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ONSOZ

Bu calisma, Kazdaglari’ndaki Anadolu karagami
populasyonlarinin genetik yapisinin belirlenmesi amaciyla yapilmistir.
Hesaplanan genetik parametreler ayn1 amagla yapilmis olan izoenzim
caligmalarinin verileri ile karsilastirilarak bu tiir lizerinde yapilacak
caligsmalara yon verebilir.

GEF Projesi kapsaminda pilot bolge olarak segilen
Kazdaglari’nda hedef tiir olarak belirlenen Anadolu karacaminin
genetik ¢esitliligi lizerine yapilan bu c¢aligma ile Gen Koruma ve
Yonetim Alani olarak ayrilmasi uygun populasyonlar belirlenmistir.

Bu arastimada, kozalaklarin toplanmasi i¢in is¢i temin eden
AGM ve Mugla Fidanlik Miidiirliigii’'ne, ayrica ¢aligmanin her
asamasinda destegini gordiigiimiiz eski miidiir yardimcimiz Ismail
PEKCAN’a, Kizilcahamam Orman Fidanlig: yetkili ve ¢alisanlarina,
Midiirliglimiiz mithendisleri Turgay EZEN, Murat ALAN ve Serdar
SENGUN’e, her zaman yardimlarimi gordiigiimiiz Miidiiriimiiz Ziya
ARGIMAK basta olmak iizere Midirliigiimiiziin tiim g¢alisanlarina
tesekkiir ederiz.

Arastirma sonuglarinin uygulayicilara yararli olmasini dileriz.
ANKARA, 1998 Ercan VELIOGLU

Burcu CENGEL
Prof. Dr. Zeki KAYA
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Bu calismada Diinya Bankasi’nca desteklenen “Genetik
Cesitliligin Yerinde Korunmasi Projesi” kapsaminda Kazdaglari’'nda
belirlenen 7 Anadolu karacami populasyonunun genetik ¢estliliginin
belirlenmesi i¢in fidan karakteristikleri incelenmistir. Toplam 315
agactan kozalak toplanarak elde edilen tohumlar fidanhkda 3
tekerriirlii raslant1 bloklar1 deseniyle ekilmistir. Yetistirilen fidanlarda
2 yil boyunca 8 fidan karakteri arastirilmistir.

Fidanlara ait karakterlerin incelenmesi sonucunda yapilan
analizlere gore varyans bilesenlerinin hata pay1 ¢ok ytiksektir ki bu da
tekerriirlerden birinin analize dahil edilemeyip Ornek sayisinin
azalmasiyla aciklanabilir. Ancak populasyonlar arasinda anlamli
farklilik yalnizca BS96 i¢in gozlenmistir. Aile diizeyinde ise biiyiime
karakterleri acisindan farklilik gézlenmistir. Ailesel kalitim degerleri
incelendiginde kalitim degerlerinin olduk¢a diisiik oldugu goriiliir, bu
ailesel varyansin diistikliigiinden kaynaklanmaktadir. CWHT96 ile
HT97 ve D97 karakterleri disinda anlamli degerler elde edilememistir.
Fenotipik korelasyonlar ise 3.43+£1.25 (BS96x BB96) ile -0.005 =+
0.18 (HYHT96xCOT) arasinda degismektedir. Genetic mesafe
degerleri ve grafik incelendiginde populasyonlarin birbirlerinden fazla
farklilagmadiklar1 sdylenebilir ancak gene de populasyonlar arasinda
sinirlar ¢izmek miimkiindiir. Buna gore Eybekli, Mihlhidere ve
Giirgendag populasyonlar1 “Gen Koruma ve Yonetim Alani-GEKYA”
olarak Onerilmistir.

Anahtar Kelimeler: Karagam, genetik c¢esitlilik, kalitsallik,
korelasyon, GEKYA.
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ABSTRACT

Within the framework of “In situ Conservation of Plant
Genetic Diversity in Turkey Project”, genetic diversity of black pine
populations from Kazdagi was investigated by seedling traits. Cones
were collected from 45 trees for each population by random sampling.
Then, seeds were sown in a nursery by complete randomized design as
3 replicates. Seedlings were investigated for two years for 8 seedling
characteristics.

Analysis of data showed that variance components of the error
was so large due to reduction of one of the replicates. Shortage of
sample size caused such problems while analyzing data. However
variation between populations were observed for only BS96 trait.
Families were different for growth traits. Moreover family
heritabilities were not significant due to variation within families.
Genetic distances estimated for the populations showed that
(populations were not differentiated clearly) Eybekli and Mihlidere
populations seem to be differentiated.

As a result Eybekli, Mihlidere and Giirgendag populations
were selected as “Gene Management Zone-GMZ”.

Key Words: Black pine, genetic diversity, heritability, correlation,
GMZ.



1.GIRIS

Biyolojik ¢esitlilik bir iilkenin en biiylik zenginliklerinden
biridir. Bu zenginligin etkin kullanimi i¢in tiim 6zellik ve yapilarinin
bilinmesi, yasama ortamlarinin  korunmasi ve nesillerinin
stirekliliginin saglanmasi zorunludur. Bunun hayata gegirilmesi i¢in,
iilkesel veya bolgesel degil, kiiresel onlemler alinmasi gerektiginin
farkina 1970°li yillarda varilmasiyla; uluslararasi antlagmalar ve
destekler baslamustir.

Tohum transfer alanlarinin smirlarini  belirlemede, 1slah
zonlarin1 sinirlamada veya gen koruma alanlarini belirlemek i¢in
yapilacak Ornekleme sekilleri kantitatif cesitliligi baz almalidir
(Muona,1997). Bir yorede yasayabilen orman agaglari, o yorenin
yasama kosullarina en iyi uyum yapabilmis ve o ydrede en {istiin
esnekligi gosteren bireylerdir. Orman gen kaynaklar ile ilgili
caligmalarda ormanlarin etkili bir sekilde korunmasi ve yonetilmesini
saglayacak planlar yapilmalidir (Isik,1996).

Ulkemizdeki tiir veya tiir alti diizeydeki takson sayismin
102451  bulmast ve bunlarin 3747’sinin  endemik olmasi
(Gemici, 1994) nedeniyle iilkemizin ekvatoral bolgelerden sonra en
zengin biyolojik c¢esitlilie sahip oldugunu sdyleyebiliriz. Bu
nitelikleriyle dikkati ¢eken iilkemizde Diinya Bankasinca saglanan
hibe kaynakla “Bitki Genetik Cesitliliginin Yerinde Korunmasi
Projesi” 1993 yilinda baglamistir.

Bu proje kapsaminda Kazdaglar1 pilot bolgelerden biri olarak
secilmigtir. Bu bolgede belirlenen hedef tiirlerden biri de karagamdir.

Karagam (Pinus nigra) dogal yayilis1i esas olarak Giiney
Avrupa’dan  baslamakta ve Ispanyadan Tiirkiyeye dogru
uzanmaktadir. Bu dogal yayilis devamlilik gostermemekte, kesintili
olarak seyretmektedir. Anadolu karacami (Pinus nigra Arnold.
subspecies pallasiana (Lamb.) Holmboe) karagamin Tiirkiyede ve
Kirim’da bulunan alt tiiriidiir ve Toros, Bati Anadolu ve Kuzey
Anadolu daglarinin orta yiikseltilerinde genis yayilis gostermektedir
(Kaya ve Temerit, 1994).



Anadolu Karagami hem yapacak odun bakimindan ¢ok 6nemli,
hem de Anadolu’nun yiiksek steplerindeki agaglandirmalarda en ¢ok
tercith edilmektedir. Bu giine kadar 400.000 ha karacam
agaclandirmasi yapilmistir (Simsek ve ark. 1995).

Agaclandirma c¢alismalarinda en fazla kullanilan ikinci tiir olan
Anadolu karagcaminin biyolojik ve genetik yapisinin bilinmesi
gereklidir. Gen kaynaklarinin idaresi ve agag 1slah programlari, dogal
populasyonlarda mevcut genetik degiskenliginin sistemini gerektirir
(Rehfeldt, 1991). Populasyonlar arast ve i¢i genetik varvasyondan
olusan bu sistem; belirli c¢evre sartlarina uyum saglayan
populasyonlarin seleksiyonuyla sekillenmektedir.

Bu calismada Kazdaglarindaki 7 populasyondan saglanan
tohumlarla fidan karakteristikleri yontemi kullanilarak genetik
varvasyon belirlenmeye c¢alisilmistir. Gen koruma ve ekosistemin
stirekliligi i¢in tlriin dogal populasyonlarina ihtiyag vardir
(Namkoong,1984; Ledig, 1986).

Genetik cesitlilik agisindan farklilik gdsteren populasyonlarin
“Gen Koruma ve Yonetim Alan1” GEKYA olarak ayrilmasi
Onerilmistir. Tir i¢i genetik cesitliligin yiiksekligi degisen cevre
sartlarina uyum agisindan bir giivencedir. Cesitliligin nedeni, cografi
degiskenlerle iligkisi, tiir icindeki dagilimi, 1slah stratejilerinin
olusturulmas1 ve genetik c¢esitliligin korunmasi agisindan Onem
kazanmistir (Muona,1990).

GEKYA’lar, hedef tiirdeki genetik cesitliligi korumak amaci
ile ayrilan dogal ve yari-dogal alanlardir. Bunlar; tehlikedeki
populasyonlarin, ekonomik ©6nemi olan bitki tlirlerinin veya yiiksek
genetik cesitliligi olan tiirlerin yer aldig1 koruma alanlaridir. Ek olarak
tahil tiirlerinin ve ticari O6nemi olan agag¢ tiirlerinin yabani

akrabalarinin korunmasinda da uygun bir yaklagimdir (Kaya ve ark.
1997).



2.LITERATUR OZETi:

Karacamin diger varyeteleri iizerinde diger Avrupa iilkelerinde
uzun yillardan bu yana agaglandirma, 1slah ve koruma caligmalarina
yon verebilmek amaciyla, 6zellikle dogal populasyonlarin genetigini
belirleme ¢aligmalart yapilmaktadir. Kaya ve Temerit’in (1994)
bildirdigine gore bu tiiriin ¢esitli morfolojik, anatomik, genetik ve
fizyolojik karakterler bakimindan ¢ok belirgin varvasyonlari oldugunu
belirten calismalar1 (Rohrig 1966; Critchfield ve Little, 1966;
Vidakovic, 1974; Arbez ve ark. 1974; Wilcox ve Miller 1975;
Wheeler ve ark. 1976; Read 1976; Bonnet-Masimbert ve Bikay-Bikay
1978; Kaya ve Ark. 1985; Matziris 1989; Portfaix 1989) yapilmistir.
Karacamin taksonomisi olduk¢a karmasiktir ve ilk tanimlamasi
1768’de  yapilmistir ~ (Vikadovic,1991).  Karagcamin  cografik
varvasyonu ve genetik agidan Onemi ic¢in yapilan caligmalar da
(Alptekin, 1986; Is1k,1990; Economu,1990) bulunmaktadir.

Isik (1980) kizilcamda kotiledon sayisinin herhangi bir
cografik degiskene bagli olmadan rastgele bir cesitlilik gosterdigi,
fidan ¢ap1 ve hipokotil uzunlugu arasinda, fidan capi ile yan dalcik
sayist arasinda pozitif iligkiler tespit ederek, fidan ¢api i¢in calisilan
populasyonlarda kalitim derecesini 0.40 olarak hesaplamustir.

Kaya ve Temerit (1994) karagamin marjinal 7 populasyonunda
yaptiklar1 c¢alismada fidan karakterleri ile topografik degiskenler
arasinda Onemli iligki bulamamiglar fakat populasyon icin genetik
cesitliligi %11.5-91.5 arasinda bulmuslardir. Aile kalittm degerlerini
0.28’den 0.98’e dogru ¢ogu karakterde yliksek gozlemlemislerdir.

Simgsek ve ark. (1995) karagam orijin denemelerinin ilk
sonuglarinda I¢ Anadolu ve Dogu Akdeniz Bolgelerinde hem en
yuksek oranda zayiat, hem de en az boy biiyiimesi tesbit ederken,
Marmara ile Bati Karadeniz Bolgelerinde ¢ok az zayiat ve en iyi boy
bliylimeleri  tespit etmislerdir. Ayrica bdlgelerde  yapilacak
agaclandirma ¢alismalar1 i¢in uygun orijinleri belirlemislerdir.

Dogan ve ark. (1997) karagamda ayn1 orijinlerde (Kazdagi) 41
lokus c¢ifti i¢in yaptiklar1 baghlik (linkage) analizlerinde, 3 adedinde
onemli (p<0.05) ortak segragasyon tespit etmisler ve sadece birinde
nisbeten giiclii bir baghilik gézlemlemislerdir.



Kaya ve Neale (1993) karagamda RAPD markorleriyla
yaptiklar1 calismada; elde edilen lokuslarin %52’sini polimorfik
bulmuslardir.

Karacamin izoenzim ¢esitliligine yonelik ilk calismada
Bonnet-Masimbert ve Bikay-Bikay (1978) GOT enzim sisteminde 4
lokus belirlemislerdir.

Nicolic ve Tucic (1988) 28 dogal karagam populasyonunun
izoenzim teknigiyle inceleyerek, populasyon icinde yiiksek genetik
cesitlilik ve polimorfizmi %66 olarak belirlemislerdir.

Scaltsoyiannes ve ark. (1994) toplam genetik cesitliligin
%84 linii populasyon i¢inde bulmuslardir.

Silin ve Goncharenko (1996) ortalama genetik mesafeyi 0.012
olarak bulmuslardir.

Velioglu ve ark. (1998a) Bolkar daglarindaki karagam
populasyonlarinin polimorfik lokus oranini %48, genetik gesitliligin
%7’sini  populasyonlar arasinda bulmuslardir. Kazdaglarindaki
karagam populasyonlarinda ise ortalama polimorfizmi %57, toplam
genetik  ¢esitliligin - %94’iinii  populasyon i¢inde gozlemislerdir
(Velioglu ve ark. 1998b).



3. MATERYAL VE METOD
3.1. Populasyonlarin Tanitimi ve Orneklenmesi:

Kazdagi’nda belirlenen yedi karagam (Pinus nigra subspecies
pallasiana) populasyonundan, toplam 315 agagtan (aileden) agik
tozlasma {iriinii tohum toplanmistir. Her populasyonda asagidaki
kurallara uygun sekilde 45’er agac secilerek kozalak toplanmaistir:

1. Aileler arasinda en az 100 m mesafe olmalidir.
2. Aileler arasinda 300 m’den fazla yiikseklik farki olmamalidir.
3. Aileler yaklasik ayni yasta olmalidir.

Toplanan tohumlarin ¢ap ve boy 6l¢iimii yapilmis, daha sonra da
bindane agirligi hesaplanmistir. Toplanan tohumlar 4°C’de naylon
torbalar icinde muhafaza edilmistir. Orneklenen populasyonlarin
yerleri Sekil 1’de ve 6zellikleri de Tablo 1.’de verilmistir.

CANAKKALE
KATRANDAG
X < .
GURGENDAG 5SAR E
< EYBEKLI
KAPIDAG X X
KALKIM
MIHLIDERE X
X
EDREMIT
L8]
N e
; . 0-5 25 40
i -pAL T P
s __-—// E.DR E-M V\ORF A e ——— !

Sekil 1. Cahisilan populasyonlarin konumlari.
Figure 1. Locations of the studied populations.
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Tablo 1. Cahisilan populasyonlarin cografik ozellikleri
Table 1. Descriptions of the studied populations.

Rakim Enlem Boylam
Populasyon . y Baki Bélme No.
: Elevation . .
Populations Latitude Longitude District No
(m) ™) () Aspect
Eybekli 1000 39°42°30 | 27°31’45 Bati 111
Asar 300 39°49°30 | 27°08’ 30 Giiney 147,148
Katrandag 950 39°52°50 | 27°06° 40 Bat1 96,97
Kalkim 750 39°32°50 | 27°19’30 Bati 325,326,327
Giirgendag 1280 39°43”30 | 26°54° 40 Karigik 11,17
Kapidag 1450 39°41°30 | 26°52°30 Kuzey-Dogu 28,29
Mihhdere 680 39°40°30 | 26°42°30 Kuzey 29,34,35

3.2. Deneme Deseni

Ailelerden elde edilen tohumlar Kizilcahamam Orman
Fidanligi’'na [Ankara’nin 70 km. Kuzey-Dogusu, yiikselti: 1100 m.,
enlem: 32° 26°, boylam: 31° 26" (Kaya ve Temerit, 1994)] 1995 yili
Ekim ayinda ii¢ tekerriirlii rastlant1 bloklar1 deseninde gore ekilmistir.

1,30x15m o6l¢iilerindeki yastiklara oluklu silindir ile yedi ¢izgi
cekilmis ve ortadaki bes cizgi deneme ig¢in, kenardaki cizgiler ise
tecrit i¢in ayrilmistir. Ayrica, her yastigin basinda ve sonunda iki sira
da tecrit olarak belirlenmistir. Tecrit siralarina farkli orjinli karagam
tohumlar1 ekilmistir. Bir yastikta 315 sira bulunmakta ve tohumlarin
ekim aralik ve uzakligi 10 cm’dir. Her sirada ayni aileden tohumlar
icin 5 ekim noktast bulunmaktadir. Deneme desenindeki her ekim
noktasina ii¢ tohum olacak sekilde her siraya ayni aileden toplam 15
tohum konulmustur.

Her siraya 315 aileden tesadiifi olarak secilen bir ailenin
tohumlar1 ekilmistir. Kotiledon sayimindan bir hafta sonra tekleme
yapilmis ve her ekim noktasinda bir fidecik birakilmistir. Fidanlikta
uygulanan deneme deseni Sekil 2.’de gdsterilmistir. Deneme desenine
uygun olarak her tekerriir i¢in bir veri formu gelistirilmis ve iki
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bliyime mevsimi boyunca incelenen karakterler formlara
kaydedilmistir.

p—
o0
—
[\
—
—
(98]

«aile

C0000O0O0
©C0000O0O0
O M X X X X O
O M X X X X O
O M X X X X O|w
O M X X X X O|w
O M X X X X O
O X X X X %Oy

O: tecrit sirasi
X: ekim noktasi

Sekil 2. Fidanhkta Uygulanan Deneme Deseni
Figure 2. Experimental Design in the Nursery

3.3. incelenen Karakterler

Bu arastirmada incelenen fidan karakterleri ve aciklamalari
Tablo 2°de verilmistir.

Tabloda belirtilen COT kotiledon sayist her ekim noktasinda
bulunan fideciklerin kotiledon sayisidir. Tomurcuk tutma zamani
(BS96 ve BS97), fideciklerin terminal tomurcuklar1 {izerinde (BS96
icin 01.01.1996, BS97 icin 01.01.1997°den itibaren) kahverengi
pullarin goriindiigii ilk giintidiir. Tomurcuk tutma zamani fideciklerin
%90’ 1mn1n kis tomurcugu olusturdugu giine kadar Eyliil-Ekim aylarinda
haftada bir izlenmistir. Tomurcuk patlama zamani1 (BB96), ilk biiylime
mevsimi basinda 01.01.1996’dan itibaren tomurcuklarin patladig: ilk
giindiir. Tomurcuk patlama zamam fideciklerin = %90’1nin
tomurcuklarint patlattigr giine kadar Nisan-Mayis aylarinda haftada
bir goézlem yapilarak belirlenmistir. Hipokotil uzunlugu (HYHT),
fideciklerde ilk yil tomurcuk tutmasindan sonra toprak yilizeyinden
kotiledona kadar olgiilen uzunluktur. CWHT96 ise 1996°daki boy
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uzamasi yani ilk yilin bliylime mevsiminin bittigi zamanda OSlgiilen
kotiledon-ile terminal tomurcuk tabami arasinda kalan uzunluktur.
1997°deki toplam boy uzamasi (HT97), ikinci biiylime mevsiminin
bittigi zamanda Olciilen kotiledon-terminal tomurcuk tabani arasinda
kalan toplam uzunluktur. Toplam ¢ap biiyiimesi (D97) ikinci biiylime
mevsimi sonunda fidecigin govdesinin kotiledonundan 1 cm asagidan
Olciilen ¢apidir.

Tablo 2. Fidan Karakterleri ve aciklamalari

Table 2. Desciriptions of seedling traits

Karakter Kodlart Aciklamalari Birimleri

Code of traits Definitions of traits Units
Kotiledon sayisi adet

coTt Number of cotyledons counts
Hipokotil uzunlugu

HYHT96 Length of hypocotyl mm
Tag boyu

CWHT96 Length of crown mm

BS96 1996’ daki tomu‘rcuk tutma zamani 1 Ocak 1996’dan itibaren giin
Date of bud set in 1996 Number of days from Jan. 1% 1996

06 1996°daki tomurcuk agma zamani 1 Ocak 1996’dan itibaren giin

BB Date of bud set in 1996 Number of days from Jan. 1% 1996
1997 yilindaki toplam boy biiylimesi

HT97 Total height in 1997 mm

BS97 1997°deki tomurpuk tutma zamani 1 Ocak 1997’dan itibaren giin
Date of bud set in 1996 Number of days from Jan. 1*,1997
1997 yilindaki toplam ¢ap

D97 Total diameter in 1997 mm
Tohumun ¢ap1

SDR Seed diameter mm
Tohumun boyu

SDL Seed length mm
1000 tane agirlig

Sw 1000 weight gr
Populasyonlarin rakimlar

ALT Altitudes of the populations m
Agaglarin ¢aplari

TRR Radius of the trees m
Populasyonlarin yaslari Yil

AGE Ages of the trees Years

13




3.4. istatistiksel Analizler

Incelenen her karakter icin populasyonlar arasinda ve
populasyonlar ig¢i aileler arasinda farklilik olup olmadigini belirlemek
icin varyans analizleri yapilmistir. Analizlerde SAS paket programi
kullanilmistir  (SAS, Statistical User’s Guide, 1988). Varyans
analizlerinde ailelerin parsel ortalamalar1 temel alinmistir. Verilerin
analizinde agagida belirtilen istatistiksel model kullanilmigtir:

Zijk=p+Ri+Pj+F(Kk)jteijk

Burada, u= deneysel populasyonun genel ortalamasi, Zjjk= i.
yinelemedeki j. populasyonun k. ailesine ait ortalama performans, Rj
= yinelemenin etkisi, Pj= populasyonun etkisi, Fk(j) = populasyonun
igindeki k. ailenin etkisi, eijk = deneysel hata olarak belirlenmistir
(Kaya ve ark., 1989).

Aile diizeyinde kalitsallik orani (h2 f(x)) varyans bilesenleri
kullanarak asagidaki formiil yardimiyla tahmin edilmistir:

sz (x)

hf(x) =
(0% / 1)+ fx)
Burada, (52 J(x)= x karakterine ait toplam varyansin aile bilesenini, r=
2 (yineleme sayist), GzeZ hata varyansin1 gostermektedir.

Iki karakter arasindaki fenotipik korelasyon asagidaki formiille
hesaplanmuistir:

. ___ MCPf(xy)
PO IMSF(x).MSF(y)]
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Burada, rpy), karakter x ve y arasindaki fenotipik iliskiyi, MCPf(xy), x
ve y karakterleri arasindaki populasyon ici aileler aras1 ortalama ortak
kareleri, MSf(x), karakter x i¢in hesaplanan populasyon igi aileler arasi
ortalama kareleri, MSf(y), karakter y i¢in hesaplanan populasyon igi
aileler arasi ortalama kareleri gostermektedir.

Iki karakter arasindaki genetik korelasyon ise asagidaki
formiille hesaplanmustir:

COVfxy

rgay) =

Vo' f g Vo* fy)

Burada, rg= genetik korelasyonu, COVf = x ve y karakterlerinin
arasindaki kovaryansi, o’ feo= x karakterinin genetik varyansini,
o’ f«=y karakterinin genetik varyansini ifade etmektedir.

Ayrica, SAS paket programinin “PROC CAN DISC”
uygulamas1 kullanilarak kanonik diskriminant fonksiyon analizi
yapilmistir. Populasyonlar arasi uzakliklar (Mahalonobis mesafesi)
asagidaki formiil ile hesaplanmigtir:

D2 (i) &igj) . cov! (&icg))

Burada, ;= x karakteri i¢in i populasyonun ortalamas, &= x karakteri
icin j populasyonunun ortalamasi, COV= i ve j populasyonlar1 i¢in

kovaryans, Dz(i/j)Z 1 ve j populasyonlar1 arasindaki uzakligin
karesidir.
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4.BULGULAR VE TARTISMA:
4.1.Genetik Cesitliligin Yapilanmasi:

Caligilan her karakter i¢in verilen modele gore ayri bir varyans
analizi yapilmistir. Bu analiz sonuglar1 (Varyans, varyans bilesenleri
ve toplam varyansa orani (VC) ve aile diizeyinde kalitsallik oranlar)
Tablo 3.°de verilmistir. Bu ¢alismada kullanilan ti¢ tekerriirden birinde
pekcok fidan fidanlik sartlar1 nedeniyle kaybedildiginden bu tekerriir
analizlere dahil edilmemistir.

Varyans analizi sonuglarina gore karakterlerin timii ele
alindiginda populasyonlar ve aileler arasinda anlamli farkliliklar
bulunmadigr goriildii. Denemede kullanilan tekerriirlerden birinin
analizlere dahil edilememesi, 6rnek sayisinin azalmasina ve verilerde
dengesizlige yol agtigindan sonuglardan kesin yargilara varmak
zordur. Karakterlerin tiimiinde hata bileseninin toplam varyansa orant
oldukea yliksektir, 6rnegin bu deger kotiledon sayisi i¢in %99.75(en
yiiksek) ve 1996 yili tomurcuk agma zamani i¢in %81.40’dr.

Populasyonlar arasi varyans bilesenlerinin %0.25 (kotiledon
sayis1) ile %18.60 (tomurcuk acama zamani) arasinda degistigi
gozlenmistir. Ancak HYHT96, CWHT96 ve HT97 karakterleri i¢in bu
bilesen %0.0’dir. Aileler arasi varyans bilesenlerine bakildiginda en
diisiik degerin 0.98 ile BS96°da ve en yliksek degerin de %17.92 ile

HYHT i¢in oldugu goriiliir.

COT, CWHT96, BS96, BS97 ve DIAM97 karakterlerinde ne
populasyonlar arasinda ne de aileler arasinda anlamli farklilik
olmadig1 goriilmiistiir.

Yalnizca biiytimeyle ilgili karakterler icin (HYHT96 ve HT97)
aileler arasinda anlamli (p<0.01) farklilik gozlenebilmistir. BS96
karakteri i¢in de p<0.05 diizeyinde populasyonlar arasi anlamli
farklilik gozlenmistir. Kaya ve Temerit (1994) yaptiklari c¢alisma
sonucunda populasyon icinde (aileler arasinda) tiim karakterler i¢in
Onemli varyasyon tesbit etmislerdir.

Tim veriler gozoniline alindiginda kesin yargilara varilamasa
da calisilan karakterlerin genetik cesitliliginin populasyonlar i¢inde-
aileler arasinda yapilandig1 sdylenebilir.
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Tablo 3. Varyans analizi sonuclari, varyansin bilesenleri ve
toplam varyansa oranlar1 (VC), deneysel ortalamalar ve aile
kalitim degerleri.

Table 3. The results of analysis of variance, variance components
(VC), experimental means and family heritabilities.

Traits Population Families Errors Means Heritability
Karakterler | Populasyon Aileler Hatalar Ortalamalar | Kalitsalhk
COT 0.47 ns 0.44 ns 0.49 ns 7.5 -
v.C 0.25 - 99.75
HYHT96 19.99 ns 23.28 ** 16.43 ** 28.92 0.294+0.10
v.C - 17.92 82.08
CWHT96 5.77 ns 14.90 ns 14.07 ** 13.95 0.056+0.11
v.C - 2.96 97.04
BS96 365.09 * 170.60 ns 167.37 ns 345.70 0.019+0.12
v.C 1.36 0.98 97.66
BB96 25.95 ns 14.47 ns 14.99 ns 109.64 -
v.C 18.60 - 81.40
HT97 101.68 ns 181.63 ** 141.15 ** 44.58 0.22+0.11
v.C - 13.08 86.93
BS97 131.38 ns 87.66 ns 104.68 ns 170.1 -
v.C 0.50 - 99.50
D97 99.19 ns 64.19 ns 68.25 ns 47.4 -
v.C 0.61 - 99.39

ns: anlamli degil, *:p<0.05 **p<0.01 olasilik derecesinde anlamli.
ns: non significant, * significant at p<0.05, ** significant at p<0.01level.

Kalitsallik degerleri incelendiginde en diisiik degerinin 0.019
ile BS96°da ve en yiiksek degerinin de 0.29 ile HYHT96’da oldugu
goriilmektedir. Bliylimeyle ilgili karakterler (HYHT96 ve HT 97)
disinda anlamli kalitsallik degerleri elde edilememistir. Aile igi
varyansin azlig1 nedeniyle pek ¢ok karakter i¢in kalitsallik degerleri
hesaplanamamistir. Ancak Kaya ve Temerit (1994) karacamda
yaptiklar1 calismada kalitsallik degerlerini oldukga yiiksek (0.28-0.98)
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arasinda bulmuslardir. Inceledikleri iki boy biiylime karakteri icinse
0.47 ve 0.45 oranlarinda kalitsallik elde etmislerdir. Bu sonuclar
caligmamizda elde edilen sonuglardan oldukga yiiksektir. Diger benzer
caligmalarin sonuclariyla (Campbell, 1979; Rehfeltd,1990)
karsilastirilan populasyonlar i¢inde gozlenen genetik varyasyonun
boyutu ibrelilerde dikkati c¢eker Olgiide yliksektir. Rehfeltd (1991)
heterojen ¢evrelere uyumda ibreli tiirlerinin farkli bir yaklasimda
gelismeler gosterdigini isaret etmektedir. Ornegin, genetik adaptasyon
degismeleri Pinus panderosa ve Larix decidua’da mutedil olarak
seyrederken Pseudotsuga douglassi’de daha belirgindir. Diger bir
yandan Pinus monticola‘da genetik adaptasyon degisimleri tek diize
olarak gozlenmistir. Iki yillik fidan denemesinin sonuglarina
dayanilarak Avrupa karacaminda adaptasyonun yapilasmasi Pinus
monticola‘ya benzerdir. Anadolu karagamimin Tiirkiye’deki dogal
yayilist incelenirse, yayilisi icerisinde mikro-¢evreler mozayigi oldugu
gorlilir (Isik, 1990; Kaya ve Temerit, 1994;). Mikro-cevreler
mozagiyine uyum saglamak i¢in bu tiir, populasyon icinde aileler
arasindaki yiiksek genetik cesitliligi korumak zorundadir (Kaya ve
Temerit, 1994).

a Fenotipik korelasyonlar: Calisilan tiim karakterler ig¢in
hesaplanan fenotipik korelesyonlar Tablo.5’de verilmistir. Caligilan
karakterlerin cogunda aile i¢i varyans bileseni ¢ok diisiik oldugundan
genetik korelasyonlar hesaplanamamigtir. Fenotipik korelasyonlar ise
3.43£1.25 (BS96 x BB96) ile —0.005+0.18 (HYHT96 x COT) arasinda
yer almistir. Tiim korelasyon verileri gézoniine alindiginda CWHT96
ile HT97 ve D97 karakterleri arasindaki korelasyon degerlerinin
anlamli (0.65£0.123 ve 0.517£0.159) oldugu goriilmektedir. 1996
yilinda daha fazla biiyiime yapan bireylerin 1997 yili sonundaki
boylar1 da dogal olarak daha fazla olacaktir.

o Aile ortalamalari: Her populasyon i¢in ¢alisilan karakterlerin
aile ortalamalar1 Tablo 4.’de verilmistir. Bu degerler incelendiginde de
populasyonlar arasinda topografik ve kantitatif karakterler agisindan
anlaml farkliliklar olmadig1 goriilmiistiir.
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Tablo 4.Calisilan karakterler arasindaki fenotipik korelasyonlar

Table 4. Phenotypic correlations of the studied traits

COT HYHT96 CWHT96 BS96 BB96 HT97 BS97 DIAMY97

CcoT -0.005+0.18 0.06+£0.20 -0.08+0.21 -0.03+£0.2 0.047 £0.19 | 0.053+0.27 0.09+0.21
HYHT96 0.048+0.17 | 0.025+0.04 0.06+0.18 -0.12+£0.16 | 0.027£0.18 | -0.08+0.18
CWHT96 -0.09+0.19 -0.09+£0.19 | 0.65+0.123 | -0.113+0.21 | 0.517+0.16
BS96 3.43£1.25 -0.11 £0.18 | 0.254+0.20 | -0.135+0.203
BB96 -0.04 £0.18 | -0.089+0.27 | -0.036+0.208
HT97 -0.11£0.197 | 0.694+0.10
BS97 -0.015 +0.22

DIAM97




Tablo 5 Karakterlerin populasyon ortalamalar ve standart sapmalari
Tablo 5 Means and standard deviations of the studied traits

SDR SDL SW ALT TRR AGE CcoT H‘;EIT HC"I%] 6 BS96 BBY6 HT97 BS97 D97

EYB 3.15 5.84 20.37 991.6 43.22 91.44 7.55 28.65 13.68 34393 | 109.56 | 4332 | 269.53 | 46.50

+0.46 +0.39 +2.56 | £36.43 | +7.81 | +1539 | +0.62 +5.37 +4.17 | 1533 | +3.87 | *12.79 | £9.25 +8.46

ASR 3.08 5.71 18.52 299.5 35.24 69.98 7.41 29.31 14.18 34732 | 10892 | 44.19 | 271.28 | 4592
+0.51 +0.42 +3.25 | £34.62 | +5.04 +7.46 +0.61 +5.69 +396 | +10.87 | +3.65 | x13.17 | £9.57 +7.89

KAT 3.18 5.71 18.33 957.2 40.79 72.00 7.43 28.49 14.02 346.23 | 110.19 | 43.54 | 211.62 | 47.98
+0.36 +0.46 +3.55 | #4182 | +6.01 +9.64 +0.79 +5.29 +4.06 | +13.62 | +3.64 +13.4 +9.78 +8.41

KAL 3.21 5.95 20.72 763.9 29.93 54.42 7.44 28.44 14.39 346.30 | 109.71 46.32 | 268.14 | 48.36
+0.46 +0.48 +2.68 | £32.89 | +4.58 +7.15 +0.70 +4.86 +4.55 +9.71 +4.08 +12.4 +9.60 +8.60

GUR 3.17 5.70 19.27 1273.1 32.69 60.29 7.52 29.78 13.68 348.43 | 109.02 | 44.61 270.15 | 47.38
+0.33 +0.45 +2.87 | £90.79 | +5.05 +8.00 +0.74 +5.22 +4.49 | +13.80 | +4.17 +13.2 | +£10.64 | +8.21

KAP 3.24 5.85 19.74 1451 36.78 87.58 7.61 28.67 13.99 34197 | 110.46 | 4587 | 210.71 49.06
+0.33 +0.37 +3.16 | £78.41 +7.07 +9.98 +0.63 +6.11 +4.31 +14.04 | £3.52 +13.8 +9.48 +8.53

MIH 3.21 5.76 19.69 | 708.2 33.28 83.82 7.54 29.16 13.70 345.45 | 109.52 44.34 | 269.16 46.88
+0.41 +0.49 +3.24 | £105.8 | +6.26 | *14.35 +0.63 +5.45 +4.51 +13.06 | +4.11 +13.42 | £10.33 | £7.07




4.2. Populasyonlarin Genetik Yapisi

Populasyonlar arasindaki genetik mesafelerin belirlenmesinde
“Kanonik Diskriminat Analizi” kullanilmistir, sonuglar Tablo 6.’da
verilmistir. Analiz sonucunda elde edilen “Squared Distance”lara gore
en yakin populasyonlar Kapidag ve Mihlidere (11.96) ve Eybekli ve
Asar’dir (12.93). Genetik agidan en farkli populasyonlar ise Eybekli
ve Mihlidere’dir (440.72). Ayrica analiz sonucunda elde edilen
grafikde de, populasyonlarin birbirlerinden farklilsmamis oldugu
goriilmektedir. Ancak yine de Eybekli ve Asar populasyonlarinin en
yakin Eybekli ve Mihlidere populasyonlarinin da en uzak ya da
farklilagsmis populasyonlar oldugu goriilmektedir. Bu sonuglar ayni
populasyonlar {izerinde yapilan (Velioglu ve ark.,1998) izoenzim
cesitliligi caligmasinin sonuglariyla da paralellik gostermektedir. Bu
aragtirmada Nei’nin G-Istatistigi sonucunda elde edilen genetik
mesafe degerleri de ayni sonucu vermektedir. Populasyonlarin
birbirlerinden ¢ok fazla farklilasmadigi buna ragmen bazi
populasyonlar arasinda belirgin farklar oldugu goriilmektedir.

Sonuglar populasyonlarin cografik verileriyle de (6rnegin
uzaklik, baki ve rakim) uyumludur. Asar populasyonu, rakimi (300 m)
g06zoniine alindiginda karacam igin siradis1 populasyonlardan birisidir.
Ancak rakimin belirleyici oldugunu sdylemek yanlis olur c¢linki
Asar’a genetik agidan en yakin populasyon olan Eybekli’nin rakimi
1000 m’dir. Mihlidere ve Kapidag populasyonlar1 da bakilar
diisliniildiiginde karacam i¢in siradisidir. Ciinkii karacamin kuzey
bakiy1 tercih etmedigi bilinmektedir. Ancak Mihlidere kuzey, Kapidag
ise kuzey-dogu bakida yer almaktadir.

Populasyonlarin genetik agidan yakin olmalar1 cografik agidan
da yakin olmalan ile agiklanabilir, ¢iinkii bu sekilde populasyonlar
arasi polen aligverisi olduk¢a kolaydir.
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Tablo 6. Populasyonlarin genetik mesafeleri
Tablo 6. Genetic distances of the populations

EYB ASR KAT KAL GUR KAP MIH

EYB 0 12.93046 | 49.24726 | 111.15123 | 198.83564 | 308.93196 | 440.71714
ASR 12.93046 0 12.10844 | 48.93394 | 111.19540 | 196.71468 | 304.01253
KAT 49.24726 12.10844 0 12.73612 | 50.71664 | 111.99630 | 196.12863
KAL 111.15123 | 48.93394 | 12.71664 0 12.91068 | 49.83655 | 109.51114
GUR 198.83564 | 111.19540 | 50.71664 12.91068 0 12.49693 | 47.67524
KAP 308.93196 | 196.71468 | 111.99630 | 49.83655 12.49693 0 11.95642
MIH 440.71714 | 304.01253 | 196.12863 | 109.51114 | 47.67524 11.95642 0




. Evbekli
Azar
.Eatrandad
_Kalkim
.Gargendad
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=1 T s WM

Sekil 3. Populasyonlarin diskriminant fonksiyonlarma dayah
olarak cizilen grafik
Figure 3. Plot of Populations Based Canonical Discriminant Function
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5.S0ONUC VE ONERILER

Bu c¢alismada, Diinya Bankasi’nca desteklenen “Genetik
Cesitliligin  Yerinde Korunmast Projesi” kapsaminda pilot bolge
olarak segilen Kazdaglari’'nda hedef tiirlerden karagamin genetik
cesitliliginin fidan karakteristikleri yoluyla belirlenmesi {izerine
calisilmustir.

Kurulan 3 tekerriirden birinin fidanlik sartlar1 yiiziinden
kaybedilmesi, verilerin degerlendirmesini olumsuz yonde etkilemistir.
Bu yiizden yapilan istatistiki analizler sonucunda kesin yargilara
varmak zordur.

Varyans analizi sonucglarina gore calisilan fidan karakterleri
acisindan populasyonlar arasinda fark yoktur. Ancak biiyiimeyle ilgili
karakterler acisindan populasyonlar i¢inde anlamli farkliliklar
bulunmustur. Calisilan tiim karakterler icin hata varyans bileseni
yiiksektir. Bu sonucu da tekeriirlerden birinin eksikliginin 6rnek
sayisinin  azalmasina yol agmasiyla veya deneme deseninin
eksiklikleriyle aciklayabiliriz. Kalitsallik degerleri de yalnizca 4
karakter ic¢in hesaplanabilmistir. Bunlardan yalnizca ikisi (bu
karakterler de boy biiyiimesiyle ilgilidir) anlamlidir.

Populasyon ortalamalar1 da populasyonlar arasinda belirgin
faklilagma olmadigin1 géstermektedir.

Fenotipik korelasyon degerleri de diger analiz sonuglarini
destekler niteliktedir. Sadece biiylimeyle ilgili karakterler i¢in anlaml
fenotipik korelasyonlar elde edilmistir.

Bunun yani sira genetik mesafe degerleri ve grafik gézoniine
alindiginda, populasyonlarin birbirlerine genetik olarak olduk¢a yakin
olduklar1 ancak bazi populasyonlar arasinda genetik farklilagmalar
oldugu sonucuna varilmstir.

Kesin yargilara varamamakla birlikte genetik mesafe degerleri
gdzoniline alinarak en azindan Asar ve Mihlidere populasyonlarinin
korunmasi gerektigi sonucuna varilmis ve bu alanlar GEKYA olarak
Onerilmistir. Ancak bu c¢alismanin verileri izoenzim analizi
sonuclariyla birlikte degerlendirilmelidir.
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OZET

Dogal orman agact populasyonlarinda genetik c¢esitliligin
aragtirtlmasi, 1slah stratejilerinin belirlenmesi ve gen kaynaklarinin
korunmasi i¢in temel genetik bilgiler saglamaktadir.

Karacam iilkemizin ekonomik a¢idan oOnemli tiirlerinden
birisidir. Bu calismada, Kazdaglari'ndan 6rneklenen 7 dogal karacami
populasyonu arasindaki genetik  ¢esitliligin  boyutunun  ve
yapilagsmasinin belirlenmesi i¢in fidan karakteristikleri kullanilmistir.
Calisma sonucunda uygun populasyonlarin tiiriin gen kaynaklarinin
yerinde korunmasi amaciyla GEKY A olarak se¢ilmesi amaclanmustir.

Toplam 315 agactan kozalak toplanarak elde edilen tohumlar
fidanlikda 3 tekerriirli raslanti bloklar1 deseniyle ekilmistir.
Yetistirilen fidanlarda 2 y1l boyunca 8 fidan karakteri arastirilmustir.

Varyans analizi sonuglarina gore c¢alisilan fidan karakterleri
acisindan populasyonlar arasinda fark yoktur. Ancak biiyiimeyle ilgili
karakterler agisindan populasyonlar icinde anlamli farkliliklar
bulunmustur.

Aile diizeyinde ise biiyliime karakterleri agisindan farklilik
gozlenmigtir. Ailesel kalittm degerleri incelendiginde kalitim
degerlerinin oldukca diisiik oldugu goriiliir, bu ailesel varyansin
diistikliiglinden kaynaklanmaktadir. CWHT96 ile HT97 ve D97
karakterleri disinda anlamli degerler elde edilememistir. Fenotipik
korelasyonlar ise 3.43+1.25 (BS96x BB96) ile -0.005 + 0.18
(HYHT96xCOT) arasinda degismektedir. Genetic mesafe degerleri
ve grafik incelendiginde populasyonlarin birbirlerinden fazla
farklilasmadiklar1 sdylenebilir ancak gene de populasyonlar arasinda
siirlar ¢izmek miimkiindiir.

Tim verilere dayanilarak populasyonlarin genetik yapilar
hakkinda kesin yargilara varilamasa da Eybekli, Mihlhidere ve
Giirgendag populasyonlart GEKY A olarak onerilmistir.
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SUMMARY

Assessment of genetic variation in natural populations of forest
trees is important for determination of breeding strategies of species
and also for conservation of genetic resources.

Black pine is one of the important forest tree species of
Turkey. In this study genetic structure of black pine was investigated
by seedling traits. For this purpose, seeds obtained from 7 black pine
populations were sown in a nursery and seedlings were observed for 2
years for 8 seedling characteristics. Data obtained were analyzed and
variance components, family heritabilities, genetic and phenotypic
correlations and genetic distances between populations were
investigated.

Analysis of data showed that variance components of the errors
was so large due to reduction of one replicates. Shortage of sample
size caused some problems while analyzing data. However variation
between populations were observed for only BS96 trait. Families were
different for growth traits. Moreover family heritabilities were not
significant due to variation within families. Correlations for
CWHT96xHT97 and CWHT96xD97 were the only significant traits.
Genetic distances estimated for the populations showed that although
populations were not differentited clearly; Eybekli and Mihlidere
populations seemed different.

Although results of the study were not so reliable regarding
genetic structure of the populations, Eybekli, Mihlidere and Giirgendag
populations were selected as GMZ.
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