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Marmara Bolgesi Islah Zonu’nda secilen 158 plus agag birinci seri ve alt1 adet tohum bahgesinde bulunan 160 adet
klon ikinci seri olacak sekilde gruplandirilmis, toplanan agik tozlasma {iriinii tohumlardan iiretilen fidanlarla iki seri
kizilgam (Pinus brutia Ten.) dol denemesi kurulmustur. Deneme alanlarinda 12. arazi yasina ait boy ve gogiis ¢ap1
Olcililmiis, bu degerler kullanilarak genetik parametreler ve Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) yontemi ile
ailelerin 1slah degerleri tahmin edilmistir. Birinci seri deneme alanlarinin ortak degerlendirilmesinde boy ve ¢ap igin
bireysel kalitim derecesi sirasiyla 0,24 ve 0,16; aile ortalamalar: kalitim derecesi ise 0,52 ve 0,55; ikinci seri deneme
alanlarinda bireysel kalittim derecesi ayni sirayla 0,29 ve 0,12; aile ortalamalar1 kalitim derecesi ise 0,54 ve 0,45
olarak hesaplanmistir. Boy ve gogiis cap1 arasindaki genetik korelasyon birinci seri denemelerde 0,48 ve ikinci seri
denemelerde ise 0,50 olarak tahmin edilmistir. Dordiincii yastaki boy ile 12. yastaki boy arasinda genetik korelasyon
birinci seri denemelerde 0,81 ve ikinci seri denemelerde ise 0,70 bulunmustur. B tipi genetik korelasyonlar ise birinci
ve ikinci seride 0,54 - 1,00 arasinda tahmin edilmis, genotip ¢evre etkilesimi agisindan uygulamay1 etkileyecek
diizeyde bulunmamustir. Birinci seri denemelerde plus agag secimleriyle genetik kazang diisiik olurken, Ikinci seri
denemelerde fenotipik tohum bahgelerinden boy igin %4, gogiis ¢apt i¢in %5 en iyi 30 klonla genetik tohum bahgesi
kuruldugunda ise yine ayni1 sirayla %13 ve %11 genetik kazang tahmin edilmistir. Boy ve gogiis ¢api i¢in en yiiksek
1slah degerine ulagan 32, 35, 40 ve 188 nolu tohum bahgeleri, agaglandirmalarda kullanildiginda daha fazla boy ve
capa ulagabilen bireyler elde edilebilecegi anlasilmistir.

Anahtar Kelimeler: Kalitim derecesi, 1slah degeri, genetik kazang, genotip ¢cevre etkilesimi, tohum bahgesi.
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Abstract

Two series of Turkish red pine (Pinus brutia Ten.) progeny tests have been established for the Marmara Region Tree
Breeding Zone. First series tests have been established with 158 plus trees; and second series tests have been estab-
lished with the clones of 160 plus trees grown in seed orchards. In test sites, seedlings’ height and diameter (at breast
height- dbh) values were measured, and using the Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) method, breeding values
of families and genetic parameters were estimated. For first series tests, the 12th years’ individual heritability values
were estimated 0.24 for height and 0.16 for diameter. Family mean heritabilities were 0.52 for height and 0.55 for di-
ameter. For second series tests, individual heritability values were computed as 0.29 for height and 0.12 for diameter.
Family mean heritabilities were calculated as 0.54 and 0.45, respectively. Genetic correlation between height and
diameter were estimated as 0.48 and 0.50 for the first and second series, respectively. Genetic correlation estimations
between 4th and 12th years’ height were computed as 0.81 and 0.70 in first and second series, respectively. Type-B ge-
netic correlations between first and second series tests were estimated as 0.54 and 1.00, and it is concluded that genot-
ype environment interaction is not significant.In first series tests, estimated genetic gain was very low with plus tree
selections. In second series tests, genetic gain was estimated as 4 %for height and 5 %for diameter in phenotypical
seed orchards. When the best 30 clones were selected, genetic gain would rise up to 13 %and 11 %for height and dia-
meter, respectively. When four seed orchards (No 32, 35, 40, 188) which have the highest genetic gain for height and
diameter characters are used for forestation, it is clear that the new generation will grow taller and larger in diameter.
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1. Giris

Diinyadaki ormanlarin azalmasi, diinyadaki niifus
artis1 ile baglantili olmus, 1800 yilindan 2010 y1ili-
na kadar 1,8 milyar hektar orman yok edilmis, yil-
lik ortalama orman alani kaybi ise 360.000 ha ol-
mustur (FAO 2012). Ormanlarin tahrip edilmesinin
ve artan niifus sonucu odun iiretimi ihtiyaglarinin
artacagi, bir ongoriiye gore diinya niifusunun 2050
yilinda 10 milyar’a ulagmasi halinde, odun ham-
maddesi a¢iginin 2.5 milyar m3/yil’a ulasacagi var-
sayilmaktadir (Sutton 2000). Buna karsilik odun
hammaddesi a¢iginin kapatilabilmesi i¢in yerine
kullanilabilecek alternatif kaynaklarin yetersiz ka-
lacagi, anlasilmaktadir. Ayrica alternatif kaynakla-
rin yiiksek enerji maliyeti, ¢evre kirliligi ve karbon
emisyonu nedenleriyle kullanilmalarinin uygun ve
ekonomik olmayacagi da bildirilmektedir (Nilson
1996). Tirkiye’de ise ormanlik alan azalmamakla
birlikte hizli niifus artigina baglt olarak, VIII. ve
IX. Kalkinma Planlarr’'nda odun hammaddesi arz
aciginin yillik ortalama 2 milyon m? olacag: tah-
min edilmistir (DPT 2001; 2007).

Orman alanlarinin tahrip ediliyor olmasi ve dogal
ormanlarin odun iiretimi digindaki islevlerinin de
(biyolojik gesitlilik, eko-turizm, su iiretimi vb.)
giderek 6nem kazanmasi, dogal orman alanlarin-
dan yapilan iiretimin artirilmasini oldukga sinirh
kilmaktadir. Buna karsilik iyi yonetilen agaclan-
dirmalar ile dogal ormanlara kiyasla 2-25 kat fazla
odun hammaddesi iiretebilme sansi bulunmakta-
dir (Libby 2002). Ornegin Pinus taeda L. da dogal
ormanlarda yillik ortalama artim 5 m3/ha iken, 3.
generasyon 1slah materyal ile yapilan agaglandir-
malarda yillik ortalama artim 25 m®/ha’a ulagmis-
tir (Stantuth ve ark., 2003). Birim alandan iiretimin
artmasinin bir sonucu olarak, kisa idare stireleri ile
isletme glindeme gelmis, 6rnegin Yeni Zelanda’da
Pinus radiata’da 37-40 yil olan idare stiresi 1slah
calismalart ile 20 yila indirilmistir (Wu ve ark.,
2008). Ekonomik ac¢idan bakildiginda da 1slah edil-
mis materyal kullanilarak, birim alandan saglanan
artislara bagli olarak, net bugiinkii degeri %73’lin
tizerinde artirmak olanakli hale gelebilmektedir
(Petrinovic ve ark., 2009). Bu gelismelerin de et-
kisiyle agaclandirmalar yayginlagmis, silvikiilti-
riin toprak isleme, siirgiin kontrolii, giibreleme ve
aralama etkinligi 6ne ¢ikmis, genetik materyali
yeterli miktarda saglamak ve potansiyelinden tam
olarak yararlanabilmek, odun liretimini artirmanin
temeli haline gelmistir (Schmidtling ve ark., 2004).
Tiirkiye’de de benzer yaklagimlar ortaya ¢ikmis,
bu kapsamda genetik 1slah caligmalar1 1960’larda
baslatilan kizilgam, genis yayilisa sahip olmasi ve
hizl1 biiyiimesi nedenleri ile endiistriyel agaclan-
dirma programlarinda da en agirlikli tiir olmustur
(Oztiirk ve ark., 2004; OGM 2013).

Dol denemeleri, dollerin gelisimini dikkate ala-
rak ebeveynlerin genetik degerini tahmin etmeyi
amaglayan genetik testlerdir. Islah zonlar1 kapsa-
minda planlanmakta, yiiriitiilmekte ve sonuclari da
slah zonu i¢inde kullanilmaktadir (White ve ark.,
2007). Kizilgamda da belirlenmis 7 adet 1slah zo-
nundan birisi Marmara Bolgesi Kizilgam Islah Zo-
nu’dur. Bu 1slah zonunda dol denemeleri ile secilen
plus agaclarin 1slah degerlerinin bulunmasi, 1slah
degerlerine gore yapilacak seleksiyonla birinci ku-
sak genotipik tohum bahgelerinin (1.5 generasyon
tohum bahgelerinin) kurulmasi ve mevcut klonal
tohum bahgelerinde genetik ayiklamalarin yapil-
masi planlanmistir (Koski ve Antola 1993). Bu ¢er-
¢evede 2002 yilinda kurulan doél denemelerinin 4.
ve 8. yas Olctimleri degerlendirilerek yayinlanmis-
tir (Oztiirk ve ark., 2007; Alan ve ark., 2011).

Onikinci yas boy ve gogiis ¢apinin 2013 yilinda 6l-
clldigii ve degerlendirildigi bu ¢alismada; a) 12.
yas i¢in 1slah ¢alismalarinin ihtiya¢ duydugu bazi
genetik parametrelerin (eklemeli genetik varyans,
kalitim derecesi, genotip gevre etkilesimi) elde
edilmesi, b) bu calismada elde edilen parametreler
ile dordiincti ve sekizinci yas parametreleri arasin-
daki iligkilerin ortaya konmasi, c¢) tohum bahgele-
rindeki klonlarin ve seg¢ilmis plus agaglarin 1slah
degerlerinin tahmin edilmesi, d) 12. yas icin feno-
tipik tohum bahgeleri, tohum bahgelerinde genetik
ayiklamalar yapilmasi ve genotipik tohum bahge-
leri kurulmasi durumunda elde edilecek genetik
kazanglarin tahmin edilmesi amag¢lanmaistir.

2. Materyal ve Yontem
2.1. Genetik materyal ve deneme alanlari

Birinci seri denemeler i¢in tohum mesceresi veya
gen koruma ormanlarindan toplam 158 plus agag
secilmistir (Tablo 1). Ikinci seri denemeler igin ise
tohum bahgelerinde bulunan 160 klon kullanil-
mustir (Tablo 2). Birinci seride plus agaglar disin-
daki agaglardan da déllenme olasiligi bulunurken,
ikinci seride secilmis ve tohum bahgesi kurulmug
klonlar arasinda acik tozlasma (d6llenme) olasiligi
bulunmaktadir. Bu nedenle iki seri olarak dol de-
nemeleri kurulmus, her iki seri i¢in 10 adet kontrol
materyali (plus agaglar ve klonlar yaninda) eklen-
mistir.

Secilen plus agaglar ve tohum bahgelerindeki klon-
larin her birinden 2000 y1l1 Subat sonu ile Mart ba-
sinda 20-40 kozalak toplanmis, ayr1 ayr1 torbalara
konulmus ve etiketlenmistir. Toplanan kozalaklar,
tohum ¢ikarma ve kanatlarindan temizleme isle-
minden sonra Orman Agagclar1 ve Tohumlar1 Islah
Arastirma Enstitlisii Midiirligii'nde bulunan stok
merkezinde tohum ekimine kadar soguk hava ko-
sullarinda (+ 4 °C) saklanmustir.
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Tablo 1. Birinci seri denemeler i¢in plus agaglarin se¢ildigi mescerelere iligkin bilgiler
Table 1. Information on the stands from which plus trees for first series were selected

Ulusal Isletme Isletme Kuzey Dogu  Rakim .~ PA**
Kayit No Midiirligii Sefligi Enlem Boylam (m) $ Sayis1
T™M-12 Sindirg: Seydan 39°12°00" 28°08° 00" 557 76 34
TM-16 Ayvacik Baharlar 39°36" 40"  26°34° 00" 450 80 30
TM-331 M.K.Pasa Burhandagi 390557437 28°37°45" 400 68 24
TM-336  Ayvacik Baharlar 39038557 26°37°10" 600 64 13
TM-347  Bigadig Bigadig 39024 46" 28°21"50" 450 70 24
GKO-1  Bayrami¢  Gokeeici 39°54" 21" 26°30° 55" 270 68 13
GKO-4  Yenice Asar 39°50749"  27°18° 06" 220 97 12
GKO-52  Alagam Kireg 39°33728” 28°17° 55" 340 74 8

TOPLAM 158

*Kozalak toplandigi yila ait yas,

**PA, plus agag

Tablo2. ikinci seri denemelerde, klonlarin bulundugu tohum bahgelerine iliskin bilgiler
Table 2. Information on seed orchards including clones in second series

Ulusal Orijini (Orijin Kodu) Tesis Yeri Tesis Klon  Ramet Alam
Kayit No Yili  Sayist  Sayist (ha)
TB-24 Ayvacik-Ezine (TM-17) Bigadi¢-Bigadic 1985 20 310 2,0
TB-32 Bayramig¢-Karakéy (TM-18)  Bandirma-Aladag 1987 30 1046 6,9
TB-35 M.K.Paga-Caltilibiik (TM-13) M.K.Pasa-Karacabey 1991 26 447 2.9
TB-36 Yenice-Yenice (TM- 335) Bayramig-Gokeeici 1991 30 1084 6,9
TB-40 Orhaneli-Goktepe (TM-15) M.K.Pasa-Karacabey 1992 29 581 3,7
TB-125  Bafra-Camgoli (TM-349) Amasya-Aydinca 1993 25 1196 7,6
TOPLAM 160

Marmara Bolgesi Kizilgam Islah Zonu sinirlari
icinde kalacak sekilde ii¢ degisik yerde deneme
alani se¢ilmis ve 1 yasli fidanlar dikilmistir. Birin-
ci seri denemeler 9 (A; B; C) ile ikinci seri dene-
meler ise 10 (A; B; C) ile gosterilmektedir (Tablo
3). Deneme alanlarinda dikim 6ncesi diri ortii te-
mizligi yapilmis, riperli dozerle toprak islenmis ve
diskaro ¢ekilmistir. Cinarlidere deneme alanlarin-
da Mart 2002, diger deneme alanlarinda ise Subat
2002 tarihlerinde 3 x 2 m aralik mesafeyle fidan

dikimleri gergeklestirilmistir.

Deneme alanlart dikimden sonra dikenli tel ile
cevrilmistir. Tk yillar fidan etraflarinda ¢apalama
daha sonra siirgiin kontrolii caligmalar1 yapilmistir.
Birinci vejetasyon donemi sonunda kuruyan fidan-
lar Balikesir (9A) %17, Bayramig (9B) %0,4, Cinar-
lidere (9C) %4,3, Kalkim (10A) %2,3, Bayramic
(10B) %2,5 ve Cinarlidere (10C)’de %3,6 olarak
saptanmisg, ayni ailenin yedek fidanlar1 kullanila-
rak tamamlama yapilmaistir.

Tablo 3. Deneme alanlarinin 6zellikleri (9A, B, C birinci; 10A, B, C ikinci seri deneme alanlari)
Table 3. Characteristics of test sites (9A, B, C first; 10A, B, C second series test sites)

Ozellikler Denemeler

9A 10A 9B ve 10B 9C ve 10C
Isletme Miidiirliigii Balikesir Kalkim Bayramig Kesan
Isletme Sefligi Balikesir Kalkim Bayramig Cinarlidere
Tesis tarihi Subat 2002 Subat 2002 Subat 2002 Mart 2002
Kuzey enlem 39°29° 00~ 39°49° 05~ 39°44" 427 40041457
Dogu boylam 27°51" 20" 27°10" 55~ 26°26" 23" 2639 20"
Rakim (m) 285 250 100 300
Egim (%) 15 0 10 15
Baki Giliney-Dogu Diiz Giliney Gliney
Yillik ort. yagis (mm) 609,2 655,2 635,7 648,8
Yillik ort. sicaklik (°C) 14,6 14,5 19,5 14,4
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2.2. Deneme deseni

Denemelerde rastlanti bloklar1 deneme deseni kul-
lanilmigtir. Her iki seri denemede de aile sayisinin
fazla olmasi, dolayistyla da bloklarin biiyiik olma-
sindan kaynaklanan etkiyi azaltmak {izere Schutz
ve Cockherham (1966) tarafindan 6nerilen B tipi
(sets in rep) alt bloklama yapilmistir. Parsel diizen-
lemesinde 4 agagli sira parseli kullanilmistir.

2.3. istatistik analizler

[statistik analizlere baslamadan once verilerden
sira dist olanlar ¢ikarilmistir. Sira dist veriler ya
bireylerin biyotik ve abiyotik etkilerden zarar
gormesinden, ya da olgme ve kayit sirasinda
yapilan yanlislardan kaynaklanabilmektedir. Sira
dis1 verilerin ayiklanmasinda %99 giiven araligi
kullanilmistir (Sokal ve Rohlf 1995). Tamamlama
yapilan fidanlar analizlere dahil edilmemistir. Ay-
rica set etkisi 6n analizde istatistik olarak anlamli
bulunmamuis, 4.y as ve 8. yasta oldugu gibi dogru-
sal modele de konulmamistir (Oztiik ve ark., 2007;
Alan ve ark., 2011).

Varyans analizleri SAS PROC MIXED prosediirii
ve Type 3 segenegi kullanilarak yapilmistir (Littell
ve ark., 2000). Deneme alanlarinin tek tek analiz-
lerinde asagidaki dogrusal model kullanilmistir.

Yu=#+B+F+BF e,

Esitlikte;

Y, ¢ i blokta, j. ailenin, k. bireyinin gdzlem de-
gerini, u : genel ortalamay1, B, : i. blogun etkisini,
Fj: J. ailenin etkisini, BF : blok aile etkilesimini,
€ deneysel hatay1 gostermektedir.

Bir serideki tiim deneme alanlarinin ortak analizle-
rinde ise asagidaki dogrusal model kullanilmistir.

Vyu=ut+S+B, +F +FS +BF, +e,

Esitlikte;

Vi - i. deneme alaninda, j. blokta, k. ailenin,
/. bireyinin gdzlem degerini, u: genel ortalamayi,
S, . i. deneme alaninin etkisini, B, . deneme ala-
nindaki j. blogun etkisini, F, : k. ailenin etkisini,
FS, : deneme alani aile etklleslmlnl BF " : (i) de-
neme blok aile etkilesimini, € deneysel hatay1
gostermektedir.

Varyans bilesenlerinin tahmininde yukarida ve-
rilen modellerdeki tiim etkiler rastlantisal etki,
varyans analizlerinde, F istatistiklerinde ve 1slah
degerlerinin tahmininde ise deneme alani ile blok
etkileri sabit etki olarak kabul edilmistir. Tiim mo-
dellerde faktorler arasindaki kovaryanslarin sifir
oldugu kabul edilmistir.

Bireysel kalitim derecesi (h7) tahmini

asagidaki esitlik kullanilmistir.

="k )

Esitlikte

(c? + o? o T o? T o’ ): fenotipik varyansi
(teﬁ b1r d{aneme alaninda o? e terimi bulunmamak-
tadir), o?: aile Varyansml o2 . deneme alani aile
etkilesimi varyansini, o2 blok aile etkilegimi
varyansini, 6 *: hataya ait' varyanst, k: dol ile ebev-
eyn arasindaki genetik kovaryansi gostermektedir.
Uvey kardesler (yarim kardes ailelerde) arasinda

bu deger ¥ degerine esittir (Becker 1992).

igin

Aile ortalamalar1 kalitim derecesi (family heritabi-
lity), (h /.2) icin asagidaki esitlik kullanilmigtir.

2,2 .2
hi=0%10" .,

2 2 2 2
O m c‘f.+cfb/(c,/cz)+ o’ /c,

olup, aile ortalamalari fenotipik varyansidir. Bura-
da ¢, ve ¢, katsayilari sirastyla SAS PROC GLM ile
yapilan analizde Type 3 beklenen kareler ortalama-
sinda aile varyansi ve blok aile etkilesimi varyansi-
nin katsayilaridir.

Denemelerin ortak analizinde ise cs
esitlikle hesaplanmistir.

., asagidaki

2 — 2 2 2
=0, (Sﬁ/ (c,/c) + cfb/(cz fe)+/c,

Burada ¢, SAS Proc GLM ile yapilan analizde Type
3 beklenen kareler ortalamasinda aile varyansinin,

c, deneme alani aile etkilesimi varyansinin, c, ise
blok aile etkilesimi varyansinin katsayisidir.

B tipi genetik korelasyonlar (ailelerin farkli deneme
alanlarinda gosterdikleri performanslar: arasinda-
ki genetik korelasyon) r, ve standart hatalari (Gng),
asagidaki esitliklerle bulunmustur (Burdon 1977).

_ "'Bp

- \,hlzfam \/h%fam ’
ﬁ*r;)

O-r‘fg: \/E

04Ok,

2 2
hlfam hzfam

Esitliklerde,

Pyt iki deneme alani arasinda ayni1 karakterler igin
aile ortalamalar1 arasindaki fenotipik korelasyonu,
W ' Birinci deneme alanindaki aile ortalamalar1

kalitim derecesini, hzwm Ikinci deneme alanin-
daki aile ortalamalar1 kalitim derecesini, G,» ve

c, 2 : Strasiyla 1. ve 2. deneme alanlarinda boy ka-
rakterl icin bulunan aile ortalamalar1 kalitim dere-
celerinin standart hatalarini ifade etmektedir.
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Karakterler arasindaki genetik korelasyonlar (rg)
asagidaki esitlikle bulunmustur (Burdon 1977).

O.
T
VO 07

o,: x ve y karakterleri arasindaki genetik kovary-
ans, 6, ve ¢’ i strastyla x ve y karakterlerine ait
genetilé varyanslardir.

Aile ortalamalar1 kalitim derecesi, bireysel kalitim
derecesi ve karakterlerarasi genetik korelasyon-
larin standart hatalarinin hesaplanmasinda Delta
Yontemi kullanilmistir (Lynch ve Walsh 1997).

Islah degerlerinin tahmininde BLUP (Best Linear
Unbiased Prediction) yontemi kullanilmistir. Yon-
teme iliskin ayrintili bilgi ve SAS kodlar1 Oztiirk
ve ark., (2004) tarafindan verilmistir.

Genetik kazanclar asagida agiklandig: sekilde he-
saplanmistir.
AG, = (MBV s —MBV ).100

MBV,

Esitlikte ;
AGP: elde edilen genetik kazanci,

MBV: Denemede yer alan ailelerin 1slah degeri,
MBYV : Standart materyalin mutlak 1slah degeridir.

3. Bulgular

3.1. Birinci seri denemelerde genetik
parametreler

Birinci seri deneme alanlarindaki genel ortalama-
lar, fenotipik varyasyon katsayilari, genotipik var-
yasyon katsayilart ve kalitim dereceleri Tablo 4’te
verilmistir. En diisitk fenotipik varyasyon katsay1-
lar1 ve en yiiksek kalitim dereceleri Bayramic (9B)
deneme alaninda bulunmustur

Boy ve ¢ap i¢in deneme alanlarinin birlikte deger-
lendirilmesine ait varyans bilesenleri Tablo 5’te
verilmistir. Deneme alan1 varyans bilesenleri (6*)
hem boy ,hem de ¢ap igin en yiiksek orana ulas-
miglardir. Deneme alanlar1 ile genotiplerin (aile)
etkilesimine (o2 ;) ait varyans bileseni yiizdesi boy
icin 0,22; gogiis capi igin 0,31 deger almistir. Bi-
reysel kalitim dereceleri, boy igin 0,24; ¢ap icin
0,16, aile ortalamalar1 kaltim dereceleri ise ayni
sirayla 0,52 ve 0,55 olmustur.

Tablo 4. Birinci seri deneme alanlarinda boy ve cap i¢in ortalamalar, varyasyon katsayilar1 ve kalitim dereceleri
Table 4. Means, variation coefficients and heritabilities of height and diameter in test sites of first series

. . Parametreler*
Ozellik Testler
Ortalama  Cv ., Cv Cv ", n p

. Balikesir (9A) 428,62 247 5,6 9,32 0,19+0,05 0,41+0,11
Cg 583, Bayramig (9B) 753,23 104 2,2 6,75 0,48+0,06 0,69+0,12
Cinarlidere (9C) 576,8 18,7 47 5,08 0,10+0,02 0,22 +0,10
_ Balikesir (9A) 7,09 32,1 6,9 12,82 0,21+0,05 0,46+0,11
§ g Bayramig (9B) 12,02 14,8 3,0 7,98 0,31+0,06 0,64+0,12
Cinarlidere (9C) 11,09 2577 5,8 7,67 0,10+0,03 0,30+0,12

*Cv,: fenotipik varyasyon katsaysi, Cv : parsel varyasyon katsayisi, Cv, genetik cesitlilik katsayisi,
1’ bireysel kalitim derecesi, /- aile ortalamalari kalitim derecesi

Tablo 5. Birinci seri ortak degerlendirmesinde boy ve ¢ap icin varyans bilesenleri, toplam varyansa oranlari ve

Table 5. Variance components, expressed as percentage of the total variation, and heritabilities of height and

kalitim dereceleri

diameter in pooled analyses of first series

Parametreler®*  Varyans bilesenleri  (boy) (%) Varyans bilesenleri  (cap) (%)
7, 23991,0" 73,67 6,35 58,59
. 21879 6,72 0,79" 7,25
02/. 380,1" 1,17 0,15" 1,36
azfs 72,5" 0,22 0,03 0,31
o*’fm) 1727,6™ 53 0,39™ 3,61
a7, 4207,2 12,92 3,13 28,88
7, 32566,3 100 10,8 100
a, 1520.,6 4,68 0,60 5,44
I, 0,24 +0,02 0,16+0,02

h 0,52 0,07 0,5540,07

~

*Parametre agiklamalari tablo 9°da verilmistir.
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Birinci seri deneme alani ¢iftleri arasinda bulunan
B tipi genetik korelasyonlar (ng) Tablo 6’da veril-
mistir. Boy igin en ytiksek », Bayrami¢ (9B) de-
neme alani ile Cinarlhidere (9C§, en diisiik Balikesir
(9A) ile Bayrami¢ (9B) arasinda bulunmus, tiim

deneme ciftleri i¢in 0,70’in iizerinde olmustur. Cap
icin en yiiksek Cinarlidere (9C) ile Bayramig (9B),
en diisiik ise Balikesir (9A) ile Cinarlidere (9C) de-
neme alanlar1 arasinda bulunmustur. En diisiik de-
ger 0,70’in altinda kalmistir.

Tablo 6. Birinci seri boy ve ¢ap i¢in B tipi genetik korelasyonlar
Table 6. Type B genetic correlations for height and diameter in first series

Ozellik Testler Balikesir (9A) Bayramig (9B)
Balikesir (9A) - -
5 Bayramic (9B) 0,75+0,04 -
Cinarlidere (9C) 0,78+0,06 0,91 £0,02
Balikesir (9A) - -
& Bayramic (9B) 0,76:£0,04 -
Cinarlidere (9C) 0,67+0,06 0,94+0,02

Ozellikler arasindaki genotipik korelasyonlar tah-
min edilmistir (Tablo 7). En yiiksek genetik kore-
lasyon Boy 8 ile Boy 12 arasinda (0,94), en diisiik

genetik korelasyon ise Boy 12 ile Cap 12 arasinda
(0,48) ortaya ¢ikmistir.

Tablo 7. Birinci seri fenotipik (iist diagonal) ve genetik (alt diagonal) korelasyonlar
Table 7. Phenotypic (upper diagonal) and genetic (bottom diagonal) correlations in first series

Ozellikler Boy 4 Boy 8 Cap8 Boyl12 Capl2
Boy 4 - 0,69 0,73 0,54 0,65
Boy 8 0,92 - 0,85 0,76 0,76
Cap 8 0,85 0,81 - 0,65 0,82
Boy 12 0,81 0,94 0,59 - 0,69
Cap 12 0,67 0,66 0,91 0,48 -

3.2. Birinci seri denemelerde genetik kazanglar

Islah degerlerinden elde edilecek genetik kazanglar
ayni 1slah zonunda yer alan kontrol materyallerinin
ortalamasi ile karsilagtirma sonunda tahmin edil-
mistir. Hem boy, hem de ¢ap i¢in birlikte degerlen-
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dirmede boy i¢in plus agac ortalamasi (fenotipik)
kontrollerden %2, ¢ap i¢in ise %1 daha fazla ol-
mustur. Islah degeri en iyi 30 plus aga¢ segcildigin-
de (genotipik) ise bu oranlar boy ve ¢ap i¢in %9’a
ulagsmistir (Sekil 1).

M Fenotipik

Genotipik
1

Cap12

Sekil 1. Birinci seri plus agaglar ve en iyi 30 plus aga¢ secildiginde saglanan genetik kazanglar
Figure 1. Genetic gains for all plus trees and the best 30 plus trees in first series progeny trials



Marmara Bolgesi Islah Zonu’nda
dol denemeleri: 12. yas sonug¢lari

(200-600 m) kizilcam (Pinus brutia)

3.3. ikinci seri denemelerde genetik
parametreler

Birinci seri deneme alanlarindaki genel ortalama-
lar, fenotipik varyasyon katsayilari, genotipik var-
yasyon katsayilar1 ve kalitim dereceleri Tablo 8°de
verilmistir. En diisiik fenotipik varyasyon katsa-
yisilart ve en yiiksek kalitim dereceleri Bayramig

(10B) deneme alaninda bulunmustur.

Denemelerin birlikte degerlendirilmesine ait var-
yans bilesenleri boy ve cap i¢in tahmin edilmistir
(Tablo 9). Deneme alanlar1 ile genotiplerin (aile)
etkilesimine (c> % ) ait varyans bileseni yiizdesi boy
icin 0,43 ve gogiis ¢apt igin 1,12 degerlerini alarak,
varyanslar i¢inde en diisiik degerlere ulagmislardir.

Tablo 8. Ikinci seri deneme alanlarinda boy ve ¢ap i¢in ortalamalar, varyasyon katsayilar1 ve kalitim dereceleri
Table 8. Means, variation coefficients and heritabilities of height and diameter in test sites in second series

Ozellik  Testler Parametreler®
Ortalama Cv, Cv cv, ", ",
6 Kalkim (10A) 659,77 10,6 2,7 6,17  0,32+0,05 0,57+0,10
‘;)j Bayramig (10B) 721,47 12,2 2,8 7,76 0,47+0,05 0,65+0,10
A Cinarlidere (10C) 551,50 18,4 5,6 8,18 0,18+0,04 0,34 +0,10
e Kalkim (10A) 11,98 15,1 3,2 5,87  0,15+0,05 0,45+0,10
i Bayramig (10B) 11,34 16,9 34 6,69  0,19+0,05 0,49+0,10
S Cnarlidere (10C) 10,57 24,0 6,7 11,52 0,19+40,04 0,42 +0,10

*Cv,: fenotipik varyasyon katsaysi, Cvp: parsel varyasyon katsayisi, CVg: genetik cesitlilik katsayisi,
I bireysel kalitim derecesi, /- aile ortalamalari kalitim derecesi

Tablo 9. ikinci seri ortak degerlendirmesinde boy ve ¢ap icin varyans bilesenleri, toplam varyansa oranlar1 ve
kalitim dereceleri
Table 9. Variance components, expressed as percentage of the total variation, and heritabilities of height and
diameter in pooled analyses of second series

Parametreler™® Varyans bilesenleri (boy) (%) Varyans bilesenleri  (¢ap) (%)
a’s 7494,7" 49,22 0,48" 9,65
T 918,1" 6,03 0,34" 6,9
’ 489,7" 3,22 0,12" 2,47
o, 65,9 0,43 0,06™ 1,12
e 24264 15,93 0,58" 11,79
o, 38334 25,17 3,35 63,06
7, 15228,3 100 4,93 100
7 1958,9 12,88 0,48 9,88
", 0,29+0,03 0,12+0,03
W 0,5440,04 0,45+0,04

*¢%s: deneme alani varyanst, ¢°, : blok varyansi, oJ/:

b(s)"

aile varyansi, ozf‘: deneme alani aile etkilesimi varyan-

s1, o, ¢ blok aile etkilesimi varyansi, ¢° : hata varyansi, ¢° : eklemeli genetik varyans, ¢°,: toplam varyans,
h?,: bireysel kalitim derecesi, hzf . aile ortalamalar1 kalitim derecesi,
** p<0.001 diizeyinde anlamli (¢ap’ta oifs icin p= 0.007)

Tablo 10. Ikinci seri denemelerde boy ve cap icin B tipi genetik korelasyonlar
Table 10. Type B genetic correlations for height and diameter in second series

Ozellik Testler Kalkim (10A) Bayramig 10B)
Kalkim (10A) -
E Bayramig (10B) 0,82+0,03 -
Cinarlidere (10C) 1+0,00 0,8440,04
Kalkim (10A) -
§ Bayramig (10B) 0,79+0.04 -
Cnarlidere (10C) 0,79+0,05 0,54+0,07
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Ikinci seri deneme alan1 ciftleri arasinda bulunan
B tipi genetik korelasyonlar (ng) Tablo 10’da veril-
mistir. Boy i¢in bulunan Ve degerleri 0,70’in olduk-
calizerinde bulunmasina karsin, ¢ap icin Bayramic
(10B) ile Cinarlidere (10C) hari¢ 0,70’in {izerinde
bulunmustur.

Ozellikler arasindaki fenotipik ve genotipik ko-
relasyonlar tahmin edilmistir (Tablo 11). En yiik-
sek genetik korelasyon Boy § ile Boy 12 arasinda
(0,94), en diisiik genetik korelasyon ise Boy 12 ile
Cap 12 arasinda (0,48) ortaya ¢ikmuistir.

Tablo 11. Tkinci seri fenotipik (iist diagonal) ve genetik (alt diagonal) korelasyonlar
Table 11. Phenotypic (upper diagonal) and genetic (bottom diagonal) correlations in second series

Ozellikler Boy4 Boy8 Cap8 Boyl2 Capl2
Boy 4 - 0,68 0,72 0,51 0,51
Boy 8 0,84 - 0,84 0,71 0,62
Cap 8 0,82 0,85 - 0,61 0,66
Boy 12 0,70 0,93 0,60 - 0,53
Cap 12 0,60 0,72 0,90 0,50 -

3.4. ikinci seri denemelerde genetik kazanclar

Tohum bahgesinden iiretilen tohumlarin agaglan-
dirmalarda kullanilmasi ile elde edilen genetik ka-
zanct bulmak iizere dnce her bir tohum bahgesine
gore ortalama 1slah degerleri hesaplanmis ve bun-
lar ayn1 1slah zonunda yer alan kontrol materyalle-
ri ile karsilastirilmistir. Boy i¢in tohum bahgeleri
ortalamasinin kontrolla yapilan karsilastirmasi
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Sekil 2’de gosterilmistir. Dogrudan tohum bahge-
lerinden elde edilen kazanglar (fenotipik) ve en
iyi 20 klon segilmesi sonucu elde edilen kazang-
lar (ayiklanmis) belirlenmistir. Buna gore TB35 ve
TB40 kontrola gore daha fazla boylanma gdsteren
tohum bahgeleri olmuslar, TB32 ise ilk 20 klonun
secilmesi ile en yiiksek genetik kazang artisina
(%2’den %5’e) ulasan tohum bahgesi olmustur.
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Sekil 2. Ikinci seride boy i¢in tohum bahgelerinde fenotipik ve ayiklanmis genetik kazanglar
Figure 2. Genetic gains for height before and after rouging in the seed orchards of the second series
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Sekil 3. Ikinci seri denemelerde cap igin tohum bahgelerinde fenotipik ve ayiklanmis genetik kazanglar
Figure 3. Genetic gains for diameter before and after rouging in the seed orchards of second series
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Ikinci seri denemelerde tohum bahgelerinin go-
giis ¢ap1 acisindan fenotipik ve ayiklanmis gene-
tik kazang oranlart Sekil 3'te verilmigtir. Gogls
cap1 agisindan ilk sirada TB32'nin yanisira TB40
gelmistir. TB32 boyda oldugu gibi ilk 20 klonun
sec¢ilmesi sonucu en fazla genetik kazang artisina
(%6’dan  %9’a) ulagmustir.

Ikinci seri denemelerde tiim bahgelerde (fenotipik)

her tohum bahgesinde en iyi 20 klon se¢ildiginde
(ayiklanmis) ve tohum bahglerindeki tiim klonlar
icinde en iyi 30 klon seg¢ildiginde (genotipik) tah-
min edilen genetik kazanclar Sekil 4'te verilmistir.
Boy icin fenotipik tohum bahgelerinde %4, ayik-
lanmig tohum bahgelerinde %06, genetik tohum
bahgelerinde ise %13, cap igin ayni sirayla %S5,
%6 ve %11 genetik kazang elde edilebilecegi orta-
ya ¢ikmistir.
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Sekil 4. Tkinci seride tohum bahgelerinin tamaminda fenotipik, ayiklanmis ve genotipik genetik kazanglar
Figure 4. Phenotypic, rogued and genotypic genetic gains in pooled seed orchards in second series

4. Tartisma ve Sonug¢

Deneme alanlarinda tahmin edilen parsel varyas-
yon katsayis1 ve fenotipik varyasyon katsayilari-
na bakildiginda deneme alanlarinin, amaca ugun
olarak tesis edildigi ve giivenilir veri liretebilecegi
ortaya ¢cikmistir (Diizgiines ve ark., 1983; Mckeand
ve Bridgwater 1995; Alan 2012).

Her iki seride tek tek deneme alanlarindan elde
edilen kalitim dereceleri boy i¢in 0,10-0,48 ara-
sinda, gogiis c¢apt i¢in 0,10-0,31 arasinda degis-
mektedir. Tek deneme alaninda bulunan kalitim
dereceleri genotip c¢evre etkilesimini igermesinden
dolay1 etkilenmis (biased) olarak nitelendirilmek-
tedir (White ve ark., 2007). Bu bakimdan birlikte
degerlendirmede elde edilen ve genotip ¢evre et-
kisinin giderilmis oldugu kalitim derecelerini de-
gerlendirmek ve diger ¢alismalarla karsilagtirmak
daha isabetli olmaktadir. Ancak deneme alanlari-
nin ayr1 ayr1 degerlendirmesi de deneme alanlarini
karsilastirmak ve parametreleri ayrintili incelemek
acgisindan 6nem tasimaktadir. Bu agidan bakildi-
ginda bireysel kalitim derecelerinin her iki seri-
de ve her iki 6zellik agisindan Bayrami¢ deneme
alanlarinda (9B, 10B) yiiksek olmasi dikkat ¢ek-
mistir. Parsel varyason katsayilarinin diisiik olma-
st deneme alanlarinin homojen oldugunu gdsteren
bir parametredir. Bu anlamda tiim deneme alanlar1
uygun kosullar tasimaktadir. Ancak tiim deneme
alanlarinda ayni aileler kullanilmasina karsin ka-

littim derecesinin daha yiiksek olmasi Bayramic
deneme alanlarinin daha homojen kosullara sahip
oldugunu ve bireylerin genetik potansiyellerinin
daha iyi ortaya c¢iktigini diisiindiirmektedir. Nite-
kim Mckeand ve Bridgwater (1995) parsel varyas-
yon katsayilari ile kalitim dereceleri arasinda ters
iligki oldugunu bildirmistir.

Deneme alanlar1 arasinda aymi ozellikte genetik
cesitliligi gérmek acisindan eklemeli genetik ce-
sitlilik katsayisi bir gosterge olabilmektedir (Houle
1992). Bu acidan bakildiginda en yiiksek deger bi-
rinci seride Balikesir (9A), en diisiik deger Cinar-
lidere (9C) deneme alaninda, ikinci seride ise en
diisiik deger Kalkim (10A), en yiiksek ise Cinarli-
dere (10C) deneme alaninda bulunmustur. Kalitim
derecelerine bakildiginda ise en yiiksek deger her
iki seri i¢cin Bayrami¢ deneme alanlarinda bulun-
mustur. Bu celiskinin Bayrami¢ deneme alanla-
rinda yiiksek ortalamalar elde edilmesi ve bunun
da eklemeli genetik ¢esitliligi diistirmesinden
kaynaklanmis olabilecegi diistiniilmiistiir. Diger
yandan Cornelius (1994), yiiksek genetik cesitli-
lik katsayisinin, yiliksek genetik kazan¢ anlamina
geldigini diisiinmenin yalnis oldugunu, ytiksek ge-
netik ¢esitlilik katsayisinin da her zaman yiiksek
kalitim derecesi anlamina gelmeyebilecgini belirt-
migtir. Ayrica genetik ¢esitliligi goézden gecirdigi
ayni yayinda orman agaclarinda genetik gesitlilik
katsayisinin %15°ten diisiik oldugunu bulmustur.
Bu calismadaki genetik cesitlilik katsayilarinin da
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Cornelius (1994) ile uyumlu oldugu gorilmistiir.

Deneme alanlarinin birlikte degerlendirilmesinde
birinci seride ¢ap ve boy i¢in, ikinci seride ise boy
icin deneme alanlar1 farkliligindan kaynaklanan
varyans en yiiksek orana ulasmistir. Oysa ikinci
seride ¢ap i¢in deneme alani varyansi diisiik bulun-
mus, yanisira parsel varyansi deneme alani varyan-
sindan daha yiiksek olmus, hata varyans orani da
her iki serideki en yiiksek orana ulagmistir. Bunla-
rin bir sonucu olarak, ikinci seride cap i¢in kalitim
derecesi, birinci seriye gore %25 daha diisiik tah-
min edilmistir. Cambron-Sandoval ve ark., (2013)
capin c¢evre kosullarindan daha ¢ok etkilenen bir
ozellik oldugunu 6ne slirmiislerdir. Bu arastirmada
da hem parsel varyansinin, hem de hata varyansi-
nin yiiksek ¢ikmasinin, ¢ap icin kalitim derecesi-
nin diisiik olmasina yol actig1 diisiiniilmiigtiir. Ay-
rica bu arastirmada s6zedilen parametreler (parsel
varyansl, hata varyansi) boyda, ¢aptan daha diistik
bulunmustur. Dolayisiyla 12. yasta boy i¢in ¢apa
gore daha isabetli tahminler yapilabilecegi diisii-
nilmiistiir.

Deneme alanlarinin birlikte degerlendirilmesi ile
elde edilen kalitim dereceleri genotip ¢evre etki-
lesiminden arindirilmis, yani etkilenmemis (unbi-
ased) kalitim dereceleridir (White ve ark., 2007).
Bu calismada genotip ¢evre etkisi giderilerek bu-
lunmus kalitim dereceleri, Cornelius (1994) tara-
findan 67 orman agaci i¢in bulunan kalitim derece-
leri (0,1-0,3) ile uyumlu bulunmustur. Kizilgamda
kurulmus baska dol denemelerinin 12. yas kalitim
dereceleri ise boy i¢in 0,27-0,36; cap iginse 0.16-
0,36 arasinda tahmin edilmistir (Alan ve ark.,
2012; Alan ve ark., 2013). Bu c¢alismada tahmin
edilen kalitim dereceleri, diger 12. yas sonuglari-
na gore bir miktar diigiik olmakla birlikte onlarla
uyumlu olmustur. Bu calismanin 4. ve 8. yasina
gore, 12. yasinda tahmin edilen kalitim derecele-
ri boy icin bir miktar diisiik olmasina karsin, ¢ap
icin belirgin bir egilim gdstermemistir (Oztiirk ve
ark., 2007; Alan ve ark., 2011). Diger yandan 12.
yas kalitim dereceleri karsilastirildiginda boy i¢in
bulunan kalitim derecelerinin ¢ap i¢in bulunandan
daha yiiksek oldugu goriilmistiir. Bu durum boy
icin yapilacak seleksiyonun daha isabetli olacagi-
n1 gostermektedir (Diizgiines ve ark., 1996). Diger
yandan aile ortalamalar1 kalittm derecelerinin bi-
reysel kalitim dercelerinden daha yiiksek olmasi
aile se¢imi ile daha yiiksek genetik kazang elde
edilebilecegini gostermistir.

Deneme alani aile etkilesimi (genotip ¢evre etkile-
simi) varyansinin toplam varyansa orani her iki se-
ride ve her iki 6zellikte en disiik bulunmustur. Bu
durumda kizilgam Marmara Islah zonunda genotip
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cevre etkilesminin uygulamay1 etkileyecek diizey-
de olmadig1 kanisi olugsmaktadir. Genotip ¢evre et-
kilesimi olmamasi durumunda ¢oklu 1slah ve iire-
tim birimlerine gereksinim duyulmaksizin genis
alanlarda 1slah programlar1 uygulamak daha uygun
ve ekonomik olmaktadir (Atwood ve ark., 2002).
Deneme alanlarinin ikiser ikiser karsilastirildigi
B tipi korelasyonlar, genotip ¢evre etkilesiminin
miktar1 hakkinda bilgi vermektedir (Burdon 1977).
Bu sekilde deneme ciftleri degerlendirildiginde,
Ikinci seri denemelerde ¢ap harig, B tipi korelas-
yonlar, 0,70’in lizerinde bulunmustur. Bu durumda
Kizilgam Marmara Islah Zonunda degisiklik veya
alt zonlama yapmaya gerek olmadig1 anlagilmistir
(Johnson 1997; Bian ve ark., 2014).

Her iki seride 12. yas boy ve ¢ap arasinda gene-
tik korelasyon oldukga diisiik bulunmustur. Diger
kizilgam d6l denemelerinde 12. yasta cap ve boy
arasinda genetik korelasyonlar 0,74-0,97 arasinda,
degismistir (Alan ve ark., 2012; Alan ve ark., 2013).
Isik ve ark., (1999) ise kizilgamda 13. yasta gap ve
boy arasinda genetik korelasyonu 0,89 bulmuslar-
dir. Her iki seride de boy ve ¢ap arasindaki korelas-
yonun diisiik bulunmus olmasi deneme alanlarinin
verimli olmasi, bireylerin 12. yasta sikigmasi, si-
kigsmanin sonucu olarak da ¢ap gelisimin normal
seyir izleyememesinden kaynaklanmis olabilir.
Nitekim 6lgme ile birlikte deneme alanlarinin ta-
maminda sikismadan dolayr aralama yapilmistir
Genetik korelasyon agisindan incelenmesi gereken
diger bir nokta ise yas-yas korelasyonudur. Yas-yas
korelasyonu 1slah programlarinda en uygun se¢im
(selection) yasinin belirlenmesinde kullanilmakta-
dir. Boylece erken yasta en iyilerin se¢imi ile birim
zamanda daha ¢ok kazang saglanabilecegi diisii-
niilmektedir (Atwood ve ark., 2002). Birinci seri ve
ikinci seride boy i¢in 4. yas ile 12. yas arasindaki
genetik korelasyon 0,70 ile 0,81 arasinda degismis-
tir. Bu durumda 4. yasta boy i¢in yapilan se¢imin
%70-81 oraninda 12. yas boy i¢in de gecerli ola-
bilecegi anlagilmaktadir. Diger yandan ddl dene-
melerinin 4. yas boy sonuglarina goére en iyi aile-
lerle 2007 yilinda kurulmus olan 188 ulusal kayit
nolu tohum bahgesinde (genotipik) tohum tiretimi
baslamistir. Bu sonuglara gore s6z konusu tohum
bahgesinin Marmara Bolgesi kizilcam agaglan-
dirmalarinda tercih edilmesi, birim alandan odun
hammaddesi tiretimin artmasina hizmet edecektir.

Birinci seride fenotipik bir se¢im olan plus (iistiin)
aga¢ seciminde genetik kazang orani %1-2 diize-
yinde ve diisiik bulunmugtur. Ancak ikinci seride
tohum bahgelerinde boyda %4 c¢apta %5 kazang
saglanabilecegi anlagilmistir. Plus agac se¢iminde
isabet derecesi, secim yapilan 6zellikteki kalitim
derecesinin karekoki kadardir (Diizgiines ve ark.,
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1996). Bu ¢alismaya gore plus agag¢ secimlerinde
boy i¢in isabet derecesi %48-54, ¢ap icin ise %35-
40 hesaplanmistir. Bu isabet dereceleri ile iistiin
aga¢ secimlerinde kazang saglanamamasi normal
karsilanabilir. Diger yandan ikinci seri de tohum
bahgelerinden saglanan %4-5 oraninda genetik
kazancin da tohum bahgelerinde secilmis istiin
bireyler arasinda dollenme olmasindan dolay1 ger-
ceklestigi diistiniilmiistiir. Genetik kazang agisin-
dan dikkat edilmesi gereken baska bir nokta ise
orman agaclarinda oldugu gibi kalitim derecesinin
diisiik oldugu durumlarda dol denemelerine daya-
nan genetik se¢imlerin daha etkin olabilmesidir
(Shelbourne 1992). Nitekim bu ¢aligmada da plus
aga¢ secimleri ile ¢ok az kazang saglanabilirken,
dol denemeleri ile %9-13 oraninda genetik kazang
saglanabilecegi ortaya ¢ikmigtir. Diger yandan ge-
netik kazang 1slah ¢aligmalarinin ekonomik anlam-
da ¢iktisidir. Bu kapsamda kizilgamda yapilan bir
calismada, hacimde saglanan %30 genetik kazan-
cin i¢ karlilik oraninda da %30 oraninda artis sag-
layabilecegi 6ne siiriilmiistiir (Erkan 2006). Diger
yandan hacimde saglanan genetik kazang, boyda
saglanan kazancin iki katina ulasabilmektedir (Xie
ve Yanchuk 2003; Oztiirk ve ark., 2008; Alan ve
ark., 2012). Ayrica hacim agisindan %2,5-4 genetik
kazancin 1slah program1 yiiriitiilmesi agisindan ye-
terli oldugu bildirilmektedir (Talbert ve ark., 1985).
Bu agiklamalar 1s1iginda bu calismada hacimde
%18-26 arasinda genetik kazang elde edilebilice-
g1 ve dol denemeleri sonuglarina gore birim alan-
dan daha fazla tiretim saglayabilecek yeni tohum
bahgeleri kurulabilecegi ortaya c¢ikmistir. Diger
yandan TB32, TB35 ve TB40 tohum bahgeleri boy
ve ¢ap acisindan daha fazla genetik kazanca sahip
olmuslardir. Bu tohum bahgelerinin tohumlarinin
Marmara Bolgesi kizilgam agaglandirmalarinda,
ozellikle OGM’nin bu bdlgedeki endiistriyel agac-
landirmalarinda kullanilmasi ile de birim alandan
odun hammaddesi artiginin bir an 6nce saglanabi-
lecegi gorilmistir.

Bu ¢alisma ile mevcut tohum bahgelerine ait klon-
larin 1slah degerleri tahmin edilmistir. Bu tohum
bahgelerinde boy ve ¢ap gelisimi diisiik olan birey-
ler aralandiginda, daha hizli boy ve ¢ap gelisimi
saglayabilecek tohum elde etmek olasidir. Bu se-
kilde aralama yapildiginda TB32’de %3, TB35 ve
TB40’da %2 daha fazla kazang saglanabilecegi an-
lasilmistir. Ancak dol denemelerinde degerlendir-
meler siirdiigii icin aralama yapmak yerine segici
toplama (selective harvest) tercih edilebilir (Kang
ve ark., 2001; Lindgren ve Prescher 2005). Segici
toplama i¢in tohum bahg¢esindeki en iyi 20 klona ait
tohumlarin toplanilmasi, bdylece en uygun genetik
gesitlilik ve genetik kazang birlesiminin saglanma-
s1 ongdriillmiistiir (Johnson ve Lipow 2002; Lindg-
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ren ve Prescher 2005).

Arastirma ile kizilgam Marmara Islah Zonun-
da bulunan dol denemelerinin 12. yas boy ve ¢ap
ozellikleri degerlendirilmis ve 1slah programinin
gelecekte sekillenmesinde kullanilabilecek genetik
parametreler tahmin edilmistir. Islah zonunda ge-
notip cevre etkilesimi olmadig1 ortaya konulmus,
iiretim materyallerinin 1slah zonunun her yerinde
kullanilabilecegi anlagilmistir. Birim alandan daha
¢ok odun hammaddesi iiretimi i¢cin TB32 (Bayra-
mi¢-Karakdy), TB35 (M. K. Pasa-Caltilibiik) ve
TB40 (Orhaneli-Goktepe) tohum bahgelerinin yani
sira, bu ¢alismanin 4. yas sonuglarina goére kurul-
mus olan TB188’in (genotipik) tohumlarinin agag-
landirmalarda kullanilmas1 gerektigi de ortaya
cikmistir. Ayrica TB32, 35 ve 40°tan segici topla-
manin birim alandan iiretimi daha da artirmak igin
kullanilabilecegi goriilmiistiir. Bunu saglamak i¢in
de s6z konusu tohum bahgelerinde, 1slah degeri agi-
sindan ilk siradaki 20 klonun tohumunu toplamak
ve kullanmak yeterli olacaktir.

Not: Bu makale, 2000-2017 yillarinda T.C. Orman
ve Su Isleri Bakanligi, Orman Genel Miidiirliigii,
Orman Agaclart ve Tohumlari Islah Arastirma
Enstitiisi. Mudurligii tarafindan yirttiilmekte
olan arastirma projesi ¢cercevesinde “Marmara Bél-
gesi Islah Zonu'nda (200-600 m) kizilgam (Pinus
brutia Ten.) dol denemeleri (12. yas sonuglary)”
bashigiyla hazirlanan ve OGM Arastirma [htisas
Gruplar1 Toplantisinda yayinlanmasi yoniinde ka-
rar verilen Proje Ara Sonu¢ Raporundan (Alan ve
ark., 2014) gelistirilmistir.
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