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OZET
Doktora Tezi

GENOTIP x CEVRE ETKILESIMININ BELIRLENMESINDE KULLANILAN KARARLILIK
ANALIZI YONTEMLERI VE ARALARINDAKI ILISKININ ARASTIRILMAST

Mehmet TOPAL

Atatiirk Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Zootekni Anabilim Dali

Danigman: Prof. Dr. Necati YILDIZ

Bitki ve hayvanlarin verimi gevre ile genotipin birlikte etkisinin sonucudur. Fenotipik
varyasyon genotip, ¢evre ve Genotip x Cevre etkilegiminden meydana gelmektedir. Bitki ve
hayvan islahmda Genotip x Cevre etkilegimiyle genig bir sekilde ilgilenilmektedir. Genotip x
Cevre etkilegiminin tespitinde kullamilan parametrik ve parametrik olmayan y&éntemler
genotiplerin her bir cevredeki verim degerlerine ve bunlarin ranklarina dayanmaktadir.
Kararhlik yontemleri ile genotiplerin gevrelerden etkilegimleri bireysel olarak tespit
edilmektedir.

Bu aragtirmada normal ve kesikli iiniform dagilisa gére ttiiretilen verilerde etkilesimi tespit
etmek i¢in ilk dnce varyans analizi uygulandi daha sonra parametrik yontemierden Cevresel
Varyans, Shukla’nin Kararlihk Varyanss, Varyasyon Katsayisi, Ecovalence, Lin ve Binns'in P
y6ntemi, Finlay ve Wilkinson'un regresyon katsayisi, Perkins ve Jinks’in regresyon katsayisi ve

Eberhart ve Russel yontemi ve parametrik olmayan yontemlerden § I.“) N 5(2), S 5(3) , S 5(6) L Ry

ve Kang ytntemi uygulandi. Yontemlerin normal ve kesikli iiniform dagilis gbsteren verilere
uygulanmasinda yontemler arasinda iligki yoniinden dagiliglar arasinda bir fark olmadig:
gozlendi. Her iki dagilista varyans analizine gore Genotip x Cevre etkilesiminin Snemsiz
oldugu durumda parametrik ve parametrik olmayan kararllik yontemlerine gore elde edilen
katsayr deBerleri Gnemsiz bulunurken Genotip x Cevre etkilegiminin &nemli oldugu durumlarda
kararlilik katsay1 degerleri arasindaki fark nemli bulunmustur.

Normal ve kesikli iiniform dagihy gésteren verilerde parametrik yontemlerde en yiiksek
korelasyonlar CV, VK, EV, SSV ve ERSKT yéntemleri arasinda goriiliirken bu yéntemlerin
EWbi ve PJbi yOntemleriyle olan iligkisi diisitk bulunmugtur. Ayrica en yiiksek korelasyonlar
S8V ile EV, CV ile VK ve FWbi ile PJbi yontemleri arasinda bulundu. Parametrik olmayan
yontemlerde en yiiksek iligki S1 ile S2, 83 ile 86 ve L, R, S1 ile S2 yontemleri arasinda
bulundu. KSM y6ntemi S3 ve S6 yontemleri ile yiiksek ve tnemli iliski gostermistir. KSM
ybntemi genotip ortalama deBerleriyle negatif yénde dnemii iliski gostermistir, Parametrik ve
parametrik olmayan yontemler arasinda en yiiksek korelasyonlar CV, VK, EV ve SSV
yontemleri ile S1, S2, L ve R ybntemleri arasmda bulunmugtur. Regresyon yontemleri ile
parametrik olmayan yontemler arasmda Snemli iliski tespit edilememistir. Genotip x Cevre
etkilesiminin tespitinde aralarinda korelasyonun yiiksek oldugu yontemlerden herhangi biri
kollanildiginda benzer sonuglarin alinabilecegi gozlenmigtir. Sonu¢ olarak Genotip x Cevre
etkilesim degerini genotiplere bireysel olarak pargalayan EV ve SSV yiéntemlerinden birisinin
veya bu yontemlerle yiiksek sira korelasyona sahip yontemlerden herhangi biri tercih edilebilir.

2004, 97 sayfa
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PhD. Dissertation

A STUDY ON RELATIONSHIP AMONG STABILITY ESTIMATION METHODS USED IN
DETERMINATION OF GENOTYPE x ENVIRONMENT INTERACTION

Mehmet TOPAL

Atatiirk University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Animal Sciences

Supervisor: Prof. Dr. Necati YILDIZ

Plant and animal yields are result of the effect of genotype and environment. Phenotypic
variation originates from genotype, environment and Genotype x Environment interaction.
Worldwide interests in Genotype x Environment interaction for animal and plant breeding.
Parametric and nonparametric methods used in determination of Genotype x Environment
interaction are based on the yield values of genotypes and their ranks in each environment.
Genotype x Environment interactions are individually established by stability methods.

At the beginning, variance analysis was applied to determine the interactions related to data
simulated according to normal and discrete uniform distribution, and then environmental
variance, Shukla’s stability variance, variation coefficient, ecovalance, Lin and Bins’ P; methad,
Finlay and Wilkison’s regression coefficient, Perkins and Jinks’® regression coefficient and

Eberhart and Russell’s deviation parameter from parametric methods, S, §%, S,.(g}, S fﬁ) ,

L, R; and Kang’s yield — stability statistics from nonparametric methods were applied to present
data. Differences among the methods applied for data displayed normal and discrete uniform
distribution were not significant. When the interactions obtained according to variance analysis
in both normal and discreate uniform distribution were insignificant, coefficient values from
parametric and nonparametric stability estimation methods were also found insignificant. In
addition, when interaction was determined to be significant, difference among the coefficient
values was significant,

While the highest correlation in parametric methods for normal and discreate uniform
distributions was established among CV, VK, EV, SSV and ERSKT, the correlation of these
methods with FWb; and PIb; methods were found to be very low. Also, the highest correlations
were determined between SSV and EV, CV and VK, FWb; and PJb; methods. The highest
correlation in nonparametric methods were found between S1 and S2, 83 and S6, L, R, S1 and
S2 methods. KSM method showed high and significant correlation with S3 and $6. KSM
method had significant and negative correlation with average of genotype values. The highest
correlations were found among the CV, VK, EV, SSV with S1, S2, L. end R methods from
parametric and nonparametric. A significant correlation was not determined between regression
and nonparametric methods. It was observed that similar results may be obtained when any
method showing high correlation with other methods was used to determine the Genotype x
Environment interaction. It was concluded that one of EV and SSV methods individually
partitioning Genotype x Environment interaction values to genotype or any method showing
high rank correlation with these methods is preferable to other methods.

2004, 97 pages

Keywords: Genotype x Environment interaction, stability methods, rank correlation
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1. GIRIS

Genel manada genotip, organizmanin fenotipini belirlemesine ragmen cevre faktorleri
bu organizmanmn fenotipini Snemli bir sekilde degistirebilir. Canlinin performansi cevre
ile genotipin birlikte etkisinin bir sonucudur. Fenotip, canlinin herhangi bir sekilde
tespit ve ifade edilen ozelligidir. Canlilarda genlerin ve cevre faktdrlerinin miisterek
tesirleri altinda meydana gelen dig goriiniig veya canlinin tamnabilen cegitli karakterleri
fenotipi olugturur. Fenotip, kalitatif (boynuzlu - boynuzsuz, esmer — alaca, kilgikh —
kilgitksiz bugday, sar1 — beyaz patates gibi) ve kantitatif (hayvanlarda siit, et, yapag,
yumurta verimi, bitkilerde doniim bagindan elde edilen verim gibi) olmak tizere ikiye

ayrilir.

Bir canlidaki mevcut fenotipten sorumlu kalitsal Szelliklerin tlimii genotiptir. Genotip
gen etkilerinden olugmakta ve kaltsaldir. Gen, gozle goriilebilir bir karekteri veya
fenotipik goriiniisi etkileyen kromozomlar lizerine yerlesmis ve dlgiilebilir bir yer tutan
en kiiglik genetik madde parcasidir (Dayioglu ve Dogru 1994). Mather ve Jones
(1958)’e gore genotip, bir diploid organizmadaki tek bir otosomaldaki allellerin
birlegimidir. Homozigot ve heterezigot genotipler tek bir allelin degisimine gére ayurt
edililer. Yiksek organizmalarda ise, genlerin farkhi dizilisleri 6zel bir genotipi

olugturabilir.

(evre canhnun iginde yagadigi bakim, besleme, barinma, iklim ve bdlge kosullart gibi
faktdrlerdir. Fenotipte varyasyona neden olan ¢evre faktdrleri makro ve mikro cevre
faktorleri olmak tlizere ikiye ayrilim. Makro gevre faktorleri, bir populasyonun tiim
bireyleri arasindaki biiyiik degismeleri saglar. Makro cevre faktor degisiklikleri
populasyon yogunlugu, iklim, yer, yil v.b degismelerle bulunabilir. Mikro cevre

faktorleri populasyonun yalniz bazi bireylerinde degismelere yol acar,



Genotip Cevre iliskileri

Gevre fenotipik karekferin ortaya ¢ikmasinda hem dogrudan hem de dolayl etkide
bulunur. Cevrenin dolayl: etkileri, genotipin yapisindaki ¢evre ve genotipin ortalama
etkilerinden tahminlenemeyen degismeleri aksettirir. Cevre kosullarmin biitiin
genotiplere esit etkide bulunmas: miimkiin degildir. Baz1 genotiplere olumsuz etki
yapan gevre kosullar: diger bazi genotiplere olumlu y&nde etki yapabilir. Bu durum
dogrudan genotip ¢evre etkilesmesi olarak ifade edilebilir. Bu nedenle bazi durumlarda
genotiple gevre arasinda diiz ve bazi durumlarda da ters iliski bulunabilir. Dolayisiyla
genotiple cevre arasindaki iligkileri diiz iligki ve ters iligkiler (Genotip x Cevre

etkilesimi) olmak fizere iki kisma ayrabiliriz.

Diiz [liskiler

Eger populasyonda yiiksek genotipik degerli fertler ¢evre faktérleri ile olumin veya
olumsuz y&nde daha biiyiik sapmalar (fenotipik degismeler) gosteriyorlarsa, daha diisiik
genotipik degerlilerde ise c¢evre faktorlerinin etkisi genotipik degerlerle parelel
(uyumlu) olarak, olumiu veya olumsuz yonde daha az sapmaya sebep oluyorsa, o zaman

bu iki varyasyon kaynagi arasinda diiz bir iliski vardir (Diizgiines vd 1987).

Her genotip aymi cevre faktOrlerine aymi reaksiyonu gostermez. Genotipleri
birbirlerinden aywmada bu temel prensipten faydalanilir. Her genotipin en uygun
reaksiyon gOsterecegi ozel cevre faktorleri diisliniilebilir. Ancak yapilan calismalar
herhangi bir verim y®niinden herhangi bir populasyona ortalama olarak uygunluk
saglayacak gevresel kogullar1 saglayip uygulamak yoniindedir. Bireysel olarak her birey
icin uygun Ozel cevre Kosullarmi bilmek ve bilinse dahi bunu bir populasyona
uygulamak pratikte miimkiin degildir. Clinkli meveut sartlara populasyon igerisinde
hangi bireylerin iyi, hangi bireylerin az reaksiyon gosterecedi dnceden bilinmez. Uzun
Omiirli bitki ve hayvanlarda Onceki donemdeki verime gore sonraki dénemler igin
uygun gevre kogullar: diizenlenebilir. Ancak bir birini takip eden yillarda ayni bireyin

verim seviyeleri arasinda tam bir fenotipik benzerlik bulunmayabilir (Tuncel1994).



Herhangi bir karekter yoniinden iistiin genotipli bireylere daha iyi, diisiik genotipli
bireylere daha kotl gevre kosullar: saglandiginda, genotip ¢evre arasinda dogrusal bir

iligki meydana gelir (Hartmann 1990).

Eger genotiple gevre arasinda bir kovariyans mevcut ise fenotipik varyans

o} =0} +0% +2Kov(GE) (1.1)

esitligi ile elde edilir. Burada,

o, : Fenotopik varyans

o : Genetik varyans

o : Cevre varyansi

Kov(GE) : Genotiple gevre arasindaki kovaryansdir,

Buna gore gbzlenen fenotipik varyansta genetik varyans ve ¢evresel varyansa ek olarak
genotip cevre arasindaki dogrusal iligkiden kaynaklanan varyansin etkiside s6z
konusudur (Tuncel 1984). Kov(GE) = "Gm/m dir, rgg; genotiple cevre
arasindaki diiz iligkiyi ifade eder ve rgg’nin sifir olmamas: halinde Kov(GE) fenotipik

varyasyon kaynaklarindan birini olugturur. Bununla birlikte uygulamada bir cok 6zellik

i¢in fenotipik varyasyon hesaplanirken genotip ¢evre korelasyonu yok sayilir.

Hayvancilikta her populasyonda var olan bireyler igin tek tek en uygun ¢evre kosullarmn:
bulma ve uygulama yerine populasyonun tiimi i¢in uygun olabilecek optimal kosullar1
saglamanin ve bu kosullara en iyi tepkiyi verenlerin se¢imine &zen gdsterilmesi 1slahta

onemli bir husustur (Tuncel 1984). Bu yapildig1 takdirde o) =07 + 02 + 2Kov(GE)

esitligindeki kovaryans terimi sifir olmaktadir. Uzerinde caligilan populasyon cesitli
seviyelerde islah edilmis siirlilerden (alt populasyonlardan) olusmakta ve bu siiriilerde
1slah seviyesine uyan bir bakim ve besleme uygulanmakta ise , 0 zaman genotip gevre
kovaryans: 6nemli bir fenotipik varyasyon unsurudur. Fakat bu unsurun degeri ve
toplam fenotipik varyans igindeki pay: kolay hesaplanamaz. Bu sebeple etkilesimin pay1

ya o icinde birakilir yada variyans unsurlart seviyeler ici (alt populasyonlar ici) olarak

bulunur (Diizgiines vd 1987).



Ters iliskiler (Gernotip X Cevre Etkilesimi)

A ile B faktorleri arasindaki etkilesim, A faktriiniin herbir seviyesinde B faktoriiniin
seviyeleri arasindaki fark (be — by) ayni sonucu vermemesi veya B faktoriiniin her bir
seviyesinde A faktOriiniin seviyeleri arasindaki fark (ag-a;) da aymi sonucu vermemesi
olarak bilinir. Yani efer faktorler bir birlerinden tiimiiyle bagimsiz ise, aralarinda

etkilegim yoktur, aksi halde &nemli bir etkilegim vardir (Y1ldiz ve Bircan 2003).

Cevre faktdrlerinin sebep olduklar: fenotipik farklar genotipe bagh olarak degismekte,
veya tersine genotipik degerler aras: farklar cevreden evreye degismekte iseler, cevre
ile genotip arasinda ters bir iligkiden soz edilir. Bu ters iligkiye Genotip x Cevre
etkilegimi denir (Diizgiines vd 1987). Genotip x Cevre etkilesimi, herhangi bir karekter
yOniinden iki veya daha fazla genotipin iki veya daha fazla ¢evre kosulunda birbirlerine
gore nisbi olarak farkhi performans gostermeleridir seklinde de tanimlanabilir (Tuncel

1994).

Genotip x Cevre etkilesimi sematik olarak gekil 1.1°deki gibi gosterilebilir. Sekilde A,
B ve C gibi bogalarm farkh iki gevredeki dol verimleri grafikle gosterilmis olsun.

Sekil 1.1. Genotip x Cevre Etkilesiminin Grafigi

Genotipler
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Sekilde goriildiigii gibi A ve B genotipleri 1. ve 2. gevrede nisbi olarak ayn1 performans:
gosterdikleri i¢in A ve B genotipleri ile ¢gevre arasinda bir etkilesim yoktur. Ancak 2.
¢evre kogulu 1. gevre kosuluna gére A ve B genotiplerine olumlu yonde etki yapmustir
yani A ve B genotiplerinin 2. gevredeki performanslari 1. ¢evreden daha iyidir. C
genotipi 1. cevrede A ve B genotiplerinden daha yiiksek performansa sahip olmasina
kargilik 2. gevrede A ve B genotiplerinden daha diisiik performansa sahip olmustur. Bu
durum C, A ve B genotipleri ile ¢evre arasinda bir Genotip x Cevre etkilegiminin
varligin: isaret eder. Bu durum rakamsal olarak asagidaki gibi aciklanabilir

I. Cevrede A-B=-5

2. Cevrede A-B=-5
A ve B genotiplerinin performans degerlerinin degigim orani 1. ve 2. gevrede esit
oldugu i¢cin A ve B genotipleri ile gevre arasinda bir Genotip x Cevre etkilesimi soz
konusu degildir. Fakat

I. Cevrede A-C=-10

2. Cevrede A-C=+5
oldugu i¢in A ve C genotiplerinin 1. ve 2. ¢evrelerdeki degisim oranlar: farkh
oldugundan A ve C genotipleri ile ¢evre arasinda bir Genotip x Cevre etkilesimi vardur.
Ayni sekilde

1. Cevrede B-C= -5

2. Cevrede B-C= 45
oldugundan B ve C genotipleri ile ¢evre arasinda da bir Genotip x Cevre etkilesimi
vardir. Genotip x Cevre etkilesimi genotiplerin verim performanslarindaki varyasyonda

artma veya azalma ydniinde bir degigiklik yapabilir.

Populasyonda Genotip x Cevre etkilesimi istatistik olarak ©nemli ise esitlik 1. 1
populasyondaki mevcut fenotipik varyasyonu agiklamada yetersiz kalir. Bu durumda
esitligin sag tarafina Genotip x Cevre etkilegiminden kaynaklanan varyasyon unsurunu

(05 ) eklemek gereklidir. o, , gevre faktorlerinin etkileri ile genotipik deger arasnda

dogrusal olmayan her gesit iligkiyi belirten bir matematik ifadedir. Buna gore genotiple
gevre arasinda dogrusal iliskinin var oldugu varsayimi da dikkate alinarak bir

populasyonda gozlenen fenotipik varyasyon,



o =04 +0) +2Kov(GE)+ 06}, (1.2)

esitligi ile ifade edilir ( Tuncel 1984, Diizgiines vd 1987).

t adet genotip ve s adet ¢evre mevcut olmak lizere iki yonlii tablolardan Genotip x
(evre etkilesiminin tespitinde kullanilan matematik model,

Yy =p+g +e; +(ge); +&; (=1,...t; j=1,...8; k=1,....,1) (1.3)
seklindedir. Bu modelde & her bir genotipin her bir ¢evredeki tekrarlanma sayisidur,

Y : i. genotipin j. cevredeki k. verimi

Lt : genel ortalama

gi: 1. genotipin etki pay1

¢;: j. cevrenin etki payi

(ge);: i. genotip ile j. cevrenin etkilegimine ait etki pay1

& : L. genotipin j. ¢evredeki k. tekrarlanmasiyla olugan hata payidur.

Genotip x Cevre etkilesiminde genotiplerin gevrelerle olan etkilesimlerin tespit
edilebilmesi i¢in parametrik ve parametrik olmayan kararhlik yontemleri gelistirilmistir.
Kararlilik, genotiplerin ¢evre sartlarina gostermis olduklar: reaksiyondur. Genotipler
¢evre sartlarmin degigmesinden etkilenmiyorsa kararl, etkileniyorsa kararsiz genotip
olarak adlandirililar. Kararlilik yontemleri genellikle kantitatif fenotipik ozelliklere

uygulaniriar.

Ulkemizde Genotip x Cevre etkilesimini tahmin etmek icin yapilmug bir ¢ok arastirmada
uygulanan yontemler eskiden beri kullamlagelen klasik yontemlerdir. Genotip x Cevre
etkilegimini tahmin etmek igin kullanilan baslica yéntem varyans analizi (ANOVA) dir.
Varyans analizine gore Genotip x Cevre etkilesimi onemsiz ciktiginda genotiplerin
gevrelerle olan etkilesimlerinin nemsiz oldugu ifade edilir. Fakat aragtiricilar Genotip
x Cevre etkilesimi Onemsiz olsa dahi genotiplerin cevrelerle olan etkilesimlerini
incelemek isterler. Boylece Genotip x Cevre etkilegiminin biitiin genotiplerdeki bireysel

pay: kararlilik analizleri sonucunda daha detayl ve hassas bir sekilde tahmin edilmig



olur. Dolayisiyla bu ¢alismada hangi genotipin kararh olup olmadigini tespit etmek icin

gelistirilmis bir ¢ok kararhlik analiz yontemleri {izerinde duruldu.

Bu aragtirmada Genotip X Cevre etkilesimini tahmin etmek amaciyla gelistirilmis olan
tek deZigkenli parametrik ve parametrik olmayan kararlilik yéntemlerinin 6zellikle daha
yaygin kullanilanlari incelenerek sayisal uygulamalarla aralarindaki iligkiler
aragtirilacaktr. Sonugta, bu yontemlerin hangi durumlarda bitki ve hayvan islah

calismalarinda faydal: bir sekilde kullanilabilecegi tartigildi.



2. KAYNAK OZETLERI

Bitki yetistiricileri iyi genotipleri tespit etmek ve ¢iftgilere daha uygun &perilerde
bulunabilmek i¢in verim denemeleri yaparlar. Bu c¢aligmalarda bagarimin seviyesi iki
faktdre baghdir. Gauch (1988)’e gore bu faktbrler verim tahminlerinin dogrulugu ve
Genotip x Cevre etkilesimlerinin biiyiikliiZtidiir. Esas olarak bu iki faktér deneme
icindeki dogrulugu ve tahminlenebilirligi yansitir. Gauch (1988), verim denemelerinin
analizi i¢in birka¢ istatistik yontemi tartignms ve Toplaml: Ana Etkiler ve Carpimli
Etkilesim (AMMI) modeli iizerinde durmustur. AMMI modelini,

Y,=u+g +e; +Zq:/1,,a,.“yjn +&; (i=1,...t;=1,...,8)

n=]
seklinde tarif etmigtir. Modelde, Yj;: i. genotipin j. ¢evredeki r tekrarinin ortalamasi,
p : genel ortalama , g;: {. genotipin etki payy, e;: j. cevrenin etki payi, h,: n. anabilesenler
ekseninin Ozdeeri, an: n. anabilesen icin /. genotipin anabilegen analizi puanlar,
Yj»: 0. anabilegen i¢in j. cevrenin anabilesen analizi puanlari, g hata , q: anabilesenlerin

maksimum sayisidir ve (t-1), (s-1) degerlerinden en kiigiik olanina esit veya kiiciik olur.

Westcott (1986) yapmus oldugu aragtrmada Genotip x Cevre etkilegim analiz
yontemlerinden dogrusal regresyon yaklagmu, kilmeleme analizi, anabilesenler analizi
ybntemleri hakkinda kisaca bilgi vermis ve bu ydtemler hakkinda yapilan aragtirmalarin
genig bir literatiir $zetini vererek kiimeleme analizi ve ana bilesenler analizinin Genotip

x Cevre etkilesimini tespitte yeni yontemler olduklarint ifade etmistir.

Zobel et al. (1988) bir soya fasiilyesi verim denemesinin analizinde Carpimli ve
Toplamh Etkilesim modeli (AMMI) ile Varyans Analizi (ANOVA), Anabilesenler
Analizi, Dogrusal regresyon modelini karsilagtrrmuglardir ve AMMI  modelini
Onermiglerdir. Verim denemeleri i¢in alisilmig olarak uygulanan varyans analizi,
anabilegenler analizi ve dogrusal regresyon modellerinin karmagik veri yapisini etkili
olarak agiklamada yetersiz olduklarini ifade etmigler ve bu yontemlerle ilgili dnemli

problemlerin bazilarin: asagidaki gibi 6zetlemislerdir.



i) ANOVA bir toplamli modeldir. Bu nedenle yalmz ana etkiler etkili olarak belirlenir.
ANOVA ile Genotip x Cevre etkilesiminin &nemliligi test edilebilir fakat bu test
yamltici olabilir. ANOVA etkilegime peden olan cevreler veya genotiplerle ilgili
ayrintiyr vermez. Genotip x Cevre etkilesimi uygulamaci agisindan gergekte Snemli
oldugu halde ANOVA testi sonucu 6nemsiz bulunabilir. Genotip (t) adet ve gevre (s)
adet ise, Genotip X Cevre etkilesiminin serbestlik derecesi (t-1)(s-1) olur. Genotip x
Gevre etkilegiminin serbestlik derecesi bitytidiikce etkilegim kareler ortalamas: kiiciiliic
ve hata kareler ortalamasma yaklasacag icin dnemli etkilesimler Snemsiz gikabilir.

i) Bir carpimli model olan anabilegenler analizi, toplamli ana etkileri belirleyemeyen
bir modeldir.

iif) Carpimh ve toplamli etkilerin bir arada yer aldig: dogrusal regresyon modelleri
etkilesim ve ana etkileri birlikte analiz ederler. Etkilegimlerin pargali tahmini en kiiciik
karelerle saglanamadifl igin genelde kullanidan dogrusal regresyon modellerini
uydurmada bazi zorluklarla karsilagilir. Genelde ana etkiler ile etkilesimi birlikte test

eden dogrusal regresyon modelinde énemlilik testinin giicii azalir.

Cornelius et al. (1993) bir ¢ok cevrede yapilan bitki genotip denemelerinde verim
modellerinin  ¢gikardmas1  veya Ozel g¢evrelerdeki genotip verim seviyelerinin
tahminlerinin elde edilmesinde ¢arpimli modellerin (MM) yararh olabilecegini ifade
ctmigler ve yaygm olarak kullamlan carpimli modellerin; tam g¢arpiml: model,
kaydirilmig (Shifted) ¢arpimli model, genotip regresyon modeli, gevre regresyon modeli
ve ana etkilerin toplamli ve ¢arpimli etkilesim modelinin (AMMI) oldugunu belirterek
bu modeller hakknda kisaca bilgi vermislerdir. Cornelius ve ark. (2001), bitki genotip
performans verilerinin ¢arpimli model analizinin teorisini vermisler ve uygulamasini

yapmiglardir.

Francis ve Kannanberg (1978a) genotiplerin verim ortalamalarini ve varyasyon
katsayilarini birlikte kullanarak genotipleri gruplandirmug ve bu yontemi regresyon
analizi ve kararlilik varyans analiz yontemleriyle karsilagtwmustrr. Francis ve
Kannanberg (1978b) gelistirmig olduklar1 varyasyon katsayisina gore genotiplerin

gruplandirilmas: yontemini degisik ozellikteki verilere uygulamislardir.
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Seyedsadr ve Cornelius (1992) ¥, = ,B+Z;_=l A0 ¥y +e; formuna kaydirimig
carpimlt modeli kullanarak iki yonli verilerin analizini agiklanuslardir. Carpimls
terimlerin en kii¢tik kareler tahmincilerini Z=[Z;] (Zy =y; — B) matrisinin tekil degere
ayrigumindan elde etmisler, fakat kaydirma parametresinin en kiiiik kareler tahmincisi
ﬁ » carpumli terimlerde bulunan parametrelerin tahminlerine bagimh oldugunu ifade

etmiglerdir.

Seyedsadr ve Cornelius (1993) ¥; = § ~E~Z;=l 48,7 » +e; modelinden verilen bir rxc

(csr) cizelgesi igin bir kaydmilmus carpimli modelde ¢arpimli unsurlarin sayismni
belirlemek i¢in Ha: A¢#0, A+1=0 hipotezine karsi Hy: A=0"1n olabilirlik oran (likelihood

ratio) testlerini geligtirmiglerdir.

Vargas et al. (1998) Genotip x Cevre etkilegimini hesaplama yontemlerinden biri olan
kismi en kiigiik kareler regresyon yontemini agiklamuglar ve bu yoéntemi bugday
denemelerinden elde ettikleri verilere uygulamuslardir. Bugday denemesinde;
makarnalik ve ekmeklik bugdaylarin 7°ser genotipinin 6 yil. stire ile denemesini kurarak

denemede aylik sicakliklar: bir ¢evre faktérii olarak almislardir.

Vargas et al. (1999) 7 gesit makarnalik bugday: 6 yil siire ile denemesini kurarak cevre
faktorli olarak her yil nisan ayindan aralik ayma kadar her aym minimum, maksimum
ve ortalama sicakliklarmi almiglardir. Bu ¢aligmada makarnalik bugdaymn cesitli verim
Gzellikleri Olgiilmils ve bu verilere kismi en kiigiik kareler regresyonu, faktdriyel
regresyon ve AMMI modellerini uygulayarak Genotip x Cevre etkilegimini tespit

etmiglerdir. Kullandan modellerle ilgili ayrintil: bilgide vermislerdir.

Vargas et al. (2001) toprak isleme ydntemleri ile ¢evre etkilesiminin Snemine deginerek
10 yil boyunca 24 farkli toprak igleme yonteminde topraga uygulanan farkli
muamelerlerle, cevre arasindaki etkilesimi belirleyen en iyi hesaplama y&ntemini
bulmaya ¢alismiglardir. Ayrica faktdriyel regresyon, kismi en kiigiik kareler regresyonu,

AMMI modelleri arasindaki farklar: da kisaca agiklamuslardir. Etkilesimin belirlenmesi
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icin faktdriyel regresyon ve AMMI gibi carpimli modeller varyans analizinden daha az

serbestlik derecesi kullandiklari i¢in daha faydal olacaklarini ifade etmislerdir.

Flores et al. (1998) Genotip x Cevre etkilesiminin hesaplanmasi icin kullanilan 22 farkls
yontemi 12 ¢evrede yetistirilen 15 fig genotipi ve 16 ¢evrede yetistirilen 11 bezelye
genotipinden elde ettikleri veri gruplarmna uygulayarak karsilastrmuslardir. Bu 22
yontemi tek defigkenli parametrik yontemler, tek degiskenli parametrik olmayan
yontemler ve ¢ok degiskenli yonternler olmak iizere {i¢ gruba ayrmuglardir.

Aastveit ve Martens (1986) 9 yil stire ile 15 arpa genotipinde ii¢ iklim faktdriiniin
(yagmur, sicaklik ve radyasyon) bitki boyuna olan etkisini incelemiglerdir. Genotip x
Gevre etkilesimini ilk Once iki ydoli varyans analizi yontemi ile daha sonra

anabilesenler analizi ve kismi en kiigiik kareler regresyon yontemleriyle incelemislerdir.

Piepho (1999)’a gore, bitki gesit denemelerinin analizi Genotip x Cevre etkilesiminin
bulunmasiyla karmagiklagw. Onerilen yontemler ve modeller bu sorunu ¢cOzmeye
yoneliktir. En yaygin kullanilan yontemlerden biride regresyon yaklasimidir. Regresyon
modeli bir genotip bir de ¢evre icin bilinmeyen iki parametreli bir ¢arpiml: terim igerir.
Bu aragtrmada model, cevreler ve genotiplerin roliintin  degistirilmesiyle
degistirilmigtir. Sayet genotipler sabitken ¢evreler sans faktorii gibi diistiniiliirse model
dogrusal olmayan karigik modeller smifina girer. Aragtirict model parametrelerinin
tahmini i¢in maksimum olabilirlik yéntemi, kisitlanmig maksimum olabilirlik ydntemi,

¢arpimh model ve dogrusal olmayan sabit modellerin uygulamasin: tartigmustir.

Lin ve Thompson (1975) kiimeleme analizi ve genel regresyon analizinin birlesmesiyle
olugmug bir yontem Snermislerdir. Genotip x Cevre etkilesiminin analizi icin regresyon
yaklagimint genotip gruplarin ilave edilmesiyle genisletmiglerdir. Agiliksiz eg grup
kiimeleme analizi, regresyonlar arasmdaki farkliliklar igin test istatistiginden tiiremis bir
ozel fark Sl¢lisiine uygulanmugtir. Ortaya ¢ikan gruplarm gesitli gevreler icin verimlerin

genel bi¢imini yansittigim ifade etmislerdir.
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Lin ve Binns (1985) test genotipleri ve kontroller arasinda Genotip x Cevre etkilegim
kareler ortalamas: ¢iftlerine dayah genotip gevre verilerini belirlemek icin bir kararlilik
yontemi Onermiglerdir. Yontem, birlikte kurulmus denemelerden elde edilen bir veri
setine uygulanmig ve kargilagtirmalar: bSlgesel ortalamalarm siralanmasi yontemi ile
yapmuglardir. Veriler Genotip x Cevre etkilesiminin benzerliine gore cevreler icin
gruplandirildigy gibi genotipler icin de gruplandmilmglardir. Bu gruplar ve nerdikleri

yaklagim arasindaki iligkiyi tartisruslardir.

Lin ve Binns (1988) Genotip x Cevre verileri i¢in genotipin genel iistiinliigiiniin bir
dletisiinti, tlim cevreler iizerinde ortalama maksimum verim ve genotipin verimi
arasindaki ortalama kare mesafesi olarak tammlamiglardir. Herbir cevredeki maksimum
verim en {ist smur oldufu i¢in kiigtik bir ortalama kare fark: test genotipinin genel
Ustlinliigiinii  gostermektedir. Yontem, gerekli kontroller olmaksizin tiim  test
genotiplerinin ¢evreler (zerinde dengelenmesini gerektirir. Onerilen ydntemin
avantajlari;

1) Kontrol genotipler her bir gevre igin yalniz maksimum verimliligi saglar ve test
genotiplerinin degerlendirilmeleri igin gereksizdirler. Kontrol genotipler tiim cevrelerde
bulunmak zorunda degildirler. Bu bir blgesel denemenin biiyiikligiinii gereginden
fazla artwrmaksizin kontrol ettigi igin genel olarak bir yetistiricinin biiyiik bir esneklikle
adapte edilmis genotipleri secebilmesine olanak saglar.

ii) Genel fiistiinliik lglisii yalmz bir parametre igerir, bu aywrma islemini oldukc¢a
kolaylagtrwr. Etkilesim igin bir yardimer parametre genel adaptasyonun eksikligini
belirlemek i¢in kullanilabillir,

iii) En iyl genotipin ortalamasi ile tiim c¢evreler lizerinden almms ortalamanin
maksimum verimin ortalamasi arasindaki fark bir bslgede optimum verimlilige ulagmak

icin kag genotipe ihtiya¢ duyuldugunu bulmada faydal: bilgi saglar.

iv) Bir genotipin 6zel adaptasyonu, X eksenine ¢evre ortalama degerleri ve ¥ eksenine
maksimum verime sahip genotiple test genotipin degerleri yazilarak birlikte cizilen

grafikle belirlenebilir.
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Huehn (1990 a} farkli gevrelerde yetistirilen genotiplerin fenotipik kararliliklarmmn
tahmini igin her bir gevredeki genotiplerin sira puanlarina dayandirilmis ii¢ kararlilik
yOntemi énermiglerdir. s siitunlu (gevreler) ve t siwali (genotipler) iki yonlii cizelgelerde
orijinal veri ¥; Yy j. cevredeki i. genotipin fenotipik degeri i:1,2,...t; j:1,2,...s) ayr1 ayr1
s ¢evrenin her biri igin derecelenmeye gevrilmis. Normal dagibisa dayandiriimig
Gnemliligin yaklagik testleri 1) bir genotipin kararliliginin testi ve 2) farkir genotiplerin
kararltiklarinin kargilagtirilmasi igin iki nonparametrik Slglimii “ortalama mutlak sira

puanlari farki” ve “sira puanlarinin varyansr” ni tartismglardir.

Huehn (1990 a)’a gore, fenotipik kararhlik igin genotiplerin her bir cevredeki verim
degerlerinin sira puanlarina dayanan parametrik olmayan ydntemler, genotiplerin verim
degerlerine dayanan parametrik yOntemlere alternatiftirler. Parametrik kararlihk
yontemleriyle kargilagtmldiginda parametrik olmayan kararliik yontemlerinin bazi
avantajlar: sunlardir;

1) Anormal degerler tarafindan sebep olunan 6n yargimin &nlenmesi veya azaltilmas:

ii) Fenotipik degerlerin dagilis: hakkmnda varsayimlara ihtiyag duyulmamasi

iii) Derecelemeye dayandirilmg kararhihik Slgiitlerinin kullanimi ve yorumlamasinin
kolayligt

1v) Bir veya birka¢ genotipin veya materyalle ilgili bagka bir grubun ¢ikartilmalar: veya
cklenmelerinin parametrik kararlilik Slgiitlerindeki degisim kadar parametrik olmayan
Olgiitlerde bityiik degigsmelere sebep olmamas:

v) Yetistirme ve test programlarmdaki orneklerin segimleri ve uygulamasi igin

genotiplerin sira puanlarmimn kullaniimasa.

Huehn (1990 b)’ye gbre, pratik uygulamalarda kararhhik tahmin ySntemlerinin etkili
kullanilmasi i¢in asagidaki durumlarin bilinmesi esastir,

i) Fenotipik kararlihifm farkhh parametrik ve parametrik olmayan &lciitleri arasindaki
iligkilerin

ii) Kararhlik olgiitleri arasindaki iligkilerin tutarlilig

1ii) Kararlilik él¢iitlerinin tekrarlanmas:.
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Huehn (1990b), Huehn (1990a) tarafindan ileri siiriilen teorik diigiince ve yaklagimlarin
bazi uygulamalarim kighk bugday denemesinden elde ettii verilere uygulayarak
parametrik ve parametrik olmayan kararhlik olgiitleri arasindaki iliskileri sira

korelasyonu kullanarak incelemistir.

Nassar ve Hithn (1987) bitki ve hayvan yetistirme ve iiretiminde fenotipik kararhhk ve
Genotip x Cevre etkilesimini tahmin etmek igin her bir cevredeki genotiplerin swa

puanlarma dayanan S ve S{” parametrik olmayan yéntemleri ve bu kararlilik

yontemlerinin Snemlilik testlerini gelistirmislerdir. Z™ = [S ™ _FE(S l.(”’))]2 /Var(§™y,
(m=1,2) istatistiginin t serbestlik derecesiyle y* dagilisina yaklagtigmi ifade etmislerdir.
Hithn ve Nassar (1989) S ve S parametrik olmayan yontemlerin varyanslarmin

hesaplanmasii ayrintili anlatnuslardir,

Kang ve Pham (1991) Genotip x Cevre etkilesiminin hesaplanmasinda kullanilan S f”,

§{# ve P; parametrik olmayan kararhilik yontemleri arasmdaki iliskileri belirlemek igin

sira korelasyon katsayisini kullanmiglardir. Kang (1993), verim-kararlilik adini verdigi
bir kararlilik hesaplama yontemi gelistirmis ve bu yontemde I ve IL tip hata
seviyelerini incelemigtir. Pham ve Kang (1988), farkhi sayida ¢evre ve genotipe sahip
bes veri setine ¢esitli kararhilik yontemlerini uygulamuglar ve ydntemler arasidaki sira
korelasyon degerlerini incelemislerdir. Magari ve Kang (1997) SAS bilgisayar
programinda Shukla (1972)’nin kararlilik varyansimi hesaplayan SAS-STABLE ad:
verdikleri bir program yazmuslardir. Kang ve Magari (1995), kararhlik varyans: ve
verim-kararlilik yontemlerini hesaplayan STABLE admi verdikleri ve DOS ortaminda
caligan bir bilgisayar program yazmuislardir. Kang ve Gorman (1989) degisik ozellikte
elde ettigi verilerde genotiplerin gevrelerle etkilesimini hesaplamak icin Shukla

(1972)’nin kararlilik varyansini uygulamusglar.
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Kaya ve Taner (2003) onbir cevrede yetigtirilen dokuz genotipin kararliliklarini
hesaplamak icin = ¥ ve S® yontemlerini uygulamislar, Gongalves et al. (2003)
regresyon katsayis1 (b;) ve regresyondan sapmalarmn kareler ortalamasi (S2)

yontemlerini kullanarak genotiplerin kararhliklarmi hesaplamiglardr.

Piepho ve Lotito (1992)’e gore, farkh gevrelerdeki genotiplerin kararhligini hesaplayan
bir ¢ok ydntem vardir. Bu yontemler arasindaki iliskiler sira korelasyon katsayist ile

hesaplanabilir. Aragtiricilar L; ve R; kararhlik yontemlerini gelistirerek bu yontemler ile

yaygin olarak kullanilan regresyon katsayist (b;), gevresel varyans (S; ), ecovalance

(W), regresyondan sapmalarm kareler ortalamast (S3), S ve S® kararlilik

yontemleri arasindaki iliskiyi arastimuglar  ve  genotiplerin  kararliliklarinin

hesaplanmasmnda kullanilan kararhilik varyans (o)) ve W; yontemlerinin alternatifleri

olarak S&, S, L; ve R; nin kullanilabilecegini belirtmislerdir.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal

Materyal olarak simiilasyon teknigi ile normal ve kesikli iniform dagilisa gére tiiretilen
veriler kullanildi. Tiretilen veriler iki yonlii varyans analizine tabi tutularak genotip,
¢evre ve Genotip x Cevre etkilesiminin farkli olasilik seviyesindeki énem durumlarina
gore elde edilen verilere kararlilik yontemleri uygulanarak etkilesimin hesaplanmasinda
kullanilan parametrik ve parametrik olmayan kararlihk yontemlerin normal ve kesikli
iniform dagilig gbsteren verilerde nasil bir iliski gosterdigi incelendi. Yontemler
arasindalki iligkinin hesaplanmasinda sira korelasyon katsayst kullanildi. Simiilasyonla
veri tliretiminde esas alinan model,

Yo=p4+g; te; +(ge),.j +Eu (i=1,....t j=1,....8; k=1,...,r)
dir. Normal dagihista veri tiiretiminde modelde p =2000, g~N (0, o*; ), e~N (0, o),
(ge)y~N (0, &2,), &~N (0, o) olarak kesikli iiniform dagilista nemli durumda

u=2000, g~U(0, 160), e~U(0, 140), (ge);~U(0,115), £~U(0,100) ve Snemsiz durumda
u=2000, g~U(0, 100), e~U(0, 100), (ge);~U1(0,100), &~U(0,110) olarak verilmistir.
Veri tiretimi MATLAB 6.5 paket programuinda yapilarak normal dagilis icin normrnd
ve kesikli tniform dagis igin wnidrmd deyimleri kullamlmistr. Simiilasyonun
gergeklegtirilebilmesi igin MATLARB 6.5 paket programinda yazilan bilgisayar programi
Ek-1’de verilmistir.

Yapilan simiilasyon sonucunda, 15 genotip 16 ¢evre ve her bir tinitede 5 tekerriirlii
(t=15, s=16 ve k=5) bir faktériyel diizenleme sonucu elde edilen 1200 deger genotip ve
gevre faktdrlerine dagilmustir. Simiilasyonla veri tiiretiminde asagidaki sira takip
edildi,

1) Genotip, ¢evre ve her bir hiicredeki tekerriir sayilar1 belirlendi

2) Dagilisin sekli belirlendi stirekli dagiliglardan normal, kesikli dagiliglardan kesikli

tiniform dagihs secildi



17

3) Her iki dagiligta varyans analizine gére genotip, ¢evre ve Genotip X Cevre varyasyorn
kaynaklarmin onemsiz ve Onemli olmasi durumuna goére veri tiiretimi yapildL
Varyasyon kaynaklarinin 6nemsiz ve énemli ¢ikmasi igin varyasyon kaynaklarin etki
paylarinin varyansi ve kritik ¥ degerleri verildi

4) Elde edilen verilere kararlilik yontemleri uygulandi.
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3.2. Yontem

Bu boltimde, aragtirmada uygulamas: yapilarak tartigilacak olan tek degiskenli
paramelrik ve parametrik olmayan fenotipik kararlilik ydntemieri iizerinde duruldu.
Bu yoéntemler ,

3.2.1. Tek Degiskenli Parametrik Yontemler

3.2.2. Cevresel Varyans Yontemi (CV)

3.2.3. Shukla Yontemi (SSV)

3.2.4. Varyasyon Katsayist Yontemi (VK)

3.2.5. Ecovalence Yontemi (EV)

3.2.6. Lin ve Binns’in P; Yontemi (P)

3.2.7. Regresyon Yontemi

3.2.8. Finlay ve Wilkinson Regresyon Katsayis: Yontemi (FWbi)

3.2.9. Perkins ve Jinks Regresyon Katsayis1 Yontemi (PJbi)

3.2.10. Eberhart ve Russel Yontemi (ER)

2.2.11. Faktoriyel Regresyon Yontemi

3.3.1. Tek Degiskenli Parametrik Olmayan Yontemler
3.3.2. Hithn ve Nassar Yontemleri

a) §! Yontemi (S1)
b) §} Yontemi (S2)
¢) S; Yontemi (S3)
d) §¢ Yontemi (S6)

3.3.3. Piepho ve Lotito Y6ntemi (L; ve R; istatistikleri)
3.3.4. KANG Yontemi (KSM)
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3.2.1. Tek Degiskenli Parametrik Yontemler

Iki yonlii bir dogrusal model agagidaki gibi olsun
Y.

w =M+ g e +(ge); +&, (i=1,...,t; j=1,...,8)

Yﬁk : 1 (1=1,2,...,t) genotipin j. (j=1,2,....s) cevredeki k. (k=1,2.....,r) gzlenen degeri
L : Genel ortalama

gi: i. genotipin etkisi

e;: j. cevrenin etkisi

(ge)y: i. genotip ve j. cevre arasmdaki etkilegim

g;: i. genotipin j. cevredeki k. tekrarlanmastyla olugan gansa bagl hata

3.2.2. Cevresel Varyans Yontemi

Becker and Leon (1988)’a gore, gevresel varyans, gevre sartlarna karsi bir genotipin
varyansi olup Roemer 1917 tarafindan gelistirilmis ve daha sonra gesitli bilim adamlar1

tarafindan kullanilmugtir. Cevresel varyans agaZidaki formiile gbre hesaplanir,
AR
_

s—1

§? (2. D

I3

I7U I. genotipin, j. ¢cevredeki, r tekrarmin ortalamasi

Y, . i. genotipin ortalamasi

s : Cevre sayist

Genotiplerin gevresel varyans1 genotipik ortalamadan tiim sapmalart belirler.
Genotiplerin durumunu belirlemede kullamilan varyanslara klasik onemlilik testleri
uygulanabilir. Farkli gevreler altinda en kiiciik varyansa sahip genotip kararh bir
genotiptir (Becker and Leon 1988, Flores at al. 1998). Cevresel varyans kullanildiginda
arzu edilen bir genotip, cevre gartlarimin degismesinden etkilenmez. Bir genotipin cevre
sartlarina dayanikl olmasi kalite 6zellikleri, hastaliklara kars: korunma, siddetli kig ve
stres  gibi gesitli gevre sartlarindan etkilenmemesidir. Yetigtiriciler yiiksek verimli ve

kararl; genotipleri tercih ederler.
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3.2.3. Shukla Yintemi

Shukla (1972) her bir genotipe takabul eden Genotip x Cevre etkilegimini hesaplamak
i¢in kararlihk varyans olarak adlandirilan bir yontem gelistirmistir.
t genotip, s gevre ve r tekrarlar i¢in matematik model agagidaki gibi olsun
Yy =p+g e +(ge); +& (i=1,...t; j=1,...,s; k=1,...,1)

4 . Populayon ortalamasi

gi: i. genotipin toplamh genetik etki pay:

e;: j. cevrenin toplamli ¢evresel etki pay1

(ge);: j. cevredeki i. genotipin genotip ¢evre etkilegimi

£y *J- gevredeki 7. genotipin k. tekrarlanmasiyla olusan hata varyansi pay:
tiim i ve j ler i¢in

E(Z,)=0; V(§,) =0, oldugu varsayimstir.
Burada

g;= rtekrarda g ’ nin ortalamasi

O = r tekrarin ortalamasinin gevreler ici hata varyanst

Cevresel etkilerin (e;) populasyon ortalamasiun O ve varyanslarinin ¢ olan sansa bagl
etkiler oldugu varsayillmistir. s ¢evrenin sansa bagli 6rnegi cevrelerin bir sirsiz
populasyonundan segilir. &; ile o, tahmin edilebilir yani &2, ©2’nin bir
tahmincisidir ve &, asagidaki formiile gre bulunur

Go =2 2 > Wy =Y, ) st(r=1) (2.2)
ik

burada

17:; : J. cevrede, i. genotipin, r tekrarinin ortalamasi

st(r-1) : serbestlik derecesi

(GxE) etkilesim kareler toplamimnm kii¢itk bir kism regresyonlar arasindaki
heterojenlige mal edilebildifinde regresyon katsayilariyla genotiplerin karakterize

edilmesi ¢ok etkili olmayabilir. Shukla (1972), i. genotip igin (ge); +&; nin
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varyansinin bir sapmasiz tahminini Onermis ve bu tahmini kisaca agagidaki gibi
Ozetlemistir;
(ge); +&; =v; olsun.

E(;)=0; V(v,)=0}; E(v;,v;)=0 izi've j=j;

i
V((ge);)=07"; E((ge);&;)=0; i=1,2,...t.
oldugu varsayilirsa
o} =0}’ +0} olr.
Yukaridaki esitlikte af, I. genotipin gevreler arasi varyansi (0',.’2) ile cevreler i¢i
varyansin ( 0'3) toplami olarak alinabilir ve buda i. genotipin kararlilik varyansi olarak
adlandirilir, 0';2 =0 oldugunda i. genotipin karariilik varyans (O'f) gevreler ici
varyansa (o ) esitse i. genotipin kararli bir genotip oldugu ifade edilir. &7 nin biiyiik
degerleri genotipin difer genotiplere gére daha kararsiz olduguna isaret eder (Shukla

1972). Kararlilik varyans: agagidaki gibi hesaplanur,

" 1 s = = = roos = = e
;= t(r—1 Y; =Y, —-Y.j-Y ) - Y; =Y, -Y.j-Y 2.3
6 (54)(;_;)@_2)[( )é(,. i=¥) ;Q* j ._)J (2.3)
veya
2 1 5 —2 ¢ 5 — 2
O} = =0y (u; —u; )" - (y; —u;)
(s—l)(rmi)(:—z){ JZ:; d ;; d }
burada

_ s
uy =Yy —¥; vew, =3

[

] |¢<;

j=l
yukandaki formiillere dikkat edilirse hata karelerin dogrusal kombinasyonundan elde
edilmiglerdir. Genotiplerin kararlilik varyanslarinin toplami Genotip X Cevre etkilesim
kareler toplarmina esit olur yani Genotip x Cevre etkilesimi t parcaya ayrilmistr ve her

bir kararlilik varyansin serbestlik derecesi (t-1)(s-1)/t dir. Kararlilik varyans: iki kareler

toplami arasmdaki fark oldugu igin negatif olabilir. Fakat &7, negatif veya &7’dan

kiiiik oldugunda o7* genellikle sifir alinabilir (Shukla 1972).
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Genotip sayis1 (t) bilyiik oldugunda, (s-1)67/0} yaklagik olarak (s-1) serbestlik
dereceli bir y* dagilisi gosterir. Her bir genotip igin o ile 7 'nin kargilagtirmas: F

dagihgma gore yapihir. F~ (s-1) ve st(r-1) serbestlik dereceli yaklagik bir F dagiligina
sahip olur ve F~ agagidaki gibi hesaplanir (Shukla 1972)

3.2.4. Varyasyon Katsayis1 Yontemi

Francis ve Kannenberg (1978a,b) genotiplerin varyasyon katsayisi ve verim ortalamasi
degerlerinin  birlikte kullanilmasinn  bir  fenotipik  kararliik  Slgiitii  olarak
kullamlabilecegini onermislerdir. Her bir genotip i¢in her bir gevrede hesaplanmig
verim ortalamas: ile varyasyon katsayis1 arasindaki grafik cizilir. Grafikte X eksenine
varyasyon katsayis: ve ¥ eksenine verim ortalamalar yazilir ve her bir genotipin verim
ortalamast ile varyasyon katsayisi deferlerinin birlesim noktas: isaretlenir. Varyasyon
katsayilarinin ve verimlerin genel ortalamasi alinir. Verimlerin genel ortalama
degerinden Y eksenine ve varyasyon katsayilarmin ortalamasindan X eksenine birer dik
dogru ¢izilir. Varyasyon katsayilarinin ortalamasi ve verimlerin genel ortalamasi grafigi
dort gruba aymrir. Bu gruplar,

Grup I- Yiiksek verim, kiigiik varyasyon

Grup II- Yiiksek verim, biiyiik varyasyon

Grup II- Disitk verim, kii¢iik varyasyon

Grup IV- Diigiik verim, biiyiik varyasyon

Yiiksek verimli ve kiiclik varyasyon katsayisina sahip genotipler en cok arzu edilen
genotiplerdir. Bir genotipin kararh olmast i¢in yiiksek verimli ve tutarli olmas: gerekir.
Bu tarife gore grup I’deki genotiplerin kararh oldugu ifade edilebilir. Grup III’deki
genotipler tutarli olmasina ragmen bir ¢ok ¢evrede performanslari zayif oldugu icin
kararli degildirler. Varyasyon katsayist (VK) asagidaki gibi hesaplanir (Francis and
Kannenberg 1978a),

VK =%100 (2. 4)

i.
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S, =+/S?

Y; = j. gevredeki, i. genotipin r tekrarinin ortalamasi

Y, =i genotipin ortalama degeri.

3.2.5. Ecovalance Yontemi

Becker and Leon (1988)’a gore, Wricke (1962) tiim cevre faktodrlerine karsi, karesi
almmig ve toplanmg Genotip x Cevre etkilesim degerlerinin her bir genotip igin
kullamlmasmi bir kararlilik Slgiitii olarak Snermistir. Ecovalance olarak adlandirilan bu
istatistigin hesaplanmasi ¢ok kolaydir ve Genotip x Cevre etkilesimiylede dogrudan

iligkili olup asagidaki sekilde hesaplanabilir (Lin et al. 1986);

W= T, T, T, +7 ) @5
J=1

Ecovalence, Genotip x Cevre etkilesimine genotipin katkisini lgtiigii icin ecovalence
degeri sifir (W=0) veya en kii¢iik olan bir genotipin kararh oldugn ifade edilir (Becker
and Leon 1988).

3.2.6. Lin ve Binns’in P; Yontemi

Lin ve Binns (1988) Genotip x Cevre etkilegim verileri igin i. test genotipinin bir
Ustiinliik 6lgtisti olan P; katsayisi geligtirmiglerdir. P; de@erini, tiim cevreler tizerinden
L. test genotipinin verimleri ile maksimum verimler arasindaki farkin kareler ortalamas:
olarak tarif etmiglerdir. s gevre ve t genotip igin i. test genotipinin tstiinliik Blclisii olan

P;, agagidaki gibi hesaplanir,

P = (Y, - M ) /(25) (=1, 2ps Ve i= 1, 2,...,0) 2. 6)
j=1
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burada
Y; : i. genotipin j. cevredeki verimi

M; : j. cevredeki tlim genotipler arasindaki maksimum verim.

Yukaridaki esitlik
Ps=[5(17¢-,—1‘7)2+2(ya‘E‘MJJ”W)Z}/(ZS) 2.7
j=1

seklinde de yazilabilir. Burada

Dikkat edilirse iki genotip karsilastirildigi zaman, M, nin bir farazi degisken oldugu
varsayilirsa o zaman ikinci egitliin ilk terimi genotip (G) etkisinin kareler toplanim ve
ikinci terimi Genotip x Cevre (GXE) etkilesiminin kareler toplamin: verir. Boylece P;;
(GE) etkilesimin ve genotip etkisinin birlestirilmis kareler ortalamasi olarak ifade edilir.
Lin ve Binns (1988), her bir genotip icin Genotip x Cevre etkilesim kareler
ortalamasmni,
MS(GE) :i(Y,.j —Y, ~M,;+M)*/2(s—1) (2. 8)
=l

formiiline gdre hesaplamuglardir. Fakat Lin ve Binns (1985), yeni gelistirilmis test
genotipler ile daha dnce mevcut olan kontrol genotipleri arasindaki GxE etkilesim
kareler ortalamasmna dayandirilmis Genotip x Cevre verilerini tespit etmek icin MS(GE)

yaklagmimin: asagidaki gibi ifade etmiglerdir,

MS(GE)=3"(C,; ~C,, =T, +T,)* /2(s 1) (=1, 2,...8) (2. 9)
4=l
s: gevre m: kontrol genotip i: test genotip
Cm:Zij/S’ TIZZT;_;/S
=1 J=1

burada
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Cuj  j. cevredeki m. kontrol genotipin verimi
T; 1 j. cevredeki i. test genotipin verimi

(s-1) : serbestlik derecesi.

Genotip segimi ilk olarak P; deBerine gore yapilir. P;, maksimum verim olan M;'den
kareler ortalamasi uzakhg oldugu icin P; degeri ne kadar kiiciik olursa genotip o kadar
karali olur. Bununla birlikte P; degeri tiim ¢evreler tizerinden hesaplandig1 igin genel
uyumdaki Gstiinliigii tanimlar. Se¢im yalmz P;/ye dayandirilirsa sinirli olarak adapte
edilmig genotip yani dzel uyumda iyi genel uyumda zayif olan genotip atilabilir. Bu
durumdan kaginmak igin her bir test genotipi ve en yiiksek verim arasindaki Genotip x
Cevre etkilesim kareler ortalamasi hesaplanir. Sayet kareler ortalamasi tahmin edilen
hatadan yeteri kadar biiylik degilse her iki verimin paralelliini ifade eder, yani en
yiiksek verimlerden farkliliklar tiim cevreler igin aymdir. Bu kogullar altinda P; degeri
tistiinligiin uygun bir gostergesidir (Lin and Binns 1985, Lin and Binns 1988, Kang
and Pham 1991).
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3.2.7. Regresyon Yontemi

Genotip X Cevre etkilesiminin hesaplanmasinda kullamlan yontemlerden birisi de
regresyon analizidir. Regresyon, tizerinde durulan degiskenlerden birinin bagimli (Y) ve
digerlerinin bagimsiz (X;, X..Xi) olmasi halinde Ynin (X; X, ... Xy nin bir
fonksiyonu olarak ifade edilmesi ve bu fonksiyona gore X;, X5,...,X;’dan Y’ nin tahmin
edilmesini saglar. Dolayisiyla bir fonksiyonel baginti olan regresyon; baZimsiz
degiskenlerdeki degigmelerin bagimir degiskeni hangi yonde ve ne miktarda etkiledigini

belirler,

Genotip x Cevre etkilesiminin hesaplanmasinda farkli regresyon modelleri
gelistirilmistir. Finlay ve Wilkinson (1963) genotip degerleri bagimli ¢cevre indekslerini
(¢evre indeksi=gevre ortalamasi- genel ortalama) bagimsiz degisken kabul ederek
regresyon analizi yapmustir daha sonra Perkins ve Jinks (1968) gozlenen genotip
degerleri gevre etkilerine gore diizelterek, genotip degerleri bagimli cevre degerlerini
bagimsiz degisken alarak regresyon analizi yapmustir. Finlay ve Wilkinson’un
regresyon katsayilarmm (b; degerleri) ortalamasi 1 bulunurken Perkins ve Jinks’in
regresyon katsayilar (B; degerleri) ortalamas1 0 bulunmustur yani (B; = b; -1) (Becker ve

Leon 1988). Eberhart ve Russell (1966) regresyondan sapmanin kareler ortalamasinin

(Si.) Genotip x Cevre etkilegimi i¢in i genotipin katkisini tanimladigmi ifade

etmislerdir (Francis and Kannenberg 1978, Becker ve Leon 1988).

Aragtirmamn bu kisminda Genotip X Cevre etkilegiminin hesaplanmasinda kullanilan
geligtirilmesi basit ve coklu dogrusal regresyon analiz yontemlerine dayandirilan

regresyon yontemleri tizerinde duruldu.
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3.2.8. Finlay ve Wilkinson Regresyon Katsayis1 Yontemi

Lin ve Bins (1986)’in bildirdigine gore, Finlay ve Wilkinson (1963) basit regresyon
modelini kullanarak yedi gevrede yetistirilen 277 arpa varyetesi denemesinde Genotip
Cevre etkilegsimini tahmin etmisler ve kullandiklari modelde tim cevrelerdeki i.
genotipin degerlerini bagiml ve ¢evre indekslerini de bagimsiz degisken olarak kabul
etmiglerdir. Cevre indeksleri, her bir ¢evrenin ortalamasmdan genel ortalama cikarilarak

elde edilmiglerdir yani ¢cevre indeksleri ¢evrelerin etki paylar: olarak da ifade edilir.

i. genotipin j. ¢evredeki verim degerleri (¥) bagiml ve ¢evre indeksleri (X;) bagimsiz
degisken olarak alinmasi durumunda dogrusal regresyon denklemi;

Y= Po+ BXi+ & (2. 10)
seklinde yazilir denklemde;
Yy : i. denemedeki cevap degiskeninin degeri veya i. genotipin j. gevredeki degeri
(bagiml: degisken)
X;: i. denemedeki bagimsiz degiskenin degeri veya j. ¢evrenin indeks degeri (bagimsiz
degisken)
Bo: Regresyon dogrusunun Y eksenini kestigi noktay: (kesim noktasi)
B: : Ynin X’e gore regresyonu ile ilgili veya i. genotipin cevre indekslerine gbre
regresyon katsayist (B; katsayist bagimsiz degiskende bir birimlik degisme oldugunda,
bagimh degiskende meydana gelecek ortalama degisiklik miktarini verir)

& : i. genotipe ait regresyon dogrusunda dagiligi normal ortalamast 0 ve varyansi o2

olan sansa bagli hatalardsr.

Sing and Chaudhary (1979)’a gére, Finlay ve Wilkinson (1963) kullandiklar1 basit

regresyon modelinde regresyon dogrusunun kesim noktas: olan by degerini her bir
genotip igin hesaplanan modelde o genotipin biitiin ¢evrelerdeki ortalama (b=, )
degerini almmglardir. Yani /. genotip i¢in basit dogrusal regresyon modeli

uyduruldugunda modelin kesim noktas: i. genotipin tiim ¢evrelerdeki ortalama degeri

olur. Finlay ve Wilkinson (1963) kullandiklar1 regresyon modelinde b; ve by katsayilary,
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PRAEEDD
= =

= 2. 11)
-1y
=1
bo=F, b3 (F, - 7) (2. 12)
=

esitliklerine gbre hesaplamiglardir (Sing Chaudhary 1979). Burada,
Y, i genotipinj. (j=1,2....,s) gevredeki gizlenen degeri
7,

1

: 1. genotipin ortalama degeri

Y. :J. gevrenin ortalama degeri

Y : genel ortalama

olarak ifade edilirler (Lin et al. 1986).

Finlay ve Wilkinson (1963) cevre indeksleri iizerine genotiplerin regresyon analizinde
genotiplerin gevrelerdeki etkilesimini elde ettikleri regresyon katsayisin: (b;) kullanarak
belirlerniglerdir (Sing Chaudhary 1979). Buna gore yiiksek ortalama verimli ve
regresyon katsayisi 1 olan genotipi kararli genotip olarak kabul etmislerdir (Francis and
Kannenberg 1978a). Bagka bir ifadeyle;

b; = 1.0 kararh genotip,

b; > 1.3 ise genotipin iyi cevreye duyarh oldugu yani yiiksek verimh gevrelere iyi uynm
gosterdigi,

bj < 0.7 ise genotipin kétii cevreye duyarl oldugu yani diisiik verimli cevrelerde

adaptasyon kabiliyetinin iyi oldugu ifade edilmistir (Lin ve Binns 1988).
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3.2.9. Perkins ve Jinks’in Regresyon Katsayis1 Yontemi

Perkins ve Jinks (1968a), Genotip x Cevre etkilesimini hesaplamak icin gdzlenen (Y
degerlerini ¢evre deferlerine gdre diizeltip basit regresyon modelini nygulayarak hangi
genotipin hangi ¢evreyle iligkili oldugunu aragtiwnuglardir. Arastiricilar j. cevredeki i.
genotipin verimini (¥;) agagidaki gibi modellemislerdir

Y, =p+g +e; +(ge); +&, (2. 13)
modelde,

Yy j. cevrede, i. genotipin verimi

1 : genel ortalama
gi: L. genotipin etki pay1 (i=1,2,...,t)

¢;: j. gevrenin etki payi (j=1,2,...,8)

(ge)y: j. cevredeki, i. genotipin genotip ¢evre etkilesimi

g;: j. ¢evredeki, i. genotipin deneme hatasi

modelde yer alan g , ¢ ve (ge); sabit etkilerdir ve » g, =0, Zej =0 ve
i j

D (ge), =0dur.
=

Yukaridaki esitlik daha agik bir sekilde asagidaki gibi yazilabilir

Cevre
Genotip 1 2 s Toplam  Ortalama
I ptgrtert(ge)n  ptgitert(gedn ... ptgrtet(ge)s  Yi Yifs=p+ g
2 ptgrtert(ge)y  Utgatert(ge)n ... Htgatest(ge)s, Y, als=u+g
t ptgrret+(ge)n Utgrteat(ge)n ... tgred(ge)s Y: Yi/is=p+g
Toplam Y Y Y Y

Ortalama Y ,/t= ll+eq Yolt=|l+ey Y J/t= lites Y/its=n
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Genelde
Y jt= ute
Yi/s= u+g;
Y its=p
Bu formiillere gore ¢; ve g; kolayca tahmin edilebilir ve Genotip x Cevre etkilegimi,
(ge); =Y; —p—g:~e;
esitlifine gtre hesaplanabilir. Herhangi bir genotipin Genotip x Cevre etkilesimleri
¢evresel degerlerin bir dogrusal fonksiyonudur yani
(ge); = ﬁ,—ej +5,.j (2. 14)
olur. Esitlikte
B;: i. genotipin dogrusal regresyon katsayisi
8 j. cevrede i. genotipin regresyon dogrusundan sapmasidir.
Buna gore esitlik 2.13 asagidaki gibi yazilabilir
Y= +g;+{+p)e;+6; +g (2.15)
veya
Y, =4/ +gi+e, + B, +3; +g,
Esitlik 2. 15" deki (4'+ g;) ve (I+ f/)’'nin tahminleri en kiigiik kareler yontemine gore
elde edilir. (#"+ g;) ve (I+ A/)’nin en kiigiik kareler tahmincileri esitlik 2. 16 ve 2. 17

de verilmistir,

>y,

prg et ote 2. 16)
5 kY
ZY,}.e}
W
> (e}’
]

I: birim matristir

. 2.17)

Her bir genotip i¢in ¢; iizerinden (g;+(ge); ) nin dogrusal regresyonu hesaplanir. ;.

genotip i¢in regresyon analizindeki varyasyon kaynaklari gizelge 3. 1°de verilmistir

( Perkins and Jink 1968a, b).
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Gizelge 3.1. i. Genotip Igin Regresyon Analizindeki Varyasyon Kaynaklar:

Varyasyon Kaynaklar:

Serbestlik Derecesi (SD)

Kareler Ortalamasi (KO)

(2. (geVye))

Regresyon 1 == Z (e)?
pACH j
i
2
2.9,
Dogrusal regresyondan sapma |s-2 s

s—2

Farkli genotipler igin hesaplanan J] degerleri birlesik (joint) regresyon analizi

kullanilarak hesaplanabilir. Birlegik regresyon analizinde Genotip x Cevre ctkilesimi

(#-1) serbestlik dereceli regresyon heterojenligi ve (-1)(s-2) serbestlik dereceli dogrusal

regresyondan sapma olmak tizere iki kisma ayrilir (Freeman 1973). (1+ 3) degerlerinin

kargilagtiriimasina dayali birlegik regresyon analizinde regresyon kareler toplams;

Z (Re gresyon Kareler Toplaml)i = Z

i

i

A+8)73 (€))?
j

(2. 18)

burada Z [ =0 oldugu i¢in esitlik 2. 18 asagidaki gibi yazilabilir

1€+ D BN ()
i i i

esitlikte

1Y (e})* : birlesik regresyon kareler toplam
i

i

2. 19)

Z (,3!.')2 Z (e; )2 : regresyon kareler toplamlart arasindaki heterojenliktir.
i

Buna gore regresyon analiz ¢izelgesi ¢izelge 3.2’de 6zet olarak verilmistir
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Cizelge 3.2. Birlesik Regresyon Analiz Cizelgesi

Varyasyon Kaynaklar: SD KO
Genotip t-1 SZ (/) /(t-1)
Cevre s-1 1Y (e)? /(s-1)
i
Genotip x Cevre Etkilesimi (t-1)(s-1)
Regresyonlar arasindaki heterojenlik |t-1 4D (e’. )2 /(t-1)
i J

i j
Dogrusal regresyondan sapma (t-1)(s-2) 5; H(t-1)(s-2)

;

Regresyonlar arasindaki heterojenlik ve dogrusal regresyondan sapma Snemli ise

Genotip x Cevre etkilegimi vardir. Genotip x Cevre etkilesiminin her iki kaynagi olan
regresyonlar arasindaki heterojenlik ve dogrusal regresyondan sapma, o ye gore test

edilir. Eger sadece heterojenlik kareler ortalamas: dnemli ise ¢evresel indeksler iizerine
yapilan dogrusal regresyonlardan her bir genotipin cevrelerle etkilesimleri tahmin
edilebilir. Sadece dogrusal regresyondan sapma Snemli ise ¢evre degerleri ve Genotip x
(evre etkilesimleri arasinda herhangi bir iliski yoktur ve dolayisiyla mevcut yaklagimla
Genotip x Cevre etkilesimleri tahmin edilemez. Eger regresyonlar arasindaki
heterojenlik ve dogrusal regresyondan sapmanin her ikisi de $nemli ise her hangi bir
tahmincinin pratik faydalilif: regresyonlar arasindaki heterojenlik kareler ortalamas: ve
dogrusal regresyondan sapma kareler ortalamasinin nisbi biiyiikliigiine bagli olacaktir.
Heterojenlik kareler ortalamasi sapma kareler ortalamasima kars: test edildiginde Snemli
olursa dogrusal regresyona bagl Genotip x Cevre etkilegimlerinin tahminleri gbz ardi
edilmeyecek degere sahip olur. Gergekten heterojenlik kareler ortalamasi regresyondan
sapma kareler ortalamasina karst test edildiginde Snemli olmasa bile, regresyondan
sapma kareler ortalamasina karsi test edildiginde oldukg¢a 6nemli olabilecek ferdi olarak

alinan bazi genotiplerle ilgili e; tizerine ( g/ + (ge)f.j) nin regresyonu kural dis1 degildir

(Perkins ve Jinks 1968a).
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Herhangi bir i. genotip ve j. cevreye ait etkilesim

ﬂ+gi+ej“§‘(ge)fjmy,j (2. 20)
esitligine gore hesaplanir. (ge); ve ¢; arasindaki iligkiyi aragtirmak igin Y;; degerlerinden
bu degerlere karsilik gelen (u +ej)m Y 4 degerlerinin c¢ikariimasiyla elde edilen

(gi+(ge);) degerlerinin bilinmesi gerekir. ¢/ ler iizerinde (gi+(ge);) nin regresyon sabiti

gi oldugu igin e;, ¢; lizerinden olusturulan (ge); regresyonuna esittir.

Perkin ve Jinks (1968a) tarafindan gelistirilen regresyon katsayis1 (B;) asagidaki gibi

yazilabilir
> Wy =Y, ~Y)
—

B =— (2.21)
(¥, -Y )
=l

Regresyon dogrusunun kesim noktast olan By ise genotip degerlerin etki paylarina

egittir.
3.2.10. Eberhart ve Russel Yontemi

Lin et al. (1986) bildirdiine gore, Eberhart ve Russel (1966) Genotip x Cevre
etkilegiminin tespitinde regresyon katsayisi ve verim ortalamalarina ilaveten bir
kararhlik parametresi olarak regresyondan sapmay: 6nermisler ve agagidaki modeli tarif
etmigler

Yi= Y, + Piej + dy (2.22)
modelde

Yy j. gevredeki i. genotipin ortalamasi (j=1,2,...,s ve i=1,2,....t)

e; : gevresel indeks (j. gevredeki tiim genotiplerin ortalamas: — genel ortalama)

¥, : tiim gevreler iizerinden /. genotipin ortalamas:

B: : i. genotipin ¢evresel indeks iizerindeki regresyon Katsayisi

dy

: J. gevrede, I. genotipin regresyondan sapmasi
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Regresyondan sapmalarin kareler ortalamasi agagidaki gibi hesaplanir
Ay {Z&; /(s—Z)}walr (2.23)
i

§21r: genel ortak hata

sapmanimn Snemliligi Eberhart ve Russel (1966) tarafindan Onerilen yaklagik F testiyle

test edilir (Francis ve Kannenberg, 1978)

F = {Z c?,.? /(s — Z)J/ genel ortak hata (2. 24)
i

Becker ve Leon (1988) bildirdigine gore, regresyon katsayis: ve Eberhart ve Russel

(1966)’in regresyondan sapma kareler toplamm agagidaki gibi hesaplanir. Regresyon

katsayisi,
2 =Y~ +¥ )Y, -F)
b =1+~ S 2.25
i Z(YJ _ Y)p_ ( )
j
regresyondan sapma kareler toplamu
¥ =—1—5{Z<2}-—E—F,—+1‘{)2—wﬁ—1)22(}"’7,-—?_)2J (2.26)
S=e ;

veya
1 8 — — 5 _ -
Sa=——| LW =¥ - B3 (¥, -V)?
§=2| %3 =1
esitliklerine gére hesaplanir.
Regresyon katsayis1 1 ve Eberhart ve Russel (1966)’in regresyondan sapma kareler

toplamu sifira yakin olan genotipler kararli genotip olarak kabul edilir (Becker ve Leon

1988).
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3.2.11. Faktoriyel Regresyon

Genotip x Cevre etkilesimini agiklayan genel dogrusal regresyon modellerinden biri de
faktoriyel regresyondur. Faktoriyel regresyonda parametrelerin tahmini, coklu dogrusal
regresyon modeline dayanmaktadir. Coklu dogrusal regresyon modelinde etkilegimleri
tespit etmek icin regresyon modelinde carpiml terimlerin (etkilesim) ve ana etkilerin
birlikte bulundugu modeller faktoriyel regresyon modelleri olarak adlandiribmustir.
Faktoriyel regresyona veya ¢oklu dogrusal regresyonda etkilesimlerin tespitine
geemeden dnce ¢oklu dogrusal regresyon modeli kisaca dzetlenecektir. Coklu dogrusal
regresyon modeli;

Y=by+b X, +b,X,, +..+b, X, +e, (2. 27)
olarak verilir. Esitlik 2. 27°deki by, by,...,b, bilinmeyenleri kismi regresyon katsayilari
veya kisaca regresyon katsayilaridir. Yukandaki esitlik

Y, =b, +ika,.k +e;
k=1
seklinde de yazilabilir (Neter et al. 1989). Coklu regresyon denklemi matris
notasyonunda
Y=Xf+e (2.28)
seklinde yazilir. Esitlik 2. 28°de

Y: nx1 boyutla bagimli degigken vektorii
X: nx(p+1) boyutlu girdi matrisi (bagimsiz degisken matrisi)

5 (p+1)x1 boyutlu katsayilar vektérii
e: nx1 boyutlu hata vektérii
Esgitlik 2. 28 daha acik bir sekilde agagidaki gibi yazihr
Y, ] 11X XXy, 8,7 e

1p

Y,| [1Xy Xy .. X

b, )

_Yr:_ 1){nl an "'an mep _e"_J

Goklu regresyon denkleminde regresyon katsayilarinin en kiigiik kareler tahmincisi
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(

2.29)

esitligine gore hesaplanir (Alpar, 1997). XX garpimi matris notasyonunda agagidaki

b=(XX)"'XY
gibi yazilabilir;
1 1
X]] X2i
X[2 XZZ
XX =|.
Xy, Xy

nl

P
B

np

(p+)an

2%,

LY XX,

ZXZXP

2%

ol

{p+1)

(p+l)

1p
p

3p

np

~ux( ptl)

Esitiik 2. 29 daba agik bir sekilde agagidaki gibi yazilabilir ve coklu regresyon

modelindeki regresyon katsayilar1 tahmin edilir.

by
b

Regresyon katsayilar: olan b degerlerinin varyanslari;

L7 i peyal

i

22X

PRADRS

S3b) =HKOXX)™

(p+D(p+1)

2%,

X,
2X X, .. XX,

.............................................

X, YK X YX X, ..

2.%;

(p+D(p+1)

>,

¥,

£

> X,

Y,

I

(pH)xl

esitligine gore bulunur ve regresyon Katsayilarinin varyans kovaryans matrisi,
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(S%(bg)  S(beuby) . Slby.b,)
S(r.by)  S*(B) .. S(b.b,)

S )=\
|SWyoh0)  Syb) . S, |

seklinde yazlabilir ve S*(b)nin varyans kovaryans matrisinin kdgegen elamanlari
regresyon katsayilariun varyansim kosegen disi elemanlar ise regresyon katsayilari

arasindaki kovaryansi vermektedir (Neter et al. 1989).

Etkilesimi iceren modeller ¢oklu dogrusal regresyon yontemleriyle analiz edilebilirler.
Goklu dogrusal regresyon modelinin en basit sekli olan bir bagimli ¥ ve iki bagimsiz X
ve Z degisken durumunu gz oniine alalim. Buna gére X ve Z den Y’nin tahmini en
kiigiik kareler regresyon esitligi ile tahmin edilir, burada populasyon modeli
Y=a+ X + o2 +¢ (2. 30)

olur. Esitlik 2. 30, Z ve X degerleri lizerine Y degerinin regresyonunu icerir. Esitlik 2. 30
sadece ana etkilerin bulundugu regresyon modelini gostermektedir. Arastirict X ve Y
arasinda bir etkilesimin olup olmadigiyla ilgilenebilir. Ozellikle arastirici Z tarafindan
diizenlenen (moderated) X ve Y arasindaki iligkiyi test edebilir, Z minimum oldugu
zaman X degiskeni bagimh degisken olan ¥ fizerinde daha da etkili olacaktir. Bununla
birlikte Z arttif1 zaman X’in etkisi daha az olacaktir. Bu durumda ana bagimsiz
degigken (X) ve diizenleyici (moderator) degigken (Z) olup bu tip regresyon esitlikleri

diizenlenmig (moderated) ¢oklu regresyon olarak adlandirilir (Aguinis and Pierce 1999).

Regresyon analizinde etkilesimleri modellernede en yaygin kullanilan yaklagim,
regresyon modeline carpimli terimleri ilave etmektir. Eger esitlik 2. 30°da Y iizerine
X’in etkisinin B, tarafindan yansitildif1i ve Z, Y iizerine X’in diizenleyici (moderator)
etkisi olarak diigtniiliirse By’in de@eri degisebilir. Z’nin bir fonksiyonu olarak B,’in
hangi yonde ve ne miktarda degigsebilecegi dogrusal fonksiyonla belirlenebilir (Jaccard

and Turrisi 2003, Aiken and West 1991). Bu fonksiyon asagidaki gibi yazilabilir;
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B=ca'+B,7Z (2. 31).
Bu esitlige gtre Z'nin her bir birimlik degismesi igin By’in degeri B; tarafindan yapilan
degisiklikle tahmin edilir. Esitlik 2. 30°da $;’in yerine esitlik 2. 31°deki B;’in degeri
yazilirsa elde edilen esitlik agagidaki gibi olur

Y=o+ +B,20)X+B,Z+¢
X parantez igindeki degerlerle carpilirsa agagidaki esitlik elde edilir

Y=a+odX+BXZ+B,Z+¢

yukaridaki esitlikte ¢ niin yerine Py yazilirsa ve terimler yeniden diizenlenirse tek
carpimlt terimli bir etkilesim modeli agagidaki gibi elde edilir

Y=o+ X+ p2Z + fsXZ +& (2. 32)
esitlik 2. 32°deki XZ carpimli terim etkilesim olarak ifade edilir ve etkisi B3 tarafindan
yansitilir (Jaccard and Turrisi 2003, Aiken and West 1991, Burril 2003).

Atken and West (1991)’in bildirdigine gore, coklu regresyonda ¢arpimli terimin
{etkilegimin) etkisini analiz etmek i¢in kullanilan en popiiler yaklasim Cohen ve Cohen
(1983) tarafindan tavsiye edilen bir yontemdir. Cohen ve Cohen (1983) yénteminde
etkilesimli ve etkilesimsiz modellerden elde edilen R* degerlerinin farklar1 kullanilarak
etkilesim teriminin Snemliligine karar verilir. Eger etkilesim anlamli ise o zaman iki R®
degeri arasindaki farklilik istatistiksel olarak 6nemli olacaktir. Bu farklihigm istatiksel
Onemlilik testi asagidaki esitlie gore hesaplanan F testini kullanir
p o B Ry k)
R )N -k, -1)
esitlik 2. 33°de

Ry Sadece ana etkileri igeren modele ait ¢oklu korelasyon katsayis:

(2. 33)

Ry: Carpimls terimi igeren modeie ait ¢oklu korelasyon katsaysi

ki: Ana etkileri iceren modelde o hari¢ parametre sayisi

ko: Carpimlz terimi iceren modelde « hari¢ parametre sayisi

N: Toplam &rnek bliyikliigii

Ftestiky — kg ve N - ko - 1 serbest dereceli F dagilim gosterir. F”in istatistiksel olarak
onemli olmas: etkilesimin 6nemli oldugunu belirtir. F testinin olasilik degeri ile

carpimli modeldeki garpiml terime ail regresyon katsayisiun 6nemlilik testinin ¢
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olasilik degeri aynidir ve ¢arpimli terime ait regresyon katsayisinin dnemlilik testi icin

hesaplanan 7 hesap degerinin karesi formiil 2. 32’e gére hesaplanan F degerini verir yani

= F, ..y Olur (Jaccard and Turrisi 2003, Aiken and West 1991).

2
themp

Esitlik 2. 32°deki PBs katsayis1 etkilegimin yapis1 hakkinda bilgi veren tek serbestlik
dereceli etkilesim sabitidir. Z’deki her Bs birimlik artis igin X’ler iizerinden ¥’nin egimi

B3 birimlik kadar bir artig veya azahsla tahmin edilir.

X ve Y arasmdaki iligki analiz edilmek istendiginde Z’nin belirli bir degeriyle
hesaplamaya baglanir. Z degerinin 1 ile 10 arasmda degistigi varsayilsin. Z nin miimkiin
olan en kii¢lik degeri olan 1 ile hesaplamaya baglansin. Esitlik 2. 32’de Z’nin oldugu
yere 1 degeri yazildiginda,

Y=a+bi X +by(1) +bsX(1) + &
esitligi elde edilir ve esitligin sag tarafi agagidaki gibi yeniden diizenlenirse;

Y=a+by(1) +b) X+ bs X (D) + ¢
ve X, X ortak parantezine almirsa, yani yukaridaki esitlik asagidaki gibi yazilabilir

Y=a+by(1) +[b; + b3 (N]X + &
sonucta agagidaki esitlik elde edilir

Y=a+by +(b) + b3 )X +¢
Bu sonu¢ Z=1 oldugu zaman X ve Y arasindaki iligkiyi tarif eden dogrusal esitliktir.
Z‘nin en bityiik degeri olan 10 kullanilarak ayni hesaplamalar yapildiginda,

Y=a+ b X +b2(10) + bsX(10) + ¢

Y=a +by(10) +[b; + bs (10)]X + ¢
sonugta yukaridaki esitliklere gbre Z’nin seviyelerinde X iizerinden ¥ 'nin regresyon
denklemi

Y=a+byZ + (by + b3Z2)X (2.34)
veya

Y= (b + b3 )X + (2 + b Z)
seklinde yazilabilir. Yukaridaki regresyon esitliginin egimi olan (b + bZ) etkilesim
katsayis1 bs ile X iizerinden ¥’nin regresyon katsayist olan b;’in birlesmesidir. X

tizerinden ¥’ nin regresyonunun egimi olan (b; + b3Z ) Z’nin belirli degerlerine baglidir.
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(b1 + b3Z), Z'de X lizerinden ¥’ nin regresyonunun egimi olarak ifade edilir ve bu egimle
Z'nin belirli degerlerinde X iizerinden Y nin regresyonunun efiminin bulunmasi
saglanir. Bu belirli degerler Z ortalamasi (Z ), Z ortalamasindan bir standart sapma
¢ikarip toplayarak elde edilen (Z —S, ve Z+S§,) degerler olarak almabilir (Jaccard
and Turrisi 2003, Aiken and West 1991). b; + baZ’nin standart hatasi;

S, =S, +2Z8,, + 228, (2. 35)
esitligine gbre bulunur. Esitlik 2. 35°de
S11: by regresyon katsayisinin varyansi
Sas: bz regresyon katsayisinin varyansi
S13: by ve b3 regresyon katsayilari arasindaki kovaryans
(b1 + baZ) egiminin degeri kendi standart hatasina boliinerek dnemlilik testi yapilir.

Onemlilik testine ait hesap degeri formiil olarak asagidaki gibi yazilabilir

t=—

Sb
formiildeki ¢ degeri N-k-1 serbest dereceli t dagiligi gosterir (Jaccard and Turrisi 2003,
Aiken and West 1991).

X’in seviyelerinde Z iizerinden Y’ nin regresyonu ise agagidaki esitlige gre hesaplanir
Y=(bs + b3 X)Z + (a + b X) (2. 36)
bu egitligin egimin (by + b3X ) standart hatasi

S, =Sy +2XS,, + X 2S., (2. 37)
olur (Jaccard and Turrisi 2003, Aiken and West 1991). Egimin sifirdan farkh olup
olmadifinin ¢ test degeri efimin kendi deferinin standart hatasma bolinmesiyle

bulunur.

Bir etkilegimli modelde Z'nin verilen bir deZerinde Y iizerinden X’in etkisinin
hesaplanmasinin iki yolu vardir. Birincisi, agagidaki esitligi kullanmak
Zde bi=b; +bZ (2.38)
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Ikincisi, Z'yi transforme ederek transforme edilmis Z’nin ortalamasi olan 0 degerinin
orijinal dl¢iimlerdeki ilgili degere kargilik gelmesinin saglanmasidir (Jaccard and Turrisi

2003, Aiken and West 1991).

Z degerini transforme etmek igin orijinal Z de@erlerinin ortalamasi Z’nin her bir
degerinden ¢ikarilir ve transforme edilmis Z; deZerlerinin ortalamasi O olur. Yeni bir
Olgli olusturmak igin bir degiskenden ortalamayr g¢ikarma islemi ortalama etrafinda
merkezilegtirme olarak adlandirilir (Burril 2003). Z’nin merkezi ortalama olarak kabul
edilsin. X7, formiiliiyle ¢carpimli terim yeniden hesaplanir ve o zaman tahmini regresyon
esitligi asagidaki gibi olur;

=a+b X +bZ +bsXZ +e (2. 39)
Bir tahminci (bagimsiz degigken) gibi Z kullanilarak orijinal esitlik

Y=a+ b X+bZ+bXZ+e

seklini alir.

Transforme edilmis Z degerleriyle olusturulan modelle (2. 39) orijinal degerler
lizerinden olugturalan model (2. 32) arasinda Snemli benzerlikler vardir. Birincisi, X, Z
ve XZ den Y’yi tahminleyen modelin ¢oklu korelasyon katsayisinin karesi (belirleme
katsayis1) ve Snemlilik testi X, Z; ve XZ; den ¥'yi tahminleyen modelin goklu korelasyon
katsayisinin karesiyle (belirleme katsayisiyla) ve onemlilik testiyle aymidir. Ikineisi,
bs’tin degeri ve onemlilik testi her iki modelde aymdir. Dolayisiyla etkilesim degeri
transforme edilmig degerlerin kullanildig1 modelle (2. 39) orijinal degerlerin kultanildig

modelde (2. 32) aym gikar (Jaccard and Turrisi 2003, Aiken and West 1991).

Etkilegimin giicti, etki bilyiikliigti ol¢iilerinin standart yada standart olmayan formlari
olan cesitli istatistikler tarafindan belirlenir. En yaygm standardize olmayan
(standardize edilmemis) indeks (gdsterge) bs’iin degeridir. by sifirdan farkli oldugu
zaman etkilesim kuvvetlidir. En yaygin standardize edilmis etki biiyikliigi olciisii
carpimli terim igin karesi alinmug yart kismi (semipartial) korelasyondur. Bu terim
etkilesimle izah edilen bagimh degiskendeki varyans oramini yansitir. Semipartial

korelasyon katsayisi, etkilesimli modelin karesel ¢oklu korelasyon katsayisi ile yalnizca
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ana etkileri iceren modelin karesel ¢oklu korelasyon katsayilarimn farklar: alinarak
hesaplanabilir. Yani etkilesimin giicii (etkilesimin giicti = ¢arpiml terimi iceren modele
ait belirleme katsayis1 - yalmizca ana etkileri iceren modelin belirleme katsayisi)

seklinde hesaplanir (Jaccard and Turrisi 2003)

Faktoriyel regresyon modelleri faktoriyel ANOVA modelleriyle benzerdir. Bununia
birlikte fakttriyel regresyon modellerinde, modelde yer alan degisken sayisi elde edilen
gergek degisken sayisindan fazla olabilir. Konuyu basitlestirmek icin, tam faktoriyel
regresyon modeller modelde siirekli bagimsiz degiskenlerin miimkiin olabilen tiim
carpimlarinin yer aldigi modeller gibi tarif edilir. Ornegin, iki stirekli bagimsiz degisken
X ve Z igin tam faktoriyel regresyon modeli X ve Z’nin ana etkilerini ve X ve Z
etkilesimlerini igerir. Ayni gekilde faktSrivel ANOVA modelide X ve Z’nin ana
etkilerini ve XZ etkilesimini igerir. Faktoriyel regresyon modellerinde gerektigi zaman
yiiksek dereceden etkilegimler modelden ¢ikarilabilir. X, Z ve Q ii¢ siirekli bagimsiz
degisken igin 2. dereceye gore bir kesirli faktdriyel model ana etkileri ve bagimsiz
de§igkenler arasindaki tiim ikili etkilegimleri igerir ve model agagidaki gibi yazilabilir
(Stat Soft, Inc., 2003),

Y= a+bX+bZ+bs Q+bs XZ+ bsXQ + b Z0 (2. 40)
Dikkat edilirse esitlik 2. 40 degiskenlerin ticlii etkilegimi olan XZQ carpimh terimini
igermemektedir. Buda faktoriyel regresyonda modelden gerektigi zaman bazi ¢arpmmls

terimierin ¢ikarabilecegini gdstermektedir.

Faktoriyel regresyon modelleri iki temel avantaja sahiptir. Bu avantajlardan biri meveut
yardimcr degiskenlerle ilgili etkilerin Sneminin test edilebilmesi ve ikincisi model
yapilandirmasinda adimsal degerlendirmeli (stepwise) regreyon gibi standart secim
yontemlerinin degisken alt kiimelerin se¢iminde kullanilabilmesi (Vargas et al. 1999,
Vargas et al. 2001). Ayrica etkilesimin tarifi igin faktoriyel regresyon gibi garpimli
modeller varyans analizinden daha az serbestlik derecesi kullandiklar: i¢in daha faydali

oldugu ifade edilmistir (Vargas et al. 2001).
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3.3.1. Tek Degiskenli Parametrik Olmayan Yontemler

Griffin (1962) nonparametrik yontemleri, populasyon hakkinda kati varsayimlar
Ongdrmeyen testler olarak ifade etmistir. Yildiz ve Bircan (1994) normal dagilis
varsayimlarmin gegerli olmadit durumlarda dagihistan ve parametreden bagimsiz
olarak uygulanabilen ySntemler olarak tarif etmiglerdir. Parametrik olmayan istatistik

yontemlerin ¢zellikleri asagidaki gibi 6zetlenebilir.

Parametrik olmayan istatistik yontemler, populasyon hakkmda genellikle sayis1 cok az
olan varsayimlara baglidir yani hipotezlerin testi igin populasyon parametrelerinin
dagihiglarinin bilinmesine gerek olmayabilir (Daniel 1995). Bu durumlarda parametrik
olmayan testlerin kullanilabilmesi i¢in populasyon dagilimimin stirekli olmast yeterlidir

(Fraser 1958).

Bu ozellikler altinda parametrik olmayan istatistik yontemierin parametrik istatistik
yontemlerden Ustiin ve zayif yonleri vardir. Parametrik olmayan yontemlerin parametrik
yontemlere gore listiin yonleri (Daniel 1995) :

1) Cogu parametrik olmayan istatistik yontem en az varsayima dayandigidan yanhs
uygulanma olasilig1 diigtiktiir.

2) Ornek biyiikligii gok kiiciikse (n=6 gibi) parametrik olmayan istatistik yontemler
daha saglam sonug verir.

3) Parametrik olmayan istatistik yontemler, adlandirma (nominal) ve derecelendirme
(ordinal) dlgegine gére elde edilen verilere uygulanabilir. Gozlemlerden elde edilen

veriler genellikle bir sira sayisina veya igarete doniigtiiriildiikten sonra test edilir.

Parametrik olmayan yOntemlerin parametrik y6ntemlere karsi en 6nemli mahsuru;

parametrik olmayan yontem sayisinin ¢ok kisith olmasidir. Yani her parametrik

yontemin parametrik olmayan karsiti yoktur. Diger bir tnemli mahsuru parametrik

testin uygulanmasindaki varsayimlar gegerli olmasi durumunda parametrik testler,

parametrik olmayan testlerden daha giicliidiirler (Aytag, 1984). Bagka bir ifade ile;
Ghonparametrik=(1- Bn) < Gparamerrik=(1- Bn}
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seklinde belirtilebilir. Diger bir mahsuru ise bazi parametrik olmayan testlerin biiyiik

drneklere uygulanmas: sikmtili ve yorucu olabilir.

Giiniimiizde Genotip x Cevre etkilesiminin hesaplanmasinda kullanilan bir ¢ok
parametrik olmayan kararlilik analiz yontemleri gelistirilmistir. Aragtirmanm bu
boliimiinde Ozellikle parametrik olmayan kararliik  ySntemlerinden genotip

ortalamalarinin derecelenmesine dayananlar incelendi.

3.3.2. Hiihn ve Nassar S/, §, §? ve § Yontemleri

Hiihn (1979), Nassar ve Hithn (1987) S, S, §2 ve §© parametrik olmayan
karariilik parametrelerini 6nermislerdir. Yj; j. (j=1,2....,8) cevredeki i (i=1,2,...t)
genotipin verimi olsun. t swali (genotip) ve s siitunlu (¢evre) iki yonli tabloda Y
degerleri her bir ¢evrede sirasiyla en kiigitk deger 1 ve en biiyiik deger t olacak sekilde
siralanir. j. gevredeki i. genotipin sira puant r; olsun. J. bir genotipin sira puanlari tiim
cevrelerde benzer veya esit ise o genotipin tim gevrelerde kararh oldugu ifade edilir

{(Nassar and Hiihn 1987, Hiihn and Nassar 1989, Huehn 1990 b).

S8, 82,89 ve §® kararlilik parametreleri agagidaki esitliklerle tahmin edilebilir

Z %k | w_ %
T T ML N L7 Bt/ 7
s® - J<JS’ ooy v S — (3. 1)
" i Y2
s \r —F
S[(2)=Z(” t-) (3.2)
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§H = (3.3)

Z by — E’
sOA (3. 4)
F.
R=yl
il

Esitlik 3. 1 ve 3. 2°deki r; degerleri, diizeltilmis ¥; =Y, —(¥, -7 ) degerlerine gore
her bir ¢evredeki genotiplerin sira puanlaridir. Esitlik 3. 3 ve 3. 4’deki r;; degerleri fj
ortalama verimlerine dayandirimis her bir ¢evredeki genotiplerin sira puanlaridir . §&,

§ ve S{© parametrelerindeki 7 degerleri her bir eitlikde alinan r; degerlerine gére

hesaplanir (Nassar and Hiithn 1987, Hiihn and Nassar 1989, Kang and Pham 1991,
Huehn 1990 a, Piepho and Lotito 1992).

S, s gevre tizerinden bir genotipin swra puanlari farklarmin mutlak degerlerinin
ortalamasidir. §{*, s gevre tizerindeki diizeltilmis sira puanlarin varyansini verir. &,

diizeltilmemig sira puanlarimin s gevre iizerindeki varyansini verir. § [.(6), diizeltilmemig

sira puanlari mutlak sapmasindan hesaplanan varyasyon katsayisidir(Flores et al. 1998).

t genotipli ve s ¢evreli iki yonlii bir tabloda biitiin genotiplerin esit oldugn Hy (sifir)
hipotezi ileri siiriiliir. Bu Genotip x Cevre etkilegiminin olmadigi ve genotipler arasinda

farklarm olmadigi durumda meydana gelmektedir. Her bir gevre iginde genotipler
sirasiyla derecelendigi igin gevresel etkiler S ve S kararlilik Slgiitleri iizerinde
etkiye sahip degildir. Bununla birlikte gercekte Genotip x Cevre etkilesimi olmadig:

zaman genolipler arasindaki farklihklar S ve S kararlilik Glgiitleri iizerine bir
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etkiye sahip olacaklar ve genotipler arasindaki farkliliklara yol acabileceklerdir (Nassar

and Huhn 1987, Huehn 1990a).

S ve S kararlilik Slgiitleri

Yy =¥ —(¥, -Y) 3.5)
diizeltilmis degerlere gore elde edilen swa puanlarin kullanilmastyla hesaplanabilir.
Burada Y, ; i.genotipin ortalamasi ve Y ; txs tablosundaki genel ortalamadir. Bu

uygulama altinda, genotipler arasindaki esit kararlilikli sifir hipotezinin kabul

edilmemesi Genotip x Cevre etkilegiminin oldugunu ifade eder.

S ve ${ parametrik olmayan olgiitler igin normal dagiliga dayanan yaklagik

dnemlilik testleri Nassar ve Huhn (1987) tarafindan gelistirilmistir. Bu istatistik
ze =[5 — B 1vars), m=1.2, (3.6)
E(S™)= 8§ in ortalamast
Var(S")= $™ ’in varyans

yaklagik 1 serbestlik dereceli Ki-kare dagiligma sahip olacagi beklenmekte ([iihn and

Nassar 1991). Bu istatistik benzer olarak
t
S(m) :ZZJ(M) , m=1’2 (3. 7)
=l
t serbestlik dereceli bir Ki-Kare dagiigiyla tahmin edilebilir (Nassar and Huhn 1987,
Hiihn and Nassar 1989, Huehn 1990a). Tiim genotiplerin kararli oldugunu iddia eden H,
hipotezinde, ortalamalar E(S{™) ve varyanslar Var(S™) kesikli iiniform dagilistan

(1,2,....,t) asagidaki esitliklerde verildigi sekilde hesaplanmaktadir (Nassar and Hiihn
1987);
Els®]=q¢?-113n,

(2 =D[* —4)(s +3) +30]
45t s(s —1)

Var(S") =

Els® =@ ~1/12,
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Var(S;(z))=ﬂé"—[ Sl ( [ {Z)D]
A

s(s~1)
burada
= E[y—p1* = Ely*1- 4uEly’ 1+ 64> E[y* ] - 3u",
u#=E[y]
y=5,

E[y*]=(@+ D@+ DG +3t-1)/30 ,

E[y’ 1=t +1)*/4,

E[y* 1=+t +1)/6,
u=@+17/2.

12 D20 — (s —1) + 5% ~1)]

Var(s{") =< 360s(s 1)

3.3.3. Piepho ve Lotito Yontemleri (IL; ve R; istatistikleri)

Piepho ve Lotito (1992) parametrik olmayan kararhlik 8lciitleri olan L; ve R;
istatistiklerini  geligtirmiglerdir. L; ve R; kararhlik yontemleri asagidaki gibi tarif
edilebilir.

L interaksiyon etkilerinin mutlak ortalamast olarak tarif edilir ve asagidaki gibi

hesaplanur,
L =3V, /s 3.8)
J=t

burada

Ve=Y;, =Y, - —}-Y

i if.
[Vil= Vi’ nin mutlak deger,
Vjj: interaksiyon etkisi

}"’; : J. gevredeki, i. genotipin, r tekrarimin ortalamas,

Y, : i genotipin ortalamasi,
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Y; :j.gevrenin ortalamasi,

Y : genel ortalama.

R;, gevreler igindeki |Vy{'nin sira puanlarinmn ( ;) toplami olarak ifade edilebilir (Piepho

and Lotito 1992). Yani,

R=3% 1 3.9
i. genotipe ait I; ve R; degerleri daha kiiclikse bu genotipin digerlerine gore daha kararls
oldugu sdylenebilir. L; ve R; Vy'lerin dagihim hakkinda bilgi verebilir. Her genotip icin

ZJVU =0 oldugu varsayilir. Bu ylizden Vj'ler sansa bagh olarak sifir etrafinda

dagilirlar. Bir genotipin Vj; degerleri sifirdan ne kadar cok sapmah olursa, cevreler
iginde en yiiksek sira puanlarim (r; ) alacag beklenilen mutlak degerlere (|V;]) sahip

olacaktir. Bu yiizden V;'nin dagihmnin yiiksek olmasi biiyikk L; ve R; tarafindan
aksettirilecektir (Piepho and Lotito 1992).

Li, [Vy degerleri L/nin tekrarlar1 oldugu dikkate almarak homojenlik icin tek yonlii
varyans analiziyle test edilebilir. Vj; normal olsa dahi [Vi’lerin dagilimi normal
olmayabilir. Ortalamalar arasindaki farkhitklarla ilgili hipotezlerin tek yonlii varyans
analizi varyanslar arasindaki farkliliklar1 test etmek icin kullamilan klasik testlerden

daha giiclii oldugu belirtilmistir. Gergekten |V;{ nin tek yonlii varyans analizi kararlilik

varyanslarim o esit olup olmadiklarini iyi bir sekilde test edebilir (Piepho and Lotito

1992).

3.3.4. Kang Yontemi

Kang (1988) genotiplerin ortalama verim sira puanlarini ve her bir genotipin kararlilik
varyanslarmin sira puanlarmi kullanarak toplam swa puam yéntemi adi verilen bir
yontem geligtirmigtir. Bu iglemi yaparken en yiiksek verimli genotipin sira puan1 1 ve en
diigiik kararlihk varyansinin sira puant 1 olacak sekilde ortalama verimleri ve Shukla

(1972)’nin kararhlik varyanslarint derecelemeye tabi tutmustur. Daha sonra her bir
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genotipin ortalama veriminin ve kararlilik varyansimn sira puami toplanarak o genotip
hakkinda son karar verilmigtir. Toplam sira puami en kiiciik olan genotipin en kararly
genotip oldugu belirtilmigtir. Kang (1988)’in toplam sira puani yonteminde genotiplere
verim ortalamas1 ve kararhilik varyanslari esit agwlikli olarak katki saglamaktadir.
Ayrica Kang ve Pham (1991) toplam sira puan: ySntemine ilaveten ve bu ydntemin bir
benzeri olan ancak verim ortalamalarinmn swrasiyla 2, 3, 4 ve 5 agwhkla katkida
bulundugu indeks 2, indeks 3, indeks 4 ve indeks 5 y6ntemlerini de gelistirmislerdir.
Kang (1988)"1n toplam swra puam yontemi ve diger yontemler 6zet olarak agagidaki gibi
tarif edilebilir.

Toplam sira puam yontemi : verim ortalamasinim sira puani + ¢ ’nun sira puani

Indeks 2 yontemi : 2 * verim ortalamasmnin sira puani + ¢ ’nin sira puani

Indeks 3 yontemi : 3 * verim ortalamasinm sira puami + o7 ’nin sira puant

Indeks 4 yontemi : 4 * verim ortalamasinin sira puani + ¢ ’nm sira puant
r

Indeks 5 yontemi : 5 % verim ortalamasinin sira puani + ¢ > ’nin sira puant
3
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4. ARASTIRMA BULGULARI

Aragtirmada normal ve kesikli iiniform dagilisa gore tiiretilen verilere uygulamasi
yapilan ySntemler parametrik ve parametrik olmayan yontemler olarak iki farkl grup
altinda incelendi. Yapilan simiilasyon caligmasinda varyans analizine goére etkilesimin
Onemsiz ve Onemli oldugu durumlarda ySntemler arasindaki iligkinin olup olmadig1
aragtirildl. Kararlihk Slgiitleri arasindaki iligkinin tespiti sira korelasyon analizine gore
yapildi. Aragtirmada uygulamas: yapilarak tartigilacak olan tek degiskenli parametrik ve
parametrik olmayan yontemler ve bu yontemlerin sonug ve tartigma kisimlarindaki

kodlanmalar1 parantez i¢inde agagida verilmistir.

1. Tek Degiskenli Parametrik Yéntemler
a) Cevresel Varyans Yontemi (CV)
b) Shukla Yéntemi (SSV)
¢) Varyasyon Katsayis1 Yontemi (VK)
d) Ecovalence Yontemi (EV)
e) Lin ve Binns’in P; Yontemi (P)
f) Finlay ve Wilkinson Regresyon Katsayis: Yontemi (FWbi)
g) Perkins ve Jinks Regresyon Katsayisi Yontemi (PJbi)
h) Eberhart ve Russel Yontemi (ER)

2. Tek Degiskenli Parametrik Olmayan Y&ntemler
a) §! Yontemi (S1)
b) S} Yontemi (S2)
c) S} Yontemi (S3)
d) 7 Yontemi (S6)

d) Piepho ve Lotito Yontemi (L; ve R; istatistikleri)
e) KANG Ydntemi (KSM)
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4.1. Normal Dagibstan Simiilasyonla Elde Edilen Verilere Ait Sonuclar

Simiilasyon galigmasinda varyans analizine giire Genotip x Cevre etkilesiminin Snemsiz

oldugu verilere gore elde edilen sonuglar ¢izelge 4. 1°de verilmistir.

Gizelge 4.1. Normal Dagilisa Gore Tiiretilen ve Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemsiz
Oldugu Duruma Gore Elde Edilen Verilerin Varyans Analizi

Varyasyon Kaynaklari SD KT KO F P
Cevre 15 126802.0 8453.5 0.81 | 0.6651
Genotip 14 115256.4 8232.6 0.79 | 0.6802
Gx( etkilesimi 210 | 2053039.8 9776.4 0941 0.7116
Egrilerin Heterojenligi 15 252727.9 16848.5 1.62 0.10
Birlestirilmis (pooled) Hata 195 | 1800311.9 9232.4 0.89

Hata 960 | 9996194.0 10412.7

Toplam 1199 | 12291292.2

Cizelge 4.1’de varyans analizine gore gevre, genotip ve Genotip x Cevre etkilesim
kaynaklarmnin Snemsiz oldugu gortilmektedir. Fakat arastiricilar Genotip x Cevre
etkilesiminin Onemsiz olmasinda dahi genotiplerin gevrelerle olan etkilesimlerini
aragtirmak isterler. Dolayisiyla hangi genotipin kararli hangi genotipin kararsiz
oldugunu aragtrmak igin gelistirilmis olan cesitli kararhlik yontemlerini arastirma
sonucu elde ettikleri verilere uygularlar. Bu ydntemlerden bazilar1 simulasyon sonucu
etkilesimin Onemsiz ¢iktig1 verilere uygulandi ve sonuglar gizelge 4.2, 4.3 ve 4.4°de

verildi.

Parametrik yOntemlere gbre 16 g¢evrede 15 genotipe ait kararlilik katsay1 degerleri
cizelge 4.2°de verilmigtir. Genotipler EV ve SSV degerlerine gore karsilastmldiginda en
kararli genotipler sirasiyla G12, G7, G6 ve G1 ve en kararsiz genotipin ise G8 oldugu
sOylenebilir. Ayrica SSV kararhlik katsayilarmin Snemlilik testi yapildiginda da G8
genotipinin kararsiz oldugu tespit edildi. CV ve VK y&ntemlerine gore en kararls
genotip G6 ve en kararsiz G9 genotipidir. FWbi ve PIbi Kkatsay1 degerleri biitiin
genotiplerde Snemsiz olarak bulundu. Dolayisiyla genotipik verimlerin cevre etki
paylarina gbre regresyonlarinin Snemsiz olduguna karar verildi. Genotipler FWbi ve

PIbi katsayilarina gore karsilastirildiginda en kararh genotipin (FWbi =1 ve PJbi=0 en
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kararh genotip olduguna karar verilir) G1 ve G12 oldugn ve ER degerine gore ise en
kararlt genotipin G6 oldugu goriilmektedir. Dolayisiyla varyans analizine gore etkilegim
Gnemsiz olsa bile hangi genotiplerin gevrelerle etkilegimde olup olmadig: elde edilen
verilere kararlilik yOntemleri uygulanarak bulunabilir. EV y®ntemine gére her bir
genotip i¢in elde edilen katsayilarin toplammin tekerriir sayisina garpmmu genotip gevre
etkilegim kareler toplamini (410606x5=2053039.8) vermektedir. SSV y&nteminde de
elde edilen katsayr degerlerin toplaminin kararlilik katsayr degerlerinin serbestlik
derecesine ¢arpimm genotip gevre etkilegim kareler toplamint (146646x14=2053039.8)
vermektedir. Buna gore EV ve SSV katsayr degerleri genotip ¢evre etkilesim degerinin
genotip sayisina pargalanmasidir. P ydntemine gore en kararh genotip G3 ve en kararsiz
genotip ise G15 dir. P yénteminde elde edilen katsayilarin dnemlilik testi yapilirken &
testi kuilanilir. Lin ve Bins (1988) geligtirmis olduklar1 P ydnteminde énem testini hata
kareler ortalamasi ve F testini birlikte kullanarak yaprsglardir. Cevre sayis1 ve hata
serbestlik derecesine gore bir F' (Fo05 (16,195=1.72) degeri belirlenir bu deger hata kareler
ortalamast ile ¢arpilarak (1.72x 9232.4=15879.7) elde edilen degerden hesaplanan P
katsayis1 biiyiik olan genotipin kararsiz olduguna kiiciik olan ise kararh olduguna karar

verilir. P degerine gére biitiin genotiplerin kararh oldugu belirlendi.

Regresyon analiz yontemlerinde Finlay ve Wilkinson regresyon yonteminde FWb0
degerleri yani regresyon dogrusunun ¥ eksenini kestigi nokta her bir genotipin verim
ortalamas: ve Perkins ve Jinks yonteminde ise PJb0 degerleri her bir genotipin etki pays
olmaktadwr. Finlay ve Wilkinson regresyon yonteminde her bir genotip icin tahmin
edilen regresyon dogrularinin egimi olan FWbi deBerlerinin toplam: genotip sayisina

esit olurken Perkins ve Jinks yonteminde PJIbi degerlerinin toplamu sifir olmaktadir,



53

Cizelge 4.2. Normal Dagihisa Gore Tiiretilen ve Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemsiz Oldugu Verilerde Parametrik Y@ntemlerde
Genotiplerin Kararlilik Katsayilan

Genotip PARAMETRIK YONTEMLER
Cv FWbi | FWb0 | VK EV % SSV % | PIbi PIb0 ER P

Gl 1478,2 1,0]2004,3 ) 1,92| 20361| 4,96 7079 | 48| 0,04 7,92 1454.2 3256,6
G2 1952,3 2,1]2003,7 | 2,21 | 23980 | 5.84 8471 | 58| 1,07 7,34 1574,9 3814,4
G3 2585,7 0,6 | 2006,8 | 2,53 | 38466 | 937 | 14043| 96| -0,41 10,46 27277 3046,1
G4 178991 -0,312002,5| 2,11| 29668 | 7,23| 10659 73| -1,33 6,09 1904,3 3745,8
G5 18509 | -0,4|2007,1| 2,14| 30822| 7.51| 11103| 7.8| -1.40 10,76 1963.4 3400,3
G6 1071,7 -0,7 20023 | 1,64 | 20292 | 4.94 7053 | 48| -1,75 5,97 1080,9 3368,2
G7 1604,4 1,6 | 1999,7 | 2,00 | 20209 4.92 70211 48] 0,64 3,35 1393,9 3655,0
G8 28445 -0411997,7| 2,67] 45864 11.2| 16888° | 11.5| -145 1,37 3023,8 3875,8
G9 3113,7 2,3 199881 2,80| 40452 | 9.85| 14806| 10.1| 1,35 2,44 2669,5 3809,4
G10 1577.3 0,6 | 1990,1 | 2,00| 23266| 5.97 8197 | 5.6| -0,38 -6,30 1644,1 4332,0
G11 1691,4 1,81 1976,1 | 2,08| 20909 | 5.09 7290 | 50| 082] -2031 14124 6088.,9
G12 1425,4 0,9 | 20004 | 1,89 | 20194 | 4.92 7015 | 48| -0,15 4,03 1439,7 3467,0
G13 1963,6 1,5]19949 | 2,22| 26141 6.37 93027 631 0,48 -1,50 1839,5 4047,5
Gl4 1733,7 1,91 19848 | 2,10F 21147 5.15 7381 50| 094 -11,53 1404,5 4939,9
Gl15 2381,6 25119763 | 2,47 28835| 7.02| 10338 | 7.0| 1,54| -2009 1774,3 6139,7
Toplam | 29064.3 15 410606 | 100 146646 | 100 0 0| 27307.1| 60986.6

“P< 0.05
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Gizelge 4.3. Normal Dagilisa Gore Tiiretilen ve Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemsiz
Oldugu Verilerde Parametrik Olmayan Y&ntemlerde Genotiplerin Kararlilik Katsayilar:

Genotip PARAMETRIK OLMAYAN YONTEMLER
S1 52 Z1 Z2 S3 S6 L R KSM

Gl 5.28 |20.20 | 0.23 0.12 3296 1628 (2050 1120 (7
G2 541 2193 ]0.48 0.53 3429 | 7.13 |33.85 | 143 12
G3 590 | 2580 |2.18 2.53 44.89 1822 |42.96 | 151 15
G4 5.49 | 21.50 | 0.68 0.40 36.45 | 7.21 | 3349 | 127 16
G5 5.53 2220 | 0.77 0.62 36.58 | 6.82 |37.27 | 140 13
G6 4.82 | 16.73 | 0.07 0.19 2640 [5.71 2856 1113 |9
G7 4.67 | 17.93 | 0.25 0.03 26.60 [ 591 12959 | 121 10
G8 5.38 2078 | 0.42 0.22 39.05 | 7.71 | 3840 | 132 |25
G9 5.59 $23.20 | 0.97 1.02 4332 |7.97 |40.86 | 146 |23

G10 5.18 | 19.60 | 0.11 0.04 34.12 |7.81 33.01 | 131 19
Gl1 4.58 | 1545 1040 0.52 3855 [7.77 |28.20 ;106 |20
G12 4.89 | 18.13 | 0.02 0.01 3363 |7.18 }29.03 | 119 |8
Gl13 5.05 | 18.40 | 0.01 0.01 3443 | 6.89 [32.02 {126 |20
G14 4.18 | 13.06 | 1.65 1.56 32.26 | 6.71 27.41 | 105 19
GI5 5.56 | 22.56 | 0.86 0.76 47.44 1945 [36.30 {140 |24
Toplam | 77.5 | 297.5 | 9.09 8.56 540.9 | 108.8 [ 500.5 | 1920 | 240

Her bir genotip igin parametrik olmayan yontemlere gore elde edilen katsay1 degerleri

cizelge 4.3’de verilmistir. S1 ve S2 6lgiitlerinin Snemlilik testinde Z; degerlerinin
hesaplanmasinda Z™ = [s — E(S™] /Var(S )ym=1,2. esitligi kullanild1. Esitlikte:
E[SP1=(15"-1)/(3*15)= 4.98;

Var(S®) =((15%-1)*[(15%4)*(16+3)+30]) / (45%15°#16%(16-1))=0.3898

E[S®]= (15°-1)/12=18.67

Var(S®)= (15%1)%[2#(15%4)*(16-1)+5%(15%-1)] / (360*16*(16-1)) = 20.09
olarak hesapland: ve bu degerlere gore

z®M =(5.28-4.98)*/ 0.3898 = 0.23
Z® =(20.20-18.67)*/20.09 = 0.12

olarak bulundu ve diger Z;" veZ> degerleride benzer sekilde hesaplanda.
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Cizelge 4.3 incelendiginde > Z" =9.09 kritik X0.05.15=25.00 degerinden kiiciik oldugu

igin genotiplerin S1 kararlilik degerleri arasinda ve > Z» =856 degeri kritik
g i

X%005.15=25.00 degerinden kiiclik oldugu i¢in genotiplerin S2 kararlilik degerleri
arasinda fark bulunamadi. Genotipler bireysel Z; degerlerine gore degerlendirildiginde
de biitiin genotiplerin Z; degerlerinin kritik X%g.0s1=3.84 degerinden kiiciik oldugundan
genotiplerin bireysel olarakta kararli oldugu tespit edildi. S1, S2, L. ve R ydntemlerine
gére G14 ve G11’in en kararli G3 ise en az kararli genotip oldugu gériilmektedir. S3 ve
56 yontemlerine gore ise en kararh genotiplerin G6 ve G7 en az kararli genotipinse G15
oldugu tespit edildi. KSM yénteminde ise en kararli genotip G1, G12 ve G6 en kararsiz
genotip ise G8 dir. Dikkat edilirse parametrik olmayan ydntemler kendi aralarinda
gruplanirken bu yontemlerden KSM y6ntemi daha ¢ok parametrik yontemlerle benzer
sonug¢ vermigtir. L; kararlilik degerlerinin énemlilik testi tek yonlii varyans analizine
gore yapilir. Varyans analizinde L; deerlerinin hesaplanmasinda kullanilan |V

(Vy =)7U mﬁ_—fj +Y ) degerleri tekerriir (L;lerin tekrarlanma) sayis1 olarak almir

(Piepho ve Lotito 1992). Buna gore L; degerlerine varyans analizi uyguladidinda L;
degerlerinin biri birinden farksiz oldugu ve varyanslarinm homojen oldugu tespit edildi.
Dolayisiyla normal dagihisa goére tiiretilen ve etkilesimin 6nemsiz ¢iktigi verilerde L
kararlilik katsayr degerleri arasinda da bir fark olmadifi ve etkilesim degerlerinin
farksiz oldugu gozlendi. L; degerlerinin hesaplanmasinda kullanilan |V, degerleri her
bir genotipin gevreler ile olan etkilesim degerleridir. Bu nedenle L degerlerinin
onemlilik testiyle genotiplerin ¢evrelerle olan etkilesimlerinin  Snemlilik  testi

yapilabilmektedir.

Her bir kararlilik yontemine gore elde edilen en kararlt ve en kararsiz genotipe gore
etkilesimin tespitinde kullanilan parametrik ve parametrik olmayan kararhlik
yontemlerinin kendi aralarinda ve birbirleriyle iliskili oldugu ifade edilebilir. Ancak bu
iligkinin nasil ve ne ydnde oldugunu tespit etmek amaciyla 16 ¢evredeki 15 genotip igin
elde edilen kararlilik katsay1 degerleri arasindaki sira korelasyonuna bakildi. Korelasyon

katsayis: degerleri gizelge 4. 4°de verildi.
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Cizelge 4.4. Normal Dagilista Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemsiz Oldugu Verilerde Parametrik ve Parametrik Olmayan Kararhlik
Degerleri Arasindaki Sira Korelasyon Katsayilar

Parametrik Yontemier

Parametrik Olmayan Yéniemler

Metotlar

cv

FwBI

VK EV | 88V | PuBI | ER P S1 s2 S3 S6 L R KSM

FWBI | 0.290

VK | 1.0007 | 0.200

EV | 0.896" | -0.066 | 0.806"

SSV | 0.896 | -0.066 | 0.896 | 1.000"

PJBI | 0264 | 0998 | 0.264 | -0.082 |-0.082

ER 10,811 | -0.163 | 0.811™ | 0.929™ |0.929™"| -0.179

P 0.243 | 0.542° | 0.243 | 0.096 | 0.096 |0.550 |-0.057

S1 0.675" | -0.002 | 0.675" | 0.768™ |0.768™"|-0.011 |0.818™"| -0.254

s2 0.696" | 0.063 | 0.696" | 0.754 [0.754| 0.054 {0.807™"| -0.236 |0.993""

S3 | 0.8187 | 0.200 | 0818 | 0.800" |0.8007] 0.182 [0.796™"1 0.250 |0.736"| 0.732"

S6 0.600° | 0.281 | 0.600° | 0.582° [0.582" | 0.268 | 0.618 | 0.379 |0.503 | 0.589" | 0.857""

L 0.796" | -0.057 | 0.796" | 0.854™ |0.854™"(-0.071 [0.889"| -0.171 |0.918™] 0.932™ | 0.743" | 0586

R 0.745" | 0.083 | 0.745™ | 0.7617 [0.7617| 0.075 |0.788""| -0.145 [0.917"] 0.045" | 0.688" | 0.583° | 0.963"

KSM | 0.723" | 0.291 | 0.723" | 0.664" [0.664"| 0.279 | 0.521°| 0.737" | 0.220 | 0.222 | 0.6917 | 0.649° | 0376 0.288
GORT | -0.061 | -0.470 | -0.061 | 0.107 | 0.107 |-0.471| 0.229 |-0.893"" | 0.446 | 0.443 | -0.111 | -0.311 | 0.350 | 0.366 | -0.667"

** 1 P<0.001. **: P<0.01. * : P<0.05.
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Cizelge 4. 4 incelendiginde, CV olgiitleri ile VK (1.00), EV (0.896), SSV (0.896) ve ER
(0.811) katsay: degerleri arasinda pozitif ve gok dnemli ayrica bu katsayr degerlerinin
kendi aralarmda en yiiksek korelasyona sahip olduklari FWbi, PIbi ve P degerleriylede
onemsiz bir iliski gosterdikleri bulundu. FWbi ve PIbi katsayi degerleri arasinda pozitif
ve ¢ok Snemli ayrica bu katsayilarmn P kararlilik degerleriyle olumlu ve énemli (0.542
ve 0.550) ve diger dlclitlerle 6nemsiz bir iliski gdsterdikleri tespit edildi. S1, $2, L. ve R
katsayi degerleri arasinda yiiksek ve ¢ok dnemli bir iligki bulunurken bu katsayilar S$3
ve 56 katsaylariyla onemli ve KSM katsayr degerleriylede Onemsiz iligki
gostermiglerdir. S3 ve S6 kararhlik degerleri arasinda (0.857) cok dnemli bir iligki
bulunmugtur. Diger bir parametrik olmayan 6lgiit olan KSM degeri parametrik olmayan
olgiitlerden 53 ve S6 ile (0.691 ve 0.649) gok Snemli bir iliski gosterirken diger
parametrik olmayan yontemlerle 6nemsiz ve diigiik bir iligkiye sahip oldugu tespit
edildi. Parametrik ve parametrik olmayan Glgtitler arasindaki iliskiler incelendiginde en
yiiksek korelasyona ER ile S1, S2 ve R arasinda ayrca S3’iin CV, VK, EV, SSV ve ER
ile 6nemli iligkiye sahip oldugu gozlendi. Regresyon yontemleri olan FWbi ve PJbi
katsayilart highir parametrik olmayan kararhlik katsayi degeriyle 6nemli bir iligki
gostermemigtir. KSM  yontemi parametrik yontemlerden CV, VK, EV ve SSV
yontemleriyle pozitif yonde ¢ok Snemli ayrica genotip ortalama degerleriyle negatif
yonde ¢ok dnemli bir iligki g&stermektedir. KSM y&nteminin parametrik yontemlerle
benzerlik gOstermesinin  sebebi KSM ydntemine goére katsayr degerlerinin
hesaplanmasinda  SSV  ve genotip ortalama degerlerinin  sira  puanlarinin
kullamlmasindan kaynaklanmaktadwr. KSM yonteminin hesaplanmasinda en yiiksek
verimli genotipin sira puani 1 ve en diigiik SSV degerinin sira puam 1 olarak alindig:
i¢in KSM ybntemi genotip ortalama degerleriyle negatif yonde, SSV degerleriyle pozitif
yonde korelasyona sahip olacaktwr. Ciinkii elde edilen KSM katsayilarinin en kiiciigiine
1 verilerek sira korelasyonu hesaplanmaktadir. Dolayisiyla Genotip x Cevre etkilesim
degerlerinin tahmininde KSM yonteminin kullamlmasiyla yiiksek verimli diigiik

varyansli genotipler se¢ilebilir.
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Simiilasyon ¢aligmasinda normal dagiliga gore tiiretilen ve Genotip x Cevre
etkilesiminin 6nemli oldugu verilerden eide edilen varyans analiz sonuglari cizelge

4.5°de verilmigtir.

Cizelge 4.5. Normal Dagilisa Gore Tiiretilen ve Genotip x Cevre Etkilegimin Onemli
Oldugu Verilerden Elde Edilen Varyan Analiz Sonuglar1

Varyasyon Kaynaklar: SD KT KO F P
Cevre 15 2175550 145036.7 1.89 0.021
Genotip 14 1973310 140950.9 1.83 0.030
GxC Etkilegimi 210 19310800 91956.0 1.20 0.043
Egrilerin Heterojenligi 15 2589800 172653.3 2.25 0.010
Birlestirilmig Hata 195 16721000 85748.7 1.12 0.100
Hata 960 73768300 76842.0

Toplam 1199 97227900

Cizelge 4.5°de, simiilasyonla tiiretilen verilere uygulanan varyans analizi sonucunda
gevre, genotip ve Genotip x Cevre etkilesim kaynaklarmmn %5’de 6nemli oldugu
goriilmektedir. Varyans analiz gizelgesinde egrilerin heterojenliginin (Heterogeneity of
slopes) Onemli, birlegtirilmis hatanin Gnemsiz oldugu goriilmektedir. Bu durum
genotiplerle ¢evreler arasinda bir etkilesimin oldugunu belirtmektedir. Perkins ve Jinks
(1968)’c gore, eger efrilerin heterojenlifi ve birlestirilmis hata kaynaklarinmn ikisi de
Gnemli ise Genotip x Cevre etkilesimi vardir. Egriler homojen birlestirilmis hata Snemli
ise Genotip x Cevre etkilegimi yoktur. Birlestirilmis hata Snemsizse dogrusal regresyon
modelin iyl uyum gosterdi§ini ve Genotip x Cevre etkilesimini acikladigin

belirtmislerdir.

Genotip x Cevre etkilesimi 6nemli oldugunda hangi genotiplerin cevrelerle daha az
etkilegim gosterdigini tespit etmek igin gelistirilmis olan parametrik ve parametrik
olmayan kararlilik ydntemleri uygulanabilir. Normal dagilisa gére elde edilen verilerde
her bir genotipin bireysel kararhilik degerlerinin tespitinde uygulanan parametrik
kararhlik degerleri ¢izelge 4.6’da parametrik olmayan yontemlere gore elde edilen

sonuglar cizelge 4.7°de verildi.
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Cizelge 4.6. Normal Dagilisa Gére Tiiretilen ve Genotip x Cevre Etkilesimin Onemli Oldugu Verilerde Parametrik Yoéntemlere Gore

Genotiplerin Kararlilik Katsayilar1

Genotip PARAMETRIK YONTEMLER
Cv FWhbi FWb0 VK EV SSV PJbi PIb0 ER P
Gl 31845 0.78 1973.2 9.04 461360 170370 -0.22 -34.67 32855 56957
G2 25058 1.97" | 2030.1 7.80 290650 104710 0.97 22.19 18814 29227
G3 14327 -0.16 1953.4 6.13 253280 90340 -1.16 -54.46 15296 57033
G4 19352 0.48 2030.1 6.85 291350 104990 -0.52 22.21 20254 36351
G5 13896 1.13 1918.7 6.14 172070 59110 0.13 -89.16 12257 62941
G6 13013 0.42 2030.9 5.62 199920 69820 -0.58 22.99 13579 32147
G7 15333 0.62 1933.2 6.41 222900 78660 -0.38 -74.69 15626 60313
G3 10705 0.67 2050.7 5.05 150620 50860 -0.33 42.84 10535 29212
G9 17383 1.54" | 2041.7 6.46 200210 69930 0.54 33.85 13688 29895
G10 26596 1.90 | 20203 8.07 317770 115150 0.90 12.44 21023 38382
Gl1 23588 1.33 2013.5 7.63 305900 110580 0.33 5.60 21630 37417
G12 15171 0.99 20373 6.05 199210 69540 -0.01 29.42 14229 34050
G13 15844 0.63 2024.3 6.22 230220 31470 -0.37 16.47 16158 37460
Gl4 21671 1.53 2038.7 1.22 265430 95020 0.53 30.85 18382 30798
G15 22702 1.18 2022.0 7.45 301260 108300 0.18 14.13 21454 37110
Toplam 15 3862150 | 1379350 0 0
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Cizelge 4.6 incelendiginde, parametrik yontemlerden CV, VK, EV, SSV, ER ve P
yontemlerine gbre en kararli genotip G8 ve en kararsiz genotipin ise G1 oldugu
goriilmektedir. FWbi ve PJbi katsayilarina gore ise en kararli genotip G12 ve en
kararsiz genotip ise G2 bulundu. G2, G9 ve G10 genotiplerinin FWbi katsayi degerleri
de ©Onemli bulunmustur. SSV yonteminde Kkatsayi deferlerinin Snemlilik testi
yapildiginda G1 genotipine ait katsay:r degerinin 6nemli diger genotiplere ait katsayi
degerlerinin dnemsiz oldugu dolayisiyla SSV yontemine gére G1 genotipinin kararsiz
diger genotiplerin kararli oldugu belirlendi. P yontemine gére genotipler icin elde edilen

katsay: degerleri 6nemsiz bulundu.

Cizelge 4.7. Normal Dagilisa Gore Tiiretilen Ve Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemli
Oldugu Verilerde Parametrik Olmayan Y&ntemlerde Genotiplerin Kararlilik Katsayilar:

Genotip PARAMETRIK OLMAYAN YONTEMLER

S1 S2 71 | 72 S3 S6 L R | KSM
Gl 6437 32537 | 543 | 957 | 71.53| 12.15] 152.74° | 180| 27
G2 507 | 19.18 | 0.02| 0.01| 35.14| 742} 11658 | 140| 17
G3 483 | 17.00 | 0.05] 0.14 | 4646 | 9.69| 102.48°| 122 21
G4 569 | 24.46 | 1.30| 1.67] 35391 6.78| 106.17°| 132| 17
G5 493 ) 17.80 | 0.01 | 0.04| 35.66| 9.34| 88.68 | 118| 17
G6 488 | 17.13 | 0.03| 0.12| 28.65| 5.83| 89.89° | 114 9
G7 507 | 19.40 | 0.02] 0.03| 37.00| 833| 9504®| 125] 20
G8 436 | 13.76 | 098] 1.20| 19.48| 498! 8436 | 111 2
G9 4.14 ] 1270 | 1.79| 1.77] 19.81] 4.75| 83.76°| 104 7
G10 579 | 2450 | 1.70| 1.69| 35.86| 6.95| 109.65°| 140| 24
G11 468 | 16.03 | 0.24| 0.35| 3239 | 677 98.25%| 114| 24
G12 488 | 17.03 | 0.03] 0.13| 26.11| 5.89| 97.03"| 123 7
G13 508 | 19.10 | 0.02| 0.01] 2958 | 6.15] 93.03®| 116] 15
G14 5351 22.00 | 0.36| 055 36.65] 7.42| 107.63%| 136| 12
G15 569 | 23.63 | 1.31] 1.23| 39.13| 7.64| 112.85%| 145] 21
Toplam 12.12 | 18.51 240

Cizelge 4.7 incelendiginde, parametrik olmayan ydntemlerde S1, S2, S3, $6, L, R ve
KSM kararhilik yontemlerine gore en kararli genotipler swrasiyla G9 ve G8 bulunurken

en kararsiz genotip Gl bulundu. ST ve S2 kararhhk katsayilarimin Snemlilik testi
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yapildiginda > Z" =12.12 degeri kritik X%0.05.15=25.00 degerinden kiiciik oldugu igin
genotiplerin S1 kararhlik degerleri arasinda fark bulunamadi. Ayrica > Z* =18.51

degeri kritik X20,05,15=25.00 degerinden kiiciik oldugu icin genotiplerin S2 kararlihik

degerleri arasinda da fark bulunamadi Genotipler bireysel Z; degerlerine gore
degerlendirildiginde Z{"=5.43>X%051=3.84 ve Z*=9.57 > X%05.1=3.84 oldugundan

G1 genotipinin kararsiz ve diger genotiplerin kararli olduguna karar verilir. Dolayisiyla
parametrik olmayan kararhilik yontemlerine gore kararli genotipin se¢iminde S1 ve S2

yontemleri Snemlilik testlerinin yapilabilmesinden dolay tercih edilebilirler.

Parametrik olmayan kararlihk olgiitii olan L. degerlerinin 6nemlilik testine gére G1
genotipinin L kararlilik &lgiit degeri G5, G6, G8 ve G9 genotiplerinin kararlilik lgiit
degerlerinden farkli bulundu. Buna gore L deferlerine gére kararli genotipler
secildiginde sirastyla en kararli G9, G8, G5 ve G6 genotiplerinin L degerleri en kararsiz
genotip olan G1 genotipinin L degerinden farkl olmasi bu genotiplerin gevrelerle olan
etkilesimlerinin farkli oldugunu gostermektedir. Varyans analizine gore etkilesimin
Onemsiz oldugu verilerde L kararlilik degerlerinin 6nemsiz ¢ikmasi (Cizelge 4.3) ve
etkilesimin Snemli oldugu durumda Snemli ¢ikmasi (Cizelge 4.7) L; dederlerinin

varyans analizine benzerlik gosterdigi ifade edilebilir.

Normal dagilista etkilesimin 6nemli oldugu verilerde parametrik ve parametrik olmayan

kararlilik degerleri arasindaki sira korelasyon katsayilari Cizelge 4.8” de verildi.
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Cizelge 4.8. Normal Dagilista Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemli Oldugu Verilerde Parametrik Ve Parametrik Olmayan Kararhlik
Degerleri Arasindaki Sira Korelasyon Katsayilar

Parametrik Yéntemler

Parametrik Olmayan Ydéntemler

cv FWBI VK EV S8V | PJBI | ER P S1 82 83 S6 L R KSM
FWBI | 0.604
VK 0.982" | 0.607
EV 0911 | 0.296 | 0.900™"
SSV | 0.9117 | 0.206 | 0.9007 | 1.000™
PIBI | 0604 | 1.000 | 0.607 | 0.296 | 0.296
ER 09117 | 0.300 | 0.888" | 0.968 | 0.968™ | 0.300
P 0.054 | -0.311 | 0.132 | 0.221 | 0.221 |-0.311]| 0.211
S1 0.623° | 0.097 | 0.628 | 0.659** | 0.859" | 0.097 |0.668"| 0.326
S2 0.618" | 0.086 | 0.639" | 0.657" | 0.657" | 0.086 |0.657"| 0.329 |0.987""
S3 0.439 | -0.093 | 0.507 | 0.604 | 0.604" |-0.093|0.561 | 0.650" |0.643"| 0.675"
S6 0.320 | -0.080 | 0.409 ; 0.431 | 0431 |-0.080|0.409 | 0.697" ]0.530°| 0.565 | 0.933""
L 0796 | 0275 | 07717 | 0.839™ | 0.839™ | 0.275 |0.836™| 0.118 [0.745"] 0.754” | 0.686" | 0.595
R 0682 | 0.236 | 0.682" | 0.678" | 0.678" | 0.236 |0.692"| 0.242 |0.870"] 0.887" | 0.746™ | 0.679" | 0.916"
KSM | 0.654” | 0077 | 0.708" | 0.818™ | 0.818™ | 0.077 |0.780"| 0.672" | 0.535 | 0.555 | 0.783" | 0.725" | 0.672" | 0.590"
GORT | -0.172 | 0.193 | -0.272 | -0.327 | -0.327 | 0.193 |-0.316|-0.935" |-0.303| -0.329 | -0.699" |-0.790™ | -0.257 |-0.320!-0.790""
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Varyans analizine gore etkilesim 6nemli oldugunda yontemler arasinda yapilan sira
korelasyon analizinde parametrik kararlibk yontemlerinden CV ile VK yontemleri
arasinda yiiksek ve 6nemli iligki ayrica bu yontemlerin regresyon yontemleriyle iliskisi
de dnemli ve yitksek bulundu. SSV ile EV yontemleri arasinda nemli iliski bulunurken
bu ydntemlerin regresyon yontemnleriyle olan iligkisi nemsiz bulundu. ER yontemi CV,
VK, EV ve SSV yontemleriyle ¢ok dnemli iligki g&stermistir. FWbi ile PJbi yontemleri
arasinda da g¢ok Onemli iligki bulundu. P yontemi parametrik yontemlerin tiimiiyle
tnemsiz iliski gosterirken genotip ortalama degerleriyle cok dnemli fakat negatif yonde
bir iligki gdstermistir. P yonteminde elde edilen katsayr degerleri kiigiildiikce genotip
ortalama degerleri biiylimektedir. Dolayisiyla kararli genotiplerin seciminde yiiksek
verimli genotipler secilmek istendiginde P yontemi tercih edilebilir. EV, SSV ve ER
yontemleride genotip ortalama degerleriyle negatif yénde iligki gstermektedir. Yani
genotip ortalama degerleri biiytidiikce EV, SSV ve ER katsay: degerleri kiiciilmektedir.
EV ve SSV ybntemlerinin genotip ortalama degerlerle negatif yonde iliski gostermeleri
ve genotip etkilesim degerini genotiplere pargalamalarindan dolay1 kararh genotiplerin

segiminde en ¢ok tercih edilen yontemlerdir.

Parametrik olmayan yontemlerde biittin yontemler arasinda Snemli korelasyonlar
bulundu. Y&ntemler arasinda en biiylik iligkiler S1 ile S2 (0.987), S3 ile S6 (0.933) ve L
ile R (0.916) arasinda bulundu. Parametrik yontemlerle parametrik olmayan yontemler
arasindaki iligki incelendiginde parametrik yontemlerden SSV, EV ve ER yomtemleri
parametrik olmayan ydntemlerden L ve KSM ydntemleriyle yiiksek ve ¢ok dnemli iliski
gosterirken CV, VK ve P yontemleri parametrik olmayan yontemlerle dnemli iliski
gosterdikleri tespit edildi. FWbi ve PJbi yontemleri biitiin parametrik olmayan

yontemlerle Snemsiz ve kiigiik iligki gosterdikleri tespit edildi.

Normal dagilisa gore tiiretilen verilere uygulanan kararlilik ydntemleri arasindaki sira
korelasyon analizlerine gore etkilesimin dnemli oldugu durumda ySntemler arasindaki

benzerlik daha acik bir gekilde gériilmektedir.
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4.2, Kesikli Uniform Dagilistan Simiilasyonla Elde Edilen Verilere Ait Sonuglar

Kesikli tiniform dagiliga gore simiilasyonla elde edilen verilere Genotip x Cevre
etkilesimini tespitte kullanilan kararlilik yontemleri nyguland: ve elde edilen sonuglar
asagida verildi. Varyans analiz sonuglari gizelge 4.9’da parametrik yontemlere gére elde
edilen kararlilik degerleri ¢izelge 4.10°da parametrik olmayan yéntemlere gore her bir
genolip i¢in elde edilen kararlilik degerleri ¢izelge 4.11°de parametrik ve parametrik
olmayan yontemlere gire elde edilen kararlilik katsayilari arasindaki sira korelasyon

degerleri gizelge 4.12°de verildi.

Cizelge 4.9. Kesikli Uniform Dagiliga Gére Tiiretilen ve Genotip % Cevre Etkilesiminin
Onemli Olmadsf Verilerin Varyans Analiz Sonuglari

Varyasyon Kaynaklar1 | SD KT KO F P

Cevre 15 50850.2 3390.0 1.01 0.445
Genotip 14 64396.7 4599.8 1.37 0.163
Gx( Etkilesimi 210 774261.3 3686.9 1.10 0.191
Egrilerin Heterojenligi 15 100678.8 6711.9 1.99 0.050
Birlestirilmis Hata 195 673582.5 3454.3 1.03

Hata 960 3231556.0 3366.2

Toplam 1199 4121064.2

Cizelge 4.9 incelendiginde ¢evre, genotip ve Genotip x Cevre etkilesim kaynaklarmin
Gnemsiz oldugu goriilmektedir. Etkilesim degerinin nemsiz olmasmma ragmen
parametrik ve parametrik olmayan kararlilik yontemlerinden bazilar elde edilen verilere

uygulanarak her bir genotipin kararlilik durumu belirlendi.

Gizelge 4.10 incelendiginde CV, VK, EV, SSV ve ER parametrik yontemlerinde en
kararh genotipin G9 ve en kararsiz genotipin G8 ve FWbi ve PIbi yontemlerinde ise en
kararli genotipin G2 ve en kararsiz genotipin ise G6 oldugu goriilmektedir. P
yonteminde ise en kararli G1 ve en kararsiz genotip ise G5 dir. SSV katsay1 degerlerinin
cnemiilik testi yapildifinda da G8 genotipinin 6nemli oldugu yani kararsiz genotip
oldugu belirlendi. Ayni sekilde regresyon katsayilarinin &nemlilik testinde de en

kararsiz genotip olan G6 genotipinin regresyon katsayis1 dnemli bulundu.
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Cizelge 4.10. Kesikli Uniform Dagilista Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemsiz Oldugu Verilerde Parametrik Yéntemlere Gore

Genotiplerin Kararlilik Katsayilari

PARAMETRIK YONTEMLER
Genotip
cv FWbi | FWb0 | VK EV SSV PJbi PIb0 ER P

Gl 648.7 | -1.23 221681 1.15 12070 |  4358.6 2.23" 10.33 622.3 894.8
G2 761.9| 0.75 221401 1.25 11089 | 3981.4 -0.25 7.51 789.1 1130.0
G3 784.6 | 0.74 22100 1.27 11442 |  4117.1 -0.26 3.58 814.0 1318.0
G4 623.4| 1.59 22155 | 1.13 7864 | 2741.0 0.59 9.03 544.5 1081.7
GS5 948.1 | 1.66 21955| 1.40 12646 |  4580.3 0.66 -10.97 882.1 2168.0
G6 113721 3.287| 2201.8| 1.53 13286 | 4826.5 2.28" -4.62 696.8 1921.9
G7 667.7| 1.53 22033 | 1.17 8617 | 3030.5 0.53 -3.16 601.8 1764.1
G8 12094 | 1.36 2200.6 | 1.58 16974 | 6244.9" 0.36 -5.82 1206.1 1937.8
G9 2639 | -0.13 2201.6 | 0.74 4811] 1566.9 -1.13 -4.87 281.9 1602.0
G10 470.9 | -0.19 2195.11 0.99 8012 | 2798.0 -1.19 -11.39 502.6 2085.2
Gl11 7108 | 2.03° | 22064| 1.21 8592 |  3021.1 1.03 -0.02 562.7 1498.8
G12 579.5| 0.60 2200.1| 1.09 8554 |  3006.5 -0.39 -6.35 603.4 1813.2
G13 636.8 | 0.64 2219.0| 1.14 9366 | 3318.6 -0.36 12.58 662.6 916.3
G14 72271 1.89 2207.9| 1.22 8943 | 3155.8 0.89 1.43 599.6 1478.2
G15 8358 | 0.46 22092 1.31 12586 | 4557.0 -0.54 2.78 885.1 1473.3
Toplam 15 154852 | 55304.2 0 0
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Cizelge 4.11. Kesikli Uniform Dagilista Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemsiz
Oldugu Verilerde Parametrik Olmayan Yontemlere Gore Genotiplerin Kararhiik
Katsayilar:

Genotip PARAMETRIK OLMAYAN YONTEMLER
S1 S2 Z1 72 S3 56 L R | KSM
Gl| 505| 1873] 001 001 | 29.63| 6.63| 2228 134| 13
G2| 488 1733 0.03| 0.09] 30.87| 620| 2026| 117| 13
G3| 575| 24.00| 1.53| 1.42] 39.87| 7.82| 22.18] 141 15
G4| 523| 1979 0.16| 0.06| 28.65| 5.89| 18.15] 119 5
G5] 6.03| 2692| 286 3.39| 52.80| 10.07| 24.81| 157 27
G6| 5.80| 2433| 1.73| 1.59| 46.01 850 | 24.61 | 142| 24
G7| 528 | 20.67] 024| 020] 40.87| 8.17| 19.38] 129 15
G8| 5.73] 23.67| 146 1.24| 41.94| 835| 2652| 145| 27
GO | 4.07| 1212 213 2.14] 26.00| 6.29| 1399| 96| 12
GI10| 452| 15.18| 0.55| 0.60f 31.02| 7.02]| 18.00{ 115] 18
G11| 496| 17.69| 0.01] 0.05] 30.00| 6.18| 1838 121 13
G12| 493| 17.72| 0.01] 0.04| 3434 | 7.72| 1895 128 17
G13| 485| 1740| 0.04| 0.08] 29.88| 574 19.68]| 125 9
G14| 5.13] 1940! 0.06| 0.03| 33.69| 6.68] 19.02| 122] 14
G15| 549 | 22.19| 0.68| 0.62| 40.83| 7.74| 2196 129 18
Toplam 11.50 | 11.56 240

Cizelge 4.11°de genotiplerin kararlihk durumlari parametrik olmayan yontemlere gére
incelendiginde en kararhh genotipin S1, S2, S3, L ve R yontemlerinde G9, S6
yonteminde G12 ve KSM ySnteminde ise G4 genotipidir. En kararsiz genotip L

yonteminde G8 ve diger parametrik olmayan yontemlerde G5 genotipidir. S1 ve S2

kararhlik 6lgiitlerinin &nemlilik testi yapidiginda > Z® =11.50 degeri kritik cetvel

(X%005.15=25.00) degerinden kiigiik oldugu igin genotiplerin S1 kararhilik degerleri
arasinda fark olmadigt ve > Z®=11.56 degeri kritik cetvel (X%p515=25.00)

degerinden kiiciik oldugundan genotiplerin S2 karariihk de@erleri arasinda da fark
olmadig: tespit edildi. Genotipler bireysel Z; degerlerine gore degerlendirildiginde
genotiplerin bireysel olarakta kararli oldugu belirlendi. L kararhlik degerlerinin
Onemlilik testi yapildiginda da genotiplerin L; kararhiliklar1 arasinda bir fark olmadig:
gozlendi. Kesikli tiniform dagihig gOsteren verilerde varyans analizine gore etkilegimin
Onemsiz olmast durumunda L kararlihk ydntemine gore de genotiplerin gevrelerle
etkilesim gostermedigi tespit edildi. Aynt durum normal dagiliga gore tiiretilen ve

etkilesimin Snemsiz oldugu durumda da gézlendi.
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Cizelge 4.12. Kesikli Uniform Dagilista Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemsiz Oldugu Verilerde Parametrik ve Parametrik Olmayan
Yontemler Arasmdaki Sira Korelasyon Katsayilar

PARAMETRIK YONTEMLER PARAMETRIK OLMAYAN YONTEMLER

CV | Fwbi | VK EV SSV | PJbi ER P 31 s2 S3 S6 L R KSM
FWBI {0.525
VK [1.000" |0.525
EV [0.900" |0.221 10.900™
S8V |0.9007 [0.221 ]0.900"" [1.000™
PJBI [0.525 |[1.0007 [0.525 |0.221 |0.221
ER 1o.836™ [0.096 [0.836™ |0.904™ |0.904™ |0.006
P (0214 [0.239 |0.214 [0.118 [0.118 |0.239 |0.050
St |0.818" |0.532° |0.818™ [0.718" |0.718" |0.532° |0.654" |0.257
S2 07827 |0.493 |0.7827 07117 [0.7117 |0.493 |0.657" |0.261 0.993™
83 |0.7577 |0.407 |0.757 |0.686  |0.686" |0.407 |0.664" |0.646" |0.775" |0.782™
S6 [0.625 |0.211 |0.625 |0.611° [0.6117 |0.211 |0.543 |0700" |0.746™ |0.757" lo.g18™
L |0.8547 |0.200 |0.8547 |0.975" |0.975™ |0.200 |0.904 [0.089 |0.743" |0.743" lo.e68" |0.621"
R 07497 |0.265 [0.7497 |0.844 |0.844™ |0.265 [0.772" |0.254 |0.856™ |0.881" |0.767" |0.761" |0.895 "
KSM |0.618° |0.147 |0.618" |0.616" |0.616° [0.147 |0.564° |0.782™ |0.602° |0.600° |0.902" |0.911" |0.573" |0.656"
GORT |-0.029 |-0.068 |-0.029 |0.046 |0.046 |-0.068 |0.082 |{-0.968™ |-0.089 |-0.096 |-0.496 |-0.604° |0.068 |-0.109 |-0.699"
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Kesikli {iniform dagihisa gore tiiretilen ve etkilesimin Gnemsiz oldugu verilerde
parametrik ve parametrik olmayan kararlilik yontemlerine gore elde edilen kararhlik
degerleri arasindaki sira korelasyonlar incelendiginde parametrik yontemlerde CV, VK,
EV, SSV ve ER yOntemleri arasinda ¢ok yiiksek ve ®nemli iliski bulunurken bu
yontemlerin FWhi ve PIbi yontemleriyle olan iliskisi diigiik bulundu. FWbi ve PJbi
yontemleri arasinda da g¢ok yitksek ve Snemli bir iligki tespit edildi. P ySntemi ise
parametrik yontemlerle diisiik ve 6nemsiz bir iligki géstermigtir. Parametrik olmayan
yontemlerde tiim kararlibk katsayilar arasinda onemli iligki bulunurken en yiiksek
korelasyonlar S1 ile S2, S3 ile S6 ve KSM, L ile R arasinda bulundu. Parametrik ve
parametrik olmayan yontemler arasindaki iligki incelendiginde parametrik yontemlerden
regresyona dayah yontemlerin (FWbi ve PJbi) parametrik olmayan yintemlerle dnemsiz
ve diisiik korelasyona sahip olduklar1 ve diger parametrik yontemlerin parametrik

olmayan ydntemlerle 6nemli iligki gosterdikleri gézlendi.
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Kesikli tiniform dagiliga gore tiiretilen ve etkilesimin 6nemli oldugu verilerin varyans
analiz sonuglar: ¢izelge 4.13°de, genotiplere ait parametrik kararlilik degerleri gizelge
4.14’de ve parametrik olmayan kararhlik degerleri cizelge 4.15°de verildi. Cizelge
4.16’da parametrik ve parametrik olmayan kararlilk y®ntemleri arasindaki sira

korelasyon degerleri verildi.

Cizelge 4.13. Kesikli Uniform Dagilista Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemli Oldugu
Verilerden Elde Edilen Varyans Analiz Sonuglari

Varyasyon Kaynaklari SD KT KO F P
Cevre 15 143422.8 9561.5 1.70 |  0.046
Genotip 14 130389.2 9313.5 1.65 | 0.059
Gx(C Etkilegimi 210 1410520.8 6716.8 .19} 0.046
Egrilerin Heterojenligi 15 269260.1 17950.7 3.19| 0.001
Birlestirilmis Hata 195 1141260.7 5852.6 1.04

Hata 960 5405180.4 5630.4

Toplam 1199 7089513.2

Tablo 4.13’de gevre, genotip ve Genotip x Cevre etkilegim kaynaklarinm Snemli oldugn

goriilmektedir.

Cizelge 4.14°de, kesikli iiniform dagiliga gore elde edilen verilerde Genotip x Cevre
etkilegimini tespitte kullanilan parametrik kararlilik ySntemlerine gore elde edilen
sonuglar incelendiginde CV ve VK ytntemlerine gére G2, EV ve SSV yontemlerine
gore G5, FWB ve PIB yontemlerine gore G3, ER ydntemine gére G1 ve P ydntemine
gore G9 genotiplerin en kararli oldugu goriilmektedir. En kararsiz genotip ise CV, VK,
EV, SSV ve ER yontemlerine gére G14, FWbi ve PJbi yontemlerine gire G1 ve P
yonteminde ise G12 genotiplerinin oldugu bulundu. Yapilan énemlilik testlerinde SSV
yontemine gore G7, G13 ve G14 genotiplerin ve regresyon ydntemlerinde ise G1, G5 ve
G10 genotiplerin karasiz oldugu tespit edildi. Yapilan simiilasyon c¢alismasinda
etkilegimin Gnemli oldufu durumda genotiplerin kararhliklarinin  hesaplanmasinda

kullanilan parametrik kararhilik yontemlerinin belirgin olarak gruplandigr gozlendi.
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Cizelge 4.14. Kesikli Uniform Dagilista Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemli Oldugu Verilerde Parametrik Yéontemlere Gore

Genotiplerin Kararhlik Katsayilar:

Genotip PARAMETRIK YONTEMLER
Ccv FWbi | FWho | VK EV SSV PIbi PIb0 ER P
Gl 15274 | 2957 22602| 1.73 13529 4687 1.95% -1.24 4452 2612.1
G2 662.7 | 0.37 224771 115 10438 3498 -0.63 -13.76 691.3 3847.5
G3 689.9 | 0.1 22569 | 1.16 12245 4193 -0.99 -4.48 739.2 3134.4
G4 2093.6| 1.86 2261.6 | 2.02 26198 9559 0.86 0.15 1769.9 3323.6
G5 818.1 1587 | 22622 1.26 8134 2612 0.58 0.84 534.8 2719.1
G6 807.9| 0.60 22542 | 1.26 11735 3997 -0.40 -7.18 816.4 3305.0
G7 1992.0| 0.79 2254.1| 1.98 28764 10547 -0.21 -7.29 2048.7 3668.8
G8 1458.5 | 2.05 | 22472| 1.69 15938 5613 1.05 -14.21 986.9 3616.7
G9 20383 | 1.72 2284.8 | 1.98 25920 9453 0.72 23.39 1781.3 1396.8
G10 1104.0 |  1.61° | 2264.6| 1.47 12298 4213 0.61 3.17 826.8 2432.1
Gl1 801.0| -0.83 22650 | 1.32 18443 6577 -1.83" 3.60 861.1 2912.5
G12 1370.0 1.29 22473 | 1.65 17526 6224 0.29 -14.08 1240.3 41782
G13 17434 | -0.69 | 2275.2| 1.84 30732 11303° -1.69 13.74 1801.4 2825.4
G14 2436.5 1.61 22687 | 2.18 32293 11904° 0.61 7.26 2255.4 2433.5
Gl15 1086.0 | 0.08 22715 1.45 17911 6372 -0.92 10.10 1162.8 2095.5
Toplam 15 282104 100752 0 0
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Gizelge 4.15. Kesikli Uniform Dagilista Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemli
Oldugu Verilerde Parametrik Olmayan Yontemlere Gore Genotiplerin Kararlilik
Katsayilar

PARAMETRIK OLMAYAN YONTEMLER
Genotip S1 S2 Z1 72 $3 $6 L R KSM
G1 520 | 19.67 | 0.13| 0.05 [43.63| 845 2359™| 121 15
G2 433 | 1379 | 1.09| 1.18 2475| 671 2025 | 104 15
G3 482 | 1678 | 007 | 0.18 3271 724 | 23.70%™| 117 14
G4 569 | 2326 | 1.31| 1.05|47.00| 881 | 33.96%| 151 20
G5 418 | 1292 | 1.62| 1.65|1879| 491 17.97° 100 8
G6 448 | 1452 | 0.63| 0863128 | 639] 2045° | 101 14
G7 6.01 | 2623 | 2.72| 2.85 5139 977 | 3576° | 157 25
G8 527 | 19.87 | 021 0.07 37291 849 | 2553"| 119 22
G9 550 | 2225 | 0.69| 0.64 2200 505| 3332 | 137 12
G10 461 | 1520 | 035| 0601976 | 529 21.76™| 109 11
G11 542 | 21.18 | 049 0323608 7.55| 29.13%| 134 15
G12 5.19 | 2090 | 0.12] 0254634 946 | 27.00%| 132 22
G13 519 | 1960 | 0.12| 0.04|2556| 524 31.64™| 136 16
G14 6447 30.56 | 5.50| 7.04 (4971 | 829] 38.60° 162 19
G15 529 | 20.86 | 025 024 |34.12] 6.85| 28.45%°] 140 12
Toplam 15.30 | 17.02 240

Cizelge 4.15°de, kesikli iniform dagiliga gbre yapilan simiilasyon ¢aligmasinda Genotip
x Cevre etkilesimin tespitinde kullamilan parametrik olmayan yontemlere gore elde
edilen kararhlik katsayilar1 incelendiginde S1, S2, S3, S6, L, R ve KSM ydntemlerinin
timiinde en kararl: genotip G5 ve en kararsiz genotip S1, S2, L ve R yontemlerinde

G14 ve 53, S6 ve KSM y&ntemlerinde ise G7’nin oldugu tespit edildi. Cizelge 4. 15°de
>z =1530 ve D Z® =17.02 degerleri kritik X’00515=25.00 degerinden kiigiik

olduklarr igin genotiplerin S1 ve S2 kararlilik degerleri arasinda fark bulunamadi.
Genotipler bireysel Z; degerlerine gdre degerlendirildiginde de G14 genotipinin Z;
degeri kritik X%o05.1=3.84 degerinden bityiik oldugu i¢in S1 ve S2 yontemlerine gore
G14 genotipinin kararsiz dier genotiplerin kararh oldugu belirlendi. L; katsayilarmin
onemlilik testine gore en kararl: genotip G5 ile en kararsiz genotip G14 arasinda dnemli
fark oldugu dolaysiyla bu genotiplerin ¢evrelerle olan etkilegimlerinin farkli oldugu

tespit edildi.
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Cizelge 4.16. Kesikli Uniform Dagiligta Genotip x Cevre Etkilesiminin Onemli Oldugu Verilerde Parametrik ve Parametrik Olmayan
Kararlilik Yontemleri Arasindaki Sira Korelasyon Katsayilar:

PARAMETRIK YONTEMLER PARAMETRIK OLMAYAN YONTEMLER

cv FWhi VK EV SSV | PIbi ER P S1 S2 S3 S6 L R | KSM
FWBI | 0533
VK | 0.998" | 0.519
EV | 0.839™ | 0.014 0.848™
8§V 1 0839™ | 0014 | 0.848" | 1.000""
PIBI ] 0.533° | 1.000™ | 0.519° | 0014 |0.014
ER | 0761 [-0.013 | 0.771™ | 0.911™ | 0.911" | -0.013
P |-0225 |-0.130 |-0.197 {-0.154 |-0.154 |-0.130 |-0.039
S1 0.799™ | 0.231 0.808™" | 0.869™" | 0.869"" | 0.231 | 0.756" | -0.154
S2 0.789™ | 0.209 0.798"" | 0.864™" | 0.864™ | 0.209 | 0.793"* | .0.046 | 0.972*"
$3 0.532" | 0200 |0564° |0582° |0582° | 0200 | 0479 0.379 | 0.724™ | 0.761™
86 0346 | 0236 | 0377 0357 |0357 0.236 | 0.286 0.571° | 0.545" | 0.607° |0.929™
L 0.814 | 0.038 0.823™ | 0.968"" | 0.968™ | 0.038 | 0.907™ | -0.104 | 0.931™ | 0.936™ [0.643" |0.436
R 0.800™" | 0.070 0.809™" | 0.939™" | 0.939" | 0.070 | 0.846™ | -0.164 | 0.937™ | 0.920™ |0.679" |0.471 |0.964™
KSM | 0476 | 0.133 | 0506 |0539° |0539° | 0133 |0521° | 0677 | 0515 |[0577° |0.82370834°0.544" |0.544"
GORT | 0332 |-0.168 | 0306 | 0446 |0446 |-0.168 | 0325 |-0850""| 0286 |0211 |-0307 |-0561° 0375 |0339]-0.489
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Gizelge 4.16’da kesikli iniform dagibisa gore elde edilen verilere Genotip x Cevre
etkilesimini tespitte kullamlan parametrik ve parametrik olmayan kararlilik yontemleri
arasindaki sira korelasyon degerleri incelendiginde en yiiksek korelasyon FWhbi ile PIbi
(1.00) ve EV ile SSV (1.00) yontemleri arasinda bulundu. CV, VK, EV, SSV ve ER
yontemleri arasmda ¢ok nemli ve yiiksek korelasyon bulunurken bu yéntemlerin FWbi
ve PJbi yOntemleriyle olan iligkisi ¢ok diisiik bulunmustur. Parametrik olmayan
yontemlerde S1 ile S2 ve S3 ile S6 ybntemleri arasinda ¢ok yiiksek ve onemli iliski
tespit edildi. L ve R ySntemleri arasinda ve bu yontemlerin S1 ve S2 yontemleriylede
tnemli ve ytiksek korelasyona sahip oldugu goézlendi. KSM degerlerinin S3 ve S6
degerleriyle Snemli ve yiiksek iliskiye sahip oldugu gozlendi. Parametrik ySntemlerden
CV, VK, EV, SSV ve ER ile parametrik olmayan yontemlerden S1, S2, L ve R
yontemleri arasinda Snemli ve yliksek iligki tespit edilirken FWbi ve PIbi yontemlerinin
parametrik olmayan ydntemle iligkisi Snemli bulunamadi. Ayrica P ve KSM yontemleri

arasmda da 6nemli bir iligki tespit edildi.

Normal ve kesikli tiniform dagihsta parametrik ve parametrik olmayan ydntemlerde
etkilesimin 6nemli ve 6nemsiz oldugu durumlarda en kararh ve en kararsiz genotipler
agagida Ozet olarak verilmigtir. Cizelge 4. 17 incelendiginde her iki dagihigta yontemler
arasinda bir paralelligin oldugn gériilmektedir. Ornegin, normal dagilista etkilesimin
Onemli ve dnemsiz oldugu durumda EV ve SSV yGntemlerine gore kararli ve kararsiz
genotipler ayn1 olurken kesikli {iniform dagilista da her iki yontemde kararh ve kararsiz
genotipler aymdir. Regresyon ybntemleri olan FWbi ve PIbi degerlerine gore de
etkilesimin 6nemli ve Snemsiz olmas: durumunda kararli ve kararsiz genotipler de
degismemektedir. CV ve VK ydntemleride benzer sonuglar vermistir, Genellikle ER
yontemi SSV, EV, CV ve VK yontemleriyle benzer sonuglar vermigtir. Genotiplerin
kararhlik durumunu belirleyen parametrik olmayan S1 ile S2, L ile R ve S3 ile S6
kararlihk ySntemleri arasinda bir benzerligin oldugu goriilmektedir. KSM yontemi ise
genelde S3 ve S6 yontemleriyle benzer sonug vermistir. Dolayisiyla benzer sonuglar
veren kararlilik katsayr degerleri arasindaki sira korelasyonunda yiiksek c¢ikmasi

beklenir.
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Cizelge 4. 17. Normal Ve Kesikli Uniform Dagiligta Genotip x Cevre Etkilegiminin
Onemli Ve Onemsiz Oldugu Durumlarda Kararhilik Yéntemlerine Gore En Kararh ve
En Kararsiz Genotipler.

Normal Dagilig Kesikli Uniform Dagilis
Onemsiz Onemli Onemsiz Onemli
Kararli | Kararsiz | Kararli | Kararsiz | Kararl: | Kararsiz | Kararli | Kararsiz
SSv G12 GS8 G8 Gl G9 G8 GSs Gl4
EV G12 G8 G8 Gl Go GE G5 Gl14
cv Gb G9 G8 Gl Go G8 G2 Gi4
VK G6 G9 G8 Gl Go G8 G2 Gl14
ER G6 G8 G8 Gl Go G8 Gl G14
P G3 G15 G8 Gl G1 GS G9 GI12
FWhi Gl G15 Gi12 G2 G2 Gb6 G3 Gl
PIbi Gl Gl15 G12 G2 G2 G6 G3 Gl
Si Gl14 G3 G9 Gl G9 G5 G5 G4
52 Gl14 . G3 GY Gl G9 G5 G5 Gl4
53 G6 G15 G9Y Gl GY G5 G5 G7
S6 G6 G15 G9 Gl Gl12 G5 G5 G7
L Gl4 G3 G9o Gl G9 G8 G5 Gl14
R Gl14 G3 G9 Gl G9 G5 G3 G14
KSM Gl G8 G9 Gl G4 G5 G35 G7

Parametrik ve parametrik olmayan kararlilik yontemlerinin elde edilis durumlarma ve

aralarindaki iligkiye gore gruplandirilmas: ¢izelge 4. 18’deki gibi yapilabilir. Asagidaki

¢izelgede parametrik kararlilik yontemler A, B, C, D ve E olmak iizere 5 gruba

parametrik olmayan yontemler ise 4 gruba ayrilmigtir. Gruplar icindeki kararlilik

Olglitleri arasindaki sira korelasyonlar bire ¢ok yakin degerler olarak tahmin edilmistir.

Cizelge 4. 18. Parametrik ve Parametrik Olmayan Kararlidik Yéntemlerin Gruplandiriimasi

Grup
Yontemler A B C D E
Parametrik EV VK FWhbi
SSV ER cv P PIbi
Parametrik Olmayan
L S1 S3 KSM
R S2 S6
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5. TARTISMA VE SONUC

Normal ve kesikli Uniform dagilisa gore elde edilen verilere Genotip x Cevre
etkilesimin hesaplanmasmda kullanilan kararlilik yontemleri uygulandiginda her iki
dagiiista da benzer sonuglar tespit edildi. Normal dagilista aralarinda yiiksek korelasyon
olan yontemlerin kesikli tiniform dagiligta da yiiksek korelasyona sahip olduklar
gbzlendi. Dolayisiyla bu yontemlerin normal ve kesikli iiniform dagilis gosteren verilere
uygulanmasinda yontemler arasmnda iliski yoniinden bir fark bulunamarms ve dagilislar

arasinda bir fark olmadig1 g&zlenmistir.

Normal ve kesikli tiniform dagilis gtsteren verilerde varyans analizine gore etkilesimin
onemli ve Onemsiz oldugu durumlarda yontemler arasindaki iliski parelellik
gostermigtir. Her iki dafiligta varyans analizine gore etkilegimin Onemsiz oldugu
durumda parametrik ve parametrik olmayan yontemiere gore elde edilen kararlilik
katsay1 degerleri 6nemsiz bulunurken (Cizelge 4.2. 4.3. 4.10 ve 4.11) etkilesimin 8nemli
oldugu durumlarda kararhlik katsayr degerlerinde genotipler arasindaki fark &nemli
bulundu (Cizelge 4.5. 4.6. 4.14. ve 4.15). Yani en kararli genotipin kararlilik katsayist
Onemsiz bulunurken en kararsiz genotipin kararlilik katsayist 6nemli bulundu.
Dolaysiyla varyans analizine gore etkilesimin Onemli oldugunda kararlilik
yontemlerinde de katsayr degerleri arasindaki fark 6nemli bulunabilmektedir. Varyans
analizine goére etkilesimin ©nemli ve Gnemsiz olmast durumunda parametrik ve
parametrik olmayan kararhhk yontemlerinin Genotip x Cevre etkilesiminin tespitinde

varyans analizine benzer sonuglar verdikleri gozlendi.

Normal ve kesikli tiniform dagilis gosteren verilerde parametrik yontemlerde en yiiksek
korelasyonlar CV, VK, EV, S5V ve ER yontemleri arasinda goriiliirken bu yéntemierin
FWbi ve PJbi yOntemleriyle olan iligkisi diigilk bulundu. Ayrica en yiiksek
korelasyonlar SSV ile EV, CV ile VK ve FWhi ile PJbi ydntemleri arasinda bulundu.
Bu sonuglar gergek verilerle yapilan aragtirmalardan elde edilen sonuglarla benzerlik
gostermektedir. Pham ve Kang (1988), misir bitkisi denemelerinden elde ettikleri

verilere CV, VK, SSV ve ER yontemlerini uygulamiglar ve SSV ile ER ve CV ile VK
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yontemleri arasinda yitksek ve onemli iligki bulmuslardir. Simiilasyonla tiiretilen
verilerde P yontemi genotiplerin ortalama degerleriyle negatif ydnde ¢ok énemli iligki
gostermigtir. Dolayisiyla genotiplerin ortalama verimi arttikga P kararhlik degerleri
kiigtilmektedir. Bundan dolay: Genotip x Cevre etkilegiminin tespitinde genotiplerin
se¢iminde yliksek verimli genotipler tercih edilirse P yOntemi onerilebilir. Ciinkii
yetigtiriciler gevreye daha az duyarl: yiiksek verimli genotipleri tercih ederler. Kang ve
Pham (1991), musir bitkisi verileri iizerinde yaptiklar: ¢aligmada P y®nteminin
genotiplerin ortalama degerleriyle negatif yonde Snemli ve yiiksek iligki gdsterdigini
belirtmigler ve bu ydntemin genotiplerin bireysel uyumunu tespitte uygun olmadigini
ifade etmiglerdir. Lin ve Bins (1988), arpa bitkisi verim denemelerinden elde ettikleri
verilere P yontemini uygulammslar ve P kararhilik degerleri tiim cevreler lizerinden bir
olgiit oldugu igin genotiplerin genel adaptasyonunun belirlenmesinde iyi bir 8lgiit
olacagmm fakat yalniz bagma kullamldiginda genel adaptasyonda zayif 6zel
adaptasyonda iyi genotiplerin elemine edilebilecegini belirtmiglerdir. Piepho ve Lotita
(1992), cesitli bitki denemelerinden elde ettikleri verilere CV, FWbi, EV ve ER
kararhilik yontemlerini uygulamglar ve FWbi ile EV ve ER arasinda ¢ok diisiik ve
Onemsiz iliski ve ER ile EV arasinda ¢ok yiiksek ve 6nemli iligki bulmuglar ayrica EV
ile SSV ybntemleri arasinda da ¢ok yiiksek bir iligkinin oldugunu belirtmislerdir. Bu
sonuglar yaptifimuz simiilasyon calismasiyla benzerlik gdstermektedir. Ayrica kararh
genotiplerin segiminde kullamlacak yontemlerin EV yontemiyle yiiksek korelasyona
sahip yOntemlerin tercih edilmesini belirtmiglerdir. EV yontemi ile SSV ydntemi
arasinda yiiksek korelasyonun bulunmas1 bu yontemlerin  formiilasyonundan
kaynaklanmaktadir. EV ve SSV ydntemlerini diger yontemlerden istiin kilan 6zellik.
her iki yonteme gore elde edilen kararhlik degerlerin toplamn Genotip x Cevre
etkilesimini vermektedir. Dolaywsiyla bu yontemlerin her ikisi de Genotip x Cevre
etkilesim degerlerinin genotip sayisina parcalanmasim saglamaktadir. EV ve SSV

yontemleri sirastyla; W, = Z (I7U -X P X Gt X )?

J=l

87 = 1
Yo s-D-Di—

formiillerine gore hesaplanir. Dikkat edilirse SSV yonteminin formiiliindeki 1. taraf EV

GBS ISR
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yonteminin formiilliyle aymdir. Dolayisiyla SSV’nin formiiliindeki diger kisimlar sabit
deger olarak diigiiniildigiinde EV ile SSV yontemleri arasindaki sira korelasyonunda
gok yliksek ¢ikacagi tahmin edilir. Ciinkii korelasyonda bir degerden her hangi bir
degerin ¢ikarilip veya toplanmas: degigkenler arasindaki korelasyon degerini etkilemez.
Ayni durum ER ybntemi iginde gecerlidir. ER yonteminde de Genotip x Cevre
etkilesim degerleri kullanildi8 igin bu yontemin EV ve SSV yontemleriyle olan iliskisi

yitksek ¢ikmaktadir.

VK yonteminde kararhlik katsay: degerlerinin hesaplanmasinda genotiplerin gevresel

varyans degerlerinin kullanilmas: CV ile VK yontemleri arasindaki iligkinin yiiksek

cikmasima sebep olmaktadir.

Genotip X Cevre etkilesim tahmininde kullanilan regresyon yontemlerinden FWhi ve
PJbi yontemleri arasinda cok yiiksek (1.00) ve onemli iligki bulunmustur ayrica bu
yontemler diger parametrik ydntemler iginde en yiiksek iligkivi CV ve VK
yontemleriyle gostermigtirler. Pham ve Kang (1988); Becker ve Leon (1988) gercek
veriler lizerinde yaptiklart aragtrmada CV ve VK yontemlerinin regresyon
yontemleriyle yiiksek ve cok dnemli iligki gosterdigini belirtmiglerdir. FWbi ve Plbi
yontemleri arasinda yiiksek korelasyonun cikmasmin sebebi bu iki y®ntemin de
regresyon  yontemi  olmasindandwr. Bu  ydntemlerde katsayir  degerlerinin

hesaplanmasinda kullanilan formiiller benzerlik géstermektedir. FWbi ve PJbi;

Z?‘J(?f ~¥) Z(i}; —Y ), -1)
FWb, =L ve Plb, = —

> -1y S, -7)

=l =1

formiillerine gore hesaplanmaktadir. Formiillere dikkat edilirse her iki formiilde bélen

degerler aym boliinen degerlerde FWbi’'de i. genotipin her bir ¢cevredeki ortalama (171.1..)

degerleri kullamlirken PJbi’de gevreye gore diizeltilmis genotip ortalama (1—’; -y i)

degerleri kullamlmugtir. Dolayistyla FWbi genotip ortalama degerlerin cevre etki paylari
tizerine regresyonu iken PJbi gevreye gore diizeltilmis genotip degerlerin gevre etki

paylar: lizerine regresyonudur. Simiilasyonla tiiretilen verilerden elde edilen sonuglar
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incelenirse PJbi=(FFWbi-1) iliskisinin oldugu goriiliir. Lin ve et al. (1988), FWbi ve Plbi
yontemlerinin esit oldugunu ve bu yéntemlerde belirleme katsayis: (R®) degeri kiictik
¢iktiginda kullamlmalarmm yanliy sonu¢ elde etmeye sebep olabileceklerini
belirtmiglerdir. Becker ve Leon (1988)’a gére regresyon analizi yalnizca b; degerlerinin
yorumlanmasi ve tahminiyle ilgileniliyorsa kullamlmali aksi halde genotip g¢evre
degerlerinin direk Olciimleri olan EV ve SSV yontemlerinin  kullaniimasmi
Onermiglerdir. Ayrica regresyon yontemlerinin ER yontemiyle birlikte kullanildiginda
daha giivenilir sonuclar alinabilecegini ve ER yOntemine gore kararli genotiplerin by
degerleri 1’den kiiciikse (b; <1) diisiik verimli ¢evrelere 1’den biiyiikse (b; >1) yiiksek
verimli ¢evrelere daha iyi uyum gostereceklerini belirtmiglerdir. Lin ve et al. (1985)

parametrik yonternleri aralarindaki iliskiye gore agagidaki gibi gruplandirmislardir.

Cizelge 5.1. Lin et al. (1995) e Gore Parametrik Yontemlerin Gruplandirilmasi

Grup
A B C D
Yontem cv BV FWhi .
VK SSv PIbi

Simiilasyon ¢aligmasi sonucu normal ve kesikli tniform dagilis gdsteren verilerde
parametrik olmayan yéntemlerde en yiiksek iligki S1 ile S2, S3 ile S6 ve L, R, S1 ile 2
kararhhk katsayilar: arasinda bulundu. KSM y6ntemi S3 ve S6 yontemleriyle viiksek ve
onemli iligki gdstermigtir. S6 ve KSM yontemlerinin genotip ortalama degerleriyle
negatif yonde Snemli iligki gosterdikleri gézlendi. Kang ve Pham (1991), genotip
ortalama verimlerinin KSM ve S6 yontemleriyle negatif yonde Onemli bir iliski
gosterdigini ayrica KSM, S3 ve S6 ybntemlerinin kararli genotiplerin seciminde dogru
sonug vereceklerini belirtmiglerdir. Huehn (1990 b), gergek veriler tizerinde yaptiklari
galigmada diizeltilmemis verilerde S1 ve S2 ydntemleri arasinda ¢ok yiiksek iliski
bulurken bu ydntemlerin S3 ile iligkisini diisiik ve &nemli bulmustur ayni zamanda
ortalamaya gore diizeltilmig verilerde de S1 ile S2 arasindaki iligkiyi yine gok yiiksek
(1.00) ve bu ybdntemlerin S3 ile iligkisini de yiiksek (0.90) bulmustur. Yaptigimiz

simiilasyon ¢ahgmasinda da S1 ve S2 ydntemleri ortalamaya gore diizeltilmis veriler
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iizerinden S3 ve S6 6lciitleri ise diizeltilmemis gercek veriler iizerinden hesaplandi ve
elde edilen sonuglar Huehn (1990 b) sonuglariyla benzerlik gistermektedir. Piepho ve
Lotita (1992), S1, S2, I. ve R ybntemleri arasinda ¢ok yiiksek ve onemli iligki
bulumuglardir. Bu yontemler arasinda yiiksek korelasyon bulunmasinin sebebi bu

Slciitlerin hesaplanmasinda kullantlan verilerin ortalamaya gore diizeltilmis olmasindan

kaynaklanmaktadir. Clinkii S1 ve S2 ybdntemlerinde Y, = 17; — (¥, -7 )diizeltilmis

if
degerlerine gore elde edilen sira puanlar: kullanilirken 1. ve R yOntemlerinde de

V; :i’; ~Y, -7 ; +Y deBerlerine gore elde edilen sira puaniart kullamlmaktadir,

Dolayistyla V;; degerleri Y; degerinden cevrelerin ortalamast olan fj degerlerinin
cikarilmasiyla elde edilmistir. Y; degerlerinden 17_J. degerlerinin cikarilmasiyla Y;
degerlerinin sira puanlarinda herhangi bir degisiklik olmayacaktir. Boylece Yl; degerleri
ile V; degerlerinin sira puanlar1 bir birine esit olur ve bundan dolayida S1, S2, L ve R

yontemleri arasindaki iligkide yiiksek bulunur.

Parametrik ve parametrik olmayan ydntemler arasinda en yiiksek korelasyon L ile EV
ve SSV ydntemleri arasinda bulunurken FWbi ve PJbi regresyon yontemlerinin S1, S2,

53, S6, L, R ve KSM ybntemleriyle iligkileri ¢ok diisik ve énemsiz bulundu. EV ve
SSV ybntemlerinde etkilesim degerlerinin (¥, —¥, —¥, +7Y ) karesi alnirken L ve R

yontemlerinde etkilegim degerlerinin mutlak degeri alinnugtir. Dolayisiyla bu ydntemler
arasindaki iligki yiiksek bulunmugtur. Piepho ve Lotito (1992), gercek veriler lizerinden
yaptiklar: aragtirmada SSV ve EV ydntemlerinin bir birine egit oldugunu belirtmigler ve
EV ybntemi ile R ve L yontemleri arasinda ¢ok yiiksek ve 6nemli iliski bulurken EV ile
L yontemleri arasindaki iligkiyi EV ile R yontemleri arasindaki iliskiden daha yiiksek
bulmusglardr. Bu sonuglar yaptigimiz simiilasyon caligmasiyla elde edilen sonuglarla
benzerlik gostermektedir. Simiilasyon caligmasi sonucunda EV ve SSV yéntemleriyle L
yonteminin iliskisi R yOntemine gbre daha yiiksek oldugu tespit edildi. Ayrica
parametrik olmayan yOntemlerden S1 ve S2 ydntemlerinin parametrik ydntemierden
CV, VK, EV, SSV ve ER ybntemleriyle olan korelasyonlarida ¢ok 6nemli ve yiiksek
bulunmugtur. Piepho ve Lotito (1992), S1 ve S2 yontemlerinin EV ve ER ydntemleriyle



80

olan iligkisini ¢ok Snemli bulurken FWbi ydnteminin S1, S2, L ve R yontemleriyle
arasindaki iligkiyi Snemsiz bulmustur. Huehn (1990 b), S1, S2 ve S3 yéntemlerinin EV
ve ER y6nternleriyle iligkisinin ¢cok 6nemli ve yiiksek oldugunu ayrica bu yontemlere
gore elde edilen katsay: degerleri ile regresyon katsay degerleri arasindaki iliskinin ¢ok
diigitk ve 6nemsiz oldugunu belirtmistir. Becker ve Leon (1988) S1 ve S2 yontemlerinin
EV ve ER yOntemleriyle iliskisini cok Snemli ve yitksek bulurken bu yontemlerin CV
yontemiyle olan korelasyonlarini nemli ve diigiik bulmuslardir. Kang ve Pham (1991),
P yonteminin KSM, S3 ve S6 yontemleriyle ayrica SSV yonteminin ise KSM ve 83
yonterleriyle yiiksek ve Onemli iliski gosterdigini belirtmislerdir. KSM yontemiyle
SSV yontemi arasinda pozitif yonde énemli ve KSM ile genotip ortalama degerleri
arasinda negatif yonde ¢memli iligkinin bulunmasmmin en biiyiik sebebi; KSM
yonteminde SSV ve genotip ortalama degerleri kullamilirken (KSM= Genotiplerin verim
ortalamalarinin sira puani + SSV Degerleri sira puani) SSV degerleri kiigiikten biiyiige
dogru genotip ortalama degerleri ise bilylikten kiiclige dogru derecelenmekte.
Dolayisiyla elde edilen KSM degerleri kiitikten bilylige dogru derecelendirildigi icin

SSV ile pozitif ytnde genotip ortalama degerleriyle negatif yonde iliski gstermektedir.

Normal ve kesikli tniform dagihisa gore tiiretilen verilerde Genotip x Cevre
etkilesiminin tespitinde kullanilan gesitli parametrik ve parametrik olmayan yontemler
ve bu yOntemler arasmdaki iligki incelendi. Yapilan calismada elde edilen verilere ilk
Once varyans analizi uygulandi ve Genotip x Cevre etkilesim degerinin 6nemliligi
varyans analizine gore tespit edildi. Varyans analizinde etkilesim degeri nemsiz
¢iktiginda Genotip x Cevre etkilesiminin 6nemsiz oldugu séylenir. Fakat yapilan
aragtirmalarda etkilesimin 6nemsiz olmasina ragmen hangi genotipin cesitli cevrelerde
daha kararll oldugu aragtrildiginda gelistirilmis olan ¢esitli kararlilik y@ntemlerinin
kullanilmasi tavsiye edilmektedir. Bu g¢aliymada incelenen kararhilik yontemlerin
genotiplerin gevrelerle etkilesmesini daha hassas test ettikleri icin tavsiye edilmektedir.
Kararhilik yontemlerin denemelerde etkilegimin tespitinde kullaniimalarinin en dnemli
avantaji etkilesimin Gnemsiz olmasi durumunda bile genotiplerin bireysel olarak

ceverelerle olan etkilesimlerinin belirlenebilmesidir.
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Yapilan ¢aligmada normal ve kesikli tiniform dagilisa gore tiiretilen verilere parametrik
ve parametrik olmayan kararhlik ySntemleri uygulandiginda her iki dagilista da
yontemler arasindaki sira korelasyon degerleri benzer bulundu. Her iki dagiligta
kararhlik yontemleri uygulandiginda dagiliglar arasinda bir fark olmadig1 dolayisiyla
uygulamasi yapilan kararlibk yontemlerin her iki dagilistada kullanilabilecegi tespit
edildi. Varyans analizine gore etkilesim degerinin Snemli ve Onemsiz oldugu

durumlarda da kullamlan kararlihik 6lgiitleri benzer sonug vermistir.

Genotiplerin gevrelerle olan etkilesimlerini tespitte kullamlan kararlilik yontemlerinden
hangilerinin kullamlmasma karar verilirken aralarmda korelasyonun yiiksek oldugu
yéntemlerden herhangi biri kullanildigimda paralel sonuglarin alinabilecegi sdylenebilir.
Ornegin, FWbi ile PIbi yontemleri arasinda yiiksek ve dnemli iligki oldugu icin bu
yontemlerin ikiside benzer sonuglar vereceginden ayni caligmada bu iki yontemden
birisinin kullanilmas: tavsiye edilebilir. Genel olarak etkilesim degerini genotiplere
bireysel olarak pargalayan EV ve SSV yontemlerinden birisinin veya bu ySntemlerle
yliksek sira korelasyona sahip y®ntemler tercih edilebilir. Parametrik olmayan
yontemlerde ise S1, S2 ve L yontemlerinin EV ve SSV yontemleriyle olan iligkisi diger
parametrik ydntemlere gore daha yiiksek oldugundan S1, S2 ve L yintemlerinin

Genotip x Cevre etkilesiminin hesaplanmasinda giivenle kullanilabilirler.
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EKLER
EK 1
SIMULASYON GCALISMASI ICIN YAZILAN BIiLGISAYAR PROGRAMI

ort=input('Ortalama...: ")
gtv=input('Genotip Varyansi...: ")
gto=input('Genotip Ortalamas...: ")
cv=input('Cevre Varyansi...: ")
co=input('Cevre Ortalamas...: ")
iv=input('Interaksiyon Varyanst...: ")
io=input('Interaksiyon Ortalamast...: ")
hv=input('Hata Varyansi....:
ho=input('Hata Ortalamast....: ")

Fgk=input('genotip igin kritik cetvel degeri....:")

Fek=input('cevre i¢in kritik cetvel degeri....:")

Fgck=input(‘interaksiyon igin kritik cetvel degeri....:")
tg=input(‘genotip saysi.......:")

sg=input('cevre sayist.........;")

rg=input('tekerriir sayisu......:"

trv=input('Normal dagihs i¢in 1. Kesikli Uniform dagilig icin 2....2")
tre=tg¥rg;

1r=16; Fg1=0; Fc1=0; Fgc1=0;

iterasyon=0;

% interaksiyonlu iki yonlii varyans analizi sonucunda énemli ¢cikmasini
% istediginiz faktoriin F cetvel degerini giriniz.

while ((Fgl ~= Fgk) & (Fcl ~= Fck) & (Fgcl ~= Fgck) & (iterasyon < 5000) )

iterasyon=iterasyon+1;
aa=0; tk=0; dk=0; gkt=0;
g=zeros(tg.1);
c=zeros(1l.sg);
r=1; 1f=0; gkt1=0; dizi=0; ckt1=0; agakat1=0; agakat=0; gckt=0;
ssgg=zeros(tg.sg); % genotip ve gevrelere ait muamele kombinasyonlari
ggg=1; ggeg(1)=1;

% Normal ve Kesikli tiniform dagilisa gére veri tiiretiminde temel alinan model.
% Modelde Yijk: i. genotipin j. cevredeki ve k. tekerriiriin degeri

% ort: genel ortalama; gto: genotipin ortalama degeri;

% gtv: genotip varyansi; co: gevre ortalamasi; cv: gevre varyanst

% io: interaksiyon degerine ait etki pay1 ortalamast

% iv: interaksiyon etki paylar: varyans:

% ho:hata ortalamast; hv: hata varyansi
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if (trv==1)
Yijk=ort +normrnd(gto.gtv.tr.sg)+ normrnd(co.cv.tr. sg)+normrnd(io.iv.tr. |
sg)+ normrnd(ho.hv.tr.sg); % normal dagilis icin

else
Yijk=ort + unidrnd(gtv.tr.sg)+ unidrnd(cv.tr.sg)+ unidrnd(iv.tr.sg)+ |
unidrnd(hv.tr.sg); % kesikli tiniform dagilis igin

end % end if

for t=1:tr
for s=1:sg
tk=tk+Yijk(t.s)2;
dk=dk+Yijk(t.s);
end
end
tkt=tk-(dk"2/(tg*sg*rg)) % genel kareler toplami
% genotip degerleri

ww=0;
w=1;
for t=1:tr
wWw=ww-+1;
if (ww==6)
ww=];
w=w+1;
end
for s=1:sg
g(w)=g(w)+Yijk(t.s);
end
end

% genotip kareler toplami
gktl=sum(g.”2);
gkt=(gkt1/(sg*rg))-(dk"2/(tg*sg*rg))
% cevre degerleri

for s=1:sg
for t=1:tr
c(s)=c(s)+Yijk(t.s)
end % end t
end % end s

% ¢evre kareler toplam
cktl=sum(c.A2);
ckt=(ckt1/(tg*rg))-(dk 2/(tg*sg*rg))
ff=0;
% genotip ¢evre kombinasyon degerleri
for s=1:5g % cevre sayisi
lk=1;
tk=5:
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t=0;

for gfd=1:tg % genotip sayisi
for t=lk:tk
ssgg(gfd.s)=ssgg(gfd.s)+Yijk(t.s)

end

lk=t+1

the=t-+5
end

end

agakat l=sum(sum(ssgg.*2));
agakat=(agakat1/rg)-(dk"2/(tg*sg*rg));

% genotip ¢evre interaksiyon kareler toplami
gckt=agakat-(gkt+ckt);

% hata kareler toplami
hatakt=tkt-agakat;

% serbestlik dereceleri
gsd=tg-1;
csd=sg-1;
gesd=(tg-1)*(sg-1);
hsd=tg*sg*(rg-1);

"% kareler ortalamalar:
gko=gkt/gsd;
cko=ckt/csd;
gcko=gekt/gesd;
hko=hatakt/hsd;

% F hesap degerleri
Fg=gko/hko
Fe=cko/hko
Fge=gcko/hko
Fgl=round(Fg*100)/100;
Fel=round(Fc*100)/100;
Fgcl=round(Fgc*100)/100;

% Yi.. (genotip degerlerin toplanm)
gtoplam =sum(g);

% Yi./sg¥rg (genotip degerlerin ortalamasi)

gort=g/(sg*rg);

% genotiplerin etki paylart
gep=(gort-(dk/(tg*sg*rg)));

% Y .j. (¢evre degerlerin toplami)
ctoplam=sum(c);

% cevrelerin ortalaras:
cort=c/(tg*rg);

% gevrelerin etki paylari
cep=cort-(dk/(tg*sg*rg))

% ber bir genotip i¢in ortalama Yij. degerleri
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x=ssgg./rg;

% genotiplerin varyanslari ve varyasyon katsayilari

for i=1:tg
genotiplerinvaryanslari(i)=sum((x(i.:)-g(i)/(sg*rg))."2)/(sg—1)
CVeD=(sqrt(sum((x(i.:)-g(D/(sg*rg)). 2)/(sg- L)Y (g(i)/(sg*rg)))*100

end

genotiplerinvaryasyonkatsayilari=[CVg(i)]

% FINLAY VE WILKINSON REGRESYON KATSAYILARI
for i=1:tg
b(i)=regress(x(i.:)".cep";
bO(i)=g(i)/(sgrg);
end % end for
FWbi=b;
FWb0=b0:;
for i=1:tg
SSR(i)=(b(i)*cep")™*(b(i)*cep"; Joregresyon kareler toplami
SSE(i)z(x(i.:)‘-(bO(i)+b(i)*cep‘))'*(x(i.:)'—(bO(i)+b(i)*cep')); % Hata kareler toplam:
SSTH=(x(L.:)-(g()/(sg*rg))*(x(i.:Y-(g()/(sg*rg)));
MSR(1)=SSR(i)/1; % regresyon kareler ortalamasi
MSE(1)=SSE(i)/(sg-2); % hata kareler ortalamasi
Belirlemekatsayisi(i}=SSR(i)/SST(i);
Fhg(1)=MSR(i)/MSE(i)
FWStandarthatab(i)=(sqrt(MSE(i)))/(sqrt((cepu(sum(cep)/sg))*(cep— J
(sum(cep)/sg))");
FWthesapb(i)=(b(i)/FWStandarthatab(i));
if ( abs(FWthesapb(i))>=2.977)
onem=0.01
elseif (abs(FWthesapb(i))>=2.145)
onem=0.05
else (abs(FWthesapb(i))<2.145)
onem=0.10
end % end if

end % end for

% EKOVALENCE YONTEMI
YijkOrt=dk/(tg*sg*rg);

for i=1:tg
Wg(i):(x(i.:)—(g(i)/(sg*rg))—cort—!—YijkOrt)*((x(i.:)~(g(i)/(sg*rg))-cort—i—YijkOrt))‘;

% Ecovalance degerlerin tekerriir sayisiyla carpimlarinin toplami gekt degerini verir
we(D)=((x(1.:)-(g(D/(sg*rg))-cort+YijkOrt)*((x(i.)-(g(D/(sg*rg))- |

cort+Y1jkOrt)) Y rg;

end %end for

Ecovalancedegerleri=Wg
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WW=sum(Wg); % WW=gckt/rg
ww=sum(wg); % ww=gckt

% SHUKLA YONTEMI
% Shuklanin stabilite varyanslarinin hesaplanmasinda ecovalencenin rg ile carpilmig
degerlerini kullanacagiz
% her bir stabilite varyansin serbestlik derecesi (tg-1)*(sg-1)/tg dir.
% Yani genotip gevre interaksiyonunu genotip sayis1 kadar satabilite
% varyansa boliiyoruz. SMg degerleri her bir genotipe ait stabilite varyans olup
% varyans analizinde kareler ortalamasina denk gelmektedir.
for i=1:tg
SMg(=((tg*(tg-1)*wg(D)-ww)/((sg-1)*(tg-1)*(tg-2));
end
Shuklaninstabilitevaryanslari=SMg
% SMg degerlerinin (tg-1)*(sg-1)/tg ile garpilmig degerlerinin toplam gekt
% degerini verir.
sm=sum(SMg)*((tg-1)*(sg-1/tg)

% PERKINS VE JINKS REGRESYON KATSAYILARIT
% Genotip Cevre Interaksiyon etki Paylar
% gij=Y1ijOrt-Genelort-gi etki payi-ej etki pay1
% Toplamli genotip ve genotip gevre interaksiyon komponentleri=i.genotipin
% etki pay1 + bi*cevre etki pay1
for i=1:tg
PIb(i)= regress(((g(i)/(rg*sg))-YijkOrt)-i—(x(i.:)~Yijk0rt~((g(i)/(rg*sg))- l
YijkOrt)-cep)' .cep”)
PJbO(i)z(sum(((g(i)/(rg*sg))—YijkOrt)+(x(i.:)-YijkOrt—((g(i)/(rg*sg))- !
YijkOrt)-cep))/sg)
end
PJbi=PJb % regresyon katsayilar
PIb0=PJb0 % b0 degerleri
for i=1:tg
%regresyon kareler toplam
PISSR(D=((PIbO(i)+PTIb(i)*cep)-((g(i)/(rg*sg))-YijkOrt))*((PJ bO(i)+PJIb(i)*cep"- |
((g()/(rg*sg))-YijkOrt))
% Hata kareler toplam
PISSE(D)=((((g(i)/(rg*sg))-YijkOrt)+(x(i. )-YijkOrt-((g()/(rg*sg))- YijkOrt)-cep))- |
(PIbOCi)+PIb(i)*cep)) *((((g(1)/(rg*sg))- YijkOrt)}+(x(i.1)- Y ijkOrt-((g(i)/(rg*se))- |
YijkOrt)-cep))-(PIb0(i)+PIb(i)*cep’))
PJSST(i)m(((g(i)/(rg’*‘sg))—YijkOrt)+(x(i.:)—YijkOrt-((g(i)/(rg*sg))uYijkOrt)ucep)‘—i
(sum(((g(/(rg*s))-YijkOrt)-+(x(i.:)- YijkOrt-((g(i)/(rg*sg))- YijkOrt)- |
cep))/sg)) *(((g(D/(rg*sg))- YijkOrt)+(x(i.:)- YijkOrt-((g(i)/(rg*sg))- YijkOrt)-cep)-
(sum(((g(i)/(rg*sg))~YijkOrt)+(x(i.:)—YijkOrt—((g(i)/(rg*sg))—YijkOrt)—cep)‘)/sg))
PIMSR(1)=PJSSR(i)/1;
PIMSE(@)=PJSSE(i)/(sg-2);
PJBelirlemekatsayisi(i}=PJSSR(i)/PISST(i);
PIFh(i)=PJMSR(i)/PIMSE(i)
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PJStandarthatab(i)m(sqrt(PJMSE(i)))/(sqrt((cep—(sum(cep)/sg))*(cep—i
(sum(cep)/sg))));
Plthesapb(i)=(b(i)/PJStandarthatab(i));
if ( abs(PJthesapb(i))>=2.977)
onem=0.01
elseif (abs(PJthesapb(i))>=2.145)
onem=0.05
else (abs(PJthesapb(i))<2.145)
onem=0.10
end % end if
end % end for

% EBERHART VE RUSSEL YONTEMI

for i=1:tg
ERb(i):l+(((x(i.:)—(g(i)/(sg*rg))—cort—i—YijkOrt)*cep')/(cep*cep’))
ERSKT(i)=(((x(i.:)-(g(i)/(sg*rg))-cort+YijkOrty*(x(i.:)-(g()/(sg*rg))- |
cort+YijkOrt)")-((ERb(i)-1 Y 2)*(cep*cep))/(sg-2)

end

% 1.in ve Binns'in Pi Metodu
for i=1:sg
cmax(i)=max(x(:.0))
end % end for
for i=1:tg i
P@)=((x(i.:)-cmax)*(x(i.:)-cmax))/(2*sg)
end % end for

% NONPARAMETRIK YONTEMLER
% genotiplerin S1. S2. 83 ve S6 degerleri
%diizeltilmemis Xij degerleri
ccort=ssgg./rg
Peverilerin diizeltilmesi (diizeltilmis Xij degerleri)
duzcc=zeros(15.16)

for t=1:sg
for tt=1:tg
duzee(tt.t)=x(tt.t)-(gort(tt. 1)- YijkOrt)
end
end

% siralama
[duzcerl.dccsira]=sort(duzec. 1)
[ortcerl.cesira]=sort(ccort. 1)

Yorank hesabi
rank1=zeros(15.16)
rank2=zeros(15.16)
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for t=1:sg
for tt=1:tg
bre=dccsira(tt.t)
rank1(brc.t)=tt
brc36=ccsira(tt.t)
rank2(brc36.t)=tt
end
end

for tt=1:tg
rf2=0;
rfl=1;
rig12(tt)=0;
rfgl 1=0;
rfg13(tt)=0;
1fg36=0;
for ttt=tg:-1:1
f2=rf2+1;
rfl=rf2+1;
ttg=ttt;
for t=ttg:-1:1
rfgl 1=rfg11+abs(ranki(tt.rf2)-rank 1(tt.rf1))
rfg36=rfg36-+abs(rank2(tt.rf2)-rank2(tt.rf1))
rfl=rf1+1;
end
end
rig12(tt)=rfg11;
rfg13(tt)=rfg36;
end

for t=1:tg
S1g(t)=(2*rfgl2(t)(sg™(sg-1))
S2g(t)=((rank 1(t.:)-(sum(rank1(t.:))/sg))*(rank1(t.:)-(sum(rank 1 (t.2))/sg)) M (sg-1)
S3g(t)=((rank2(t.:)-(sum(rank2(t.:))/sg))*(rank2(t.:)- |
(sum(rank2(t.:))/sg))")/(sum(rank2(t.:))/sg)
S6g(t)=(sum(abs(rank2(t.:)-(sum(rank2(t. Dsg(sum(rank2(t.:))/sg)
end

% Si(1) ve Si(2) i¢in ortalama E[Si(1)] E[Si(1)] ve Varyans Var(Si(1)) ve Var(Si(2))
degerleri

ESil=((tg"2)-1)/(3%tg)

ESi2=((tg"2)-1)/12

VarSil=((tg"2-1)*((tg"2-4)*(sg+3)+30))/(45 *tghd¥sg*(sg-1))

mm=(tg+1)/2;

mad=(((tg+1)*(2*tg+1)*((3*tgr2)+(3%tg-1)))/30)-

(4*mm*(tg*(tg+1)*(tg+1 DAY mmA2*((tg+1)*(2%tg+1))/6)-3*mm™4;
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VarSi2=(m4/sg)-(((sg~3)/(sg*(sg-1)))*ESi2"2)
% S1gi degerlerinin normal dagihsa dayandirilmig 6nemlilik test degerleri.
% yaklagik olarak 1 serbestlik dereceli Ki-kare dagilig1 gosterirler
for i=1:tg
Z1g(D)=((S1g®)-ESi1)"2)/VarSil
Z2g()=((S2g(1)-ESi2)"2)/VarSi2
end
% Toplam S1gi degerlerinin normal dagiliga dayandirilmig Snemlilik test degerleri.
% yaklagik olarak tg serbestlik dereceli Kikare dagilis1 gésterirler
toplamZ1g=sum(Z1g)
if (toplamZ1g>=30.58)
onemtoplamZ1=0.01
elseif (toplamZ1g>=25.00)
onemtoplamZ1=0.05
else (toplamZ1g<30.58)
onemtoplamZ1=0.10
end
%Toplam S2gi degerlerinin normal dagilisa dayandirilmg Snemlilik test degerleri.
% yaklagik olarak tg serbestlik dereceli Kikare dagilig1 gosterir
toplamZ2g=sum(Z2g)
if (toplamZ2g>=30,58)
onemtoplamZ2=0.01
elseif (toplamZ2g>=25.00)
onemtoplamZ2=0.05
else (toplamZ2g<30.58)
onemtoplamZ2=0.10
end

% Piepho ve Lotito'nun Li ve Ri istatistikleri
for i=1:tg
L(i):(sum(abs(x(i.:)—(g(i)/(sg*rg))—cort+YijkOrt)))/sg % Li degerleri

end

% Ri degerlerinin hesaplanmas:
Vee=zeros(15.16)

for j=1:sg
for i=1:tg
Vee(ijy=abs(x(i.j)-(gort(i.1))-(cort(1. IN+YijkOrt)
end
end

% Vcc degerlerinin siralanmasi
[Veerl. Veesiral=sort(Vee. 1)

% Ri degerlerinin hesaplanmas: igin gerekli rank degerleri
rankV=zeros(15.16)
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for j=1:sg
for i=1:tg
vre=VYcecsira(i.j)
rankV(vrc.j)=i
end
end
for i=1:tg

R(})=sum(rankV(i.:)) % Ri degerleri
end

% KANG YONTEMI
[gortr.gortsira]=dsort(gort);
gortnbv=zeros(15.2);
[SSVr.SSVsiral=sort(SMg);
SMnbv=zeros(15.2);
for tri=1:15
for tr2=1:2
if (tr2==1)
gortnbv(trl.tr2)=gortsira(tr1)
SSVnbv(trl tr2)=SSVsira(tr1)
else
gortnbv(trl.tr2)=tr]
SSVnbv(trl.tr2)=trl
end %end if
end %end for
end % end for
gortg=sortrows(gortnbv);
SSVg=sortrows(SSVnbv);
for i=1:tg
Kgo(i)=gortg(i.2)
SSVg(i)=S5Vg(i.2)
KSMg(i)=Kgo(i)+SSVg(i)
end % end for
end % end while
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