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Anadolu si1gla agac1 yayilis alaninin tamaminda 18 populasyon drneklenmis, bu populasyonlar molekiiler belirteg
yontemi ile degerlendirilerek genetik ¢esitliligi en yiiksek dokuz adet populasyon (Bozdag, Cetibeli, Degirmenyani,
Giinliikbasi, Giinniicek, Kiyra, Kéycegiz, Yatagan, Yilanli) belirlenmistir. Belirlenen bu populasyonlardan 6rnek-
lenen 16-27 arasinda degisen agagtan tohumlar toplanmistir. Toplanan tohumlarla yetistirilen fidanlar kullanilarak
tesadiif bloklar1 deneme deseninde, tek agag parsel diizenlemesi ile 2009 yilinda 25 bloklu bir deneme kurulmustur.
Her blokta toplam 223 aile yer almis; besinci yasta boy, gégiis ¢ap1 ve tepe tact dlgiilmiistiir.

Ozelliklerin tamaminda populasyonlar ve aileler arasi farkliliklar istatistik olarak énemli bulunmustur. Populasyon-
lar i¢in farkli gruplara bakildiginda, genel olarak Bozdag ile Yatagan populasyonlar: disindaki populasyonlar bir
grupta yer almislardir. Ayrica Bozdag ve Yatagan populasyonlar: da birbirlerinden istatistik olarak farklilik gdster-
mistir. Populasyonlar arasinda bulunan genetik mesafeler ve bu mesafelere gore olusturulan benzerlik agacinda da
Bozdag ve Yatagan populasyonlarinin farkli oldugu ortaya ¢ikmigtir.

Aile ortalamalar1 kalitim dereceleri ve standart hatalari, gégiis ¢api, boy ve tag ¢api i¢in sirastyla 0,54 + 0,09; 0,62
+ 0,09 ve 0,40 + 0,10 genetik varyasyon katsayilar1 ayni sirayla % 13,4; % 9,1 ve % 7,1 bulunmustur. Bulgular gen
koruma ag¢isindan degerlendirilmistir.

Anahtar Kelimeler: Gen koruma, kalitim derecesi, genetik varyasyon, adaptasyon, genetik mesafe

Diversity of some quantitative characters of Oriental sweet gum
(Liquidambar orientalis Mill.) for five-year-old seedlings

Abstract

Eighteen populations were sampled from the distribution area of Oriental sweet gum. The populations were evaluated
by molecular markers method and chosen nine out of 18 population (Bozdag, Cetibeli, Degirmenyani, Giinliikkbasi,
Gilinniicek, Kiyra, Kéycegiz, Yatagan, Yilanli) in terms of genetic diversity. Seeds were collected from 16-27 mother
trees of these nine populations. Using seedlings grown with collected seeds, a common garden test was established in
2009. Randomized complete block design with the single-tree plot was used for the common garden test. A number
of the block was 25 in the common garden test. A total of 223 families were included in each block, and the fifth-year
height, breast height diameter, and crown diameter were measured.

Statistically significant differences were found between populations for all the traits. When looking at different
groups, Bozdag and Yatagan population were different from other populations in general. There was also a difference
between Bozdag and Yatagan populations. The genetic distances between the populations and the neighborhood tree
which were formed by genetic distances also showed that the most different populations were Bozdag and Yatagan.

The individual heritabilities and their standard errors were 0.54 + 0.09, 0.62 + 0.09 and 0.40 + 0.10 for the height,
breast height diameter, and crown diameter respectively, the additive genetic variation coefficients were also 13.4%,
9.1%, and 7.1%, respectively. The findings were evaluated in terms of gene conservation.
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1. Giris

Tiirkiye’de, eskiden amberi sail denilen (Acatay,
1963), bugiinse Anadolu sigla agaci, Giinliik aga-
c1 ya da Amber agaci olarak bilinen Liquidambar
orientalis, Altingiaceae familyasina ait olan ve iil-
kemizde yayilis gosteren bir tiirdiir (Ortel, 1988;
Kése ve Yilmaz, 2014). Anadolu sigla agaglarinin
govdelerinde yaralanmalar sonucunda patolojik
balsam kanallar1 olusur. Bu bakimdan, “siv1” anla-
mina gelen “Liquidus” ve “giizel kokulu” anlamina
gelen Arapga “Amber” kelimeleri birlestirilerek,
bu cinse “Liquidambar” ad1 verilmistir (Kayacik,
1981; Kdse ve Yilmaz, 2014).

Batakliklar, vadiler, akarsu ve dere kenarlari, de-
niz kiyis1 gibi nemli ve taban suyu yiiksek yerlerin
yani sira ender olarak kurak yamacglarda da yeti-
sebilir. Cografi olarak, Mugla ilinde yayilis gos-
termekle birlikte, Aydin, Denizli, Burdur ve An-
talya illerinde de goriilmektedir. 0-400 m’ler arasi
uygun yetisme ortami olmakla birlikte 1100 m’de
yayilis alanlar1 saptanmistir. Rodos Adasr’ndaki
yayilist disinda iilkemiz i¢in endemik bir tiirdiir.
(Efe, 1987; Alan ve Kaya, 2003; Velioglu ve ark.,
2008; Kdse ve Yilmaz, 2014).

Anadolu sigla agaci dogal yayilis alani, 1947 yilin-
da 7000 ha iken 2002 yilinda 3200 ha’a diismiistiir.
Benzer sekilde, 180 ton olan sigla yagi tiretimi de
2013 yilinda 1110 kg’a inmistir (Alan ve Kaya,
2003; Velioglu ve ark., 2008; OGM, 2015). Diger
yandan s1gla yag tiretimi, hi¢ iiretimin olmayabil-
digi yillar1 da iceren dalgali bir seyir izlemektedir.
Dogal yayilis alani ve iiretimde goriilen distisiin,
teknigine uygun olmayan yag iiretimi, otlatma,
Anadolu sigla agacinin yetisme alanlarinin ta-
rim alanlarina doniistiiriilmesi gibi nedenlerden
kaynaklandig1 one siirilmektedir (Alan ve Kaya,
2003; Velioglu ve ark., 2008).

Dogal yayilista ve yag liretiminde goriilen diisii-
siin Oniine gegilebilmesi igin Orman Agaglart ve
Tohumlart Islah Arastirma Enstitlisi Midirligi
(OATIAM) biinyesinde daha onceden yapilmis
tohum bahgesi ve gen koruma ormani segim ¢a-
lismalarina (OATIAM, 2016) ek olarak bazi yeni
calismalar baslatilmistir. Bu kapsamda Anadolu
Sigla agaci, Avrupa Orman Gen Kaynaklar1 Prog-
raminda (EUFORGEN) oncelikli tiirlerden biri
olarak belirlenmis ve bir gen koruma kilavuzu
hazirlanmistir (Alan ve Kaya, 2003; EUFORGEN,
2017). Daha sonraki yillarda dogal Anadolu sigla
agacinin yayilis alanlar1 taranarak 18 adet populas-
yon belirlenmis, bu populasyonlarda molekiiler be-
lirtegler kullanilarak populasyon genetigi paramet-
releri tahmin edilmistir (Velioglu ve ark., 2008).
Molekiiler ¢alismanin sonucunda populasyonlar
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arasinda gen akisinin diisiik ve popiilasyonlar ara-
st farklilasmanin yiiksek oldugu bulunmus, dokuz
populasyonun ex situ olarak korunmasi dnerilmis-
tir. Bu 6neri dogrultusunda 2009 yilinda bir ortak
bahge denemesi (common garden test) kurulmustur.

Gen korumanin, hataliklar ve iklim dalgalanma-
larina (extrems) karsi agaglandirma tretimlerinde
genetik cesitliligi stirdiirmek, 1slah i¢in gelecekteki
oneminden dolay1 genleri tutmak (preservation)
ve ekosistem siirekliligini ilerletmek igin tiird ko-
rumak olarak sayilabilen ii¢ yonii bulunmaktadir
(Ledig, 1986). Anadolu siglasinda tiiriin alaninin
daralmasi ve genetik g¢esitliliginin azalmasi
g6z Oniine alindiginda bu {i¢ amactan daha ¢ok
sonuncusu gecerli olmaktadir. Tirlin korunmasi
icin genetik ¢esitliligin tiir icinde dagilimi ve diizeyi
hakkinda bilgi gereksinimi bulunmakta, genetik
cesitliligin degerlendirilmesi ise genetik cesitliligin
belirlenmesinde kullanilan tekniklere bagl olarak
onemli Ol¢iide degisebilmektedir (O’brien ve ark.,
2007). Tekniklerden biri olan molekiiler belirteg-
ler (isosyme, monoterpen, AFLP, RFLP, RAPD,
SSR), varyasyonun cografik modellerinden bagim-
s1z, en iyi olasilikla ¢evresel degisikliklerle zayif
bir baglant1 gdstermekte, bu nedenle gevre baskisi
acisindan etkisiz (neutral) oldugu kabul edilmek-
tedir. Bu ¢ergevede, molekiiler belirtegler, genetik
kaymanin etkileri ile gen akisinin konumsal ve za-
mansal varyasyonu, eslesme sisteminin degerlen-
dirilmesi iizerine ¢aligmalar i¢in oldukc¢a uygun-
dur. Bununla birlikte kantitatif 6zelliklerin ortak
bahge testleri ile adaptif varyasyonun modellerini
tanimlamak, ¢ok daha bilgilendirici olmaktadir.
Bu agiklamalar 1s181inda bir tiirde genetik varyas-
yonun modelleri ve diizeyi ile evrimsel nedenleri
belirleyebilmek igin her iki teknige de gereksinim
bulunmaktadir (White ve ark., 2007; Eriksson ve
ark., 2013). Diger yandan Eriksson ve ark., (2013),
Olciilebilen (metric), yani kantitatif 6zelliklerin,
farkli ¢evresel kosullara uyumun bir sonucu ola-
rak, farkliligin ortaya konulmas: ile ilgilenildi-
ginde olduk¢a istiin oldugunu belirtmislerdir.

Basarili bir gen koruma stratejisinin, kabul edilebi-
lir bir kantitatif ¢cergeve gerektirdigi belirtilmekte,
kantitatif genetigin deneysel (empirical) ve kuram-
sal bulgular1 yaninda, gen frekanslarinin biitiinciil
bir yaklagimla kullanilmasi 6nerilmektedir (Yanc-
huk, 2001). Diger yandan populasyonlarin genetik
yapisinin belirlenmesinde molekiiler c¢aligsmalari
tamamlayacak sekilde, ortak bahge testleri ile kan-
titatif ozelliklerin de ortaya konulmasinin, tiiriin
genetik ¢esitliligi ve adaptasyonu bakimindan ge-
rekli oldugu belirtilmistir (Eriksson ve ark., 2003;
O’brien ve ark., 2007, White ve ark., 2007). Sigla
(Liquidambar) cinsinde oldukca fazla molekiiler



calisma olmasina karsin, populasyonlarin genetik
yapisinin kantitatif 6zellikler ile ortaya konuldugu
calismalara rastlanilmamistir.

Anadolu sigla agacinda, Velioglu ve ark. (2008)
tarafindan molekiiler belirtegler kullanilarak 18
populasyon tizerinde yapilan calisma, tiiriin gen
koruma stratejisi agisindan oldukg¢a dnemli bilgiler
saglamistir. Bunun yaninda populasyonlarin gene-
tik yapisini ortaya koyan ve tiiriin adaptasyonuna
iliskin bilgiler verdigi kabul edilen kantitatif ¢alis-
malara ihtiya¢ oldugu goriilmiistiir. Bu ¢aligma ile
Anadolu sigla agacinin 5. yasa ait bazi kantitatif
ozellikler kullanilarak populasyonlarin genetik
yapisinin ortaya konulmasi, boylece tiiriin adap-
tasyon ve gen koruma agisindan degerlendirilmesi
amaglanmistir.

2. Materyal ve Yontem

Velioglu ve ark. (2008) tarafindan RAPD belirteg-
leriyle elde edilen genetik ¢esitlilik parametreleri
ile, ITS ve kloroplast rpsl6 bolgesi dizi analiziyle
elde edilen veriler 1s181nda, yiikksek genetik cesit-
lilige sahip olan populasyonlar ve minimum fark-
lilagsma agacinda en ¢ok farklilik gosteren dokuz
populasyon ex situ koruma igin dnerilmistir. Ortak
bahge testinde bulunan, Onerilmis dokuz popu-
lasyon ve deneme alaninin konumlar1 Sekil 1°de
verilmistir. Ortak bahge testinde bulunan dokuz
populasyonun, 5 ile 1.100 m yiikseltileri arasinda
bulundugu, populasyonlarin da 16 ile 27 arasinda
aile ile temsil edildigi goriilmektedir (Tablo 1). Po-
pulasyonlar ayrica dere boyu yayilis gosteren veya
mescere olusturan olarak da ayrilmistir. Populas-
yonlarda tohum toplanan ebeveyn agaclar arasin-
da en az 100 m mesafe olmasina, 300 m’den fazla

yikselti farki olmamasina ve agaglarin yaklasik
ayn1 yasta olmasina dikkat edilmistir. Dere boyu
populasyonlarinda yiikselti farki gozetilememis,
agaclar arasindaki mesafe mescere kurmus popu-
lasyonlardaki gibi uygulanmistir. Toplanan tohum-
lar ayr1 torbalarda aile numaralar1 yazili etiketler
baglanarak, soguk hava deposunda ekim yapilin-
caya kadar saklanmistir.

Hazirlanmis tohumlar, Mugla Gokova Fidanligin-
da ENSO Tipi olarak adlandirilan 259 ¢m?® hacmin-
de, 45 adet plastik tiip iceren fidan tepsilerine 2008
yil1 subat baginda ekilmistir. Tiip materyali olarak
%75 Finlandiya turbasi, % 25 kabuk kompostu ka-
risimi kullanilmistir. Ekim yapilan her bir tepsiye
aile numaralar1 yazilmis, ayrica aile numaralarini
belirten etiketler konulmustur. Fidan yetigsme orta-
minin besi maddesi igermemesi nedeniyle, fidanla-
ra sulama suyu ile birlikte gelisim evrelerine gore
degisen dozlarda NPK (Azot, Fosfor, Potasyum)
iceren giibre verilmistir. Ekimlerde, tohumun bos
olmasi ya da ¢imlenmemesi olasiligina karst her
bir géze yaklasik 2-3 adet tohum ekilmistir. Birden
fazla tohumun ¢imlendigi gozlerde her bir gozde
bir fidan kalacak sekilde seyreltme yapilmistir. Ye-
tistirilen fidanlar 2009 yili mart sonunda, Mugla
ili, 37° 0’ 18" kuzey enlemi ve 28° 30’ 14> dogu
boylaminda bir ortak bahge testine dikilmiglerdir.
Ortak bahge testi yaklasik 9 hektar alan1 kaplamis,
fidanlar “tesadiif bloklar1 deneme deseni” kullani-
larak 4x3 m aralik-mesafede dikilmistir. Bloklar-
da, tek agac parsel diizenlemesi kullanilmis, bir
bloktaki aile sayisi ise 223 olmustur. Birinci yilin
sonunda % 10 kuruma olmus, oncelikle ayni aile-
den, olmamasi durumunda ise baska aileden dolgu
fidanlari ile tamamlama yapilmistir.
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Sekil 1. Populasyonlar ve deneme alant
Figure 1. Locations of populations and common garden test
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Tablo 1. Populasyonlarin ézellikleri
Table 1. Information of populations

Population orijini Kodu  Ailesayis1 Fidan sayist Popltlilgisyon Yﬁ(ﬁf Iti g gg}lff:ln;
Acipayam-Bozdag Bozd 16 349 Mescere 1100 %Z 11% g?
Koycegiz- Kdycegiz Koyc 26 574 Mescere 10 ;gz i; 38
Marmaris-Giinniicek Gunn 24 499 Mescere 5 ;g: % g?;
Fethiye-Giinliikbasi Gunl 27 601 Mescere 5 ;g: 3(7) 5
Marmaris-Degirmenyani Degi 25 578 Mescere 5 ;gz gg fé
Mugla-Yilanl Yila 25 548 Dere boyu 250 327800 (i%) ;Z
Mugla-Kiyra Kiyr 25 556 Dere boyu 50 ;;: (3); 3%
Marmaris-Cetibeli Ceti 26 582 Dere boyu 30 ;gz ?g g;
Mugla-Yatagan Yata 26 492 Dere boyu 250 g;: 3? ;2
Toplam 223 4779

Deneme fidanlarinda 2013 yili vejetasyon mevsi-
mi sonunda, boy (cm), gégiis capt (mm) ve tag¢ ¢api
(cm) olarak ol¢iilmiistiir. Tag ¢ap1 icin birbirine dik
olarak (sira-siitun) iki yonlii 6l¢iim yapilmas, iki 6l-
¢limiin ortalamasi degerlendirmeye alinmistir.

Verilerin degerlendirilmesinde asagidaki istatistik
karma (mixed) model kullanilmistir.

Vi = u+ Bi + By + fijy + €iji

Y, i. blokta, j. popiilasyonda, k. ailenin gézlem
gk " . L

degerini, B: i blogun sabit etkisini (i=l,...25),
P:j. populasyonun sabit etkisini (j=1,..9), fk(,):
J. populasyondaki k. ailenin rastlantisal etkisini
(k=1,...27), € :deneysel hatay1 gostermektedir.

Aile ortalamalar1 kalitim dereceleri ve genetik var-
yasyon katsayilar1 ise asagidaki esitlikler ile tah-
min edilmistir.

2 40
2 __ 9 _N 7
hf = o?+(ak/n) Cvg = X
Esitliklerde;

h)% : aile ortalamalar1 kalitim derecesini, Ufz :aile
varyansini, 02 : hata varyansini, # : ailelerdeki bi-
rey saysisnin harmonik ortalamasini (22,085), Cv :
eklemeli genetik varyasyon katsayisini, X : ilgili
ozellikteki aritmetik ortalamay1 gostermektedir.
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Aile ortalamalari kalitim derecesinin standart ha-
talar1 Dieters ve ark. (1995) tarafindan Onerilen
Dickerson Yontemi ile tahmin edilmistir.

Ug 6zellik (boy, gogiis ¢apr ve tag ¢api) kullanila-
rak, populasyonlar arasi uzaklik, euclid yontemi
ile tahmin edilmis ve genetik benzerlik agac1 olus-
turulmustur. Analizlerde SAS 9.0 kullaniimistir
(SAS Institute Inc., 2002).

3. Bulgular

Yapilan varyans analizinde tiim 6zelliklerde po-
pulasyonlar, bloklar ve aileler arast farkliliklar
Pr<0,0001 diizeyinde 6nemli bulunmustur (Tablo 2).

Tukey testi kullanilarak, yapilan karsilagtirma so-
nucunda poulasyonlar igin olusan farkli gruplar
Tablo 3’te goriilmektedir. Yatagan ve Bozdag
poulasyonlar1 her ii¢ 6zellikte de yavas gelisme
gostermis, farkli gruplarda yer almiglardir. Diger
yedi populasyon ise ii¢ 6zellik i¢in de daha iyi ge-
lisme gostermis ve yedi populasyonun bulundugu
gruplar birbirinden ¢ok net olarak ayrilmamis, igi-
¢e girmislerdir.

Ozellikler igin bulunan varyans bilesenleri, ekle-
meli genetik varyasyon katsayilar1 ve aile ortala-
malar1 kalitim dereceleri Tablo 4’te verilmistir.
Buna gore en diisiik kalitim derecesi tag ¢apinda
goriiliirken, en yiiksek kalitim derecesi boyda go-
riilmustiir. Eklemeli genetik varyasyon katsayisi



Tablo 2. Gogiis ¢api, boy ve tag ¢api i¢in varyans analizi
Table 2. Analysis of variance for breast height diameter, height and crown diameter

Ozelliklerin kareler ortalamasi

. Serbestlik
Varyosyon kaynag1 derecesi
Gogiis ¢ap1 Boy Tag cap1
Blok 24 2.052,94%** 97.134,00%*** 55.775,00%%*
Populasyon 8 2.959,71%%* 131.820,00%** 63.493,00%**
Aile (Populasyon) 207 83,48%** 4.168,50*** 1.816,61%***
Hata 4.533 38,33 1.597,41 1.097,39

*** farkliligin P<0,0001 diizeyinde 6nemli oldugunu gostermektedir

ise en yiiksek gogiis capinda, en diisiik ise tag ca-
pinda tahmin edilmistir.

Ug 6zellik kullanilarak, populasyonlar arasi uzak-
lik tahmin edilmistir (Tablo 5). Buna gore, en uzak
popuslayonlar Yilanlt ve Bozdag (5,315), en yakin
populasyonlar da Kdycegiz ve Cetibeli (0,191) ol-
mustur. Bozdag, diger popiilasyonlar ile uzaklik
acisindan en yiiksek degerleri alirken, Yatagan da
onu izlemistir.

Uzaklik degerleri kullanilarak genetik benzerlik
agaci olusturulmustur (Sekil 2). Benzerlik agacin-
da iki ana grup olusmustur. Birinci grupta Yatagan
ve Bozdag, ikinci grupta ise kalan yedi populasyon
yer almiglardir. Yedi populasyonun yer aldig1 ikinci
grupta da iki grup olusmus, birinci grupta Kiyra ve
Giinniicek, ikinci grupta ise kalan bes populasyon
yer almistir. Bu bes populasyon i¢inde de en yakin
olan poulasyonlar Kdycegiz ve Cetibeli olmustur.

Tablo 3. Gogiis ¢api, boy ve tag ¢api i¢in Tukey ¢oklu karsilagtirma testleri
Table 3. Tukey multiple comparison tests for breast height diameter, height and crown diameter

Populasyonlar Goglis ¢ap1 (mm) Boy (cm) Tag ¢ap1 (cm)
Koyc 23,55 a' 245,90 abc 163,58 ab
Ceti 23,18 ab 246,08 abc 165,20 ab
Yila 22,94 ab 250,58 a 171,52 a
Degi 22,75 ab 248,62 ab 163,63 ab
Gunl 22,05 abc 243,85 abc 161,50 b
Kiyr 21,39 be 235,52 ¢ 160,15 b
Gunn 20,39 ¢ 237,34 be 159,87 b
Yata 18,02 d 215,79 d 150,74 ¢
Bozd 1573 ¢ 198,38 ¢ 128,40d
Ortalama-+tsh? 21,4540,01 237,86+0,71 159,75+0,56

THarfler 0,05 diizeyinde farkli gruplar1 gostermektedir. sh” standart hata

Tablo 4.Varyans bilesenleri, +standart hatalari, aile ortalamalar1 kalitim dereceleri, eklemeli genetik varyasyon
katsayilar1
Table 4.Variance components, +standard errors, family mean heritabilities, additive genetic coefficient of variations

Varyasyon kaynagi Ozellikler

Gogilis ¢ap1 Boy Tac ¢ap1
Aile (Populasyon) 2,07+0,37 116,42+18,61 32,57+8,19
Hata 38,33+0,80 1.597,41+33,54 1.097,39+23,05
h} 0,54+0,09 0,62+0,09 0,40+0,10
Cv (%) 13,47 9,09 7,32

h% : aile ortalamalari kalitim derecesi, Cv, (%): eklemeli genetik varyasyon katsayisi



Tablo 5. Boy, gogiis ¢ap1 ve tag ¢ap1 kullanilarak tahmin edilen poulasyonlar arasi uzakliklar
Table 5. Estimated distances between populations using height, breast height diameter and crown diameter

Populasyonlar Bozd Koyc  Gunn  Gunl Degi Yila Kiyr Ceti
Bozd 0
Koyc 4,902 0
Gunn 3,802 1,319 0
Gunl 4,405 0,611 0,726 0
Degi 4,843 0,344 1,156 0,448 0
Yila 5,315 0,717 1,537 0,955 0,623 0
Kiyr 3,938 1,048 0,389 0,542 0,976 1,387 0
Ceti 4,858 0,191 1,198 0,501 0,238 0,601 0,955 0
Yata 2,211 2,898 1,701 2,368 2,816 3,200 1,860 2,815
pop
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Sekil 2. Populasyonlar arast benzerlik agact
Figure 2. Neighborhood tree between populations

4. Tartisma ve Sonug¢

Populasyonlar arasinda onemli diizeyde fark-
liliklar bulunmustur. Velioglu ve ark. (2008)
caligsmalarinda, toplam 18 populasyon ic¢in popu-
lasyonlar arasi farklilasmanin yiiksek (G, =0,54)
oldugunu, yine farklilagmaya ait bir parametre
olan populasyonlar arasi gen akigini gosteren Nm
(number of migrants) degerinin 0,42 oldugunu,
oysa bu degerin 1,00’den kii¢iik olmasi durumun-
da, genetik kayma (genetic drift) yiiziinden pou-
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lasyonlar arasinda farklilasmanin gézlenecegini,
0,50’nin altina inmesinin ise kritik sonug¢lara neden
olacagini belirtmislerdir. Bu agiklamalar Anadolu
sigla agacinda populasyonlar arasinda tiirlesmeye
varabilecek farklilasmaya isaret etmektedir. Diger
yandan Velioglu ve ark. (2008) tarafindan ortaya
konulan bulgular ile bu ¢alismada dokuz populas-
yon i¢in yapilan varyans analizinde populasyonlar
arasinda bulunan farkliliklar uyumlu goziikmek-
tedir. Ancak, populasyonlara iliskin ¢oklu karsi-
lastirma test sonuclarina bakildiginda Bozdag ve



Yatagan populasyonlarinin ayr1 ayr1 gruplarda yer
aldig1, diger yedi populasyonun ise ¢ok net ayril-
may1p i¢ ice gectigi ortaya ¢ikmistir. Dolayisiyla
calismadaki dokuz populasyon diisiintildiigiinde,
populasyonlar arasi farklilasmanin, daha ¢ok Boz-
dag ve Yatagan populasyonundan kaynaklandigi
diistiniilmektedir. Diger yandan yapilan bir bagka
calismada da yedi populasyonun bulundugu bélge,
Anadolu sigla agacinin gen merkezi olarak nitelen-
dirilmistir (Ozdilek ve ark., 2012). Ayrica bu ¢a-
lismada tahmin edilen genetik mesafeler ve ben-
zerlik agac1 Bozdag ve Yatagan populasyonlarinin
farklilastigini gostermektedir. En yiiksek genetik
uzakliklarin Bozdag ile diger populasyonlar ara-
sinda oldugu, Bozdag’dan diisiik olmakla birlikte
Yatagan populasyonunun da diger populasyonlarla
genetik mesafesinin olduk¢a yiiksek oldugu an-
lasilmaktadir. Dolayisiyla dokuz populasyona ait
kantitatif 6zelliklerden ortaya ¢ikan bulgularin da
Bozdag ve Yatagan disindaki diger yedi populas-
yonun yer aldig1 bolgenin Anadolu sigla agacinin
gen merkezi olmasi yoniindeki goriisti destekledigi
diistiniilmektedir.

Varyans analizinde aileler arasi (populasyon igi)
farklilik da oldukea yiiksek bulunmustur. Bu du-
rum Anadolu sigla agacinda aileler arasi genetik
cesitliligin de yiiksek oldugunu gostermektedir.
Aileler aras1 genetik ¢esitliligin bir gostergesi olan
aile ortalamalar1 kalittm dereceleri, orman agag-
larinda goriilen aile ortalamalar1 kalitim derece-
leri ile uyumlu, boy icin yiiksek olmakla birlikte
g0glis capi1 ve tag ¢api igin ise ortalama bir diizey
gostermistir (Ekberg ve ark., 1985). Diger yandan,
bu ¢alismada bulunan aile ortalamalari kalitim de-
recelerinin tek bir deneme alanindan tahmin edil-
digi ve bu nedenle de oldugundan biraz daha yiik-
sek tahmin edilmis olabilecegi dikkate alinmalidir
(White ve ark., 2007). Bilindigi gibi tek deneme
alaninda kalitim derecelerinin tahmininde, genotip
cevre etkilesimi de yer alabilmektedir.

Bu caligmada aile ortalamalar: kalitim dereceleri
dikkate alindiginda, en yiiksek genetik cesitlilik
boyda, en diisiik genetik ¢esitlilik ise tag ¢apinda
goriilmiistiir. Bu durumda Anadolu sigla agaci ile
ilgili yapilacak genetik 1slah ve populasyonlari iyi-
lestirmeye yonelik agaclandirma g¢alismalar i¢in
boy dikkate alinarak se¢im yapilabilecegi anlasil-
maktadir. Diger yandan Anadolu sigla agacinda,
sigla yagi iiretimine baslamak i¢in g6giis ¢apinin
20 cm olmasinin beklenmesi gerektigi belirtilmis-
tir (Topguoglu, 1968). Bu ¢alismada ortalama go-
glis capinin heniiz 2,1 cm olmast nedeniyle heniiz
yag tretimi ile ilgilenilmemektedir. Ancak, gele-
cekte ortak bahge testinde yag iiretimine yonelik
caligsmalar da yapilarak kalitim dereceleri tahmin
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edilebilir, yag iiretiminde genetik katkinin miktar1
ortaya konulabilir.

Eklemeli genetik varyasyon katsayisi, en yiiksek
degere gogiis capinda ulasmaktadir. En diisiik
degere ise tepe taci ¢apinda ulagmaktadir. Bu ¢a-
lismada tahmin edilen degerler Cornelius (1994)
tarafindan orman agaclar1 igin derlenen genetik
varyasyon katsayist degerleri (% 15°ten diistik) ile
uyumlu bulunmustur. Eklemeli genetik varyasyon
katsayist bir 6zellik i¢in uzun dénem evrim yete-
neginin iyi bir gostergesi olabilmekte, calisilan
populasyonun degisen ¢evre kosullarina uyum po-
tansiyeli olduguna isaret etmektedir (Houle 1992;
Eriksson ve ark., 2003). Diger yandan yiiksek ekle-
meli genetik varyasyon katsayisina sahip populas-
yonlari, olusturulacak gen kaynaklari aginin igine
almanin daha olumlu olabilecegi 6ne siiriilmek-
tedir (Eriksson ve ark., 2003). Bu ag¢idan bakildi-
ginda, uyum agisindan gogiis ¢apinin daha uygun
ozellikler tasidigi ortaya ¢ikmaktadir. Diger bir
ifade ile gdgiis ¢ap1 adaptasyon agisindan en esnek
(plastic) 6zellik diye diisiiniilebilir.

Sonug olarak, molekiiler belirteclerle 18 populas-
yon i¢in ortaya ¢ikan populasyonlar arasi yiliksek
farklilik ve populasyonlar arasi gen akisinin di-
siik olmas1 bulgulari, bu g¢alismanin bulgular: ile
desteklenmistir. Populasyonlar arasi farkliliklar
ayrintilt incelendiginde ise Bozdag ve Yatagan
populasyonlarinin hem birbirinden hem de diger
yedi populasyondan farkli oldugu anlasilmistir.
Bunun yaninda diger yedi populasyonun (Cetibeli,
Degirmenyani, Giinliikbasi, Gilinniicek, Kiyra,
Koycegiz, Yilanli) birbirlerine benzedigi ortaya
cikmistir.  Yedi populasyon iginde birbirine en
yakin populasyonun Kdycegiz ve Cetibeli, en uzak
populasyonun ise Giinniicek ve Yilanli oldugu go-
riilmistiir. Bu kapsamda Yatagan, Bozdag ve diger
yedi populasyondan yonetim agisindan uygun olan
bir ya da iki populasyon in situ gen koruma agisin-
dan degerlendirilebilir.

Bu ¢alismada tahmin edilen aile ortalamalar1 kali-
tim derecelerinin genel olarak orman agaclarinda
goriilen kalitim dereceleri ile uyumlu oldugu, en
yiksek genetik gesitliligin gorildiigii boy ozelli-
ginin, yapilabilecek genetik 1slah ¢aligmalarinda
kullanilabilecegi, gogiis capinin ise ii¢ Ozellik
arasinda, fenotipik esneklik agisindan en yiiksek
degere ulastigi, adaptasyon agisindan degerlendi-
rilebilecegi anlagilmistir.
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