MAKARNALIK BUGDAYDA (Triticum durum Desf.) BOY
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OZET : Makarnalik bugdayda (Triticum durum Desf.)
3 g¢egit ve 3 hat kullanilarak yapilan diallel
melezleme programiyla elde edilen 30 adet F; ddlu
ve bunlarin ebeveynleri Jinks-Hayman tipi diallel
analiz yontemiyle bitki boyu ag¢isindan
degerlendirilmistir.

Elde edilen sonug¢lar, bitki boyunun aditif
ve dominant gen etkilerinin Xkontroliindedir.
Dominantlik derecesi 0.48 olup dominant etkinin
kismi oldugunu gdstermektedir. Kalitim dereceleri
KDp=0.89 ve KD;=0.94 olarak hesaplanmistir. Gen
frekanslari ic¢in hesaplanan uv dederi 0.17 ve
dagilis yonlerini tesbit temek icin hesaplanan F
ise negatif bir deger vererek resesif etkili -
(kisa boyluluk) genlerin frekansinin dominant
etkili (uzun boyluluk) genlerden daha yliksek
oldugunu gostermektedir.

Kisa boyluluk ag¢isindan ANK-01l hattinin en
kisa boylu ddlleri verdigini ve en fazla resesif
etkili gene sahip oldugu bulunmustur. En az
sayida resesif etkili gen 1ise KUNDURU-1149
¢esidinde tesbit edilmigtir. CAKMAK-79 cesidi ise
daha kisa boylu olmasina ragmen, kendisinden daha
uzun boylu olanlardan daha az resesif etkili gen
tasimaktadar.

A STUDY ON GENETIC VARIATION OF HEIGHT IN DURUM
WHEAT (Triticum durum desf.) BY DIALLEL ANALYSIS

SUMMARY : In durum wheat (Triticum durum Desf.),
a 6x6 diallel crossing program were carried out
by using 3 varieties and 3 advanced lines. 30 F;s
produced out of this diallel program were

1. Tarla Bitkileri Merkez Aras. Enst. ANKARA
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evaluated for plant height.

The results show that plant height is under
the control of aditive and domimant gene
actions. Mainly aditive effect is responsible for
plant height while dominance effect remains
partial. This is also proved by dominance ratio
which is estimated as 0:48. Heritabilities are
estimated as 0.89 for th and 0.94 for th. Gene
frequency (=uv) is estimted as 0.17, and F gives
negative value showing resessive alleles are more
common than dominant alleles.

When the results are evaluated for the
parents, the advanced line ANK-01] has the highest
number of resessive alleles, while KUNDURU-1149,
the tallest variety among the parents, has the
highest number of dominant alleles. CAKMAK-79, a
short variety, is found to have less resessif
gene than the taller ones.

Girisg

Diger urilinlerde oldugu gibi bugdayda da
yliksek verimli ve iistiin vasifla cesit
gelistirmek, her zaman o6ncelikli bir konumdadir.
Ancak 1slah c¢alismalaril zaman alici ve pahala
uygulamalar oldugu ig¢in, planlamanin dogru ve
hedeflerin isabetli se¢ilmesi gerekir. Bir 1slah
programinin baslangig¢ noktalarindan birisi olan
meleziemede Kkullanilacak ebeveynlerin dogru
se¢iminin basariya ulasmakta ne derece &nemli
oidugu bilinmektedir. Zira, ana-babanin genetik
vapilarl ve aralarinda 1iyi bir kombinasyon

ciusturabilne kabiliyetlerinin clmasi,
kendilerinde mevcut karakterlerin dbllere
aktarilmasinda takip edilecek yontemleri

belirlemekte Onemli bir fonksiyona sahiptir.

Bugday 1slahl ¢alismalarinda genellikle
lizerinde agirlikli olarak durulan karakterler,
ekxonomik Oneme haiz kantitatif Xkarakterlerdir.
Ancak kantitatif karakterlerin gevre sartlarindan
fazlaca etkilenmeleri ve ¢ok gen tarafindan idare
edilen Kkarakterler olmalari bakimindan dodlden
déle aktarilmalarinda blylik zorluklarla
karsilasilmaktadar.

8



Herhangi bir karakterin kalitim
6zelliklerini belirlemek amacilyla
kullanilabilecek birden fazla metod mevcuttur.
Bunlar, ebeveyn ve ddller arasindaki regresyon,
korelasyon (Gliler, 1991), varyans analizinde
hesaplanan Hata Kareler Ortalamasi (HKO)
kullanilarak tahmin edilen kalitim dereceleri
(Falconer, 1989) ve ayrica Diallel y&ntemidir.
Yukarda bahsedilen metodlar i¢inde en ¢ok genetik
bilgi {Uretecek olaninin diallel analiz metodu
oldugu bilinmektedir.

Diallel analiz ydntemleri ile kantitatif
karakterlerin kalitimlarai Xonusunda tahminler
dretmek  mimkindir. Bu yontem kullanilarak
hesaplanacak parametrelerden faydalanilarak
kantitatif karakterlerin tahmini kalitim
dereceleri belirlenebilir. Ebeveynlerin seg¢imi,
istiliin vasifli hatlarin belirlenmesi ve genotip-
fenotip iliskilerinde beklenen etkilesim ig¢in bu
tahmini kalitim gerekli on bilgileri
sagliyabilir.

Halihazirda, 1slah ve genetik galismalarinda
vyaygin olarak kullanilmakta olan iki tane temel
diallel analiz yontemi mevcuttur. Bunlar, Jinks-
Hayman modeli (Jinks ve Hayman, 1953; Hayman,
1954; Jinks, 1954) ve Griffing modelidir
(Griffing 1956). Her iki modelde yaygin olarak
kullanilmakta olup tam diallel yo&ntemi olarak
bilinmektedir. Bunlarin yaninda tam diallel
yonteminin modifiye edilmesi sonucu ortaya ¢ikmis
diger yontemlerde mevcut olup, materyal sayisinin
fazla olmasi halinde kullanilabilecek olan, 1-
Resiproklar hari¢ 2- Ebeveynler harig, 3-
Resiproklar ve ebeveynler hari¢ olmak Uzere 3
degigsik model daha mevcuttur (Griffing, 1956).

Jinks-Hayman modelinin en belirgin 6zelligi
birtakim varsayimlara dayanarak sonucglara
yorumlamasidir. Bu varsaylmlar isabetli ise elde
edilecek sonuglar oldukga detayli olur; ve
Uzerinde galisilacak bitki ve karaktere ait bir
¢cok bilginin ayrintili bir sekilde elde

edilmesine imkan saglar.
Buna karsgin Griffing modelinde varsayimlar
asgariye indirilmisg olup; elde edilecek sonug¢lar,
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sadece bitkilerin Uzerinde durulan karakterler
acisindan genel ve o6zel kombinasyon
kabiliyetlerini ortaya koymakta ve kalitim
derecelerini hesaplamakta kullanilabilir.

Bugdayda bitki boyu nihai verim ve kalite
agisindan o&nem arzetmektedir. Zira, uzun boylu
bitkilerde basak boyuda uzun olmakta
(Giler,1991), bu durumda, yari taban ve taban
arazilerde, yagisin bol oldudgu ve dane
doldurmanin iyi oldugu hallerde yatmaya sebep
olmakta ve verim ve kaliteyi dilisirmektedir. So6z
kKonusu mahsurlaril gidermek amaciyla, ekmeklik
bugdayda Norin 10 c¢egsidinden aktarilan ve daha
sonra bir ¢ok alleli diger cesitlerde de bulunan
Rht genleri boyu kisaltmak ve yatmayl Onlemek
amaclyla yaygln olarak kullanilmaktadir (Gale ve
Gregory, 1977). Rht genleri makarnalik bugdaya
transfer edilerek kisa boylulugun saglanmasinda
da kullanilmistar (Lebsock, 1963). Fakat,
ekmeklik ve makarnalik bugdaylar da kromozom
sayilarinin farkli olmasl sebebiyle her iki tiur
arasinda kolayca melezleme yapllamamaktadir. Bu
nedenle, istenen diger karakterlerde oldugu gibi,
Rht genlerinin transferide 2zor olmaktadar.
Dolayisiyla, mevcut varyasyonun etkin bir sekilde
kullanilmasl 1i¢in uygun vyollarin bulunmasi
gerekmektedir.

Makarnalaik bugdaya gerek ekmeklik
bugdaylardan aktarilan gerekse kendi icinde
mevcut olan kisa boyluluk faktoriiniin etkin olarak
kullanilmasa i¢gin melezlemede kullanilacak
ebeveynlerin s6z konusu karakter yoniinden kalitim
6zelliklerinin bilinmesine ihtiya¢ vardir.

Makarnalik bugdayda bitki boyu ile ilgili
olarak ¢ok sayilda g¢alisma bulunmamakla birlikte,
diger karakterlerle yapilan c¢alismalarda bitki
boyuda degerlendirilmistir. Amaya vd. (1972) alti
makarnalik bugday ¢esidi arasinda elde edilen 4
degisik kombinasyona ait F; melezlerinde bitki
boylarinin ebeveyn ortalamalarina godore 5-8 cm
daha uzun oldugunu, fakat genel olarak d6llerin
en uzun ebeveyne gore daha kisa olduklaraina
belirtmiglerdir.

Ozgen (1989) yerel bugday cesitlerini
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melezleyerek elde ettigi 11 ileri kademe hatti
arasinda olusturdugu 24 F; de yaptigl c¢alisgma
sonucunda bitki boyu ag¢isindan ebeveynler
ortalamasl1 ve en Ustilin ebeveyne gdre negatif
melez glici belirlemigtir.

Giler (1991) 5 adet makarnalik bugday gesit
ya da hattiyla vyaptigar calismada dodllerin
boylarinin ebeveynlere nazaran daha kisa oldugunu
ve ebeveynlerle doller arasinda negatif bir
iliski oldugunu tesbit etmistir.

Bu calismada € makarnalik bugday cesidi
diallel melezlemeye tabii tutularak elde edilen
déller F seviyesinde bitki boyu yoéninden
degerlendirilmek lizere godzlemleri alinmigs ve
diallel analiz ydntemi ile degerlendirilmistir.

MATERYAL VE YONTEM

6x6 diallel melezleme programinda kullanilan
cesit ve hatlar asagida verilmistir:
1- Knd-1149: Kunduru-1149

2- Ccmk-79 : Cakmak-79

3- Ank-01 : Ileri kademe hattai:
ivy162/61-130/ /By?E/TE

4- 1252 : Uretim izinli hat

5- ¢1273: Ileri kademe hattui:
cr"s%/Gn"sS"//Apulicum/3/DF-17-72
/4/PI 165137/3/LD 357E/Tc*?//Jo"s"
/5/AA"S/4/QE1621//Tc*? /3 /BYE 2/ Tcc
6- K2T-91: Kiziltan-91

6 adet makarnalik bugday g¢egit ve hatta
diallel melezleme programina uygun olarak 1990
vilinda melezlenmigtir. Elde edilen F1 tohumlara
TARM'in Yenimahalledeki serasinda 1990-1991
sezonunda, 2 tekerriirlii tesadif bloklari deneme
deseninde ekilmistir. Bitki boyu ©dlglimleri,
bitkiler Dbasaklanmasini tamamladiktan sonra
alinmistir. Her bitki sirasindan tesadiifi oclarak
3 Olglm yapilmig ve ortalamasi alinarak tam
diallel tablolari her blok igin ayri ayra
olusturulmustur.




Hazirlanan tablolar kullanilarak tamdiallel
analizi Jinks-Hayman metoduna gore yapilmistar.
Bahis konusu metod Jinks ve Hayman (1953), Jinks
(1954) ve Hayman (1954) tarafindan geligtirilmis
olup, metodun bir bilitiin olarak uygulamasl Mather
ve Jinks (1982)' de detayli bir sekilde
verilmigtir. Bu ¢alismada Mather ve Jinks (1982)"°
den Dbir fakli uygulama, ikinci derecede
istatistiklerin kullanilarak D,H;, H, ve F'nin
hesaplanmasinda yapilmis olup, bu degerler her
blok ig¢in ayrai ayri hesaplanmak yerine, blok
toplamlari alinarak olusturulan ve tam diallel
igin varyans analizinde kullanilan tablodan
tesgkil edilen yarim diallel tablosundan

hesaplanmistar.

BULGULAR VE TARTISMA

Tam diallel. analizi uygulanmadan Once,
ebeveyn ve doller arasinda, ve bloklar arasinda
istatistiki manada farklilik olup olmadigini
tesbit etmek amaciyla, tesadif bloklari deneme
desenine uygun iki ydnli bir varyans analizi
yapllmis ve sonuglar tablo-1'de verilmistir.

Yaprlan varyans analizinde bloklar arasi
farklilik istatistiki manada Snemsiz, gesitler ve
dbller arasi farklilik Onemli bulunmustur. Bu
scnuglara godre, bitki boyu igin hazirlanan tam
diallel tablolari, tam diallel analiz ig¢in
kullenilabilecektir. Bloklar arasinda istatistiki
olarak bir farklilik olmamasi, Dbloklara ait
dederlerin birlestirilerek tam diallel ig¢in
varyans analizinde kullanilmasina misaade
etmektedir. Bu amag¢la hazirlanan tam diallel
tablosuna ait dederler tablo-2'de verilmisgtir.
Cizelge -2'deki degerler kullanilarak yapilan tam
diallel ig¢gin varyans analizi sonuglari tablo-3'de

verilmistir.




¢izelge -1: Bloklar arasi ve gesitler ve dbller
arasi farkliligi: tesbit etmek amaciyla
yapllan varyans analizine ait tablo.

VK SD HKO F P
Bloklar arasi 1 112.300 1.69 -
Ebeveyn ve Doller

arasi 35 515.000 7.68 <0.01
Hata 35 67.065

Cizelge -2: Hesaplamalarda kullanilan tam diallel
degerleri. Her 1iki blok'a ait degerler
toplanarak olusturulmustur.

277.21 252.50 257.25 267.92 257.00 244.50
208.17 180.84 170.25 188.75 188.50 197.75
260.50 213.00 175.22 185.92 185.84 205.75
262.25 209.25 195.50 200.75 191.05 207.00
250.75 173.00 196.42 184.50 173.50 212.21

Varyans analizi tablosundaki her  Dbir
parametre kendi blok interaksiyonuna karsi test
edilmistir.

Varyans analizi sonug¢larina gdre (c) ve (d)
hari¢ blitin parametreler istatistiki olarak
onemli g¢ikmaktadir. Buradan da bitki boyu
aglsindan (a) aditif etkiyi, (b) aditif olmayan
etkivi, (by) ebeveynlerle 'dbdller arasinda
istatistiki manada bir farkliligin oldugu ve bu
farkliligan tek ydénde dominans etkiden
kkaynaklandigini, (b,) gen dagiliminin ebeveynler
arasinda asimetrik oldugunu, (b;) ebeveyn &zel
dominans etkisinin varlidini gdstermektedir ki
belli baz1 melezlerde dominant etki digerlerinden
daha fazladir. Istatistiki olarak onemsiz c¢ikan
(c) ve (d) degerleri ise resiprokal farklilik ve
cinsiyete bagli kalitimin olmadigini
gostermektedir.
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Yukarida yapilan degerlendirmeler, genotip
X ¢gevre interaksiyonunun olmadigi, resiprokal
farkliligin bulunmadigl, epistatik etkinin
olmadigi, diploid gen aginiminin oldudu, genlerin
dagiliminin ebeveynlerde birbirlerinden bagimsiz
oldugu ve bitki boyu kalitiminin ¢ok den
tarafindan kontrol edilmedigi varsayimina
dayandirilmistir. Fakat bu varsayimlarin
dogrulugunun kontrol edilmesi gerekmektedir.

Cizelge =3: Tam diallel 1ig¢in varyans analizi

tablosu.

VK SD HKO F P

a 5 2910.9215 22.41 <0.01
b 15 114.3994 3.24 <0.05
b, 1 197.7284 428.54 %0.01
b, 5 532.9996 11.73 30.01
b, 9 4236.4206 18.77 %0.01

c 5 231.2583 2.64 -

d 10 68.4913 0.78 -
Bxa 5 129.8882

Bxb 15 35.2625

Bxb, 1 0.4614

Bxb, 5 45.4326

Bxb; 9 225.6432

Bxc 5 59.7343

Bxd 10 87.5236

Blok

Iint. 35 67.0645

Resiproklar arasinda 1istatistiki anlamda
faklilik olmadigi icin, resiproklarain
ortalamalari alinarak vyarim diallel tablolara
olusturulmus (Cizelge -4, 5, 6) ve ikinci derece
istatistikler bu tablolar kullanilarak
hesaplanmistir.

Varyans analiz tablosundaki (b) degeri
istatistiki olarak Snemli bulundugunda, bu deger
alt komponentlerine b,, b,, bj'e bdllinerek daha
detayli olarak irdelenebilir. Fakat, b degeri ve
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alt komponentleri tarafindan ifade edilen aditif
olmayan etkinin kaynaginin dominant etki mi yoksa
epistatiR etki mi oldugunun belirlenebilmesi ve
diger degerlendirmelerin dogrulanmasi i¢in daha
detaylal testlere ihtiyag¢ vardir. Bu testler
ikinci derecede istatistikler kullanilarak
yapilabilir. Bunlardan ilki her sirada
tekrarlanmayan ebeveynlerle her bir sira
arasindaki kovaryans (W.), ve her bir siraya ait
varyans degeri (V. )dir. Bu degerler vyaraim
diallel tablolarindan hesaplanarak, ebeveyn
ortalamalari (P) ve sira ortalamalari (Y..) ile
birlikte tablo-7,8 ve 9 da ikinci derece
istatistikler adi altinda verilmigtir.

Cizelge =-4: Birinci tekerriire ait yaraim diallel
tablosu.

138.59 124.00 124.50 129.75 129.75 129.13
95.20 103.38 105.13 103.50 89.38

90.02 94.00 93.59 99.59

96.24 96.63 96.75

101.21 99.38

98.21

Regresyon hattina kullanarak ortalama
dominans etkiyi tespit etmeden once, regresyon
hesaplamalarinda kullanilan W, ve V. dederlerinin
istatistiki anlamda birbirlerinden farkli olup
olmadiginin kontrol edilmesi gerekmektedir. Bu
kontroller igin kullanilacak degerler W, ve V_'1in
toplamlari ve farklaridir. Her iki blok'a ait sdz
konusu degerler basit varyans analizi yapilarak
test edilmisg ve varyans analizlerine ait sonuclar
Cizelge -10'de verilmistir.
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¢izelge ~5: Ikinci tekerriire ait yarim diallel
tablosu.

138.62 106.34 134.38 134.25 129.88 118.50
85.64 88.25 99.00 95.38 96.00

85.20 93.59 97.09 101.50

92.72 101.25 92.63

89.78 90.88

114.00

¢izelge =-6: Bloklarin toplamlara iizerinden
olusturulan yarim diallel tablosu.

227.21 230.34 258.88 264.00 259.63 247.63
180.84 191.63 204.13 198.88 185.38
175.22 187.59 190.67 201.09
188.96 197.75 189.25
191.05 190.25
212.21

Cizelge -7: Birinci tekerriire ait ikinci derece
istatistikler.

r -
W, v, WOV, W-V . Y. P

86.26 27.54 113.84 58.69 130.71 138.59
170.55 138.26 308.80 32.29 97.45 95.20
205.51 156.86 362.36 48.65 105.41 90.02
227.76 182.29 413.05 42.48 102.60 96.24
226.47 171.07 397.55 55.40 107.25 101.27
230.66 189.96 420.11 32.33 99.31 98.21
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¢izelge -8: ikinci tekerriire ait ikinci derece
istatistik degerleri.

W, V. WAV, W-V, Y, .

87.05 149.91 236.96 -62.86 128.69 138.62
130.50 55.75 186.25 74.76 91.59 85.64
361.59 317.93 679.52 43.66 98.97 85.20
271.41 258.87 530.29 12.54 105.20 92.72
245.55 221.71 467.26 23.84 103.71 89.78
215.85 132.76 348.61 83.09 99.08 114.00

Cizelge =-9: Bloklar toplami kullanilarak
olusturulan yarim diallel tablosundan
hesaplanan ikinci derece istatistikler ve
ebeveynler ve siralar ortalamalara.

W, ' WAV, W=V Y P

r r r r”*

365.60 252.73 618.33 112.87 256.28 277.21
548.05 315.33 863.38 232.72 198.53 180.84
1106.51 877.71 1984.22 228.81 200.84 175.22
1009.45 867.70 1877.15 141.75 196.97 188.96
944.48 738.19 1682.67 206.29 204.67 191.05
834.80 545.65 1380.45 289.14 204.26 212.21

Cizelge -10: Her blok i¢in ayri ayri hesaplanan
(W.+V,) ve (W.-V,) degerlerinin farklilik
kontrollerine ait varyans analizi.

VK SD HKO F P
(Wr+Vr) fark 5 36028 2.80 0.10
(Wr+Wr) hata 6 12789

(Wr-Vr) fark 5 964 0.55 0.70
(Wr-Vr) hata 6 1756
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(W, +V,.) ve (W_.-V.) arasindaki fark
istatistiki manada ©nemsiz bulunmustur. Ayrica,
her iki degerin istatistiki manada farksiz
olmasi, bitkiler arasindaki aditif olmayan
etkinin epistatik olmayip dominans etkiden
kaynaklandigini gbstermektedir. Bu durumda sz
konusu grafik kullanilarak dominant etkinin yoni
hakkinda da karar vermek miimkiin olabilecektir.

Wr, Vr arasindaki ilisgkinin
degerlendirilmesi i¢in kullanilan bir diger metod
ise, Mather ve Jinks (1982) tarafindan
tanimlandig1i gibi, birlesik regresyon analizinin
kullanilmasaidair.

Birlesik regresyon analizi sonug¢larina
(Cizelge =-11) bakildiginda, birlesik regresyon

HKO'nin istatistiki olarak onemli oldugu
gbriilmektedir. Her bir blok i¢in hesaplanan
regresyon degerlerinin farki ise Onemsiz
¢ikmigtir. Bu durumda birlesik regresyon igin
hesaplanan b (regresyon katsayisi) varsayimlarin
dogrulugunu test etmek ig¢in kullanilabilir.
b=0.90%0.272 degeri t(4) de 1 den farksiz
oldugundan varsayimlarin dogru oldugu ve mevcut
aditif olmayan etkinin dominans etkiden
kaynaklandigil tezinin dogrulugu kuvvet kazanmisg
olmaktadir.

Cizelge -11: Birlesik regresyon analizi tablosu.

VK SD HKO F p
Birlesik

regresyon 1 51025.47 29.62 <0.01
Farklilik 1 10.60 <1 -
Hata 8 1722.57

Yukarida bahsedilen {i¢ testin sonuglari
dikkate alindiginda Wr,Vr grafigi herhangi bir
tereddiide mahal kalmadan yorumlanabilecektir.

Sekil-1'de verilen Wr, Vr ilisgkisini
inceledigimizde, 1 nolu hat olan Kunduru-1149'un

18



boy uzunlugu yoénilinden en ¢ok dominant gene sahip
oldugu go&riilmektedir. 3 numarali hat ANK-01 ise
en ¢ok resesiﬁ gene sahip olup en kisa boylu
doller bu bitkil ile yapilan melezler arsindan

segilebilir. Diger ebeveynler bu ikisi
arasinda kalan degerlere sahiptir.

Ayrica, regresyon hattinin egimi de
dominansin kismi oldugunu gdstermektedir.

Bir diger bilgi kaynagi ise W_+V_.'in P
(ebeveynler ortalamasl) ile olan korelasyonudur.
Bu 1iki deger ig¢in hesaplanan r degeri -0.688
olarak tahmin edilmis ve istatitiki manada 6nemli
bulunmustur. Bu durumda bu iki deger arasinda
negatif yodnde bir korelasyonun vardir.

W

r

1100 *3

1000 *4
*5

900
*6
800

700
600
*2
500
400

300

Sekil-1: Siralara ait Kovaryans(Wr)-Varyans(Vr)
iligkisine ait grafik.

W.+V,_, P 1iligkisi Sekil-2'de gdOsterilmig

olup, regresyon edrisinin egimide korelasyonun
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W.+V., P 1ilisgkisi Sekil-2'de gdsterilmisg
olup, regresyon egrisinin egimide korelasyonun
negatif oldugunu dogrulamaktadir. Ayrica, bir
dnceki grafikte oldugu gibi bu grafiktede, daha
¢ok dominant gen tasiyan 1 nolu ebeveyn (KUNDURU-
114%) crijine daha yakin iken, orijinden en
uzakta Kalmis clan 3 neolu ebeveyn (ANK-01l) en ¢ok
resesif geni tasimaktadir. Her iki grafiktede 2
nolu ebeveyn Cakmak-72'un kendinden daha uzun
boylu olan 4, 5 ve 6 nolu ebeveynlerden crijine
daha yakin oldugu ve dolayisiyle daha fazla
dominant gen tasidigi sonucu g¢ikmaktadar.

Her 1iki grafik birlikte incelendiginde,
bitki boyu yodninden kisa boyluluk igin en fazla
geni sirasiyla 3,4,5,6,2 ve 1 nolu ebeveynlerin
tasi1digi gdriilmektedir.
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gekil-2: Siralara ait Kovaryans-Varyans
toplamlari (W,.+V,) ile, ebeveyn ortalamalari
(P) arasindaki iligki.
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Tam diallel ig¢in varyans analizi ve W., V_
arasindaki iliski de kullanilarak test edilen ve
bu deneme ig¢in uygun bulunan aditif-dominans
model, diallel analiz metodunun uygulanmasi ig¢in
o6ngdriilen varsayimlari Karsilamaktadair.
Dolayisiyla, varyans Komponentleri D, H;, H,, F
ve E degerleri, W,., V. degerleri kullanilarak
tahmin edilebilir.

Varyans Kkomponentlerinin hesaplanmasinda
Mather ve Jinks (1982) tarafindan gelistirilen ve
asagida verilen formiiller kullanilmistair:

E= E

D_

Evr+v -4W - §3n—2)£n]E
H2= av_-4Y_-12(n?-1) /n?]

F= 2V,—4W -[2(n 2)/n]E
Burada:

E: Cevreden kayanaklanan varyans,

D: Aditif etkiden kaynaklanan varyans,

H,: Dominantlik varyansai,

H,: Gen dagilimina bagli dominantlik
varyansi,

F: Dominant yada resesif allelerin dagilis

yoni,
Bu varyanslari hesaplamada kullanilan degerler
ise:

E: Cevre varyansi (Diallel analiz tablosunda
kullanilan HKO)

\Y/ Her sira ve siitun da tekrarlanmayan
ebeveynlere ait varyans,

V,.: Sira ortalamalri (Yr.)'a ait varyans

V,.: Yarim diallel analiz tablosundan her
sira i¢in hesaplanan varyanslarain
ortalamasi,

W.: Yarim diallel. analiz tablosundan her
sira i¢in hesaplanan kovaryanslarin
ortalamasi,

Yukarida verilen formiiller kullanilarak elde
edilen degerler asagida verilmistir:

E= 67.065 E= 67.065
V.= 1437.063 D= 1369.999
V.= 599.552 H,= 316.372
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W 801.483 H,= 215.833

\ 517.650 F= -421.223

Yukardaki komponentlerden D'nin Kkontrol
testinin yapilmasi aditif etkinin bu populasyon
icin gercgekte var olup olmadigini gbstermesi
ag¢lisindan Onemlidir. Bu test V_/E degerinin t
cetveliyle Onemlilik kontrolu sgeklinde
yapilmaktadir. t,= 21.42 degeri 0.001 dlizeyinde
onemli olup, bitki boyunun aditif gen etkisinin
kontrolunde oldugunu gdstermektedir.

Varyans komponentleri kullanilarak
dominantlik derecesi, dominant ve resesif
allellerin frekansi, ve kalitim dereceleri
hesaplanabilir. Bu hesaplamalarda kullanilacak
formiller Mather ve Jinks (1982) tarafindan
asagidaki gibi verilmistir:

Dominantlik derecesi: ¥ (H;/D)= 0.48

Gen frekansi: 1/4H,/H;= 0.17

Kalitim derecesi (KD):

o

1/2D+1/2H;-1/2H,-1/2F
i—KDD:Dar anlamda= =0.89
1/2D+1/2H,-1/4H,~1/2F+E

1/2D+1/2H;-1/4H,-1/2F
1i-KDg:Genig anlamda= =0.94
1/2D+1/2H;-1/4H,~1/2F+E

Dominantlik derecesi 0.48 olarak tahmin
edilmis olup, bitki boyu ag¢isindan kismi
dominantlik mevcuttur. Ayni1 sonu¢ Wr, Vr
grafiginde regresyon egrisinin orijinden yukarda
olmasi ile de tesbit edilmisti.

Gen frekansi 0.17 olarak tahmin edilmisg
olup, dominant ve resesif genlerin frekanslarinin
birbirine esit oldugu zaman elde edilen uv=0.25
degerinden daha kliglik oldugundan, ayrica F'in
negatif bir degere sahip olmasi sebebiyle de
resesif yada kisa boyluluk geninin frekansinin
daha yliksek oldugu kabul edilebilir.
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Esasen, tam diallel ig¢in analiz tablosunda
hesaplanan (b,) degerinin Odnemli g¢ikmasida gen
frekanslarinin birbirinden farkla oldugunu
gdstermektedir. Boylece, resesif etkili genlerin
frekansinin daha fazla oldudgu kesinlik kazanmisg
olmaktadair.

Kalitim dereceleri, KDp=0.89 ve KD, =0.94,
olarak tahmin edilmistir. KD, degeri bu karakter
igin aditif etkinin yliksek oldugunu, KD, ile KDg
arasindaki farkin kiligiik olmasi ise dominant
etkinin kiiglik ve kismi oldugunu gdstermektedir.

Yukarda yapilan degerlendirmeler godz Oniine
alindiginda 6x6 diallel melezlere ait ddller
arasinda yapilacak bir seleksiyonda kisa boylu
bitkilerin seg¢ilmesi, bu karakterin aditif gen
etkisinin kontroliinde oldugundan, kolaylaikla
fikse edilmesini ve seleksiyonda bagariya kisa
slirede ulasilmasinil sagliyacaktir. Ayrica, kisa
boyluluk karateri nesilden nesile kolaylikla
aktarilabilecektir.

Bu ¢alismada elde edilen sonuglar ebeveyn
olarak kullanilan bitkiler acisindan
degerlendirildiginde; en kisa boylu ddllerin
ANK-01 hatti 1ile vyapilan melezlerden elde
edilebilecegi gorilmektedir. Daha sonra,
sirasiyla C1252, C1273, KIZILTAN-91, CAKMAK-79 ve
KUNDURU 1149 1ile yapilacak melezlerden elde
edilebilecegi anlasilmaktadar.
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