaktadir. Ornegin denemede yer alan ailelerden en iyi %50, %40,

57



%30, %20, %10 ve %2’ sinin sec¢ilmesi durumunda, bir sonraki generasyona dol verecek
aile sayis1 sirasiyla 25, 20, 15, 10, 5 ve 1’e diismektedir. Aile sayisinin azalmasi,
seleksiyonla olusturulacak yeni generasyonda genetik kazanci artirirken, 1slah
populasyonunun genetik tabaninin daralmasmma neden olmaktadir (Isik, 1980;
Shelbourne, 1992; Singh ve Chaudhary, 1993). Bu sebeple aile seleksiyonu ile birlikte

aile i¢i seleksiyonuna da 6nem verilmelidir.

Gozlenen karakterler arasindaki genetik ve fenotipik korelasyonlarin genel olarak diisiik
ve negatif yonde oldugu goriilmiistiir. Baz1 karakterler arasinda hesaplanan genetik
korelasyonlar, fenotipik korelasyonlardan diisiik bulunmustur. Genetik korelasyonlarin,
fenotipik korelasyonlara gore daha diisiik ¢ikmasi, ¢evresel kosullarin olumlu etkilerinin
iki karakter arasinda negatif bir iliski yaratmasi ile a¢iklanmaktadir (Isik ve Kaya, 1995).
Yani ayn1 gen tarafindan kontrol altinda tutulan iki karakter arasindaki diisiik genetik
korelasyon cevresel etkiler nedeniyle o karakterler bakimindan bireyin fenotipine ayni
diizeyde yansitilamamaktadir. Eger incelenen iki karakter arasindaki onemli genetik
korelasyonlar ilerleyen yaslarda devam ederse, gelecekte ayni kusakta birden fazla
karakterde 1slah yapmak miimkiin olabilmektedir. Bu nedenle ¢alismaya konu olan
populasyonlarda gozlenen karakterler arasindaki iligkilerin ileriki yaslarda yeniden

degerlendirmesi uygun olacaktir.
Bu sonuglardan hareketle asagidaki dnerilerde bulunulabilir:

1. Karagamda calisilan tiim karakterler bakimindan populasyonlar ve populasyon igi

aileler arasinda istatiksel olarak 6nemli diizeyde farkliliklar gézlemlenmistir.

2. Olgiilen karakterler bakimindan gézlenen varyansin énemli bir kismi aile i¢i yarim
kardesler ve aileler arasi genetik farkliliklardan kaynaklanirken, populasyonlar arasi
farkliliklardan kaynaklanan genetik varyansin toplam varyans i¢indeki pay1 ¢cok diisiik ya
da hi¢ yoktur. Bu durum populasyon ici aileler arasi ve ayn1 zamanda aile i¢i genetik
cesitliligin yiiksek oldugu anlamina da gelmektedir ki bu, elde edilecek genetik kazanci
artirmak bakimindan Onemli bir poptansiyeldir. Karagamda yapilacak 1slah

caligmalarinda bu potansiyel goz ardi edilmemelidir. Bu sonugtan
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hareketle, caligilan karakterler bakimindan uygulanacak seleksiyon caligmalarinda
populasyondan ziyade populayon ici aile seleksiyonuna ve aile igi seleksiyona

oncelik verilmelidir.

3. En yiiksek aile kalitim derecesi (0.75) ekonomik 6nemi fazla olan fidan boyu ile
dal agisinda tahmin edilmistir. Tiim karakterler i¢in tahmin edilen aile kalitim
dereleri birey diizeyindeki kalitim derecelerinden yiiksek ¢ikmistir. Bu durum
Karagcam’da aile diizeyinde yapilacak seleksiyonla daha fazla genetik kazang elde

edilebilecegini gostermektedir.

4. Calisilan karakterler bakimindan degisik seleksiyon yogunluklari i¢in tahmin
edilen genetik kazang oranlar1 oldukea yiiksek ¢ikmustir. Ozellikle aile seleksiyonu
ile birlikte aile i¢i seleksiyona da dnem verilmesi ve kombine seleksiyon yapilmasi
durumunda elde edilebilecek genetik kazang oram1 %50 ve iizerine
cikabilebilmektedir. Bu nedenle karagamda kendilemenin de belirli bir dizeyde
tutulabilmesi ve optimum genetik kazanca ulasilabilmesi ag¢isindan, uygulanacak
1islah programlarinda yapilacak seleksiyonun populasyon ici aileler arasinda ve aile

ici yarim kardesler arasinda kombine olarak uygulanmasi daha isabetli olacaktir.

5. Olgtilen karakterler bakimmdan populasyon ortalamalari karsilastirildiginda hem
fidan boyu hem de dal acis1 bakimindan 2, 4 ve 7 nolu populasyonlarin ilk bes i¢inde
yer aldiklar1 goriilmektedir. O halde yeni ve kapsamli ¢aligmalar sonuglandirilincaya
kadar deneme alani ve g¢evresi ile benzer 6zelliklere sahip yetigme ortamlari i¢in bu

populasyonlar tohum kayanagi olarak kullanilabilir.
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