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Oz

Dol denemeleri, 1slah popiilasyonunda yer alan ebeveyn veya dollerin
1slah degerini ve 1slah popiilasyonun genetik parametrelerinin tahmi-
ni i¢in 1slah ¢aligmalarinda kullanilan genetik testlerdir. Tiirkiye’de
kizilgam 1slah ¢alismalarinda bu gayeyle ¢esitli 1slah zonlarinda doél
denemeleri kurulmustur. Akdeniz Bolgesi orta yiikselti kusag: (401-
800 m) kizilgam 1slah zonunda bulunan 13 adet tohum mesceresi ve 3
adet gen koruma ormanindan toplam 270 adet plus agagtan (1. seri) ve
4 adet klonal tohum bahgesinde yer alan 75 klondan (2. seri) toplanan
tohumlarla iki ayri1 seri halinde acik tozlasma dol denemeleri kurul-
mugtur. Deneme alanlarinda 20. yasta gézlemlenen gogiis yiiksekligi
cap1 karakterine iliskin genetik parametreler ve BLUP yontemi ile ai-
lelerin 1slah degerleri ve genetik kazanglar tahmin edilmistir. Birinci
seri denemelerin ortak analizinde gogiis yiiksekligi capi icin bireysel
kalitim derecesi 0,22+0,03; aile ortalamalarinin kalitim derecesi ise
0,52+0,02 tahmin edilmistir. Tkinci seri denemelerdeki kalitim de-
recelerinin tahmini ayni sirayla 0,23+0,06 ve 0,46+0,04 olmustur.
Gogius yiiksekligi capinda 1slah degeri en yiiksek 30 agag secildigin-
de birinci seride ~%11; ikinci seride ise ~%3 genetik kazang tahmin
edilmistir.

Anahtar Kelimeler: Kalitim derecesi, 1slah degeri, genetik kazang,
genotip-cevre etkilesimi

Abstract

Progeny tests are genetic tests established to determine the genetic
value of a selected individual for a specific character according to the
performance of the offspring and to determine the genetic value of the
offspring. Progeny trials have been established in various breeding
zones for this purpose. Open-pollinated progeny trials were estab-
lished in two series with seeds collected from 270 plus trees (from
13 seed stands and 3 gene conservation forests) and 75 clones (from
4 clonal seed orchards) in the Turkish red pine Mediterranean middle
elevation (401-800 m) breeding zone. Genetic parameters related to
the diameter at breast height (DBH) observed at age 20 in the ex-
perimental areas were estimated, and breeding values of the families
were calculated with the BLUP method. Individual heritability was
calculated as 0.22+0.03, and family mean heritability was calculated
as 0.52+0.02 in the first series. In the second series of trials, the indi-
vidual heritability for the same character was calculated as 0.23+0.06
and the family mean heritability was calculated as 0.46+0.04. With
the selection of the 30 trees which have the highest breeding value for
DBH, the gain was calculated at ~11% and ~3% in the first and second
series of trials, respectively.

Keywords: Heritability, breeding value, genetic gain, genotype x en-
vironment interaction
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1. Giris

Gilinlimiizde artan niifus ile beraber odun hammad-
desi talebi her gecen giin artmakta ve talebin kar-
stlanmast icin farkl arayislar bulunmaktadir. Odun
hammaddesine olan talebi karsilamada birim alan-
dan elde edilen tiriiniin miktar ve kalitesinin arttiril-
masinda agag 1slahinin kullanimi1 giderek artmakta-
dir (Ruotsalainen, 2014). Islah edilmis materyalin
uygun yetisme ortamlarinda kullanimi i¢eren en-
diistriyel agaglandirmalar Tirkiye’nin ormanciligi-
nin giindemindedir (OGM, 2013; Erkan, 2021).

Tiirkiye ormanlarinin, yaklasik 13,7 milyon hek-
tart (%59) normal kapali ve 9,7 milyon hektar1
(%41) ise bosluklu kapalidir (OGM, 2023). Bosluk-
lu kapali ormanlarin ekonomik, ekolojik ve sosyal
fonksiyonlar1 (hizmetleri) yerine getirebilmesi i¢in
iyilestirilmesi gerekmektedir. Tiirkiye orman alan-
larindaki toplam yillik artim 1973 yilinda 28 mil-
yon m? iken, 2023 yilinda 50,1 milyon m*’e ulas-
mistir (OGM, 2023). Bu artis, koru ormanlarinin
toplam orman alanlarindaki payinin artmasi, agag-
landirma ¢alismalar1 ile yeni orman alanlarinin
olusturulmasi ve ormanlardaki bakim c¢aligsmalari-
nin daha etkin hale getirilmesi ile agiklanmaktadir
(OGM, 2023). Boydak ve Caliskan (2014) ise Tiir-
kiye’de verimsiz orman alanlarimin agaglandirma
calismalar1 ile verimli hale getirilmesi ve uygun
alanlarda hizli gelisen tiirlerle endiistriyel agac-
landirmalarin gerceklestirilmesi ile ormanlardaki
arttimin daha da arttirabilecegini ve yillik etanin
cok daha yiiksek seviyelere tasinabilecegini vur-
gulamiglardir.

En genis yayilisa sahip igne yaprakli tiirimiiz olan
kizilgam (P. brutia), ~5,3 milyon ha yayilis1 ile
tilkemiz ormanciliginda 6nemli bir yere sahiptir
(OGM, 2023). Cosgun ve ark. (2008), Tiirkiye’de
yapilan yaklasik 1,8 milyon ha agaglandirmanin
yaklasik 707 bin ha (%39) kisminin kizilgama ait
oldugunu belirtmiglerdir. Arslan ve ark (2025)
ise kizilgamin agaclandirmada kullanim oranini
%40-%50 olarak vurgulamislardir. Odun tiretimi
amactyla yapilan ve ozellikle endiistriyel agaclan-
dirmalarda ana amag birim alanda verimin artiril-
masidir. Bu ¢ergevede en ¢ok miktarda agaclandir-
malarin ve 6zellikle endiistriyel agaglandirmalarin
yapildig1 kizilgamda 1slah edilmis tohumlarin kul-
lanim1 6nem kazanmaktadir.

Orman Genel Midirligii’in (OGM; ogm.gov.tr)
“Endiistriyel Agaglandirma Calismalart Eylem
Planinda (2013-2023)” endiistriyel agaglandirma
calismalarinin dort bileseninden biri agag¢ 1slahi
calismalar ile elde edilen 1slah edilmis tohumla-
rin kullanilmasidir (OGM, 2013). Agag 1slah1 ¢a-
lismalar1, kantite (¢cap, boy ve hacim) yoniinden
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ekonominin isteklerini karsilamakla birlikte, kalite
(govde diizglinliigii, dayaniklilik, vb.) yoniinden de
uygun bireyleri yetistirmeyi amaclar (Tungtaner,
2007). Bu agidan agag 1slah1 ¢aligmalari, diinya ge-
nelinde son 60 yilda 6nem kazanmis ve ormancilik
acisindan gelismis iilkeler (ABD, Yeni Zelenda,
Kanada, vb.) genellikle isletilmesi zor, pahali, ve-
rimi dislik ve hassas ckosistemler olan dogal or-
manlar1 koruma altina almiglar ve odun trtinlerine
olan ihtiyaclarin1 agaglandirmalardan karsilama
yoluna gitmislerdir. Bu husus da iilkelerin agag 1s-
lahina yonelik caligmalarini hizlandirmistir (Gezer
ve Yiicedag, 2006; White ve ark., 2007).

Ulkemizde 1slah ¢aligmalar1 1960’1 yillarin ba-
sinda tohum mescerelerinin se¢imi ile baglamistir
(Siklar ve ark., 2017). Tohum mescereleri o yillarda
yapilan agaglandirmalar i¢in tohum kaynagi olarak
kullanilmis, tohum verimi ve kazancin arttirilma-
st hedeflenmistir. Tohum mescerelerinden sonra
fenotipik seleksiyonun ikinci agsamasi olan tohum
bahgelerinin kurulusuna gecilmistir. Tohum bah-
gesinin tesisi i¢in mescereler igerisinde en iyi feno-
tipik 6zelliklere sahip plus (listiin) agaclar secilmis,
vejetatif yolla ¢ogaltilmis ve 6zel bir desenle to-
hum bahgelerine aktarilmistir. Tiim bu ¢aligmalar
yapilirken, bu mescerelerden firetilen tohumlarin
herhangi bir adaptasyon sorunu yasamadan trans-
fer edilebilecegi alanlarin belirlendigi tohum hasat
ve transfer zonlar1 olusturulmustur (Atalay, 1977).
Tohum transferleri 1993 yilina kadar bu zonlara
gore yapilmis ve boylece agaglandirmalarda yiik-
sek basar1 saglanmistir (Siklar ve ark., 2015).

Sonra 1993 yilinda hazirlanan “Milli Agag Islahi
ve Tohum Uretim Programi (MAITUP)” ile 1slah
caligsmalarina ayri bir yon verilmistir. Bu programa
gore Tirkiye ormanciligi i¢in bes dnemli agag tiirii
(kizilcam, karagam (Pinus nigra), saricam (Pinus
sylvestris), Toros sediri (Cedrus libani) ve Dogu
kayin1 (Fagus orientalis) tizerinde durulmustur
(Koski ve Antola, 1993). Tiirkiye orman agaci 1s-
lah ¢alismalari igin 6nemli bir donliim noktasi olan
MAITUP ile agag 1slah1 ¢aligmalarinda genetik
testlerden biri olan agik tozlasma do6l denemeleri-
nin kurulmasi 6ngoriilmustir.

Acik tozlasma dol denemeleri hem mescerelerden
secilen plus agaglardan hem de plus agaglarin to-
hum bahgelerinde bulunan kopyalarindan toplanan
tohumlardan yetistirilen yarim/iivey kardes fidan-
larla; tiirlin yayilis alanindaki cografik varyasyon-
lardan yararlanilarak olusturulmus islah zonlari
icerisindeki farkli lokasyonlarda arastirma deneme
desenleri kullanilarak kurulan denemelerdir.

MAITUPte iizerinde durulan tiirler icin, tiirlerin
yayilis alanindaki cografik varyasyonlardan yarar-



lanilarak bolgeler ve yiikselti basamaklarina gore
islah zonlar1 olusturulmustur (Koski ve Antola,
1993). Kizilgama ait 1slah zonlar1 Sekil 1’de gos-
terilmistir. MAITUP’iin uygulanmasinda yetismis
insan giicli, mali imkanlar, tiirtin hizli gelismesi,
agaclandirma alanlarinin fazlalig1 ve yayilis alani-
nin genisligi g6z oniine alinarak oncelik kizilgama

verilmistir. Bu kapsamda 61 gen koruma ormani,
72 tohum mesceresi ve 3.069 plus agag secilerek 41
dol denemesi ve 85 tohum bahgesi (fenotipik ve ge-
notipik) kurulmustur (OATIAEM, 2025). 26 farkli
deneme alanina kurulmus kizilcam orijin deneme-
leri caligmast ise 2020 yilinda sonuglandirilmigtir
(Calikoglu ve ark, 2022)

Ozel isaretler
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Sekil 1. Kizilgam 1slah zonlar1 ve Akdeniz Bolgesi orta 1slah zonu d6l denemeleri
Figure 1. Breeding zones and progeny trials in middle elevation breeding zone (401-800 m) of Mediterranean
Region of Pinus brutia

MAITUP’te kizilgam 1slah zonlar1 igerisinde yedi
farkli 1slah zonunda yarim kardes (half-sib) dol
denemesinin kurulmasi planlanmistir. Akdeniz
Bolgesi orta yiikselti kusagi (401-800 m) kizilgam
1slah zonunda 2001 yilinda dort adet agik tozlasma
dol denemesi kurulmus (Sekil 1) bu denemelerin
4., 8. ve 12. yas degerlendirmelerinin sonuglari
yayimlanmistir (Oztiirk ve ark., 2006; Oztiirk ve
ark., 2010; Alan ve ark., 2013). Calismamizda, ayni
denemelerin 2021 yilinda (20. yas) Olgiilen gogiis
yiksekligi ¢apr (d, ,)) karakterinde, 1) bazi gene-
tik parametrelerin (kalitim derecesi, genotipx gev-
re etkilesiminin énem derecesi) tahmin edilmesi,
2) 1slah degerlerinin tahmin edilmesi, 3) deneme
alanlarinda Onceki yaglarda dlgiilen karakterler ile
iliskinin ortaya konmasi ve (4) genetik kazancin
tahmin edilmesi amaglanmistir.

2. Materyal ve Yontem
2.1. Genetik materyal

Dol denemelerinde kullanilan agaglar, acik toz-
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lagma iiriinii bireylerden olugsmakta olup bu ¢alis-
malar agik tozlagsma dol denemeleri kapsaminda
degerlendirilmektedir. iki seri halinde kurulan bu
denemelerin birinci serisi, Akdeniz Bolgesi orta
yiikselti kusagindaki kizilgam 1slah zonunda yer
alan mescerelerden segilen plus agaglardan; ikinci
serisi ise ayni 1slah zonunda bulunan tohum bah-
celerindeki klonlardan olusturulmustur. Birinci
seride, 16 farkli popiilasyondan segilen toplam 270
plus agaca ait tohumlardan elde edilen fidanlar
(Tablo 1); ikinci seride ise dort farkli klonal tohum
bahgesinde bulunan 75 klondan toplanan tohum-
lardan yetistirilen fidanlar kullanilmistir (Tablo 2).

Secilen plus agaclarin ve tohum bahgelerindeki
klonlarin her birinden 1998 ve 1999 yillarinda ko-
zalak toplanmig ve 2000 yilinin nisan ayinin ilk
haftasinda Mugla Gokova Fidanlig'ndaki ENSO
tipi fidan tepsilerine ekilmistir. Ekim yapilan her
bir tepsiye ailenin numarasi yazilmisg, ayrica aile
numaralarini belirten etiketler konulmustur. Fi-
danlara sulama suyu ile birlikte gelisim evrelerine



gore degisen dozlarda NPK iceren giibre verilmis-
tir. Ekimlerde tohumun bos olmast ya da ¢imlen-
memesi olasilig1 diisliniilerek her bir tiipe yaklasik
2-3 adet tohum ekilmis ve birden fazla tohumun
¢imlendigi tliplerde ise her tiipte bir fidan kalacak
sekilde tekleme yapilmistir.

TDol denemelerinde bulunan ailelere ek olarak,
her iki seri denemelere ayr1 bir islem birimi olarak
ve agaglandirmalarda kullanilan alti tohum mes-
ceresinden elde edilen kontrol materyali (standart
materyal) de bulunmaktadir (Tablo 3). Kontrol ma-
teryallerinden Serik-Pinargdzii (TM-11) ve Ana-
mur-Kiikiir (TM-25) bu ¢aligmanin konusu olan 1s-
lah zonundaki tohum mescereleridir. Biitiin kontrol
materyaline ait bilgiler ise Tablo 3’te verilmistir.

2.2. Deneme alanlar

Dikim oncesi tim deneme alanlarinda tam alan
toprak islemesi yapilmistir. Deneme alanlar1 rast-

lant1 bloklar1 deneme desenine uygun olarak 2001
yilinda kurulmustur. Parsel diizenlemesi dort
agacli sira parseli olup kullanilan aralik mesafe
3x2 olmustur. Deneme alanlar1 yaklasik %1 egimli
olan sahalarda kurulmugtur (Tablo 4).

Ormancilik denemelerinde genellikle rastlanti
bloklar1 deneme deseni kullanilmakta ve kurulan
denemelerde blok biiytikliikleri, aile sayisina ve
her bir parseldeki birey sayisina bagli olarak biiyiik
olabilmektedir. Bu durumda cevresel varyansin
daha iyi kontrol edilebilmesi ve dolayisiyla genetik
parametrelerin ve 1slah degerlerinin daha isabetli
tahmin edilebilmesi i¢in bloklarda Schutz ve Coc-
kerham (1966) tarafindan 6nerilen ve B (set in rep.)
deseni olarak adlandirilan alt bloklama yapilmistir.
Bu diizenleme ile deneme alanlar1 belirli ailelerden
olusan sabit setlere boliinmiis ve kontrol materya-
linin tamamui her sete dahil edilmistir. Birinci seri
denemelerin her blokunda 54 aile ile 6 kontrol ma-

Tablo 1. Birinci seri denemeler igin plus agaglarin se¢ildigi mescerelere iligkin bilgiler
Table 1. Information on the stands from which plus trees for first series were selected

Eal;llstall\lo I(\)/Iru.rggtrlhlisglieitme Orman Isletme Sefligi Enlem Boylam Rakim  PA Sayisi
TM-1 Pos Yetimli 37°35°K 35°21’D 735 10
T™-2 Pos Karsant1 37°34 K 35°24'D 735 25
T™-3 Pos Karsanti 37°32°K 35°23°D 745 21
T™-4 Bucak Pamucak 37°24 K 30°37°D 800 15
TM-5 Bucak Tasyayla 37°30°K  30°41’D 800 20
TM-7 Alanya Bayir 36°45 K 31°58 D 650 16
TM-11 Serik Pinargozii 37°16°K  30°59°D 500 23
TM-20 Siitgiiler Karadag 37°30°K  30°52°’D 650 12
TM-26 Giilnar Pembecik 36° 14K 33°15°D 650 19
TM-30 Mersin Kuzucubelen 36°55° K 34°26°D 750 14
TM-40 Cameli Goldag 37°06°K  29°07° D 800 26
TM-56 Cameli Boyali 37°05° K 29°05°D 700 7
TM-356  Serik Oren 37°177K 30°58 D 750 21
GKO-6 Anamur Kiikiir 36°10° K 32°45'D 750 10
GKO-48  Tarsus Buladan 37° 06" K 34°31’D 900 20
GKO-92  Bucak Pamucak 37°22’K  30°43’ D 700 11
Toplam 270
TM: Tohum mesceresi, GKO: Gen koruma ormani, PA: Plus agag
Tablo 2. ikinci seri denemeler icin kozalak toplanan tohum bahgelerine iliskin bilgiler

Table 2. Information on the seed orchards where cones were collected for the second series
Ulusal e . . . Klon Ramet Alani D1k1£n
Kayit Orijini Tesis yeri Tesis yili sayist sayist (ha) aralig1
No (m)
TB-10  Antakya-Yayladag (TM-24) Kadirli 1981 16 400 3,2 9%x9
TB-21  Seydikemer-Yapraktepe (GKO-46) Fethiye 1985 21 1601 10,2 8x8
TB-22  Fethiye- Uziimlii (TTS-2444) Fethiye 1985 10 251 1,6 8x8
TB-27  Cameli- Goldag (TM-40) Antalya 1986 28 1743 11,2 8x8
Toplam 75

B: Tohum bahgesi TM: Tohum mesceresi, GKO: Gen koruma Ormanti, TTS: Tohum toplama sahasi



Tablo 3. Kontrol materyali olarak kullanilan tohum mescerelerine ait bilgiler
Table 3. Information on seed stands used as check lots

Kontrol Materyali No 1 2 3 4 5 6
Islah Zonu 1.1 1.2 1.3 1.1 1.2 6.1
Tohum Mesceresi No 32 11 31 37 25 349
Isletme Miidiirliigii Silifke Serik Mersin Alanya Anamur Bafra
Seflik Efigg:;mk Pinargozii Findikpinar1  Kargi zg’lé(]; resu) (%111‘: é;;;?)
Rakim (m) 100 500 825 350 500 100
Enlem 36° 13’ K 37° 16’ K 36° 56’ K 36°36° K 36° 11’ K 41° 38’ K
Boylam 33°42’D 30°59°D 34°26’ D 31°57°D 32°45°D 35°26°D
Tablo 4. Deneme alanlarinin* 6zellikleri
Table 4. Properties of the test sites
Deneme Orman Orman o . Blok e
Alan Isl?tr'r}e o Islet.rvn.e Dikim tarihi (adet) Arazi tipi Enlem Boylam Rakim
Midirligii  Sefligi
5A, 6A  Korkuteli Maarif 9-13/02/2001 7 Orman alani 37°03’ K 30°28’ D 600
5B Pos Kicak 9-13/02/2001 7 Orman alan1 3722’ K 35°14’D 900
6B Osmaniye Karacalar 9-13/02/2001 6 Fidanlik arazisi 37°01’ K 36°15° D 690

*5A ve 5B birinci; 6A ve 6B ise ikinci seri deneme alanlaridit/ 54 and 5B are the first; 64 and 6B are the second series test sites

teryalinden olusan bes set, Ikinci seri denemelerde
ise her blokta 37 aile ve 6 kontrol materyalinden
olusan iki set olusturulmustur. Denemelerin her iki
serisinde 2014-2015 yillarinda (yani 13. ve 14. yas-
ta) sistematik aralama yapilmis ve parseldeki birey
sayilar1 ikiye inmistir.

2.3. istatistik analizler

Istatistik analizlere baslamadan 6nce sira dis1 veri-
ler 6nceki yaslarda yapilan 6lgtim degerleri de dik-
kate alinarak 6n analiz yapilarak sira dist olanlar
cikarilmistir. Sira dis1 veriler ya bireylerin biyotik
ve abiyotik etkilerden zarar gérmesinden, ya da
6lcme ve kayit sirasindaki yanlislardan kaynakla-
nabilmektedir. Sira dig1 verileri ayiklamada JMP
(SAS Institute) yaziliminin Explore Outliers fonk-
siyonu kullanilmaistir.

SAS’in PROC MIXED (SAS, 1989) secenegi kul-
lanilarak Varyans analizi yapilmis ve F testi ile 6n-
celikle ailelerin farkli olup olmadigina bakilmistir.
Farklilik olmas1 durumunda, genetik parametreler
ve 1slah degerleri tahmin edilmistir.

Varyans analizlerinde model calismasi yapilmis,
bagimli degiskeni en uygun sekilde agiklayacak
bagimsiz degiskenler belirlenmis ve anlamsiz de-
giskenler ise modelden ¢ikarilmistir (Kayaalp ve
ark., 2015). Buna gore, setler arasinda istatistiksel
olarak bir fark bulunmadigindan deneme alanlari-
nin tek tek analizlerinde 1 numaralt model kulla-
nilmastir.
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Yijk= HEB F; * FBij * Ciw M

Modelde;

Y, i. bloktaki j. ailenin k. bireyi iizerindeki goz-
lem degeri, u: Genel ortalama, B.: i. blogun etkisi,
i=1,2,...,7, F/_:j. ailenin etkisi, j= 1, 2, ..., 270/75,
FB; Blok- aile etkilesimi, € Deneysel hatadir.

Deneme alanlarinin ortak analizlerinde ise yine
setler arasinda istatistiksel olarak bir fark bulun-
madig1 i¢in 2 numarali model kullanilmistir.

Y te,, ()

ijkl

~u+S,+ B, +F,+FS, +FB,

Jk(D)
Modelde;

Yo i. deneme alani j. bloktaki k. ailenin 1. agaci-
nin gézlem degeri, p: Genel ortalama, S;: i. deneme
alaninin etkisi, i= 1, 2, Bj(i)" i. deneme alanindaki j.
blogun etkisi, j= 1, 2, ..., 7, F: k. ailenin etkisi, k=
1,2, ..,270/75, FS,: Deneme alani- aile etkilegimi,
FB_: Blok- aile etkilesimi, € Deneysel hatadir.

Jk()®

Varyans bilesenlerini hesaplamada deneme alani
ve blok etkileri rastlantisal, diger analizlerde ise
sabit etki olarak alinmis ve diger tiim faktorler
rastlantisal etki olarak kabul edilmistir. Varyans
bilesenleri SAS Proc Mixed prosediirit REML se-
¢enegi kullanilarak tahmin edilmistir (Littell ve
ark., 2006).

2.4. Genetik parametrelerin tahmini

Bireysel kalitim derecesi 3 numarali esitlik kulla-
nilarak hesaplanmaistir.



2
of

)
kap

h? 3)

Esitlikte;

op = O'f2 + O'fzs + Gbe +0Z: Fenotipik varyans
(denemelerin tek tek analizlerinde 02 . esitlikte yer
almamaktadir), ¢ : '+ Aile varyansi, [ Deneme ala-
ni- aile etkilesiminin varyansi, o°,: "Blok- aile et-
kilesiminin varyansi, o°,: Hata Varyan51 k: Dol ile
ebeveyni arasindaki genetik kovaryanstir ve yarim
kardes ailelerde Y4 degerine esittir (Squillace, 1974;
Becker, 1992).

Aile ortalamalarinin kalitim derecesi (h ) ise 4 nu-
marali esitlikle hesaplanmistir.

2
0.
h2 — f
f )
Opfam
f b 2
Esitlikte O-Z?fam = O'f +—- +— olup aile

ortalamalar1 fenotipik varyarfmdlr Burada ¢, ¢,
¢, katsayilari sirastyla SAS Proc Mixed ile yapilan
anahzde TYPE III beklenen kareler ortalamasinda,
aile varyansi, blok- aile etkilesiminin varyansi ve
deneme alani- aile etkilesiminin katsayilaridir.

Bir serideki denemelerin ortak analizinde ise ¢°

pfam
5 numarali esitlik kullanilmistir.
2 2
2 _ fs b | e
Opfam = Of + < a vt o ®)
C2 C3

Ailelerin farkli deneme alanlarinda gosterdikleri
performanslar1 arasindaki genetik korelasyonlar
(B tipi genetik korelasyonlar (7, )) 6 numaralr esit-
lige gore hesaplanmistir (Burdon 1977; Lynch ve
Walsh, 1998). Esitlikteki parametrelerin agiklama-
lar1 ise 3 nolu esitlikte belirtilmistir.

2
of

== 2 (6)
of + Of

T‘Bg

Karakterler/denemeler arasindaki genetik korelas-
yonlar, genetik degerleri (genel kombinasyon ye-
tenegi, BLUP) kullanarak ve 7 numaral esitlik ile
hesaplanmistir (Burdon, 1977).

Oxy

2 -2
\ / %%, 9%,

02 x ve y karakterleri / denemeleri arasindaki ge-
netik kovaryans; ¢’ ve o’ : Sirasiyla x ve y karak-
terlerine ait genetlk Varyanslardlr

Tg

W
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Islah degerlerinin tahmini ve genetik kazancin he-
saplanmasi

Islah degerlerinin tahmininde 8 numarali model
kullanilmis olup;

y=Xb+Zu+te ®

Modelde y: n adet gozlem degerlerini igeren vek-
tord, b: p boyutlu sabit etkiler vektorii, u: q boyu-
tundaki bilinmeyen rastlantisal etkiler vektorii ve
e: n boyutunda gozlemlenemeyen rastlantisal hata
vektorleridir. X ve Z sirastyla nxp ve nxq boyutlu
ve tasarim matrisleridir.

Sabit ve rastlantisal etkiler 9 numarali karma mo-
delin ¢ozliimlemesi ile elde edilmistir (Henderson,

1984).
HEREAN R
ZR'x zZR'z+¢ ol lZR 1y

G: Modeldeki her bir rastlantisal etkinin varyans
kovaryanslarinin blok diyagonal toplamlarini ige-
ren matris, R: Hataya iliskin varyans- kovaryans
matrisidir.

Islah degerleri ve BLUP (Best Linear Unbiased
Prediction) analizleri, ASREML-R (4.0) yazilim1
kullanilarak elde edilmistir (Butler ve ark., 2017).
Tahmin edilen 1slah degeri (BV) ayni zamanda 6l-
¢lilen karakterin birimi cinsinden genetik kazancin
kendisidir (White ve Hodge, 1989). Islah program-
larinda gergeklesen genetik kazang, 1slah edilmis
materyal 1slah edilmemis materyalle kiyaslanarak
verilmektedir (Zobel ve Talbert, 1984; Dhakal ve
ark., 1996; Matziris, 2000). Calismamizda da ge-
netik kazang zon i¢i kontrol materyaliyle kiyasla-
narak hesaplanmistir.

Genetik kazang, iki popiilasyonun 1slah degerle-
rinin ortalamasi arasindaki sayisal fark olup 1slah
calismalariin etkinligini degerlendirmede kulla-
nilan etkin bir yoldur (White ve ark., 2007). Aile-
lerin mutlak 1slah degerleri, genel ortalamaya 1slah
degerleri eklenerek elde edilmis, kazang tahminle-
ri ise mutlak 1slah degerleri kullanilarak ve kontrol
materyali ile kiyaslanarak ve 10 numarali esitlige
gore bulunmustur.

ABVp,4 — ABV),
Gpy = 100
PA ABV,
ABYV, ABYV, (10
PA30 — k

AG = 100

PA30 ABV, x
Esitlikte;
AG, ; Plus agaglardan elde edilecek genetik kazan-

c1, ABV

., » Plus agaclarin ortalama mutlak islah



degerini, ABV, ; Zon igi kontrol materyali i¢in bulu-
nan ortalama mutlak islah degerini, AG,, ; En iyi

30 plus agaca ait genetik kazancive ABV . ; En iyi

PA30
30 plus agacin 1slah degerini ifade etmektedir.

3. Bulgular

3.1. Birinci seri denemeler icin genetik
parametreler

Birinci serideki degerlendirmelerde 20. yas orta-
lama ¢ap1 5A ve 5B deneme alanlarinda sirastyla
182,95 mm ve 169,59 mm olarak hesaplanmistir.
5A deneme sahasinda en yiiksek ve en diisiik aile
ortalamalarinin degerleri sirasiyla 211,5 mm ve
150,0 mm olurken 5B deneme sahasinda bu deger-

ler 200,8 mm ve 135,5 mm’dir. Her iki deneme ala-
ninda hesaplanan degiskenlik katsayilarinin (CV)
degerleri ise birbirine yakin bulunmustur. Birinci
serideki her iki deneme alaninda da cap karakte-
ri i¢in istatistik modelde bulunan blok ve aile de-
giskenleri anlamli bulunmustur (<.0001). Ancak
blok- aile etkilesimi 5A deneme sahasinda anlamli
olmasina ragmen 5B deneme sahasinda anlamli
bulunmamistir. Genetik varyasyon katsayisi (C V)
5A deneme alaninda %9,35 olurken 5B deneme
alaninda ise %8,09 olarak hesaplanmistir. C Vga de-
gerlerine paralel olarak 5A deneme alaninda hem
bireysel kalitimin derecesi hem de aile ortalamala-
rinin kalitim dereceleri daha yiiksek bulunmustur
(Tablo 5).

Tablo 5. 5A ve 5B deneme sahalarinin ayr1 ayri ve birlikte analizinde ¢ap karakteri i¢in hesaplanan varyans
bilesenleri ve baz1 genetik parametreler
Table 5. Variance components and some genetic parameters for diameter in the analysis of SA and 5B trial sites
separately and pooled

Parametreler Cap Denemelerin tek tek analizleri

Denemelerin birlikte analizi

(mm) SA 5B SAB

o’f 65,86 42,31 of 52,77

a2, 39,39 7,34 o2, 86,47

7, 98,58 21,98 o, 23,43

oJe 898,88 777,02 azﬁ 2,37

7, 1102,7 848,65 o 67,16

7, 263,44 169,24 o’ 842,09

Oin 1063,31 841,31 o, 1074,28

CVga %9,35 %38,09 aza 211,08 (

w, 0,25+0,04 0,20£0,05 o’ 964,38

w, 0,44+0,03 0,34+0,04 ”, 0,22+0,03
hf f 0,52+0,02
[ 0,95+0,04 / 0,40

7. 2. 7 o
6’ Blokvaryansi, ¢ Aile varyansi, 6°

. Blok- aile etkilesimi varyansi, a° : Hata varyansi, 67 : Eklemeli genetik varyans (4 c’),

6’ Toplam varyans, CV, : Genetik varyasyon katsayisi, 6 : Fenotipik varyans, 6 °: Deneme alamnin varyansi, 62, : Deneme
a i 5 bis

alanlarinda blok varyansi, o Zﬁ: Aile deneme- alan etkilesiminin varyansi, ¢ *

varyansi, h-’i: Dar anlamly bireysel kalitimin derecesi, h’

f
(*Formiil 6 ve ** Formiil 7’ye gore hesaplanan)

Deneme alanlarinin ayri ayri analizinde oldugu
gibi bu deneme alanlarinin ortak analizinde de par-
sel varyansi (¢7,) aile varyansina (ov) kiyasla yiik-
sek ¢ikmistir. Deneme alani- aile etkilesiminin (o)
istatiksel yonden anlamli olmadigi goriilmektedir
(F=0,5974). Buna paralel olarak, cap karakteri ba-
kimindan genotip- ¢evre etkilesimini gosteren ve
varyans bilesenlerinden hesaplanan formiile gore
deneme alanlar1 arasindaki genetik korelasyon (r,)
0,95 olarak bulunmustur. Genel kombinasyon de-
gerleri (BLUP) iizerinden ve korelasyon formiilii
kullanilarak hesaplanan deneme alanlar1 arasinda
genetik korelasyon (r,p) ise 0,40 olarak bulunmus-
tur (Tablo 5).

Genetik ve fenotipik korelasyonlar Tablo 6’da ve-
rilmistir. Yirminci yas ¢ap karakteri ile 4.,8.,12., ve
16. yaslarda olciilen karakterler arasinda fenotipik
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’,.hm: Deneme alanlarindaki aile-blok etkilesiminin

. Aile ortalamalarinin kalitim derecesi, T B tipi genetik korelasyon

korelasyonlar istatistik agidan anlamli bulunmus-
tur. Yirminci yas ¢ap karakteri ile en yiiksek (0,93)
fenotipik ve genetik korelasyon 16. yas ¢ap karakte-
ri arasinda bulunmustur Yirminci yas ile en diigiik
fenotipik korelasyon (0,44) ve genetik korelasyon
(0,45) 4. yas boy karakteri arasinda bulunmustur.
Genetik korelasyonlar 12. yas ¢ap ile kabul edilebi-
lir (0,76) diizeyde olmakla birlikte 12. yas boy, 16.
ve 20. yas ¢ap karakterlerindeki fenotipik korelas-
yonlara kiyasla daha diisiik bulunmustur.

3.2. Birinci seri denemeler i¢in genetik kazang

Birinci seri denemelerin birlikte analizinde, gene-
tik kazang zon igi (Serik- Pinargézii ve Anamur-
Kiikiir) kontrol materyaline gore kiyaslama ile tah-
min edilmistir. Buna gore iistiin agaglardan (270
aile) kazanc saglanamazken, 1slah degeri yiiksek



Tablo 6. Birinci seri denemelerde karakterler arasindaki fenotipik (iist-sag ¢apraz) ve genetik korelasyonlar (alt-sol ¢capraz)
Table 6. Phenotypic (upper diagonal) and genetic correlations (lower diagonal) among the traits

Karakter Boy 4 Boy 8 Cap 8 Boy 12 Cap 12 Cap 16 Cap 20
Boy 4 0,70 0,72 0,50 0,61 0,52 0,44
Boy 8 0,72 0,92 0,90 0,82 0,72 0,64
Cap 8 0,81 0,89 0,82 0,81 0,71 0,63
Boy 12 0,48 0,76 0,66 0,89 0,81 0,74
Cap 12 0,65 0,85 0,86 0,73 0,91 0,82
Cap 16 0,50 0,69 0,69 0,55 0,84 0,93
Cap 20 0,45 0,59 0,62 0,53 0,76 0,93

30 aileyle yeni bir tohum bahgesi kuruldugunda ise
910,80 kazancin saglanabilecegi tahmin edilmistir
(Sekil 2). Seleksiyon yogunlugu %10 olarak alindi-
ginda, yani 270 aileden 1slah degeri en yiiksek 27
aile kullanildiginda %11,10 kazancin saglanacagi
tahmin edilmistir.

12—

10.8 1L

Genetik Kazanc(%)
&

0.09
PA PA-30

0-
PA-27

Sekil 2. Birinci seri denemelerde zon i¢i kontrol
materyaline gore genetik kazang
Figure 2. Estimated genetic gain in the first series progeny
trials compared to control material of the same zone

3.3. Ikinci seri denemeler icin genetik
parametreler

Dort adet klonal tohum bahgesinde bulunan klon-
lardan toplanan agik tozlagma iiriinii tohumlarla
tesis edilen ikinci seri denemelerde 6B deneme
alaninin ortalama ¢api, 6A deneme alanindan daha
yiiksek bulunmustur. 6A deneme sahasinda degis-
kenlik katsayist %10 olarak hesap edilirken bu de-
ger 6B deneme sahasinda ise %19 olmustur.

Varyans analizi sonuglarina gore 20.yas cap karak-
teri i¢in blok, aile ve blokxaile etkilesimi her iki
deneme alaninda anlamli bulunmustur. Parsel var-
yansi birinci seri denemelere gore yliksek ¢ikmis-
tir. 6A deneme alaninda parsel varyansi 6B deneme
sahasina gore daha yiiksek bulunmustur (Tablo 7).
Her iki deneme alaninin ortak analizleri sonucu bi-
reysel kalitimin derecesi 0,23 ve aile ortalamalari-
nin kalitim derecesi 0,46 olarak bulunmustur (Tab-
lo 7). Deneme alani- aile etkilesiminin (¢o7,) istatik
acidan anlamli oldugu goriilmektedir (F= 0,0014).
Cap karakteri bakimindan ise genotip- ¢evre etki-
lesimini gosteren ve varyans bilesenlerinden he-
saplanan formiile gore deneme alanlari arasinda

Tablo 7. 6A ve 6B deneme sahalarinin ayr1 ayr1 ve birlikte analizinde ¢ap karakteri i¢in hesaplanan varyans
bilesenleri ve bazi genetik parametreler
Table 7. Variance components and some genetic parameters for diameter in the analysis of 6A and 6B trial sites
separately and pooled

Parametreler Denemelerin tek tek analizleri Denemelerin birlikte analizleri

¢ap (mm) 6A 6B 6AB

o’ , 47,65 202,04 o’ , 94,97

o’ 97,80 172,21 o’ 344,50

asz 305,09 259,65 azb(s) 132,06

o’ 1197,33 1318,60 azﬁ 27,14

o, 1647,87 1952,46 azﬂ)(s) 281,30

o’ 190,60 808,20 o’ 1258,1

azm 1550,07 1780,30 o, 2138,07

cv, %10 19% azpl, 1661,51

", 0,12+0,07 0,45+0,11 o’ 379,88

", 0,25+0,07 0,5620,07 . 0,23+0,06
h? / 0,46+0,04
r 0,77%/0,07

*Aciklamalar1 Tablo 5’te verilmistir.
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genetik korelasyon (r ») 0,77 olarak bulunmustur.
Genel kombinasyon degerlerl (BLUP) {izerinden
ve korelasyon formiilii kullanilarak hesaplanan
deneme alanlari arasinda genetik korelasyon (r,)
0,07 olarak bulunmustur (Tablo 7).

Denemelerin dnceki yaslarinda incelenen karakter-
leri arasinda birinci seri denemelerden daha yiik-
sek korelasyonlarin oldugu goriilmektedir (Tablo
8). ikinci seri denemelerde en yiiksek fenotipik
korelasyon 16. yas cap karakteri ile 12. yas cap
karakteri arasinda (0,96) bulunmustur. Genetik
korelasyonlarda, 20. yas ¢ap karakteri ile en yiik-
sek genetik korelasyon 16. yas ile olurken, 12. yas
capta yiiksek, 8. yas ¢ap1 ve boyu kabul edilebilir

diizeydedir. Genetik korelasyonlar tipki birinci se-
ride oldugu gibi ikinci seride de fenotipik korelas-
yonlara kiyasla daha diisiik bulunmustur.

3.4. ikinci seri denemeler icin genetik kazang

Ikinci seri denemelerdeki genetik kazang hesapla-
nirken birinci serideki yol izlenmistir. Tkinci seri
denemelerde 20. yas cap karakteri i¢in en yiiksek
1slah degerine sahip 30 aile ile yeni bir tohum bah-
¢esi kurulmasi durumunda elde edilecek genetik
kazang ~%3 olarak tahmin edilmistir (Sekil 3). Se-
leksiyonun yogunlugu %10 alindiginda, yani 75 ai-
leden 1slah degeri en yiiksek 8 aile kullanildiginda
ise %9,70 kazancin saglanacagi tahmin edilmistir.

Tablo 8. Ikinci seri denemelerde karakterler arasindaki fenotipik (iist-sag capraz) ve genetik korelasyonlar (alt-sol capraz)
Table 8. Phenotypic (upper diagonal) and genetic correlations (lower diagonal) among the traits

Karakter Boy 4 Boy 8 Cap 8 Boy 12 Cap 12 Cap 16 Cap 20
Boy 4 0,90 0,91 0,80 0,78 0,71 0,58
Boy 8 0,89 0,95 0,94 0,88 0,80 0,67
Cap 8 0,91 0,91 0,91 0,92 0,85 0,72
Boy 12 0,72 0,70 0,55 0,93 0,88 0,76
Cap 12 0,72 0,84 0,84 0,78 0,96 0,87
Cap 16 0,71 0,76 0,80 0,65 0,93 0,94
Cap 20 0,67 0,71 0,75 0,62 0,88 0,97

100~

n
>

Genetik Kazang(%)
~
&

PA-30

Sekil 3. Ikinci seri denemelerde zon i¢i kontrol
materyaline gére genetik kazang
Figure 3. Estimated genetic gain in the second series progeny
trials compared to control material of the same zone

4. Tartisma ve Sonug¢
4.1. Genetik parametreler

Kizilgam (Pinus brutia) dol denemelerinde elde
edilen genetik parametreler iilkemizde orman aga-
ct 1slahi ¢alismalarinin temelini olusturmaktadir.
Bu parametreler ise genetik varyans, ¢evresel var-
yans, kalitimin derecesi ve genetik korelasyonlar
gibi dlgiitlerdir ve segilecek materyalin uzun vade-
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de verim, uyum ve dayaniklilik agisindan nasil bir
potansiyele sahip olacagini ortaya koyarlar. Ozel-
likle cap ve boy gibi biiyiime karakterlerine ait ge-
notipler arasi farklarin istatistiksel agidan anlamli
bulunmasi, bu 6zellikler bakimindan varyasyonun
mevcut oldugunu ve dogal popiilasyonlarda gene-
tik cesitliligin yiiksek oldugunu gostermektedir.
Bu durum, farkli bolgelerden toplanan deneme ma-
teryalinin genis bir genetik tabana sahip oldugunu
desteklemektedir.

Agac 1slaht ¢aligmalarinda kalitim derecesi (4?)
degerleri seleksiyonun basarisint dogrudan etki-
lemektedir. Digiikk kalitim derecelerinde genetik
kazancin (verim, kalite) seleksiyon basarisi diigiik
olurken, yiiksek kalitim derecelerinde yiikselmek-
tedir. Bu bakimdan agag 1slah1 programlari kalitim
derecesi bilinmeden yiiriitiilemez. Denemeler ayr1
ayr1 degerlendirildiginde, birinci seri i¢cindeki de-
nemelerden 5B deneme alaninda ¢ap karakteri igin
tahmin edilen kalitimin derecesi 0,25 ve 5A dene-
me alaninda ise 0,20 olarak; ikinci seri denemele-
rinden 6A deneme alaninda kalitim derecesi 0.12
ve 6B deneme alaninda ise 0,45 olarak belirlenmis-
tir. Bu farkliliklar, deneme alanlarindaki ¢evresel
varyasyonun diizeyleri ile genetik varyasyonun
cevreye gore ne Ol¢iide ifade edildigi ile dogrudan
iligkilidir.

Kalitim derecesi (h?), genetik varyansin toplam



fenotipik varyansa orani oldugundan, gevresel
varyansin yiikselmesi kalitimin derecesini diisiir-
mektedir (Falconer ve Mackay, 1996). Nitekim, 5B
ve 6A deneme alanlarinda 5A ve 6B’ye gore daha
heterojen gevresel kosullart (daha yiiksek parsel
varyanst ve hata varyansi oranlari) ayni ailelerle
kurulan deneme alanlarinda farkliliklar olustura-
bilmektedir. Ancak parsel varyansinin, parseller
arasi ¢cevresel farklilik yaninda parsel i¢i bireylerin
genetik farkliligini da igerdigi dikkate alinmalidir.
Dolayisiyla, ¢evresel kosullarin daha homojen ol-
dugu deneme alanlarinda, ¢evresel varyansin daha
iyi bir sekilde kontrol edilmesi ile genetik farkli-
liklarin da daha iyi ortaya ¢ikmasi saglanmakta ve
genetik potansiyel maskelenmemektedir. Nitekim,
homojen ortamlarda yiriitiilen denemelerde go-
giis yiiksekligi ¢ap1 ve boy gibi biiyiime karakter-
lerinin kalitim derecelerinin daha yiiksek oldugu
bildirilmistir (Bakis ve ark., 2019). Farkli deneme
alanlarinin ekolojik 6zelliklerinin benzer olabil-
mesi, 1slah zonunda Ornekleme agisindan onem
kazanmaktadir. Bu baglamda, genetik materyalin
performansini daha dogru degerlendirebilmek ve
genotip ¢evre varyansini daha isabetli ortaya ko-
yabilmek i¢in ¢ok lokasyonlu dol denemelerinin
kurulmasinda yarar bulunmaktadir.

Akdeniz Bolgesi orta yiikselti kusagi (401-800 m)
1slah zonunda kurulu dol deneme alanlar1 arasinda
kontrol materyaline gore onceki yas sonuglarinda
oldugu gibi ¢ap biiyiimesi agisindan belirgin fark-
lilik gdzlemlenmistir. Ancak, 20. yas ¢ap karakteri
icin plus agaglarin ortalama 1slah degerleri, kontrol
materyallerinin ortalama i1slah degerlerinden fark-
lilik gdstermemistir. Bireysel kalitim derecelerinin
karekokii stiin aga¢ seciminin isabet derecesini
gostermektedir. Kalitim derecelerinin ortak de-
gerlendirmelerde yansiz (unbiased) olarak tahmin
edilmektedir (Diizgiines ve ark., 1991; White ve
ark., 2007). Birinci seri denemelerin ortak deger-
lendirmesinde {istiin aga¢ se¢iminin isabet dere-
cesi 0,47; ikinci seri denemelerde 0,48 olmaktadir.
Diger bir deyisle iistiin agag¢ se¢imi ile %47-%48
oraninda genetik degeri de iistiin agaclarin seci-
mi olasidir. Ayrica, iistiin aga¢ se¢imleri biiylime
(boy, cap ve hacim) ve kalite (govde diizgiinligi,
govde dolgunlugu iyi, lif kivrikligi bulunmayan,
vb.) dzelliklerinin olusturdugu bir indekse gore ya-
pilmaktadir. Dogal olarak bu indeksteki 6zellik sa-
yisinin arttig1 oranda tek ozellik (gogus yiiksekligi
cap1) icin etkinlik (isabet derecesi) diisebilecektir.
Bu konuda &zellikle kalitim derecelerinin diisiik
oldugu orman agaclarinda genetik yonden iistiin
ailelerin se¢iminde d6l denemelerinin etkinliginin
bir kez daha teyit edildigini de vurgulamak gerekir.

Islah ¢alismalarinda kalitim derecesinin zamanla
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degismesinin bilinmesi 1slah programinin ileri-
ye tasinmasi i¢in 6nemlidir. Denemelerin birlikte
analizinde gogiis yiiksekligi capinda bireysel ka-
litim dereceleri 8., 12., ve 20. yaslar i¢in sirasty-
la 0,17; 0,18 ve 0,23 olmustur. Bu durumda gogiis
yiiksekligi ¢apinda kalitim derecelerinin 0,17-0,23
arasinda degistigi ve yasla birlikte yiikseldigi go-
rillmektedir.

Birinci ve ikinci seride gogiis yiiksekligi capi igin
varyans bilesenlerinden hesaplanan formiile gore
B tipi genetik korelasyon sirasiyla 0,95 ve 0,77
olarak, genel kombinasyon degerleri (BLUP) iize-
rinden ve korelasyon formiilii kullanilarak hesap-
lanan deneme alanlar1 arasinda genetik korelasyon
strasiyla 0,40 ve 0,07 olarak bulunmustur. B tipi
genetik korelasyonlar, ayni karakterin farkli ¢ev-
relerdeki genotip degerleri arasindaki iliskinin
yiiksek oldugunu gosterdiginde GxC etkilesiminin
uygulama kararlarini 6nemli 6l¢iide etkilemedigi-
ni ortaya koymaktadir. (Shelbourne, 1972;Burdon,
1977; Li ve ark., 2017; Lai ve ark.,2017; McLean ve
ark., 2024).

Ayni sekilde 4. yas boy, 8. yas boy ve gogiis yiik-
sekligi cap1 ve 12. yas gogiis yiiksekligi capinda da
varyans bilesenlerinden hesaplanan formiile gore
GxC etkilesimi onemli ¢ikmamistir (Oztiirk ve
ark., 2006; Oztiitk ve ark., 2010). Her iki seri icin
de analizlerin yalnizca iki deneme alanindan elde
edilen verilere dayanmasi, GXC etkilesiminin kap-
saml1 ve genellenebilir bigimde ortaya konulmasini
sinirlayan 6nemli bir faktordiir. Bu kapsamda GxC
etkilesimlerini belirlemeye yonelik denemelerin
kurulmasi kizilgam 1slah ¢aligmalarinin gelecegi
acisindan onem tagimaktadir. GXC etkilesiminin
diizeyinin belirlenmesi i¢in Akdeniz Bdlgesi 1slah
zonunda (al¢ak, orta ve yiiksek zonda) bulunan
toplam en az 15 adet deneme sahasi kurulmalidir.

Kizilgam 1slah programi bu zon i¢in degerlendiril-
diginde GxC etkilesimi i¢in iki hesaplama yontemi
arasindaki farklilik dikkat ¢cekmektedir. Birinci
seri denemelerde varyans bilesenlerine dayali B
tipi genetik korelasyon (rgB:O,95) yiiksek diizeyde
bulunurken, BLUP degerleri {izerinden hesaplanan
genetik korelasyon (r =0,40) belirgin bigimde dii-
stk kalmistir. Bu farkllhk varyans bileseni yak-
lagiminin popiilasyon diizeyindeki genel egilimi
yansitmasina karsin, BLUP tabanli korelasyonun
aile bazindaki siralama degisimlerini daha duyarl
bi¢imde ortaya koymasindan kaynaklanmaktadir
(Li ve ark., 2017). Dolayistyla, istatistiksel agidan
anlamsiz bulunan GxC etkilesiminin uygulamada
g0z ard1 edilebilir diizeyde oldugu sonucuna varil-
mamalidir. Nitekim ikinci seri denemelerde BLUP
tabanli genetik korelasyon 0,07’ye gerilemis olup
bu deger, iki deneme alani arasinda aile perfor-



mans siralamalarinin biiytik dl¢tide farklilastigina
ve her lokasyon i¢in bagimsiz seleksiyon kararlari
alinmasit gerektigine igaret etmektedir. Boyle bir
durumda, tiim zon i¢in tek bir 1slah degeri sirala-
masina dayanilarak yapilacak seleksiyon ve tohum
bahgesi kararlari, gerceklesen genetik kazanci
6nemli 6l¢iide sinirlayabilir. Bu bulgular, tiim zon
icin tek bir aile siralamasina dayali seleksiyon ya-
pilmasinin elde edilecek genetik kazanci sinirla-
yabilecegine isaret etmektedir. Dolayisiyla, 6A ve
6B deneme alanlarinin temsil ettigi farkli ekolojik
kosullar dikkate alinarak bu alanlara 6zgii iistiin
ailelerin ayr1 ayri belirlenmesi ve bu ailelerden
olusturulacak genotipik tohum bahgelerinin tesis
edilmesi, elde edilecek genetik kazanci artirabi-
lecek bir strateji olarak degerlendirilebilir (White
ve ark., 2007; Li ve ark., 2017). Ancak bu yaklasi-
min saglikli bicimde uygulanabilmesi, yalnizca iki
deneme alanindan elde edilen mevcut verinin Gte-
sinde, daha genis kapsamli ve ¢oklu denemelerden
elde edilecek bulgularla desteklenmesine baghdir.
D6l denemelerinde 6zellikler arasi (A tipi) ve yas-
yas genetik korelasyonlari, birinci seri denemeler-
de 0,48-0,93 arasinda; fenotipik korelasyonlar ise
0,50-0,93 arasinda bulunmustur. ikinci seri dene-
melerde genetik korelasyonlar 0,55-0,97; fenotipik
korelasyonlar ise 0,58-0,96 arasinda bulunmustur.
Genetik korelasyonlarin yiiksek olmast iki karak-
teri kontrol eden genlerin ayni veya bagl genler
olduguna isaret etmektedir. Bu durumda iki karak-
ter arasindaki pozitif yiiksek genetik korelasyonlar
bu karakterlerden birine gore se¢im yapildiginda,
secimin diger karakter i¢in de yapilabilecegini
gostermektedir. Lu ve Charrette (2008), ozellikler
arasinda ytiksek ve pozitif genetik korelasyonun
olmasi durumunda, dlgmesi daha kolay ve ucuz
olan 6zelligin se¢im igin kullanilabilecegini ifade
etmislerdir. Bu cergevede, daha onceki yaslarda
gogiis yiiksekligi ve ¢ap1 arasinda yiiksek genetik
korelasyonlarin olmasi ve boy dl¢iimlerinin zorlas-
masindan dolay1 gogiis yiiksekligindeki ¢api tercih
edilmistir.

Kizilgamda yiiriitiilen ¢aligmalarda, erken seleksi-
yon yasinin incelenen karaktere ve hedeflenen ileri
yas performansina bagli olarak degistigi ortaya ko-
nulmustur. Ozbey ve ark. (2019), 40. yas boy 6zelli-
ginin tahmini i¢in optimum seleksiyon yasinin 10,
ayni1 yastaki cap 6zelliginin tahmini i¢in ise 8 ola-
bilecegini bildirmislerdir. Kurt ve Isik (2021), yil-
lik seleksiyon etkinligi yaklasimini kullanarak 40
yas performansinin tahmini i¢in 3-5 yas, 100 yas
performansinin tahmini icin ise 5-9 yas araliginin
erken seleksiyon yasi olarak uygun olabilecegi de-
gerlendirmislerdir. Acet (2023) ise erken seleksiyon
yasini; zaman kazanci, kalitim dereceleri, yas-yas
genetik korelasyonlari, nesil bagina se¢im verimli-
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ligi katsayisi, verimli tohum verme yasi, genetik ve
fenotipik varyasyon katsayilar1 ile genetik kazang-
lar1 birlikte degerlendirerek ele almistir. Bulgular
biitiinciil olarak degerlendirildiginde, optimum se-
leksiyon yas1 agisindan 20-30 ailelik seleksiyonlar-
da 12. yas cap karakterinin, 20 veya daha az sayida
aile se¢iminin hedeflendigi durumlarda ise 8. yas
boy karakterinin 6ne ¢iktig1 sonucuna varilmistir.

Birinci seri denemelerde, 8., 12. ve 16. yas ¢ap 06l-
climlerine dayali seleksiyonlarin 20. yasta sirastyla
%62, %76 ve %93 oraninda ayni ailelerin segil-
mesine olanak tanimasi, ozellikle 12. ve 16. yas-
lardan itibaren erken seleksiyonun giivenilirliginin
belirgin bigimde arttigini ortaya koymaktadir. Bu
bulgu, Ege Bolgesi Alt Yiikselti Kizilgam Islah Zo-
nundaki Mugla- Marmaris ve Izmir-Gaziemir de-
neme alanlarinda 12. ve 16. yas cap ile 21. yas ¢ap
arasindaki genetik korelasyonlarin yiiksek bulun-
mastyla (0,83-0,94) da uyumludur (Acet 2023). iz-
mir-Bergama deneme alaninda ise ayn1 yaslar i¢in
korelasyonlarin daha diisiik olmasi (0,63-0,65),
erken seleksiyon basarisinin deneme alanina bag-
I1 olarak degisebilecegini gostermektedir (Acet,
2023). Benzer sekilde ikinci seride 4. yas boyu, 8.
yas boyu, 8. yas capi, 12 yas capt ve 16. yas ¢api
icin se¢im yapildiginda 20. yas i¢in sirasiyla, 0,67;
0,71; 0,75; 0,88 ve 0,97 oraninda ayni ailelerin se-
cilebilecegi goriilmektedir. Acet (2023)’in Ege Bol-
gesi Alt Yiikselti Kizilgam Islah Zonundaki ¢alis-
masinda 12. yastaki ¢ap dl¢iimlerinin hem genetik
korelasyonlar hem de genetik kazang acgisindan 6ne
ciktigr goriilmektedir. Dol denemelerinde en uy-
gun se¢im yast her deneme sahasi ayr1 ayr1 deger-
lendirilerek ve biitiinciil olarak (zaman, kalitim de-
receleri, yas-yas genetik korelasyonlar, nesil bagina
secim verimliligi katsayisi, verimli tohum verme
yasi, genetik ve fenotipik varyasyon katsayilari ile
genetik kazanglar birlikte) degerlendirilerek ayrica
incelenmelidir.

4.2. Genetik kazanglar

Birinci seri denemelerde 20. yas ¢api i¢in 1slah de-
geri en yiiksek 30 ailenin se¢imiyle %11 kazancin
saglanacagi tahmin edilmistir. ikinci seri deneme-
lerde ise genetik kazan¢ %3 olmustur. Bu durum
ikinci seri denemelerde seleksiyon yogunlugunun
diisiik olmasi (birinci seri 275, ikinci seri 75 aile)
yaninda tahmin edilen ger¢eklesmis kazang olma-
sindan dolay1 karsilastirma yapilan kontrol ma-
teryallerinin performansinin da etkisi olabilecegi
degerlendirilmektedir. Calismamizda elde edilen
genetik kazang degerleri, Akdeniz Bolgesi Algak
Islah Zonu’nda (0-400 m) yiiriitiilen ve 20. yas so-
nuglarina dayali kizilgam dol denemelerinde bil-
dirilen bulgularla karsilastirildiginda, benzer bir



aralikta yer almaktadir. Ozyalgin ve ark. (2020),
genetik kazanci birinci seri igin %17, ikinci seri i¢in
ise %11,3 olarak tahmin etmislerdir. Bu degerlerin,
Ozellikle birinci seri acisindan ¢alismamizda tah-
min edilen %11’lik kazangtan daha yiiksek olmasi,
seleksiyonun yogunlugu, deneme deseni, kontrol
materyalinin se¢imi ve kullanilan degerlendirme
yontemlerindeki farkliliklarla agiklanabilir. Her
iki ¢alismada da seri bazinda genetik kazanglarin
farklilik gostermesi ise kizilgam 1slah program-
larinda genetik ilerlemenin deneme materyalinin
yapist ve seleksiyon stratejilerine yiiksek derecede
duyarli oldugunu ortaya koymaktadir.

Birinci seri denemelerin birlikte analizinde, 270
plus agaca ait ailelerin tamaminin zon i¢i kontrol
materyali ile kiyaslandiginda anlamli bir genetik
kazang ortaya koyamamasi, kontrol materyalinin
niteligi ve deneme alanlarindaki gevresel varyas-
yonla birlikte degerlendirilebilir. Her seyden 6nce,
kontrol grubu olarak kullanilan zon i¢i materyalin
rastgele ya da diisgiik nitelikli bir populasyonu tem-
sil etmedigi; aksine, ayni 1slah zonu icerisinde bii-
yiime performansi bakimindan gérece iistiin 6zel-
lik gosteren bireylerden/tohum mescerelerinden
elde edildigi dikkate alinmalidir. Bu nedenle Serik-
Pinargozii ve Anamur-Kiikiir kaynakli kontrol ma-
teryalinin deneme alanlarinda beklenenin {izerinde
biiyiime performansi gostermesi, plus aga¢ aileleri
ile kontrol materyali arasindaki farkin daralmasina
neden olmus olabilir. Ote yandan, kontrol materya-
linin genis popiilasyon tabanina sahip tohum mes-
cerelerinden elde edilmesi, aile varyasyonunu bas-
kilayan bir etki yaparak seleksiyon diferansiyelini
daraltmis olabilir (White ve ark., 2007). Ayrica,
270 aileden olusan genis materyal tabaninin, 6zel-
likle diisiik-orta kalitim derecesine sahip gogiis
yiksekligi cap karakteri bakimindan ortalamaya
yakin bir 1slah degeri dagilimi iiretmesi beklenen
bir durumdur. Bu kosullarda populasyon ortalama-
sinin, zaten iyi performans gosteren zon ig¢i kon-
trol materyali ortalamasindan istatistiksel olarak
anlamli sekilde ayrigmasi zorlasmaktadir. Son ola-
rak, 5A ve 5B deneme alanlar1 arasindaki ekolojik
farkliliklar ile yiiksek gevresel varyans bilesenleri
de genetik farkliliklarin fenotipik ifadelerini kis-
men maskeleyerek beklenen genetik kazancin agik
bicimde ortaya ¢ikmasini sinirlandirmis olabilir.
Dolayisiyla burada genetik kazancin ortaya ¢ik-
mamasi, plus agac ailelerinin 1slah potansiyelinin
bulunmadigi seklinde degil; karsilagtirmanin, ayni
zon igerisinde bliyiime bakimindan zaten se¢ilmis
ve gliclii performans gosteren bir kontrol materya-
line kars1 yapilmis olmasiyla agiklanmalidir.

Ikinci seri denemelerde, Sekil 3’te goriildiigii iize-
re, 75 ailenin tamaminin birlikte degerlendirilme-
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si durumunda zon i¢i kontrol materyaline kiyasla
yaklasik -%5 diizeyinde negatif genetik kazang
elde edilmesi, dikkatle irdelenmesi gereken 6nem-
li bir bulgudur. Bu bulgu, mevcut tohum bahgele-
rindeki klonlarin tamamindan elde edilen yarim
kardes dollerin ortalama ¢ap gelisimi bakimindan
kontrol materyalinin gerisinde kaldigina ve so6z
konusu bahgelerin seleksiyon kazanci agisindan si-
nirli bir etkinlige sahip olduguna isaret etmektedir.
Bu sonucun olasi nedenleri birlikte ele alindiginda,
oncelikle caligmada degerlendirilen dort fenotipik
tohum bahgesinin (TB-10, TB-21, TB-22, TB-27)
1981-1986 yillar1 arasinda, 1slah programinin ilk
asamasinda ve herhangi bir genetik test sonucu-
na dayanilmadan tesis edildigi goriilmektedir. Bu
erken kusak bahgelerde materyal se¢imi yalnizca
fenotipik tstiinliik kriterlerine gore yapilmisg; ge-
notipik deger, dol denemesi verileriyle dogrulan-
mamustir. Nitekim Oztiirk ve ark. (2010), daha 6n-
ceki yas degerlendirmelerine dayanarak TB-22’nin
agaclandirmalarda kullanilmamasini Onermisler-
dir; bu oneri, s6z konusu bahgelerde genetik iler-
lemenin yeterince saglanamadiginin erken bir gos-
tergesi olarak degerlendirilebilir. Buna ek olarak,
birbirinden farkli cografi kokene sahip klonlarin
bir arada bulundugu tohum bahgelerinde agik toz-
lagma kosullarinda gergeklesen c¢apraz tozlagma-
nin, bazi aileler i¢in heterozis etkisi yerine akraba
melezlemesine (inbreeding) zemin hazirlamis ola-
bilecegi de goz oniinde bulundurulmalidir (White
ve ark., 2007). Ote yandan, ikinci seri denemelerde
deneme alan1 x aile etkilesiminin istatistiksel ola-
rak anlamli ¢ikmast (F=0,0014) ve BLUP tabanli
genetik korelasyonun son derece diisiik bir deger
almast (rgB=0,07), klon materyalinin iki deneme
alaninda tutarsiz bir performans sergiledigine ve
GxC etkilesiminin bu seride kontrol materyali or-
talamasinin altinda kalinmasina katkida bulunmusg
olabilecegine isaret etmektedir. Bu bulgular bir bii-
tlin olarak degerlendirildiginde, negatif kazancin
tek bir nedene indirgenemeyecegi; ilk kusak feno-
tipik seleksiyona dayali materyal kullanimi, tohum
bahgesi klonlarinin genetik yapisi ve giiglii genotip
x cevre etkilesiminin birlikte belirleyici oldugu
anlasilmaktadir.

Genetik kazancin uygulamaya aktarilmasi igin
1slah zonundaki mevcut tohum bahgelerinde 1slah
degeri diisiik tohum bahgeleri yerine 1slah degeri
yiiksek tohum bahgelerinden tohumlarin toplan-
masi tercih edilebilir. Oztiirk ve ark. (2010) da ge-
netik kazanci diisitk TB-22’nin agaglandirmalarda
kullanilmamasini  6nermislerdir. Diger yandan
mevcut tohum bahgelerindeki 1slah degeri diigiik
olan aileler aralama ile ¢ikartilabilir veya daha
kolay olani ise tohum bahgelerinde segici hasatin
yapilmasidir.



Oneriler

Akdeniz Bolgesi Orta Yiikselti Islah Zonundaki
dol denemelerinin 20. yas gogiis yiiksekligi ¢ap1
icin yapilan degerlendirme sonunda genetik para-
metreler ve genetik kazanglar tahmin edilmis ve
kalittim derecelerinin orman agaglarinda goriilen
seviyelerde oldugu goriilmistiir. Korelasyon veri-
lerine gore, genotipxcevre etkilesiminin zon iginde
uygulamay1 etkileyecek diizeyde olup olmadigini
ortaya koymak i¢in her seride iki denemenin yeter-
li olmadig1 goriilmektedir. Bunun yaninda 8. yas
gogiis ylksekligi ¢apina gore se¢im yapildiginda,
20 yas i¢in de birinci seride %62, ikinci seride ise
%75 oraninda ayni ailelerin segilebilecegi tahmin
edilmistir.

Cap karakteri i¢in en yiiksek 1slah degerine sahip
30 ailenin seg¢imiyle birinci seride %11, ikinci se-
ride ise %3 genetik kazancin saglanabilecegi an-
lastlmistir. Diger bir deyisle dol denemesinde 20.
yas Ol¢limlerine gore fidanlari en iyi ¢ap gelisimi
yapan elit (iistiin ana agag) agaglar ile asili geno-
tipik tohum bahgeleri kurulmaktadir. Tohumun
sadece bu bahgelerden kullanarak cap gelisimi
bakimindan birim zaman ve alanda %3-%]11 artis
saglanarak daha fazla servet elde edilebilmektedir.
Bu kazancin bir an 6nce uygulamaya aktarilmasi
icin ihtiya¢ duyulan Orman Bolge Mudirliiklerin-
de yeni genotipik tohum bahgeleri kurulabilir.

Islah ¢aligmalarini daha uzun dénemli ve isabet-
li tahminler ile yiriitmek ig¢in dol denemelerinde
bakim ve gozlem caligsmalar1 mutlaka stirdiiriilme-
lidir.

Bu gibi arastirmalar Tiirkiye’nin taraf oldugu ve
Doga Koruma ve Milli Parklar Genel Miidiirlii-
gii'ntin sorumlu oldugu BM Biyogesitlilik Sozles-
mesi agisindan da onemlidir.
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