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Ozet

Bitki 1slahi denemelerinde kullanilan analiz programlarinin hemen hepsi yabanci dilde hazirlanmis
kullanici ara yizine sahiptir. Ayrica bu programlar yalnizca bitki i1slahi analizlerine odaklanmis programlar
olmadigindan kullanici ara yizleri de karmasiktir. Bu ¢alisma R programlama dili kullanilarak, bitki islahi
denemelerinin analizinde kullanilabilecek bir program gelistirmek ve ayrica bu programa web lzerinden
erisebilen Tiirkge bir ara yiiz olusturmak amaciyla yiritilmustir. Calismada hazirlanan paket RStudio arayizi
ve shiny paketi kullanilarak olusturulmustur. Gelistirilen paket ve arayliz yaygin olarak kullanilan islah deneme
desenlerinden diallel analizlerin (Griffing, Hayman) yani sira, Line x Tester ve North Carolina desenlerinin
analizine uygundur. Hazirlanan program ve arayiiz 6rnek veri setleri kullanilarak test edilmistir. Gelistirilen R
paketi http://www.baf-eyt.com.tr/ adresinden ve GitHub Uzerinden erisime agiimistir. Ayrica bu pakete ait
araylze https://bafr.shinyapps.io/BAFR/ linkinden erisilebilmekte ve analizler BAFR paketini indirmeye gerek
kalmadan yapilabilmektedir.

Anahtar kelimeler: R programlama, diallel analizler, bitki islahi denemeleri.

BAFR: An R Package and Web Application for Analyzing Plant Breeding Experiment

Abstract

Almost all of the analysis software used in plant breeding experiments had user interface with foreign
language. Furthermore, since this software is not focused solely on plant breeding analyzes, user interfaces are
also complex. The aim of this study was to develop a program that can be used in the analysis of plant breeding
experiments using the R programming language, and also to provide an interface with Turkish language that
can be accessed via the web. The package was prepared using RStudio interface and shiny package. The
developed package and interface are suitable for diallel analysis (Griffing, Hayman) as well as Line x Tester and
North Carolina designs from commonly used breeding trial experiments. The package and interface were
tested using sample data sets. The developed R package is now available at http://www.baf-eyt.com.tr/ and via
GitHub. In addition, the interface of this package can be accessed from https://bafr.shinyapps.io/BAFR/ and
analyzes can be done without the need for installing BAFR package.

Key words: R language, diallel analyses, plant-breeding experiments.

Giris

Bitki 1slah1 denemeleri diger arastirmalardan
farkh olarak, kullanilacak materyallerin belirli
kurallara gore hazirlanmasini ve elde edilen
verilerin de uygun deneme desenine gore analiz
edilmesini gerektirmektedir. Bu amagla gegmisten

bugiine bilimsel ¢alismalarda ve tohumluk islahi ile
ilgili uygulamali arastirtmalarda kullanilan farkh
analiz yontemleri gelistirilmistir. Kullanilan deneme
materyaline gore farkh sekilde isimlendirilmis olan
baslica deneme desenleri; Line x Tester deseni,
Diallel desenler, North Carolina desenleridir
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(Nduwumuremyi ve ark., 2013). Bu analiz
yontemlerinde ebeveynlerin uyum yetenekleri
(GCA), kombinasyonlarin uyum yetenekleri (SCA),
heterosis degerleri ve incelenen &zelliklere iligkin
kalitim  dereceleri (h?) hesaplanabilmektedir
(Sharma, 2006).

Diallel deneme desenlerine dayali olarak
yapilabilen bu analizlerle ilgili metotlar 1950li
yillarda gelistiriimeye baslanmistir. Grifing (19564,
1956b) ebeveynler ve hibritlere ait genetik
materyallere ait verinin analizi igin dort farkli metot
One surmdugstlr. Bu metotlar; ebeveynler ve bu
ebeveynlerle olusturulan F1 hibritleri iceren
setlerden alinan verilerin analizinde analizinde
kullanilan Metot 1, ebeveynler ve resiproksuz F1
melezleri iceren setlerin analizinde kullanilan
Metot 2, vyalnizca resiproklu F1 melezleri igeren
Metot 3 ve resiproksuz melezlerin analizi igin
uygun olan Metot 4’tir. Bu metotlar Model 1
(Fixed) ve Model 2 (Random) olarak analiz
seceneklerini icermektedir. Model 1'de gore
yapilacak analiz de belirli bir popllasyondan
secilmis kendilenmis saf hatlarin ebeveyn olarak
kullanilmasi sarttir. Model 2’ye gére elde edilen
ebeveynler bir popilasyondan secilmis olan
tesadifi 6rneklerden olusmaktadir (Sughroue Jay,
1995). Griffing tarafindan gelistirilen yontemlere
alternatif olarak Hayman (1954a, 1954b) yilinda
grafiksel ciktilara dayali olarak diallel analizlerin
yapilabilecegini goéstermistir. Hayman yontemi
olarak bilimsel literatiire gegcen bu yonteme gore
varyans-kovayans grafikleri (Vr-Wr) olarak ta
bilinen ciktilar elde edilmistir. Bu grafikler 6 farkli
varyans komponenetinin hesaplanmasina imkan
vermektedir. Bu yontem de Griffing tarafindan
gelistirilen diallel analizler ile birlikte literatlirde en
fazla kullanilan tekniklerden olmustur. North
Carolina desenleri (I, Il ve Ill) diallel analizlerden
daha sonra kullaniimaya baglanan islah deneme
desenlerindendir (Comstock ve Robinson, 1952).
North Carolina | deseninde bir grup ana ebeveyn
farkh gruplar halinde bulunan baba ebeveynler ile
melezlenmektedir. North Carolina Il deseninde,
ana ebeveynler baba ebeveynlerin her biri ile ayri
ayrt melezlenmektedir. Bu denesen daha c¢ok
birden fazla c¢igek Ureten bitkiler igin uygun
gorilmektedir. North Carolina Il deseninde ise
referans popilasyon F2 nesline ait bitkilerdir ve
tester olarak kendisini olusturan iki ebeveyn
kullaniimaktadir. Tim North Carolina desenleri
icerisinde en glicli desen North Carolina Ill deseni
olarak kabul edilmektedir (Nduwumuremyi ve ark.,
2013). Islah denemelerinde kullanildan diger bir
desen olan Line x Tester deseni, 1956 yilinda
Kempthorne tarafindan ortaya atilan bir top cross
desenidir (Kempthorne, 1956). Klasik top cross
deseninden farki birden fazla tester kullaniliyor

olmasidir. Diger taraftan top cross melezlemede
olusturulan materyaller yalnizca yari kardes (half-
sibs) iken line x tester melezlemesinden
olusturulan materyaller hem yari kardes hem de
tam kardestir. Bu yonleri ile line x tester desenleri
ozellikle bitki 1slahi denemelerinde ebeveyn
sayisinin arttigi ve SCA etkilerinin yani sira GCA
hesaplamalarini da sunan pratik bir ydontemdir.

Yukarida Ozetle anlatilmaya ¢aligilan bitki
islahi deneme desenlerinden elde edilen verilerin
analiz edilebilmesi icin farkl istatistik paket
programlarinda makrolar, paketler veya kendi
basina calisabilen programlar gelistirilmistir.
Bartolome ve Gregorio (2000) SAS istatistik paket
programinda Line x Tester analizlerini yapabilmek
icin bir makro gelistirmistir. Makronun sonuglari
Line x Tester analizlerinin sonuglarini detayl
sekilde sunabilmektedir ancak bu makronun
kullanimi igin SAS programina sahip olmak
gerekmektedir. Zhang ve ark. (2005) Griffing ve
Hayman diallel analizlerinin SAS programinda
yapilmasi icin kapsamli bir makro gelistirmistir. Cok
sayida arastirmaci tarafindan kullanilan bu
makronun da kullanilmasi SAS programina sahip
olmaya bagldir ve ebeveyn sayisi belirli bir sinira
kadar makro kullanilabilmektedir. ilaveten kullanim
esnasinda bircok kisimda degisiklikler
gerektirmektedir. Bu makrolar ve programlarin
hem kullanim gilgligt hem de ulasilabilirligi
bakimindan 6nemli sorunlari mevcuttur. Bu yonleri
ile alternatif bir platformda gelistirilen ve 06zel
olarak bitki 1slahi analizlerine yonelik programlara
ihtiyagc duyulmustur. Bu ihtiyacin karsilanmasi igin
R programi (R Core Team, 2019) o6nemli bir
alternatiftir.

R programi aslinda S plus dilinin gelismis bir
versiyonu olan R dili ile yazilmis bir programdir
(Ihaka ve Gentelman, 1996). Program temel olarak
bir kullanici araylziu ve paketler adi verilen ve
fonksiyonlari igeren dosyalari iceren eklentilerden
olusmaktadir. R paketleri, CRAN (Compherensive R
Archive Network) adi verilen bir ag lizerinden R
programi  gibi  (cretsiz  lisans  (GNU) ile
dagitilmaktadir (Paradis, 2002). R programi ve
paketleri ilk kullanima agildigi yillardan bu yana ¢ok
onemli bir gelisme kaydetmistir. Son yillarda CRAN
ve diger aglar Uzerinde bulunan R paketlerinin
sayisi 10000’i asmistir. Kullanicilar tarafindan ayni
zamanda gelistirilen bu esnek program tabani ¢ok
farkli alanlarda bilim insanlarinin tercih ettigi bir
platform haline gelmistir. Ancak asil gelisim web
tabanli uygulamalarin diger kullanicilara agilmasi ve
kod kullanmadan analiz sonuglarinin
alinabilmesiyle olmustur. RStudio ara yuzl ve shiny
paketlerinin yani sira paket ve uygulama gelistirme
araclari olan roxygen2 ve devtools paketlerinin
etkin sekilde kullanilmasi sayesinde c¢ok farkh
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niteliklere sahip paketler ~ ve  araylzler
gelistirilebilmektedir. Bitki islahi alaninda da R dili
ile gelistirilmis paket ve ara yuzleri bulunmaktadir.
R programinin ara yuziinden kod yazilmak suretiyle
calisan ve bitki 1slahi denemelerinden elde edilen
verilerin analizini miimkin kilan baslica R paketleri;
agricolae, plantbreeding, DiallelAnalysisR gibi
paketlerdir. Bu paketler karmasik olmasa da
kullanimi R dilini bilmeyen bir kisi icin glgtr.
Gerek R programi ile gerekse diger
platformlarda gelistirilen ve literatiirde bulunan
programlarin  hemen hepsi yabanci dilde
gelistirilmis yazihmlardir. Ara vyuzleri Ulkemizde
bitki islahi  alaninda ¢alisan  arastirmacilar
tarafindan rahat bicimde kullanilamamaktadir.
Diger taraftan bu alanda gelistirilen makrolarin
veya program eklentilerinin iligkili oldugu
yazihmlarin  da  Ucretli olusu en o6nemli
handikaplardan birisidir. Bu noktadan hareket ile R

platformunda Tirkge bir ara ylze sahip bir
programin  hazirlanmasi  ve {cretsiz olarak
Ulkemizde bitki 1slahi alaninda galisan
arastirmacilarin  kullanimina agilmasinin  yararli
olacagl dusinilmustir. Bu amaglar dogrultusunda
ylratilen bu ¢ahismada, R platformunda BAFR adi
verilen ve online olarak ulasilabilen bir ara yuzin
yani sira, bu programin bilgisayar dosyasi olarak
indirilmesi ve kullanilabilmesine imkan veren
kurulum dosyalari olusturulmustur. S6z konusu
program Ucretsiz olarak http://www.baf-eyt.com.tr
adresinden erigsime agilmigtir.

Materyal ve Yontem

Bu galismada gelistirilen BAFR programi ve
bu programa bagh ara ¢ farkh asamada
gelistirilmistir. Sematik olarak programin
hazirlanma asamalari Sekil 1'de sunulmustur.

BAFR Paketinin Hazirlanmasi

BAFR

Uygulama Araylzinin Gelistiriimesi

Uygulama Arayiiziiniin Web Uzerinden Yayimlanmasi

Sekil 1. programin hazirlanma asamalari.

BAFR paketi, RStudio ara yiizi ve shiny
paketlerinin kullanilmasi ile gelistirilmistir. BAFR bir
R projesi olarak tasarlanmis ve proje altinda shiny
paketi ile gelistirilen BAFR ara yiizi ile bu ara ylize
bagli fonksiyonlar hazirlanmistir. Paket araylziinde
Line x Tester Analizi, North Carolina Analizleri (I ve
I1), Griffing Diallel Analizleri (Metot I, Metot II,
Metot Ill, ve Metot IV) ve Hayman Diallel Analizi
olmak Uzere 4 farkh tab olusturulmustur. Veri
girisinin saglanmasi icin sol panele veri giris alani

BAFGD

BAFR Hakkinda

Indirme

BAFR Hakkinda

eklenmistir. Ayrica BAF Elektronik Yazilim Tarim
AS'ye ait logo araylzin st kismina ilave
edilmistir. Pakette analizlerin gergeklestirilebilmesi
icin agricolae ve DiallelAnalysisR paketlerinin
fonksiyonlarina baglanti kurulmustur. Bu
fonksiyonlarin ¢alismasi igin olusturulan R komut
dosyasina gerekli kodlar yazilarak fonksiyonlarin
BAFR paketinde kolayca kullanilabilmesi
saglanmistir.

Line Tester Analizi North Carolina Analizieri ~ Griffing Diallel Analizleri Hayman Diallel Analizler

BAFR yazilimi Shiny paketi kullanilarak RStudio platformunda gelistiriimis bir uygulamadir.

BAFR uygulamasi GitHub serveri Uzerinden indirileDilir bir
pakete sahiptir

Uygulamanin tasinabilir versiyonunu indirmek ve daha detayli bilgi icin litfen BAF Elektronik Yazilim Tarim A S. web sayfasini ziyaret ediniz

devtools: :install_github("fkahriman/BAFR")

Referans=>BAFR:Bitki Islahi Denemelerinin Analizinde Kullanilabilecek Turkce Arayuziu R Uygulamasi

Ozellikler
- Acik kaynak kodludur.
- Kod yazmak gerektirmez.

BAFR uygulamasi RStudio ve Shiny paketi kullanilarak
geligtiriimistir
- GNU lisanli bir uygulamadir.

- Yaygin olarak kullanilan islah desenlerine iliskin modelleri vardir.

- Bilimsel calismalarda kullaniimak amaciyla gelistiriimistir.

- BAFR uygulamasi agricolae, DiallelAnaylysisR paketlerindeki kodlardan yararlanmaktadir

Sekil 2. Gelistirilen paketin arayiizii (BAFR.ui).
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BAFR arayuzi iki sekilde
kullanilabilmektedir. Birincisi R veya RStudio
platformu Uzerinden ikincisi ise web uzerinden
kullanimdir. Sayet kullanict R veya RStudio
yaziimlari Gzerinden BAFR araytizinid kullanacak
ise BAFR paketini ve bu paketin ilgili oldugu diger
paketleri kisisel kiitliphanesine indirmelidir. Bu
kapsamda, BAFR paketinin kurulmasi icin oncelikle
baglantili oldugu paketlerin yiklenmesi programin
sorunsuz ¢alismasi agisindan 6nem tasimaktadir.
BAFR paketini indirmeden once bagh oldugu
paketlerin kisisel indirilmesi, BAFR araylzuniin
sorunsuz sekilde kullanilabilmesi agisindan azami
onem tasimaktadir. BAFR paketinin analizlerde
baglantili oldugu doért paket mevcuttur. Bunlar
devtools, shiny, DiallelAnalysisR ve agricolae
paketleridir. DilalelAnalysisiR ve agricolae paketleri
veri analizine yonelik paketler olup, CRAN serveri
Gzerinde bulundugundan, R platformuna
ylklenmesi dogrudan standart indirme proseduri
ile gerceklestirilebilmektedir. Analizlerde kullanilan
bu paketlerin yani sira shiny paketinin de arayiziin
kullanilabilmesi icin indirilmesi gerekmektedir. Bu
paket CRAN  serverinden indirilecek ise
install.packages("shiny") komutu ile GitHub
Uzerinden indirilecek ise;

if (Irequire("devtools"))
install.packages("devtools")
devtools::install_github("shiny", "rstudio")
komutlari ile shiny ve devtools paketleri
yiiklenebilmektedir.

ilgili paketler yiiklendikten sonra arayiizii
icerisinde bulunduran BAFR paketi
http://www.baf-eyt.com.tr adresinden tar dosyasi
olarak indirilebilir ve sikistirimis paket yikleme
prosedirid yardimi ile kullanicilar tarafindan R
kiitiiphanelerine eklenebilir. Ayrica paketin glincel
versiyonlari GitHub serveri Uzerinden de ersime
acllmistir. GitHub {zerinden paketin yliklenmesi
icin devtools::install_github("BAFR", "fkahriman")
komutu R veya RStudio platformunda kullanilabilir.

Yikleme isleminin  ardindan  paketin
kullanilabilmesi icin R veya Rstudio arayiiziine
library(BAFR) komutu yazilir. Bu komut ile R veya
RStudio kullanicisinin indirme islemini yaptigi
kisisel kutUiphaneden cagirilmis olur. Pakete ait
arayUziin bu platformlar Gizerinden galistirilabilmesi
icin ise library(BAFR) komutundan sonra R veya
RStudio arayliziine runApp(BAFR) komutu yazilir.
Bu komut ile araylz internet tarayicisinda agilir ve
arayliz UGzerinden herhangi bir komut yazmadan
analizler  gerceklestirilebilir. BAFR  araylzi
kullanilmadan  dogrudan R veya  RStudio
platformalarina alinan veriler analiz
edilebilmektedir. Bu islem kod yazimi
gerektirdiginden 6nerilmemekle birlikte, bu yolu
tercih eden kullanicilar R veya RStudio

platformunda yapmak istedikleri analize uygun
olarak Cizelge 1’de bulunan kodlari yazmasi
gerekmektedir.

BAFR  paketinde  gelistirilen  kullanici
araylzidnin web Gzerinden de erisilebilmesi
icinshiny server (izerinden paylasim islemi
tamamlanmistir. Araylzi web kullanmak igin
https://bafr.shinyapps.io/BAFR/ baglantisini
internet erisimi bulunan herhangi bir bilgisayarda
tarayicida agilmasi ve veri yikleme ile ilgili bir
sonraki bolimde yer alan onerileri takip ederek
analizlerin kolayca yapilmasi mimkiindur.

Bulgular ve Tartisma
Program hakkinda genel bilgiler

BAFR paketi ve arayizu ile asagidaki islah
desenleri analizi icin genel bilgiler asagidaki gizelge
sunulmustur. Analizler igin kullanilmasi gereken
komutlar Programda dosya isimleri BAFR paketini
gelistirilirken kullanilan paketlerin
fonksiyonlarindan kaynaklanan nedenlerle
degistirilememektedir.  Veri txt formatinda
dizenlenmeli ve veride yer alan degiskenlerin
isimleri de Cizelge 1’de oldugu sekilde yazilmalidir.

Araylziin giris sayfasindan sonra her bir
yontem igin ayri bir meni bulunmaktadir (Sekil 1).
Hayman Diallel analizleri disinda diger sayfalarda
standart iki alt sayfa mevcuttur. Bu sayfalar “Veri
Girisi” ve “Analiz Sonucu” sayfalaridir. Veri girisi
tim yontemler i¢in GoOzat butonu kullanilarak
bilgisayara kayith olan.txt uzantih  dosyalar
arasindan yapilabilmektedir. Veri giris sayfasina bu
tanimlama yapilir yapilmaz otomatik olarak
yuklenen veri sayfada goziikmektedir. Sayet verinin
ilk satirinda degisken isimleri var ise “Baslik”
kutucugunu isaretlenmesi gerekmektedir. Analiz
icin veri giris sayfasinin alt kisminda bulunan
“Hesapla” butonuna basiimasi vyeterlidir. llgili
yonteme iliskin sonuglar Analiz Sonucu sayfasindan
kisa slirede alinabilmektedir. Griffing Diallel
analizlerinde iki farkh model (random ve fixed)
oldugundan hesaplama butonu bu yontemler igin
iki adettir. Kullanici sayet fixed modele goére
hesaplama yapacak ise “Model 1’e Gore Hesapla”
butonunu, random modele gore analiz yapacak ise
“Model 2’e Gore Hesapla” butonunu kullanmahdir.
Asagida alt basliklar halinde yazilimda kullanilan
islah desenlerine iliskin bilgiler ve programda
kullanilan 6rnek veri setlerinden elde edilen ¢iktilar
tablo haline donustirilerek sunulmustur.

Line x Tester analizi

Line x Tester Tirkgeye sira dizi analizi
olarak c¢evrilmis ve 1957 yilinda metodolojisi
gelistirilmis bir islah deseni analiz yontemidir
(Kemthorne, 1957). Analiz esasinda diger diallel
analizlerinden daha sonra gelistirilmis olup, tam ya
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da yarim diallel semalarinda ebeveyn sayisinin fazla
oldugu durumlarda ortaya ¢ikan teknik sorunlari
ortadan kaldirmayr amacglamaktadir. Bu analizde
ana ve baba hatlar birbirinden farkli olup, genellikle
ana hat sayisi fazla iken baba hat yani test edici
sayisi 3-5 adettir. Boylelikle diger diallel analizlerde
olusturulmasi gereken melez sayisi azaltilabilmekte

ve islah materyalleri ile tarla denemelerinin
yuritllmesi daha kolay bir hal almaktadir. Analiz
sonuglari diger metotlarda oldugu gibi varyans
analizi, kombinasyon vyetenegi hesaplamalari
Gzerine odaklanmistir. BAFR paketinde vyapilan
analizler sonucunda da temel olarak bu giktilar
alinabilmektedir.

Cizelge 1. BAFR paketi ve bagli arayiizi ile analiz yapilabilen islah desenleri hakkinda genel bilgiler

D D nin ilk Irin Imasi gisken

Analiz metodu Pakette kullanilan kod osya . f)sya . satiinda olmasi degiske
adi isimleri

Line x Tester Analizi LinexTest(filel) filel replication line testery

North Carolina Analizleri

-North Carolina | NCM1(file2) file2 set male female progeny replication yield
-North Carolina Il NCM2(file3) file3 set male female progeny replication yield
-North Carolina lll NCM3(filed) filed set male female progeny replication yield

Griffing Diallel Analizleri
-Griffing Metot I:Model |
-Griffing Metot I:Model II
-Griffing Metot Il:Model |
-Griffing Metot Il:Model Il
-Griffing Metot Ill:Model |
-Griffing Metot Ill:Model Il
-Griffing Metot IV:Model |
-Griffing Metot IV:Model Il

Hayman Diallel Analizi

GriffingM1M1(file5) file5
GriffingM1M2(file5) file5
GriffingM2M1(file5) file5
GriffingM2M2(file5) file5
GriffingM3M1(file5) file5
GriffingM3M2(file5) file5
GriffingM4M1(file5) file5
GriffingM4M2(file5) file5
HaymanR(file9) file9

Crossl Cross2 Rep Yield
Crossl Cross2 Rep Yield
Crossl Cross2 Rep Yield
Crossl Cross2 Rep Yield
Crossl Cross2 Rep Yield
Crossl Cross2 Rep Yield
Crossl Cross2 Rep Yield
Crossl Cross2 Rep Yield
Cross1 Cross2 Rep Y

Cizelge 2. BAFR paketinden alinan Line x Tester analizine gdre varyans analizi sonuglari

Varyans kaynagi SD KT KO F degeri P degeri
Tekerirur 3 83.00012 27.66671 0.304 0.8224
Genotipler 22 32553.2 1479.691 16.249 0.0001
Ebeveynler 7 6299.885 899.9836 9.883 0.0001
Ebeveynler vs. Melezler 1 53.66287 53.66287 0.589 0.4455
Melezler 14 26199.65 1871.404 20.551 0.0001
Hatlar 4 10318.36 2579.59 1.457 0.3009
Testerlar 2 1718.926 859.4629 0.485 0.6327
Hat x Tester 8 14162.37 1770.296 19.441 0.0001
Hata 66 6010.033 91.06111

Toplam 91 38646.24

Varyans bilesenleri

Hatlarin Payi 39.38358

Testerlarin Payi 6.560872

L x T Payi 54.05555

Cov H.S. (Hat) 67.4412

Cov H.S. (Tester) -45.54165

Cov H.S. (Ortalama) 2.680894

Cov F.S. (Ortalama) 411.3472

F =0, Eklemeli genetik varyans 10.72357

F = 1, Eklemeli genetik varyans 5.361787

F =0, Dominans varyans 839.6174

F =1, Dominans varyans 419.8087

SD: Serbeslik derecesi, KT: Kareler toplami, KO: Kareler ortalamasi, CV: Varyasyon katsayisi, Var M: Baba hatlara
ait varyans, Var F: Ana hatlara ait varyans, Var A: Eklemeli varyasn, Var D: Dominans varyans,

Pakette kullanilan 6rnek veri setine (filel)
ait ciktilar asagida sunulmustur. 5 ana ebeveyn ve
3 baba ebeveyn ile olusturulan materyale ait veride

Line x Tester desenine gore varyans analizi ile GCA
ve SCA degerlerine iliskin sonuglar cizelgelerde
sunulmustur. (Cizelge 2, Cizelge 3).
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Cizelge 3. BAFR paketinden alinan Line x Tester analizi sonuglari

GCA&SCA degerleri Tester

Hat (Lines) T6 T7 T8 GCA hat
H1 -8.019 24.959 -16.940 -9.960
H2 -12.546 5.717 6.828 0.718
H3 -9.461 -4.918 14.378 -23.817
H4 33.136 -14.321 -18.815 -13.870
H5 -3.111 -11.438 14.548 0.732
GCA Tester 0.292 6.404 -6.697

Standart hatalar

S.E. (gca for line) 2.75471

S.E. (gca for tester) 2.133789

S.E. (sca effect) 4.771297

S.E. (gi - gj)line 3.895748

S.E. (gi - gj)tester 3.017633

S.E. (sij - skl)tester 6.747633

GCA: Genel kombinasyaon yetenegi. SCA: Ozel kombinasyon yetenegi.

North Carolina analizleri

Nort Carolina Analizleri bir nev’i Line x
Tester Analizlerine benzerlik gosteren
yontemlerdendir. Ancak burada baba ebeveyn
gurubu vyalnizca bir setten olusmamakta birden

(Comstock ve Robinson. 1952). U farkl alt metodu
bulunan bu teknigin 6rnek olarak yalnizca ilk
metoduna iliskin ¢iktilar 6rnek dosya (file2)
kullanilarak olusturulmus ve asagida sunulmustur
(Cizelge 4).

fazla baba ebeveyn grubu kullanilabilmektedir

Cizelge 4. BAFR paketinden alinan North Carolina yontemi (Model 1) varyans analizi sonuglari

Varyans kaynagi SD KT KO F degeri P degeri
Set 1 0.5339 0.5339 7.212 0.009914
Set x Tekerrir 2 2.9894 1.4947 20.1914 4.34E-07
Set x Baba 4 22.1711 5.5428 74.8743 2.20E-16
Set x Baba x Ana 6 4.825 0.8042 10.863 1.31E-07
Set x Tek x Baba x Ana 10 3.2072 0.3207 4.3325 0.000246
Hata 48 3.5533 0.074

Varyans bilesenleri Hesaplama

CV (%) 8.28

Var M 0.3948843

Var F 0.08057407

Var A 1.579537

Var D -1.257241

SD: Serbeslik derecesi. KT: Kareler toplami. KO: Kareler ortalamasi. CV: Varyasyon katsayisi. Var M: Baba hatlara
ait varyans. Var F: Ana hatlara ait varyans. Var A: Eklemeli varyasn. Var D: Dominans varyans.

Griffing diallel analizleri

Griffing dilalel analizleri glinimiizde islah
denemelerinin analizinde kullanilan yontemlerden
olup. Griffing tarafindan gelistirilmistir (Griffing.
1956a. Griffing. 1956b). Daha oncede belirtildigi
gibi dort farkh metoda uygun olarak gelistirilen
teknikte iki farkhh analiz modeline gobre sonug
alinabilmektedir. Temel olarak bu yontem
resiproklu tam diallel. resiproksuz tam diallel.

yarim diallel ve ebeveynsiz yarim diallel islah
desenlerine uygun analizleri yapmak ve kullanilan
hatlarin  kombinasyon yeteneklerini belirlemek
amaciyla kullaniimaktadir. Dért ayri metoda ve iki
ayri modele gore toplam sekiz farkh analiz
opsiyonu bulunan bu teknikle ilgili 6rnek dosya
(file5) kullanilarak yalnizca resiproklu tam diallel
random modele goére ciktilar olusturulmus ve
asagida sunulmustur (Cizelge 5. Cizelge 6).
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Cizelge 5. Griffing yontemine gore BAFR paketinden alinan varyans analizi sonuglari

Varyans analizi SD KT KO F degeri P degeri
GCA 6 6942 1157.03 3.6536 0.002608
SCA 21 51970 2474.74 7.8147 5.17E-13
Resiprokaller 21 24880 1184.75 3.7412 4.95E-06
Hata 96 30401 316.68

SD: Serbeslik derecesi. KT: Kareler toplami. KO: Kareler ortalamasi. GCA: Genel kombinasyon yetenegi. SCA:
Ozel kombinasyon yetenegi.

Cizelge 6. Griffing yontemine gore BAFR paketinden alinan ortalamalar ve kombinasyon yetenegi degerleri

Ortalamalar

Hatl Hat2 Hat3 Hat4 Hat5 Hat6 Hat7
Hatl 130.0433 126.6667 226.2 215.9667 107.9 159.2333 156.1667
Hat2 178.45 101.95 136.25 177.7833 172.0733 175.1 122.9667
Hat3 145.15 176.3 57.3 199.91 174.2433 202.5 188.1
Hat4 185.2967 230.01 192.2667 133.04 158.8433 175.93 147.8333
Hat5 192.9 156.62 178.5567 145.14 75.9 241.5 167.8
Hat6 188.4 156.75 200.5933 216.5933 124.9933 65.00667 116.9667
Hat7 153.7 173.6667 218.53 120.2 108.9667 174.95 131.5733

GCA&SCA Hesaplamalari

Hatl Hat2 Hat3 Hat4 Hat5 Hat6 Hat7
Hatl 3.543435 -7.16629 14.04585 23.38442 -1.81034 8.592993 0.461803
Hat2 -25.8917 -4.28371 -7.52701 34.47657 19.96347 8.528469 1.672279
Hat3 40.525 -20.025 7.620816 14.76371 20.11228 32.24561 44.76609
Hat4 15.335 -26.1133 3.821667 13.23891 -9.91415 21.34252 -30.1503
Hat5 -42.5 7.726667 -2.15667 6.851667 -11.798 33.36442 -0.74677
Hat6 -14.5833 9.175 0.953333 -20.3317 58.25333 1.21534 -6.1851
Hat7 1.233333 -25.35 -15.215 13.81667 29.41667 -28.9917 -9.5368
Not: Cizelgede koyu olarak gosterilen degerler ilgili melezin ebeveynine ait degerlerdir.

Cizelge 7. Hayman dilalel yontemine gére BAFR paketinden alinan varyans analizi sonuglari

SD KT KO F degeri P degeri
Tekerrir 2 564 282 0.2967 0.743968
Genotip 48 251316 5236 5.5111 0.000000
Eklemeli 6 20827 3471 3.6536 0.002608
Eklemeli Olmayan 21 1476521 70311 74.0081 0.000000
bl 1 91781 91781 96.6075 0.000000
b2 6 33600 5600 5.8945 0.000029
b3 14 1351140 96510 101.5854 0.000000
Maternal 6 18032 3005 3.1633 0.007105
Resiprokal 15 81487 5432 5.7182 0.000000
Hata 96 91204 950
Toplam 146 343083
SD: Serbeslik derecesi. KT: Kareler toplami. KO: Kareler ortalamasi.

Cizelge 8. Hayman yontemine gére BAFR paketinden ortalamalar

Hatl Hat2 Hat3 Hat4 Hat5 Hat6 Hat7
Hatl 130.0 126.7 226.2 216.0 107.9 159.2 156.2
Hat2 178.5 102.0 136.3 177.8 172.1 175.1 123.0
Hat3 145.2 176.3 57.3 199.9 174.2 202.5 188.1
Hat4 185.3 230.0 192.3 133.0 158.8 175.9 147.8
Hat5 192.9 156.6 178.6 145.1 75.9 241.5 167.8
Hat6 188.4 156.8 200.6 216.6 125.0 65.0 117.0
Hat7 153.7 173.7 218.5 120.2 109.0 175.0 131.6

Not: Cizelgede koyu olarak gésterilen degerler ilgili melezin ebeveynine ait degerlerdir.
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Hayman diallel analizi

Griffing Diallel analiz yontemlerine benzer sonug
veren bu teknik Hayman tarafindan ortaya atilmig
ve diger analizlerden farkli olarak grafiksel giktilar
Gzerinden  ebeveyn  hatlarin kombinasyon
yetenekleri hakkinda bilgi sunmaktadir (Hayman.

1954a. Hayman 1954b). Diger tarafindan incelenen
ozellik hakkinda genetik hesaplamalar sunan bu
teknik. incelenen o6zelligin kahtimi hakkinda da
bilgiler vermektedir. Calismada 7 x 7 tam diallel
ornek veri setinden elde edilen sonuglar Cizelge 7.
Cizelge 8. Cizelge 9 ve Cizelge 10’da sunulmustur.

Cizelge 9. Hayman yontemine gore BAFR paketinden alinan varyans-kovaryans hesaplamalari

Wr Vr Wr-Vr Wr+Vr Yr Wri Werei Wreip
Hatl -129.9 2042.0 -2172.0 1912.1 130.0 1501.0 30.4 79.9
Hat2 2.2 910.7 -908.6 912.9 102.0 1002.4 -379.3 -1051.4
Hat3 727.3 3215.2 -2487.9 3942.4 57.3 1883.4 455.2 1253.0
Hat4 -368.2 838.7 -1206.9 470.4 133.0 961.9 -405.4 -1123.5
Hat5 -142.0 2795.5 -2937.4 2653.5 75.9 1756.2 303.2 833.3
Haté 625.8 3294.8 -2669.0 3920.6 65.0 1906.6 484.1 1332.7
Hat7 -699.3 653.9 -1353.2 -45.5 131.6 849.4 -472.3 -1308.2

Wr: Dizi kovaryansi. Vr: Dizi varyansi. Yr: Hat ortalamasi. Wri: Ebeveyn-doél kovaryansi. Wrie: Wr ve Vr degerleri
arasindaki regresyon denklemine ait egim. Wreip: Wr ve Vr degerleri arasindaki regresyon denklemine ait

intercept degeri.

Cizelge 10. Hayman yontemine gére BAFR paketinden alinan diger hesaplamalar

Genetik hesaplamalar Diger parametreler Fr

Tahmin S.Hata t degeri 1 3.200 Frl 1860.7
E 312.1 213.3 1.5 2 0.236 Fr2 3859.1
D 791.2 603.4 1.3 3 2.057 Fr3 -2199.9
F 1751.6 1447.5 1.2 4 -0.890 Frd 4744.0
Hi 8104.6 1452.6 5.6 5 0.792 Fr5 377.9
H2 7667.7 1279.9 6.0 6 1.934 Fré -2156.3
h? 14831.7 910.0 16.3 7 -0.133 Fr7 5775.8

D: Eklemeli genlere ait varyans komponenti. H1: Dominans gen etkilerine iliskin varyans komponenti. H2: Pozitif
ve negatif gen etkilerinin asimetrisine iliskin dominans komponentler. E: Cevresel varyans. F: Ebeveynlerde
resesif ve dominant allelerin oransal frekansi. h?: Dar anlamda kalitim derecesi.

Sonug ve Oneriler

Bu galisma ile R programi kullanilarak islah
denemelerinin analizinde kullanilan tekniklere
yonelik hesaplamalarin kolay sekilde yapilabilecegi
Tirkce araylzli BAFR paketi gelistirilmistir. BAFR
paketinin kisisel bilgisayarlara indirilerek
kullanilabilecegi gibi. web (zerinden kullanimi
mimkindir. Program yardimi ile Line x Tester
analizi. North Carolina analizleri. Hayman Analizi ve
Griffing  diallel analizlerine  yonelik  sonug
alinabilmektedir. Analiz sonuglari mevcut durumda
araylzin sonu¢  ekranindan kopyalanarak
alinabilmekte ve .txt dosyasina yapistirilarak
kullaniilmaktadir. Gelistirilen araylizin en 6nemli
avantajlart  Tirkce araylze sahip  olmasi.
kullanicilarin yalnizca veri girip sonug alabilecegi.
kod yazimi gerektirmemesidir. Bunun yani sira
bilimsel ¢alismalar icin gelistirilmis bu arayiziin
licretsiz olmasi ve internet (zerinden erisim
sayesinde herhangi bir kurulum ya da ek islem
gerektirmeden islah denemelerine ait sonuclari
analiz etme imkani sunmasi da araylzin sundugu
onemli katkilar arasindadir.

ileriki  versiyonlarda  sonuglarin  tablo
formatinda giktisinin verilmesi ve hatta yayin ya da
bilimsel bir rapora uygun formatta hazir tablolar
halinde sunulmasi amaglanmaktadir. Bunun yani
sira farkh modidillerin (standart deneme desenleri
vb.) araylze eklenmesi ile kullanici kitlesinin
genisletiimesi  hedeflenmektedir. Ayrica BAFR
paketinin. ¢ok yillik olarak yiritilen ya da ¢ok
lokasyonlu  yiritilmis 1slah  denemelerinin
analizini yapabilen bir paket haline getirilmesi igin
calismalar vyapilacaktir. Mevcut haliyle arayizi
gelistirmek amaciyla yardimci paketler (agricolae.
DiallelAnalysisR) kullanildigindan arayiziin ciktilar
lzerinde degisiklik sansi kisithdir. Paketin tamamen
kendi kodlarina sahip olarak gelistirilmesi ve
glincellenmesi  sayesinde bu olumsuzluklarin
tamaminin giderilmesi mimkindir. Gelistirilen
paket Windows 10 isletim sistemi altinda test
edilmis olup Linux isletim sistemine uygun
olmayabilir. Programin etkin sorunsuz sekilde
calisabilmesi icin o6ncelikle R veya RStudio
platformlari kullanilarak. devtools. shiny. agricolae
ve DiallelAnalysisR  paketlerinin  yiklenmesi
onerilmektedir. BAFR paketi ve web arayizine
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girilecek verilere 6rnek olacak .txt uzantili dosyalar
http://www.baf-eyt.com.tr/ sayfasinda mevcuttur.
Analizin dogru sekilde sonug verebilmesi igin dosya
uzantisinin txt olmasi ve bu 06rnek dosyalardaki
degisken isimlerine gbre analiz edilecek verinin
diizenlenmesi gerekmektedir.
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