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ONSOZ

Bu calisma, Kazdaglari’'na endemik bir tiir olan Kazdag:
goknarinin  genetik yapisinin  incelenmesi amaciyla yapilmustir.
Hesaplanan genetik parametreler ayni amagla yapilmig olan izoenzim
calismalarinin verileri ile karsilastirilarak bu tiir ilizerinde yapilacak
calismalara yon verilebilir.

“Genetik Cesitliligin Yerinde Korunmasi Projesi” kapsaminda pilot
bolge olarak secilen Kazdaglari’nda hedef tiir olarak belirlenen
Kazdag1 goknarinin genetik ¢esitliligi {izerine yapilan bu c¢alismada
Gen Koruma ve Yonetim Alant (GEKYA) olarak ayrilmasi uygun
populasyonlar belirlenmistir.

Bu arastirmada, kozalaklarin toplanmasi igin is¢i temin eden
AGM ve Mugla Fidanhik Midirligi’ne, ayrica c¢alismanin her
asamasinda destegini gordiigiimiiz eski miidiir yardimcimiz Ismail
PEKCAN’a, Kizilcahamam Orman Fidanlig1 yetkili ve ¢alisanlarina,
Midiirliglimiiz mithendisleri Turgay EZEN ve Murat ALAN’a, her
zaman yardimlarmi gordiigliimiiz Miidiirimiiz Ziya ARGIMAK basta
olmak iizere tiim miidiirliiglimiiz ¢calisanlarina tesekkiir ederiz.

Arastirma sonuglarinin uygulayicilara yararli olmasini dileriz.

ANKARA, 1998 Ercan VELIOGLU
F. Filiz CICEK
Prof. Dr. Zeki KAYA
Burcu CENGEL



oz

Sadece Kazdaglari’'nda yayilis gosteren Kazdagi goknarinin
genetik yapisin1 incelemek i¢in Kazdaglari’ndaki dort dogal
populasyondan toplanan 126 aileye ait tohumlar Kizilcahamam
fidanlhigina ekilmistir. Fidanlar {izerinde su karakterler incelenmistir;
hayatta kalma (SURV), kotiledon sayis1 (COT), 1996’daki tomurcuk
tutma zamani (BS96), hipokotil uzunlugu (HYPOHT), 1997°deki
tomurcuk patlama zamami (BB97), soguktan zarar gérme durumu
(FRDAM), tomurcuk sayis1 (BUDNUM), yan dal sayis1t (BRANUM),
1997°deki tomurcuk tutma zamani (BS97), 1996’daki toplam boy
uzamasi (HT96), 1997°deki toplam boy uzamasi (HT97) ve 1997
sonundaki toplam ¢ap biiytimesi (D97).

Fidanlara ait bu karakterlerin incelenmesi sonucu toplam
varyansin  populasyon i¢indeki ailelere atfedilen bileseninin
populasyona atfedilenden daha fazla oldugu ve %0.0 (COT ve BS96)
ile %25.0 (D97) arasinda degistigi, aile kalitim derecelerinin ise
0.03£0.20 ile 0.37+0.15 arasinda degistigi goriilmustiir. En yliksek
kalitim derecesi SURV ve D97, en diisiik kalittm derecesi ise HT97
karakterlerine aittir. Pairwise squared distance analizi ve kanonik
diskriminant fonksiyon analizi sonuclarina gore, Can populasyonu
diger populasyonlardan genetik mesafe olarak daha wuzaktir.
Populasyonlar arasinda en uzak mesafe Can ile Kapidag arasinda
bulunmustur. Kapidag ile Gilirgendag ve Eybekli populasyonlarmin
birbirlerine yakin mesafede olduklar1 goriilmiistiir. Ayrica bu
calismada, genel olarak fidan karakterlerinin genetik korelasyonlarinin
fenotipik korelasyonlarla ayn1 yonde ve daha kuvvetli oldugu tespit
edilmistir. Can ve Giirgendag populasyonlarinin GEKYA olarak
ayrilmasi onerilmistir.

Anahtar Kelimeler: Kazdagi, Kazdag goknari, genetik
varyasyon, kalitim derecesi, genetik korelasyon



ABSTRACT

To investigate magnitude and pattern of genetic variation in
Kazdag1 fir in four natural populations at Kazdagi, seeds of 126
families from 4 populations were raised in the Kizilcahamam nursery.
The following traits were recorded; survival (SURV), number of
cotyledons per seedling within family (COT), timing of bud set in
1996 (BS96), hypocotyl growth in 1996 (HYPOHT), timing of bud
burst in 1997 (BB97), frost damage (FRDAM), bud number
(BUDNUM), branch number (BRANUM), timing of bud set in 1997
(BS97), total height in 1996 (HT96), total height in 1997 (HT97) and
total diameter in 1997 (D97).

The component of total variation attributable to the families
within populations were greater than that of populations. The total
variances attributable to the families within populations were ranging
between 0.0% (COT and BS96) to 25.0% (D97). The estimated
heritabilities were ranging between 0.03+0.20 to 0.37%0.15.

As a result of pairwise squared distance analysis and canonical
discriminant function analysis, the largest distance was detected
between Can and Kapidag populations. Can is the most distant
population among others. The smallest distance was detected between
Giirgendag and Kapidag and Eybekli and Kapidag populations. In
addition, genetic and phenotypic correlation between seedling traits
were generally in the same direction in sign and genotypic correlation
were stronger. It is recommended that GMZ in Kazdagi should be
located in Can and Gilirgendag.

Keywords: Kazdagi, Abies equitrojani, genetic variation,
heritability, genetic correlation, phenotypic correlation



1. GIRIS

Ulkemizin cografi olarak Orta Kusagm giineyinde bulunmast,
etrafinin denizlerle c¢evrili olmasi, siralar halinde dag kusaklarinin
uzanmast ve basta degisik iklim tiplerinin hiikiim siirmesi, ¢ok ¢esitli
vejetasyon formasyonlarinin bulunmasina ve yetismesine neden
olmaktadir (Atalay, 1994). Tiirkiye’de 9000 bitki tiirii bulunmaktadir.
Bunlarin yaklasik 3000’1 endemiktir (Kaya ve ark., 1997b). Gerekli
koruma onlemleri alinmadig taktirde bazi bitki tiirlerinin yok olacagi
veya yok olma tehlikesi ile kars1 karsiya kalacagi bir gergektir.

Gen kaynaklarinin korunmasi igin bir ¢ok ekonomik, ekolojik,
estetik ve etik nedenler bulunmaktadir (Isik,1996). Her tiiriin yiyecek,
ilag, kimyasal madde, barinak, giysi ve gelecekte kullanilabilecek bir
potansiyel olarak kendine 6zgli degeri vardir. Bir tiirlin ekonomik
O6nemini anlamak ¢ok kolaydir. Halbuki, ekolojik degeri ve potansiyel
olarak kullanilabilecek degeri tahmin edebilmek giictiir. Ekolojik
acidan diisliniildiigiinde, bir tiirlin yok olmasi, onunla birlikte tim
genetik bilgisinin de ortadan kalkmasi anlamina gelir. Son yillarda,
ozellikle tarla bitkilerindeki genetik erozyon dikkati ¢eker oSlciide
artmigtir. Dogal ormanlar genetik cesitlilik acisindan zengindir.
Ulkemizin topografik yapisi, iklimi ve insan etkileri yiiziinden ¢ok
kisa mesafelerde ¢evre kosullar1 degismektedir. Bunun sonucunda her
degisik ¢evre kosulu degisik genetik yapi ve lokal populasyonlar
ortaya ¢ikarir. Agaclar, uzun yillar siiren yasamlar1 boyunca kisitl
hacmi olan yasama ortami (habitat) kullandigindan, dogal seleksiyon
baskis1 orman agagclar1 {izerinde daha siddetlidir. Sonugta, bir yorede
yasayabilen orman agaglari, o yorenin yasama kosullarina en iyi uyum
saglayabilmis ve o ydrede en {listiin esnekligi gosteren bireylerdir.
Orman gen kaynaklar ile ilgili ¢alismalarda ormanlarin etkili bir
sekilde korunmasi ve yoOnetilmesini saglayacak planlar yapilmalidir
(Isik, 1996).

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 gecirilmesi igin,
iilkesel veya bolgesel degil, kiiresel onlemler alinmasi gerektiginin



1970°1i yillarda farkina varilarak uluslararasi antlasmalar ve destekler
baglatilmistir.

“Global Environmental Facility-GEF” adma hareket eden
Diinya Bankasi’ndan saglanan hibe biit¢e ile iilkemizde “Genetik
Cesitliligin Yerinde Korunmasi Projesi” 1993 yilinda baslamistir. Bu
proje kapsaminda, Kazdaglar1 pilot bolgelerden biri olarak se¢ilmistir.
Bu bolgede belirlenen hedef tiirlerden biri de Kazdagi goknaridir.
Ulkemizdeki yayilist 5512 ha. olan Kazdagi goknar1 endemik bir
tiriimiizdiir (Ata, 1975). Bu ¢aligmada, belirlenen dort dogal Kazdag:
goknar1 populasyonundan toplanan tohumlardan elde edilen fidanlar
iizerinde morfolojik karakterler go6zlenerek genetik varyasyon
belirlenmeye calisilmigtir.

Genetik ¢esitlilik acisindan farklilik gosteren populasyonlar
“Gen Koruma ve Yonetim Alan1” (GEKYA) olarak onerilmistir. Bu
alanlarin  genetik c¢esitliligi yerinde korumanin yalmz tek tiir
diizeyinde degil, evrimsel gelismelere de olanak verecek boyut ve
biiylikliikte olmasi saglanmaya ¢alisilmistir.



2. LITERATUR OZETi

Kazdag1 goknarindan iistiin 6zellikte tohum saglama ile ilgili
bir ¢alismada Aslan (1982), serbest tozlasan Kazdagi goknarinin
kotiledon sayist ortalamasini 5.58+0.63, hipokotil boyu ortalamasini
ise 4.76+0.81 olarak tespit etmistir.

Aslan’in (1986) Kazdagi géknarinin fidanlik teknigi ile ilgili
olarak yaptig1 calismada bu tiiriin bindane agirlign 55.33g., ekim
zamani sonbahar veya erken ilkbahar olarak tespit edilmistir. Ekim
derinliginin 1-2 cm. olmas1 ve kapatma materyalinin de orman topragi
olmasi tavsiye edilmistir. Bu tiir i¢in golgeleme yapilmasinin gerektigi
de belirtilmistir .

Simsek’in (1992) ¢alismasinda Karadeniz goknarmin (Abies
nordmanniana ) 6, Uludag goknarinin (Abies bornmulleriana Mattf.)
1, Kazdag: goknarinin da 1 populasyonundan tohum o6rnekleri alinmis
ve bunlar 6 enzim sistemi kullanilarak incelenmistir. Bu c¢alismanin
sonucunda, Kazdag1 goknarinin genetik yap1 olarak ¢ok fakir oldugu
ve Uludag goknari ile akrabaligi olmadigi ifade edilmistir.

Giilbaba ve ark.’nin (1996) arastirmasinda Kazdagi goknarinin
dort populasyonundaki 124 agactan toplanan acik tozlagma {irlini
tohumlarla izoenzim cesitliligi incelenmistir Onemli oranda genetik
varyasyona sahip oldugu tespit edillen Kazdagi goknarinin genetik
cesitlilik parametrelerinden, beklenen heterozigotluk (He) ve
fiksasyon indeksinin sirastyla 0.084 ile 0.152, ve -0.064 ile 0.199
arasinda degistigi tesbit edilmistir.

Kaya ve ark. (1997a) Tiirkiye’deki li¢ gdknar tiirtinii RAPD ve
SSR markorleri  kullanarak  genetik  yapt  bakimindan
karsilagtirmiglardir.  Aragtirmanin  Kazdagi goknarmin {izerinde
calisilan diger goknar tiirlerinden genetik olarak farklilasmis oldugu
ve bu tiirlerin her ikisine de ayni genetik mesafede bulundugunu
ortaya koymuslardir.

Diger goknar tiirleri ile ilgili olarak, Fady ve Conkle (1993)
Uludag goknart ile birlikte hibrit olusturarak Kazdagi géknarinin atasi
olarak bilinen (Aslan, 1986; Ata, 1975) Abies cephalonica Loud.’nin
populasyonlar arasi ve i¢i genetik c¢esitliligini incelemistir. Bu
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calismada, A. cephalonica Loud., Abies borisi regis Mattf., Uludag
goknaari, ve Abies alba Mill. incelenmistir. Arastirmacilar yiiksek
oranda tahmin edilen heterozigotluk (0.175 ile 0.290) ve polimorfik
lokuslar (52.9 ile 87.5) tespit etmislerdir. A. cephalonica Loud., A.
borisi regis Mattf., Uludag goknari, ve A. alba Mill.’da belirlenen bu
yuksek heterozigotluk, yiiksek seviyelerde genetik c¢esitliligin
oldugunu gostermektedir. Genetik cesitliligin biiytik bir kisminin
populasyon i¢inden oldugu belirtilmistir. A. borisi regis Mattf.
haricindeki diger populasyonlarda anlamli heterozigotluk eksikligi
bulunmustur. Bu eksikligin sebebinin yiiksek oranda kendileme
oldugu 6ne siiriilmiistiir. A. borisi regis Mattf., A. cephalonica Loud.
ile A. alba Mill.’nin hibritlesmesi ile ortaya ¢ikmis oldugundan, karma
bir gen havuzuna sahip oldugu ve yiiksek oranda polimorfik lokus
icerdigi belirtilmektedir.

Kaya ve Temerit’in (1994) fidan karakteristikleri yoluyla
yaptigi c¢alismada, orta Anadolu’daki 7 karacam (Pinus nigra var.
pallasiana)  populasyonunun  genetik  yapisi  belirlenmistir.
Arastirmacilar bu tiirlin populasyon i¢i genetik ¢esitliligini diger igne
yapraklilardan daha yiiksek olarak tespit etmislerdir. Caligsmada,
mikro-gevresel heterojeniteden dolayr populasyonlar icinde aileler
aras1 genetik cesitliligin biiyiik oldugu belirtilmektedir.

Isik ve Kaya (1995) ise fidan karakteristikleri yoluyla dort
kizilgam (Pinus brutia Ten.) populasyonunun genetik g¢esitliligini
incelemislerdir.  Arastirmacilar  fidan karakterleri bakimindan
populasyonlar arasi ve populasyon i¢inde genetik gesitliligin yiiksek
oldugunu ortaya ¢ikarmislardir. Varyasyonun populasyonlar
diizeyinde %0 ile %57, aileler diizeyinde ise %0 ile %75.7 arasinda
degistigini belirtmislerdir. Fidan karakterlerinin bir ¢ogu i¢in 0.20 ile
0.96 arasinda degisen yiiksek kalitsallik degerleri tahmin etmislerdir.

Dogan (1997), dogal kizilgam populasyonlarinda genetik
cesitliligin yapisim1 inceledigi c¢alismada fidan karakterlerine ait
gozlenen varyans oranlarinin ortalama %90’min aileler igi
varyasyondan kaynaklandigini tespit etmistir. Fidanlarin boylanmaya
ait kalittim dereceleri 1. yil fidan boyu (%84), 1. yil siirgiin boyu
(%83) ve toplam fidan boyu (%81) icin oldukca yiiksek degerler



bulunmustur. Ayrica, bu caligmada bir¢cok karakter arasinda onemli
diizeyde korelasyonlar bulunmustur. 1. y1l tomurcuk tutma zamani ile
2. y1l tomurcuk patlama zamani arasindaki korelasyon (-0.999) ise en
giiclii iliski olarak ifade edilmistir.
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3. MATERYAL VE METOD
3.1. Ornekleme ve Deney Alaninin Secilmesi

1994 yilinda Kazdagi’nda belirlenen dort Kazdagi goéknari
populasyonundaki toplam 126 agactan agik tozlagma iiriinii tohum
toplanmistir. Kendileme ve akrabaligin engellenebilmesi ve
populasyonlarin gen havuzunun yeterince temsil edilebilmesi igin
agaclarin birbirinden en az 100 m. uzakta, bir populasyondaki
agaclarin aralarindaki yiikselti farki en fazla 300 m. ve aga¢ yaslarinin
birbirine yakin olmasina dikkat edilerek rastgele se¢ilmistir. Toplanan
tohumlarin ¢ap ve boy Ol¢climii yapilmis, daha sonra da bindane
agirligr hesaplanmistir. Toplanan tohumlar 4°C’de naylon torbalar
icinde muhafaza edilmistir. Orneklenen populasyonlarn yerleri ve
biiytikliikleri Tablo 1’de, harita iizerinde cografi yeri de Sekil 1°de
verilmistir.

Tablo 1. Orneklenen Populasyonlarinin Yerleri ve Biiyiikliikleri
Table 1. Locations and Sizes of Sampled Populations

Populasyonlar Enlem Boylam  Yiikselti ~ Ornek Sayist

Populations Lattitude Longitude Altitude Sample size
Eybekli 39°42° 27°07" 1000 25
Can 39°56° 27°07° 750 22
Giirgendag 39°46° 26°57° 1300 56
Kapidag 39°43° 26°52° 1450 23

*Saha ve kapaliliga gore tahmini agag sayisi
?Approximate number of trees based on area and tree density

11
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Sekil 1. Orneklenen A. equitrojani Populasyonlarinin Haritas
Figure 1. Map of locations of Sampled A. equitrojani Populations

3.2. Deneme Alani ve Deseni

Kozalaklardan 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 {i¢ tekerriirlii rastlant1 bloklar1 desenine gore ekilmistir.
Yastiklara oluklu silindir ile yedi ¢izgi ¢ekilmis ve ortadaki bes ¢izgi
deneme i¢in, kenardaki c¢izgiler ise tecrit i¢in ayrilmistir. Ayrica, her
yastigin basinda ve sonunda bulunan iki sira da tecrit olarak
belirlenmistir. Tecrit siralarina Karadeniz goknart  tohumlari
ekilmistir. Bir yastikta 126 sira bulunmaktadir ve tohumlarin ekim
aralik ve uzakligi 10 cm’dir. Her sirada ayni aileden tohumlar igin 5
ekim noktasi bulunmaktadir. Deneme desenindeki her ekim noktasina
tic tohum olacak sekilde her siraya ayni aileden toplam 15 tohum
konulmustur. Her siraya 126 aileden tesadiifi olarak secilen bir ailenin
tohumlar1 ekilmistir. Fidanlara yastik yiizeyinin yaklasik 60-70 cm
yukarisindan golgeleme yapilmistir (Aslan, 1986).

12



Kotiledon sayimindan bir hafta sonra tekleme yapilmis ve her
ekim noktasinda bir fidecik birakilmistir. Fidanlikta uygulanan
deneme deseni Sekil 2°’de gosterilmistir. Deneme desenine uygun
olarak her tekerriir i¢in bir veri formu gelistirilmis ve iki biliylime
mevsimi boyunca incelenen karakterler formlara kaydedilmistir.

18 124 57 5 113 26 79 «aile no.
O O O O O O O O o
O o X X X X X X X
o o X X X X X X X
o o X X X X X X X
O O X X X X X X X
O O X X X X X X X
o O o O o o o o o

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 agiklamalar
Tablo 2’de verilmistir.

Tabloda belirtilen hayatta kalma (SURV) ekilen tohumlarin
yasama durumudur. Ekim noktasinda ¢imlenen fidecik varsa 1, yoksa
0 olarak kodlanmistir. Kotiledon sayis1 (COT), her ekim noktasinda
bulunan fideciklerin kotiledonlarin sayisidir. Tomurcuk tutma zamani
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Tablo 2. Fidan Karakterleri ve A¢iklamalari
Table 2. Descriptions of Seedling Traits

Karakter Aciklamalar Birimleri

Kodlar Definition of traits Units

Code of traits

SURV Hayatta kalma 1
Survival 0

CcoT Kotiledon sayis1 adet
Number of cotyledons counts

BS96 1996°daki tomurcuk tutma zamani giin
Date of bud set in 1996 days

HYPOHT Hipokotil uzunlugu mm
Length of hypocotyl

BB97 1997°deki tomurcuk patlama zamam | giin
Date of bud burst in 1997 days

FRDAM Soguktan zarar gorme durumu 1-5
Degree of frost damage Ito5

BUDNUM Fideciklerdeki tomurcuk sayisi adet
Number of buds in the seedling counts

BRANUM Fideciklerdeki yan dal sayisi adet
Number of branches in the seedling counts

BS97 1997°deki tomurcuk tutma zamam giin
Date of bud set in 1997 days

HT96 1996’daki boy uzamasi mm
Total height in 1996

HT97 1997 sonundaki toplam boy uzamasi mm
Total height in 1997

D97 1997 sonundaki toplam ¢ap biiyiimesi | mm
Total diameter in 1997

(BS96 ve BS97), fideciklerin terminal tomurcuklar1 {izerinde (BS96
igin 01.01.1996, BS97 i¢in 01.01.1997°den itibaren) kahverengi
pullarin goériindiigii ilk giiniidiir. Tomurcuk tutma zamani fideciklerin

14



%90’ 1m1n kis tomurcugu olusturdugu giine kadar Eyliil-Ekim aylarinda
haftada bir izlenmistir. Tomurcuk patlama zamani (BB97), ikinci
bliylime mevsimi basinda 01.01.1997’den itibaren tomurcuklarin
patladigr ilk giindiir. Tomurcuk patlama zamani fideciklerin %90’ 1nin
tomurcuklarini patlattigi gline kadar Nisan-Mayis aylarinda haftada
bir gozlem yapilarak belirlenmistir. Hipokotil uzunlugu (HYPOHT),
fideciklerde ilk yil tomurcuk tutmasindan sonra toprak yilizeyinden
kotiledona kadar Ol¢iilen uzunluktur. 1996’daki boy uzamasi (HT96),
ilk yilin biiylime mevsiminin bittigi zamanda Olciilen kotiledon-
terminal tomurcuk tabani arasinda kalan uzunluktur. 1997°deki toplam
boy uzamasi1 (HT97), ikinci biliylime mevsiminin bittigi zamanda
Ol¢iilen kotiledon-terminal tomurcuk tabanmi arasinda kalan toplam
uzunluktur. Soguktan zarar gérme durumu (FRDAM) ikinci biiytime
mevsimi baginda fideciklerin kis1 ge¢irmede ugradiklar1 hasarin 1°’den
5’e kadar derecelendirilmesidir. Burada 1 en az, 2 az, 3 orta, 4 fazla ve
5 de en fazla zarar gérme durumunu belirtmektedir. Tomurcuk sayist
(BUDNUM) birinci biiyiime mevsimi sonunda terminal ugtaki
tomurcuklarin sayisidir. Yan dal sayisi (BRANUM) birinci biiylime
mevsimi sonunda fidecigin yan dallarinin sayisidir. Toplam cap
biiytimesi (D97) ikinci biliylime mevsimi sonunda fidecigin gévdesinin
kotiledonundan 1 cm asagidan Slgiilen gapidir.

3.4. istatistiksel Analizler

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

Zy = H+ R+ P +Fyy + ey

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

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

2
hy x) =

2
O f(x)

(02e / I’) + O'zf(x)

Burada, 02 J(x)= X karakterine ait toplam varyansin aile bilesenini, r=
2 (yineleme sayisi), 026= hata varyansin1 gostermektedir.

Iki karakter arasindaki fenotipik korelasyon asagidaki formiille
hesaplanmastir:

MCPf (xy)
Fooy) = [ MSF (x). MSf (Y)]

Burada, Iy, karakter x ve y arasindaki fenotipik iliskiyi, MCPf(xy), x
ve y karakterleri arasindaki populasyon i¢i 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 hesaplanmistir:

- COV, o)
(xy) —
\/O'Zf(x) \/sz(y)

Burada, rg= genetik korelasyonu, COVf,= x ve y karakterlerinin
arasindaki kovaryansi, o’ fe= x karakterinin genetik varyansini,
o f=y karakterinin genetik varyansini ifade etmektedir.
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Ayrica, SAS paket programinin “PROC CAN DISC”
uygulamasi kullanilarak kanonik diskriminant fonksiyon analizi
yapilmistir. Populasyonlar arasi uzakliklar (Mahalonobis mesafesi)
asagidaki formiil ile hesaplanmistir:

2= (i) . COv (Eig)

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

kovaryans, Dz(i/j)z 1 ve j populasyonlar1 arasindaki uzakligin
karesidir.

Bu ¢alismada kullanilan {i¢ tekerriirden bir tanesinde yasama
ylizdesi ¢ok diisiik oldugundan bu tekerriir istatistiksel hesaplamalara
katilmamustir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA
4.1. Genetik Cesitliligin Yapilanmasi ve Kalitim Degerleri

Varyans analizi sonuglarina gore, iizerinde ¢alisilan karakterler
igin toplam varyansin ailelerden kaynaklanan bileseninin,
populasyondan kaynaklanan bilesene gore daha biiyiik oldugu tespit
edilmistir (Tablo 3).

Populasyonlar arasi varyans bir ¢ok karakterde istatistiksel
olarak anlamli bulunmamakla beraber, baz1 karakterler igin
populasyonlarin anlamli derecede farklilik gosterdigi bulunmustur.
Hayatta kalma ile ilgili karakter (SURV) ise populasyonlar arasinda
varyasyon gostermistir. Karakterlerin populasyon ortalamalar1 (Tablo
4) incelendiginde, Can populasyonunun diger populasyonlardan daha
diisiik yasama ylizdesine sahip oldugu anlasilmaktadir. Yiikseltisinin
digerlerinden daha diisiik olmas1 (Tablo 1) ve soguktan en fazla zarar
goren populasyon olmasit Can populasyonunda oliimlerin daha ¢ok
olmas1 sonucunu dogurmus olabilir. Ayrica, Can populasyonunda ilk
yil boy uzamasinin fazla olmasi (Tablo 4), 6liimlerin fazla olmasindan
dolay1 populasyonda bir ayiklanmanin oldugunu ifade edebilir.

Tablo 3’e gore, ilk y1l boylanmasi ile ilgili karakterde (HT96)
de populasyonlarin birbirlerinden anlamli derecede (p<0.01) farkl
olduklar1 goriilmektedir. Ancak, ilk yil goriilen bu fark ikinci yil
(HT97) goriilmemektedir. Ik y1l ¢evreye uyumun ¢ok énemli oldugu
sOylenebilir. Hayatta kalma oranlarinin diisiik olmasi yiiziinden
olusabilecek deneysel hatadan dolay1 da boylanmayla ilgili birinci ve
ikinci yilin 6l¢iim sonuglart birbirini tutmuyor olabilir. Yasama
ylizdesi diisiik oldugundan, bu sonuglarin ihtiyatla kullanilmast
gerekir. Aileler arasi genetik c¢esitlilik, fidan c¢ap1 (D97) disinda
bliyiime sezonunun uzunlugu veya kisaligi ile ilgili olan fenolojik
karakterlerde (BB97 ve BS97) en fazla goriilmektedir. Bu yiiksek
genetik cesitlilik bu karakterlerin aile kalitim derecelerine de
yansimustir (Tablo 3).
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Tablo 3. Varyans Analizi Sonuglari, Varyansin Bilesenleri ve Toplam Varyansa Oranlari1 (VC), Deneysel Ortalamalar ve Aile Kalitim
Dereceleri (h)
Table 3. The Results of Analysis of Variance, Variance Components and Percentages (VC), Experimental Means and Family Heritabilities (h?)

Fidan Tekerriir Populasyonlar VC Aileler Arasi VC Hata VC Deneysel Aile Kalitim
Karakterleri | Replication Arasl1 (%) Families/ (%) Error df=125 (%) Ortalamalar | Dereceleri (h%)
Traits df=1 Populations df=3 populations df=2 Experimental Family

Means Heritabilities
SURV 0.254 0.505%* 7.6 0.101ns 212 0.064ns 713 0.602 0.3740.15
CcOT 0.004 1.388%%* 6.4 0.298ns 0 0.308ns 93.6 5.716 -
BS96 931.6 432.7* 34 139.8ns 0 162.14ns 96.6 203.8 -
HYPOHT 117.5 20.16ns 0 4521% 18.4 32.16* 81.6 40.15 0.29+0.16
BBY7 65.52 7.839ns 0 19.18% 237 12.49% 763 128.8 0.3540.16
FRDAM 8.549 1.224* 2.4 0.452ns 9.7 0.344* 80.9 2.6 0.24+0.17
BUDNUM 7.345 3.124* 5.5 0.836ns 5.8 0.752ns 88.7 2.3 0.10£0.19
BRANUM 0.992 0.075ns 0 0.249% 13.6 0.188* 86.4 1.5 0.24+0.17
BS97 110.4 84.6ns 0 135.7ns 13.0 108.0ns 87.0 262.2 0.2040.18
HT96 5.868 10.65%* 59 2.635ns 12.3 2.074ns 81.8 6.09 0.21£0.17
HT97 1083 267.1ns 2.4 123.8ns 1.7 120.3* 95.9 26.99 0.03£0.20
D97 3.998 0.133ns 0 0.143** 25.0 0.09%** 75.0 1.76 0.37£0.16

ns) anlamli degil; *) 0.05; **) 0.01 olasilik derecesinde anlamli
ns) not significant; *) significant at P<(0.05 level; **) significant at P<(.01 level



Tablo4.Karakterlerin Populasyon Ortalamalar1 ve Standart Sapmalari

Table 4. Means and Standard Deviations of Traits in the Populations

Fidan Populasyon Ortalamalari ve Standart Sapmalari
Karakterleri Means and Standard Deviations

Traits Eybekli Can Giirgendag Kapidag
SURV 0.62+£0.28 | 0.37£0.31 0.51+£0.3 0.54+0.29
COT 5.71£0.43 6.04£0.69 5.64£0.6 5.7240.52
BS96 200.2£10.5 | 203.6£11.2 | 206.1+£14.8 | 201.9+£8.89
HYPOHT 40.89+5.84 | 40.36x£7.47 40.05+6.4 39.3£5.52
BB97 128.3£3.89 | 128.7£3.79 128.9+4.5 129.3£3.42
FRDAM 2.5240.61 2.8620.71 2.6210.65 2.46x0.72
BUDNUM 2.60+0.81 2.40+1.03 2.1410.94 2.0510.85
BRANUM 1.5240.36 1.46£0.51 1.55+0.52 1.52+0.45
BS97 260.949.38 | 261.5£11.6 | 261.7£11.8 | 264.1£10.9
HT96 5.79£1.22 | 6.15+1.84 6.38£1.72 5.40+1.18
HT97 27.5+£10.8 | 29.09£12.0 | 27.12+11.8 | 22.92+9.86
D97 1.73£0.27 | 01.67£0.41 1.79£0.42 1.76£0.33
Seed Weight 63.2549.6 | 68.2549.76 | 60.82+11.1 | 65.09£11.9
Seed Diam. 5.67£0.5 5.80£0.67 6.2310.79 5.9540.6
Seed Length 11.37£0.84 | 11.66£0.95 | 11.38+0.87 | 11.85%1.13
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4.2. Populasyonlarin Genetik Yapisi

Pairwise squared distance analizi sonuglarina gore iizerinde
calisilan populasyonlar arasindaki genetik mesafe 0.76 ile 1.79
arasinda degismektedir (Tablo 5). Bu sonuglara gore, incelenen
populasyonlar arasinda Can ve Kapidag populasyonlar1 arasindaki
mesafe digerlerinden fazladir (1.79). Cevre kosullarina uyum
bakimindan Can populasyonunun digerlerinden farklt oldugu
sOylenebilir. Ayrica, Can populasyonunun diger populasyonlara olan
mesafesi de fazladir. Cografi olarak da Can populasyonu diger
populasyonlardan hem uzak (Sekil 1.,Tablo 1.) hem de rakim olarak
farkli konumdadir. Ancak, populasyonlarin kanonik diskriminant
fonksiyon analizi sonucunun grafiklestirilmesi (Sekil 2) sonucunda,
iizerinde c¢alisilan morfolojik karakterler bakimindan agik bir
gruplasma  goriilmemektedir. Bu durumda genetik bakimdan
populasyonlarin birbirlerinden farkli olmadiklar1 s6ylenebilir.

Tablo 5. Kanonik Diskriminant Fonksiyon Analizine Dayah
Mesafeler

Table 5. Pairwise Squared Distances Based on Canonical
Discriminant Function Analysis.

Eybekli Can Giirgendag
Eybekli 0
Can 1,11 0
Giirgendag 0,97 1,18 0
Kapidag 0,76 1,79 0,76
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Sekil 2. Populasyonlarin ilk iki kanonik diskriminant fonksiyonlarina
dayali olarak cizilen grafik

Figure 2. Plot of Populations Based on Two Canonical Discriminant
Functions
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Genetik ve fenotipik korelasyonlarin genel olarak ayni yonde
ve genetik korelasyonlarin fenotipik korelasyonlardan daha yiiksek
degerde oldugu goriilmiistir (Tablo 6). Genetik korelasyonlarin
yiiksek degerlerine ragmen, deneyde yasama yiizdesinin diisiik
olmasindan dolay1 standart sapmalar yiiksek ¢ikmistir. Buna ragmen
genetik ve fenotipik korelasyonlardaki paralellige dayanarak su
sonuclar ¢ikarilabilir; Hem genetik hem de fenotipik korelasyonlarda
ge¢ tomurcuk tutan ailelerde soguktan zarar gdérmenin daha fazla
oldugu goriilmiistiir. Ayrica, soguktan fazla zarar goren ailelerde
ikinci yil boy uzamasi fazladir. Birinci yil ge¢ tomurcuk baglayan
ailelerin boy uzamasmin fazla olmast ve soguktan etkilenmesi
dogaldir. Ikinci yilda sogugun etkisini atlatan bu fidanlarin deneme
siiresi sonunda fazla boylanmasi beklenen bir sonugtur. ilk yil
tomurcuk tutma ile ilgili karakter (BS96) i¢in genetik korelasyonun
hesaplanamamasina ragmen, fenotipik korelasyonlara bakilarak her y1l
icin bliylime ile ilgili karakterlerin (HT96, HT97 ve D97) tomurcuk
tutma ile pozitif iligki i¢inde oldugu tespit edilmistir. Buna gore, geg
tomurcuk tutan ailelerde biiylimenin daha fazla oldugu sdylenebilir.
Ancak, genetik iligkilerle ilgili sonuglar, 6rnek sayisinin azligindan
dolay1r (standart sapmalarin yiliksek olmasi nedeniyle) ihtiyatla
karsilanmali ve daha giivenilir sonuglara ulasmak igin ¢aligma
izoenzim ¢aligsma sonuglariyla desteklenmelidir.
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Tablo 6. Karakterler Arasindaki Genetik (Altta) ve Fenotipik (Ustte) Korelasyonlar
Table 6. Genetic Correlations (below diagonal) and Phenotypic Correlations (above diagonal) Between

Traits

COT BS96 HYPOHT BB97 FRDAM | BUDNUM | BRANUM BS97 HT96 HT97 D97

-0.15+0.28 | -0.03£0.30 | -0.07+0.25 | 0.02+0.25 | -0.06+0.25 | -0.03£0.28 | -0.03£0.26 | 0.24+0.27 [ -0.09+0.25 | -0.12+0.28 [ -0.12+0.24
coT -0.01+0.36 | -0.04+0.29 | 0.02+0.30 | 0.07+0.31 | 0.02+0.34 | 0.17+0.26 | -0.08+0.32 | -0.15+0.31 [ 0.06+0.35 | 0.09+0.029
BS96 - -0.07£0.30 | -0.14+0.30 | 0.00£0.32 | 0.13+0.39 [ 0.35£0.29 | -0.08+0.35 [ 0.57+0.30 | 0.12+0.38 | 0.19+0.31
HYPOHT -0.45+0.39 - 0.01£0.25 | -0.14+0.10 | 0.22+0.28 | 0.03£0.28 | 0.10+0.28 | 0.02£0.27 | 0.09+0.30 | 0.09£0.26
BBY97 -0.24+0.34 - - -0.04+0.37 -0.10+0.25 | -0.32£0.27 | 0.09£0.26 | 0.09+0.28 | -0.27£0.26 | -0.46+0.26 | 0.37+0.24
FRDAM -0.14+0.39 - - -0.28+0.44 | -0.08+0.40 0.04+0.30 | -0.02+0.28 | 0.23+0.27 [ -0.10+£0.28 | 0.12+0.31 [ -0.22+0.25
BUDNUM -0.32+0.71 - - 0.78£0.90 | -1.17+1.08 | 0.74£1.21 -0.20£0.28 | -0.12+0.30 | 0.20£0.29 | 0.70+0.17 | 0.46%0.25
BRANUM 0.21£0.41 - - 0.80£0.63 | -0.22+0.44 | 0.10£0.51 | 0.84+1.47 -0.11+£0.29 | 0.28+0.27 | -0.29+0.27 | 0.12+0.26
BS97 0.99+0.58 - - 0.78+0.65 | 0.74+0.59 | 0.48+0.53 | 0.18+0.98 | -1.02+0.81 -0.10+0.29 | -0.03£0.31 | -0.24+0.26
HT96 -0.22+0.41 - - 0.4610.54 | -0.74+0.46 | -0.56+0.60 | 0.60+0.92 | 0.87+0.57 | -0.80+0.76 -0.28+0.29 | 0.46+0.24
HT97 -0.20+1.29 - - -0.05£1.46 | -2.75£9.05 | 1.04£3.79 | 1.09+£2.17 | 0.97+4.54 | 1.33£5.20 | -0.97£3.18 0.47£0.25
D97 0.00£0.31 - - 0.49£0.39 | 0.89+0.32 [ -0.46+0.38 | 1.47£1.22 | 0.43+0.41 | -0.55+£0.12 | 1.20+0.50 | 2.48+8.12
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5.SONUC VE ONERILER

Ulkemizde bitki genetik gesitliliginin yerinde korunmasi igin
yapilmast gereken en Onemli c¢alismalardan biri hedef tiirlerin
populasyonlarinin genetik yapisinin belirlenmesidir (Kaya ve ark.,
1997b). 1993 yilinda baslayan Proje kapsaminda pilot bolge olarak
secilen Kazdaglari’nda Kazdagi goknari hedef tiirlerden biri olarak
belirlenmistir.

Koruma altina alinacak hedef tiiriin ne kadar fazla sayida
populasyonu korunursa, genetik cesitliligin de o 6l¢iide iyi korunmast
saglanabilir. Fakat uygulamada bu miimkiin olmadigindan ancak
belirli alanlar koruma amaciyla ayrilabilmektedir. Elde edilen
sonuclara gore, incelenen karakterler acisindan Kazdagi gdoknarinda
populasyon i¢i varyasyonun yiiksek oldugu belirlenmistir. Populasyon
ici genetik varyasyonun yliksek olmasi; Kazdagi goknarinda yapilacak
1slah programiyla beklenen diizeyde genetik kazang saglanacagi
sOylenebilir (Isik ve Kaya, 1995).

Populasyonlar arasindaki varyasyonun yiiksek olmamasi ve
populasyonlarin birbirinden farkli gruplar olusturmamasi (Sekil. 2)
nedeniyle populasyonlarin birbirinden genetik olarak c¢ok farkli
olmadig1 goriilmistiir. Her ne kadar genetik olarak c¢ok farkll
olmasalar da, Kazdagi’ndaki dort dogal géknar populasyonundan Can
populasyonu gerek izoenzim (Giilbaba ve ark.,, 1996) gerekse
morfolojik karakter verileri sonucunda diger populasyonlardan
farklilasmis goriinmektedir. Can’in izole ve kiigiik bir populasyon
olmasi; kendilemenin yiiksek olmasina ve bu durum bazi genlerin
kaybolmasina veya fiksasyon sonucu bazi karakterlerin degigsmesine
sebep olmus olabilir. Bunun sonucunda da populasyonun
farklilasmaya dogru gittigi soOylenebilir. Bu durumda genetik
cesitliliginin korunmasi bakimindan Can populasyonunun GEKYA
olarak ayrilmasi yerinde olacaktir.

Giirgendag populasyonunun diger iki populasyona genetik
olarak yakin olmasina ragmen; hem optimal alanda en fazla yayilmis
olmasi, hem de cografi konum olarak diger ii¢ populasyonun
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merkezinde bulunmasi nedeniyle genetik cesitliliginin korunmasi
amaciyla ikinci GEKY A olarak ayrilmasi uygun olacaktir. Giilbaba ve
ark. (1996) yaptiklar1 izoenzim c¢aligmasi sonucunda Giirgendag
populasyonunun GEKY A olarak ayrilmasini 6nermislerdir.

Ancak, bu arastirmanin siiresinin kisa (2 yil) ve yasama
ylzdesinin diisiik olmasi nedeniyle daha uzun siireli ve yasama
ylizdesi fazla olan calismalarla farkli sonuclara ulasilabilecegi goz
ontinde bulundurulmalidir. Bu durumda, GEKYA’lar belirlenirken bu
caligmanin sonuglarinin, izoenzim ¢aligmasinin sonuglari ile birlikte
degerlendirilmesi daha dogru olacaktir.
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OZET

Dogal orman agacit populasyonlarinda genetik cesitliligin
yapilanmasinin  belirlenmesi, 1slah ve koruma (gen kaynaklart)
caligmalari i¢in temel bilgiler saglamaktadir.

Kazdag1 goknar iilkemizin endemik tiirlerinden birisidir. Bu
calismada, Kazdagi goéknarinin genetik yapist fidan karakterleri
yontemiyle incelenmistir. Bu amacla, dort Kazdag goknar
populasyonundan toplam 126 aileye ait yarim kardes tohumlar {i¢
tekerriirlii rastlant1 bloklar1 desenine gore ekilmistir. Fidanlar iki yil
siire ile 12 fidan karakteri agisindan gbzlemlenmistir. Toplanan veriler
bilgisayarda SAS istatistik programu ile analiz edilmistir.

Incelenen karakterler bakimindan populasyon iginde farklilik
bulunmustur. Toplam varyansin populasyon i¢indeki ailelere ait
bileseninin populasyona ait bilesene gore daha fazla oldugu tahmin
edilmigtir. Populasyonlar arasinda ilk y1l boy uzamasi ile ilgili karakter
(HT96) bakimindan farklilasma ortaya c¢ikmustir. incelenen
karakterlerin iki yillik gozlem sonuglarima goére, fenotipik
korelasyonlarin genel olarak genotipik korelasyonlarla ayni yonde ve
onlardan daha zayif oldugu tespit edilmistir. Caligmamizda yasama
ylizdesinin disiikligliinden kaynaklanan yiiksek standart hatalar
nedeniyle genetik korelasyonlar giivenilir bulunmamustir. Fenotipik
korelasyonlara bakilarak biiylime ile ilgili karakterlerin (HT96, HT97
ve D97) ilk yil ge¢ tomurcuk tutma (BS96) ile, soguktan zarar gorme
ile ilgili karakterin de(FRDAM) ikinci y1l tomurcuk tutma (BS97) ile
pozitif yonde iliskide olduklar1 sdylenebilir.

Kanonik diskriminant fonksiyon analizi sonuglarina goére, Can
populasyonunun diger populasyonlara gore nisbeten ayr1 oldugu tespit
edilmistir. Bu populasyon ile Kapidag populasyonunun genetik olarak
birbirlerine en uzak populasyonlar oldugu da belirlenmistir. Ancak,
kanonik  diskriminant fonksiyonlarma gore c¢izilen grafikte,
populasyonlarin birbirleri ile i¢ ice oldugu, herhangi bir gruplasmanin
olmadig1 goriilmektedir.

Fidan karakteristikleri kullanilarak yapilan bu c¢alismanin
sonucunda, Can populasyonunun digerlerine gore daha farklilagsmis
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oldugu goriilmiis ve GEKYA olarak ayrilmasi Onerilmistir. Ayrica,
diger iki populasyona hem genetik hem de cografi konum olarak yakin
olan ve Kazdagi goknarinin optimal yayilis alaninda en genis dagilim
gosteren Gilirgendag populasyonu da ikinci GEKYA olarak
Onerilmistir.
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SUMMARY

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

Kazdag fir is one of the endemic forest tree species of Turkey.
In this study, genetic structure of Kazdagi fir was investigated by
seedling traits. For this purpose, seeds from 4 Kazdag: fir populations
were sown in a nursery. Seedlings were observed for 2 years for 12
seedling characteristics. Data obtained were analyzed by SAS
Statistical Package and variance components, family heritabilities,
genetic and phenotypic correlation and genetic distances between
populations were investigated.

Genetic variation within populations and variance component
of families was higher than the others. Between populations HT96
character was relatively different from others.

Pairwised squared distance and canonical discriminant
function analysis results showed that Can population was
differentiated from the others genetically. Can and Kapidag were the
most differentiated populations. Plot constructed by the analysis made
clear that all populations are more or less the same, differentiation can
not be detected.

Since the survival of the seedlings were so few, standard
deviations were so high. Therefore, genetic correlation can not be
used safely for estimations.

As a result, to be able to conserve the genetic resources of this
species Can and Giirgendag populations were recommended to be
selected as GMZs for Kazdag.

29



KAYNAKCA

ASLAN, S. 1982: Abies equitrojani Ascher et Sinten’den Ustiin
Ozellikte Tohum Saglama ve Abies bornmiilleriana Mattf. ile Hibrid
Yapma olanaklart. OAE Yayinlari, Teknik Biilten Serisi No.106.

ASLAN, S. 1986: Kazdagi Goknar1 (A. equitrojani Ascher et
Sinten)’nin  Fidanlik Teknigi Uzerine Caligmalar. OAE Yaym
no.157,1-42.

ATA, C. 1975: Kazdag1 Goknari (A. equitrojani Ascher et Sinten)’nin
Tiirkiye’deki Yayilis1 ve Silvikiiltiirel Ozellikleri. Orman Fak.
Dergisi, Seri A, Cilt 24, Say1 11:165-219.

ATALAY, 1. 1994: Tiirkiye Vejetasyon Cografyasi, Ege Universitesi
Basimevi, Bornova, Izmir.

DOGAN, B. 1997: Dalaman Cay1 Havzasi Dogal Kizilgam (Pinus
brutia Ten.) Populasyonlarinda Genetik Cesitliligin Yapisi. Orman
Bakanlig1 Yayin No: 046.

FADY,B. ve CONKLE, M.T.1993: Allozyme Variation and Possible
Phylogenetic Implications in Abies cephalonica Loudon and Some
Related Eastern Mediterranean Firs, Silvae Genetica, 42(6):351-360.

GULBABA,A.G.,VELIOGLU, E. OZER, AS. DOGAN, B,
DOERKSEN, A. H., ve ADAMS, W. T.1996: Population Genetic
Structure of Kazdagi Fir (Abies equitrojani Aschers et Sint.), A
Narrow Endemic to Turkey: Implications for in situ Conservation, In:
Proceedings of the International Symposium of In situ Conservation
of Plant Genetic Diversity.

ISIK, K. 1980: Kizilgamda (Pinus brutia Ten.) Populasyonlar Arasi
ve Populasyonlar i¢i Genetik Cesitliligin Arastirilmasi, I: Tohum ve
Fidan Karakterleri, TUBITAK Tarim ve Ormancilik Arastirma Grubu
Proje No: TOAG/335.

ISIK, K., 1996: Biyolojik Cesitlilik ve Orman Gen Kaynaklarimiz.
Orman Bakanlig1 Yayini, No:13, Ankara.

30



ISIK,F. ve KAYA,Z., 1995: Toroslarda Giiney-Kuzey Dogrultusunda
Orneklenen Kizilgam Populasyonlarinda Genetik Cesitliligin Yapist,
Bati Akdeniz OAE Dergisi, 1:20-54.

KAYA, Z., CAMPBELL, R. K. VE ADAMS W. T. 1989: Correlated
Responses of Height Increment and Components of Increment in 2-
year-old Douglas-fir Seedlings. Can. J. For. Res., 19:1124-1130.

KAYA, Z. ve TEMERIT, A. 1994: Genetic Structure of Marginally
Located Pinus nigra var. pallasiana Populations in Central Turkey,
Silvae Genetica, 43(5/6):272-277.

KAYA, Z., SKAGGS, A., ve NEALE, D. B. 1997a: Genetic
Differentiation of Abies equitrojani Populations from Kazdagi in
Turkey and Genetic Similarities Between Turkish Firs Belonging to
the Abies nordmanniana Fir Complex, Western Forest Genetics
Association Meetings, August 4 Symposium (Basimda).

KAYA, Z., KUN, E. GUNER, A. 1997b: Tiirkiye Bitki Genetik
Cesitliliginin Yerinde Korunmasi (in situ) Ulusal Plani. Milli Egitim
Basimevi, Istanbul.

SAS Inst. Inc.1988: SAS/STAT User’s Guide. Release 6.03 Edition.
Cary, NC, 1028p.

SIMSEK, Y. 1992: Tiirkiye Orijinli Goknar Tiirlerinin (Abies
nordmanniana (Stev.) Spach., Abies bornmulleriana Mattf., Abies

equi-trojani Achers et Sint.) Genetik Yapilar1 Uzerine Arastirmalar,
OAE Yayinlari, Teknik Biilten, No:221.

31



