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OZET Makarnallk bugdayda (Triticum durum Desf.) 
3 ye$it ve 3 hat kullanllarak yapllan diallel 
melezleme programlyla elde edilen 30 adet F1 dolli 
ve bunlarln ebeveynleri Jinks-Hayman tipi diallel 
analiz yontemiyle bitki boyu aylslndan 
degerlendirilmi$tir. 

Elde edilen sonuylar, bitki boyunun aditif 
ve dominant gen etkilerinin kontrollindedir. 
Dominantllk derecesi 0.48 olup dominant etkinin 
klsmi oldugunu gostermektedir. Kall tlm dereceleri 
KDD=0.89 ve KDG=0.94 olarak hesaplanml$tlr. Gen 
frekanslarl ic;in hesaplanan uv degeri 0.17 ve 
daglll$ yonlerini tesbit temek iyin hesaplanan F 
ise negatif bir deger vererek resesif etkili 
(klsa boyluluk) genlerin frekanSlnln dominant 
etkili (uzun boyluluk) genlerden daha yliksek 
oldugunu gostermektedir. 

Klsa boyluluk aylslndan ANK-01 hattlnln en 
klsa boylu dolleri verdigini ve en fazla resesif 
etkili gene sahip oldugu bulunmu$tur. En az 
saylda resesif etkili gen ise KUNDURU-1149 
ye$idinde tesbi t edilmi$tir. yAKMAK-79 ye$idi ise 
daha klsa boylu olmaslna ragmen, kendisinden daha 
uzun boylu olanlardan daha az resesif etkili gen 
ta$lmaktadlr. 

A STUDY ON GENETIC VARIATION OF HEIGHT IN DURUM 
WHEAT (Triticum durum desf.) BY DIALLEL ANALYSIS 

SUMMARY: In durum wheat (Triticum durum Desf.), 
a 6x6 diallel crossing program were carried out 
by using 3 varieties and 3 advanced lines. 30 F1s 
produced out of this dial leI program were 

1. Tarla Bitkileri Merkez Ara$. Enst. ANKARA 
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evaluated for plant height. 
The results show that plant height is under 

the control of aditive and domimant gene 
actions. Mainly aditive effect is responsible for 
plant height while dominance effect remains 
partial. This is also proved by dominance ratio 
which is estimated as 0;48. Heritabilities are 
estimated as 0.89 for h 2

N and 0.94 for h 2
B • Gene 

frequency (=uv) is estimted as 0.17, and F gives 
negative value showing resessive alleles are more 
common than dominant alleles. 

When the results are evaluated for the 
parents, the advanced line ANK-01 has the highest 
number of resessive alleles, while KUNDURU-1149, 
the tallest variety among the parents, has the 
highest number of dominant alleles. yAKMAK-79, a 
short variety, is found to have less resessif 
gene than the taller ones. 

Diger lirlinlerde oldugu gibi bugdayda da 
yliksek verimli ve listtin vaslfll c;e~it 

geli~tirmek, her zaman oncelikli bir konumdadlr. 
Ancak lslah c;alu,;malarl zaman allcl ve pahall 
uygulamalar oldugu ic;in, planlamanln dogru ve 
hedeflerin isabetli sec;ilmesi gerekir. Bir lslah 
prograrnlnln ba~langlC; noktalarlndan birisi olan 
melezlemede kullanllacak ebeveynlerin dogru 
seyiroinin ba!?arlya ula!?makta ne derece onemli 
olduiju bilinmektedir. Zira, ana-babanln genetik 
yapllarl ve aralarlnda iyi bir kombinasyon 
olu$turabilme kabiliyetlerinin olmasl, 
kendilerinde mevcut karakterlerin dollere 
aktarllrnaSlnda takip edilecek yontemleri 
belirlemekte onemli bir fonksiyona sahiptir. 

Bugday lslahl c;all!?malarlnda genellikle 
Uzerinde aglrllkll olarak durulan karakterler, 
ekonomik oneme haiz kantitatif karakterlerdir. 
lmcak kantitatif karakterlerin <;:evre $artlarlndan 
fazlaca etkilenrneleri ve c;ok gen taraflndan idare 
edilen karakterler olmalarl baklrnlndan dolden 
dole aktarllrnalarlnda bliylik zorluklarla 
kar!?lla!?llmaktadlr. 

8 



Herhang i bir karakter in ka II t 1m 
ozelliklerini belirlemek amaclyla 
kullanllabilecek birden fazla metod mevcuttur. 
Bunlar, ebeveyn ve doller araslndaki regresyon, 
korelasyon (GUIer, 1991), varyans analizinde 
hesaplanan Hata Kareler Ortalamasl (HKO) 
kullanllarak tahmin edilen kalltlm dereceleri 
(Falconer, 1989) ve ayrlca Diallel yontemidir. 
Yukarda bahsedilen metodlar i<;:inde en <;:ok genetik 
bilgi Uretecek olanlnln diallel analiz metodu 
oldugu bilinmektedir. 

Diallel analiz yontemleri ile kanti tatif 
karakterlerin kalltlmlarl konusunda tahminler 
Uretmek mUmktindtir. Bu yontem kullanllarak 
hesaplanacak parametrelerden faydalanllarak 
kantitatif karakterlerin tahmini kalltlm 
dereceleri belirlenebilir. Ebeveynlerin se<;:imi, 
tisttin vaslfll hatlarln belirlenmesi ve genotip
fenotip ili~kilerinde beklenen etkile~im i<;:in bu 
tahmini kalltlm gerekli on bilgileri 
sagllyabilir. 

Halihazlrda, lslah ve genetik <;:all~malarlnda 

yaygln olarak kullanllmakta olan iki tane temel 
dial leI analiz yontemi mevcuttur. Bunlar, Jinks
Hayman modeli (Jinks ve Hayman, 1953 i Hayman, 
1954 i Jinks, 1954) ve Griffing modelidir 
(Griffing 1956). Her iki modelde yaygln olarak 
kullanllmakta olup tam dial leI yontemi olarak 
bilinmektedir. Bunlarln yanlnda tam diallel 
yonteminin modifiye edilmesi sonucu ortaya <;:lkml~ 

diger yontemlerde mevcut olup, materyal saYlslnln 
fazla olmasl halinde kullanllabilecek olan, 1
Resiproklar hari<;: 2- Ebeveynler hari<;:, 3
Resiproklar ve ebeveynler hari<;: olmak Uzere 3 
degi~ik model daha mevcuttur (Griffing, 1956). 

Jinks-Hayman modelinin en belirgin ozelligi 
birtaklm varsaylmlara dayanarak sonu<;:larl 
yorumlamasldlr. Bu varsaYlmlar isabetli ise elde 
edilecek sonu<;:lar olduk<;:a detayll olur; ve 
lizerinde <;:all~llacak bitki ve karaktere ait bir 
<;:ok bilginin ayrlntlll bir ~ekilde elde 
edilmesine imkan saglar. 

Buna kar~ln Griffing modelinde varsaylmlar 
asgariye indirilmi~ oluPi elde edilecek sonu<;:lar, 
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sadece bitkilerin lizerinde durulan karakterler 
aylSlndan genel ve ozel kombinasyon 
kabiliyetlerini ortaya koymakta ve kalltlm 
derecelerini hesaplamakta kullanllabilir. 

Bugdayda bitki boyu nihai verim ve kalite 
aylSlndan onem arzetmektedir. Zira, uzun boylu 
bitkilerde ba~ak boyuda uzun olmakta 
(Gliler,1991), bu durumda, yarl taban ve taban 
arazilerde, yagl~ln bol oldugu ve dane 
doldurmanln iyi oldugu hallerde yatmaya sebep 
olmakta ve verim ve kaliteyi dli~lirmektedir. Soz 
konusu mahsurlarl gidermek amaclyla, ekmeklik 
bugdayda Norin 10 ye~idinden aktarllan ve daha 
sonra bir yok alleli diger ye~itlerde de bulunan 
Rht genleri boyu klsaltmak ve yatmayl onlemek 
amaclyla yaygln olarak kullanllmaktadlr (Gale ve 
Gregory, 1977). Rht genleri makarnallk bugdaya 
transfer edilerek klsa boylulugun saglanmaslnda 
da kullanllml~tlr (Lebsock, 1963) . Fakat, 
ekmeklik ve makarnallk bugdaylar da kromozom 
saYllarlnln farkll olmasl sebebiyle her iki tlir 
araslnda kolayca melezleme yapllamamaktadlr. Bu 
nedenle, istenen diger karakterlerde oldugu gibi, 
Rht genlerinin transferide zor olmaktadlr. 
DolaYlslyla, mevcut varyasyonun etkin bir ;:;ekilde 
kullanllmasl iyin uygun yollarln bulunmasl 
gerekmektedir. 

Makarnallk bugdaya gerek ekmeklik 
bugdaylardan aktarllan gerekse kendi iyinde 
mevcut olan klsa boyluluk faktorlinlin etkin olarak 
kullanllmasl iyin melezlemede kullanllacak 
ebeveynlerin soz konusu karakter yonlinden kalltlm 
ozelliklerinin bilinmesine ihtiyay vardlr. 

Makarnallk bugdayda bitki boyu ile ilgili 
olarak yok saylda yall~ma bulunmamakla birlikte, 
diger karakterlerle yapllan yall~malarda bitki 
boyuda degerlendirilmi~tir.Amaya Yd. (1972) altl 
makarnallk bugday ye;:;idi araslnda elde edilen 4 
degi~ik kombinasyona ait F1 melezlerinde bitki 
boylarlnln ebeveyn ortalamalarlna gore 5-8 cm 
daha uzun oldugunu, fakat genel olarak dollerin 
en uzun ebeveyne gore daha klsa olduklarlnl 
belirtmi~lerdir. 

ozgen (1989) yerel bugday ye~itlerini 
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melezleyerek elde ettigi 11 ileri kademe hattl 
araslnda olu~turdugu 24 F1 de yaptlgl <;:all~ma 

sonueunda bitki boyu a<;:l.slndan ebeveynler 
ortalamasl ve en ustun ebeveyne gore negatif 
melez gueu belirlemi~tir. 

GuIer (1991) 5 adet makarnallk bugday <;:e~it 
ya da hattlyla yaptlgl <;:all.~mada dollerin 
boylarlnl.n ebeveynlere nazaran daha klsa oldugunu 
ve ebeveynlerle doller araslnda negatif bir 
ili~ki oldugunu tesbit etmi~tir. 

I?u yall~mada 6 makarnallk bugday <;:e~idi 
dial leI melezlemeye tabii tutularak elde edilen 
doller F seviyesinde bitki boyu yonundenfdegerlendlrilmek Uzere gozlemleri allnml~ ve 
diallel analiz yontemi ile degerlendirilmi~tir. 

MATERYAL VE YONTEM 

6x6 diallel meIezIeme programlnda kuIIanllan 
ye~it ve hatlar a~aglda verilmi~tir: 

1- Knd-1149: Kunduru-1149 
2- ~mk-79 ~akmak-79 

3- Ank-01 fIeri kademe hattl: 
uvy162/61-130//By2E/TE 

4- ~1252 Uretim izinli hat 
5- ~1273: fIeri kademe hattl: 

cr"S"/Gn I S"//Apulieum/3/DF-17-72 
/4/PT 165137/3/LD 357E/Te*21/ Jo"s" 
I 5 I AA" SI 4 IQE16211 ITe *2 I 3 IBYE*2 ITee 

6- KZT-91: Kl.Z1Itan-91 

6 adet makarnallk bugday <;:e!?it ve hattl 
dial leI melezleme programlna uygun olarak 1990 
ylllnda melezlenmi!?tir. Elde edilen F1 tohumlarl 
TARM'ln Yenimahalledeki seraslnda 1990-1991 
sezonunda, 2 tekerrUrlU tesadUf bloklarl deneme 
deseninde ekilmi~tir. Bitki boyu ol<;:umleri, 
bitkiler ba~aklanmasl.nl. tamamladl.ktan sonra 
aIlnml~tlr. Her bitki slraslndan tesadufi olarak 
3 olytim yapllml~ ve ortalamaSl allnarak tam 
diaIlel tablolarl her blok i<;:in ayrl ayrl 
olu~turulmu~tur. 
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HaZlrlanan tablolar kullanllarak tam diallel 
analizi Jinks-Hayman metoduna gore yapllml~tlr. 

Bahis konusu metod Jinks ve Hayman (1953), Jinks 
(1954) ve Hayman (1954) taraflndan geli~tirilmi~ 

olup, metodun bir btittin olarak uygulamasl Mather 
ve Jinks (1982)' de detayll bir ~ekilde 

verilmi~tir. Bu ya Il~mada Mather ve Jinks (1982)' 
den bir fakIl uygulama, ikinci derecede 
istatistikIerin kuIIanlIarak D,H1 , H2 ve F'nin 
hesaplanmaslnda yapllml$ olup, bu degerler her 
blok iyin ayr 1 ayr 1 hesapJ,.anmak yer ine, blok 
toplamlarl allnarak olu$turulan ve tam diallel 
iyin varyans analizinde kullanllan tablodan 
te~kil edilen yarlm diallel tablosundan 
hesaplanml~tlr. 

BULGULAR VE TARTI~MA 

Tam diallel analizi uygulanmadan once, 
ebeveyn ve doller araslnda, ve bloklar araslnda 
istatistiki manada farkllilk olup olmadlglnl 
tesbit etmek amaclyla, tesadtif bloklarl deneme 
desenine uygun iki yonlu bir varyans analizi 
yapllml$ ve sonuylar tablo-1'de verilmi$tir. 

Yapllan varyans analizinde bloklar araSl 
farkllllk istatistiki manada onemsiz, ye~itler ve 
doller araSl farkllilk onemli bulunmu$tur. Bu 
sonuyIara gore, bitki boyu iyin hazlrlanan tam 
diallel tablolarl, tam diallel analiz iyin 
kullanllabilecektir. Bloklar araslnda istatistiki 
olarak bir farkllllk olmamasl, bloklara ait 
degerlerin birle$tirilerek tam diallel iyin 
varyans analizinde kullanllmaslna mUsaade 
etmektedir. Bu amayla hazlrlanan tam diallel 
tablosuna ait degerler tablo-2'de veriImi~tir. 

yizelge -2' deki degerler kuIIanllarak yapllan tam 
diallel iyin varyans analizi sonuyIarl tabIo-3 I de 
verilmi~tir. 
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~izelge -1: Bloklar araSl ve ye~itler ve doller 
araSl farkllllgl tesbit etmek amaclyla 
yapllan varyans analizine ait tablo. 

VK SD HKO F P 

Bloklar araSl 1 
Ebeveyn ve Doller 
araSl 35 
Hata 35 

112.300 

515.000 
67.065 

1. 69 

7.68 50.01 

~izelge -2: Hesaplamalarda kullanllan tam dial leI 
degerleri. Her iki blok I a ait degerler 
toplanarak olu~turulmu~tur. 

277.21 252.50 257.25 267.92 257.0.0 244.50 
208.17 180.84 170.25 188.75 188.50 197.75 
260.50 213.00 175.22 185.92 185.84 205.75 
262.25 209.25 195.50 200.75 191.05 207.00 
250.75 173.00 196.42 184.50 173.50 212.21 

Varyans analizi tablosundaki her bir 
parametre kendi blok interaksiyonuna kar~l test 
edilmi~tir. 

Varyans analizi sonuylarlna gore (c) ve (d) 
hariy btittin parametreler istatistiki olarak 
onemli Ylkmaktadlr. Buradan da bitki boyu 
aylslndan (a) aditif etkiyi, (b) aditif olmayan 
etkiyi, (b1) ebeveynlerle· doller araslnda 
istatistiki manada bir farkllllgln oldugu ve bu 
farkllllgln tek yonde dominans etkiden 
kkaynaklandlglnl, (b2) gen daglllmlnln ebeveynler 
araslnda asimetrik oldugunu, (b3) ebeveyn ozel 
dominans etkisinin varllglnl gostermektedir ki 
belli bazl melezlerde dominant etki digerlerinden 
daha fazladlr. rstatistiki olarak onemsiz ylkan 
(c) ve (d) degerleri ise resiprokal farkllllk ve 
cinsiyete bagll kalltlmln olmadlglnl 
gostermektedir. 

1) 



x 
Yukarlda yapllan degerlendirmeler, genotip 

yevre interaksiyonunun olmadlgl, resiprokal 
farkl111g1n bulunmad1g1, epistatik etkinin 
olmadlgl, diploid gen aylnlmlnln oldugu, genlerin 
daglllmlnln ebeveynlerde birbirlerinden baglmslz 
oldugu ve bitki boyu kalltlmlnln yok gen 
taraflndan kontrol edilmedigi varsaYlmlna 
dayandlrllml~tlr. Fakat bu varsaylmlarln 
dogrulugunun kontrol edilmesi gerekmektedir. 

r;izelqe -3: Tam diallel iyin varyans analizi 
tablosu. 

VK SO HKO F P 

a 5 2910.9215 22.41 ::;0.01 
b 15 114.3994 3.24 ::;0.05 

b 1 
b2 
b 3 

1 
5 
9 

197.7284 
532.9996 

4236.4206 

428.54 
11. 73 
18.77 

%0.01 
%0.01 
%0.01 

c 5 231.2583 2.64 
d 10 68.4913 0.78 
Bxa 5 129.8882 
Bxb 15 35.2625 
Bxb1 
Bxb2 
Bxb3 

1 
5 
9 

0.4614 
45.4326 

225.6432 
Bxc 5 59.7343 
Bxd 10 87.5236 
Blok 
into 35 67.0645 

Resiproklar araslnda istatistiki anlamda 
fakllllk olmadlgl iyin, resiproklarln 
ortalamalarl allnarak yarlm diallel tablolarl 
olu~turulmu~ (~izelge -4, 5, 6) ve ikinci derece 
istatistikler bu tablolar kullanllarak 
hesaplanml~tlr. 

Varyans analiz tablosundaki (b) degeri 
istatistiki olarak 6nemli bUlundugunda, bu deger 
alt komponentlerine b 1 , b2 , b 3 'e b61linerek daha 
detayll olarak irdelenebilir. Fakat, b degeri ve 
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alt komponentleri taraflndan ifade edilen aditif 
olmayan etkinin kaynaglnln dominant etki mi yoksa 
epistatiR etki mi oldugunun belirlenebilmesi ve 
diger degerlendirmelerin dogrulanmasl iyin daha 
detayll testlere ihtiyay vardlr. Bu testler 
ikinci derecede istatistikler kullanllarak 
yapllabilir. Bunlardan ilki her slrada 
tekrarlanmayan ebeveynlerle her bir Slra 
araslndaki kovaryans (Wr ), ve her bir slraya ait 
varyans degeri (Vr)dir. Bu degerler yarlm 
diallel tablolarlndan hesaplanarak, ebeveyn 
ortalamalarl (P) ve Slra ortalamalarl (Yr') ile 
birlikte tablo-7,8 ve 9 da ikinci derece 
istatistikler adl altlnda verilmi~tir. 

Cizelqe -4: Birinci tekerrlire ait yarlm diallel 
tablosu. 

138.59 124.00 124.50 129.75 129.75 129.13 
95.20 103.38 105.13 103.50 89.38 

90.02 94.00 93.59 99.59 
96.24 96.63 96.75 

101.21 99.38 
98.21 

Regresyon hattlnl kullanarak ortalama 
dominans etkiyi tespit etmeden once, regresyon 
hesaplamalarlnda kullanllan Wr ve Vr degerlerinin 
istatistiki anlamda birbirlerinden farkll olup 
olmadlglnln kontrol edilmesi gerekmektedir. Bu 
kontroller iyin kullanllacak degerler Wr ve Vr'ln 
toplamlarl ve farklarldlr. Her iki blok'a ait soz 
konusu degerler basit varyans analizi yapllarak 
test edilmi~ ve varyans analizlerine ait sonuylar 
~izelge -10'de verilmi~tir. 
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9izelge -5: Ikinci tekerrlire ait yarlm diallel 
tablosu. 

138.62 106.34 134.38 134.25 129.88 118.50 
85.64 88.25 99.00 95.38 96.00 

85.20 93.59 97.09 101.50 
92.72 101.25 92.63 

89.78 90.88 
114.00 

9izelge -6: Bloklarln toplamlarl lizerinden 
olu$turulan yarlm diallel tablosu. 

227.21 230.34 258.88 264.00 259.63 247.63 
180.84 191.63 204.13 198.88 185.38 

175.22 187.59 190.67 201.09 
188.96 197.75 189.25 

191. 05 190.25 
212.21 

9izelge -7: Birinci tekerrlire ait ikinci derece 
istatistikler. 

Wr Vr Wr+Vr Wr-V r Yr' p 

86.26 27.54 113.84 58.69 130.71 138.59 
170.55 138.26 308.80 32.29 97.45 95.20 
205.51 156.86 362.36 48.65 105.41 90.02 
227.76 185.29 413.05 42.48 102.60 96.24 
226.47 171. 07 397.55 55.40 107.25 101. 27 
230.66 189.96 420.11 32.33 99.31 98.21 
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~izelge -8: ikinci tekerrlire ait ikinci derece 
istatistik degerleri. 

W Vr Wr+Vr Wr-Vr Yr· pr 

87.05 149.91 236.96 -62.86 128.69 138.62 
130.50 55.75 186.25 74.76 91.59 85.64 
361.59 317.93 679.52 43.66 98.97 85.20 
271.41 258.87 530.29 12.54 105.20 92.72 
245.55 221. 71 467.26 23.84 103.71 89.78 
215.85 132.76 348.61 83.09 99.08 114.00 

~izelge -9: BIoklar toplaml kuIIanllarak 
olu~turuIan yarlm diaIIel tablosundan 
hesaplanan ikinci derece istatistikIer ve 
ebeveynIer ve slralar ortalamalarl. 

365.60 
548.05 

1106.51 
1009.45 

944.48 
834.80 

252.73 
315.33 
877.71 
867.70 
738.19 
545.65 

618.33 
863.38 

1984.22 
1877.15 
1682.67 
1380.45 

112.87 
232.72 
228.81 
141. 75 
206.29 
289.14 

256.28 
198.53 
200.84 
196.97 
204.67 
204.26 

p 

277.21 
180.84 
175.22 
188.96 
191.05 
212.21 

~izelge -10: Her blok iyin ayrl ayrl hesaplanan 
(Wr+Vr ) ve (Wr-Vr ) degerlerinin farkI1Ilk 
kontrollerine ait varyans analizi. 

VK SD HKO F P 

(Wr+Vr) fark 5 36028 2.80 0.10 
(Wr+Wr) hata 6 12789 
(Wr-Vr) fark 5 964 0.55 0.70 
(Wr-Vr) hata 6 1756 
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(Wr+VJ:;) ve (Wr-V ) araslndaki farkr
istatistikl manada onemsiz bulunmu~tur. Ayrlca, 
her iki degerin istatistiki manada farkslz 
olmasl, bitkiler araslndaki aditif olmayan 
etkinin epistatik olmayip dominans etkiden 
kaynaklandlglnl gostermektedir. Bu durumda soz 
konusu grafik kuIIanlIarak dominant etkinin yonU 
hakklnda da karar vermek mUmkUn olabiIecektir. 

Wr, Vr araslndaki iIi~kinin 

degerlendirilmesi i<;:in kuIIanlIan bir diger metod 
ise, Mather ve Jinks (1982) taraflndan 
tanimlandlgi gibi, birIe~ik regresyon analizinin 
kuIIanllmasldlr. 

BirIe~ik regresyon analizi sonu<;:larlna 
(~izelge -11) baklldlglnda, birIe~ik regresyon 
HKO'nln istatistiki olarak onemli oldugu 

gorUImektedir. Her bir blok i<;:in hesaplanan 
regresyon degerlerinin farkl ise onemsiz 
<;:lkml~tlr. Bu durumda birIe~ik regresyon i<;:in 
hesaplanan b (regresyon katsaylsl) varsaylmlarln 
dogrulugunu test etmek i<;:in kuIIanllabilir. 
b=0.90+0.272 degeri t(4) de 1 den farkslz 
oldugundan varsaylmlarln dogru oldugu ve mevcut 
aditif olmayan etkinin dominans etkiden 
kaynaklandlgl tezinin dogrulugu kuvvet kazanml~ 

olmaktadir. 

erizelge -11: BirIe~ik regresyon analizi tablosu. 

VK SO HKO F P 

BirIe~ik 
regresyon 1 51025.47 29.62 ~0.01 

FarkIlllk 1 10.60 ~1 

Hata 8 1722.57 

Yukarlda bahsedilen U<;: testin sonu<;:larl 
dikkate aIlndlglnda Wr,Vr grafigi herhangi bir 
tereddUde mahal kalmadan yorumlanabilecektir. 

$ekil-1' de verilen Wr, Vr ili~kisini 

inceledigimizde, 1 nolu hat olan Kunduru-1149 'un 
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boy uzunlugu yonlinden en yok dominant gene sahip 
oldugu gorlilmektedir. 3 numarall hat ANK-01 ise 
en yok resesi\ gene sahip olup en klsa boylu 
doller bu bitkl ile yapllan melezler arslndan 

seyilebilir. Oiger ebeveynler bu ikisi 
araslnda kalan degerlere sahiptir. 

Ayrlca, regresyon hattlnln egimi de 
dominansln klsmi oldugunu gostermektedir. 

Bir diger bilgi kaynagl ise Wr+Vr'ln P 
(ebeveynler ortalamasl) ile olan korelasyonudur. 
Bu iki deger iyin hesaplanan r degeri -0.688 
olarak tahmin edilmi$ ve istatitiki manada onemli 
bulunmu$tur. Bu durumda bu iki deger araslnda 
negatif yonde bir korelasyonun vardlr. 

1100 *3 

1000 *4
 
*5
 

900
 
*6
 

800
 

700 

600
 
*2
 

500
 

400
 
*1
 

300
 

a L--i--i--i--i--i--:--: V r
250 350 450 550 650 750 850 

~ekil-l: Slralara ait Kovaryans(Wr)-Varyans(Vr) 
ili$kisine ait grafik. 

Wr+Vr , P ili$kisi $ekil-2'de gosterilmi$ 
olup, regresyon egrisinin egimide korelasyonun 
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! Wr+Vr , P ili~kisi $ekil-2'de gosterilmi~ 
lolup, . :egres~on egri_sinin egimide korelasyon~n 
Inegatlt eldugunu degrulamaktadlr. Ayrlca, blr 
lonceki grafikte oldugu gibi bu grafiktede, daha 
yok dominant gen ta91yan 1 nolu ebeveyn (KUNDURU
1149) orijine daha yakln iken, erijinden en 
uzakta kalml~ olan 3 nelu ebeveyn (ANK-Ol) en yok 
resesif geni ta91maktadlr. Her iki grafiktede 2 
nolu ebeveyn c;akmak-79' un kendinden daha uzun 
boylu alan 4, 5 ve 6 nolu ebeveynlerden orijine 
daha yakln oldugu ve dolaylslyle daha fazla 
dominant gen ta91dlgl sonucu Ylkmaktadlr. 

Her iki grafik birlikte incelendiginde, 
bitki boyu yonlinden klsa boyluluk iyin en fazla 
geni slraslyla 3,4,5,6,2 ve 1 nolu ebeveynlerin 
ta~~dlg1 gortilmektedir. 

Wr+Vr 

2000 *3 
*4 

1700 *5 

1400 *6 

1100 

*2 
800 

I *1 

0 
) 

I 
I 

I 
I 

I 
I 

I 
I 

I 
I : Vr 

175 200 225 250 275 300 

~ekil-2: Slralara ait Kovaryans-Varyans 
toplarnlarl (Wr+V~) ile, ebeveyn ortalamalarl 
(P) araslndaki lli~ki. 
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Tarn diallel i9in varyans analizi ve Wr , Vr 
araslndaki ili~ki de kullanllarak test edilen ve 
bu deneme i9in uygun bulunan aditif-dominans 
model, diallel analiz metodunun uygulanmasl i9in 
ongortilen varsaylmlarl kar~llamaktadlr. 

Dolaylslyla, varyans komponentleri D, H1 , H2 , F 
ve E degerleri, Wr , Vr degerleri kullanllarak 
tahmin edilebilir. 

Varyans komponentlerinin hesaplanmaslnda 
Mather ve Jinks (1982) taraflndan geli~tirilen ve 
a~aglda verilen formtiller kullanllml~tlr: 

E= E
 
D= V -E
 
H1 = EVr+VR-4Wr-[~3n-2)£n]E
 
H2= 4Vr -4Vr -[2(n -l)/n ]E
 
F= 2Vp -4Wr -[2(n-2)/n]E
 

Burada: 
E: ~evreden kayanaklanan varyans, 
D: Aditif etkiden kaynaklanan varyans,
 
H1 : Dominantllk varyansl,
 
H2 : Gen daglllmlna bagll dominantllk
 

varyansl, 
F: Dominant yada resesif allelerin daglll~ 

yonti, 
Bu varyanslarl hesaplamada kullanllan degerler 
ise: 

E:	 ~evre varyansl (Diallel analiz tablosunda 
kullanllan HKO) 

Vp : Her Slra ve stitun da tekrarlanmayan 
ebeveynlere ait varyans,
 

Vr : Slra ortalamalrl (Yr.) 'a ait varyans
 
Vr : Yarlm diallel analiz tablosundan her
 

Slra i9in hesaplanan varyanslarln 
ortalamasl, 

Wr : Yarlm diallel· analiz tablosundan her 
Slra i9in hesaplanan kovaryanslarln 
ortalamasl, 

Yukarlda verilen formtiller kullanllarak elde 
edilen degerler a~aglda verilmi~tir: 

E= 67.065 E= 67.065
 
V = 1437.063 D= 1369.999
 
V

p
r = 599.552 H1 = 316.372
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Wr = 801.483 H2 = 215.833 
V = 517.650 F= -421.223r
Yukardaki komponentlerden D'nin kontrol 

testinin yapllmasl aditif etkinin bu populasyon 
iyin geryekte var olup olmadlglnl gostermesi 
aylslndan onemlidir. Bu test Vp/E degerinin t 
cetveliyle onemlilik kontrolu $eklinde 
yapllmaktadlr. t 4= 21.42 degeri 0.001 dUzeyinde 
onemli olup, bitki boyunun aditif gen etkisinin 
kontrolunde oldugunu gostermektedir. 

Varyans komponentler i kullanllarak 
dominantllk derecesi, dominant ve resesif 
allellerin frekansl, ve kalltlm dereceleri 
hesaplanabilir. Bu hesaplamalarda kullanllacak 
formUller Mather ve Jinks (1982) taraflndan 
a$agldaki gibi verilmi$tir: 

Dominantllk derecesi: {(HI/D)= 0.48 
Gen frekansi: 1/4H2/HI= 0.17 
Kalltim derecesi(KD): 

1/2D+1/2H1-1/2H2 -1/2F 
i-KDD:Dar anlamda 0.89 

1/2D+1/2H1-1/4H2-1/2F+E 

1/2D+1/2H1-1/4H2 -1/2F 
ii-KDG:Geni$ anlamda 0.94 

1/2D+1/2H1 -1/4H2 -1/2F+E 

Dominantlik derecesi 0.48 olarak tahmin 
edilmis olup, bi tki boyu aylslndan klsmi 
dominantlik mevcuttur. Aynl sonuy Wr, Vr 
grafiginde regresyon egrisinin orijinden yukarda 
olmasl ile de tesbit edilmi$ti. 

Gen frekansl 0.17 olarak tahmin edilmi$ 
olup, dominant ve resesif genler in frekanslar lnln 
birbirine e$it oldugu zaman elde edilen uv=0.25 
degerinden daha kUyUk oldugundan, ayrlca F' in 
negatif bir degere sahip olmaSl sebebiyle de 
resesif yada klsa boyluluk geninin frekanslnln 
daha yUksek oldugu kabul edilebilir. 
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Esasen, tam diallel iyin analiz tablosunda 
hesaplanan (b2) degerinin onemli ylkmaSlda gen 
frekanslarlnln birbirinden farkll oldugunu 
gostermektedir. Boylece, resesif etkili genlerin 
frekanslnln daha fazla oldugu kesinlik kazanml~ 

olmaktadlr. 
Kalltlm dereceleri, KD =O.89 ve KDG=O.94,o

olarak tahmin edilmi~tir. KDo degeri bu karakter 
iyin aditif etkinin yliksek oldugunu, KDo ile KDG 
araslndaki farkln kliylik olmasl ise dominant 
etkinin kliylik ve klsmi oldugunu gostermektedir. 

Yukarda yapllan degerlendirmeler goz online 
allndlglnda 6x6 diallel melezlere ait doller 
araslnda yapllacak bir seleksiyonda klsa boylu 
bitkilerin seyilmesi, bu karakterin aditif gen 
etkisinin kontrollinde oldugundan, kolayllkla 
fikse edilmesini ve seleksiyonda ba~arlya klsa 
slirede ula~llmaslnl sagllyacaktlr. Ayrlca, klsa 
boyluluk karateri nesilden nesile kolayllkla 
aktarllabilecektir. 

Bu yall~mada elde edilen sonuylar ebeveyn 
olarak kullanllan bitkiler aylslndan 
degerlendirildiginde; en klsa boylu dollerin 
ANK-01 hattl ile yapllan melezlerden elde 
edilebilecegi gorlilmektedir. Daha sonra, 
slraslyla <;1252, <;1273, KIZILTAN-91, <;AKMAK-79 ve 
KUNDURU 1149 ile yapllacak melezlerden elde 
edilebilecegi anla~llmaktadlr. 

KAYNAKLAR 

AMAYA, A.A., BUSCH, R.H. ve LEBSaCK, K.L. (1972): 
Estimates of genetic effects of heading 
date, plant height and grain yield in durum 
wheat. Crop Sci.,12: 478-481. 

FALCONER, D.S. (1989): Introduction to 
Quantitative Genetics (Third edition). 
Longman Scientific & Technical, New York. 
pp:438 

2) 



GALE, M. D. ve GREGORY, R. S. (1977): Arapid method 
for early generation selection of dwarf 
genotypes in wheat. Euphytica, 26: 733-738. 

GRIFFING, B. (1956): Concept of general and 
specific combining ability in relation to 
diallel crossing systems. Aust.Jour. BioI. 
Sci., 9: 463-493. 

GULER, M. (1991): Kl~llk makarnallk bugday 
(Triticum durum Desf.) ana9 ve melezlerinde 
baz 1 morfoloj ik ve agronomik karakterler 
araSl ili~kiler. Yliksek Lisans Tezi, Ank. 
Uni. Zir. Fak. Tarla Bitkileri Anabilim 
Dall. 

HAY~~N, B.I. (1954): The theory and analysis of 
diallel crosses. Genetics, 39: 789-809. 

JINKS, J.L., ve HAYf1AN, B.!. (1953): The analysis 
of diallel crosses. Maize Genetics 
Cooperation Newsletter. 27: 48-54. 

JINKS, J.L. (1954) : The analysis of continuous 
variation in a diallel cross of Nicotiana 
rustica varieties. Genetics, 39: 767-788. 

LEBsaCK, K.L. (1963): Transfer of Norin 10 genes 
for dwarfness to durum wheat. Crop sci., 3: 
450-451. 

MATHER, K. ve JINKS, J.L. (1982): Biometrical 
Genetics (Third edition). Chapman and Hall, 
London. pp: 427. 

OZGEN, M. (1989): Kl~llk ekmeklik bugdayda 
(Triticum aestivum L.) melez glicli. Doga TU., 
Tar. ve Or. D., 1190-1202. 

24 




