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Ozet

Arpa, yiiksek protein ve B-glukan igerigi ile hayvan beslemede, kaliteli malt kaynagi olarak malt endiistrisinde,
bazen de insan gidalarinda farkli oranlarda yer alarak dnem arz etmektedir. Caligmada, tiim 6zelliklerde genotipler
arasinda p<0.01 diizeyinde 6nemli farkliliklar oldugu ve iki farkli ana kiimenin olustugu belirlenmistir. Morfolojik
iliskilendirme esasli 1s1 haritasina gore; birinci ana kiimede; basakta tane sayisi (BTS), basak agirligi (BA) ve
basak verimi (BV) yer almaktadir. Ikinci ana kiimede ise; basak uzunlugu (BU), tane verimi (TV) ve metrekarede
basak sayis1 (M?BS) yer almistir. flaveten, incelenen 6zellikler bakimindan; G2 ve G6 ileri kademe hatlarinin en
benzer, G1 ve G3’iin ise en farkli genotipler oldugu sdylenebilir. M?'BS ve BU hari¢ incelenen tiim 6zelliklerde
alt1 sirali arpa genotiplerinin iki sirali genotiplerden daha iistiin oldugu goriilmistiir. Tim analiz yontemleri
birarada degerlendirildiginde M?BS nin tane verimi ile yiiksek oranda (r= 0.5544**) iligkili oldugu belirlenmistir.
Calismada; G7 ve G9 ileri kademe hatlarimin TV yoniiyle tiim kontrol ¢esitlerden {istiin oldugu goriilmiistiir. Fakat,
kesin yorum yapabilme adina ¢aligmanin en az bir y1l daha tekrar edilmesi faydali olacaktir.

Anahtar Kelimeler: Arpa, tane verimi, 1s1 haritasi, GGE biplot, korelasyon

Interpretation of Yield and Yield Components in Some Barley (Hordeum vulgare L.)
Genotypes with Different Analysis Techniques

Abstract

Barley, with its high protein and B-glucan content, is important in animal nutrition, in the malt industry as a quality
malt source, and sometimes by finding in different proportions in human food. In the study, it was determined that
there were significant differences at p<0.01 level between genotypes in all traits and two different main clusters
were formed. According to the heatmap based on morphological association; in the first main cluster; number of
grains per spike (GN), spike weight (SW) and spike yield (SY) were place take. In the second main cluster; spike
length (SL), grain yield (GY) and number of spike per square meter (SN) were find. In addition, in terms of the
examined features; It can be said that the advanced stage lines G2 and G6 were the most similar, while G1 and G3
were the most different. Six-row barley genotypes were found to be superior to two-row genotypes in all traits
examined, except for the SN and SL. When all analysis methods were evaluated together, it was determined that
the SN was highly correlated (r= 0.5544**) with GY. In the study; it has been determined that the G7 and G9
advanced stage lines were superior to all control varieties in terms of GY. However, it would be useful to repeat
the study for at least one more year in order to make a definitive interpretation.
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1. Giris

Arpa, insan gidasi ve hayvan yemi olarak
kullanilan, bugdaydan sonra en fazla ekimi
yapilan serin iklim tahilidir. Tiirkiye’de
tahillar icerisinde %]11.5 {retim payma
sahip olmakla birlikte 2020 yili kayitlarina
gore 3.0 milyon hektar ekilis ve 8.3 milyon
ton iiretimi mevcuttur (TUIK, 2021). Arpa
yetistiriciliginde giincel bircok sorun
olmakla birlikte; tarim arazilerinin ¢ok
parcali olmasi, sertifikasiz c¢esit tercihi,
agronomik (giibreleme, sulama, ekim
normu vs.) uygulamalarin yanlis veya eksik
yapilmast ve yanlis c¢esit se¢imi gibi
faktorler verim diisiikligliniin
sebeplerindendir. Arpa yetistiriciliginin
yapildig1 ekolojide adaptasyon kabiliyeti
iyi, verimi ylksek ve kalitesi kabul
edilebilir smirlarda olan gesitlerin tercih
edilmesi Onemlidir (Sener ve ark., 2020;
C1g ve ark., 2021). Arpa tanesi, besinsel lif
olarak kiymet arz eden yiiksek oranda -
glukan, arabinoksilan, selilloz ve yiiksek
nisasta igerigine sahip oldugundan dolay1
hayvan beslemede ve farkli gidalarin
iretiminde  degisen  oranlarda  yer
almaktadir (Altan ve ark., 2006; Kokten ve
ark., 2013; Altuner ve ark., 2018; Sonmez
ve ark., 2020). Ilaveten, un ve malt
endiistrisi icin O6nemli bir ham madde
kaynagi olan arpa tanesi yemlik gesitlerde
yliksek protein icerigi ile hayvan beslemede
diger serin iklim tahillari ile
kiyaslandiginda 6ne ¢ikmaktadir (Tas¢1 ve
Bayramoglu, 2017; Altuner ve ark., 2018).
Verim bilesenlerinin tane verimi (TV)’ne
katkis1 bazen dogrudan, bazen de dolayli
yollardan olmaktadir. TV’nin
sekillenmesinde oOzellikle metrekaredeki
basak sayis1 (M?BS) ve basakta tane
sayisinin  (BTS) onemli diizeyde etkili
oldugu bildirilmistir (Demir ve Tosun,
1991; Yilkan ve ark., 2020). Ayrica, verim
potansiyeli yiiksek cesitlerin belirlenmesi
icin seleksiyonda basakta tane verimi (BV)
ozelliginin  dikkate alinmas1 gerektigi
vurgulanmistir (Kumbhar ve ark., 1983;
Yilkan ve ark., 2020). Morfolojik
iligkilendirme temelli 1s1 haritas1 (Metsalu
and Vilo 2015, Kogak, 2021; Stavridou ve
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ark. 2021; Karaman, 2023) teknigi ve GGE
biplot (Yan, 2001; Yan ve Tinker, 2005;
Aktas, 2019; Karaman ve ark., 2023)

modeli son  yillarda  arastirmacilar
tarafindan yogun olarak kullanilan ve
sirastyla;  incelenen  Ozellikler  arasi

iligkileri, genotiplerin benzerlik durumunu,
olusan kiimeleri, ozellikler bazinda One
¢ikan genotipleri ve genotiplerin stabilitesi
gibi yorumlamalara olanak saglayan gorsel
grafiklerdir. Bu c¢alismanin amact; TV ile
verim bilesenleri arasindaki iliskiyi, verim
ve verim bilesenleri yoniinden kontrol
cesitlerden tistiin olan hatlar1 farkli analiz
yontemleri ile belirlemek ve bu analiz
yontemlerinin  seleksiyon ¢alismalarinda
kullanilabilirligini ortaya koymaktir.

2. Materyal ve Yontem

Calisma, 2019-2020 iiretim sezonunda
yagisa dayali sartlarda Mus merkez
lokasyonunda yiiriitiilmiistiir. Calismada
kullanilan genotipler arastirma
enstitiilerinden ve ICARDA (Uluslararasi
Kurak  Alanlar Tarimsal  Arastirma
Merkezi)’dan temin edilmistir.
Aragtirmada, 2 siral1 ve 6 sirali arpa ¢esitleri
deneme materyalini olusturmustur. Deneme
materyalinden; G3, G11 ve Mert arpa
genotiplerinin morfolojik olarak alt1 sirals,
geriye kalan materyalin ise iki sirali oldugu
belirlenmistir. Deneme alan1 topraklarinin;
killi, orta tuzlu (%0.5), fosfor icerigi az (7.1
kg/da), bor igerigi yeterli (2.3 kg/da),
organik madde miktarinin orta (%1.57) ve
pH: 7.9 oldugu belirlenmistir (Anonim,
2019). Deneme parselleri; her parsel 6 sira,
sira arast 20 cm ve parsel uzunlugu 6 m
olacak sekilde tasarlanmistir. Metrekareye
500 adet arpa tanesi hesabiyla ekim ayinin
ikinci haftasinda el ile ekim yapilmistir.
Hasat islemi net 6 metrekare alanda, parsel
bigerdoveri ile haziran aymin son
haftasinda tamamlanmigtir. Harmanlama
islemi farkli capta elekler (1.8-3.2 mm
aras1) kullanilarak  gerceklestirilmistir.
Sezonda  gerceklesen  toplam  yagis
miktarinin uzun yillar yagis miktarina yakin
oldugu belirlenmistir. Fakat, 6zellikle mart
ayinda uzun yillar ortalamasinin yaklasik
iki kat1 civarinda yagis diismiistiir (Sekil 1).
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Sekil 1. Mus ilinde 2019-2020 sezonu ve uzun yillara iliskin yagis grafigi (mm)

Calismanin yapildig1 sezonda; ekim, aralik
ve ocak aylarn disinda diger aylarin
ortalama sicaklik degerlerinin uzun yillar
ortalamasinin altinda oldugu goézlenmistir
(Sekil 2). TV igin, her bir ¢esidi temsil eden
parseller hasat ve harman islemine tabi
tutulduktan sonra elde edilen temiz arpa

numuneleri  0.001 g hassas terazide
tartildiktan sonra dekar  bazinda
kaydedilmistir. MBS nin belirlenmesinde,
parsel bazinda 1’er metrekarelik 2 farkli
noktada fertil basaklar say1lmis ve ardindan
ortalamasi alinarak belirlenmistir.
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Sekil 2. Mus ilinde 2019-2020 sezonu ve uzun yillara iliskin sicaklik grafigi (°C)

Bagak uzunlugu (BU), BTS, basak agirligi
(BA) ve BV i¢in her parseli temsilen
rastgele alman 10 adet fertil basagin
ortalamasi alinarak belirlenmistir. ANOVA
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analizi JMP 7.0 paket programi ile
yapilmistir. Gruplar arasi énem seviyeleri
ise LSD testine (p<0.01 ve p<0.05) gore
belirlenmistir  (Kalayci, 2005). Gorsel
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grafikler, GenStat 12" (GenStat, 2009)
programi ve 1s1 haritasi ise Heatmap
clustering-ClustVis vasitastyla
olusturulmustur.

3. Bulgular ve Tartisma

Calismada, incelenen tiim Ozelliklerde
genotipler arasinda p<0.01 diizeyinde
onemli anlamlilik oldugu goriilmiistiir

Tablo 1. Varyans kaynaklari ve 6nemlilik seviyeleri

(Tablo 1). TV’de deneme ortalamasinin
402.9 kg/da oldugu, G9 (541.3 kg/da) ileri
kademe hattinin en yiiksek TV yi verdigi ve
ilaveten G1, G7 ve Mert genotiplerinin de
yiksek TV ile ayni grupta bulunarak 6n
siralarda yer aldig1 belirlenmistir. Altt siralt
arpa (422.5 kg/da) genotiplerinde ortalama
TV’nin iki siralilardan (396.3 kg/da) daha
yiiksek oldugu goriilmiistiir (Tablo 2).

Kareler ortalamasi

Varyans kaynaklart

sd TV M?'BS BU BTS BA BV
Tekerriir 2 77818 648.1 0.26 18.84 0.08 0.09
Genotip 11 18753.5** 23081.8** 3.34** 467.1*%* 0.56** 0.40**
Hata 22 3567.3 2222.2 0.47 21.19 0.06 0.04
Genel Toplam 35 8580.9 8688.1 1.36 161.2 0.21 0.16
CV (%) 14.83 13.99 8.44 13.96 14.00 14.78
TV: tane verimi, M*BS: metrekarede basak sayisi, BU: basak uzunlugu, BTS: basakta tane sayisi, BA: basak agirligi, BV: basak verimi
Tablo 2. incelenen 6zellikler, olusan gruplar ve ortalama degerler
Cesitler TV M2'BS BU BTS BA BV
(kg/da) (adet) (cm) (adet) ()] ()]
Gl 458.4 abc 402.0 b 851 abc 2520 ¢ 1.57 bcd 1.26 bcd
G2 343.5 def 270.0 ef 9.13 a 2840 c 187 b 139 b
G3 413.3 b-e 250.0 f 7.38 cde 54.67 ab 230 a 187 a
Burakbey 422.8 bed 381.3  bcd 897 ab 2740 ¢ 141 cd 1.18 bcd
G5 317.6 ef 2720  ef 784 b-e 2393 ¢ 1.38 cd 1.04 d
G6 381.2 c-f 292.0 ef 9.16 a 2887 ¢ 1.65 bc 1.38 bc
G7 491.0 ab 398.0 bc 8.87 ab 2827 ¢ 1.67 bc 141 b
Sabribey 300.3 f 344.0 b-e 9.11 a 26.17 ¢ 124 d 0.97
G9 541.3 a 553.3 a 820 a-d 2427 ¢ 1.28 cd 105 cd
G10 310.9 f 316.0 def 6.87 ef 2393 ¢ 1.46 cd 1.02 d
G1l1 368.6 c-f 322.0 c-f 597 f 47.07 b 152 bcd 1.24  bed
Mert 485.5 ab 242.7 f 7.18 de 5760 a 269 a 220 a
Maksimum deg.: 541.3 553.3 9.16 57.60 2.69 2.20
Minimum deg. : 300.3 242.7 5.97 23.93 1.24 0.97
2 sirali ortalama: 396.3 358.7 8.52 26.27 1.50 1.19
6 sirali ortalama: 422.5 271.6 6.84 53.11 217 1.77
Genel ortalama : 402.9 336.9 8.10 32.98 1.67 1.33
LD o o W b o
TV: tane verimi, M*BS: metrekarede basak sayisi, BU: basak uzunlugu, BTS: bagakta tane sayisi, BA: basak agirhgi, BV: basak verimi
Arpada  TV’nin  6nemli  diizeyde diizeyde etkiledigi bildirilmistir
genotip*cevre  interaksiyonunun  etkisi (Gebeyehou ve ark., 1982; Yilkan ve ark.,

altinda (Paunovic ve ark., 2006; Yilkan ve
ark., 2020) sekillendigi, ilaveten MBS’ nin
ve BV’nin de birim alan TV’yi Onemli
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2020). Giincel calismada benzer sonuglar
elde edilmistir (Tablo 3).
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Tablo 3. incelenen dzellikler aras korelasyon kat sayisi ve énemlilik durumu

Ozellikler Tane verimi 1'\;:;:1? sayisi Basak uzunlugu Ei?lseals(snm Basak agirligi
M2'Basak sayist 0.5544**

Basak uzunlugu 0.0981 0.2108

B. tane sayist 0.163 -0.4671** -0.3947*

Basak agirligi 0.3054 -0.4912** -0.0839 0.7979**

Basak verimi 0.3299* -0.4734** -0.0941 0.8238** 0.9292**

M?BS’de deneme ortalamasinin 336.9
basak m? oldugu, en fazla fertil basak
sayisinin G9 (553.3 basak/m?) ileri kademe
hattinda bulundugu gozlenmistir.
Calismada, birim alan fertil basak sayisi
bakimindan iki sirali arpalarin (358.7
basak/m?) alt1 swrali arpalardan (271.6
basak/m?) daha fazla basak sayist
barmdirdig1 gézlenmistir. M*BS’ nin TV yi
belirleyen en 6nemli verim bilesenlerinden
biri oldugu birgok arastirict tarafindan
vurgulanmistir (Dofing ve Knight, 1992;
Olgun ve ark. 1999; Bayram ve ark., 2017;
Akkaya ve Kara, 2018; Yilkan ve ark.,
2020; Karaman, 2022). BU’da deneme
ortalamas1 8.10 cm olarak ol¢iilmiistiir. G6
(9.16 cm) ileri kademe hatt1 en uzun BU ile
ilk sirada yer almistir. Ayrica, G1, G2,
Burakbey, G7, Sabribey ve G9 genotipleri
ayni1 grupta yer alarak benzer basak boyuna
sahip olduklar1 goriilmiistiir. Tki sirali ve alt:
sirali arpa genotipleri BU  yoniiyle
karsilastirildiginda iki sirali arpalarin (8.52
cm) alti siralilara (6.84 cm) oranla daha
uzun BU’ya sahip oldugu belirlenmistir.
GoOkhoyiik, Suluova ve Tokat
lokasyonlarinda iki sirali arpada BU ile
ilgili ylriitiilen ¢alismada ortalama BU’ nun
7.38 cm oldugu ve 6.58-9.11 cm arasinda
degisim gosterdigi bildirilmistir (Sirat ve
Sezer, 2016). Calismamizda elde edilen
sonuclar benzerdir. BTS bakimindan
deneme ortalamasinin  32.98 adet/basak
oldugu ve Mert (57.60 adet/basak) arpa
¢esidinin basakta en yiiksek tane sayisini

verdigi tespit edilmigtir. G3  (54.67
adet/basak) ileri kademe hatti da basakta
yiiksek tane sayis1 ile aymi grubu

paylasmistir. Arpada BTS ile ilgili olarak,
Sirat ve Sezer (2016); 21.72-26.15 adet, C1g
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ve ark., (2021); 16.2-21.0 adet, Yiiksel ve
Unver Ikincikarakaya (2022); 18.27-27.83
adet oldugunu tespit etmistir. Edirne
kosullarinda ise iki sirali ve alt1 sirali arpa
genotipleri ile yapilan ¢aligmada iki sirali
arpalarda BTS’nin 24.4-30.1 adet, alt1 sirali
genotiplerde ise 54.3-63.3 adet oldugu
bildirilmistir (Oztiirk ve ark., 2014). BA
deneme ortalamasinin 1.67 g oldugu, Mert
(2.69 g/basak) arpa ¢esidinin en yiiksek BA
verdigi ve G3 (2.30 g/basak) ileri kademe
hattinin =~ aym1  grupta  yer  aldig1
belirlenmigtir. BA  yoniiyle altt sirali
arpalarda ortalama BA’nin (2.17 g/basak),
iki siralilardan (1.50 g/basak) daha yiiksek
oldugu tespit edilmistir. Arpada ortalama
BA’y1, Cig ve ark. (2021); 1.56-2.25 g

araliginda oldugunu bildirmistir.
Calismamiza iliskin sonuglar paralellik
gostermektedir. BV’de deneme
ortalamasinin ~ 1.33  g/basak  oldugu
goriilmistir.  Mert (2.20 g/basak) arpa
cesidi en yiiksek BV degerine sahip

olurken, G3 ileri kademe hatt1 ayn1 grubu
paylasarak one (1.87 g/basak) cikmuistir.
Alt1 sirali arpalara iliskin BV’nin (1.77
g/basak) iki siralilardan (1.19 g/basak) daha
yiiksek oldugu belirlenmistir. BV ile ilgili
olarak, Yiksel ve ark. (2017); 0.80-0.91 g,
Sever (2019); 0.72-1.50 g ve Celik (2020);
1.28-1.93 g oldugunu bildirmigtir. Is1
haritas1 ~ grafigine  gore incelenen
ozelliklerin  iki farkli ana kiimede
konumlandig1 goriilmektedir. Birinci ana
kiimede; BTS, BA ve BV yer almaktadir.
fkinci ana kiimede ise; BU, TV ve M?BS
ozelliklerinin oldugu goriilmektedir (Kogak
2021; Karaman ve ark., 2023). Ayrica, her
bir ana kiimenin kendi igerisinde 2’ser alt
kiimeye ayrildig1 belirlenmistir (Sekil 3).
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Renk skalasinin -1.5 ile +1.5 arasinda
renkleri kategorize ettigi, ozelliklere iliskin
degerlerin >0<1.5 araliginda kirmizi ve
tonlar1 ile gosterildigi, >-1.5<0 araliginda
ise mavi ve tonlar1 1ile kodlandig:
goriilmektedir. Kirmizi renk ve tonlar
ozellige iliskin degerlerdeki artisi, mavi
renk ve tonlar1 ise diisiisii temsil etmektedir

(Sekil 3). Is1 haritast1 semasinda gorsel
olarak sunulan 6zellikler ve/veya genotipler
arasindaki iliskiyi belirlemede renklerin
ayirt edilebilir ve net olmas1 yorumlamada
biiytlik bir 6nem arz etmektedir (Metsalu ve
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Vilo, 2015; Stavridou ve ark., 2021;
Karaman ve ark., 2023).
lgenotip  lpgenotip  Mesafe
| KIS 63 47359152
“l 6 G5 3,7336547
i lc) Gl1 3,2864174
L 6l G5 24931857
Gl G2 1,9990703
G3 Sabribey 19102719
G3 Mert 1,5883213
G3 Gl0 1,0694078
Gl Burakbey 1,0524848
Gl G6 0,7442078

Sekil 3. Morfolojik iliskilendirmeye dayali 1s1 haritas1 ve genotipler aras1 mesafenin gérsel sunumu

Genotipler arasindaki mesafe kisaldikca
benzerlik oraninin arttig1, uzadikga azaldig:

bildirilmistir. Calismada incelenen
ozellikler yoniinden morfolojik
iliskilendirme temeline dayali olarak

genotiplerin benzerligine bakildiginda G2-
G6 ve G1-G7 genotipleri arasindaki
mesafenin en kisa ve G1-G3 genotipleri
arasindaki mesafenin ise en uzun oldugu
goriilmektedir. Bu baglamda, incelenen
ozellikler yoniinden G2-G6 ve G1-G7’nin
en benzer, G1-G3 genotiplerinin ise en
farklt oldugu soylenebilir (Glirbliz and
Karabulut 2009; Koltan Yilmaz 2011;
Karaman ve ark., 2023). Genotip-6zellik
iliskisini ve olusan gruplar1 gorsellestiren
scatter biplot grafiginde PC1 %56.16, PC2
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%26.13 ve PCl1+PC2 %82.29 oraninda
incelenen Ozellikler bazinda genotipler
arasindaki  varyasyonu aciklamaktadir.
Vektorler arasindaki aginin sayisal degeri
vektorlerin  temsil  ettigi  Ozellikler
arasindaki iliskinin diizeyini (gli¢lii veya
zayif iliski, iliski yoktur vs.) ve yoninil
(pozitif veya negatif) belirlemektedir.
Ayrica, vektore en yakin konumlanan
genotip vektdrliin temsil ettigi  Ozellik
yoniinden 6ne ¢ikmaktadir (Yan ve Tinker,
2005; Karaman ve ark.,, 2023). Bu
baglamda, TV ile M?BS ve BV arasinda
pozitif iliski oldugu belirlenmistir. Ayrica,
BU’nun; BV, BA ve BTS ile negatif iligkili
oldugu goriilmektedir (Sekil 4).
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Sekil 4. Genotip-6zellik iliskisini temsil eden

Vektoriin uzun veya kisa olmasi ise
temsil ettigi 6zellik yoniinden genotipler
arasindaki varyasyonu isaret etmektedir.
TV’yi temsil eden vektoriin en uzun,
BU’yu temsil eden vektoriin ise en kisa
oldugu goriilmektedir. Bu durumda,
genotipler arasindaki varyasyonun TV’de
en yiksek, BU’da en diisik oldugu
sOylenebilir (Yan ve ark., 2007; Aktas,

2016; Karaman ve ark., 2023). Ayn1 grupta

yer alan o6zellikler pozitif iligkilidir (Sekil 4

ve 5). TV, M*BS ve BU o&zelliklerinin
l.grupta yer aldigt ve bu 06zellikler
yoniinden G1, G7, G9 ve Burakbey arpa
genotiplerinin 6ne ¢iktig1 tespit edilmistir.
2.grupta ise BV, BA ve BTS o6zellikleri yer
almis ve G3 ile Mert arpa genotipleri 6ne
cikmustir (Sekil 5).

Scatter plot (Total - 82.20%)
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Sekil 5. Olusan gruplar1 gosteren GGE biplot grafigi

Korelasyon analizi sonuglarina gore TV
ile M?BS (r=0.5544**) ve BV (r= 0.3299%)
arasinda sirastyla p<0.01 ve p<0.05
seviyesinde pozitif yonde onemlilik oldugu
belirlenmistir ~ (Tablo  3).  Ilaveten,

M?BS’nin; BTS, BA ve BV ile negatif
iligkili oldugu belirlenmistir (Tablo 3 ve
Sekil 4).
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4. Sonuclar

Calismada, incelenen Ozellikler ve
genotipler 2 farkli ana kiimede yer almistir.
Aym kiimede yer alan Ozellikler veya
genotipler benzer kabul edilmektedir. Bu
baglamda; BTS, BA, ve BV l.ana kiimede,
BU, TV ve M¥BS 2. ana kiimede
goriilmektedir. Genotipler incelendiginde;
G3, G10, G11 ve Mert ayn1 kiimede, geriye
kalan tiim genotipler farkli bir kiimede

konumlanmigtir.  Genotipler arasindaki
mesafe dikkate aliarak yapilan
siniflandirmada; G2-G6 ve G1-G7 en

benzer, G1 ve G3 ise en farkli genotipler
olarak degerlendirilmistir. TV de dahil
incelenen bir¢cok Ozellikte alti sirali arpa
genotiplerinin iki sirali arpa genotiplerinden
daha {stiin oldugu tespit edilmistir. Is1
haritasi, GGE biplot ve korelasyon analizi
sonuglar1 birarada degerlendirildiginde TV
ile M?BS arasinda giiclii, pozitif ve dnemli
bir korelasyon oldugu belirlenmistir. Son
olarak; c¢alismada kullanilan farkli analiz
tekniklerinin seleksiyon parametrelerini ve
ideal genotipleri belirlemede kolaylik
sagladigi, GI, G7, G9 ve Mert
genotiplerinin TV yOniinden {imitvar
genotipler oldugu, calismanin en az bir yil
daha tekrarlanmasinin faydali olacagi
sonucuna varilmistir.
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