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BiTKi ISLAHINDA GENOTIP SECIM TAHMINLERININ iSTATISTIiK
METOTLARLA OLUSTURULMASINDA CEVRIM iCi BIR UYGULAMA

OZET

Bitki 1slahi, insanlarin yarar ve ihtiyaclar1 dogrultusunda, bitkiler iizerinde yapilan
birtakim degisimlerin ve genetik gelisimlerin sanat1 ve bilimidir. Baska bir deyisle
bitki 1slahi, genetik ve sitogenetik prensiplerine dayali bir bilimdir. Uygarligin
baslangicindan bu yana, bitki 1slah1 binlerce yildir uygulanmaktadir. Bu uygulamalar
istenilen O6zelliklere sahip bitkilerin se¢ilmesinden daha karmasik molekiiler
tekniklere kadar bircok farkli yontemle gergeklestirilmektedir.

Bitki 1slahinda yapilan calismalar, insanoglunun neolitik veya ge¢ tas devri
doneminde bitkileri kiiltiire almasiyla baglamis ve 19. yiizyilda Darwin’in
kendilemenin etkileri ve evrim teorisi ile devam ederek gelisen teknoloji ve degisen
cevre sartlariyla giiniimiize kadar gelmistir.

Degisen ¢evre sartlar1 ve iklim kosullari, artan niifus bitki 1slahinin temel amac1 olan
verim degerinin yaninda, hastaliklara karsi1 daha direngli, olusan degisimlere kolay
adapte olan ve daha kaliteli bireyler olusturmak gibi ek hedefleri getirmis ve 1slah¢1
bu amaglar dogrultusunda olusan genotip kombinasyonlar1 igeren yogun veriler
tizerinde ¢alismak zorunda kalmistir. Islah¢i, bu yogun verilerden anlamli sonuglar
elde etmek ve en iyi genotipi segmek i¢in biyometri biliminden faydalanmaktadir.
Biyometri, istatistiksel ilkelerin, tip, halk sagligi veya biyoloji ile ilgili soru ve
sorunlarindan elde edilen sayisal verilerin, toplanmasi, sunulmasi, analizi ve
yorumlanmast ile ilgilenen uygulamali bir matematik dalidir.

Son yillarda sayisal diinyadaki hizli gelismeler, biyometri ¢alismalarini da etkilemis
ve birgok yazilim arastirmacilarin kullanimima sunulmustur. Bu yazilimlardan bitki
1slahgilari, yeni bir birey (genotip) elde etmek i¢in faydalanmaktadir. Ancak bu
programlarin bir¢ogu ticretli, kullanimi zor, karmagik ve yabanci kaynaklidir. Ayrica
bu programlar 1slah arastirmacisinin beklentileri dogrultusunda hazirlanmadiklari
icin pek ¢ok analiz, farkli program parcaciklar: bir araya getirilerek yapilmakta ve
buda zaman, is giicii vb. kaynaklarin kaybina neden olmaktadir. Bu ve benzeri
kistaslar bir araya getirilerek, tarimsal faaliyetlerde 1slah programlarinin igerisinde
yer alan ve en temel amag olan genotip se¢imi i¢in alternatif ¢evrim i¢i bir uygulama
olan, www.bresa.yalova.edu.tr adresinde yer alan BRESA yazilimi gelistirilmistir. N
katmanli mimari kullanilarak tasarlanan yazilim ile bitki islah¢isi elinde bulunan
verim, lokasyon ve tekrar 6znitelikleri ile genel ortalama analizi diginda varyasyon,
asgari onemli farklilik, birlesik analizleri de yaparak elindeki genotiplerden en iyi
genotipi gorme ve istatistiki olarak degerlendirme imkani1 bulmustur. Ayrica istatistik
programlarinda yer almayan ve sadece bitki 1slah programlarina 6zel olarak
hazirlamis oldugumuz ‘Ideal Cevre Analizi’ ile 1slah¢1 mevcut lokasyonlardan iyi,
kotii ve ideal gevreleri gorebilmekte ve bu cevre sartlarina gore genotip verimlerini
degerlendirebilmektedir. Yine ¢coklu lokasyonlarda calisan arastirmacilar i¢in tek bir
menii kullanilarak stabil (farkli ¢evre sartlarindan, verim parametresi ortalama bir
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deger araliinda olan genotip) genotipi segcme ve ‘Birlesik Analiz Raporlama’ ile
elde bulunan tiim veriler dogrultusunda genotipleri kiyaslama imkan1 sunulmustur.
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ONLINE APPLICATION OF GENOTYPE SELECTION ESTIMATIONS IN
PLANT BREEDING WITH STATISTICAL METHODS

SUMMARY

Plant breeding is the art and science of some changes and genetic developments on
plants in line with the benefits and needs of humans. In other words, plant breeding is
a science based on genetic and cytogenetic principles. Since the beginning of human
civilization, plant breeding has been practiced for thousands of years. These
applications can take place in a variety of techniques, from selecting plants with the
desired properties to more complex molecular technigues.

Studies on plant breeding began with the cultivation of plants during the Neolithic or
late stone age of human beings and continued in the 19th century with the effects of
Darwin's self-evolution and evolution theory, and have survived to the present day
with developing technology and changing environmental conditions.

Changing environmental conditions and climatic conditions, as well as the main
purpose of the growing population plant breeding yield value, more resistant to
diseases, adapt to the changes that are easy to adapt and to create more quality
individuals have brought additional targets and genotypes formed in accordance with
these goals to work on intensive data. had to. The breeder uses biostatistics science to
obtain meaningful results from these intense data and select the best genotype.
Biostatistics is a branch of applied mathematics that deals with the collection,
presentation, analysis and interpretation of statistical principles, numerical data from
questions and problems related to medicine, public health or biology.

In recent years, the rapid developments in the digital world have affected the studies
in biostatistics, and many software have been made available to researchers. Breeders
make use of this software to obtain a new individual (genotype). However, many of
these programs are paid, difficult to use, complex and foreign. In addition, since
these programs are not prepared in line with the expectations of the breeding
researcher, many analyzes are carried out by bringing together different program
particles and this results in time, labor and so on. loss of resources. By combining
these and similar criteria, BRESA software, which is an alternative web-based
application for genotype selection, which is one of the main objectives of the
breeding programs in agricultural activities, has been prepared by using n-tier
architecture, and with the yield, location and repetition parameters In addition to the
general average analysis, variation, minimum significant difference, combined
analysis of the best genotype of genotypes in hand and the opportunity to see the
statistical evaluation. In addition, with the Ideal Environmental Analysis, which is
prepared exclusively for breeding programs, which is not included in any statistical
program, the breeder can see the good, bad and ideal environments from the existing
locations and evaluate the genotype vyields according to these environmental
conditions. For researchers working in multiple locations, a single menu was used to
select a stable and compare genotypes with all available data with ‘Combined
Analysis Reporting’.
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1. GIRIS

1.1. Tezin Amaci

Bitki 1slah ¢alismalarinin temeli, istenilen fenotip ve genotip 6zelliklerinin verim ve
cevre sartlarina gore karsilastirilmasi esasina dayanmaktadir. Bir canlinin genetik
kodlarmin tiimiine genotip, canlinin genotip ve g¢evre ile olan etkilesimi sonucu
olusan fiziksel goriintiisii fenotip olarak adlandirilmaktadir [1]. Bitki 1slahi, bir baska
deyisle calisilan bolgenin cevresel sartlarina en iyi uyabilen ve belirli alanda en iyi
verimi veren yeni bitki cesitlerinin elde edilmesidir. Bitki 1slahgisi, yeni bir birey
elde etmek icin degisik populasyonlari (6rnege giren 6zellikteki bireylerin tiimii [2]),
cesitleri veya genotipleri aralarinda kiyaslar [3]. Islah¢t bu kiyaslamalarda cesitli
istatistik paket programlar1 kullanir ve bireyler arasindaki iligkilere bakarak, stabil
(istikrarli) genotip, verimli genotip gibi yeni ¢esit gelistirirken gerekli olan analizleri
yapar. Kullanilan bu programlar sadece bitki 1slah1 faaliyetleri goz 6niine alinmadan
yapildigi i¢in bitki 1slahi aragtirmacisinin, en iyi birey se¢imine giderken kullanmak
istedigi analiz ve raporlama Ozelliklerine tam olarak karsilamamaktadir. Ayrica bu
programlarin pek cogu icretli ve yurt dist kaynaklidir. Bu tezin amaci, tarimsal
faaliyetler i¢inde yer alan bitki 1slah1 caligmalarinda en iy1 bireyi se¢mek i¢in en ¢ok
kullanilan bazi istatistik metotlarmin tek bir yazilimda, ulusal g¢evrim i¢i bir
uygulama ile kullaniciya sunmaktir. Bununla birlikte hazirlanan internet uygulamasi
ile bagka istatistik programlarinda yer almayan ideal ¢evre kosullarina gore en iyi
bireyi gorme, bireylerin birlesik analizler vasitasiyla sadece ilgili ¢evre sartlarinda
degil calisilan ¢oklu c¢evre sartlarina gore degerlendirme ve yine coklu cevre

sartlarinda istikrarli genotipi gérme imkan1 sunmaktadir.

1.2. Literatiir Arastirmasi

Bitki 1slahinin en 6nemli ve baglica amaci bitki diizeyinde genetik cesitliligi
kaybetmeden klasik 1slah metotlarina eklenen melezleme, mutasyon, seleksiyon,

cesitli molekiiler yontemleri kullanarak yeni bireyler elde etmektir [4]. Gerek



seleksiyon gerek melezleme ve mutasyon faaliyetlerinde genel amag iki ya da daha
fazla sayidaki hat ¢esit ya da tiire ait istenen Ozellikleri bir arada toplamaktir [5].
Gorildiigii gibi bitki 1slah programlarinda bir¢ok bitkiye ait verilerle ¢alisilmaktadir.
Toplanan bu verilerin analizlerinde ve bulgularin yorumlanmasinda gesitli istatistik
metotlar1 kullanilmaktadir. Istatistik, belirli bir amac¢ veya amagclar hedefinde,
gozlemlenen y1gin olaylar sonucunda ortaya ¢ikan sayisal verilerin islenerek bilimsel

olarak incelenmesinde kullanilan teknik ve yontemler bilimidir [6].

Uzerinde ¢alisilan konuya ait nicel verilerin, gézlem veya deneme yolu kullanilarak
toplanmasi, konuyu tanimlayacak bi¢cimde islenmesi, 6zetlenmesi, bilinen unsurlara
gore analizi, elde bulunan diger verilerle iliskilerinin tespiti ile sonuglarin
yorumlanarak genel kurallar olusturulmasi igin yapilan biitiin islemlere de istatistik
metotlart denir [2]. Cmar ve arkadaslari yapmis olduklari meralara yonelik
caligmalarinda Adana ilinde bes farkli kdyde bitki ile ortiilii alan ve botanik yayilis
verilerine, varyans analizi uygulamislardir [7]. Temel ve Tohumcu’nun Igdir taban
kosullarinda suni ¢ayir ve mera tesisi i¢in en uygun yem bitkisi tiir ve karisimlarin
belirlemek amaciyla tesadiif bloklar1 deneme desenine gore ekilen bitkiler icin
yapmis olduklar1 ¢alismada, verileri varyans analizine tabi tutulmuslardir [8]. Kars
ve Ekberli, bugday bitkisi yetistirilen topraklarin bazi fiziksel o6zelliklerinin
belirlenmesinde tanimlayicr istatistiklerden yaylanmiglardir [9]. Yayla ve Yildiz’in
‘Patates Geg¢ Yaniklik Hastaligi Etmeni Phytophthora infestans (Mont.) De Bary’ye
Kars1 Bitki Ekstraktlarinin Antifungal Etkileri’ isimli makalelerinde koparilmis
yaprak ve saksi testlerinden elde edilen bulgular, Tek Yonli Varyans Analizi
(Analysis of Variance, ANOVA) ile degerlendirilmistir [10]. Ozdemir ve Sade’nin
yapmis olduklart misir hatlarina yonelik 1slah c¢aligmalarinda agro-morfolojik ve
fizyolojik ozelliklerinin korelasyonu hesaplanmistir [11]. Aslan ve arkadaslari
yapmis olduklar1 yerel kestane ¢esit adaylarinin degerlendirilmesinde genotip % ¢evre
interaksiyonunun 6nemli oldugu vurgulanmis ve eldeki genotiplerin se¢imi igin
Oncelikle varyans analizine tabi tutulmus ayrica, birlestirilmis varyans analizi
sonucunda; genotip x lokasyon interaksiyonu Onemli ¢ikan Ozelliklerde stabilite
analizleri uygulandig1 goriilmistiir [12]. Kizilgegi ve arkadaslarinin arpa tane verimi
tizerine yapmis olduklar1 ¢alismada, tane verimi ve kalite 6zellikleri genotip ¢evre
etkilesimi icin varyans analizi kullanarak bir ¢alisma yapmislardir. Yukarida da

ornekleri olan {ilkemiz 1slah ¢alismalarinin sonuglariin degerlendirilmesinde siklikla



tanimlayici istatistik yontemlerinden faydalanildigi goriilmektedir.

1.3. Hipotez

Bitki 1slah ¢alismalarinda 1slahgi, genotip tahmin (istege uygun tip) se¢iminde
kullandigr  verim  parametresini  ¢esitli  istatistik programlar1  kullanarak
degerlendirmektedir. Bu degerlendirmelerde kullanilan genel ortalama metodunun
eksikligi ispatlanarak, 1slah¢ilara yonelik yeni ulusal ¢evrim ig¢i bir yazilim
gelistirilmistir. Buna gore genotip se¢ciminde kullanilan birlesik ortalama metodunun
yaniltict oldugu, bu metodun yaninda ANOVA, kalitim derecesi, asgari onemli
farklilik (Least Significant Difference, AOF) ve ¢oklu lokasyonlarda stabil genotip
analizlerinin hesaplanarak arastirmaciya sunulmasi gerektigi tespit edilmistir. Bu
dogrultuda hazirlanan yazilim ile yukarida bahsi gecen analizlere ek olarak ideal
cevre ve ¢oklu lokalitede AOF analizleri eklenerek istatistik programlarinda yer

almayan raporlamalar ile genotip tahminin yapilmasi hedeflenmistir.

1.4. Tez Organizasyonu

Tez, birinci boliimii giris boliimii olmak iizere, toplamda bes kisimdan olusmaktadir.

Ikinci boliimde bitki 1slah1 tanimi, énemi ve amaci belirtilmis ve bitki 1slahina

yonelik temel kavramlar anlatilmistir.

Ugiincii boliimde istatistik ve biyometri kavramlari agilanarak, bitki 1slahinda genotip
se¢iminde siklikla kullanilan bazi istatistik metotlar1 tanimlari, formiilleri ve bu
amagla kullanilan bazi paket programlarindan 6rnekler verilerek boliim sonunda bu
paket programlar1 ile gelistirilen BRESA yazilimi arasindaki farkliliklar ortaya

konulmustur.
Dérdiincii boliimde tez kapsaminda gelistirilen BRESA yazilimi tanitilmustir.

Tezin son bolimiinde oOnerilen yontemler ve gelistirilen yazilim hakkinda

degerlendirmeler yapilip sonuglar 6zetlenmistir.






2. BITKi ISLAHI ve TEMEL KAVRAMLARI

Islah, daha yiiksek kalite ve verim eclde etmek igin, canlilar1 bazi biyolojik
islemlerden gecirilerek daha verimli hayvan irklarinin veya bitki cesitlerinin elde
edilmesine yonelik caligmalar olarak tanimlanmaktadir. Yukarida da belirtildigi gibi
1islah, bitki ve hayvanlar tizerinde yapilan galismalar1 kapsamaktadir. Hazirlanan
BRESA ¢evrim i¢i yazilimi, bitkilere yonelik 1slah ¢aligsmalarini igermektedir. Bitki
1islahina yonelik temel bir perspektif olusturmak amaciyla bitki 1slahina dayali bazi

temel tanimlamalar bu boliimde verilmistir.

2.1. Bitki Islahinin Tanimi, Onemi ve Amaci

Insanlar gida, giyinme, saglik, barinma gibi temel yasam unsurlarinda bitkilerden
faydalanirlar. Bitkilerin insan hayatinda bu kadar 6nemli olduklari g6z Oniinde
tutulursa, insanlarin kendi gereksinimlerine gore daha uygun tip ve g¢esitleri

gelistirmeye yonelik ¢aligsmalar yapmasi kaginilmazdir [14].

Diinyadaki hizli niifus artistyla beraber, insanlar gereksinimlerini karsilamak i¢in
bitkisel kaynaklar1 bilingsizce kullanmaya baglamis ve bunun sonucunda birgok bitKi
tiri azalmig hatta yok olma durumuna gelmistir. Bununla beraber kuraklik,
topraktaki tuzlulugun artmasi ve kiiresel iklim kosullarindaki degisiklikler bir¢ok
bitkisel tiretim faaliyetlerinin de degismesine sebep olmustur. Bitkiler bu degisimlere
adapte olmaya ya da tolere etmeye calisarak canliliklarin1 = siirdiirmeye
caligmaktadirlar [15].

Yasam alanlarindaki farklilasma, insan niifusundaki artis, ¢evresel degisimler vb.
birgok etkilesimle birlikte bitki 1slah1 kavrami giiniimiizde 6nemli bir yere gelmistir.
Bitki 1slah1 ¢alismalari, insanoglunun neolitik (tarith Oncesi devir) veya gec tas
devrinde bitkileri kiiltiire almayasiyla baslamistir [16] ve bu siireg, 19. yiizyilda
Darwin (1857)’in kendilemenin etkileri ve evoliisyon teorisi ile devam etmis, Mendel
(1866), Weissmann (1892), Johannsen (1903), Lineus (1935,1353)’un teorileri ile
giintimiize kadar gelmistir [17].



Bitki 1slahi, bitkilerin genetik gelisiminin sanati ve bilimi olup, insanlarin ihtiyaglar
dogrultusunda bitki davraniglarin1 gézlemleyerek onlarin genetigini degistiren ya da

gelistiren disiplin olarak tanimlanmaktadir [18].

Bitki 1slah¢isinin amaci ¢alisilan bolge sartlarina gore (toprak sartlari, iklim kosullar
vb.) en iyi adaptasyonu saglayan yeni bitki ¢esitleri elde etmektir. Baska bir deyisle
1slah¢inin amaci, yurt i¢i ya da yurt disindan toplanmis, ya da elinde bulunan bir
popiilasyondan segilmis veya melezleme gibi yoOntemlerle bir araya getirilmis
bireyleri, mutasyonlar ve poliploidi (hiicrelerdeki kromozom sayisinin 3n veya daha
fazla olmasi durumu) vasitasiyla ¢evresel faktorlere karsi (iklim ve toprak vb.) daha
uygun, hastalik ve zararlilara karsi dayanikli, kaliteli ve verimli gesitleri tarimsal

tiretime katmaktir [19].

2.2. Bitki Islah1 Asamalar

Bitki 1slahgisi, yeni bir birey elde etmek igin bes ana adimda ilerler (Sekil 2.1).

* germplazm koleksiyonu

* bitki tanitimi

o evcillestirme

¢ melezleme, mutasyon

e poliploidy

o doku kulturd, genetik mihendisligi
¢alismalari

Genetik Cesitliligin
Olusturulmasi

Verilerin
Degerlendirilmesi

ve Segimi

Rekombinantlarin
Secilmesi ve Test
Edilmesi

Yeni Cesitlerin Test
Edilmesi ve

Ticarilestirilmesi

Sekil 2.1. Bitki 1slah1 agamalari.

1. Genetik Cesitliligin Olusturulmasi: Islah programlarinin ana unsurudur.

Istenilen &zelliklere sahip bitki tiirlerinin yabani tiirleri, yerel cesitleri ve akrabalari



programa dahil edilmelidir. Belirli bir {iriindeki tim genler igin ¢esitli alellere
(bireyin annesi ve babasindan tasinan ve bireye ait bir gen ikilisini (giftini) olusturan
genler) sahip olan koleksiyonun tamamina germplasm koleksiyonu denir.

Germplasm korumasi, asagidaki yollarla gergeklestirilir.

In situ Koruma: Bitkilerin dogal yayilis alanlarinda yani yerinde korunmasi

anlaminda kullanilir.

Ex situ Koruma: Botanik bahgeleri, tohum gen bankalar1 araciligiyla, bitkilerin

muhafazasinin yapilmasidir.

2. Verilerin Degerlendirilmesi ve Secimi: Elde edilen germplasm, istenilen
karakterlere sahip bitkileri tanimlamak i¢in degerlendirilir. Sadece saf hatlarin
secildiginden emin olunur. Segilen bitkiler ¢ogaltilir ve melezleme isleminde

kullanilir.

3. Melezleme Asamasi: Istenilen karaktere sahip erkek ebeveyn, arzu edilen bir ana

bitki ile tozlanmasi asamasidir [20].

4. Rekombinantlarin Sec¢ilmesi ve Test Edilmesi: Rekombinant, genetik tekrarli
kombinasyonlar sonucu olusan ve anne babadan farkli gen kombinasyonlarina sahip
organizmaya denir [21]. Melezleme asamasindan sonrasinda elde edilen soy, istenen
karakter birlesimi i¢in degerlendirilir. Bu asamada, Kkarakterler daha fazla
ayrilmayacak sekilde tek bi¢imlilik hali olusana kadar, birka¢ nesil kendi iginde

tozlagsmasi saglanir.

5. Yeni Cesitlerin Test Edilmesi ve Ticarilestirilmesi: Secilen bitkiler, deneysel bir
alanda yetistirilerek agronomik kalite, hastalik direnci vb. dl¢iitlerle degerlendirilir
ve performanslari kaydedilir. Sonug¢ olarak, mevcut cesitlerden ve diger yeni
malzemelerden daha {istiin olan yeni birey(ler) segilir. Cesit olarak tescile gonderilir.

Bu agsamadan sonra yeni ¢esit i¢in ticarilestirme agsamasi baslar.

2.3. Bitki Islah1 Yontemleri

Cigekli bitkiler tozlanma ve dollenme sonucunda ¢ogalirlar [22]. Tozlasma,
polenlerin ¢evresel faktorler (riizgar, hayvan, su) ile disinin iireme organinda bulunan
tepecigine tasinmasina denir. Polenlerin bu asamadan sonra, polen i¢inde muhafaza

edilen erkek iireme hiicrelerinden bir tanesi, yumurtalia dogru, polen tiiplinii



meydana getirir ve olusan bu polen tiipli vasitasiyla yumurtalik i¢indeki disi, iireme
hiicresine gelir. Yumurtalikta disi ve erkek iireme hiicrelerinin sahip olduklari

¢ekirdekler birleserek zigotu olusur, bu olaylar zincirine de déllenme denir [23].

Bitki 1slah1 yontemleri, kendine dollenen, yabanci dollenen, vegetatif gogalan bitkiler
ve tiim bitkilere uygulanan yontemler olmak tizere dort kisma ayirmistir [24]. Bu
yontemlerin i¢inde seleksiyon, introdiiksiyon, melezleme, mutasyon ve poliploidi
kavramlar1 siklikla ge¢mektedir. Bu bakimdan bu kavramlarin tanimlar1 kisaca

agiklanmustir.

Seleksiyon, dogal melezleme ve mutasyonlarin sonucunda genetik degisim gdsteren
popiilasyonda amaglanan hedefler dogrultusunda uygun olan bitki ya da bitki

gruplarinin segilmesidir [24].

Introdiiksiyon, tohumluk getirme anlaminda kullanilan bu terim, tohumlarin, yeni bir

gesit gelistirilirken yurt i¢inden ya da yurt disindan getirilerek kullanilmasidir [25].

Melezleme, iki veya daha fazla miktardaki hat, ¢esit veya tiire ait olan ve istenilen
ozellikleri bir gesitte toplamak amaciyla ana ve baba varyetelerin iistiin karakterlerini

bir tek bitki tizerinde toplamak igin yapilan islem olarak tanimlanmaktadir [26].

Mutasyon, bitkilerde istenilen 6zelliklerin, bitkinin kalittminda ani farkliliklar
yaratacak sekilde olmasii saglayan yontemlerin kullanilmasi ile kisa zamanda

cesitlilik yapabilmesidir [27].

Poliploidi, bitkinin kromozon yapisi, ¢esit gelistirirken uygulanan islah yontemini
etkiler. Bitkilerin kromozon sayilarini agiklamada temel birim olarak genom
kullanilmaktadir. Organizmalarda kromozon sayilarinda olusan degisikliklere

poliploidi denilmektedir [19].

2.4. Bitkilerin Degerlendirilmesi

Islah¢inin bitkilerin degerlendirilmesinde, hangi bireylerin ¢ikarilmasi gerektigine ve
bir sonraki asamada hangi bireylerin tliretilmesi gerekliligine karar verir. Bu asamada
1islahgi, elindeki populasyondan Kalitatif ve kantitatif karakterlere bakarak eleme
yapar. Kalitatif ve kantitatif karakterlere iliskin ayrintili bilgi ti¢linci boliimde
sunulmustur. Islah¢1 saha ve laboratuvar calismalari sonunda bitki Olgiitlerinin

degerlendirilmesi asamasina geger. Bu asamada bitki 1slahgisi, istatistik yontemlere



bagvurur. Bir bitki 1slah¢isinin genotip se¢iminde siklikla kullandig1 temel istatistik

yontemlerini iceren BRESA yazilimi bu amag dogrultusunda hazirlanmastir.

BRESA yaziliminin temel igerigi olan, genotip sec¢imine yonelik bitki 1slahi
programlarinda siklikla kullanilan metotlara iliskin agiklamalar ve formiiller bundan

sonraki boliim i¢inde ayrintili olarak agiklanmistir.






3. BITKi ISLAHININ iSTATISTiKi DEGERLENDIRILMESI

Bitki 1slahi, Mendel genetiginin prensipleri ile istatistiki yontemlere dayali olarak,
bitki ¢esitlerini ¢aprazlayarak ortaya c¢ikan yeni gesit ya da genlerin arzu edilenlerin
secimini saglayan ve bitki genetigini binlerce gene bagli olarak degistiren bir
uygulamadir [28]. Bitki Islahg¢is1 yukarida da belirtildigi gibi degisik populasyonlari,
cesitleri ya da genotipleri kiyaslarken ¢alismalarin degerlendirilmesinde istatistik
kurallarindan yararlanmaktadir. Ozetle, bitki 1slahgis1 en iyi birey secimi yaparken,
elinde bulunan binlerce sayisal veriden anlamli sonuglar ¢ikartmak igin istatistiki

yontemler kullanmaktadir.

Bu boliimde bitki 1slah¢ilariin en iyi bireyi se¢ebilmesi i¢in, yapmis oldugumuz
BRESA yaziliminda mevcut olan istatistiki metotlarin tanimlari, hesaplamalar1 ve
yine aym1 amag icin 1slah¢ilar tarafindan siklikla kullanilan bazi paket istatistik
programlar1 anlatilmaktadir. Boliimiin sonunda BRESA yazilimi ile bu paket

programlari karsilastiriimaktadir.

3.1. Istatistik ve Biyometri Tanim

Istatistik, belirli bir konunun incelenmesi igin, gerekli olan verilerin bir araya
getirilmesi, verilerin degerlendirilmesi ve bilgi halinde sunulmasini saglayan disiplin
olarak tanimlanmaktadir [29]. Istatistik kavram ilk olarak Aristotle zamaninda
devletlerin askeri ve mali gli¢lerini saptayabilmek i¢in bazi sayimlarda kullandig,
16. ve 17. yiizyillarda bu kavramin ilgi ¢ekerek bazi bilim adamlar tarafindan
aragtirmaya baglandig1 ve Galile tarafindan sans oyunlarma yonelik bir ¢alisma ile
literatiire kazandirildigr goriilmektedir. Regresyon ve korelasyon kavramlari ilk
olarak 19. yiizyllda Sir Francis Galton tarafindan gelistirmistir. Istatistik
yontemlerinin birgogunun ilk fikirlerini ortaya koyan Sir Ronald A. Fisher ile

istatistik bilimi hizla yayilmistir [30].

[statistigin amaci, elde bulunan tiim 6rnegi incelemek yerine, bu drnege ait bir

gruptan tahmin yapmaktir. Secilen Ornekler {izerinden yapilan tahminlerle para,
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zaman, arag, vb. bir¢cok kaynaktan tasarruf saglanarak, verilerin gilincelligini

kaybetmeden hizli bir sekilde degerlendirilmesi saglanir.

Biyometri, tip, biyoloji ve diger saglik birimlerinde arastirma diizeninin
olusturulmasi, verilerin elde edilmesi ve degerlendirilmesi ile ilgilenen bilim dalidir
[31]. Istatistik sayisal verilerin, biyometri ise tibbi saysal verilerin bilimi olarak
ifade edilmektedir. Ik biyometrinin temelleri 17. yiizyilda Graunt tarafindan &liim
verileri toplanarak bireylerin yasam olasiliklarinin hesaplanmasi ile atilmistir. 19.
yiizyllda Fahr Ingiltere’de istatistik biirosu kurarak biyometri c¢alismalarmi
hizlandirmistir [32].

3.2. Biyometride Kullanilan Temel Kavramlar

Biyometri tanitici ve ¢ikarimsal olarak iki baslikta incelenmektedir. Ancak bu
bagliklar detayli bir sekilde anlatilmadan oOnce biyometride kullanilan temel

kavramlar verilmistir.

Evren (kitle, y18in, populasyon); bilimsel arastirmalarda arastirmacinin gergekte
ilgilendigi ve hakkinda bir seyler 6grenmek istedigi genis veri topluluklarina,

gruplara, y1ginlara veya olaylara isaret eden kavramdir.

Parametre; istatistiksel analizin O6nemli bir bileseni olan parametreler, bir
popiilasyonu veya bunun bir kismini karakterize eden herhangi bir sayisal miktardir.

Bu, parametrenin bize tiim popiilasyon hakkinda bir seyler sdyledigi anlamina gelir.

Orneklem (Sample); arastirmacimin ilgilendigi, hakkinda fikir sahibi olmak istedigi

evrenden aldig1 ve o evreni temsil ettigini inanilan gruptur.

Tam Sayim; arastirmada veriler, evrenin tamamindan toplaniyorsa Tamsayim olarak

adlandirilir.

Degisken; iizerinde calisilan grubun iiyelerinin belli bir nitelik igin farkli farklh

degerler tagima 6zelligidir.

Bagimsiz Degisken(ler); herhangi bir arastirmada arastirma konusu olan degiskeni
etkiledigi diistiniilen diger degisken(ler)dir.

Bagimli Degisken(ler); herhangi bir arastirmada bagimsiz degiskenlerin degismesiyle

PO

degistigi diisiiniilen diger degisken(ler)dir.

Hipotez; bir arastirma probleminin ¢6ziimiinde kullanilan, dogrulugu ispatlanmamis
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ifadelerdir diger bir deyisle bir popiilasyonun parametresi hakkinda bir varsayimdir.
Bu varsayim dogru veya yanlis olabilir. Hipotezler sifir (yokluk, Ho) ve arastirma
(alternatif, Hi1) hipotezleri olmak iizere ikiye ayrilir. Ho olarak ifade edilen yokluk
hipotezinde degiskenler arasinda farkin olmadigi kabul edilirken, Hy olarak ifade
edilen aragtirma hipotezinde ise degiskenler arasinda farkin oldugu kabul edilerek

istatistiki hesaplamalar yapilir.

Veri; arastirma sorumuzu cevaplamamiza yarayacak miilakat, anket, gbzlem veya
ikincil bilgi kaynaklarindan toplanan islenmemis, ham bilgidir. Olgiilen ve gdzlenen

olmak iizere Iki tiirde veri vardir. Olgiilenlere ‘6l¢iim’, gdzlenenlere ‘skor’ denir.

3.3. Tanimlayic1 ve Cikarimsal Biyometri

Biyometri ¢alismalarinda, verilerin smiflandirilmasi, yaygmlik miktarlarinin
matematiksel olarak gosterilmesi, grafik ve tablolar ile raporlamalarini igeriyorsa
buna tanimlayic1 biyometri, secilen veriler yardimiyla elde edilen bulgular ile tim
calisma hakkinda tahminde bulunma, yapilan hipotezleri test etme ve karar verme
gibi konular1 i¢eriyorsa buna da ¢ikarimsal biyometri denir [33]. Bitki 1slah1 i¢inde
kullanilan biyometri bu iki grupta da ¢alisarak, elinde bulanan verilerden hem tahmin
hem de matematiksel sonuglar ile anlamli sonuglar elde etmektedir. Tanimlayict ve

¢ikarimsal biyometri konulari birgok alt baslikta incelenmektedir.
Boliimimiiziin bundan sonraki asamalarinda, hazirlanan BRESA yaziliminda
bulunan yontemlere ait alt basliklar konu olarak secilmis ve detaylandirilmistir

3.3.1. Tamimlayic1 biyometri

3.3.1.1. Aritmetik ortalama ve ézellikleri

Bir grup i¢in diizenlenmis verileri, tiim veriyi tipik ya da temsilci olabilecek sekilde
sayisal olarak ifadesine ortalama denir [34]. Varyantlarin (6rnegi temsil eden sayisal
deger) toplaminin varyant sayisina boliinmesi ile olusan degere genel ya da aritmetik

ortalama denir [35].

N varyantl bir 6rnekte X degiskenine ait ortalama:

SNy N=veri say1s1
X = &i=’t x;=grup i¢indeki 1. deger (3.1)

X=grup ortalamasi
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formiilii ile hesaplanir. Formiil, 6rnek kiimesindeki birinci elemandan N’ inciye
kadarki X degerlerinin toplamimnin N degerine yani toplam 6rnek sayisina bdliinmek

sureti ile genel ortalamanin hesaplanacagini anlatmaktadir.
Aritmetik ortalama 6zellikleri
a) Ortalamalardan sapmalarin toplami sifirdir.

b) Ortalamaya gore ilk moment sifirdir. Buna goére ortalama, dengedeki bir

sistemin dayanak noktasidir.
€) Biitiin varyantlara ayn1 bir X degeri eklenir, ¢ikarilir, carpilir ya da boliiniirse,
bulunacak yeni ortalama eskisinde X kadar fazla, az, kat1 ya da 1/X kat1 olur.
3.3.1.2. Varyasyon olgiileri

Bir 6rnek ya da populasyon icindeki varyantlar arasinda her zaman farklilik s6z

konusudur. Istatistikte buna varyasyon denir.
Ortalama sapma (OS)

Varyantlarin birbirlerinden degil, ortalamadan farklar1 nemsenir. Yani varyantlarin
ortalamadan farklarina ait mutlak degerlerin ortalamasidir ve 3.2’de yer alan formiil

ile hesaplanir [36].

N= veri sayisi

N _5%
0S = W x;= grup icindeki i. deger (3:2)
X= grup ortalamasi
Standart sapma (SS, o)

Varyansin karekokii alinarak da hesaplanabilen bu 6lgiit, istatistik bilimi ve olasilik
kuraminda, ana kiitle, orneklem {iizerindeki veri degerlerinin yayilimlarinin yani
orneklem tizerindeki sayilarin birbirine olan yakinligini ve uyumunu &lgen yontemdir
[37].

~ - N= veri sayi1s1
Z.=1|x—x|2 _ .. .. o
o= ’lT x;= grup i¢indeki i. deger (3.3)

X= grup ortalamasi
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Varyans (5%)

Istatistikte olasilik dagiliminda kullanilan bu deger, bireysel sayilarin veri seti iginde
birbirleriyle olan iligkilerinin goriilmesini saglar. Ortalama, bir dagilimin igindeki
odak konum noktasin1 bulmaya calisirken, varyans degerlerin ne Ol¢ekte veya ne

Ol¢iide yaygin olduklarini géstermeyi hedefler [38].

. N N= veri sayisi
g2 — Zizalx=% x;= grup igindeki i. deger (3.4)
N-1 X= grup ortalamasi

Varyasyon katsayis1 (Degisim katsayisi, CV)

Iki ayri populasyonun kullanildig1 arastirmalarda, bu populasyonlarin aritmetik
ortalamalar1 ayni olmak sartiyla, varyansi kiiciik olan populasyonun homojenliginin
daha fazla oldugu soylenebilir. Ancak ayni 6zellige sahip populasyonun, aritmetik
ortalamalar1 farkliyken varyansa bakarak homojen populasyonu saptamak yaniltic
olur. Yani iki veri yigmina ait varyasyon verilerinin biiyiikliglinden dogan
degisikligi standardize ederek karsilastirmada degisim Kkatsayisi veya varyasyon
katsayisi adi1 verilen bir dagilim (yayilim) 6l¢iisii kullanilir [39]. Degisim katsayisi
CV % ile gosterilir ve her grup i¢in ayr1 hesaplanan standart sapmanin grup
ortalamasina oranit ile hesaplanir. CV katsayisinin  kiiglikliigli  ¢alismanin

giivenliliginin yiiksek ve gozlem degerlerinin homojen oldugunu gosterir [40].

X;j = j.Ornektekii. gbzlem degeri
sN L -%)2 X = veri setinde yer alan biitiin gozlemler igin
N—
Vv = - 1 ) genel ortalama (3.5)
gotiz1 i k = toplam grup sayisi
N n; = populasyon j’den elde edilen 6rnek gozlem

say1st

Bitki 1slah programlarinda elde bulunan popiilasyonlardaki genotip verimleri
oncelikle genel ortalamaya bakilarak siralanir. Ancak bu siraya gore se¢im yapmak,
bazi 6nemli genotiplerin kagirilmasina neden olmaktadir. Ciinkii bu tarz bir se¢im ile
sadece gruba ait dagilimin orta noktasina gbre bir se¢im yapilmis olunur. Bundan

dolay1 BRESA yaziliminda varyans analizine de yer verilmistir.
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3.4. Varyans Analizi

Ingiliz genetik¢i ve istatistikgisi R.A. Fisher tarafindan 1920’lerde gelistirilen
varyans analizi, iki ya da daha fazla grubun tek bir degisken acisindan ortalamalari
arasinda farkin istatistiki olarak bir dneminin olup olmadigini analiz eden yontemdir
[41]. Bu yontem her bir grup icinde var olan ¢esitlilikle, farkli gruplar arasindaki
cesitliligi yani varyanst kiyaslar. Cesitli hesaplamalar sonucunda bir F degeri

hesaplanir. Bu hesaplamalara iligskin formiiller Cizelge 3.1’de verilmistir [42].

Cizelge 3.1: Varyans analizine iliskin formiiller.

x;;= j. Ornekteki i. gozlem degeri
Genel Karel Kk M x¥= veri setinde yer alan
enel Kareler Z z - biitiin gozlemler i¢in genel
(xij —X )2 ortalama
Toplami (GKT) j=11i=1 k= toplam grup say1s1
n;= populasyon j’den elde
edilen 6rnek gozlem sayisi
Gruplar Arasi
.y n;= populasyon j’den elde edilen
Kareler Toplaml _ X J 1 Xij ornek gozlem sayisi,
x e ———
(G AKT) 4 nj ;= j. grup ortalamasi
.. x;j= J. ornekteki i. gdzlem degeri
Gruplar I¢i T
k= toplam grup say1s1
> \2
Kareler Toplaml Z Z(XU — X ) n;= populasyon j’den elde
(G | KT) j=1i=1 edilen 6mek gézlem sayst
X;=]. grup ortalamasi
Grup Igi
. GIKT -
Ortalama Karesi GIOK = k= toplam grup sayis
n-— n= 6rek gdzlem sayisi
(GIOK)
Gruplar Arasi
Serbestlik Derecesi k-1 k= toplam grup sayrst
(GASD)
Gruplar ici
. k= toplam grup sayist
Serbestlik S
n-k n= ornek gozlem sayisi
Derecesi
(GISD)
F DCgCI‘i — GAOK — GAKT/k -1 k-1= payn serbestlik derecesi
GIOK GIK T/ n—k n-k=paydanin serbestlik derecesi
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Varyans analizinde amag, iki ya da daha fazla grubun tek bir degisken acisindan
karsilagtirilmasidir. Burada islahg¢i igin degiskenler genotipe ait verimlerdir. Tablo

3.2’de ANOVA i¢in 6zet tablosu verilmistir.

Cizelge 3.2: ANOVA 0zet formiil tablosu.

Serbestlik o
Degisim Kaynag Deracesi Kareler Toplami| Ortalama Kare | F Degeri
Gruplar Arasi GAKT
k-1 GAKT GAKT L IKT/ ke —1
k—1 / K
Gruplar I¢i(Hata) 1k GIKT GIKT
n—k
Genel n-1 GAKT + GIKT

Varyans analizini gelismesi, arastirma metotlarinin da gelismesine yol agmistir. Latin
karesi, tesadiif bloklar1 ve tesadiif parselleri gibi 1slah c¢alisanlarinin arazi planlarini
olusturan deneme planlarinin gelismesi ile daha karmagik olan boliinmiis parseller,
eksik bloklar, kismi tekerriirlii ve ortogonal olmayan denemeler gibi planlar
gelistirilmistir [43]. Bitki 1slah1 ¢alismalarinda siklikla tesadif bloklar1 deneme
desenine gore denemeler kurulur. Bu yonteme gore oncelikle bir model olusturulur.

Bu model,

Y;j =u+a; + B+ e gibi ifade edilir. Burada,

Y;; =1iinci muameleye ait j inci tekerriiriin gézlem degerini,
u = Genel populasyon ortalamasini,

a; = iinci muamele etkisini, bloklar arasi varyans

B+ =] inci blok etkisini,

e;; = iinci muamelenin j-inci tekerriiriine ait tesadiifi hatay, anlatmaktadir [43].

Modele gore bir genotipin degeri, genel varyans, bloklar arasi varyans ve gesitler arasi

varyansin toplamina esit oldugu anlasilmaktadir.

Islah¢i modele gore yaptigi varyans analizleri sonucunda, test dagilimlarina gore

hipotezini kurar.
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3.5. Test Dagilimlar:

Varyansin homojenligi test dagilimlar1 sonuglarina bakilarak yapilir. Bu su anlama
gelmektedir, eldeki Ornegin belirli bir hipoteze gore diisiiniilen popiilasyondan
rastgele secilmis aymi biiyiikliikkteki orneklerden biri olma veya sz konusu

poplilasyonu temsil etme ihtimalini bulmak i¢in test dagilimlarindan yararlanilir.

Bu testleri; Z-Dagilimi, t-Dagilimi, Khi-Kare Dagilimi ve F-Daglimi olarak
siralamak miimkiindiir. BRESA yaziliminda, bitki 1slahgilarinin siklikla kullandiklari

F dagilimindan yararlanilmistir.

3.5.1. F-dagilimlari

F dagilimu siirekli bir dagilimdir ve aldig1 degerler sifir ile art1 sonsuz araligindadir.

Bulunan F degeri igin iki durumu igeren bir hipotez kurulur. Bu durumlarin;
Ho: Ortalamalar arasinda fark yoktur,

Hi: En az iki ortalama arasinda bir farklilik vardir ve bu farklilik anlamlidir seklinde

oldugu soylenebilir.

Ho hipotezinin dogru olmasi durumunda sonug bire yakin bir deger alir ancak Ho
hipotezinin dogru ¢ikmamasi1 durumunda F >1 seklinde bir deger almasi beklenir
[44]. Bulunan F degeri i¢in, H1 durumu ortaya g¢ikarsa kurulan hipotez ic¢indeki
ortalamalar arasinda istatistiki bir farklihigin oldugu sdylenir ve farkliligin
belirlenmesinde AOF, Duncan vb. metotlardan faydalanilir. Genellikle tesadiif
bloklari deneme desenine gore ¢alismasini siirdiiren bitki islahgisi, genotip segimi
icin AOF yontemini kullanir. Bu bakimdan calismamiza bu ydntem eklenmis ve

anlatilmistir.
BRESA yaziliminda F degeri su adimlarla hesaplanmistir;

1. Matlab finv fonksiyonu kullanilarak .01 ve .05 onemlilige gore F degeri
hesaplanmis ve bu veri tabanina ‘FTablo01” ve ‘FTablo05’ tablo isimleri ile kayit

edilmistir.
>> alfa=0.05;
for i=i:120

for j=1:120
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F(j.i)=finv(1-0.05,i,j)
end

>> alfa=0.01;

for i=i:120

for j=1:120
F(j.i)=finv(1-0.01,i,j)
end

2. Veri tabaninda olusturulan F degeri kullanilarak GASD ve GISD’nin kesisimine
ait deger ile ANOVA sonucu olusan F degeri kiyaslanmistir. Eger tablo degeri,
ANOVA degerinden biiyiikse islem durdurulmus, kiiciikse AOF hesaplanmustir.

Buraya kadar anlatilan kisimlari, bitki islah¢i agisindan degerlendirildiginde asagida

belirtilen is akis1 ortaya ¢ikmaktadir.

Hayir A N
Hayir AOF, ayni gruptan
ayni ozellikie genotip
secimini engeller
Genel Ortalamalar Evet i Evet
< % Genotipler
Sonucu ANOVA ile F-Dagiimini R > AE Y& :
Ortaya Cikan Farkliliklar Onemii Hesapla S Fa-rkl-'!,'k guttoan
Mi? Onemli Mi?

Sekil 3.1: Islah¢inin genotip se¢iminden kullandig: istatistik yontemlere iliskin is
akis diyagramu.

3.6. Asgari Onemli Farkhlik (Least Significant Difference-AOF)

Varyans analizleri sonucunda hesaplanan F degeri ‘1’ den kiiciikkse yani gruplar
arasinda farklilik yoksa islemler sona erer. Ancak F degeri ‘1’ den biiyiikkse bu
gruplar arasinda farkliligin oldugu anlamina gelir ve bu farkliligin hangi grup ya da
gruplar arasinda oldugu farkli metotlarla arastirilabilir. Bu yoéntemlerden biride AOF
yontemidir. 1935 yilinda bilim insan1 Fisher tarafindan Onerilen yontem, varyans
analizi sonucunda kontrol hipotezinin kabul edilmemesi sart1 ile grup ortalamalar

arasindaki olas1 tiim ikili kiyaslamalari yapmak i¢in kullanilmaktadir [45].

AOF= +tuoV2(sx ) (3.6)
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formiilii ile bulunan AOF degeri, iki gruba ait ortalamanin mutlak farktan biiyiik ya
da aynmi sonuglanmasi ile bu gruplara ait ortalamalarin farklarinin istatistiki olarak

onemli oldugu sonucuna varilir [46].

Formiil 3.6’ya gore, AOF; istatistiki olarak, iki gruba ait ortalamalarin 6nemli
(asgari) farki, sy~ ortalamanin standart hatasidir ve 4/ GIKO/n seklinde hesaplanir.

Varyans analizi tablosunda yer alan GIKO gruplar igi kareler (hata) ortalamast, n ise
ortalamalarm hesaplandig1 tekrar (tekerriir) sayisidir. t.» ise GISD seviyesindeki

degere gore t cetvel degeridir [46].

Bitki 1slah¢isi, en iyi bireyi belirlemek i¢in elinde bulunan genotipleri farkli
lokasyonlarda degerlendirir. Bu degerlendirmelerinde ayni1 grupta olan genotipler
icin tekrar calismasi zaman ve maliyet acgisindan kayiptir. Bu kayiplar1 engellemek
i¢in 1slahg1 AOF yontemini kullanir ve belirledigi lokasyonda ayni harf ile belirlenen

(ayn1 grupta olan) genotiplerden birini segerek zaman ve maliyetten kazang saglar.

Yapilan BRESA sistemi ile bitki 1slahgisi, genotipleri hem farkli lokasyonlarda hem
de tiim lokasyonlarm birlestirilmis hali ile (Birlesik Analiz), AOF yontemini

kullanarak, genotip se¢imi yapma imkani1 bulmaktadir.

3.7. Kahtim Derecesi

Bitkilerin kalitsal varyasyonlari melezleme, mutasyon ve poliploidi sonucunda
meydana gelmektedir. Islah¢i eger elinde bulunan popiilasyondan istedigi
varyasyonu elde edemezse bu yollara bagvurur. Bunun i¢in kalitim mekanizmasinin
bilinmesi gerekmektedir. Ancak bu kavram kendi basina ayr1 bir bilim olmasindan
dolayi, caligmamizda bilinmesi gereken temel kavramlar agiklanarak, yer

verilmektedir.

Karakter, bireylerin gen etkilerinin fenotipik olarak goriintimidiir. Bitkilerde
karakter; tane rengi, tane biiytikligii, bitki boyu, vb. 6zellikler olarak gosterilebilir.
Karakterlerin meydana gelmesinde gen- ¢evre etkilesimleri (interaksiyonlari) unsuru

da vardir.

Fenotip, bir organizmanin karakter ya da karakterler icindeki dis goriinisiiniin

ifadesidir.

Genotip, organizmaya ait genetik igerige denir.
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Gen, canlilarin karakterlerini belirten kromozomlar tzerinde bulunan kalitim

birimleridir.
Kromozomlar, DNA, RNA, histon ve proteinlerin bir araya gelmesi ile olusmaktadir.

Karakterler kalitatif ve kantitatif olmak tizere ikiye ayrilir. Kalitatif karakterler,
Mendel yasalarina gore izlenebilen ve dolden dole gegen karakterler olarak
tanimlanmaktadir. Bitkiye ait ¢igek rengi, yaprak sekli gibi oOrnekler kalitatif
karakterlerin Ornekleri olabilir. Kantitatif karakterler, kalitimi basit olmayan
karakterlere denilmektedir ve kalitatif karakterlere gore cevreden daha fazla
etkilenirler. Verim, bitki boyu, bin dane agirligi vb. ozellikler 6rnek olarak
verilebilir. Bitki 1slah1 ¢alismalarinda tarimsal yonden de Onemli olan pek ¢ok

karakter kantitatif karakter olarak yer bulmaktadir.

Kantitatif karakterler yoniinden popiilasyon icindeki bitkiler farklilik gosterebilirler,
bu farkliliga varyasyon denilmektedir ve bu varyasyon, bitkinin sahip oldugu genetik
yapidan ve ¢evre kosullarindan ileri gelmektedir. Yani bireyler arasindaki farklilik ya
genetik yapidan ya da cevresel faktorlerden kaynaklanabilir. Eger bu farklilik
cevresel faktorlerden kaynakliysa, seleksiyon yapilmasi 1slahg¢iya bir sey
kazandirmaz. Bir karakterin yavru dollere gegme oranina kaliim derecesi denir.
Bagka ifade ile genel cesitlilik igindeki genetik cesitliligin payina kalitim derecesi

denir.

Kalitim derecesi biyometride determinasyon katsayisi, yani genotipin fenotipi

belirtme katsayisina denir.

Kalitatif karakterlerin kalittm derecesi ¢ok yliksek olup bunlarin dolleri de benzer
ozellikleri gosterirler. Ornegin bugdayin kiilahli olup olamadigini fenotiplere bakarak
ayirmak miimkiindiir. Ancak verim, bitki boyu, vb. karakterlerin se¢imi fenotip

secimi ile anlagilamadigi gibi bu 6zellikler ¢evre sartlarindan da etkilenmektedirler.

Verim, sap saglamligr gibi islah¢t icin 6nemli olan karakterlerin seciminde, bu
karakterlerin olusumunda ¢evreden gelen etki ile genetik yapinin etkisini kiyaslamak
onemlidir. Bu bakimdan BRESA yaziliminda, ANOVA raporlama meniisiine ‘Genis
Anlamli Kalitim Derecesi’ parametresi eklenerek, 1slah¢inin yapmis oldugu
caligmada aranan karakterin etkisinin g¢evresel faktorden ne kadar etkilendigini

gdrme sansi verilmistir.
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Kalitim derecesi istatistik degeri bitki 1slah1 ¢aligmalarinda genotipin fenotipi tayin
etme derecesi olarak da tanimlanmaktadir. Bu deger genel olarak segilen genotipin
etkisinin ¢evre faktorii ile olan iligskisi anlama gelmektedir. Kalitim derecesinin bir
degerine yakinligi, genotipin ¢evreden gelen faktorden fazla etkilenmedigi anlamina

gelmektedir ve 3.7 ve 3.8de belirtilen formiiller ile hesaplanmaktadir [47].

2__ .
2 _ Vg h“=kalitim derecesi
h* = Vr V;=genotipik varyans (3.7)
Vr=fenotipik varyans
Vp=V¢+ Vg Vg=¢evre varyansi (3.8)

Formiil 3.7°de goriildiigii gibi kalitim derecesinin biiylikliigii genotipin katkisinin,
kiigtikliigii ise cevresel faktoriin fazlaligi anlamina gelmektedir. Buradan yola
cikarak eger cevrenin etkisi hi¢ olmasaydi yani V; = 0, h? = 1 sonucuna varildig
goriilmektedir. Bu sonug bize, ‘Ideal Cevre’ olarak adlandirdigimiz raporlamayi
yapmamizi saglar. Bu raporlama ile islahgi, iyi ¢evre, kotli cevre ve ideal ¢evrede
genotiplerin verim degerlerini gorebilmektedir. Iyi ¢evre; tiim kosullarin (su, hava
toprak vb.) en yiiksek, kotii gevre; tiim kosullarin en az seviyede, ideal gevre; tiim
kosullarm ortalama da oldugu anlamina gelmektedir. Ideal Cevre Raporlamasi ayrica
1slah¢inin  ¢aligmalarini  yuriittiigii tim lokasyonlar géz Oniinde bulundurularak
yapilmakta ve hangi lokasyonun ideal lokasyonu ve bu lokasyonda en iyi genotipi
gormektedir. Bu sayede bitki 1slah¢isi, se¢mis oldugu genotipi ticarilestirme
asamasinda ekilecek g¢evre sartlarina gore verim degeri ile ilgili iyi, orta, koti

seklinde seviyelerde bilgi verme imkani bulacaktir.

3.8. Stabilite

Stabilite kavrami bitki 1slah1 ¢aligmalarinda farkli lokasyonlara ait genotipin her
yerde duragan olup olmadigimmi yani genotipin degiskenligini gostermek igin
yapilmaktadir. Bu deger, genotipin cevre ile olan etkisinin istatistiki olarak
belirlenmesinde kullanilan dogrusal regresyon analizi ile de hesaplanmaktadir [48].
Dogrusal regresyon y=atbx seklinde bir fonksiyona sahiptir. Buradaki ‘a’ ve ‘b’
katsayilarinin hesaplanmasi igin gerekli formiiller Cizelge 3.3’te verilmektedir.
Regresyon katsayisi olarak adlandirilan ‘b’ katsayisi, bir degerine ne kadar yakin ve

regresyon sapmalari ne 6l¢iide kiigiikse o genotip o dl¢ilide stabil kabul edilmektedir
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Cizelge 3.3: Dogrusal regresyon hesaplamalar.

Aciklama Formiil Degiskenlerin agiklamalari
X Ortalamalardan n

Ayrilig Kareler Toplami Z X% — nx?

(XOAKT) =1

Y Ortalamalardan .
Aynlis Kareler Toplami Z Y? — ny?
i=1

(YOAKT)
XY Carpimlar Toplami n L N= veri sayisi
X;Y; — (nXY
(XYCT) ; ¥i = ) x;= grup icindeki i. deger
Ortal | (_) n_y Y;= grup i¢indeki i. deger
X Ortalamalar (X i=1%i
n
_ n_y.
Y Ortalamalar (Y) -1 1
n

n 2 ¥2

n 2 _ 72
i=1 Xi —nXx

b (Regresyon Katsayisi)

a (Regresyon Katsayis1) | Y — bX

Biitiin bitki 1slah1 ¢aligmalarinin en 6nemli amaci, verimi yiiksek ve farkli ¢evre
sartlarindan ¢ok etkilenmeyen stabil c¢esit adaylar1 elde etmektir. Bu amag
dogrultusunda caligilan genotipler birden fazla gevre sartlarinda (lokasyonda) veya
yilda denenmektedir. Ancak bu kombinasyonlar sonucunda ortaya ¢ikan genotip x
cevre interaksiyonunun genotiplere ait verim performansini belirlenmesini
zorlastirmaktadir. Bu durumda genotipe ait verim performansini belirlemek igin
regresyon katsayisi, ortalama verim, belirleme katsayisi, regresyondan sapma kareler
ortalamasi, regresyon sabitesi ve varyasyon katsayisi gibi ¢esitli stabilite

parametrelerinden yararlanilmaktadir [49].

Comstock ve Moll’un 1963 yilinda yapmis olduklari ¢alismalarinda ilk defa, farkl
cevrelerde yetistirilen genotiplerin  adaptasyon ve stabilite 6zelliklerinin

regresyonunu analizi ile tespit edilebilinecegini agiklanmiglardir [50]. Yine ayni

23



yilda Finlay ve Wilkinson, ¢evreye ait her bir ortalamanin genel ortalamadan farki,
cevre indeksi olarak tanimlamislar ve adaptasyon Ol¢iisii olarak, cesitlerin ortalama
verimlerinin ¢evre indeksi tizerine dogrusal regresyonunu (bi) kullanmislardir [51].
Dogrusal regresyon parametresi olan ‘bi’ 1slah programlarinda siklikla tercih
edilmesinden dolayr, BRESA yaziliminda ‘Stabilite Raporlamasi’ i¢inde bu

parametreden yararlanilmistir.

A
y=Regresyon Katsayilan
- Deneme Ortalamasi

-
P | X=gesit Ortalamasi

Sekil 3.2: Regresyon katsayisi ve deneme ortalamasina gore ¢esitlerin uyum
yetenekleri.

Sekil 3.2°de Finlay ve Wilkinson (1963)’un yapmis olduklar1 regresyon katsayisi ve
deneme ortalamasina gore genotiplerin uyum yetenekleri gosterilmistir [51]. Bu
tablodan yararlanilarak yazilima genotiplerin hem dogrusal hem de noktasal stabilite
grafikleri eklenmis bu sayede ¢alisilan tiim genotiplerin iyi ¢evre kosullarinda 6zel
(Sekil 3.2°de 1 ile ifade edilen bolgeler), tiim ¢evre kosullarina iyi (Sekil 3.2°de 2 ile
ifade edilen bolgeler), tiim gevrelere kotii (Sekil 3.2°de 3 ile ifade edilen bolgeler),
kotli g¢evre kosullarinda ozel (Sekil 3.2’de 4 ile ifade edilen bolgeler)

adaptasyonlarinin goriilmesi saglanmustir.

3.9. Bitki Islahinda Siklikla Kullanilan Yazilimlar

Bitki 1slah arastirmacilari, en iyi bireyi belirlemek igin toplamis olduklari verileri
anlaml bilgilere doniistiirmek icin ¢esitli istatistik programlarindan yararlanirlar.
Tarim alaninda siklikla kullanilan paket programlar1 ve Ozellikleri asagida

siralanmustir.
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1. MSTAT-C: Michigan State Universitesi tarafindan gelistirilen bu yazilim, saha ve
laboratuvar aragtirmalarin1  basitlestirmek ve gelistirmek i¢in hazirlanmistir,
Aragtirmacilar bu yazilimi deney tasarimi olusturmak, etiket yazdirmak ve veri

toplamak, diizenlemek ve analiz etmek i¢in kullanabilirler.

2. MINITAB: 40 yildan fazla arastirmacilara hizmet veren yazilim, Ingiltere, Fransa
ve Avustralya'da yan kuruluglari bulunan State College, Pennsylvania merkezli bir

sirketin tirliniidiir. Bu tirtin ile ¢esitli istatistik analizleri yapilmaktadir.

3. SAS: SAS Enstitiisii tarafindan 1966-1976 yillar1 arasinda Kuzey Carolina Eyalet
Universitesi'nde, gelismis analitik, cok degiskenli analiz, is zekds1, veri ydnetimi ve
tahmine dayali analitik icin gelistirilen bir yazilim paketidir. Bu yazilimin

kiitiiphaneleri ile komutlar yardimiyla istatistik analizleri yapilabilmektedir.

4. R: R Istatistiksel Hesaplama Vakfi tarafindan desteklenen grafik cizimleri igeren
bir programlama dili ve agik kaynakl bir yazilim ortamidir. R dili, veri madencileri,
istatistik yazilimi ve veri analizi gelistirmek igin istatistik¢iler tarafindan siklikla
kullanilmaktadir. R’ sahip oldugu bir takim paral kiitiiphaneler ile gesitli istatistik

analizleri yapmak miimkiindiir.

5. Genstat: Egitim ve arastirmalar i¢in kullanilan ilk istatistik sistemlerden biridir.
Rothamsted Experimental Station’ da 1960 yilindan bu yana, tarimda deneysel

tasarim ve veri analizi i¢in gelistirilmistir ve paralidir.

6. SPSS: Daha ¢ok sosyal bilimciler tarafindan tercih edilen yazilim, 1968 yilinda
SPSS Inc. tarafindan caligmalarina baglamis ve 2009 yilinda IBM tarafindan satin

aliarak glinlimiize kadar gelmistir.

7. JMP: SAS Enstitiisii tarafindan gelistirilen istatistiksel analiz i¢in kullanilan
bilgisayar programlari paketidir. SAS yazilimmin farklilagmasi amaglanan bu paket

programinda komutlarin yerini kullanici dostu meniiler almistir.

8. CROPSTAT: Veri yonetimi ve deneysel verilerin temel istatistiksel analizi igin
bir bilgisayar programidir. Bitki 1slah ¢alismalarina 6zel olarak hazirlanmis istatistik

analizleri igeren bu yazilim, iicretsizdir.

9. TARIST: Ege iiniversitesi tarafindan, 1slah programlari igin tasarlanmis bu paket

yazilim su anda erisime ag¢ik degildir.

BRESA yazilimmin, yukarida belirtilen paket programlarindan 6ne ¢ikan en biiyiik
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Ozelligi tcretsiz ve g¢evrim i¢i ¢alisiyor olmasidir. Ayrica BRESA’ nin yerli bir
yazilim olmasi ve sadece tarimsal faaliyetler i¢in kullanilmasi ve raporlamalarin bu
yonde olusturulmas1 (Ideal Cevre Raporlamasi, Coklu Lokasyonda AOF) diger
onemli 6zelligidir. BRESA yazilimi kullanict dostu olarak tasarlanmistir. Yukarida
belirtilen paket programlarmin pek ¢ogu komutlar vasitasiyla ¢aligmaktadir. Bu da
bitki 1slah g¢alisan1 igin ayr1 bir yiik getirmektedir. BRESA ¢alismasinda yer alan
analizler i¢in herhangi bir komuta gerek duyulmadan tek bir menii araci ile

yapilabilmektedir.
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4. GELISTIRILEN ISLAH WEB YAZILIMI: BRESA

BRESA, bitki 1slah programinda ¢alisan kullanicilar i¢in tasarlanmis ¢evrim igi bir
uygulamadir. Bitki 1slah calismalarinin temeli, istenilen fenotip ve genotip
Ozelliklerinin verim ve ¢evre sartlarina gore karsilastirilmasi esasina dayanmaktadir.
Bu sonuglarm tahmini degerlendirilmesinde ¢esitli istatistik paket programlari
kullanilmaktadir. Kullanilan bu programlar bir 1slah¢inin verim ile yapilacak genotip
secimleri i¢in gerekli analiz ve raporlama kabiliyetlerini tam olarak karsilamamakla
birlikte birgogu tcretli ve yurt disi kaynaklidir. BRESA yazilimi ile bitki islahgist,
toplamis oldugu bilgileri kullanarak, cesitli raporlamalar vasitasiyla genotip se¢imi
yapma sansi1 kazanmaktadir. Ayrica yazilimda kullanilan istatistik programlarinda
yer almayan ‘Ideal Cevre’ ve ‘Coklu Lokasyonlarda LSD Analizi’ meniileri ile

farklilik yaratmaktadir. Internet ara yiiziimiiz www.bresa.yalova.edu.tr adresinden

yaymlanmaktadir. Bu bolimde ¢alismanin yazilimsal ve igeriksel ayrintilar

anlatilmaktadir.

Gelistirilen BRESA web yazilimi, Microsoft Visual Studio 2013 platformunda NET
yazilim dili kullanilarak hazirlanmistir. Yazilim ‘3 katmanli mimari’ seklinde
tasarlanmistir. Calismada katmanli mimari kullaniminin temel nedeni, kodlarin daha
kiiciik pargalara ayirarak kolay yonetiminin ve giincellenmesini saglamaktir [52]. Bu
tic katman Sekil 4.1°de belirtildigi gibi veri, is ve sunum katmani olarak ayrilmistir.

Bu katmanlara iliskin bilgiler asagida verilmistir.
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Sunum
Katmani
(Presentation
Layer)

is Katmani
(Business
Layer)

Veri Katmani
(Data Layer)

il M

Sekil 4.1: 3 katmanli mimari.

Veri Katmam; verilerin veri tabani sistemine getirilmesi ve gelen verilerin
hazirlanan prosediirler ve fonksiyonlar dogrultusunda kullanici tarafindan secilen
islemin gerceklesecegi kisimdir. Bu katmanda verilerin tutulmasi SQL Server 2008
R2 platformu kullanilarak yapilmistir. Veri taban1 uygulamasi olarak Nesne-iliskisel
veri tabanit modeli kullanilmistir. Bu sayede veri tabani esnek ve giincellenebilir
ozelliklerine sahip olmustur [53]. Veri tabanimiz bu model kullanilarak tasarlandigi

icin, her zaman giincel ve degisikliklerin kolay yapilmasina imkan verecektir.

Is Katmam; BRESA yazilimini olusturulan siniflar bu katmanda tanimlanmistir.
Yazilim nesne tabanli (object oriented programming) ilerledigi i¢in her bir nesne
smif adi altinda toplanip burada islevsellik kazandirilmistir [54]. Bu siniflar Tablo,
Veritabani, Login, Loglama, Uye, MailGonder seklinde adlandirilmaktadir. Tablo
siifi kullanicinin her ¢aligmasina ait verilerin kayit altina alindigi kistmdir. Login,
Loglama, smiflarinda kullanict kayitlarin olusturulmasi site iginde kullanicinin
yaptig1 islemlerin kayit altina alinmasi ve sisteme giris ¢ikis izinlerinin verilmesini
saglayan siniflardir. MailGonder smifi sistem ic¢in hazir mail sablonlarini
icermektedir. Bu simif yardimiyla kullanicilara  web  sitesinden mailler
gonderilmektedir. Veritaban1 smifinda ise kullanic1 ¢alismasina ait verilere iliskin

fonksiyonlar1 yapmasi i¢in olusturulmustur.

Sunum Katmani; yazilimin kullanicilarla bulustugu katman burasidir. Bu katmanda
kullanilan ara yiliz Bootstrap web secenekleri ile olusturulmustur. Bu sayede internet
kullanicis1 hangi ortamdan (cep telefonu, tablet, bilgisayar vb.) sistemimizi ziyaret
ederse etsin diizgii, esnek ve sik bir ara yiiz ile karsilasmaktadir. Kullanicilarin

internet sitemize ait akis diyagrami Sekil 4.2° de sunulmaktadir.
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Girig Ekrani Ana Sayfa Veri Tabani Meniisii

Veri Tabani
Mendisii

= Kullanici Ad

Raporlama Menisii

—>

N - . ANOVA
Ana Sayfa — | Meni Secimi Raporlama

Meniisii

Kullamci Sifre

Birlesik Analiz
) e Raporlama
Girig Yap — Meniist

Stabilite Analiz

Raporu

Sekil 4.2: BRESA yazilimi is akis1 diyagramu.

Yukarida gosterilen akis diyagraminda gegen meniilere iliskin agiklamalar veri seti

basligindan sonra detaylandirilmistir.

4.1. Veri seti

Gelistirilen BRESA web yazilimi, 1slah¢inin en iyi genotip se¢imi i¢in toplamis
oldugu verileri icermektedir. Bu veriler bes 6znitelik altinda toplamak miimkiindiir.
Bu kayitlar oncelikle Excel dosyasina, metin degerleri sayisal verilere
doniistiiriilerek, aktarilmasi gerekmektedir. Excel dosyasina iligkin bilgiler ve 6rnek

veri Cizelge 4.1°de mevcuttur.

Cizelge 4.1: Islah¢inin genotip se¢ciminde kullandig verilere ait Excel dosya ornegi.

yil loc gen rep ver
2018 1 1 1 426,3
2018 1 2 1 400
2018 1 3 1 516,7
2018 1 4 1 4928
2018 1 5 1 369,1
2018 1 6 1 365
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Cizelge 4.1°de gecen Oznitelik isimleri ve ne amagla kullanildigi asagida

belirtilmistir.

yil: Caligmanin hangi yilda yiiriitiildiigiine dair bilgilerin tutuldugu kisimdir.

loc: Genotip se¢im c¢alismalar1 ya farkli yerlerde ya da aym yerde farkh
yillarda yapilmaktadir. Bu nedenle yil verileri ile birde loc verileri
tutulmaktadir. loc ‘Lokasyon’ kelimesinin kisaltilmis seklidir ve calismanin

yuriitildiigl yeri ifade etmektedir.

gen: Genotip kelimesinin kisaltilmis1 olarak kullanilan bu kolonda ¢alismaya

ait bireyleri ifade etmektedir.

rep: Islah c¢aligmalar1 tekerriirlii calismalardir. Tekerriir yani tekrar, aym
muamelenin uygulandigi birden fazla deneme {initesine verilen isim olarak

tanimlanmaktadir [43].

ver: Verim kelimesinin kisaltilmis halidir ve ¢alismadaki ayni satirda yer alan

lokasyondaki bireyin belirtilen tekrardaki verim degeri i¢in kullanilmaktadir.

Olusturulan Excel dosyasinda bulunan sayfaya ayrica ‘sayfa’ adinin verilmesi

gerekmektedir. Bu Sekil4.3’ te gosterilmektedir.

QoNOOAUWNS

_ =] L= L = =
™l loc gen rep werim
2019 1 1 1 S567F .9
2019 1 1 2 513.8
2019 1 1 3 538.2
2019 1 1 4 523.4
2019 2 1 1 515
2019 2 1 2 599
2019 2 1 3 S62,7
2019 2 1 4 5481
2019 3 1 1 392
2019 3 1 2 422 S
2019 3 1 3 430 .4
2019 =3 1 4 429 .3
2019 1 2 1 561,.3
2019 1 2 2 593
2019 1 2 3 533
2019 1 2 4 594 .G
2019 2 2 1 544 G
2019 2 2 2 6585.3
2019 2 2 3 549 8
2019 2 2 4 625,66
2019 =3 2 1 489
2019 3 2 2 456
2019 3 2 3 457 .1
2019 3 2 = 382
2019 1 3 1 S5FG
2019 1 3 2 522 .2
2019 1 3 3 5687
2019 1 3 = 590,3
2019 2 3 1 536,55
2019 2 3 2 6535
sayfa e

Sekil 4.3: Excel dosyasinin adlandirilmasi.
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4.2. BRESA Meniileri
BRESA yazilimi, ana mentii dahil olmak iizere dort kistmda anlatilmastir.

4.2.1. Giris meniisii

Sekil 4.4’te gortildiigii gibi kullanici adi ve sifre metin kutular1 doldurulduktan sonra
kullanic1 ana sayfaya yonlendirilir. Kullanic1 eger kayitli degilse dncelikle sisteme
kayit yaptirmasi gerekmektedir. Bu asamada kullanict ‘Yeni Kullanici’ kismini

secerek gerekli kisimlart doldurur ve aktivasyon maili ile sisteme girisi saglanir.

TARIM ISTATISTIK-BRESA PROGRAMI V1

Kullanici Adi

T.C Kimlik Numarast

GIRIS YENI KULLANICI

Sekil 4.4: BRESA giris meniisil.
4.2.2. Ana sayfa meniisii

Kullanic giris islemini tamamladiktan sonra Sekil 4.5°te gosterildigi gibi bir ekranla
kargilagir. Ekranin sol tarafi meniiler kismi olarak tasarlanmistir. Sag taraf ise

BRESA yazilimin amacini anlatan bir yazi ve cesitli gorsellerle renklendirilmistir.

Islah istatistik - BRESA = I
‘ Bengii Koyuncu
16 6000 10
" 5000 s €]
(@} Anasayta 12 4000 "0 [¢]
10
& veri Taban Olusturma 3000 15
8
|stil  Raporiama v s 2000 0 O
Yer Bazli Raporlama 4 . 1000 %
2 = ° i
ANOVA Raporiama Mon  Tue Wed  Thu Fri Sat 1850 1900 1950 1999 2050 0 200000 400000 600000 800000 1000000
Birlegik Analiz Raporlama
Stabilite Analiz Raporu )
i )
O sty Islah Istatistik-BRESA

Proje Amaci

Bir canlinin genetik kodlarinin tiimiine genotip, canlinin genotip ve cevre ile olan etkilesimi sonucu olusan fiziksel goriintiisii fenotip olarak 1). Bitki 1slah temeli,

Sekil 4.5: BRESA Ana sayfa meniisii.
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4.2.3. Veri tabam olusturma meniisii

Kullanic1 analizlerini yapmadan 6nce c¢aligmasma ait dosya adimmi Sekil 4.6’da

goriildiigii gibi tanimlamasi gerekmektedir.

Istah istatist-BRESA | =

‘ Bengil Koyuncu &Veri Tabani Tanimlama islemleri

Eklenecek Dosyanizin Ozellikleri & Menii Hakkinda Bilgi

AT
(o) AnasSayfa Lorem ipsum dolor sit amet, consectetur adipiscing elit. Ut non libero magna. Sed et quam lacus. Fusce condimentum eleifend enim a feugiat. Pellentesque viverra vehicula sem ut volutpat.
a Integer sed arcu. At vero eos et accusamus et iusto odio dignissimos ducimus qui blanditiis praesentium voluptatum deleniti atque corrupti quos dolores et quas molestias excepturi sint
Veri Taban Olusturma occaecati cupiditate non provident, similique sunt in culpa qui officia deserunt mollitia animi, id est laborum et dolorum fuga,
sl Raporiama
Dosya Agma
O oigvap
Dosya A demo Yalovy

Dosya Olugtur & Devam Et

©2018 TasanméYazilim Bengi Koyuncu

Sekil 4.6: BRESA veri taban1 olugturma meniisii.

Dosya tanimlama igleminin ardindan kullanict daha 6nceden hazirlamis oldugu Excel
verilerini (bu kisim ‘Veri Seti’ basliginda detayli olarak anlatilmistir) dosya yiikleme
aracin1 vasitasiyla sisteme yiikler. Bu islem Oncesinde kullanici Excel dosyasinda
hazirladigt Oznitelik isimlerinin yerlerini belirtmesi gerekmektedir. Bu asamanin,
Sekil 4.8’de gosterilen, ‘Tanmimlayicilar’ bashigmin altinda yer alan metin kutulari
kullanilarak yapilmasi1 gerekmektedir. Ornegin, Sekil 4.7°de yer adi ile belirtilen
metin kutusuna Excel belgesinde bulunan ‘loc’ kaginci kolona tekabiil ediyorsa o
saymin yazilmasi beklenmektedir. Excel dosyasindaki siralama sifirdan baglayarak
yapilmas1 gerekmektedir. Sekil 4.7°de yer alan Excel dosyasinda ‘loc’ birinci
kolonda yer almaktadir (kolonlarin sayilandirilmasi sifirdan baglatilmaktadir) bunun
icin Sekil4.8’de yer alan ‘Yer Adi’ metin kutusuna ‘1’ yazilmasi ve bu sekilde

tanimlamalarin yapilmasi gerekmektedir.

A [:] ( 1] E F G H | N N ] Q u v
1 vl loc gen  rep verim
2| 2019 1 1 1 5679
3| eo9 1 1 2 5138
4| 2019 1 1 3 538,2
L] 2019 1 1 4 5234
6| 2019 2 1 1 515
7 2019 2 1 2 599
8| 2019 2 1 3 562,7
L] 2019 2 1 4 5481
10| 2019 3 1 1 302
1| 2010 3 1 2 4226
12 2019 3 1 3 4304
13| 2010 3 1 4 4203
14 2019 1 2 1 5613
15 2010 1 2 2 503
186 2019 1 2 3 533
17| 2010 1 2 4 5046
18 2019 2 2 1 8446
19| 2010 2 2 2 6853
20 2019 2 2 3 8498
21| 2019 2 2 4 6256
2| 2019 3 2 1 189
2 2019 3 2 2 456
24| 2019 3 2 3 4571
28| 2019 3 2 4 382
| 2019 1 3 1 576
27| 2019 1 3 2 5222
2| 2019 1 3 3 5687
2| 2019 1 3 4 5003
| 2019 2 3 1 636,5
31| 2019 2 3 2 635
sayfa | @

Sekil 4.7: Ornek Excel dosyas.
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Sekil 4.8: BRESA tanimlayicilar iglemi.
4.2.4. Raporlama meniisii

Kullanic1 ¢aligmasina iliskin veri tabanmi tanimlamasinin ardindan raporlama
islemlerine baslayabilir. Bu menii dort farkli raporlama kabiliyetine sahiptir. Bunlar
Yer Bazli Raporlama, ANOVA Raporlama, Birlesik Analiz Raporlama ve Stabilite
Raporlama olarak siralanir. Bu raporlamalara iligkin yapilan faaliyetler, her bir alt

mentl basliginda anlatilmaktadir.

4.2.4.1. Yer bazh raporlama alt meniisii

Kullanic1 bu meniiyli se¢mesi durumunda, ¢aligmasinda girmis oldugu yerlerdeki
ortalamalar1 yani lokasyona 6zgili verim raporlamalarin1 biiylikten kiigiige gorme
imkan1 bulur. Bu raporlamaya iligkin gorsel Sekil 4.9°da verilmistir. Kullanici
oncelikle veri taban1 olarak tanimladigi dosyasini ‘Dosya Se¢imi’ aracini kullanarak
secer bu islemin ardindan g¢aligmasinda yer alan lokasyonlar Yer Se¢imi agilir
mentisiine islenir ve buradan kullanici istedigi lokasyonu secerek genotipe ait verim

ortalamasini goriir.

Sekil 4.9: BRESA Yer bazli raporlama meniisii.
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4.2.4.2. ANOVA raporlama alt meniisii

Kullanic1 bu meniide girmis oldugu degerlerle varyans analiz raporlarini gérme
imkanin1 bulur. Bu meniide kullanict hem birlesik ortalama hem de lokasyon bazli
verim ortalamalarin1 ayn1 anda gérme ve bu verileri Excel olarak kayit altina alabilir.

Bu menii Sekil 4.10°da gosterilmektedir.

[ Raporlama

Dosya Secimi

O gigva

YalovaDeneme

s | Th H - Bk

6 9 Sira
368,400000 2 359,950000 10 653,400000 3 550,416500 3 532,824000 L 329,870500 4 474635416 5
583,850000 5 . 282,825000 ‘ 20 398,075000 20 459,027750 18 ‘ 298,240750 19 149,814500 22 337,638562 22
625,075000 3 . 416375000 ‘ -] [ 699,725000 2 516,111000 (] ‘ 462928500 12 333,240750 3 497079041 3
468,750000 16 . 372,050000 ‘ B §57,075000 7 496,296500 13 ‘ 538,842500 3 301,666500 5 467,177687 6
425,600000 8 . 322,675000 ‘ 16 413,300000 18 413657250 24 ‘ 364,027750 15 181,064750 18 362,415937 18
501,700000 4 . 242175000 ‘ 2 [ 494,150000 12 568,750250 | 2 ‘ 520926000 | 7 228,240750 10 361916562 19
541,750000 . 0 . 320,750000 ‘ 17 446,675000 16 . 485416750 15 ‘ 421,944500 13 215092500 12 384,074062 15

.

Sekil 4.10: BRESA ANOVA raporlama alt meniisii.

Kullanic1 birlesik ortalama ve deneme ortalamalarini inceledikten sonra ‘Varyans
Analizleri Hesapla’ diigmesini segerek ilgili varyans tablolarina erisim saglayabilir.
Burada her bir lokasyona ait varyans analizlerine erisim miimkiindiir ve bu tablolar

Excel olarak kayit altina alinabilmektedir. Bu Sekil 4.11°de gosterilmektedir.

LshL Raporlama
(I—) G Yap SERBESTLIK DERECESIENG KARELER TOPLAMIENG KARELER ORTALAMASIENG
Serbestlik Derecesi Kareler Toplami Kareler Ortalamasi

Genel 9 1296475,192395833333333333333 |-

Genotip I 1078358, 464895633333333333333 | 46885,150647644927536231884043

Teketrilt B £250,822812500000000000000

Hala [o9 209865,904687500000000000000 |3041,534B505434762608695652174

S,er:gr;l::;;:::::;;;cl:?r1437 :::?::manarn:'zoﬁnsozmusww % CV Defert: 1630685140388 ::;222; ::;::g:::::::::::;::93:(;::3511:3;:

Lokasyon Adr: 10 Serbestlik Derecesi Kareler Toplami Kareler Ortalamasi

Gene 95 1688409,067273333333333333333

| cenotip |28 1169424,627511833333333333333 | 50844,549022253623188405797087

Tekerrlr B 228355,265144563333333333333

Hata 6o 290629,174616916666666666667 |4212,0170234335748792270531449 .

Excell Olarak Kayit Et

Lokasyon Bazli ANOVA LSD Hesaplamalar

Sekil 4.11: BRESA lokasyon bazli varyans analizi raporu meniisti.
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Lokasyon temelli varyans analizlerinde kullanictya kalittm derecesi, F, % CV ve
AOF degerleri ayn1 anda verilmektedir. Ayrica ‘Ideal Cevre ve Lokasyon Bazl
ANOVA LSD Hesaplama’ raporlamalar1 eklenerek, giiniimiizde kullanilan istatistik
programlarinda yer almayan ve c¢alismamiza Ozgiin deger katan raporlar
olusturulmustur. Bu raporlara iliskin gorseller Sekil 4.12 ve 4.13’te sunulmaktadir.
Raporlarin hesaplamalarina iliskin formiiller ayrintili olarak c¢aligmanin {igiincii

boliimiinde yer verilmektedir.

Ideal cevre raporunda; kullanici girmis oldugu gevrelerden, hangilerinin iyi
hangilerinin k&tii ve hangilerinin ideal ¢evre oldugunun goriir. Burada iyi, kotii ve
ideal ¢evre olarak gecen terimler gevre sartlarini belirtmektedir. Daha ayrintili bir
ifade ile, iyi gevrede tiim g¢evre kosullarmin iyi oldugunu, kotii gevre tiim cevre
sartlarinin k6tli oldugunu ve ideal c¢evre ise cevre sartlarinin optimal oldugu
anlatilmaktadir. Bununla birlikte bu c¢evre sartlarinda genotiplerin  verim
ortalamalarini ve genotipe ait en iyi ve en kotii ¢evre durumlarinda genotipe ait verim
ve sirasint gorme imkanint bulmaktadir. Yine bu raporlama kullanici tarafindan

Excel belgesi olarak kayit altina alina bilmektedir.

Gegit  10ve 11 Igin Yiksek Gevre ORT Yiksek Swa 12ve 9 Igin Dilgiik Gevre ORT Digik Sira Birleglk ORT Birleglk Sira Bve 1 Igin |deal Gevre ORT Ideal Sira
360,486125 438,331125 4 474,635416 5 487,31200¢ 5

30439875

444,490625 2 455,30775 ] 493,939395 ' 193,304625 \

Sekil 4.12: BRESA ideal ¢evre raporlamasi mentisii.

Lokasyon bazlh ANOVA LSD hesaplama raporunda; kullanici yapmis oldugu
varyans analizinde ortalamalarin istatistiki anlamda énemli oldugu kabulii ile (AOF
katsayilarina bakarak) bu raporlamay1 goriir. Burada kullanic1 farkli lokasyonlarda
genotip se¢imi i¢in birbiri ile aymi olabilecek genotipleri (raporlamada ayni
harflendirmeye sahip olanlar) eleme imkani bulur. Yani, 1slah¢1 ¢alismasinda en iyi

verimi veren bes adet genotip se¢imi yapmak istiyorsa birbiri ile aymi olan
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genotipleri se¢mektense farkli genotipi alma sansin1 burada goriir. Bu raporlamaya

iligkin veriler Sekil 4.13’te sunulmaktadir.

MATAR A Lorem ipsum dolor sit amet, consectetur adipiscing elt. Ut non libero magna. Sed et quam lacus. Fusce condimentum eleifend enim a feugiat. Pellentesque viverra vehicula sem ut volutpa
Integer sed arcu. At vero eos et accusamus et iusto odio dignissimos ducimus qui blanditiis praesentium voluptatum deleniti atque corrupti quos dolores et quas molestias excepturi sint

o v occaecati cupiditate non provident, similique sunt in culpa qui officia deserunt mollitia animi, id est laborum et dolorum fuga.
Lot
[0} i GenotipENG Verim OrtalamasiENG SiraENG ADF ta= 0.001 HarflendirmeENG ADF ta= 0.005 HarflendirmeENG
| Lokasyon Adi: 1 Genotip Verim Ortalamas! Sira Harflendirme ta=0.001 Harflendirme ta=0.005
[ I | 441,800000 |6 ;AH(‘, a8
i 10 241,575000 i 2 [sevens L GHI
" il [ 500,600000 "3 « 1a
il? VJSSJCUUDG "4 [ AB
{!J .1E7 750000 i‘!b HEFG
\ 4 | 132,925000 "2-1 | ey, S |l
|15 [255850000 [19 [oawres GHY e FGH
[16 [293,625000 [1s [++=prom [veurgrG
;KY .3-|‘|,B7SUDG iﬂ “'CDUG +CDE
[18 [386,100000 [u [+8coe [*8c
[1a [ 184 775000 [ Py R PPN "

Sekil 4.13: BRESA lokasyon bazl1 AOF raporlama meniisii.
4.2.4.3. Birlesik analiz raporlama

Kullanici bu mentide girmis oldugu tiim lokasyonlardaki verim ve genotipleri tek bir
analiz ile alabilmektedir. Kullanici 6ncelikle girmis oldugu verilere gore birlesik
ortalama ve deneme ortalamalarin1 gérmektedir. Bu raporu Excel olarak kayit altina
alinabilmektedir. Bu asamadan sonra kullanict girdigi tim lokasyonlar ile tek bir
varyans analizi tablosuna erisim saglayabilmektedir. Bu raporlamaya iliskin gorsel
Sekil 4.14’te sunulmaktadir. Bu raporlama sayesinde 1slahgi biitiin sartlar1 tek bir cati

altinda toplama ve bu sartlar dogrultusunda en 1iyi bireyi se¢gme imkanini bulur.

lultl  Raporlama <
0} s Yep VARYASYON KAYNAKLARIENG SERBESTLIK DERECESIENG KARELER TOPLAMIENG KARELER ORTALAMASIENG
Serbestlik Derecesi Kareler Toplami Kareler Ortalamasi
Genel 1151 2393b733.76050074652777777773‘20796.4672115553130%”502848
Genotip 23 4416131,76975862152777777778 | 192005,72911994006642512077304
Lokasyon mn 10477675,23733597569444444445 | 952515,9306669068813131313136
Tekerriir(Lokasyon) 36 1118937,22099268750000000000 | 31081,589472019097222222222222
Genotip*Lokasyon 253 5284349,40419414930555555555 | 20886,756538316795674132630632
Hata 828 2639640,12821931250000000000 ‘3‘\97,971109346‘3957729%859%34
Genis Anlamli Kalitim Derecesi: (G;::Z:::ﬁ’;:;;ﬁz:T:;;i:?“m18%3%2%54750“1H % OV Dedri: 13,7366384570435 1a=0.001 Asgafi %ﬁnemh Farklilik= 29,8504811526664
0,9367370775125945485123002026 6,5517394696499433030835538853 . 1a=0.005 Asgari Onemli Farklihk: 22,5895533047205

Excell Olarak Kayit Et

Birlesik Analiz Genotip Bazli LSD Hesaplamalari
Birlesik Analiz Lokasyon Bazli LSD Hesaplamalan

Sekil 4.14: BRESA birlesik analiz raporlama mentisii.

Buradan kullanic1 birlesik analizi yapilmis durumunda genotiplerin AOF analizini de
gormektedir. Bu analiz sonucu Sekil 4.15°de verilmektedir.
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Integer sed arcu, At vero eos et accusamus et iusto odio dignissimos ducimus qui blanditiis praesentium voluptatum deleniti atque corrupti quos dolores et quas molestias excepturi sint
occaecati cupiditate non provident, similique sunt in culpa qui officia deserunt mollitia animi, id est laborum et dolorum fuga.

E ©

GenotipENG Verim OrtalamasiENG = ADF ta= 0.005 HarflendirmeENG

1 362415937 18 rerrnn KM wre KL
" 361916562 C R T —— KM e, ™

15 384,074062 15 [ HUK e HIJ

Excell Olarak Kayit Et

Sekil 4.15: BRESA Birlesik AOF raporlama meniisii.

Bu analiz ile bitki 1slah1 ¢alisani tiim lokasyonlar1 tek bir yer gibi diistintildiigiinde,
hangi genotiplerin istatistiki olarak birbiri ile ayni oldugunu (raporlamada ayni harf
ile temsil edilen genotipler) gérme imkani bulur. Bu raporlama yine kullanilan
istatistik  programlarinda bulunmamaktadir ve ¢alismanin 6zglin  kistaslari

arasindadir.

4.2.4.4. Stabilite analiz raporu

Bitki 1slah ¢alismalarinda en iyi birey se¢iminde, farkli lokasyon ¢esitliligi ile birlikte
secilen genotipin stabil yani duragan olmasi istenmektedir [55]. Genotipin stabil
olmasi, secilen bireyin c¢evre sartlarindan cok fazla etkilenmedigi anlamim
tasimaktadir. Bu kisim tigiincii boliimde ayrintili olarak verilmektedir. BRESA ile
1slah¢t elindeki genotiplere ait verilerin stabilite raporuna da ulagmaktadir. Bu
raporlama Sekil 4.16’da verilmektedir. Raporda genotiplere ait dogrusal regresyon
formiilleri, stabilite grafiklerini icermektedir. Bu raporlama da su anda kullanilan
istatistik programlarinda bulunmamaktadir. Islah¢ilar bu raporlamalar1 farkh
programlar araciligiyla yapip daha sonra grafik haline getirerek bircok i1s adimi
uygulamaktadir. BRESA ile bu is adimlar gecilmekte ve tek bir segcenek halinde
kullaniciyla paylagilmaktadir. Bu raporlama ile de ¢alismanin 6zgiin degerleri bir kat

daha artmaktadir.
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5. SONUCLAR

Bu tez caligmasi ile tarimsal faaliyetler i¢inde yer alan bitki 1slah1 caligmalarinda, en
iyi bireyi se¢mek icin kullanilan etkili istatistik metotlar1 bir araya getirilmistir.
Ayrica genotip segimlerinde kullanilan analiz raporlart ulusal ¢evrim igi bir

uygulamada kullaniciya, www.bresa.yalova.edu.tr adresinden sunulmustur. Higbir

istatistik programinda yer almayan ideal ¢evre kosullarina gére en 1yi bireyi gérme,
bireylerin birlesik analizler vasitasiyla sadece ilgili ¢cevre sartlarinda degil calisilan
coklu cevre sartlarina gore degerlendirme ve yine ¢oklu c¢evre sartlarinda istikrarli
genotipi gorme sansi tasarlanan BRESA yazilimi ile gerceklestirilmistir. Ayrica

program sayesinde iki farkli analiz raporu olusturulabilmektedir.

Bitki 1slah arastirmacisi, program araciligiyla elinde bulunan genotiplere ait genel
ortalama ve birlesik ortalama raporlamalarin1 da alabilmektedir. Bu sayede, ortalama
degerlerin siralamasindan dolayr ortaya c¢ikan bazi genotiplerin se¢ilmemesine
verimli bir bireyin kaybinin 6nlenmesi saglanmaktadir. Bu durum goz 6niine alinarak
BRESA yazilimina, Varyans, Ideal Cevre, Lokasyon Bazli LSD, Birlesik ve Stabilite
Analizleri eklenmistir. Bu analizler ile en i1yi birey se¢imin de ortalama degerin
altinda kalan genotiplerin ger¢ekten tiim durumlar ortaya konuldugunda (farkli cevre
kosularinda) da elenmesi gerekli olup olmadigini istatistiki olarak ta gdstermek

amaclanmastir.
Gelecekte yapilacak olan ¢alismalarda,

e GQGelistirilen yazilim makine O6grenmesi metotlart eklenerek daha farkl

analizler yapilabilir.

e AOF Analizi, makine dgrenmesi metotlarindan bazilari ile kiyaslanarak (En
Yakin  Komsuluk, Beklenti Biiyiitme vb.), 1slah programlarinda

degerlendirilebilir.

e [slah programlarimin istatistik metotlar1 ile degerlendirilmesinde bilgisayar

miihendisleri ile ¢alisilabilir.

e (Calismanin birden fazla analiz ile degerlendirilmesi i¢in kiimeleme analizleri
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eklenebilir.

Veri setine 1slah materyaline iliskin baska 06z nitelikler konularak

(bagaklanma giin say1s1, dane verimi vb.) degerlendirmeler yapilabilir.
Oznitelik artirilmasi ile meveut ¢alismamizin analiz sonuglari kiyaslanabilir.

Oznitelik artirilmast  ile  kullandigimiz  analizlerden farkli  analizler

arastirilarak yazilima entegre edilebilir.

Calismamizin  kullanilabilirligini  artirmak amaciyla c¢esitli seminerler

verilecektir.

Yapilan / yapilacak analizlerin kiyaslanmasi ile olusan sonuglar yurt i¢i ve

yurt disinda yayin yapilarak, arastirmacilarla paylasilacaktir.

40



KAYNAKLAR

[1] Karakoca, A. (2009). Cok Degiskenli Lineer Olmayan Modellerde Genetik
Algoritma. Konya. Selguk Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii
Doktora Tezi.

[2] Diizgiines, O., T, Kesicl., & Giirbiiz F. (1983). istatistik Metodlari-l. Ank.
Univ. Zir. Fak. Yay. 861,Ders Kitab1, 229, Ankara,1983.

[3] Geng, I., & Yagbasanlar, T.(2002). Bitki Islah1. C.U. Ziraat Fak. Genel Yayn.
No:59, Ders Kitaplar1 Yaymn No: A-13, 150s, 2002.

[4] Ulukan, H. (2007). Klasik Bitki Islah1 Ve Genetik Mithendisligi fle Olusturulan
Degisimlere Genel Bakis, U. U. Ziraat Fakiiltesi Dergisi , Cilt 21, Say1
2,27-40

[5] Sehirali, S., & Ozgen, M. (1998). Bitki Islahi, Ankara Univ. Ziraat Fak.
Yayinlari:1059, Ders Kitab1: 310, Ankara Univ. Basimevi, Ankara
261 S, 1998.

[6] Yiizer, A. F., Agaoglu, E., Tathdil, H., Ozmen, A., & Isiklar, E. (2007).
Istatistik. Eskisehir, Anadolu Universitesi Yayinlari.

[71 Cmnar, S., Hatipoglu, R., Avei, M., Yiicel, C., & Inal, i. (2019). Adana ili
Tufanbeyli Ilgesi Meralarmin Vejetasyon Yapisi Uzerine Bir

Arastirma. Kahramanmaras Siit¢ii imam Universitesi Tarim Ve Doga
Dergisi, 22 (1), 143-152. DOI: 10.18016/ksutarimdoga.vi.448421

[8] Temel, S., & Akbay Tohumcu, S. (2019). Igdir Taban Kosullarinda Kaba Yem
Uretimi I¢in Bazi Bugdaygil ve Baklagil Karigimlarmm Verim

Performanslari. International Journal Of Agricultural And Wildlife
Sciences, 5 (1), 140-148. DOI: 10.24180/ijaws.548963

[9] Kars, N., & Ekberl, I. (2019). Carsamba Ovasmin Bugday Bitkisi Altindaki
Topraklarinin Baz1 Fiziksel Ve Kimyasal Ozelliklerinin Incelenmesi.
Toprak Su Dergisi, 8 (1), 18-28. DOI: 10.21657/topraksu.544657

[10] Yayla, S ., & Yidiz, F. (2019). Patates Ge¢ Yaniklik Hastaligi Etmeni
Phytophthora Infestans (Mont.) De Bary’ye Kars1 Bitki Ekstraktlarinin
Antifungal Etkileri. The Journal Of Turkish Phytopathology, 47 (2),
53-63. Retrieved from  http://dergipark.org.tr/fitopatoloji/issue/
42920/495258

[11] Ozdemir, E., & Sade,B. (2019). Konya Kosullarinda Gelistirilmis Atdisi Misir
Hatlarinin Bazi  Agro-Morfolojik Ve Fizyolojik  Ozelliklerinin
Korelasyonu. Anadolu Tarim Bilimleri Dergisi, 34 (1), 73-77. DOI:
10.7161/omuanajas.466502

41


http://dergipark.org.tr/fitopatoloji/issue/%2042920/495258
http://dergipark.org.tr/fitopatoloji/issue/%2042920/495258

[12] Aslan, I., Balkaya, A., Karaagac, O., Saribas, S., & Kurtar, E. (2019). Yerel
Kestane Kabagi (Cucurbita Maxima Duch.) Cesit Adaylarinin Samsun
Ilinde Farkli Lokasyonlarda Verim Unsurlart Ve Meyve Kalite
Ozellikleri Yéniinden Performanslarmin Incelenmesi. Yiiziincii Yil
Universitesi Tarim Bilimleri Dergisi, 29 (2), 318-329. DOI:
10.29133/yyutbd.555451

[13] Kizilgeci, F., Yildirim, M., Akinel, C., & Albayrak, O. (2019). Arpada Tane
Verimi Ve Kalite Ozellikleri Uzerine Genotip Ve Cevrenin Etkilesimi.
Kahramanmaras Siit¢ii imam Universitesi Tarim Ve Doga Dergisi, 22
(3), 346-353. Dot: 10.18016/Ksutarimdoga.Vi.499013

[14] Richards, A. J. (1986) Plant Breeding Systems (Allen & Unwin, London).

[15] Segal, A., Mamsterski, J., Fishbeck, G., & Wahl, G. (1980) In Plant Disease:
An Advanced Treatise, Eds. Horsfall, J. G. & Cowling, E. B.
(Academic, London), Vol. 5, Pp. 76-102.

[16] Kingsbury, Noel. (2010) Hybrid: The History And Science Of Plant Breeding.
Chicago: University Of Chicago Press. Kiple, Kenneth, And
Kriemhild C. Ornelas, Eds. 2000.

[17] Lamkey, K. (2003) Plant Breeding: Research And Education Agenda.
Presented At The Seeds And Breeds Summit, 7 Sept. 2003, Wash.,
D.C.

[18] Tracy, W.F. What is Plant Breeding? In Proceedings Of Summit On Seeds And
Breeds For 21st Century Agriculture, Washington, DC, USA, 6-8
September 2003; Sligh, M., Lauffer, L., Eds.

[19] Sehirali S., & Ozgen, M. (1988). Bitki Islahi, Ankara Univ. Zir. Fak. Yaymlar
No:1059, Ders Kitabi :310, 260. Ankara

[20] Weitzman, Martin, L. (1996) "Hibridize Olan Biiylime Teorisi," Amerikan
Ekonomik Inceleme, Amerikan Ekonomik Dernegi, vol. 86 (2), sayfa
207-212, Mayis.Https://ideas.repec.org/a/aca/aecrev/v86y1996i2p207-
12.html

[21] Whitehouse, H. L. K. (1982) Genetic Recombination; Understanding The
Mechanism. John Wiley & Sons, London.

[22] Sharafi, Y. (2011). In Vitro Pollen Germination In Stone Fruit Tree Of
Rosaceae Family. African Journal Of Agricultural Research, 6(28):
6021-6026.

[23] Bozcuk, S., (1997). Genel Botanik. Hatipoglu Basim Ve Yayim Ltd. Std.

[24] Baker, R. J. (1986). Selection Indices in Plant Breeding. Crc Press, Bocd
Raton, Florida

[25] Briggs, F.N., & Knowles, P.F. (1967). Introduction To Plant Breed-ing. New
York, Ny: Reinhold.

[26] Rieseberg,L.H., & E. Carney. (1998) Plant Hybridization. New Phy-
Tologist140: 599-624.

[27] Gottschalk, W., & Wolff, G. (1983). Induced Mutations In Plant Breeding.
Monographs On Theoretical And Applied Genetics No. 7. Springer
Verlag, Berlin.

42



[28] Oktem H.A., & Yiicel M. (2016). Bitki Biyoteknolojisi ve Genetik: ilkeler,
Teknikler ve Uygulamalar (Plant Biotechnology And Genetics:
Principles, Techniques, And Applications), Eds., Nobel Tip
Kitabevleri, Ankara, S:193-217

[29] Kelley, T.L. (1923). Statistical Method. Oxford, England: Macmillan.

[30] Sm Stigler. (1986). The History Of Statistics, Cambridge, Ma., Harvard
University Press.

[31] Zar, J.H. (1996). Biostatistical Analysis. 3rd Ed. Prentice Hall, New York.

[32] Matthews JR., (1998). History Of Biostatistics. In : Armitage P., Colton T.
(Ed.).Encyclopedia Of Biostatistics (Vol. S). Chichester, Wiley, 1931-
1936.

[33] Hurlburt, R. T., (1998). Comprehending Behavioral Statistics (2nd Ed.).
Pacific Grove, Ca: Brooks/Cole.

[34] Chambers, E. G. (1958). Statistical Calculation For Beginners. Cambridge:
Cambridge University Press.

[35] Cai, J., (2000). Understanding And Representing The Arithmetic Averaging
Algorithm: An Analysis And Comparison Of Us And Chinese
Students’ Responses, International Journal Of Mathematical
Education In Science And Techonolgy, 31, 839-855

[36] Pham-Gia, T., & Hung, T. (2001) The Mean And Median Absolute
Deviations. Mathematical And Computer Modelling 34, 921-936.

[37] Altman, D. G., & Bland, J. M. (2005). Standard Deviations And Standard
Errors. British Medical Journal 331, 903

[38] Goodman, L. (1960), On the exact variance of products,J. Am. Stat. Assoc.,55,
708-713, d0i:10.2307/2281592.

[39] Martin, A. R. (1966) Quantal Nature Of Synaptic Transmission. Physiol. Rev.
46:51-66.

[40] Mclachlan, E. M. (1978) The Statistics Of Transmitter Release At Chemical
Synapses. Int. Rev. Physiol. Neurophysiol. 17:49-117.

[41] Sheskin D J. (2000) Handbook Of Parametric And Nonparametric Statistical
Procedures. Second Ed., Chapman 8 Hall/Crc.

[42] Davidson M. L., & Sharma, A. L. (1994). Anova And Ancova Of Pre-And
Posttest Ordinal Data. Psychometrika, 59 (4), 593-600.

[43] Efe, E., Bek, Y., & Sahin, M. (2000). Spss’te Coziimleri Ile Istatistik
Yontemler I Kahramanmarag: Kahramanmarag Sit¢l Imam
Universitesi Rektorliigii Yayimi

[44] Krishnaiah, Pr., &Armitage, Jv. (1970). On A Multivariate F Distribution.
Essays In Probability And Statistics, : 439-468s. N. Roy Memorial
Volume

[45] Geng, S., & Soysal, M. (2018). Parametric And Nonparametric Post Hoc Tests.
Bsj Eng Sci, 1(1): 18-27.

43



[46] Williams, L. J., & Abdi, H. (2010). “Fisher’s least significance difference
(LSD) test,” in Encyclopedia of Research Design. Thousand Oaks,
2010, pp. 491-494.

[47] Lynch, M., & Walsh, B. (1998). "Genetics and Analysis of Ouantitative
Traits". Sinauer Assoe iates , Inc. Publishers, Sunderland
Massachusetts, U.S.A.

[48] Hecker, H.C., & Leon, J.(1988) Stability analysis in plant breeding. Plant
Breed. 101: 1-23.

[49] Ozcan, H., Aydin, N., & Bayramoglu, H. (2005) Ekmeklik Bugdayda Verim
Stabilitesi Ve Stabilite Parametreleri Arasindaki Korelasyon. Tarim
Bilimleri Dergisi 11: 21-25.

[50] Comstock, R. E., & Moll, R. H. (1963). Genotype-Environment interactions,

statistical genetics and plant breeding. National Academy of Sciences,
Washington D. C., W. D. Hanson and H. F. Robinson. pp. 164-196.

[51] Finlay, K.W., & Wilkinson, G.N. (1963). The analysis of adaptation in a plant-
breeding program. Australian Journal of Agricultural Research 14,
742-754,

[52] Gamma, E., Helm, R., & Johnson Vlissides, J., (1994). Design Patterns:
Elements of Reusable Object-Oriented Software, Addison Wesley.

[53] Hopcroft, John, E. (1983). Data Structures And Algorithms. Boston, Ma,
Usa:Addison-Wesley.

[54] Clements P., Garlan D., Bass L., Stafford J.,Nord R., & Ivers J.,Little
(2002). Documenting Software Architectures: Views And Beyond,
Addison-Wesley Pearson Education 1sbn:0201703726.

[55] Tollenaar, M., &Lee, E. A. (2002). Yield Potential, Yield Stability And Stress
Tolerance In Maize. Field Crop Res., 75, 161-169.

44



OZGECMIS

Ad Soyad: Bengii KOYUNCU

Dogum Yeri ve Tarihi: Ankara / 27.01.1984

Adres: Tarimsal Arastirmalar ve Politikalar Genel Mudiirligii/
Tarla Bitkileri Merkez Arastirma Enstitiisii

E-Posta: bengu.esmer@tarimorman.gov.tr
Lisans: Uluslararasi Kibris Universitesi, Bilgisayar
Miihendisligi

Mesleki Deneyim ve Odiiller:

2012 - 2014 Yalova Bahge Kiltiirleri Merkez Arastirma Enstitiist
Mudiirligi
2014 — Halen Tarla Bitkileri Merkez Arastirma Enstitiisti Mudirliga

Yayn ve Patent Listesi:

e Koyuncu, B., Ozbek, K., & Tiiziin Yagci C. (2015). “Seed Gene Banks
Informations Systems”.Il.International Plant Breeding Congress, 1-5 Kasim
2015, Antalya, Tiirkiye.-POSTER BILDIRI.

e Ozbek, K., Koyuncu, B., & Topaloglu Boyraz S. (2015). “General
Directorate of Agricultural Research and Policies Digital Herbarium
Catalog”. Il. International Plant Breeding Congress, 1-5 Kasim 2015,
Antalya, Tiirkiye.-POSTER BILDIRI.

e Koyuncu, B., Gok M., & Aydogan S. (2019). “Bitki Isla Calismalarinda
Genotip Seciminde Kullanilan Asgari Onemli Farklilik Metodunun Baz1 Veri
Madenciligi Metotlar1 ile Karsilastirilmasi”. Hasat Uluslararast Tarim ve
Orman Kongresi ,21-23 Haziran 2019, Ankara, Tirkiye.

e Koyuncu, B., & Gok M. (2019). “Bitki Islahinda Genotip Verim Degerinin
Regresyon Yontemleri ile Tahmini ”.Bahge Dergisi (Yayin Asamasinda).

45



