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Oz

Bu calisma, 10 pamuk genotipi ile bunlarin 45 F; melezini iceren 10x10 yarim
diallel melez pamuk popiilasyonunda, lif kalite 6zellikleri agisindan; genetik yapilarini
ve genotiplerin genel ve 6zel uyum yeteneklerini belirlemek amaciyla yurattlmistir.
Melezlerin ve ebeveynlerin yer aldigi deneme, 2013 yilinda Antakya kosullarinda 3
tekerrirlii olarak tesadiif bloklari deneme deseninde kurulmustur. On varyans analizi
sonuglarina gore, incelenen tim Ozellikler yoninden olusturulan melez
popilasyonlarda varyasyonun vyeterli oldugu saptanmistir. Arastirma sonucunda
incelenen ozelliklerden, lif kopma uzamasi, sarilik dederi icin eklemeli ve dominant; lif
kopma dayaniklihdi, lif inceligi ve grilik (yansitma) dederi igin eklemeli; lif uzunlugu,
kisa lif orani ve lif uzunluk uyum indeksi igin ise dominant gen etkilerinin dnemli
oldugu saptanmistir. incelenen ézelliklerden lif uzunlugu, kisa lif orani, lif uzunluk
uyum indeksi ve lif kopma uzamasinda Ustiin dominantlik, lif kopma dayaniklihd, lif
inceligi, sarihik degeri ve grilik (yansitma) degeri Ozelliklerinde ise eksik dominantlik
belirlenmistir. Calismada genel ve 6zel uyum yetenedi etkileri incelenen biitiin
ozelliklerde énemli bulunmustur.

Anahtar kelimeler: Pamuk, Lif kalitesi, Diallel analiz, Kalitim

Estimating of inheritance of fiber traits in cotton by diallel cross
analysis

Abstract

This study was conducted to investigate the genetic parameters, general and
specific combining abilities in terms of fiber properties in 10x10 half diallel hybrid
cotton populations including 45 F; hybrids and their 10 parental lines. The
experiment was conducted in randomized complete blocks design with three
replications at Antakya conditions in 2013 year. According to variance analysis, all
characteristics among the genotypes were found significant. According to the results
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of the genetic parameters, fiber elongation and yellowness were controlled by
additive and dominance gene effects; fiber strength, fiber fineness and reflectance
degree exhibited additive gene effects and significant dominance variance were
detected for fiber length, short fiber ratio and uniformity index. Over dominance
effects were found in fiber length, short fiber ratio, uniformity index and fiber
elongation, while partial dominance occurred for fiber strength, fiber fineness,
yellowness and reflectance degree. General and specific combining abilities were
found significant for all characters investigated in the study.

Keywords: Cotton, Fiber quality, Diallel analysis, Inheritance

1.Giris

Pamuk, llkemizde hem tarim hem de tekstil sektoriini ilgilendiren
onemli bir riindlr. Genis tiiketim alanlarina hitap etmesi nedeniyle yarattid
yaygin etkisi de oldukca yuksektir. Turkiye'de 434 000 ha'lik bir alanda
pamuk tarimi yapilmakta, bu alanlardan ortalama 2 000 000 tonluk bir kitli
pamuk Uretimi gergeklesmekte olup, ortalama kitli pamuk verimi ise
47 23 kg ha¥dir  (TUIK, 2016). Pamukta, lif kalite 6zelliklerinin
ivilestiriimesinin saglanmasinda, gelismis tarim teknikleri yaninda, lif kalite
Ozellikleri Gstlin genotiplerin kullanlmasi énem tasimaktadir. Lif teknolojik
Ozellikleri Ustlin yeni pamuk gesitlerinin elde edilmesi icin pamuk islah
calismalarinin kesintisiz ve yogun bir sekilde siirdiriilmesi gerekmektedir.
Islah programindaki basari, amacin iyi belirlenebilmesi yaninda, kullanilacak
islah yonteminin ve bu yontem iginde yer alacak olan genotiplerin iyi
secilmesi; bu genotiplere iliskin melez kombinasyonda gelistiriimesi
planlanan o&zelliklerin, olusturulan dél kusaklarindaki genetik yapilarinin iyi
belirlenmesi ve irdelenmesi ile olasidir. Kompleks bir 6zellik olan lif kalitesinin
olusmasinda genotip ve cevre kosullari etkilidir. Onemli lif kalite 6zellikleri
kantitatif kalitim 6zelligi tasimaktadir. Kantitatif 6zelliklerin kalitiminda rol
oynayan karmasik genetik mekanizmayl anlayabilmek igin, diallel analiz
yontemi, islahgilara melezleme islahinda anaglarin segimine ve islahin erken
donemlerinde anacglarin  kombinasyon yeteneklerinin  belirlenmesinde
sistematik bir yaklagim imkani verir, istenilen 6zellikler yoniinden Ustiin olan
anaclarin arasinda melezleme yapma olanadi sadlar. Ayni zamanda, farkli
genetik parametrelerin tahminlerine olanak sagladidi icin islahcilarin en etkili
islah ydntemini secmesine yardimci olmaktadir (Jinks ve Hayman, 1953;
Hayman, 1954b; Jinks, 1956; Griffing, 1956; Hayman, 1960; Verhalen ve
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Murray, 1967; Efe, 1994; Sener, 1997; Basal, 2001; Gling6r, 2014; Kutlu
vd., 2015).

Bu calismanin amaci, 6zellikle lif kalite 6zellikleri ile ilgili karakterlerin
kallimini arastirmak, bu karakterleri gelistirmede Umitvar melez ve
ebeveynleri secmek ve daha sonra bu konu ile ilgili yapilacak islah
calismalarina katkida bulunmaktir.

2. Materyal ve Yontem

Arastirma, ProGen Tohum A.S.’ye ait Hatay merkez ilgeye bagh Karaali
mevkiinde bulunan arastirma ve uygulama alaninda, 2012 ve 2013 yillarinda
yuritdlmustir. Calismada, Gossypium hirsutum L. turine ait 9 genotip
[(Lider (Mig 119), BA 707, BA 525, PG 910, Gloria, PG 300, PG 318ACP, PG
820, PG 53)] ve Gossypium barbadense L. tiriine ait ise 1 genotip (Pima S7)
ebeveyn olarak kullanilmistir. 2012 yilinda, 10 adet ebeveyn genotip arasinda
10x10 yarim diallel melezleme yapilarak 45 adet F, dol kusadi elde edilmistir.
Boylelikle, calisma materyali 45 adet F; dol kusadi ile 10 adet ebeveynden
meydana gelmistir. Arastirma, 2013 yilinda tesadiif bloklari deneme desenine
gore (¢ tekrarlamali olarak kurulmustur. Deneme alani, 7.5 kg da™ saf azot
(N), 7.5 kg da™ saf fosfor (P,0s) ve 7.5 kg da™ saf potasyum (K,O) olacak
sekilde ekim oncesi gibrelenmistir. Ust giibre olarak, 1. sulamadan &énce
4.5 kg da™ saf azot (N), 2. sulamadan 6nce de 2 kg da™ saf azot (N) gelecek
sekilde giibreleme yapilmigtir. Deneme, 2 kez el, 2 kez makine ile gapalanmig
ve son ¢apalama ile birlikte bogaz doldurma islemi de yapilmistir. Denemede,
3 kez zararlilar icin kimyasal miicadele yapilmistir. Denemenin hasadi elle 2
defada yapilmistir. Lif kalite analizleri 6érnek kozalardan elde edilen liflerin
USTER HVI 1000 aygitinda analiz edilmesi ile belirlenmistir. Lif kalite 6zelligi
olarak; lif uzunlugu, lif kopma dayanikihdi, lif inceligi, kisa lif orani, lif
uzunluk uyum indeksi, lif kopma uzamasi, sarilik dederi, grilik degeri
dederleri hesaplanmistir.

Elde edilen veriler tesadiif bloklarina gbre 6n varyans analizine tabi
tutulmustur. On varyans analizi sonucunda F; ve ebeveynler arasindaki
varyans, istatistiki olarak énemli ¢gikan &zellikler icin her blok icin yapilacak
diallel tablolar olusturulmus ve analiz edilmistir (Hayman, 1954a; Aksel ve
Johnson, 1963). Diallel tablolarin varyans analizleri Jinks ve Hayman (1953)
ve Jones (1965) tarafindan o6nerilen yénteme goére Yildinm ve Sengonca
(1980)'dan yararlanilarak formdllerin EXCEL bilgisayar programina yazilarak
hesaplanmasiyla yapilmistir. Diallel melez analizi ile genetik parametrelerin
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tahmin edilmesi, Jinks ve Hayman (1953), Hayman (1954b, 1958, 1960) ve
Jinks (1954, 1956)'in dnerdikleri yénteme gére; kombinasyon yeteneklerinin
analizi ise Griffing (1956)'in gelistirmis oldugu Yontem 2 ve Model 1'e gore
yapilmistir.  Analizlerin tamami  Ozcan (1999) tarafindan gelistirilen
TARPOPGEN istatistik paket programi kullanilarak yapilmistir.

3. Bulgular ve Tartisma

Arastirmada incelenen 6zelliklere ait ortalama fenotipik dederler
Cizelge 1'de, her bir 0Ozellik i¢in hesaplanan genetik parametrelere ait
degerler Cizelge 2'de, genel ve 6zel uyusma yetenedi etkilerine ait dederler
ise Cizelge 3'te verilmistir. Incelenen biitiin 6zellikler istatistiki olarak P<0.01
dizeyinde 6nemli gikmistir (Cizelge 1).

Cizelge 1'de gorildigl gibi, ebeveynler arasinda karsilastirma
yapildidinda en yiksek lif uzunlugu dederi Pima S7 (34.51 mm) genotipinden
elde edilirken, melezler arasinda en yiiksek deder ise BA 707 x Pima S7
melezinden (37.42 mm) elde edilmistir. Yarim diallel varyans analiz sonucuna
gore, eklemeli varyans (a), dominantlik varyansi (b) ve unsurlan (b;, b,, bs)
istatistiki olarak énemli bulunmustur (Cizelge 2). Yarim diallel melez analizi
sonucuna gore hesaplanan genetik parametrelerden dominant gen varyansi
(H.), genlerin dadiligina gore diizeltiimis dominant gen varyansi (H,) ve
heterozigot lokusun dominantlik etkisi (h,) istatistiki olarak P<0.01
dizeyinde onemli bulunmustur. Diallel melez analizine gére, dominantlik
varyanslarinin (H, ve H,) onemli bulunmalar ve D-H; dederinin negatif
cikmasi lif uzunlugu 6zelliginin ortaya cikisinda dominant gen etkisinin 6nemli
oldugunu vurgulamaktadir. Ortalama dominantlik derecesinin (H./D)? 1'den
bliyik olmasi Ustiin dominanthdin var oldugunu gdéstermektedir. Dominant
ve resesif allellerin frekansinin (H,/4H,) 0.25'den farkli bulunmasi anaglarda
dominantlik gésteren lokuslarda dominant ve resesif allellerin frekanslarinin
esit olmadigi anlasiimaktadir. Dominant ve resesif allellerin oraninin (KD/KR)
1'den kiicik olmasi da resesif allellerin  ¢odunlukta oldudunu
desteklemektedir. Gen sayisina (K= h,/ H,) ait deder 1'in altinda bulundugu
icin etkili gen sayisi tespit edilememistir. Kuramsal dominantlik sirasi ile
ebeveynlerin gergek dederleri arasindaki korelasyon katsayisinin negatif
cikmasi lif uzunlugu yiiksek olan ebeveynlerin dominant genlere sahip
oldugunu géstermektedir. Incelenen karakterin dar anlamda kalitim derecesi
0.152 olarak bulunmustur.

312



Derim, 2016, 33 (2):309-326

Cizelge 1. Ebeveynlere ve F1 melezlere ait ortalama fenotipik degerler

Genotip LU LKD LI KLO LUUL LKU SD GD
Lider (MiG119) (1) 29.33 32.20 5.09 6.31 84.78 5.43 8.9 79.6
BA 707 (2) 28.78 30.83 4.86 6.89 85.42 5.54 9.1 79.5
BA 525 (3) 29.70 30.56 531 7.26 83.40 6.00 7.7 81.3
PG 910 (4) 29.84 32.43 5.58 6.83 84.82 5.35 8.5 81.0
Gloria (5) 31.55 39.56 4.91 5.98 83.90 4.84 8.1 80.1
PG 300 (6) 30.52 37.50 4.84 7.05 84.91 3.91 8.6 81.2
PG 318ACP (7) 30.62 38.17 4.15 6.56 84.80 5.08 8.4 81.4
PG 820 (8) 29.54 30.36 5.28 8.16 84.88 3.95 8.2 80.1
PG 53 (9) 29.24 29.46 5.24 6.53 84.77 6.16 8.2 81.3
Pima S7 (10) 34.51 47.56 3.79 4.69 85.26 5.03 11.1 69.2
1X2 30.44 33.84 5.02 6.38 84.70 5.24 8.4 80.4
1X3 32.23 31.25 5.07 6.96 84.67 4.86 8.3 80.4
1X4 29.70 33.05 5.59 6.63 83.35 6.36 8.9 80.1
1X5 30.03 36.25 4.92 6.69 85.42 4.56 8.6 80.1
1X6 32.24 34.82 4.99 6.80 84.67 4.67 8.8 81.3
1X7 30.48 33.43 4.68 7.08 84.54 4.92 8.0 81.0
1X8 29.84 30.90 5.24 7.76 83.46 5.52 8.6 79.8
1X9 28.96 31.61 5.28 6.78 84.22 5.45 8.2 79.6
1X10 33.23 40.56 4.78 591 82.53 5.48 9.5 77.6
2X3 29.97 31.74 4.28 6.65 84.37 5.67 8.5 79.2
2X4 30.08 30.97 4.94 7.88 84.02 5.14 8.5 79.9
2X5 30.34 32.70 4.39 6.47 85.51 5.80 8.1 81.0
2X6 30.62 33.08 4.41 6.70 85.28 4.88 8.5 80.8
2X7 30.43 40.42 4.48 6.30 85.01 5.67 8.2 80.7
2X8 30.02 32.41 5.06 6.38 84.56 5.60 8.6 79.9
2X9 28.84 30.25 5.36 6.92 83.90 6.04 8.3 79.4
2X10 37.42 45.88 3.85 4.88 85.84 4.91 10.6 71.0
3X4 28.98 32.28 4.99 7.20 84.36 5.39 8.4 81.1
3X5 30.95 38.00 5.03 6.50 85.69 4.57 8.3 81.3
3X6 30.97 31.68 5.00 7.04 83.37 5.20 8.7 81.0
3X7 30.85 38.48 4.32 6.17 84.90 4.66 8.4 80.7
3X8 30.42 31.30 4.86 6.93 84.41 5.19 8.2 80.7
3X9 31.44 32.62 4.59 6.72 84.62 6.21 8.5 81.3
3X10 37.12 40.63 4.00 5.01 84.25 6.48 10.0 71.2
4X5 30.94 33.78 5.07 6.82 84.46 5.79 8.5 80.8
4X6 30.91 30.87 5.38 7.53 83.21 4.88 8.5 81.5
4axX7 30.81 33.79 4.68 5.99 84.16 4.82 8.0 81.8
4X8 29.64 31.32 5.32 6.58 84.62 5.84 8.3 79.6
4X9 30.09 33.01 5.52 6.25 84.71 5.67 8.4 80.6
4X10 36.84 41.63 4.35 4.88 86.29 5.04 10.4 715
5X6 31.67 34.76 4.87 6.35 84.22 4.47 8.2 81.3
5X7 33.39 35.41 4.48 5.67 85.26 4.87 7.9 81.6
5X8 30.01 34.38 5.25 5.99 84.49 6.47 8.0 81.0
5X9 29.84 34.69 5.15 7.45 84.92 3.83 8.2 80.1
5X10 36.47 45.09 4.14 4.84 85.69 4.95 10.7 70.4
6X7 30.19 38.67 4.59 6.59 84.80 4.74 8.5 81.0
6X8 29.90 34.07 5.13 6.84 85.08 4.34 8.6 81.6
6X9 30.17 31.83 511 7.60 84.49 5.15 8.1 80.7
6X10 37.41 44.35 4.26 4.84 85.30 4.40 10.3 71.8
7X8 32.11 37.40 4.45 6.04 86.57 6.06 8.2 80.8
7X9 30.84 36.95 4.70 6.66 85.06 6.44 8.3 81.0
7X10 37.05 43.76 3.74 4.82 87.60 5.78 10.2 69.9
8X9 31.20 32.38 4.56 591 84.54 5.02 7.9 79.9
8X10 37.10 39.00 3.99 4.87 85.82 5.09 10.4 69.2
9X10 33.60 40.17 4.33 5.07 84.58 7.63 9.9 72.9
Fy'ler Ort. 31.68 35.46 4.76 6.36 84.74 5.33 8.7 78.9
Ebeveynler Ort. 30.36 34.86 491 6.63 84.69 5.13 8.7 79.5
Genel Ort. 31.44 35.35 4.79 6.41 84.74 5.29 8.7 79.0
CV. % 2.07 2.15 2.24 7.98 1.06 7.12 2.96 1.09
LSD (0.05) 1.06** 1.23* 0.17** 0.83** 1.45** 0.61** 0.42** 1.40**

* P<0.05; ** P<0.01 ]
LU: Lif uzunlugu (mm); LKD: Lif kopma dayanikliigi (g/tex); LI: Lif inceligi (mic.); KLO: Kisa lif orani (%); LUUI: Lif uzunluk
uyum indeksi (%); LKU: Lif kopma uzamasi (%); SD: Sarilik degeri (+b); GD: Grilik degeri (Rd)
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Cizelge 2. Incelenen &zellikler icin hesaplanan genetik parametre degerleri

Genetik LU LKD Li KLO LuuI LKU D GD
parametreler

a 63.60%*  182.05%*  93.06%%  1L.43** 161 7.38** 5301 0983
b 4377 617 476" 1.00 077 2.00% 130 257+
b, 3354+ 4.98%  14.93** 2.16 0.02 2.27 0.24 411%
b, 7.817* 636"  5.26% 176 0.83 187 2.49%  4.28%*
b 2.65%* 6.16% 433 0.78 077 3.1 103 2.08
E 0.158 0.190 0.005 0.086 0.29 0.054 0.023 0.265
2748 33.631%*  0.334%* 0.816 0.784 0599 0862 13505
F 2832 1264 0021 0.008 1.083 0591 0252  -11.137
H, 9.824* 17.815 0224  1807* 3572 1471 0587  11.234
H, 14.442°% 40844  0.468**  2.107%  2.727* 1338  1.342°*  28.480
D-HL 7.076 15.816 0109 0092 2788~  -0872 0.275 2.271
(HL/D)™ 1.891 0.728 0.820 1.489 2.135 1567 0.825 0.012
Hao/4H, 0.368 0573 0522 0.292 0.191 0.227 0572 0.634
KD/KR 0.365 1.053 0.925 1.084 1.956 1018 0.699 0377
he 5.607* 1.031 0.075 0191 0112 0.111 0.000 1.088
k= M/ 0.388 0.025 0.161 0.090  -0.041 0.083 0.000 0.038
Hg 0.904 0.961 0.925 0.708 0.485 0.567 0.889 0.933
Hd 0.152 0.660 0.559 0.284 0.177 0.354 0.481 0.366
ryr, (Wr+Vr) _ -0.500 0.279 0.716 0933 0127 0533  -0.555 0.536
GUY 208.88%%  557.87%% 277.70%% 3430 483 2215 161.74%* 208.02%*
BUY 8.56%* 18.92°%  14.20°*  3.08%* 232 87 391  7.67%*
GUY/BUY 24.39 29.48 19.54 11.33 2.08 2.54 41.30 38.82

* P<0.05; ** P<0.01 )
LU: Lif uzunlugu (mm); LKD: Lif kopma dayanikliigi (g/tex); LI: Lif inceligi (mic.); KLO: Kisa lif orani (%); LUUL: Lif uzunluk
uyum indeksi (%); LKU: Lif kopma uzamasi (%); SD: Sarilik dederi (+b); GD: Grilik degeri (Rd)

Cizelge 2'de goriildigli gibi, hem genel uyusma yetenegi (GUY) hem
de dzel uyusma yetenegdi (OUY) istatistiki olarak P<0.01 diizeyinde énemli
bulunmus ve genel uyusma yetenedinin 6zel uyusma yetenedine orani 1’den
bliylik olmustur. Bu oraninin 1'den biiyiik olmasi genel uyusma yeteneginin
ve dolayisiyla eklemeli gen varyansinin daha hakim ve 6nemli oldugunu
isaret etmektedir. Ebeveynlerin genel uyusma yetenekleri etkilerine
bakildiginda, Pima S7 genotipinde pozitif, Lider (Mig 119), BA 707, BA 525,
PG 910, PG 820 ve PG 53 genotiplerinde ise negatif ve énemli olmustur. Lif
kalitesi (zerinde 6nemli olan bu 6zellik igin pozitif GUY (Genel Uyusma
Yetenegi) etkisi dederleri lizerinde durulmalidir. Cunku pozitif GUY etkisi o
ozelligi arttirici yonde bir etkiye isaret etmektedir. Melez kombinasyonlarina
ait OUY (Ozel Uyusma Yetenegi) etkileri incelendiginde en yiiksek OUY etkisi
BA 707 x Pima S7 melezinden elde edilirken, diger pozitif OUY etkilerine
sahip melez kombinasyonlarda bu 6zelligi arttirici yoénde degerlendirilebilir
(Cizelge 3). Incelenen i¢ ydntem karsilagtiridiinda sonuglarin farkli oldugu
gorulmektedir. Ancak, Hayman (1954)'a gore yapilan analiz esas alindidinda
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lif uzunlugu yoéninden dominant gen varyansinin hakim oldugunu
sOyleyebiliriz.

Cizelge 3. Incelenen &zelliklere ait genel ve 6zel uyusma yetenedi etkileri

Genotipler LU LKD Li KLO LuUUL LKU SD GD
Lider (Mig119)(1) -0.839** -1553**  0.258**  0.258** -0.414** -0.025 -0.074  0.893**
BA 707 (2) -0.848** -1.357**  -0.095** 0.152 0.161  0.153** 0.001 0.218
BA 525 (3) -0.296** -1.629** 0.01  0.265** -0.387**  0.168**  -0.258**  0.909**
PG 910 (4) -0.684** -1.952%*%  0.363**  0.242** -0.271 0.117 -0.077 0.859**
Gloria (5) 0.072 1.287** 0.038* -0.148 0.114  -0.266**  -0.247**  0.768**
PG 300 (6) -0.062 0.032 0.065**  0.323** -0.154  -0.637** -0.049 1.24%*
PG 318ACP (7) 0.125 2.145%*  -0.354** -0.173* 0.450** -0.007  -0.280** 1.051%*
PG 820 (8) -0.546** 2.071%*%  0.147**  0.258** 0.101 0.099  -0.230**  0.326**
PG 53 (9) -1.035%* -2.191%*  0.204** 0.158 -0.126  0.463**  -0.305**  0.798**
Pima S7 (10) 4.114** 7.287**  -0.637**  -1.335** 0.527** 0.134*  1520**  -7.063**

1x2 0.684* 1.413** 0.073 -0.444 0.221 -0.179 -0.277* 0.291
1x3 1.918** -0.908** 0.012 0.03 0.736  -0.578** -0.085 -0.334
1x4 -0.220 1.212%%  0.182** -0.281 -0.698  0.973**  0.367** -0.651
1x5 -0.646* 1.179**  -0.167** 0.173 0.984* -0.437* 0.237 -0.559
1x6 1.698** 0.998** -0.117* -0.195 0.506 0.041 0.173 0.168
1x7 -0.253 -2.502%* -0.011 0.587* -0.236 -0.336  -0.363** 0.091
1x8 -0.218 -0.819* 0.048  0.829%* -0.966* 0.349 0.154 -0.384
1x9 -0.607 0.017 0.034 -0.051 0.024 -0.279 -0.138 -1.023*
1x10 -1.492%* 0514  0.372** 0.579* -2.316%* 0.076  -0.663**  4.771**
2x3 -0.332 -0.618  -0.418** -0.177 -0.143 0.058 0.040 -0.893*
2x4 0.166 -1.398** -0.114*  1.078** -0.609 -0.418* -0.141 -0.109
2x5 -0.330 2.567**  -0.343** 0.056 0.502  0.626**  -0.338** 1.016*
2x6 0.090 -0.935%*  -0.347** -0.182 0.534 0.077 -0.202 0.377
27 -0.290 4.135%*  0.139%* -0.087 -0.334 0.237 -0.205 0.466
2x8 -0.032 0.494  0.218** -0.441 -0.435 0.251 0.112 0.424
2x9 -0.724* -1.539**  0.461** 0.199 -0.874* 0.136 -0.08 -0.548
2x10 2.708** 4.606**  -0.205** -0.347 0.416  -0.668**  0.395**  -1.154**
3x4 -1.483** 0.617  -0.169** 0.282 0.286 -0.190 0.051 0.399
3x5 -0.269 3.001%*  0.192** -0.027 1.230%*  -0.619** 0.120 0.691
3x6 -0.112 -2.060**  0.142** 0.045 -0.821 0.378* 0.290* -0.115
3x7 -0.419 2.623** -0.126* -0.33 0.104  -0.795** 0.254* -0.226
3x8 -0.184 -0.337 -0.08 -0.007 -0.040 -0.167 -0.030 0.466
3x9 1.327%* 1.096**  -0.397** -0.117 0.397 0.291  0.345** 0.66
3x10 1.853** -0.376  -0.163** -0.331 -0.626  0.884* 0.020  -1.612**
4x5 0.106 -0.896* -0.114* 0.311 0.116  0.644* 0.073 0.241
4x6 0.213 2.547*%  0.166** 0.557* -1.098** 0.105 -0.091 0.468
4x7 -0.078 -1.740%* -0.115* -0.494* 0.752  -0.585**  -0.327** 0.924*
4x8 -0.570 -0.001 0.027 -0.328 0.054  0.533** -0.144 -0.584
4x9 0.365 1.813** 0.17** -0.565* 0.374 -0.205 0.031 0.01
4x10 1.970%* 0.951**  -0.162** -0.435 1.301%*  -0.499** 0.240 -1.262*
5x6 0.220 -1.903** -0.017 -0.232 -0.473 0.086 -0.221 0.36
5x7 1.750%* -3.359** 0.006 -0.42 -0.041 -0.144 -0.258* 0.782
5x8 -0.959** -0.177 0.275** -0.531* -0.461 1.544** -0.208 0.974*
5x9 -0.637* 0.254 0.118*  1.029** 0.199  -1.654** 0.034 -0.432
5x10 0.844** 1.172%* -0.045 -0.088 0.312 -0.209  0.742*%* 2.27%*
6x7 -1.313** 1.146%* 0.089 0.029 -0.233 0.097 0.079 -0.257
6x8 -0.932%* 0.772*  0.128** -0.149 0.400 -0.219 0.129 1.035%*
6x9 -0.174 -1.348** 0.054  0.711** 0.037 0.036 -0.263* -0.27
6x10 1.915%* 1.694** 0.048 -0.562* 0.191 -0.388* 0.079  -1.343**
7x8 1.088** 1.986%* -0.126* -0.453 1.286**  0.875** -0.008 0.424
7x9 0.303 1.656** 0.067 0.267 -0.004  0.690** 0.201 0.152
7x10 1.367** -1.009** -0.059 -0.08 1.890%* 0.362* 0.209  -3.087**
8x9 1.341%* 1.305*%*  -0.575%*  -0.917** -0.168  -0.639** -0.283* -0.19
8x10 2.089** -1.533**  -0.307** -0.467 0.452 -0.240  0.392**  -3.062**
9x10 -0.926** -0.266 -0.027 -0.161 -0.560 1.745** -0.033 0.232

* P<0.05; ** P<0.01 .
LU: Lif uzunlugu (mm); LKD: Lif kopma dayanikliii (g/tex); LI: Lif inceligi (mic.); KLO: Kisa lif orani (%); LUUI: Lif uzunluk
uyum indeksi (%); LKU: Lif kopma uzamasi (%); SD: Sarilik degeri (+b); GD: Grilik degeri (Rd)
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Bu ozellik icin, Basal (2001), Karademir (2005) ve Minhas vd. (2008)
eklemeli, llyas vd. (2007) ve Hussaini vd. (2010) dstiin dominant, Cicek ve
Kaynak (2008) hem eklemeli hem de dominant gen etkilerinin énemli
oldugunu bildirmislerdir.

Lif kopma dayaniklili§i acgisindan ebeveynler arasinda karsilastirma
yapildiginda en vyiiksek lif kopma dayanikliigi dederi Pima S7 (47.56 g/tex)
genotipinden elde edilirken, melezler arasinda en yiiksek deder ise BA 707 x
Pima S7 melezinden (45.88 g/tex) elde edilmistir (Cizelge 1). Yarim diallel
varyans analiz sonucuna gore, eklemeli varyans (a), dominantlik varyansi (b)
ve unsurlarn (by, by, bs) istatistiki olarak énemli bulunmustur (Cizelge 2).
Yarim diallel melez analizi sonucuna gdre hesaplanan genetik
parametrelerden eklemeli gen varyansi (D) ve genlerin dadilisina gore
dizeltilmis dominant gen varyansi (H,) istatistiki olarak P<0.01 diizeyinde
onemli bulunmustur. Diallel melez analizine gore, eklemeli gen varyansi ile
dominantlik varyansi arasindaki farkin (D-H;) pozitif c¢ikmasi lif kopma
dayanikhligi ozelliginin ortaya cikisinda eklemeli gen etkisinin  6nemli
oldugunu vurgulamaktadir. Ortalama dominantlik derecesinin (H./D)? 1'den
kiigiik olmasi kismi dominanthigin var oldugunu géstermektedir. Dominant ve
resesif allellerin frekansinin (H,/4H;) 0.25'den farkli bulunmasi anaclarda
dominantlik gésteren lokuslarda dominant ve resesif allellerin frekanslarinin
esit olmadigi anlasilmaktadir. Dominant ve resesif allellerin yoninu belirleyen
F degerinin pozitif bulunmus olmasi dominant allellerin cogunlukta olduguna
isaret etmektedir. Dominant ve resesif allellerin oraninin (KD/KR) 1'den
bliyik olmasi da dominant allellerin gogunlukta oldugunu desteklemektedir.
Gen sayisina (K=h,/H,) ait deder 1'in altinda bulundugu igin etkili gen sayisi
tespit edilememistir. Kuramsal dominantlik sirasi ile ebeveynlerin gergek
degerleri arasindaki korelasyon katsayisinin negatif ¢ikmasi lif kopma
dayaniklligi yiksek olan ebeveynlerin dominant genlere sahip oldugunu
gostermektedir Incelenen karakterin dar anlamda kalitim derecesi 0.660
olarak bulunmustur. Cizelge 2'de gorildigi gibi, hem genel uyusma
yetenedi hem de 6zel uyusma yetenedi istatistiki olarak P<0.01 diizeyinde
onemli bulunmus ve genel uyusma yetenedinin 6zel uyusma yetenedine
orani 1'den biyik olmustur. Bu oraninin 1'den biiyiik olmasi genel uyusma
yeteneginin ve dolayisiyla eklemeli gen varyansinin daha hakim ve 6nemli
oldugunu isaret etmektedir. Ebeveynlerin genel uyusma yetenekleri (GUY)
etkilerine bakildiginda, Pima S7, PG 318ACP ve Gloria genotipinde pozitif,
Lider (Mig 119), BA 707, BA 525, PG 910, PG 820 ve PG 53 genotiplerinde
ise negatif ve 6nemli olmustur. Lif kopma dayanikllig icin 6nemli olan bu
Ozellik de pozitif GUY etkisi dederleri lzerinde durulmalidir. Clinkli pozitif
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GUY etkisi o ozelligi arttirici yonde bir etkiye isaret etmektedir. Melez
kombinasyonlarina ait zel uyusma yetenedi (OUY) etkileri incelendiginde en
yiiksek OUY etkisi BA 707 x Pima S7 melezinden elde edilirken, diger pozitif
OUY etkilerine sahip melez kombinasyonlarda bu 6zelligi arttirici yonde
dederlendirilebilir (Cizelge 3). Incelenen (¢ yoéntem karsilagtinldijinda
eklemeli varyans acisindan sonuclarin  benzer oldugu gorilmektedir.
Incelenen 6zelligin yoénetiminde eklemeli gen etkisinin oldugu, Efe (1994),
Basal (2001) ve Rauf vd. (2006) tarafindan da bulunan sonuglarla ayni
dogrultudadir.

Cizelge 1'de gorildigli gibi, ebeveynler arasinda karsilastirma
vapildiinda en disik lif inceligi dederi Pima S7 (3.79 mic.) genotipinden
elde edilirken, melezler arasinda en disiik deder ise PG 318ACP x Pima S7
(3.74 mic.) ile BA 707 x Pima S7 melezlerinden (3.85 mic.) elde edilmistir.
Yarim diallel varyans analiz sonucuna gore, eklemeli varyans (a), dominanthk
varyansi (b) ve unsurlan (b1, b2, b3) istatistiki olarak 6nemli bulunmustur
(Cizelge 2). Yarim diallel melez analizi sonucuna gore hesaplanan genetik
parametrelerden eklemeli gen varyansi (D) ve genlerin dadilisina gore
dizeltilmis dominant gen varyansi (H,) istatistiki olarak P<0.01 diizeyinde
6nemli bulunmustur. Diallel melez analizine goére, eklemeli gen varyansi ile
dominantlik varyansi arasindaki farkin (D-H,) pozitif olmasi lif inceligi
Ozelliginin ortaya c¢ikisinda eklemeli gen etkisinin  6nemli oldugunu
vurgulamaktadir. Ortalama dominantlik derecesinin (H,/D)¥? 1'den kiigiik
olmasi kismi dominantligin var oldugunu gostermektedir. Dominant ve
resesif allellerin frekansinin (H,/4H;) 0.25'den farkli bulunmasi anaglarda
dominantlik gosteren lokuslarda dominant ve resesif allellerin frekanslarinin
esit olmadigi anlasiimaktadir. Dominant ve resesif allellerin yoniinii belirleyen
F dederinin negatif bulunmus olmasi resesif allellerin ¢cogunlukta olduguna
isaret etmektedir. Dominant ve resesif allellerin oraninin (KD/KR) 1'den
kiigiik olmasi da resesif allellerin gogunlukta oldugunu desteklemektedir. Gen
sayisina (K=h,/H,) ait deder 1'in altinda bulundudu icin etkili gen sayisi
tespit edilememistir. Kuramsal dominantlik sirasi ile ebeveynlerin gergek
dederi arasindaki korelasyon katsayisinin pozitif cikmasi lif inceligi yliksek
olan ebevenlerin resesif genlere sahip oldugunu gdstermektedir. Incelenen
karakterin dar anlamda kalitim derecesi 0.559 olarak bulunmustur. Cizelge
2'de gorildugu gibi, hem genel uyusma yetenedi hem de 6zel uyusma
yetenegi istatistiki olarak P<0.01 diizeyinde 6nemli bulunmus ve genel
uyusma yetenedinin 6zel uyusma yetenedine orani 1'den biiyik olmustur. Bu
oraninin 1'den biylik olmasi genel uyusma yetenedinin ve dolayisiyla
eklemeli gen varyansinin daha hakim ve 6nemli oldugunu isaret etmektedir.
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Ebeveynlerin genel uyusma yetenekleri (GUY) etkilerine bakildidinda, Pima
S7, PG 318ACP ve BA 707 genotipinde negatif ve dnemli olmustur. Lif inceligi
icin 6nemli olan bu o6zellik de negatif GUY etkisi dederleri lizerinde
durulmalidir. Melez kombinasyonlarina ait ézel uyusma yetenedi (OUY)
etkileri incelendiginde negatif OUY etkilerine sahip melez kombinasyonlarda
bu ozelligi iyilestirici yonde dederlendirilebilir (Cizelge 3). Lif inceligi
yoniinden incelenen {i¢ ydntem karsilastirniidiginda eklemeli varyans agisindan
sonuglarin benzer oldugu goérilmektedir. Bu durumda, lif inceligi yoniinden
eklemeli varyansin hakim oldugunu séyleyebiliriz. Incelenen &zelligin
yonetiminde eklemeli gen etkisinin oldugu, Luckett (1989), Efe (1994), Toklu
(1999) ve Karademir (2005) tarafindan da bulunan sonuglarla ayni
dogrultudadir.

Kisa lif orani bakimindan ebeveynler arasinda karsilastirma
yapildiginda en diistik kisa lif orani degeri Pima S7 (%4.69) genotipinden
elde edilirken, melezler arasinda en disiik deder ise PG 318ACP x Pima S7
(%4.82) melezinden elde edilmistir (Cizelge 1). Yarim diallel varyans analiz
sonucuna gore, eklemeli varyans (a) istatistiki olarak 6nemli bulunurken,
dominantlik varyansi (b) ve unsurlar (b;, b,, bs) istatistiki olarak 6nemli
bulunmamistir (Cizelge 2). Yarim diallel melez analizi sonucuna gore
hesaplanan genetik parametrelerden dominant gen varyansi (H;) ve genlerin
dadihisina gore dizeltiimis dominant gen varyansi (H,) istatistiki olarak
P<0.05 diizeyinde ©onemli bulunmustur. Diallel melez analizine gore,
dominantlik varyanslari (H,; ve H,) énemli ve D-H; dederinin negatif ¢ikmasi
kisa lif orani &zelliginin ortaya gikisinda dominant gen etkisinin 6nemli
oldugunu vurgulamaktadir. Ortalama dominantlik derecesinin (H,/D)"? 1'den
biiylk olmasi Ustiin dominanthidgin var oldugunu géstermektedir. Dominant
ve resesif allellerin frekansinin (H,/4H,) 0.25'den farkli bulunmasi anaglarda
dominantlik gosteren lokuslarda dominant ve resesif allellerin frekanslarinin
esit olmadigi anlagiimaktadir. Dominant ve resesif allellerin yoniini belirleyen
F dederinin pozitif bulunmus olmasi dominant allellerin cogunlukta olduguna
isaret etmektedir. Dominant ve resesif allellerin oraninin (KD/KR) 1'den
bliyik olmasi da dominant allellerin gogunlukta oldugunu desteklemektedir.
Gen sayisina (K=h,/H,) ait deder 1'in altinda bulundugu icin etkili gen sayisi
tespit edilememistir. Kuramsal dominantlik sirasi ile ebeveynlerin gergek
dederleri arasindaki korelasyon katsayisinin pozitif ¢ikmasi kisa lif orani
degeri disik olan ebeveynlerin dominant genlere sahip oldugunu
gostermektedir. Incelenen karakterin dar anlamda kalitim derecesi 0.284
olarak bulunmustur. Cizelge 2'de gorildiiglu gibi, hem genel uyusma
yetenedi hem de 6zel uyusma yetenedi istatistiki olarak P<0.01 diizeyinde
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onemli bulunmus ve genel uyusma yetenedinin 6zel uyusma yetenedine
orani 1'den biyik olmustur. Bu oraninin 1’den biyik olmasi genel uyusma
yeteneginin ve dolayisiyla eklemeli gen varyansinin daha hakim ve énemli
oldugunu isaret etmektedir. Ebeveynlerin genel uyusma yetenekleri etkilerine
bakildiginda, Pima S7 ve PG 318ACP genotipinde negatif ve dnemli olmustur.
Kisa lif orani icin 6énemli olan bu ozellik de negatif GUY etkisi degerleri
lizerinde durulmalidir. Melez kombinasyonlarina ait OUY etkileri
incelendiginde negatif OUY etkilerine sahip melez kombinasyonlarda bu
ozelligi iyilestirici yonde degerlendirilebilir (Cizelge 3). Kisa lif orani yoniinden
incelenen ¢ yontem karsilastinldiinda sonuclarin  farkh  oldugu
gorilmektedir. Ancak, Hayman (1954)'a gére yapilan analiz esas alindiginda
kisa lif orani yoninden dominant gen varyansinin hakim oldugunu
sdyleyebiliriz. Incelenen dzelligin yonetiminde, Toklu (1999) Ustiin dominant,
Antonio de Aguiar (2007) eklemeli gen etkilerinin 6nemli oldugunu
bildirmiglerdir.

Cizelge 1'de goruldigli gibi, ebeveynler arasinda karsilastirma
yapildiginda en yiiksek lif uzunluk uyum indeksi degeri BA 707 (%85.42) ve
Pima S7 (%85.26) genotiplerinden elde edilirken, melezler arasinda en
yiksek deder ise PG 318ACP x Pima S7 melezinden (%87.6) elde edilmistir.
Yarim diallel varyans analiz sonucuna gore, eklemeli varyans (a), dominanthk
varyans! (b) ve unsurlan (by, by, bs) istatistiki agidan énemli bulunmamistir
(Cizelge 2). Yarim diallel melez analizi sonucuna gére hesaplanan genetik
parametrelerden dominant gen varyansi (H,), genlerin dadilisina gore
diizeltiimis dominant gen varyansi (H,) ve D-H;'in negatif ve istatistiki olarak
P<0.05 diizeyinde dnemli bulunmalari lif uzunluk uyum indeksi 6zelliginin
ortaya cikisinda dominant gen etkisinin énemli oldugunu vurgulamaktadir.
Ortalama dominantlik derecesinin (H./D)¥? 1'den biiyik olmasi (Ustiin
dominanthigin var oldugunu gdstermektedir. Dominant ve resesif allellerin
frekansinin  (H,/4H;) 0.25'den farkli bulunmasi anaglarda dominantlik
gosteren lokuslarda dominant ve resesif allellerin frekanslarinin esit olmadidi
anlaglimaktadir. Dominant ve resesif allellerin yoniini belirleyen F dederinin
pozitif bulunmus olmasi, dominant allellerin gogunlukta oldu§una isaret
etmektedir. Dominant ve resesif allellerin oraninin (KD/KR) 1'den biyik
olmasi da dominant allellerin ¢godunlukta oldugunu desteklemektedir. Gen
sayisina (K=h,/H,) ait deder 1'in altinda bulundugu igin etkili gen sayisi
tespit edilememistir. Kuramsal dominantlik sirasi ile ebeveynlerin gergek
degerleri arasindaki korelasyon katsayisinin negatif cikmasi lif uzunluk uyum
indeksi yuksek olan ebeveynlerin dominant genlere sahip oldugunu
gostermektedir. incelenen karakterin dar anlamda kalitim derecesi 0.177
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olarak bulunmustur. Cizelge 2'de gorildiiglu gibi, hem genel uyusma
yetenedi hem de 6zel uyusma yetenedi istatistiki olarak P<0.01 diizeyinde
onemli bulunmus ve genel uyusma yetenedinin 6zel uyusma yetenedine
orani 1'den buiylik olmustur. Bu oraninin 1‘den blyiik olmasi genel uyusma
yeteneginin ve dolayisityla eklemeli gen varyansinin daha hakim ve 6nemli
oldugunu isaret etmektedir. Ebeveynlerin genel uyusma yetenekleri etkilerine
bakildiginda, PG 318ACP ve Pima S7 genoctiplerinde pozitif, Lider (Mig 119)
ve BA 525 genotiplerinde ise negatif ve dnemli bulunmustur. Bu &zellik igin
pozitif GUY etkisi dederleri tizerinde durulmaldir. Clnki pozitif GUY etkisi
ozelligi arttirici yonde bir etkiye isaret etmektedir. Melez kombinasyonlarina
ait OUY etkileri incelendiginde en yiiksek OUY etkisi PG 318ACP x Pima S7
melezinden elde edilirken, diger pozitif OUY etkilerine sahip melez
kombinasyonlarda bu o6zelligi arttinc yénde dederlendirilebilir (Cizelge 3).
incelenen lic yontem karsilastinldiinda sonuclarin  farkli  oldugu
gorilmektedir. Ancak, Hayman (1954)'a gore yapilan analiz esas alindiginda
lif uzunluk uyum indeksi yoninden dominant gen varyansinin hakim
oldugunu sodyleyebiliriz. Bu ozellik icin, Minhas vd. (2008) ve Hussain vd.
(2010) dominant gen etkilerinin 6nemli oldugunu bildirmislerdir.

Lif kopma uzamasi oOzelligi yoninden dederlendirme yapildidinda
ebeveynler arasinda en yiiksek lif kopma uzamasi dederi PG 53 (%06.16) ve
BA 525 (%6.00) genotiplerinden elde edilirken, melezler arasinda en ylksek
deder ise PG 53 x Pima S7 melezinden (%7.63) elde edilmistir (Cizelge 1).
Yarim diallel varyans analiz sonucuna goére, eklemeli gen etkisi ve genel
kombinasyon yetenedinin tahminleyicisi “a”, dominant gen etkisi “b”,
dominant allellerin ebeveynlerde dadilmis oldujunu gdsteren ve ayni
zamanda 6zel kombinasyon yetenedini de belirleyen “b;” istatistiki olarak
P<0.01 dizeyinde oOnemli bulunurken diger dominantlik varyansi
unsurlarindan b, ve b,, istatistiki agidan 6énemli bulunmamistir (Cizelge 2).
Yarim diallel melez analizi sonucuna gére hesaplanan genetik parametrelerin
tamam istatistiki acidan 6nemsiz cikmistir. Ancak, eklemeli varyans ile
dominantlik varyansi arasindaki farkin (D-H;) negatif gikmasi lif kopma
uzamasi Ozelliginin ortaya gikisinda dominant gen etkisinin 6nemli oldugunu
vurgulamaktadir. Ortalama dominantlik derecesinin (H./D)¥? 1'den biiyik
olmasi Ustiin dominanthdin var oldugunu gostermektedir. Dominant ve
resesif allellerin frekansinin (H,/4H;) 0.25'den farkli bulunmasi anaglarda
dominantlik gésteren lokuslarda dominant ve resesif allellerin frekanslarinin
esit olmadigr anlasiimaktadir. Dominant ve resesif allellerin yoniini belirleyen
F dederinin pozitif bulunmug olmasi, dominant allellerin gogunlukta oldugunu
ve Fl'lerin ebeveynlerinin ortalamalarini astigini géstermektedir. Dominant
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ve resesif allellerin oraninin (KD/KR) 1’den biyiik olmasi da dominant
allellerin cogunlukta oldugunu desteklemektedir. Gen sayisina (K=h./H.) ait
deder 1'in altinda bulundudgu icin etkili gen sayisi tespit edilememistir.
Kuramsal dominantlik sirasi ile ebeveynlerin gercek dederleri arasindaki
korelasyon katsayisinin negatif c¢ikmasi lif kopma uzamasi yiksek olan
ebeveynlerin dominant genlere sahip oldugunu géstermektedir. Incelenen
karakterin dar anlamda kalitim derecesi 0.354 olarak bulunmustur. Cizelge
2'de gorildugu gibi, hem genel uyusma yetenedi hem de 6zel uyusma
yetenedi istatistiki olarak P<0.01 diizeyinde 6nemli bulunmus ve genel
uyusma yetenedinin 6zel uyusma yetenegine orani 1'den biiyik olmustur. Bu
oraninin 1'den biylk olmasi genel uyusma yetenedinin ve dolayisiyla
eklemeli gen varyansinin daha hakim ve énemli oldugunu isaret etmektedir.
Ebeveynlerin genel uyusma yetenekleri etkilerine bakildiginda, BA 707, BA
525, PG 53 ve Pima S7 genotiplerinde pozitif, Gloria ve PG 300
genotiplerinde ise negatif ve énemli bulunmustur. Bu 6zellik igin pozitif GUY
etkisi degerleri izerinde durulmalidir. Clinki pozitif GUY etkisi 6zelligi arttirici
yoénde bir etkiye isaret etmektedir. Melez kombinasyonlarina ait OUY etkileri
incelendiginde en yiiksek OUY etkisi PG 53 x Pima S7 melezinden elde
edilirken, diger pozitif OUY etkilerine sahip melez kombinasyonlarda bu
ozelligi arttinc yénde degerlendirilebilir (Cizelge 3). Incelenen ¢ ydntem
karsilastirildiginda sonuglarin farkli oldugu goriilmektedir. Ancak, Jones
(1965) ve Griffing (1956)'a gore yapilan analiz esas alindidinda lif kopma
uzamasl yoniinden hem eklemeli hem de dominant gen varyansinin hakim
oldugunu sdyleyebiliriz. Bu &zellik igin, Antonio de Aguiar vd. (2007) eklemeli
gen etkilerinin 6nemli oldugunu bildirmislerdir.

Cizelge 1'de goruldigli gibi, ebeveynler arasinda karsilastirma
yapildidinda en disik sarilik dederi BA 525 (7.7) genotipinden elde edilirken,
melezler arasinda en diisiik deder ise 7.9 ile Gloria x PG 318ACP ve PG 820 x
PG 53 melezinden elde edilmistir. Yarim diallel varyans analiz sonucuna gdre,
eklemeli gen etkisi ve genel kombinasyon yetenedinin tahminleyicisi “a”
istatistiki olarak P<0.01 dlzeyinde, bir ebeveyndeki dominant allellerin
toplanmasini belirleyen “b,” istatistiki olarak P<0.05 diizeyinde &nemli
bulunurken, dominant gen etkisi "b” ve dominantlik varyansi unsurlarindan
b, ve b, istatistiki acidan 6nemli bulunmamistir (Cizelge 2). b, alt
parametresinin biyometrik olarak 6nemli g¢gikmasi anacglarda daha gok
dominant allellerin toplandigina isaret etmektedir. Yarim diallel melez analizi
sonucuna gore, eklemeli gen varyansi (D), dominant gen varyanslari (H; ve
H,) istatistiki agidan 6nemli ve eklemeli varyans ile dominantlk varyansi
arasindaki farkin (D-H;) pozitif ¢ikmasi sarilik 6zelliginin ortaya gikisinda
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eklemeli gen etkisinin 6nemli oldugunu vurgulamaktadir. Ortalama
dominantlik derecesinin (H:/D)? 1'den kiiciik olmasi kismi dominantigin var
oldugunu gostermektedir. Dominant ve resesif allellerin frekansinin (H,/4H,)
0.25'den farkli bulunmasi anaglarda dominantlik goésteren lokuslarda
dominant ve resesif allellerin frekanslarinin esit olmadigi anlasiimaktadir.
Dominant ve resesif allellerin yonini belirleyen F dederinin negatif
bulunmus olmasi, resesif allellerin cogunlukta olduguna isaret etmektedir.
Dominant ve resesif allellerin oraninin (KD/KR) 1‘den kiiglik olmasi da resesif
allellerin cogunlukta oldugunu desteklemektedir. Gen sayisina (K=h,/H,) ait
deder 1'in altinda bulundudgu icin etkili gen sayisi tespit edilememistir.
Kuramsal dominantlik sirasi ile ebeveynlerin gercek dederleri arasindaki
korelasyon katsayisinin negatif c¢lkmasi sarilik dederi yiiksek olan
ebeveynlerin dominant genlere sahip oldugunu géstermektedir. Incelenen
karakterin dar anlamda kalitim derecesi 0.481 olarak bulunmustur. Cizelge
2'de gorildugi gibi, hem genel uyusma yetenedi hem de 6zel uyusma
yetenegi istatistiki olarak P<0.01 diizeyinde 6nemli bulunmus ve genel
uyusma yetenedinin 6zel uyusma yetenedine orani 1'den bliyik olmustur. Bu
oraninin 1'den biylik olmasi genel uyusma yetenedinin ve dolayisiyla
eklemeli gen varyansinin daha hakim ve énemli oldugunu isaret etmektedir.
Ebeveynlerin genel uyusma vyetenekleri etkilerine bakildiginda, BA 525,
Gloria, PG 318ACP, PG 820 ve PG 53 genotiplerinde negatif 6nemli
bulunmustur. Bu o6zellik icin negatif GUY etkisi dederleri (izerinde
durulmalidir. Clinkii negatif GUY etkisi bu 6zelligi iyilestirici yonde bir etkiye
isaret etmektedir. Melez kombinasyonlarina ait OUY etkileri incelendiginde en
diisiik OUY etkisi Lider (Mig119) x Pima S7 melezinden elde edilirken, diger
negatif OUY etkilerine sahip melez kombinasyonlarda bu &ézelligi iyilestirici
yénde degerlendirilebilir (Gizelge 3). Incelenen ii¢ yéntem karsilastirldiginda
sonuglarin farkh oldugu gériilmektedir. Ancak, Hayman (1954)‘a gore yapilan
analiz esas alindidinda sarilik dederi ydniinden hem eklemeli hem de
dominantlik gen varyansinin hakim oldugunu soyleyebiliriz.

Cizelge 1'de gorildigl gibi, ebeveynler arasinda karsilastirma
yapildidinda en vyiksek grilik (yansitma) degeri PG 318ACP (81.4)
genotipinden elde edilirken, melezler arasinda en yiiksek deger ise 81.8 ile
PG 910 x PG 318ACP melezinden elde edilmistir. Yarim diallel varyans analiz
sonucuna gore, eklemeli varyans (a), dominantlik varyansi (b) ve unsurlari
(b1, by, bs) istatistiki acidan énemli bulunmamistir (Cizelge 2). Yarim diallel
melez analizi sonucuna gore, eklemeli gen varyansi (D) ve genlerin dadilisina
gore diizeltilmis dominant gen varyansi (H,) istatistiki acidan &nemli ve
eklemeli varyans ile dominantlik varyansi arasindaki farkin (D-H,) pozitif
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cikmasi grilik dederi (yansitma) ozelliginin ortaya cikisinda eklemeli gen
etkisinin  6nemli oldugunu vurgulamaktadir. Ortalama dominantlik
derecesinin (H./D)*? 1'den kiiciik olmasi kismi dominantigin var oldugunu
gostermektedir. Dominant ve resesif allellerin frekansinin (H./4H;) 0.25'den
farkl bulunmasi anaglarda dominantlik gosteren lokuslarda dominant ve
resesif allellerin frekanslarinin esit olmadigi anlasiimaktadir. Dominant ve
resesif allellerin yoniini belirleyen F dederinin negatif bulunmus olmasi,
resesif allellerin cogunlukta olduduna isaret etmektedir. Dominant ve resesif
allellerin oraninin (KD/KR) 1'den kiiclik olmasi da resesif allellerin cogunlukta
oldugunu desteklemektedir. Gen sayisina (K=h,/H,) ait deder 1'in altinda
bulundugu icin etkili gen sayisi tespit edilememistir. Kuramsal dominantlik
sirasi ile ebeveynlerin gercek dederleri arasindaki korelasyon katsayisinin
pozitif cikmasi grilik (yansitma) dederi ylksek olan ebeveynlerin resesif
genlere sahip oldujunu gostermektedir. Incelenen karakterin dar anlamda
kalitim derecesi 0.366 olarak bulunmustur. Cizelge 2'de goriildiigii gibi, hem
genel uyusma yetenedi hem de 06zel uyusma yetenedi istatistiki olarak
P<0.01 diizeyinde onemli bulunmus ve genel uyusma yetenedinin o6zel
uyusma yetenedine orani 1'den bliylik olmustur. Bu oraninin 1'den biyik
olmasi genel uyusma yeteneginin ve dolayisiyla eklemeli gen varyansinin
daha hakim ve onemli oldugunu isaret etmektedir. Ebeveynlerin genel
uyusma yetenekleri etkilerine bakildiginda, Lider (Mig119), BA 525, PG 910,
Gloria, PG 300, PG 318ACP, PG 820 ve PG 53 genotiplerinde pozitif, Pima S7
genotipinde ise negatif dnemli bulunmustur. Melez kombinasyonlarina ait
OUY etkileri incelendiginde en yiiksek OUY etkisi Lider (Mig119) x Pima S7
melezinden elde edilirken, en diisiik OUY etkisi ise PG 318ACP x Pima S7
melez kombinasyonlardan elde edilmistir (Cizelge 3). Incelenen iic yéntem
karsilastirildiginda sonuglarin eklemeli varyans agisindan benzer oldugu
gorilmektedir. Bu durumda grilik (yansitma) degeri yoniinden eklemeli gen
varyansinin hakim oldugunu sdyleyebiliriz.

4. Sonug

Bu arastirmada, 10 pamuk genotipi arasinda yarim diallel melezleme
yoluyla elde edilmis F; popllasyonlari, diallel analiz y&ntemlerine gore
incelenmistir. Lif kalite Ozelliklerini gelistirmek icin 1slah programlarinda
kullanilacak ebeveynlerin ve Umitvar melezlerin segiminde fenotipik
ortalamalar ve Ug farkh ydnteme gore elde edilmis genetik parametreler
dikkate alinmigtir. Analiz sonuglarina gére incelenen 6zellikler {izerine hem
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eklemeli (a, D, GUY) hem de eklemeli olmayan (b ve unsurlari, H, H,, OUY)
gen etkileri énemli bulunmustur ve dar anlamda kalitim derecesinin distik
bulunmasi erken dénemde yapilacak seleksiyonun basarisini azaltacaktir.
Hem eklemeli hem de eklemeli olmayan gen etkilerinin énemli oldugu bu tip
galismalarda, &zelligin melezlere bagh olarak dedisen gen etkileri tarafindan
yonetildigi bu durumda tek bitki seleksiyonunun ileriki generasyonlara
birakilmasi ve galismada Bulk Yénteminin uygulanmasi daha uygun olacaktir.

Ebeveynlerin genel uyum yetenekleri dikkate alindiginda; Pima S7, PG
318ACP, BA 707, BA 525 ve Gloria genotiplerinin I|if kalite 6zelliklerini
gelistirmek icin kullanilabilecek uygun ebeveynler oldugu soylenebilir. Ayrica
yapilan galismada, Lider (Mig119) x BA 525, Lider (Mig119) x PG 300, Lider
(Mig119) x Gloria, Lider (Mig119) x Pima S7, BA 707 x Pima S7, BA 707 X
Gloria, BA 707 x PG 300, BA 525 x PG 318ACP, BA 525 x PG 53, BA 525 x
Pima S7, PG 910 x Pima S7, PG 910 x PG 318ACP, Gloria x PG 318ACP,
Gloria x Pima S7, PG 300 x Pima S7, PG 318ACP x PG 820, PG 318ACP x PG
53, PG 318ACP x Pima S7, PG 820 x PG 53, PG 820 x Pima S7, PG 53 x Pima
S7 melezleri Gmitvar melezler olarak 6n plana ¢ikmistir.
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