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9X9 YARIM DIiALLEL MELEZ MISIR POPULASYONLARINDA
BAZI TARIMSAL OZELLIKLERIN KALITIMI

Hiiseyin BASAL', Aydin UNAY', Cahit KONAK'

OZET

Dokuz kendilenmis misir hatt1 ve bunlarin 36 F, melez genotipine ait veriler Jinks-Hayman diallel analiz
yontemine gore degerlendirilmistir. Kogan uzunlugu ve koganda dane sayis1 i¢in dominant; kogan ¢ap1 ve bin
dane agirligi i¢in ise hem dominant hem de eklemeli gen etkilerinin 6nemli oldugu saptanmistir. Wr, Vr grafikleri
ve (H,/D)"* degerlerinden, incelenen tiim dzellikler icin iistiin dominantligin s6z konusu oldugu goriilmiistiir.
Kalitim dereceleri ve diger genetik parametre tahminleri dikkate alindiginda, kogan ¢ap1 ve bin dane agirligi icin
erken generasyonlarda uygulanacak seleksiyonun daha etkili olabilecegi sonucuna vartlmstir. Bitki boyu ve bin
dane agirlig1 igin DNB, kogan ¢api, kocan uzunlugu ve koganda dane sayis1 i¢in W 552 hatlariim uygun anaglar
oldugu belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Misir (Zea mays L.), diallel analiz ve kalitim derecesi.

Inheritance of Some Agronomical Characters in A 9x9 Half-Diallel Maize Populations

ABSTRACT

Data obtained from 9 inbred maize lines and their 36 F, crosses were analyzed by using Jinks-Hayman diallel
analysis method. Dominance gene effect was significant for plant height, ear length and the number of kernel per
ear; and both additive and dominance gene effects were found to be significant for ear diameter and 1000-kernel
weight. Wr, Vr graphics and the values of (H,/D)"* showed that over-dominance was present for all investigated
characters. Estimation of inheritance and the other genetic parameters from diallel analysis indicated that early
generation selection for ear diameter and 1000-kernel weight would be effective. It was concluded that DNB for
plant height and 1000-kernel weight; W 552 for ear diameter, ear length and the number of kernel per ear would be

suitable parents in the future breeding programme.

Key Words: Maize (Zea mays L.), diallel analyses and heritability.

GiRiS

Aydm ve Denizli illeri tarim topraklarinin
onemli bir bolimiinii olusturan Biiyiik Menderes
Havzasi, misirin tim kullanim amagclar1 igin
yetistirildigi bir bolgedir. Ozellikle, Aydin ilinde
uygun iklim ve sulama olanaklar1 nedeniyle hem ana
hem de ikinci triin musir tarimi yapilmaktadir.
Bolgede misir iiretiminin artirilmasi, ileri yetistirme
teknigi uygulamalari ile birlikte adaptasyon yetenegi
ve verimi yliksek misir gesitlerine baglidir. Misir
tariminin  yapildigi bir ¢ok {iilkede oldugu gibi,
iilkemizde de klasik 1slah galigmalart ile yeni melez
misir gesitlerini  gelistirme ¢alismalart devam
etmektedir. Yapilan islah ¢alismalarinda, seleksiyonda
kullanilacak 6zelligin kalitim1 ve uygun anag¢ sec¢imi
biiylik 6nem tasimaktadir.

Misirda, kaliima ve ana¢ secimine ydnelik
yapilan diallel analiz caligmalarinda; Turgut vd.
(1995) kogan ¢api, kogan uzunlugu ve bin dane
agirligi yoniinden hem eklemeli hem de dominant gen
etkilerinin 6nemli oldugunu, ancak kogan capi ve
kocan uzunlugu i¢in dominant gen etkisinin eklemeli
etkiden daha yiiksek oldugunu belirlemislerdir.
Dehghanpour vd. (1996) ise bitki boyu ve kocanda
dane sayist igin eklemeli olmayan gen etkilerinin daha
yiiksek oldugunu saptamislardir. Kalla vd. (2001)
kocan uzunlugu ve bin dane agirligr i¢in eklemeli

olmayan gen etkileri bulmuslardir.

Benzer calismalarda, incelenen ozellikler igin
saptanan kaliim dereceleri farklilik gostermektedir.
Singh vd. (1998) bitki boyu, kogan uzunlugu ve bin
dane agirlig icin orta; Hema vd. (1999) bin dane
agirligi ve kogan ¢api i¢in yiiksek, kogan uzunlugu
i¢in ise disiik diizeyde dar anlamda kalitim derecesi
saptamislardir. Kalla vd. (2001) koganda dane sayist
icin yiiksek, kocan uzunlugu i¢in orta ve bin dane
agirligi icin diistik kalitim dereceleri belirlemislerdir.
Yapilan c¢alismalarda, kogan c¢apt (cm), kogan
uzunlugu (cm), koganda dane sayisi gibi 6zelliklerin
misir verimini dogrudan etkileyen komponentler
oldugu saptanmistir (Konak vd., 1997).

Bu calismada; 9 kendilenmis muisir hattinin
yarim diallel melezlenmesi ile olusturulan
populasyonlarda bazi tarimsal 6zellikler i¢in kalitim
parametrelerinin belirlenmesi amaglanmustir.

MATERYALVE YONTEM

Calismada, Akdeniz Tarimsal Arastirma
Enstitiisiinden saglanan at disi dane grubuna ait H 96,
A 619, N 7A, W 552, IDRN Cornell, ALKD 222,
ALKD 90-1, A 632 ve DNB kendilenmis misir hatlari
ana¢ olarak kullanilmigti. Bu anaglarin Adnan
Menderes Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri
Boliimiinde, yarim diallel eslesme desenine gore
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melezlenmeleri ile 2000 yilinda 36 F, populasyonu
olusturulmustur. Anaglar ve melez kombinasyonlari
olmak iizere toplam 45 genotip 5 m uzunlugunda 4
siral1 parsellere tesadiif bloklar1 deneme deseninde 4
tekrarlamali olarak 10/05/2001 tarihinde ekilmistir.
Tarla denemelerinde bdlge misir tarimi i¢in 6nerilen
ekim normu ve kiiltiirel islemler uygulanmustir.

Bu ¢alismada, kocan ¢ap1 (cm), kocan uzunlugu
(cm), kocanda dane sayisi (adet/kogan), bitki boyu
(cm) ve bin dane agirhigi (g) 6zellikleri incelenmistir.
Her parselden rasgele segilen 10 bitki ortalamasindan
elde edilen veriler Jinks-Hayman tipi diallel melez
analizinin veri tabanini olusturmustur (Jinks ve
Hayman, 1953). Analizlerin yapilmasi ve (Wr,Vr)
grafiklerinin olusturulmasinda Ozcan ve Acikgdz
(1999) tarafindan hazirlanan "Tarpopgen" bilgisayar
programindan yararlanilmistir.

BULGULAR VE TARTISMA

Dokuz kendilenmis misir hattinin incelenen
ozelliklere iligkin ortalama degerleri Cizelge 1'de
verilmistir. Ebeveyn ortalamalarinin bitki boyunda
127.90(8)ile 175.07 cm (9), kogan capinda 2.95 (8) ile
4.64 cm (4), kogan boyunda 11.53 (8) ile 15.13 cm (2),
koganda dane sayisinda218.5 ile (2) 480.28 adet (4) ve
bin dane agirliginda ise 201.03 (6) ile 334.50 g (9)
arasinda degistigi belirlenmistir (Cizelge 1).

Dokuz kendilenmis muisir hattt ve bunlarin
yarim-diallel melezlenmeleri ile olusturulan F,
populasyonunda varyans analizi yapilmistir. Analiz
sonucunda, incelenen biitiin 6zellikler i¢in genotipler
arasindaki farkin dnemli, dizi kovaryanslar1 (Wr) ile

dizi varyanslar1 (Vr) arasindaki farkin ise onemsiz
oldugu saptanmistir (Cizelge 2). Bu sonug, diallel
melez analizinin yapilabilirligi i¢in varsayimlarin
gegerli oldugunu gostermektedir.

Populasyonun genetik yapisini ortaya koymak
amactyla incelenen Ozellikler icin tahmin edilen
genetik parametreler ve bunlar arasindaki oranlar
Cizelge 3'de verilmistir. Bitki boyu igin saptanan
parametrelerden dominanthik etkisi (h®) disindaki tiim
parametrelerin onemsiz oldugu gozlenmistir. Cevre
varyansinin (E) 6nemsiz bulunmasi, incelenen 6zellik
bakimindan fenotipik farkliliklarin ortaya g¢ikisinda
genetik etkenlerin payinin daha fazla oldugunu ortaya
koymaktadir. Ebeveynde dominant ve resesif
allellerin birbirlerine gore oransal dagilimini veren F
degerini 6nemsiz ise pozitif (+) veya negatif (-) isaretli
olmasina bakilmaksizin, dominant ve resesif allellerin
ebeveynlerde dengeli (esit) dagildigi soylenebilir
(Verhalen ve Murray, 1967). Ancak, F parametresi ile
birlikte ebeveynde dominant ve resesif allellerin
oransal dagilimiin diger bir tahmin parametresi olan
KD/KR oranmin 1'den biiyiik (1.836) bulunmasi
ebeveynde dominant allellerin resesif allellerden daha
fazla oldugu sonucunu ortaya koymaktadir.
Melezlerde heterozigot lokuslardaki dominantlik
etkilerinin biiyiikliigiinii tahminde yararlanilan h’
parametresinin dnemli ¢ikmasi, heterotik etkilerin s6z
konusu olabilecegi izlenimini vermektedir. Tim
lokuslar iizerinden ortalama dominantlik derecesinin
(H,/D)’ °1'den biiyiik (2.432) olmas ise incelenen
populasyonda bitki boyu i¢in iistiin dominanthigin
varligini gostermektedir. Bu sonug, Sekil 1'de
regresyon dogrusunun Wr eksenini orijinin altinda

Cizelge 1. Dokuz kendilenmis misir hattinin verim ve verim 6gelerine iliskin ortalama degerleri

Bitki Boyu Kocan Cap1 Kocan Boyu Koganda Dane Bin Dane
Swrano  Hat Sayis1 Agirhig
(cm) (cm) (cm) (adet/kogan) (g)
1 H 96 168.87 3.88 14.73 434.83 280.18
2 A 619 173.00 3.49 15.13 218.50 256.20
3 N7A 156.67 3.71 14.80 280.30 278.08
4 W 552 164.50 4.64 13.83 480.28 292.08
5 IDRN CORNELL 146.23 3.39 12.10 338.13 222.50
6 ALKD 222 144.10 3.57 12.73 277.23 201.03
7 ALKD 90-1 137.43 2.97 13.13 287.68 279.98
8 A 632 127.90 2.95 11.53 255.73 244.78
9 DNB 175.07 4.17 11.68 350.08 334.50
LSD (0.05) 32.04 0.17 1.018 54.72 32.04
LSD (0.01) 46.95 0.22 1.379 71.10 43.39

Cizelge 2. incelenen ozelliklere iliskin varyansin ve F, populasyonunun (Wr,Vr) varyans analizinde dizilere iliskin F degerleri

Ozellikler F (On Varyans Analizi) F (Dizi Varyansi)
Bitki Boyu 1.729%* 2.078
Kogan Cap1 14.485%* 0.692
Kogan Uzunlugu 9.692%* 2.511
Koganda Dane Sayisi 9.874%%* 2.271
Bin Dane Agirligi 5.740** 2.031

* *%:.0.05 ve 0.01 olasilik diizeyinde 6nemli
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kesmesi ile de uyum i¢indedir. Ebeveynlerde ilgili
o0zelligi kontrol eden genler bakimindan
dominantligin oldugu lokuslarda ozellik {izerine
olumlu ve olumsuz genlerin frekansinin bir 6l¢iisii
olan H2/4H1 orami 0.194 bulunmustur. Olumlu
(dominant) ve olumsuz (resesif) allel frekanslarinin
birbirine esit olmasi durumunda (u=v=0.5) bu oranin
0.25 olmasi beklenmektedir (Hayman, 1954; Aksel
and Johnson, 1963). Bu caligmada bulunan degerin
0.25 degerinden farkli olmasi ebeveynlerde olumlu ve
olumsuz allellerin frekanslarinin esit olmadigint
gostermektedir. Bitki boyu igin saptanan etkili gen
sayisinin tahminini veren K degerinin 2.412 olarak
bulunmasi nedeniyle, bu 6zelligin en az 2 gen gifti
tarafindan kontrol edildigini gdstermektedir.
Ebeveynlerin kuramsal dominantlik sirasini
belirleyen (Wr + Vr) degerleri ile ebeveynlerin
gozlenen degerleri (Yr) arasindaki korelasyonun (r)
negatif ¢ikmasi, uzun bitki boyuna sahip ebeveynlerin
dominant gen tasidiklarini gdstermektedir.

Kogan ¢apina iliskin elde edilen g¢evre varyansi
(E) disindaki, parametrelerin timi Onemli
bulunmustur. D, H1, H2 ve h’ komponentlerinin
onemli bulunmast hem dominant hem de eklemeli gen
etkilerinin 6nemli oldugunu gostermektedir. Ancak,
dominantlik etkisinin (h®) 6nemli; eklemeli ve
dominant gen etkileri farkinin (D-H1) negatif ve
onemli; ortalama dominantlik derecesinin, (H1/D)"";
ise 1.278 gibi 1'den biiyik bir deger almasi
populasyonda iistiin dominantligin daha etkin
oldugunu gostermektedir. Regresyon dogrusunun Wr
ekseninin orijinin altinda kesmesi bu sonucu destekler
niteliktedir (Sekil 2). Genlerin dagilis yoniiniin
gosteren F degerinin pozitif ve énemli bulunmasi,
dominant ve resesif genlerin esit oranda dagilmadigint
ve populasyonda dominant genlerin daha fazla
oldugunu gostermektedir. Bu sonug, KD/KR oraninin

1'den biyiik (2.02) bir deger almasi ile de
desteklenmektedir. H2/4H1 oranmin 0.25 degerine
¢ok yakin olmasit (0.243) ise, ebeveyn
populasyonunda kogan capini etkileyen olumlu ve
olumsuz allel gen frekanslarmin birbirlerine esit
olduguna isaret etmektedir. K degerinin (h’/H2
oraninin) 2.902 olarak saptanmasi kogan ¢apinin en az
iic gen c¢ifti tarafindan kontrol edildigini
gostermektedir. h’ parametresinin 6nemli olmasi
(Cizelge 3), tahmin edilen K degerinin kocan c¢apini
yOoneten gen sayilarint gergek anlamda
tahminleyebilecegini gostermektedir. Incelenen
populasyonda dominantligin yoniinii belirleyen
kuramsal dominantlik katsayisinin (r =-0.930) negatif
ve Onemli bulunmasi, kogan c¢apr yiiksek olan
ebeveynlerin dominant gen tasidiklarini
gostermektedir.

Kogan uzunlugu ve koganda dane sayisina
iliskin H1, H2, D-H1 ve h’® parametreleri 6nemli
bulunmustur. Populasyonda eklemeli gen etkisinin
(D) 6nemsiz, dominant gen etkileri (H1 ve H2) ile
birlikte h* komponentinin de 6énemli bulunmasi, s6z
konusu 6zelliklerin dominant gen etkilerinin altinda
oldugunu gostermektedir. Eklemeli ve dominant gen
etkilerinin farkinin (D-H1) her iki 6zellik i¢in negatif
ve dnemli, ortalama dominantlik derecesini gosteren
(H1/D)’ “oranlarinin 1'den biiyiik bulunmast da bu
sonucu desteklemektedir. Ayrica, ele alinan her iki
ozellige iligkin regresyon hattinin Wr ekseninin
orijinin altinda kesmesi so6z konusu o&zellikler
yoniinden 1iistiin dominantligin oldugunu
gostermektedir. Ebeveynlerde olumlu ve olumsuz
allel frekanslarinin esit olmadiklari, kogan uzunlugu
ve koganda dane sayist i¢cin H2/4H1 oranlarinin
sirastyla, 0.216 ve 0.223 gibi 0.25 degerinden farkli
olmasindan anlagilmaktadir. Genlerin dagilis yontini
gosteren F degerinin pozitif fakat dnemsiz, KD/KR

Cizelge 3.9 x 9 yarim diallel misir populasyonunda incelenen 6zellikler i¢in saptanan genetik parametreler ve oranlar

Genetik Bitki Kocan Kocan Koganda Bin Dane
Parametreler ve Boyu Cap1 Uzunlugu Dane Sayis1 Agirhigy
Oranlar

E 154.800106.7 0.01410.013  0.878 1.309 1732 261.9 19010 218.0

D 277.90837.5 0.29270.040** 1.408 4.138 6493 828.3 186216 689.3*
F 398.5[1787.3 0.25210.092*  3.460 9.653 8950 1932.4 191213 1607.9
H1 164.401774.5 0.47710.087** 27.164 9.133* 51420 1828.3* 410219 1521.4*
H2 127.8[64.0 0.46510.075** 23.46Q 7.851* 45859 1571.7* 358817 1307.8%*
D-H1 -136.6063.3 -0.183J0.074* -25.759 7.755% -4492(4 1552.4%* -224013 1291.8
H’ 308.1[42.9%* 1.34870.050** 90.868 5.260** 1778619 1052.9%* 728912 876.1%*
(H1/D)* 2432 1.278 4.397 2.814 1.484
(H2/4H1) 0.194 0.243 0.216 0.223 0.219
KD/KR 1.836 2.020 1.778 1.649 2.057

K (h’/H2) 2412 2.902 3.872 3.879 2.031

r (Yr, Wr + Vr) -0.610 -0.930" -0.848" -0.839" -0.848"

H 0.442 0.655 0.483 0.473 0.550

" . 0.13 0.51 0.05 0.12 0.39

** P 0.01 too = 3499  t,,s=2.365
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oraninin kogan uzunlugu i¢in 1.778 ve koganda dane
sayisi i¢in ise 1.649 gibi 1'den biiyiik bir deger almast
populasyonda dominant genlerin resesif genlerden
daha fazla oldugu izlenimini vermektedir. Incelenen
ozellige iliskin gen sayis1 tahminini veren K (h*/H2)
katsayisinin kogan uzunlugu ve kocanda dane sayisi
ozellikleri icin sirasiyla, 3.872 ve 3.879 olarak
bulunmasi her iki 6zelligin de en az 4 gen giftinin
etkisi altinda oldugunu gdstermektedir. Kuramsal
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Sekil 1: Bitki boyuna iliskin (Wr,Vr) grafigi
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Sekil 5:Bin dane agirligina iligkin (Wr, Vr ) grafigi
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dominantlik katsayilarmin her iki o6zellik icin de
(kogan uzunlugu icin; r = -0.848, koganda dane sayis1
icin; r = -0.839) negatif ve onemli bulunmasi, bu
ozellikler bakimindan yiiksek degerlere sahip
ebeveynlerin dominant gen tasidiklarini
gostermektedir.

Bin dane agirlig1 i¢in hesaplanan eklemeli gen
etkileri (D) ile birlikte H1, H2 ve h’ parametrelerinin
6nemli, D-H1'in 6nemsiz de olsa negatif bulunmasi ve
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Sekil 2: Kocan capina iliskin (Wr, Vr) grafigi
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Sekil 4: Kocanda dane sayisina iliskin (Wr, Vr ) grafigi
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(H,/D)’ *degerinin 1'den biiyiik (1.484) olmas1 sdz
konusu 6zellik bakimindan eklemeli gen etkileri ile
birlikte dominant gen etkilerinin de dnemli oldugunu
ortaya koymaktadir. Regresyon dogrusunun, Wr
ekseninin orijinin altinda kesmesi bu sonucu destekler
niteliktedir (Sekil 5). F degerinin pozitif ve 6nemsiz,
KD/KR oranmin 1'den biiyiik (2.057) bulunmasi ise
dominant ve resesif allellerin esit oranda
dagilmadigin1 ve populasyonda dominant allellerin
daha fazla oldugunu gostermektedir. Ebeveynlerde
bulunan olumlu ve olumsuz genlerin frekansinin bir
olctisii olan H2/4H1 oraninin 0.25 degerinden farkl
(0.219) olmasi, ebeveynlerde olumlu ve olumsuz
allellerin frekansinin esit olmadigimi gostermektedir.
Incelenen 6zelligi yoneten gen sayisini veren K
katsayisinin 2.031 olarak bulunmasi, bu 6zelligin en
az iki gen cifti tarafindan kontrol edildigini ortaya
koymaktadir. Incelenen populasyonda dominantligin
yoniini belirleyen kuramsal dominantlik katsayisinin
(r = -0.848) negatif ve dnemli bulunmasi, bin dane
agirligt yiiksek ebeveynlerin dominant gen
tasidiklarini gostermektedir.

Ebeveyn hatlarin Wr (kovaryans) ile Vr
(varyans) degerleri arasindaki regresyona iligkin
grafikler her bir 6zellik i¢in ayr1 ayr1 Sekil 1,2, 3,4 ve
5'de verilmistir. Bu grafikler yardimiyla, regresyon
dogrusunun Wr eksenini kestigi konuma gore
populasyonda incelenen o6zelliklere iliskin
dominantlik bi¢imleri hakkinda, ebeveynlerin
regresyon dogrusu iizerinde siralaniglart ve orijine
olan uzakliklar1 ise ebeveynlerin incelenen 6zellikler
bakimindan igerdikleri dominant ve resesif allel
diizeyleri hakkinda bilgi vermektedir. Regresyon
dogrusu tam orijinden gegerse tam dominant, orijinin
istlinden gegerse kismi, altindan gegerse {istiin
dominant kalitim oldugu varsayilir (Hayman, 1954).
Incelen tiim ozelliklere iliskin grafik analizlerinde,
regresyon dogrusunun Wr eksenini orijinin altinda
(negatif bolgede) kesmesi, tiim 6zellikler i¢in iistiin
dominant kalitim géstermektedir. Bu sonug, (H,/D)"
parametresinin tiim ozellikler i¢in 1'den biiylik
¢ikmasi ile de desteklenmektedir (Cizelge 3). Grafik
analizlerinde, paraboliin regresyon dogrusunu orijine
en yakin konumda kestigi nokta s6z konusu 6zellik
bakimindan tiim allellerin dominant, en wuzak
konumda kestigi nokta da biitiin allellerin resesif
oldugunu gostermektedir (Hayman, 1954 ve Jinks
1954). Bulunan sonuglar incelendiginde; DNB
hattinin bitki boyu (Sekil 1) ve bin dane agirligi (Sekil
5); W 552, H.96 ve DNB hatlarinin kogan gap1 (Sekil
2); N 7A ve W 552 hatlarinin kogan uzunlugu (Sekil
3); W 552 hattinin da koganda dane sayist (Sekil 4)
bakimindan diger ebeveynlere gore daha fazla
dominant allel tasidig1 ortaya ¢ikmaktadir. Incelenen
ozellikler bakimindan dominant gen tagidiklari
saptanan genotiplerin ayni zamanda s6z konusu
ozellikler bakiminda en yiiksek degerler almalari
(Cizelge 1), bu ebeveynlerde incelenen dzelliklerin
daha ¢ok dominant genler tarafindan belirlendigi

sonucunu ortaya koymaktadir. Kogan ¢api, kocan
uzunlugu, kocanda dane sayist ve bin dane agirligi
ozellikleri bakimindan sirastyla; A 632, ALKD 90-1
(Sekil 2); A 632 (Sekil 3); A 619 (Sekil 4) ve ALKD
222 (Sekil 5) ebeveynlerinin hem resesif gen
tasimalart hem de ilgili 6zellikler bakimindan en
diisik deger almalar1 (Cizelge 1) tizerinde durulan
ozelliklerin dominant genler tarafindan belirlendigi
yargisini desteklemektedir.

Dar anlamda en yiiksek kalitim derecesi kogan
capt (0.51) ve bin dane agirlig1 (0.39) i¢in, en diisiik
kalitim derecesi ise bitki boyu (0.13), kocanda dane
sayisi (0.12) ve kogan uzunlugu (0.05) i¢in tahmin
edilmistir. Yiice (1979) kogan boyu i¢in 0.27, Rood ve
Major (1981) bitki boyu igin 0.12 gibi dar anlamda
kalitim dereceleri hesaplamislardir. Turgut vd (1995)
kocan ¢ap1, kogan uzunlugu ve bin dane agirlig1 icin
dar anlamda kalitim derecesini sirastyla 0.41, 0.58 ve
0.42 olarak saptamiglardir. Arastirmalar sonucunda
tahmin edilen dar anlamdaki kaliim dereceleri
arasindaki farklarin, {izerinde c¢aligilan
populasyonlardan ve c¢alismalarin yiratildagi
cevreden kaynaklanmis olabilecegi sdylenebilir.

Bu calismada incelenen dokuz kendilenmis
hattin yarim diallel melezlerine iliskin veriler topluca
incelendiginde; kocan uzunlugu ve kocanda dane
sayisina iligkin dominantlik, kogan ¢ap1 ve bin dane
agirligl icin ise dominanthik ile birlikte eklemeli
genetik varyansin onemli oldugu belirlenmistir.
Melezlerde heterozigot lokuslardaki dominantlik
etkilerin biiyiikliigiiniin tahminini veren h’
parametresinin incelenen tiim ozelliklerde 6nemli
bulunmasi heterotik etkilerin oldugunu
gostermektedir. Uzerinde durulan ozellikler
bakimindan kendilenmis hatlarin genetik yapilari
gbzoniine alindiginda; bitki boyu ve bin dane agirlig:
bakimindan DNB, kogan capi, kocan uzunlugu ve
kocanda dane sayist i¢in ise W 552 hatlarinin
dominant alleller tasimasi, bu genotiplerin daha sonra
yapilacak 1slah ¢aligmalarinda ebeveyn olarak
kullanilabilecegi sonucuna varilmistir.
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