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OZET

FARELERDE CANLI AGIRLIK VE YEM TUKETIMINDEN SORUMLU
MAJOR GEN VARLIGININ SEGREGASYON ANALIiZi iLE INCELENMESI

Issam MOSLEM
Yiksek Lisans Tezi, Zootekni Anabilim Dah
Damisman: Dog. Dr. Burak KARACAOREN
Haziran 2018; 113 sayfa

Glinlimiizde yapilan molekiiler g¢aligmalarda: pek c¢ok kantitatif fenotipin
poligenik ve major genlerce yonlendirildigi ortaya konmustur. Molekiiler genetik ve
istatistikteki son gelismeler, genetik cesitliligi acgiklamak igin major genlerin
tanimlanmasini ve kullanilmasini saglamistir. Bu baglamda segregasyon analizi sadece
fenotip ve pedigri bilgilerini kullanan: hizli, giivenilir ve ucuz bir yontemdir. Bu tez
calismasinin ana amaci: bir fare populasyonunda canli agirlik, yem etkinligi ve yem
tiketiminin poligenik etkilere ek olarak major gen tarafindan yonlendirilip
yonlendirilmediginin segregasyon analizi ile incelenmesidir. Bu amagla daha dnceden
toplanan bir veri seti kullanilmistir. 12 adet M16 ve 12 adet ICR fare hatlarinin
caprazlanmasiyla 66 adet F1 olusturulmustur. F1 kendilenerek F2 populasyonu (n=661)
olusturulmus ve 8. hafta canli agirliklari, yem tiiketimi ve yem etkinligi 6l¢iilmiistiir.
Varyans unsurlart Gibbs 6rneklemesi ile tahmin edilmistir. Bu ¢alismada segregasyon
analizi ile eklemeli genetik varyans, hata varyansi, major gen varyansi, eklemeli ve
baskin gen etkileri tahmin edilmistir. Canli agirlikta; dominant etkinin (1.04) eklemeli
gen etkisinden (7.32) daha kiigiik oldugu bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi
(6c? = 44.21), poligenik varyansdan daha biylk (ou? = 4.46) bulunmustur. Major gen
frekanst ise p = 0.47 ve q = 1 - p = 0.53 bulunmustur. Poligenik model kullanilarak
kalitim derecesi tahmini h?= 0.29 (+ 0.63) ve major gen modelinde kalitim derecesi h?=
0.81 (x 0.98) olarak bulunmustur. Yem tiketimi analizlerinde dominant etki (24.88) ve
eklemeli gen etkisi (28.80) olarak bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi (662 =
919.99) ve poligenik varyansi (6u?> = 132.29) olarak bulunmustur. Major gen frekansi
ise p=038veq=1-p=0.62 bulunmustur. Poligenik model kullanilarak kalitim
derecesi tanmini h?= 0.35 (+ 0.63) ve major gen modelinde kalitim derecesi h?= 0.96 (+
0.98) olarak bulundu. Yem etkinligi i¢in dominant etki (- 0.00347) ve eklemeli gen
etkisi (0.05073) olarak bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi (6c®> = 0.00221),
poligenik varyansdan (eu? = 0.00017) yiiksek bulunmustur. Major gen frekans: p = 0.60
ve g =1 - p = 0.40 bulunmustur. Poligenik model kullanilarak kalitim derecesi tahmini
h?= 0.52 (+ 0.63) ve major gen modelinde kalitim derecesi h’= 0.81 (+ 0.98) olarak
bulundu. Major gen varligt en yiiksek yogunluk olasilik bolgeleri incelenerek
belirlenmistir. Her ne kadar canli agirlik ve yem tiiketimi i¢in major gen belirlenmis
olsa da, mendelci gegis olasiliklar1 bu sonucu dogrulamamistir. Yem etkinliginde ise
major gen olmadigi tespit edilmistir.

ANAHTAR KELIMELERE: Bayesci analiz, Gibbs 6rneklemesi, Kantitatif fenotip,
Major gen, Segregasyon analizi.
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ABSTRACT

INVESTIGATION ON THE EXISTENCE OF MAJOR GENE RESPONSIBLE
FOR BODY WEIGHT AND FEED INTAKE USING A SEGREGATION
ANALYSIS IN A MICE POPULATION

Issam MOSLEM
MSc Thesis in Animal Science
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Burak KARACAOREN
June 2018; 113 pages

Recent molecular studies have revealed that many quantitative phenotypes are
directed by polygenic and major genes. Recent developments in molecular genetics and
statistics have allowed the identification and use of major genes to explain the genetic
variation. In this context, segregation analysis is a fast, reliable and inexpensive method
that uses only phenotype and pedigree information. The main aim of this thesis study is
to examine whether body weight, feed intake and feed efficiency in a mouse population
are directed by major gene in addition to polygenic and major gene effects by
segregation analysis. For this purpose, previously collected dataset was used. 66 F1
were created by crossing 12 M16 and 12 ICR mouse lines. F2 population (n = 661) was
formed by F1 selfing. Body weight, feed intake and feed efficiency were measured at 8
weeks. Variance components were estimated by Gibbs sampling. In this study, genetic
variance, error variance, major gene variance, additive and dominant gene effects were
estimated by segregation analyses. Dominant variance (1.04) was found to be smaller
than the additive genetic variance (7.32) for body weight. Polygenic variance (6u? =
4.46) was found to be smaller than the major gene variance (6c? = 44.21) with major
gene frequencies of p = 0.47 and q =0.53. Polygenic and major gene heritability
predicted as =0.29 (+ 0.63) and 0.81 (+ 0.98) respectively. Dominant effect (24.88) was
found to be smaller than additive gene effect (28.80) for feed intake. Polygenic variance
(ou? = 132.29) was found to be smaller than the major gene variance (6c? = 919.99)
with major gene frequencies of p = 0.38 and q =0.62. Polygenic and major gene
heritability predicted as =0.35 (+ 0.63) and 0.96 (x+ 0.98) respectively. Dominant effect
(-0.00347) was found to be smaller than additive gene effect (0.05073) for feed
efficiency. Polygenic variance (eu?> = 0.00017) was found to be smaller than the major
gene variance (ec? = 0.00221), with major gene frequencies of p = 0.60 and ¢ =0.40.
Polygenic and major gene heritability predicted as =0.52 (+ 0.63) and 0.81 (+ 0.98)
respectively. Existence of major gene was determined by examining the highest
probability density regions. Although the major gene has been identified for body
weight and feed intake, this result is not confirmed by the mendelian transition
probabilities. In feed efficiency, it was determined that there is no major gene for feed
efficiency.

KEYWORDS: Bayesian analyses, Gibbs sampling, Major gene, Quantitative
phenotype, Segregation analysis.



COMMITTEE: Assoc. Prof. Dr. Burak KARACAOREN
Prof. Dr. Mehmet Ziya FIRAT

Prof. Dr. Omer Cevdet BILGIN



ONSOZz

Tez galismasi boyunca her emegi gecgen ve tiirlii destegini benden esirgemeyen sevgili
hocam Dog. Dr. Burak KARACAOREN'e ¢ok tesekkiir ederim. Akdeniz Universitesi
Zootekni Anabilim Dali'nda tiim hocalarima, aileme ve arkadaslarima her tiirli
destekleri i¢in tesekkiir ederim. Yiiksek lisans yapmam sirasinda maddi ve manevi
destek saglayan Yurtdist Tirkler ve Akraba Topluluklar Baskanlifima ve tez
kapsaminda hazirlanan projeye maddi destek saglayan Akdeniz Universitesi Bilimsel ve
Teknolojik Arastirma Projeleri Yonetim Birimi’ne tesekkiirlerimi sunarim.



ICINDEKILER

O ZET ettt [
ABSTRACT .. ii
ONSOZ ..ottt v
AKADEMIK BEYAN ....cooouiiiiiiiiiiiies et viii
SIMGELER VE KISALTMALAR .........cccoooiiiiiiieiiieisieiessse s IX
SEKILLER DIZINI......ooiiiiieiiiiiiesiee et Xi
CIZELGELER DIZINT ...coviiiiiiiiee ettt Xii
L GIRIS oot 1
2. KAYNAK TARAMASI ... 5
2.1. Segregasyon ANAIIZI ..o s 6

3. MATERYAL VE METOT ..ottt e 15
3L MAALEIYAL ... 15
B2 MEOL .. 15

4. BULGULAR ..ot 19
4.1. Tanttict IStatiStIKIET ... ..c.viveviveveiceeieecie ettt 19
4.2. Normallik Ve Déniistiiriimlerin (Transformasyonlarmn) incelenmesi.................. 19
4.3. Canli Agirlik Igin Major Gen ANalizIeri..........coovvveveiiveiiicreiiieieeeessee e 24
4.3.1. Canl1 agirlik i¢in poligenik modeli.........coccovviiiiiiiiiiiiic, 24
4.3.2. Canl1 agirlik i¢in segregasyon analizi...........cccccovvveiiiiiiiiciiniincicc e 26

4.4. Major Gen Modelin Yakinsamast Ile Ilgili Sonuclar.............cccoeeverviicrererennnnn. 31
4.5. Poligenik Modelin Yakinsamast ile Ilgili Sonuclar ..............cocevevervveicvererennnnn. 32
4.6. Yem Tiiketimi Igin Major Gen ANalizIeri.........c.coceeveveviicveiierecesseeseene 33
4.6.1. Yem tiketimi icin poligenik modeli..........ccoooiiiiiiiiici e 33
4.6.2. Yem Tiiketimi I¢in Segregasyon Analizi ...........cooceeveviieiercverereiesienenenas 35

4.7. Yem Etkinligi Icin Major Gen AnalizIeri............ccceveveviricuirerereieieereieeneeeann, 39
4.7.1. Yem etkinligi i¢in poligenik modeli..........ccccoviiiiiiiiiiiiiiiiicic 39
4.7.2. Yem Etkinligi I¢in Segregasyon ANaliZi..........cccococeirieiicreiierereessnenan 41

5. TARTISMA ..ottt bbbttt et b bbb ene s 45
B. SONUGLAR ... bbbt bttt b bbb aneas 49
7. KAYNAKLAR et bbbttt b b ane s 51
8. EKLER ... o 57

Vi



EK 1. Canli agirlik ve doniistiirimii (transformasyonu) i¢in testleri

EK 2. Yem tiiketimi ve doniistiirimii (transformasyonu) i¢in testleri ......................

EK 3. Yem etkinligi ve doniistiirimii (transformasyonu) i¢in testleri ..........c.ccue.ee.

OZGECMIS

Vil



AKADEMIK BEYAN
Yiksek Lisans Tezi olarak sundugum “Farelerde canli agirlik ve yem tlketiminden
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1. GIRIS

Hayvan 1slahi ¢aligmalarinda fenotiplerin kalitim diizeneklerinin belirlenmesi
O6nem arz etmektedir. Ozellikle fenotipi yonlendiren genlerin sayist ve etki gesitleri
halen arastirilan giincel konular arasindadir (Timpson vd. 2018).

Molekiiler genetik ve istatistikteki son gelismeler, genetik cesitligi agiklamak
icin major genlerin tanimlanmasini ve kullanilmasini saglamistir. Segregasyon analizi
kullanilarak major genlerin incelenmesi uygulama i¢in 6nem arz etmektedir (Janss
1996; Sorensen ve Gianola 2002). Her ne kadar kantitatif bir fenotipin sadece bir major
gen ile denetlenmesi miimkiin olmasa da, poligenik kalittima ek olarak fenotipi
yonlendiren major bir genin varliginin belirlenmesi 1slah caligmalar1 i¢in faydali
olabilmektedir (Das 2015). QTL (Kantitatif Karakter Lokus) calismalari diinyada
yaygin olarak arastinlmis ancak Tiirkiye'de bu konuda yeterince c¢alisma
yapilamamistir. Bunun en biiylik nedeni, pedigri ve fenotip kayitlarmin Tiirkiye
genelinde tutulmamasidir (Das 2015) .

Segregasyon Analizi, major genlerin saptanmasi ve tanimlanmasi i¢in su anda
kullanilan en iyi yontemlerden biridir (Karaca ve Cemal 2006). Her ne kadar isaretleyici
(marker) temelli genomik (veya QTL) ¢aligmalar ucuzlamalar1 nedeni ile artik siklikla
kullanilmaya baslansa da, Tiirkiye gibi gelismekte olan iilkelerde segregasyon analizi
halen uygulamada faydali olabilir durumdadir. Genomik (seleksiyon) calismalar i¢in
tarama tcretleri her ne kadar diislis gosterse de gelismekte olan iilkeler i¢in molekiiler
1slah caligmalar1 halen erisilebilir degildir. Bu baglamda segregasyon analizi sadece
fenotip ve pedigri bilgilerini kullanan: hizli, giivenilir ve ucuz bir yontemdir (Janss
1996; Karacaoren vd. 2006).

Major genlerin belirli bir ¢iftlik hayvani tiirtinde belirlenmesi hizli bir sekilde
genetik 1slah ¢alismalarina olanak taniyacaktir (Janss 1996). Segregasyon analizi Elston
ve Stewart tarafindan major gen ve poligenik etkileri kullanarak gézlenen fenotiplerin
istatistiksel olarak modellenmesinde kullanilmistir (Elston ve Stewart 1971).
Insanlardan farkli olarak hayvan 1slah1 calismalarinda daha derin pedigrilerin
kullanilmas1 gerekmektedir. Major genler baskin veya cekinik allel varyantlarina gore
iki farkl fenotipik grup olusturabilir: hasta veya saglikli siit sigirlar1 gibi. Bundan farkli
olarak eklemeli gen etkileri ii¢ farkli fenotipik kategori olusturacaktir (AA, AB, BB

gibi).

Kantitatif karakterler et, siit, yapagi verim Olgiitlerine dayali olarak, streklilik
gOsterme ya da gostermemeye (kesikli olarak) bagli olarak, d6l verim Olgiitlerinin iki
kisimdan olustugunu saptamistir (Hoeschele 1988; Karaca vd. 1992). Kantitatif
karakterler, Ozellikle esikli karakterler, c¢evre etmenlerinden yiksek derecede
etkilenmektedir. Dolayist ile genetik varyasyon, genel varyasyonun ¢ok kiguk bir
kismini olusturmaktadir. Buna bagli olarak damizlik se¢iminde dogruluk diisiik diizeyde
olmaktadir. Sonu¢ olarak, verim 6zelliklerinin 1slahinda saglanan yillik genetik ilerleme
orant ancak %1-3 kadar olmaktadir (Smith 1985). Ciftlik hayvanlarinda verim
Ozelliklerine etkili major genlerin ortaya ¢ikmasi, dogal olarak kantitatif teoriye yeni bir
boyut kazandirmistir. Bu nedenle, insan, hayvan ve bitkilerde yer alan major genlerin
belirlenmesi ve genotip ayrimlari i¢in son donemlerde farkli istatistiki yontemler ortaya
konmustur (Elsen ve Le Roy 1995; Karlin vd. 1979; Le Roy ve Elsen 1991, 1992;
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Kammerer vd. 1984; Famula 1986; Knott vd. 1991; Hoeschele 1988; Le Roy 1989;
Szwaczkowski 1993; Elston ve Stewart 1971).

Cemal ve Karaca'nin (2006) ¢iftlik hayvanlarinda major genleri inceleme yontemlerini
su sekilde gruplandirmas:

-normal dagilistan sapmalar,

-aile i¢i dagilis heterojenligi,

-aile ici varyans heterojenligi,

-aile ici ortalama varyans regresyonu,

- ebeveyn dol regresyonu,

-populasyon parametrelerindeki degismeler,
-yapilandirilmig veri arama analizleri,

- segregasyon analizi,

-igaretleyici kullanimi

ve bunlardan segregasyon analizi yonteminin en gucli istatistiki yontem
oldugunu, pedigri dahil eldeki biitiin bilginin degerlendirildigini, kalittm derecesi
tahmini dahil daha fazla ek bilgi verdigini bildirmistir.

Hayvancilikta genetik parametrelerin tahmin edilmesi, cogunlukla kantitatif
karakterlerin dogas1 gbz Oniine alindiginda, son derece onemlidir (Lynch ve Walsh
1998). Islah caligmalarinda fenotiplerin, birgok gen tarafindan kontrol edildigi ve
bunlarin kiigiik bir etkiye sahip oldugu kabul edilmektedir. Bireysel genler molekiiler
caligmalar olmadan dogrudan gézlenemez.

Bununla birlikte, ticari karakterler Uzerinde 6nemli etkileri olan genler uygun
kosullarda tespit edilmistir. Dikkat ¢ekici ornekler, tavuklarda goriilen clcelik geni
(Merat ve Ricard 1974), koyunlarda ovulasyon hizini etkileyen Booroola geni (Piper ve
Bindon, 1982; Piper ve digerleri, 1985), sigirdaki ¢ift kas geni (Rollins vd. 1972; Hanset
ve Michaux 1985a, b) ve domuzlarda halotan duyarliligini belirleyen gen (Smith ve
Bampton 1977) olarak verilebilir.

Mendel'in bezelyelerle ilgili denemelerinden 6nce de kalitimin var oldugu
bilinmekteydi. Mendel'in dikkatle ve uzun yillar boyunca yaptig1 bezelye denemeleri ise
dollerde gozlenen fenotiplerin atalarindan yavrularina degismeden "faktorler" ile
gectigini ve inanilanin aksine atalardaki fenotiplerin karisimlarindan dogmadigini ortaya
koydu. Bu "faktorler" daha sonra "gen" olarak Wilhelm Johannsen tarafindan
isimlendirildi.

Roberts ve Smith (1982) ve Falconer ve Mackay (1996), yapmis olduklart
calismada, kantitatif bir karakteri, biitiin lokuslarda frekanslar1 benzer, eklemeli ve
baskin iliskilere de sahip oldugu ¢ok sayida genin etkilendigini, bu nedenle kantitatif
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karakterlerin kalittiminin poligenik modele dayandigimi bildirmistir (Kinghorn vd.
1994). Kantitatif karakterler, ¢ok sayida gen tarafindan kontrol edilen 6zelliklerdir. Bu
genler kromozom (izerinde bolgelerde yer alirlar ve bu bolgeler kantitatif karakter
lokuslar1 (QTL) olarak adlandirilir. Zootekni'de kantitatif karakterler yaygin olarak 1slah
calismalar1 i¢in kullanilir, bu nedenle seleksiyonda kullanilmak iizere kantitatif
karakterler ile ilgili QTL'lerin ve major genlerin varligin1 belirlemek arastirmacilarin
hedefi haline gelmistir.

Cevre etkileri sabit tutulabilirse, fenotipe etkili genler tespit edilebilir ve deneme
desenleri bu amacla kullanilabilir. Teorik olarak miikemmel deneme kurulamaz; her
zaman beklenmeyen miktarda hata strece katilacaktir. Cesitlilik model organizmalar
kullanilarak basarili bir sekilde azaltilabilir. Ornegin insanlarda bu tip 1slah veya
caprazlama denemeleri etik ve diger nedenlerden yapilamaz. Benzer sekilde kusaklar
arast slirenin uzun olmasi nedeniyle pek ¢ok ciftlik hayvan turl Uzerinde etkin
denemeler kurmak pahali ve zaman alicidir. Bazen zaman ve para olsa da bazi
uygulamalar (muameleler) yine de miimkiin degildir. Bu anlamda fare (Mus musculus)
memelilerde genetik ¢alismalar i¢in uygundur. Takip eden bilgiler Silver (1995)’den
derlenmistir. Kiiclik, ucuz, iiretken ve i1slahinin kolay olmasi fare’lerin genetik
calismalarda degerini arttirmaktadir. Gilinlimiizde farkli fare hatlar1 insan karakterleri
obesite ve diyabet vs i¢in model olarak kullanilmaktadir.

Fare genomu pek ¢cok memelininkine benzer olarak yaklasik {i¢ milyon baz gifti
(base pair, bg, ) icerir. 19 ¢ift homolog kromozom ve tek bir ¢ift cinsiyet kromozomu
genomunu olusturur. Fare ve pek ¢ok diger memeli genleri arasinda yiiksek oranda
homoloji vardir. Ornegin hem insan hem de fare genomu 10-20 milyon bg¢’lik evrimden
kurunmus blyuk pargalar bulundurur. Sonug olarak fare genomunu 130-170 parcaya
bolerek ve farkli sekillerde birlestirerek insan genomuna benzetmek miimkiindiir. Yine
diger memelilerde oldugu gibi otozomal kromozomlar mayoz bdliinme asamasinda
rekombinasyona ugrar, bdylece yavruya gecen kromozomlar biyik ebeveynlerinin
kromozomlarinin mozaiksel karisimindan olusur. Ama krosover (parcacik degisimi)
oranlart memelilerde farklidir. Ornegin fare’nin krosover orani insan krosover oranimin
yarist kadardir.

Fare (zerine bilimsel ¢aligsmalar ilk olarak W.E. Castle tarafindan 20. Yiizyilin
baslarinda baglatilmistir. Takip eden yillarda hem kendisi hem Ogrencileri homojen
hatlar yaratmak {izerine caligmislardir. Genetik olarak homojen hatlar genetik
cesitliligin kontroliinde kullanilabilmektedir. Ayrica ayni fare hatlariyla calisan farkh
laboratuvarlarin sonuglar1 karsilagtirilabilmektedir. Genetik olarak homojen fare hatlari
erkek-kiz  kardes ¢iftlestirmeleri ile yapilmaktadir. Kusaklar sonra lokus
sabitlenmektedir. Ve bir lokus polimorfik degil ise takip eden kusaklarda da boyle
kalmaktadir. Major genler ilk olarak insanlar {izerinde yapilan en ¢ok olabilirlik
yontemleri ile incelenmistir (Elston ve Stewart 1971). Son zamanlarda DNA
tekniklerinin gelismis olmasi, hem insan hem de tarimsal genetik calismalarda major
genlerin kullanilabilirligini miimkiin kilmistir. Zhang vd. (1994) farelerde obesite
geninin belirlemistir.

Mendel’den bu yana genetik faktorlerin kusaktan kusaga aktarildig:
bilinmektedir. Genlerin yerlerinin tespiti hayvan islah1 ¢alismalarinda hem genomik
seleksiyon veya isaretleyici destekli seleksiyon yontemi ile ekonomik fayda getirecek
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sekilde kullanilabilir. Ornegin seleksiyon ana karninda dahi yapilabilir veya hastalikli/
yuksek verimli genlere sahip bireyler rahatlikla ayiklanabilir veya damizliga ayrilabilir.
Ama isaretleyici bilgisinin elde olmadigi durumlarda: bu siirece sadece pedigri ve
fenotip ile yaklasmak amaglanmalidir. Ozellikle Tiirkiye gibi gelismekte olan iilkelerde
halen molekiiler 1slah c¢aligmalar1 ekonomik nedenlerden uygulanabilir degildir.
Segregasyon analizi (SA) bu baglamda daha ucuz ve erisilebilir bir segenek olarak
kullanilabilir.

Bu tezde farclerde F2 kusagi i¢in canli agirhigi, yem tiiketimi ve yem etkinligi
(Ehsani vd. 2012) fenotiplerinden sorumlu major bir gen olup olmadig: segregasyon
analizi (Janss 1996) ile incelenecektir. Varyans unsurlar1 Gibbs drneklemesi ile tahmin
edilmistir. Gibbs orneklemesinin yakinsamasi: kisa (50000) markov zincirlerinin bes
tekerriiri ile uzun bir markov zincirinin (500.000) karsilastirilmasi, zincirlerin
otokorelasyonlariin t testi ile analiz edilmesi, ilgili yakinsama sekillerin incelenmesi ve
R test istatistiginin 1 degerine yakinsamasimin incelenmesi ile belirlenmistir. incelenen
Gibbs oOrneklemelerinin ilk 5000'i hedef dagilistan uzak olmast nedeni ile
uzaklastirllmistir (burn in). Buna ek olarak drneklemeler arasindaki yiiksek korelasyon
nedeni ile her 100. &rnek kayit edilerek ilgili parametrelerin sonsal dagilislari
incelenmistir. Uzerinde durulan fenotip'de major gen olup olmadig1 (hipotez testi) major
gen ve poligenik varyans dagilislara ait en yiksek sonsal yogunluk bolgelerinin (highest
posterior density regions) (EYSY) 0 igerip icermedigine bakilarak karar verilmistir.
Buna ek olarak fenotipin Mendelci bir kalitim izleyip izlemedigini belirlemek igin
Mendelci gecis olasiliklarina ait en yiiksek sonsal yogunluk bdlgeleri incelenmistir.
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2. KAYNAK TARAMASI

Gelencksel hayvan 1slahi kurami: Nicel fenotiplerin kigik etkili pek cok gen
tarafindan yonlendirildigini kabul eder (Gianola ve Soransen 2002). Her ne kadar
giinimiizde isaretleyiciler ile genler ve fenotipler {izerindeki etkileri dogrudan
belirlenmeye ¢alisilsa da, DNA bilgisi olmadan sadece pedigri ve fenotiplerle baz1 6zet
istatistikler, kalitim derecesi, damizlik degeri gibi parametreler tahmin edilebilir.

Bununla birlikte tezin bu boliimiinde gosterildigi lizere baz1 fenotiplerin belirli
bir varyans1 major genlerce de yonlendirilmektedir. Cevre ve poligenik etkilerin varligi
ve bunlarin etkilesimleri major genlerin varligini ortaya koymak i¢in bazi sorunlar
cikartabilmektedir. Hayvan 1slahinda istenen fenotipik diizeyine sahip siiriiler
olusturabilmek i¢in melezlemeler yapilmaktadir. Eger iizerinde c¢alisilan bir
populasyonda major gen varligi tespit edilebilecek olur ise: seleksiyon ¢ok daha etkin
bir sekilde gergeklestirilebilir. Major genlerin  kullanilmasi:  geleneksel 1slah
programlarina oranla ¢ok daha hizli bir sekilde genetik ilerleme elde edilebilmektedir
(Cemal ve Karaca 2006). Elston ve Stewart (1971)'da major gen varligini inceleyen
segregasyon analizini insanlar i¢in tanimlamistir. Segregasyon analizi ebeveynlerde
alellerin ayrisgima ugradigir populasyonlarda kullanilabilir. Gibbs 6rnekleyicisi karisik
kalittm modeli ile insan populasyonlarinda yorumlamalar yapmak icin kullanilmistir
(Guo ve Thompson 1992). Bu model: farkli gen etkilerine bagli olarak iiretilen
senaryolarin olabilirliklerinin karsilastirilmast ve en c¢ok olabilirlik yontemi ile
parametrelerin tahmin edilmesine dayalidir. Segregasyon analizi elde dogru pedigri,
fenotip ve bunlar arasinda bir iliski oldugu 6nkabiiliine dayalidir. Pedigri ig¢inde belli
aileler'den daha fazla bilgi gelebilir, bu durumda heterojenligi kabul eder. Bunu
tanimlamak i¢in farkli genetik modeller kullanilir. Segregasyon analizi esanli olarak
major lokus, poligenik ve cevresel etkileri modele tanimlar. Sifir hipotezi fenotipin
major bir gen tarafindan yonlendirilmedigini ifade eder. Farkli genetik modeller bu
amacla karsilastirilabilir:

-Sadece major gen,
-Sadece poligenik etkiler,
-Major gen ve poligenik etkiler,

-Major gen, poligenik etkiler ve cevresel etkiler gibi karisitk modeller
kullanilabilir.

Bu durumda tek bir lokus i¢in ebeveynlerin genotipik sartli dagiliglar1 Mendelci
beklenen dagiliglar i¢in yazilabilir. Kalittim derecesi major gen olmaksizin sadece
eklemeli poligenik unsur i¢in hesaplanabilir. Buna gore 6rnegin sadece poligenik model
ve poligenik ile major gen etkilerini i¢ceren modellerin karsilastirilmasina gore major
genlerin var olup olmadigi incelenmistir. Bununla birlikte hayvan 1slah1 ¢aligmalari,
insanlardan farkli olarak ¢ok daha derin pedigrilere ihtiyag duyar ve bu da
hesaplamalarda bazi1 zorluklar ¢ikartabilmektedir (Janss 1996). Gibbs 6rneklemesi bu
durumda hesaplamalarin basitce gerceklestirilmesine olanak tanir.
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Gibbs orneklemesi karisik modeller Uzerinden, integrale ihtiya¢ duymadan
sonsal dagilislardan 6rnekleme yapmak i¢in kullanilmistir (Guo ve Thompson 1992).
Bu baglamda Gibbs orneklemesinin 6zellikle derin pedigrilerde, hesaplamalarin zor
oldugu durumlarda olabilirlik yontemlerine oranla ¢ok daha faydali oldugu
gosterilmistir (Geman ve Geman 1984). Diger bir deyisle Gibbs &rnekleyicisi sartli
dagilislardan ornekleme yapmak icin, ozellikle Bayes¢i modellerde kullanilan bir
algoritmadir. Hayvan 1slah1 ¢alismalarinda Gibbs orneklemesi Wang vd. (1994)
tarafindan ilk kez dogrusal modellerde varyans unsurlarinin tahmininde kullanilmistir.
Sorensen vd. (1995) dogrusal olmayan modellerde, Firat (1995) Boga modellerinde,
Karacadren (2006) ise devingen damizlik degerlerinin tahmininde Gibbs drneklemesini
kullanmistir. Gibbs orneklemesi, ilgili tiim rastgele degiskenlerin tam sarth
dagilimlarina dayanan bir ortak dagilimdan 6rnekler elde etmek igin kullanilan bir
tekniktir. MCMC teorisi, Gibbs Ornekleme dagilimi altinda {iretilen 6rneklerin sabit
dagiliminin hedef ortak dagilim oldugunu garanti eder. Gibbs 6rneklemesi Bayesci
yorumlamada posterior (sonsal) dagilis1 ve olasilik fonksiyonunu karakterize etmek igin
kullanilabilir (Tanner 1993).

Tezin bu bolumunde segregasyon analizi ile major gen incelemesi yapan
calismalar derlenmis ve ¢aligmalar hakkinda kisaca bilgi verilmistir.

2.1. Segregasyon Analizi

Elston ve Stewart (1971) yapmis olduklar1 segregasyon analizini, insanlarda tek
lokus aktariminin olasiliklarinin, Mendel yasalarina gére uyumunu test etmek amaciyla
kullanmiglardir. Diger bir calismada ise, Morton ve MacLean (1974), segregasyon
analizi (SA) igin major lokus yaninda poligenik unsurlara ve gevresel etkilere dayanan
yeni bir goriis ortaya konmustur. Elston ve Stewart (1971) ve Morton ve MacLean
(1974) tarafindan ortaya konulan bu yaklasimlar son zamanlarda yapilan cesitli
caligmalarda, hayvan genetigi i¢in modifiye edilerek kullanilmistir (Le Roy 1989; Le
Roy vd. 1990; Knott vd. 1991). Segregasyon analizi, genetik ve cevresel etkileri iceren
verilerin  farkli genetik modeller altinda olabilirliklerinin ~ karsilastirilmasina
dayanmaktadir.

Segregasyon analizi major genlerin sadece pedigri ve fenotipler ile
belirlenebilmesini ucuz ve etkin bir sekilde saglamaktadir. Major gen belirlenmesi icin
poligenik model altindaki verilerin olabilirligi maksimize edilmesi ve poligenik unsurlar
ile major gen etkisini kapsayan kombine model verilerin maksimum olabilirlikleri ile
karsilastirilmaktadir. Bu yontemde, gozlemlerin olasiliklarin1 ifade eden, farkl
parametrelere (genotip guruplari i¢i ortalama ve hata varyansi, kalitim derecesi, genotip
frekanslar1 vb. gibi) bagl olarak tiim pedigri bilgilerine dayanarak, bilgi vermektedir.

Major genler ilk olarak insanlar {izerinde yapilan en ¢ok olabilirlik yontemleri ile
incelenmistir (Elston ve Stewart 1971). Segregasyon analizi ebeveynlerde alellerin
ayrisima ugradigi populasyonlarda kullanilabilir. Gibbs ornekleyicisi karigik kalitim
modeli ile insan popiilasyonlarinda yorumlamalar yapmak i¢in kullanilmistir (Guo ve
Thompson 1992). Gibbs oOrnekleyicisi sartli dagiliglardan 6rnekleme yapmak igin,
ozellikle Bayes¢i modellerde kullanilan bir algoritmadir (Geman ve Geman 1984).
Boylece bilesik dagilislardan hem poligenik hem de major gen etkileri 6rneklenebilir.
Janss ve Werf (1992) F1 ve F2 populasyonundaki hata varyansindaki farkliliklarin,
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major gen parametrelerinin 6nyargili tahminlerine yol agtigin1 ve major gen bileseninin
O6nemini test etmeyi etkiledigini gosterdi.

Son zamanlarda DNA tekniklerinin gelismis olmasi, hem insan hem de tarimsal
genetik calismalarda major genlerin kullanilabilirligini miimkiin kilmistir. Zhang vd.
(1994) farelerde obesite geninin belirlemistir. Bu baglamda denetimli ¢evre sartlarinda
yetistirilen ve istenen ciftlestirme desenlerinin rahatlikla yapilabildigi fare ¢aligsmalari
hem insan hem zootekni i¢in 6nem arz etmektedir. Janss vd. (1997) domuz melezlerinde
bliylime, yag ve dol verimi ile ilgili major genlerin varligini incelemistir. Hollandali
Meishan Crossbreds domuzlarinda bliylimeyi, yag birikimini ve dogum agirligini
etkileyen major genleri tespit etmek icin segregasyon analizi kullandilar. Meishan ile
Avrupali "Beyaz" domuz hatlar1 arasinda bir ¢apraz kesimin F1 ve F2 populasyonunda
major genlerin varligi, biiylimeyi, yag birikimini ve dogum agirlig1 6zellikleri agisindan
arastirildi. Bu calismada Meishan melez domuzlar iizerinde oOlgiilen ticari agidan
onemli Ozellikleri etkileyen major genlerin varhigini arastirmak icin segregasyon
analizleri kullanilmistir. Yas ve gilinlik ortalama kazancin agirligl i¢in, tam veri
analizleri ile F2 verisinin analizi arasinda biiyiik tutarsizliklar bulundu, bu da biiyiik
lokustaki ve allel frekanslarindaki farkli tahminleri ve tam verilerin analizinde major
gen varyansini gosterdi. Yas ve gilinliik ortalama kazancin agirligi etkileyen major bir
genin varlhigl tespit edilmesine ragmen bu Ozelligi etkileyen baska genlerin de
olabilecegi diisiiniilmektedir. Yapilan analizler (Yag birikimini tahminleri, dogum
agirhigini tam verilerin analizi ve F2 verisinin analizi) sonucunda yag birikimi ve dogum
agirligin etkileyen major genlerin olabilecegi belirlenmistir.

Pan vd. (2001) Holstaynlar'da somatik hiicre sayimmi ile ilgili major genleri
incelemislerdir. Argente vd. (2002) tavsanlarda uterus kapasitesi ile ilgili major genlerin
varligint incelemislerdir. Bir tavsan popiilasyonda iiterus kapasitesi (UC), ovulasyon
hiz1 (OR), implante embriyo sayisi (IE), embriyo sag kalimi (ES), fetal sag kalim (FS)
ve dogum oOncesi sag kalimi (PS) icin bir major gen varligimi arastirmislardir. 10.
Kusakta major genin varligimi UC igin incelemek igin Bartlett testi, Fain testi ve
segregasyon analizi kullanilmistir. Segregasyon analizinin sonuglari, yiiksek frekansta
(strasiyla p = 0.70 ve 0.68) IE ve ES iizerinde (a> 1op) biiylik etkisi olan ve toplam
varyansa biyiik bir katkida bulunan major genin varligin1 gosterdi. OR, FS, PS ve
UC'nin her biri Gizerinde etkiye sahip major bir genin varlig1 gosterilmistir. Her Ug testte
verilerin UC ve IE'yi etkileyen bir major genin varligr ile uyumlu oldugunu gosterdi
(Cizelge 2.1). Sonuglar, treme 6zelliklerinin genetik varyasyonunun en az bir major gen
tarafindan belirlendigini ortaya koymaktadir. Major genin varligi en yiiksek sonsal
olasilik bolgesinin 0 icerip igermediginin incelenmesi ile belirlenmistir.
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Cizelge 2.1. Major gen etkileri ve varyans oranlarinin marjinal sonsal dagilimlarinin
Ozellikleri (Pan vd. 2001).

) Standart EYSY

Ozellikleri Ortalama Sapma 95% MCSE Burn-in
ucC
a 1.04 0.49 0.01,1.79 0.02 800
d 1.04 0.79 - 097,21 0.03 1225
q 0.31 0.15 0.01, 0.56 0.006 1925
Rpolig 0.08 0.02 0.03,0.13 0.001 1200
Rga 0.04 0.03 0.00, 0.10 0.001 150
Ry 0.08 0.05 0.01,0.17 0.002 625
OR
a 1.73 141 0.00, 3.16 0.04 750
d -1.55 152 -35122 0.07 1350
q 0.68 0.18 0.37,1.00 0.007 750
Rpolig 0.22 0.09 0.05, 0.39 0.003 1500
Rga 0.10 0.10 0.00, 0.28 0.003 225
Rg 0.23 0.13 0.00, 0.45 0.006 700
IE
a 3.14 0.32 2.50, 3.76 0.002 100
d 3.48 0.48 2.56, 4.43 0.004 300
q 0.30 0.07 0.18,0.44 0.001 75
Rpolig 0.19 0.06 0.08, 0.32 0.002 250
Rga 0.15 0.09 0.01,0.32 0.001 75
Rg 0.39 0.10 0.20, 0.57 0.001 75
ES
a 0.20 0.02 0.17,0.24 0.001 150
d 0.28 0.03 0.23,0.33 0.001 200
q 0.32 0.07 0.19, 0.45 0.001 50
Rpolig 0.05 0.03 0.01,0.11 0.002 800
Rga 0.13 0.08 0.00, 0.28 0.002 50
Ry 0.47 0.10 0.29, 0.66 0.001 50
FS
a 0.17 0.05 0.08, 0.27 0.002 375
d 0.21 0.06 0.09, 0.34 0.002 300
q 0.31 0.11 0.11, 0.52 0.004 600
Rpolig 0.08 0.06 0.01, 0.19 0.002 1500
Rga 0.09 0.09 0.00, 0.25 0.002 75
Rg 0.27 0.10 0.07, 0.46 0.002 250
PS
a 0.16 0.06 0.04, 0.28 0.002 700
d 0.26 0.07 0.11,0.41 0.003 1750
q 0.20 0.10 0.02, 0.40 0.004 400
Rpolig 0.07 0.04 0.01,0.14 0.002 1650
Rga 0.03 0.03 0.00, 0.10 0.001 50
Rg 0.18 0.11 0.01,0.38 0.004 400
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Sanchez vd. (2003) Cin ve Avrupa domuz hatlarinda karkas ve et kalitesinden sorumlu
major genleri Bayes¢i segregasyon analizi ile tespit etmistir. Segregasyon analizleri, Cin
Avrupali domuz hattinda, Quasi Newton algoritmasi (ML-QN) ve Bayes¢i- Gibbs
orneklemesi (Bayesci-GS) yaklasimlar1 ile en cok olabilirlik yontemleri ile
gerceklestirildi. Bu ¢alismanin sonuglarina dayanarak (Cizelge 2.2), en ¢ok olabilirlik
yonteminin, major genleri tespit etmek i¢in gilivenilir bir yontem oldugu sonucuna
varilmstir.

Cizelge 2.2. Bayesci segregasyon analiz sonuglari: Marjinal sonsal ortalamalar (mpm),
marjinal sonsal standart sapmalar (mpsd) ve en yiiksek sonsal yogunluk bolgesi,% 95
(Sanchez vd. 2003).

Eklemeli gen etki (a) Dominant etki (d)

Ozellik® mpm mpsd EYSY95% mpm mpsd EYSY95%
ABT(mm) 13 0.21 1.0/1.5 -1.7 0.25 -2.1/-1.2
X2 (mm) 5.4 0.33 4.8/6.1 5.1 0.34 =5.7/-4.4
X4 (mm) 1.1 0.67 0.003/2.3 0.63 2.5 —-3.5/4.4
X5 (mm) 2.3 1.3 0.006/4.6 0.44 4.3 -6.7/7.1
NTY 53 0.94 3.5/7.3 -4.3 1.0 —6.3/-2.5
GTN 1.3 0.078 1.1/1.5 2.0 0.19 1.6/2.3
FTN 1.2 0.016 1.1/1.2 -1.3 0.021 -1.3/-1.2

Pa (Major gen frekans) Ru (Poligenik varyans) Rm (Major gen varyans)

Ozellik® | mpm | mpsd | EYSY95% | mpm | mpsd | EYSY95% | mpm | mpsd EYSY

95%

ABT(mm) | 041 | 0.072 | 0.27/0.56 | 0.43 | 0.085 | 0.32/0.49 | 0.24 | 0.14 | 0.13/0.41

X2 (mm) 0.68 | 0.083 | 0.52/0.84 | 0.12 | 0.057 | 0.05/0.16 | 0.73 | 0.061 | 0.71/0.81

X4 (mm) 052 | 0.14 0.22/0.76 | 0.37 | 0.18 0.16/0.54 | 0.25 | 0.14 | 0.001/0.37

X5 (mm) 052 | 0.14 0.26/0.79 | 0.29 | 0.17 0.06/0.41 | 0.26 | 0.15 | 0.005/0.36

NTY 0.82 | 0.064 | 0.63/0.93 | 0.11 | 0.059 | 0.01/0.13 | 0.38 | 0.17 | 0.32/0.63
GTN 0.38 | 0.076 | 0.23/0.54 | 0.20 | 0.060 | 0.12/0.23 | 0.44 | 0.12 | 0.39/0.63
FTN 0.54 | 0.062 | 0.41/0.67 | 0.15 | 0.028 | 0.11/0.17 | 0.70 | 0.056 | 0.67/0.78

@ ABT = sirtin yag kalinhigi ortalamasi; X2 ve X4 = karkasin yag derinligi; X5 = karkasmn yagsiz
derinligi; NTY = Napoli'nin teknolojik verimi; GTN = iyi emzik numaras;; FTN = sahte emzik
numarasi, EYSY = en yiksek sonsal yogunluk bolgesi

Hagger vd. (2004) kanatlilarda seleksiyon ile ilgili major genlerin varligini
incelemislerdir. Bir poligenik etki ve iki alleli lokusun 3 genotipi arasindaki farkliliklar
varsayan karma bir kalittm modeli denemistir. Modelle ilgili ¢ikarimlar, Gibbs
ornekleyicisi ile elde edilmistir. Analizlere, 20 ve 40 haftalik (BW20, BW40) viicut
agirhg ve 40. haftadaki (EW40) ortalama yumurta agirlii dahil edilmistir. Onemlilik:
parametrelere ait en yiksek sonsal bolgelerin (%95) karsilastirilmasi ile belirlenmistir.
Major lokustaki genotiplere bagli olarak belirgin (P <0.05) eklemeli ve baskinlik etkileri
tim fenotiplerde bulundu. Fenotiplerde artisa neden olan allel frekansi: homozigotlarda
ve heterozigotlarda farkli bulunmustur (P> 0.05).

Ilahi ve Kadarmideen (2004) siit sigirlarinda sagim hizi ile ilgili major gen
incelemesi yapmuslardir. Gibbs Orneklemesi ile segregasyon analizi, Isvigre siit
sigirlarda sagim hizinin genetik parametrelerini tahmin etmek icin kullanilmistur.
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Sonuglar, ilk laktasyondaki genetik parametrelerin, Ozellikle de poligenik
varyansin ve sagim hizinin kalitsalliginin, hem karisik kalitim (poligen+major gen) hem
de poligenik modellerde ¢ok benzer oldugunu gostermektedir. Segregasyon analizleri,
sagim hizinin poligenik etkilerle birlikte ¢ok diisiik major gen varyasyonlari vermistir.
Cizelge 2.3'te en yuksek sonsal olasiliklar 0 icermedigi i¢in major gen belirlenmistir.

Cizelge 2.3. 40 000 Gibbs ornegine Karisik kalittm modelinde (ilk laktasyon) siit akisi
parametrelerinin tahmini marjinal sonsal ortalamalart (mpm), marjinal sonsal standart
sapmalar (mpsd) ve %95'inde en yiiksek sonsal yogunluk bolgesi (EYSY 95%) (ilahi ve
Kadarmideen 2004).

1) isvicre Esmeri Simmental Holstein

mpm | mpsd | EYSY%95 | mpm | Mpsd | EYSY 95% | mpm | mpsd | EYSY 95%

¢% | 0.137 | 0.001 | 0.134/0.139 | 0.154 | 0.000 | 0.152/0.155 | 0.334 | 0.006 | 0.321/0.347

6% | 0.117 | 0.002 | 0.113/0.121 | 0.134 | 0.001 | 0.131/0.137 | 0.110 | 0.008 | 0.093/0.127

a 0.016 | 0.012 | —0.005/0.038 | 0.010 | 0.008 | —0.007/0.028 | 0.023 | 0.018 | —0.001/0.06

d 0.021 | 0.011 | —0.001/0.045 | 0.001 | 0.005 | —0.012/0.009 | —0.03 | 0.031 | —0.092/0.03

h? 0.46 | 0.006 | 0.448/0.475 | 0.47 | 0.003 | 0.458/0.472 | 0.25 | 0.017 | 0.213/0.283

@ 6% = Hata varyans; o,?= Poligenik varyans; a= Eklemeli gen etki; d= Dominant etki; h? =Kalitim
derecesi.

Kadarmideen ve Janss (2005) domuzlarda bacak hastaliklar ile ilgili major
genlerin varligin1 Bayesgi segregasyon yontemi ile incelemistir. Karacatren vd. (2006)
stit sigirlarinda sut verimi, yem tiketimi, sagim hiz1 ve canli agirlik fenotiplerinden
sorumlu major genleri Bayes¢i segregasyon yontemi ile incelemistir (Cizelge 2.4 ve
2.5).

Cizelge 2.4. Siit verimi (MY) ve sagim hiz1 (MS) i¢in% 95 en yiiksek sonsal yogunluk
bolgelerinin (EYSY) sol ve sag smirlarinin karma kalittm modellerinden ve sonsal
standart sapmasi (SD) (Kadarmideen ve Janss 2005).

Parametre Sat verimi Sagim iz
Sonsal Sonsal EYSY EYSY Sonsal Sonsal EYSY EYSY
Ortalama | Standart %95 %95 Ortalama | Standart %95 %95
Sapma Sol Sag Sapma Sol Sag

Hata
varyansi 18,04 0,56 16,93 19,11 0,37 0,20 0,21 0,24
Poligenik
varyansi 0,26 0,26 0,00 0,78 0,05 0,03 0,0/0.1 | 0,00/0.12
Major gen
varyansi 2,61 2,46 0,68 4,94 0,83 1,26 0,00 3,20
Poligenik
kalitim derecesi 0,02 0,01 0,00 0,04 0,14 0,07 0,00 0,28
Major
kalitim derecesi 0,17 0,18 0,00/0.65 | 0,27/0.81 0,38 0,20 0,04 0,77
Eklemeli gen
etkisi 4,53 1,11 2,49 6,67 8,70 5,29 0,0/4.9 |1,5/5.4/17.1
Major gen
frekansi 0,88 0,09 0,69 0,99 0,16 0,31 0,0/0.6 | 0,1/0.6/0.9
Dominant
etkisi -22,33 29,94 |0,00/2.36 | 2,15/6.42 4,15 18,81 0,00 5,90
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Cizelge 2.5. Kuru madde tiiketimi (DMI) ve canli agirlik (BW) i¢in Karisik kalitim
modellerinden parametrelerin sonsal ve standart sapmasi (SD) ve %95 en yiiksek sonsal
yogunluk bolgelerinin (EYSY) sol ve sag siirlar1 (Kadarmideen ve Janss 2005).

Parametre Kuru madde tuketimi Viicut agirh@
Sonsal Sonsal EYSY EYSY Sonsal Sonsal EYSY | EYSY
Ortalama | Standart %95 %095 Ortalama| Standart %095 %95
Sapma Sol Sag Sapma Sol Sag
Hata
varyansi 17.83 0,51 16,81 18.81 1307.18 45.62 1389.84 | 1397.44
Poligenik
varyansi 1.32 0,94 0,00 2.99 648.25 449.38 0,00 | 1456.94
Major gen
varyansi 4.37 2,34 0.00/0.84 | 0.53/7.61 | 2056.43 665.67 782.13 | 3392.24
Poligenik
kalitim derecesi 0.06 0,04 0,00 0,14 0,24 0,14 0,00 0,48
Major kalitim
derecesi 0.45 0,16 0,14 0,71 0,66 0,09 0,46 0,83
Eklemeli
gen etkisi 8.05 3.92 0.00/11.14]10.53/16.90 95.38 17.31 67.31 | 129.02
Major gen
frekansi 0.33 0,41 0.00/0.92 | 0.18/1.00 0.86 0.07 0.76 0.95
Dominant
etkisi 4.24 0.51 0.07 0.58 -59.75 177.33 0,00 112.26

Analizlerde en yuksek sonsal bolgeleri (%95) kullanarak sadece sit verimi icin major
gen oldugunu belirlemislerdir.

Navarro vd. (2006) kanatlilarda kandaki oksijen miktari ile ilgili major gen
incelemesi yapmustir. Ticari kosullarda yetistirilen bir etgi tavuk irkinin (SaO) genetik
yapist 15 kusak i¢in arastirilmistir. SaO’nun segregasyon analizleri, poligenik ve bir
major lokusun bulundugu segregasyon modeli ile gerceklestirildi. Analizler genetik
varyansin bir kismini agiklayan major genin varligin1 gostermektedir. Major genin,
baskin bir etkisi oldugu bulunmustur ve yaklasik %0.90 ap'lik bir etkiye sahip oldugu
gosterilmistir. Bu da iki homozigot sinif arasinda tahmin edilen farka esdegerdir (%
10'dan fazla). Seleksiyonda fenotipi arttiran allel frekansi ilk veri setinden 0,35 olarak
bulundu.

Janutta vd. (2006) bir kopek 1rkinda dirsek displazisi i¢in major gen incelemesi
yapmustir. Li vd. (2006) cam agaglarimin pas direnci ile ilgili major genleri
incelemislerdir. Loblol ¢aminin pas direncini etkileyen major genlerin varligi, alti
ebeveynin yarim-diallel ciftlesmesiyle {iretilen bir popiilasyonda arastirilmistir.
Poligenik etkileri ve tek bir major gen etkisi i¢in yorumlama yapmak igin bir Bayesgi
karmagik segregasyon analizi kullanilmistir. Varyans unsurlar1 Gibbs 6rneklemesi ile
tahmin edilmistir. Karmasik segregasyon analizi sonuglari, Bayes faktoriiniin iddia ettigi
gibi, bir major gen etkisi ve poligenik etkileri olan modelin daha iyi uydugunu gosterdi.

Famula vd. (2007) bir kopek 1rkinda tity rengi ve sagirlik ile ilgili major genleri
incelemislerdir.

11
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Sanchez vd. (2007) Duroc ve White domuz melezlerine ait yag asit ve kas yagi
igeriklerine ait major genleri bulmustur. Bir F2 Duroc x Blylk Beyaz populasyonunda
Once segregasyon analizi, daha sonra da ilave molekiiler bilgi kullanilarak QTL
haritalamas1  yapilmistir.  Segregasyon analizi  kullanarak bir Duroc domuz
populasyonunda kas i¢i yag (IMF) igerigini etkileyen major genin varlig test edilmistir.
Ayrica, domuz genomundaki varsayilan geni bulmak ve yag asidi kompozisyonunu
etkileyen QTL'yi haritalamak i¢in ayni deney hayvanlari {izerinde molekiiler analiz
gerceklestirildi. Bu amagla, Large White domuzlardan ve Duroc'dan bir F2
populasyonu olusturuldu ve IMF 6zellikleri agisindan 6l¢iilmiistiir. Segregasyon analizi,
cekinik bir Duroc alleli ile Duroc homozigot domuzlarda IMF'yi %1.8 artirabilen major
geni dogrulamustir.

Axenovich vd. (2007) tilkilerde dol verimi ile ilgili major gen incelemesi
yapmiglardir. Bu tiiriin ireme stratejisinin genetik temeli hakkinda fikir edinmek igin,
birbiri ile iligkili 20665 hayvani igeren tilkilerin genis soy agacinda dogum agirligina
karmagik segregasyon analizi yapilmistir. Herhangi bir major gen etkisinin dnemini
kontrol etmek igin Elston-Stewart gegis olasilik testi kullanilmistir. Analizler, bu
Ozelligin kalittminin, disiik dogus agirhigini resesif bir major gen tarafindan
yonlendirilebilecegini gostermistir.

Skotarczak vd. (2007) atlarda ikizlik orani ile ilgili major genleri Bayesci
segregasyon analizi ile incelemistir. Uygulanan algoritmanin 6zellikleri birkag
benzetimli veri seti kullanilarak da incelenmistir. Fenotipin bir major gen ile
aciklanabildigini gostermislerdir (Cizelge 2.6).

Cizelge 2.6. Marjinal sonsal ikizleme orani igin standart sapmalar (SD) ve %95 EYSY
'ler (Skotarczak vd. 2007).

M Parameter Ortalama Standart EYSY%95 EYSY%95
Sapma Sol Sag
6% 1.656 0.274 1.122 2.0
fa 0.119 0.027 0.068 0.174
pan” 1.504 0.168 1.176 1.835
6°c 0.484 0.162 0.197 0.814

@ paa = genotip AA'nin eklemeli etkisi; 6% = eklemeli varyansi; 6% = major gen varyansi.

Skotarczak vd. (2008) yumurtacilarin iireme fenotipleri ile ilgili major genleri
incelemistir. Szwaczkowski vd. (2009) fare hatlarinda canli agirlig ile ilgili bir major
gen olup olmadigini incelemek i¢in Bayesgi segregasyon analizi kullanmislardir.
Rasgele (C Hatlarinda 2813 fare) on bir kusakta 21, 42 ve 63 gunlik canli agirhigina
segregasyon analizi uygulanmistir. Model parametrelerinin  sonsal  yogunluk
dagilimlarini elde etmek i¢in Gibbs Ornekleme algoritmasi kullanilmistir. Poligenik
model ile orta derecede kalitsallik oldugu tahmin edildi. Sonuglar, canli agirlik i¢in
karisik bir kalitm modeli (major gen + poligenik) oldugunu gostermektedir. Tek gen
varyansinin fenotipik varyansa orami %9.7 ile %41 arasinda degistigi gozlenmistir.
Secilmemis ve secilen hatlar arasinda major gen frekanslarinda 6nemli farkliliklar

bulunmustur.

12
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Cabal vd. (2010) Alpaka tuy kalitesi ile ilgili major genleri Bayes¢i segregasyon
analizi ile tespit etmistir. Huacaya (HU) ve Suri (Peru) alpaka irklarinda tly g¢ap1 (FD),
FD’nin SD (SDFD), FD’nin CV ve konfor faktori (CF) i¢in major genlerin varligini
belirlemektir. Dinlendirilmis bulasma olasiliklar1 ile Bayes segregasyon analizleri, SU
ve HU 1rklart igin 1.906 ve 6.592 kayitlar1 kullanilarak gergeklestirildi. Major genlerin
varh@ginin  kaniti, %95 sonsal yogunluk sifir igermediginde istatistiksel olarak
desteklendi. FD, SDFD, CV degerleri ve CF degerlerinde artis ile iliskili 6nemli major
genler bulundu.( tiy ¢ap1 (FD). FD'nin standart sapmasi (SD). Konfor faktérii (CF). FD
(CV) varyasyon katsayist. Yogunluk (DE)). Stt verimi Uzerine dnemli veya onerici
QTL etkileri, ¢esitli koyun cinslerinde veya irklar arasinda ¢apraz olarak tanimlanmistir.
Bununla birlikte, koyun siitii kayitlar tizerinde Bayes¢i segregasyon analizini kullanan
yakin tarihli bir arastirma, Churra siit koyun cinsinde siit verimini etkileyen herhangi bir
major gen tespit etmedi (llahi ve Othmane 2011).

Vallejo vd. (2010) gokkusagi alabaliklarinda hastaliklara dayanaklikla ilgili
major gen varligini incelemistir. Sadece fenotipik veriler (genetik belirteg kullanmadan)
ve Bayesci segregasyon analizi yontemleri (BMSA) kullanarak BCWD (Bakteriyel
soguk su hastaligl) direncini etkileyen temel nitelik lokasyonlarmin kanitlarini
arastirmistir. Sonuglart BCWD direncinin genetik varyasyonunda poligenik etkilerin
Oonemini vurgulamaktadir.

Ilahi Ve Othmane (2011) Churra siit koyunlarinda toplam siit veriminde major
gen varligin1 karmasik segregasyon analizi ile incelemislerdir. 1999 yili ile 2002 yillart
arasinda 15 Ispanyol Churra siit siiriisii tarafindan 5156 koyuna ait 7126 laktasyondan
elde edilen veriler toplanmistir. On tekerrtirli 50.000 Gibbs 6rneklemesi ile istatistiksel
yorumlama yapilmistir. Bu g¢alismanin sonuglari, %95 en yuksek sonsal yogunluk
bolgesi (EYSY %95) icin st veriminden sorumlu bir major gen olmadigini ve
poligenik modelin kullanilmasinin daha uygun oldugunu géstermistir (Cizelge 2.7).

Cizelge 2.7. Gibbs drnegi gore tahmini marjinal sonsal Churra siit koyunlarinda toplam
st verimi igin karma bir genel modelden ve sol ve sagdan %95 en yiiksek sonsal
yogunluk bolgelerine (EYSY% 95) uyumlu parametreler (Ilahi Ve Othmane 2011).

Parametreler Sonsal Sonsal standart EYSY EYSY
Ortalama sapmalar 95% 95%
Sol Sag
Hata varyansi (¢%) 420.83 40.26 348.90 504.58
Poligenik varyansi (¢%y) 65.20 25.05 1.70 156.90
Major gen varyansi (6°G) 23.17 18.42 0.00 102.25
Eklemeli gen etkisi (a) 6.45 3.90 0.00 17.83
Major gen frekansi (p) 0.56 0.20 0.08 0.98
Kalitim derecesi (h?) 0.10 0.02
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Chatziplis vd. (2012) Sakiz koyun irkinda siit verimi ile ilgili fenotipler i¢in
major gen incelemesi yapmustir. Sakiz koyun irkinda dogum zorlugu, dogum sirasindaki
stit verimi, siit yag icerigi i¢cin genetik parametreler tahmin edilmistir. 20 ila 31 yili
kapsayan, tekrarlanan kayitlar kullamildi. Veriler, Kuzey Yunanistan'da (6021
tekrarlanan kayitlar) ve Kibris Rum Kesiminden elde dilmistir (6965 tekrarlanan
kayitlar). Genetik parametreler, en ¢ok olabilirlik yontemi ile poligenik ve major gen
etilerini i¢eren karmasik segregasyon modeli ile tahmin edilmistir. Her iki populasyonda
da sit veriminden sorumlu bir major geninin varligim1 gosterilmistir (Cizelge 2.8 ve
2.9). Sonug olarak Chatziplis vd. (2012) major genin biiyiik olasilikla Chios koyun
rkinda siit verimindeki ve yag icerigindeki biiyiik bir degisimi kontrol ettigini sonucuna
varmislardir.

Cizelge 2.8. Iki populasyonda (Kibris ve Yunan) siit verimi icin, sonsal kalitim
modelinden ve %95 en yiiksek sonsal yogunluk bolgelerinin (EYSY95%) sol ve sag

smirlarindan parametrelerin sonsal ve standart sapmalari (Chatziplis vd. 2012).

Genetik Kibrish populasyonu Yunan populasyonu
Parametreler Sonsal Sonsal EYSY Sonsal Sonsal EYSY
Ortalama | S.sapma %095 Ortalama | S.sapma %95
Hata varyansi 24.1 0.88 22.66/25.54 22.04 1.12 20.21/23.88
Poligenik varyansi 4.64 1.63 1.96/7.31 5.65 2.47 1.59/9.71
Major gen varyansi 18.4 3.61 12.47/24.33 16.82 4.75 9.02/24.61
Poligenik kalitim derecesi 0.15 0.05 0.07/0.24 0.17 0.07 0.06/0.29
Toplam kaliim derece 0.47 0.05 0.38/0.55 0.44 0.08 0.32/0.57
Eklemeli gen etkisi 44.85 6.23 34.63/55.08 55.48 11.78 36.14/74.81
Major gen frekansi 0.73 0.06 0.64/0.83 0.83 0.07 0.72/0.94
Dominant etkisi -40.31 7.23 -52.2/-28.4 —39.32 9.16 —54.4/-24.3

Cizelge 2.9. Kibrisli populasyonda yag igerigi ve dogum agirlig1 i¢in sonsal ve standart
kalitim degerleri ile karma kalitim modelinden ve %95 en yuksek sonsal yogunluk
bolgelerinin (EYSY 95%) sag ve sol sinirlarindan parametreler (Chatziplis vd. 2012).

Genetik Yag icerigi Dogum agirhg

Parametreler Sonsal Sonsal EYSY Sonsal Sonsal EYSY

Ortalama | S.sapma %095 Ortalama | S.sapma %95
Hata varyansi 0.487 0.019 0.456/0.019 0.436 0.016 0.409/0.46
Poligenik varyansi 0.086 0.025 0.042/0.128 0.044 0.020 0.011/0.07
Major gen varyansi 0.288 0.098 0.128/0.449 0.053 0.037 -0.007/0.1
Poligenik kalitim derecesi 0.15 0.04 0.08/0.21 0.089 0.038 0.027/0.15
Toplam kalitim derece 0.41 0.07 0.29/0.53 0.135 0.033 0.086/0.21
Eklemeli gen etkisi 0.556 0.118 0.363/0.749 0.551 0.393 —0.095/1.2
Major gen frekansi 0.73 0.08 0.60/0.86 0.590 0.213 0.240/0.94
Dominant etkisi —-0.451 0.148 —0.69/-0.21 0.024 0.831 —-1.341/1.4

Win vd. (2016) belirli nedenlerle tespit edilemeyen
aragtirmalarinda 6nemli olabilecegini ifade etmislerdir.

major genlerin kanser
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal

Bu c¢alismada daha onceden toplanmis bir veri seti kullanilacaktir (Allan vd.
2004, Ehsani vd. 2012). 12 adet M16 ve 12 adet ICR fare hatlar1 ¢aprazlanarak 66 adet
F1 olusturulmustur. M16 hizli canli agirlik artist i¢in, ICR ise rassal kontrol amaciyla
selekte edilmis hatlardir. F1 kendilenerck F2 populasyonu (n=661) olusturulmus ve 8.
hafta canli agirliklari, yem tiiketimi ve yem etkinligi ol¢iilmistiir. Yem etkinligi; her
haftanin canli agirlik artislarini o haftanin yem tiiketimine bolerek bulunmustur.

3.2. Metot

Bu ¢alismada kullanilan model, geleneksel kiigiik etkili ve sonsuz sayida gen
oldugunu kabul eden modelden farkli olarak popiilasyonda bir major genin genetik
varyansin agiklamada etkili oldugunu kabul etmektedir. Boyle bir genin varliginin
incelenmesi pratik acidan 6nem arz edebilmektedir. Karigik kalittm modeli, genetik
varyansin hem bir major gen hemde poligenik unsurlarca aciklanabildigini kabul
etmektedir. Elston ve Stewart (1971), Laye ve Elston (1975), bu konuda en etkili
yayinlar arasindadir (Gianola ve Soransen 2002). Guo vd. (1992) belirttigi {izere
segregasyon analizinin 6n kabullere asir1 duyarli olmalari, yanlis sonuglarin eldesine yol
acabilmektedir. Janss vd. (1995) tanimladigi segregasyon analiz modeli, pedigrilerin
varhiginda major genlerin Bayesgi segregasyon analizi ile incelenmesine olanak
tanimaktadir.

Bayesci veri analizi, gozlemlerden yola ¢ikarak olasilik¢t modeller kullanarak
belirli parametreler hakkinda yorumlama yapmaya olanak tamir. Onemli bir dzelligi ise
belirsizligi tanimlamada olasilik dagiliglarin1 kullanmasidir. Gelman vd. (2004) Bayesci
veri analizini {i¢ adima ayirmistir:

1. Olasilik¢t modelin belirlenmesi; Sorunu tanimlayan bilesik olasilik
fonksiyonunun butiin g6zlenenler ve gdzlenemeyenler icin belirlenmesi.

2. Gozlenen veriye sarth sonsal dagilisin hesaplanmasi ve yorumlanmasi.
3. Modelin uyumunun yakinsama siire¢lerinin incelenmesi.

Sorensen ve Gianola (2002) Bayesgi veri analizinin avantajlarini bildirmistir.
Bayesci diisiincenin ortak sagduyuya hitap ettigini, 6rnegin Bayesc¢i giiven araliklarinin
dogrudan parametrenin bu aralikta bulunup bulunmadigini belirtirken, frekanstistik
yorumlanmasi tekrarli 6rneklemelerin limiti ile yorumlama yapildigini vurgulamislardir.

Benzer olarak Gelman vd. (2004), hipotez testleri yerine giiven araliklarinin
daha sik¢a kullanilmaya basladigini, Bayesci giiven araliklarinin  daha agik
yorumlamalarina yol agtigini ifade etmistir. Yine Sorensen ve Gianola (2002) Bayesci
yorumlamanin Ozellikle kiigiikk orneklemli, fare gibi deneme materyallerine ait
gozlemlerin analizinde daha faydali olacagini agiklamistir.
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Bayes Teoremi: Bi, Bz, ..., Bk olaylar1 S 6rneklem uzayimni bir ayrigimini
olusturuyorsa ve i = 1, 2, ...., k icin P(Bi) # 0 ise, S icindeki herhangi bir A olay1 i¢in su
yazilabilir:

k
P(A) = ZP(BL'). P(A|Bi)

Bi, Bo, ..., Bk kesikli olaylart S 6rneklem uzayini bir ayrigimini olusturuyorsa ve i: 1, 2,
..., kicin P(Bi) # 0 ise, S icinde P(A) # 0 olan herhengi bir A olay1 i¢in (r=1, 2, ..., k
iken) sunu:

P(Br).P(A|Br)
k . P(Bi).P(A|Bi)

P(Br|A) =

Olarak yazilabilir (Freund 2002).

Veya genel olarak, 8 igin y gozlemlerini kullanarak olasilik¢i yorumlama
yapmak istiyorsak, P(8) 6nsele ile P(y|0) 6rnekleme dagilis1 ¢arpilarak;

P(6,y) = P(6)P(y10)

yazilabilir. Bu da;
P(8,y) _ P(OP(¥19)
P(y) P(y)

p(Bly) =

‘dir. P(y) #’nin mimkiin degerleri ilizerinden toplamini gosterecektir. 6’nin vektor
olmasi durumunda bunlarin tahmini i¢in bir MCMC yontemi olan Gibbs drneklemesi
kullanilabilir. Gibbs Orneklemesi; sartli sonsal dagilislarindan tekrarli bir sekilde
orneklemeler iireterek, bilesik dagilistan sonuclar elde edilmesine olanak tanir. Sorensen
ve Gianola (2002) Bayes¢i ve MCMC yontemlerinin uygulamalarini derlemislerdir.

Bu ¢alismada iki alleli olan (A1 ve Az ) bir major genin (1-g) ve g gen frekanslari
ile bir fare populasyonda canli agirlik, yem tlketimi ve yem etkinligi ile iligkili olup
olmadig1 incelenmistir. Major lokus genotipler A1A1, A1A2, ve A2A: olarak kabul
edilmistir. Hardy-Weinberg dengesi nedeni ile allellerin bagimsiz olarak (1-0)?, 2¢(1-q)
ve q2 frekanslari ile birlestikleri kabul edilmistir. m = (. mg, mz, m3) vektori bu A1Ag,
A1A2, ve A2A; genotiplerinin fenotipteki etkilerini ifade ettigi kabul edilmistir (ilahi ve
Othmane 2011);

y=XB+Zu+ZWm+e (3.1)

Modelinde; y gézlemleri (CA,YT ve YE), g cinsiyet etkisini, u rassal eklemeli poligenik
etkileri, m genotip ortalamalari, e ise rassal hatay1 gostermektedir.
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Kolmogorov-Smirnov testi ile gozlemlerin normallik testi yapilmis ve belirli
doniistirimler (transformasyonlar) ile normallik saglanmaya calisilmistir. Veya farkli
doniistiirimlerin (transformasyonlarin) sonuca etkisi incelenmistir;

y|B,a,W,m,c2~N(XB + Za + ZWm ,Ic?)
bu ifadede O'ez hata varyansidir. EKlemeli genetik etkilerin 6nsel dagilisi

alA,02~N(0,Ac2)

olarak belirlenmistir.

A pedigriden elde edilen iliski matrisi ve g% bilinmeyen genetik varyansdir.
icin sabit 6nsel kullanilirken, varyans unsurlar1 6% ve o2 icin ters kikare dagilislari
kullanilmistir. m vektorii i¢in uniform dagilis onsel olarak kullanmilmistir (Gianola ve
Soransen 2002).

Model (3.1)’den Gibbs oOrneklemesi kullanilarak sonsal dagiliglar IBAY
bilgisayar programi (Janss 2008) ile elde edilmistir. ilgili fenotipte major gen olup
olmadigi en yiiksek sonsal bolgelerin 0 igerip i¢ermedigi ve mendelci gegis
olasiliklarinin incelenmesi ile belirlenmistir. Buna gére 11, 12 ve 22 genotiplerinden "1"
allelinin gecis olasiliklarinin EYYB'de 1, 0.5 ve 0 degerleri ile ifade edilmesi ve
araliklarin ¢akigmamasi gozlemesi ile mumkundir (Kadarmideen ve Janss 2005).

Gibbs oOrneklemesi bilesik sonsal dagiliglardan ilgi duyulan parametrelerin
sonsal dagiliglarin1 tretmektedir. Bu orneklemler kullanilarak, sonsal dagilistan belirli
tanitic1 istatistikler belirlenebilir. Bu durumda tek bir uzun Markov Zinciri Monte Carlo
mu (MCMC) yoksa pek ¢ok kisa MCMC'mu iiretilmelidir (Gianola ve Soransen 2002).
Bu ¢alismada test amaci ile uzun zincirler (100.000 veya 200.000), kisa zincirler
(10.000-50.000) ile karsilastirilmistir. Sonuglar arasinda fark yok ise 5 veya 10 kisa
zincire ait ortalamalar kullanilmistir. Ik 5000 6rneklem hedef dagilistan uzakta
olabilecegi igin (burn-in) uzaklastirilmigtir. Orneklemler arasi yiiksek korelasyon nedeni
ile her 100. 6rnek kayit edilmistir.

Yakinsama tayini Gibbs 6rneklemleri arasi otokorelasyonlarin ve bunlara ait
zaman serisi test istatistiklerinin ve zincirler i¢i ve arasi varyasyon karsilastirilarak
(Gelman vd. 2004) incelenmesi ile belirlenmistir (Gianola ve Soransen 2002). Gelman
vd. (2004) yakinsamayi su sekilde belirlemeyi onermislerdir; Her bir parametre tahmine
ait markov zincirlerinden; zincirler arasi, B, ve zincir i¢i varyanslar, W, her bir 6rneklem
wij(i=1, ..., n;j=1,...,m) i¢in hesaplanir:
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m n m
n - - — 1 1 _
B ) (B 00h  yada By=o > wy, b= ) (W,
j=1 =1 j=1
m n
Wziz:s-2 yada S-ZZLZ(IIJ--—II_}')Z.
m 4 4 ] J n_l_ - tj -J
j= i=

W ve B kullanilarak bir zincire ait marjinal sonsal varyans :

. n—1 1
vart(Y\y) = TW +HB'

R\ — V/a\r+(¢\y) ) (3.2)
\J w

hesaplanir. Eger R n — o igin 1'e yaklasiyor ise yakinsama ger¢eklesmis demektir.

bunu kullanarak

18



BULGULAR I. MOSLEM

4. BULGULAR
4.1. Tamticx Istatistikler

Bu ¢alismada bir F2 fare populasyonunda canli agirlik, yem tlketimi ve yem
etkinligi ile ilgili major genlerin varlig1r segregasyon analizi ile incelenmistir. Canli

agirlik, yem tuketimi ve yem etkinligi ile ilgili tanitici istatistikler Cizelge 4.1'da
verilmistir.

Cizelge 4.1. Canli agirlik, yem tiiketimi ve yem etkinligi ile ilgili tanitic istatistikler.

Canh agirhk Yem tuketimi Yem etkinligi

N 748 748 748
Ortalama 37.922 187.27 0.0587
Medyan 37.600 188.1 0.06
Standart sapma 5.572 20.34 0.01922
Ortalama 0.204 0.74 0.0007
standart hatasi

Minimum 23.370 122.89 -0.01
Maximum 52.740 243.28 0.15

4.2. Normallik ve Déniistiiriimlerin (Transformasyonlarin) incelenmesi

Bu c¢alismada farkli

dontistiirimlerin  (transformasyonlarin) major

analizlerine olan etkisi de incelenmistir. Bu amagcla butln fenotiplere dogal logaritma,
kare kok, ussel, sinls, kosinls, tanjant, ve kotanjant doniistiirimleri uygulanmistir.
Cizelge 4.2'de bu doniistiirimler sonras1 normallik testi i¢cin Kolmogorov-Smirnov test
istatistikleri verilmistir. Bunlarla ilgili sekiller, Sekil 4.1, 4.2 ve 4.3'te verilmistir.
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Cizelge 4.2. Canli agirlik, yem tiiketimi ve yem etkinligi i¢in Kolmogorov Smirnov
normallik testi sonuglari.

N P Ortalama | Standart D

sapma D+| D | D-

orjinal 0,01 37.92 5.57 0,051 0,03 | 0,05

dogal logaritma 0,02 1.57 0,06 0,031 0,03 ] 0,03

karekok 0,01 6,14 0,45 0,04 10,04 | 0,03

Canh Ussel - - - - - -
agirhk | sinis 748 0,01 0,006 0,69 0,09 1 0,09 | 0,09
kosinus 0,01 -0,02 0,71 0,1110,11 10,10

tanjant 0,01 -0,62 14,03 0,2910,35] 0,35
kotanjant 0,01 1,54 0,004 0,02 1 0,05 | 0,05

orjinal 0,15 187.27 20.34 0.01]002] 0.2

dogal logaritma 0.01 2.26 0.04 0.01 | 0.04 | 0.04

karekodk 0.059 13.66 0.74 0.01]0.03 | 0.03

Yem Ussel - - - - - -
tuketimi | siniis 748 | 0.01 0.04 0.69 01]01] 01
kosinus 0.01 -0.005 0.71 01 ] 011] 01

tanjant 0.01 -0.44 23.31 0.34]10.36 | 0.36
kotanjant 0.01 1.56 0.00 0.03 | 0.06 | 0.06

orjinal 0.15 0.05 0.01 0.01]0.0110.00

dogal logaritma 0.01 -1.25 0.15 0.02 | 0.06 | 0.06

karekok 0.11 0.23 0.04 0.01]0.02 | 0.02

Yem ussel 0.15 1.06 0.02 0.01]0.01]0.01
etkinligi sinds 748 0.15 0.05 0.01 0.01]0.0110.00
kosinus 0.01 0.99 0.00 0.05] 0.07 | 0.07

tanjant 0.15 0.05 0.01 0.01]0.011]0.01
kotanjant 0.15 0.05 0.01 0.01]0.0110.00
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Sekil 4.1. Canli agirlik ve farkli doniistiirimlerin Kolmogorov-Smirnov normallik testi.
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Sekil 4.2. Yem tuketimi ve farkli doniistiirimlerin Kolmogorov-Smirnov normallik
testi.
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Sekil 4.3. Yem etkinligi ve farkli donistiiriimlerin Kolmogorov-Smirnov normallik

testi.
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4.1, 4.2 ve 4.3 sekillere gore, canli agirlik (P < 0.05) fenotipinin normal
dagildigini ifade eden Ho hipotezi red edilmistir (Cizelge 4.2, Sekil 4.1). Yem tiketimi
ise hem orjinal dlgekte hem de karekdk dontistiiriimii igin normal dagilisa uymaktadir
(Cizelge 4.2, Sekil 4.2). Yem etkinliginin ise hem orjinal dlcekte hem de karekok, ussel,
sinds, tanjant ve kotanjant doniistiirlimleri i¢in normal dagilisa uydugu Kolmogorov-
Smirnov testi ile gosterilmistir (Cizelge 4.2, Sekil 4.3).

4.3. Canh Agirlik icin Major Gen Analizleri
4.3.1. Canh agirlik icin poligenik modeli

Poligenik model i¢in yorumlama (3.1) numarali modelden major gen unsurunun
cikartilmasi ile elde edilmistir. Uzun (100.000 veya 200.000) zincir sonuglarinin, kisa
(50.000) zincir sonuglari ile karsilagtirilmasinin fark yaratmadiginin belirlenmesi nedeni
ile 10 tekerrurlii 50.000'lik markov zincirlerinin olusturulmasina karar verilmistir.
Cizelge 4,3’da orjinal veri setinin, Cizelge 4,4’de doniistiriimleri icin model
parametrelerine ait sonsal ortalamalar ve kalitim derecesi tahminleri verilmistir.

Cizelge 4.3. 50.000 Gibbs Ornegine gore, canli agirlik i¢in poligenik modelden
segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin sonsal dagilislarina ait ortalama,
standart sapma ve en yiksek sonsal yogunluklar igin Ozet istatistikler.

Genetic Sonsal Sonsal Mod EYSY%95 | EYSY %95
Parametreler ortalamalar Standartsapmalar Sol Sag
Hata varyansi ¢’ 12.36 1.60 12.70 8.44 17.47
Poligenik varyansi 6,2 5.19 2.53 3.87 1.62 21.36
Kalitim derecesi h? 0.29 0.63
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Cizelge 4.4. Dogal logaritma, kare kok, logaritma, sinus,

dontstiirimleri i¢in poligenik modelden varyans bilesenleri
marjinal sonsal ortalama ve marjinal sonsal standart sapmalar.

kosinis ve kotanjant
ve (EYSY %95) icin

Genetik Sonsal Sonsal standart Mod EYSY%95 | EYSY %95
Parametreler ortalamalar sapmalar Sol Sag
Dogal logaritma

Hata varyans1  o¢® 0.00896 0.00102 0.00892 | 0.00296 0.01258
Poligenik varyans1 o’ 0.00330 0.00157 0.00275 | 0.00024 0.01604
Kalitim derecesi h2 0.59 0.27

Kare kok
Hata varyans1  o¢® 0.08224 0.01040 0.08505 | 0.03253 0.11604
Poligenik varyansi1 o.? 0.03298 0.01631 0.02656 | 0.00000 0.12826
Kalitim derecesi h2 0.28 0.61

Logaritma
Hata varyans1  o¢’ 0.00168 0.00020 0.00177 ] 0.00045 0.00233
Poligenik varyans1 o.? 0.00064 0.00032 0.00052 | 0.00000 0.00310
Kalitim derecesi h2 0.27 0.61

Sinis
Hata varyans1  o¢? 0.09470 0.00608 0.09635 ] 0.05572 0.11853
Poligenik varyansi .’ 0.00497 0.00545 0.00019 | 0.00000 0.06541
Kalitim derecesi h2 0.051 0.47
Kosinus

Hata varyans1  o¢° 0.50945 0.02677 0.50282 | 0.41603 0.61616
Poligenik varyans1 o.? 0.01073 0.01090 0.00290 | 0.00000 0.09619
Kahtim derecesi h2 0.02 0.29

Kotanjant
Hata varyans1  o¢’ 0.00001 0.00000 0.00001 | 0.00000 0.00001
Poligenik varyans1 o.? 0.00001 0.00001 0.00000 | 0.00000 0.00006
Kahtim derecesi h2 0.5 1

Farkli doniistiirimlerin farkli kalitim dereceleri tahmin ettigi Cizelge 4.4'de
gosterilmistir. Buna gore kosiniis doniistiiriimii ile kalitim derecesinin tahmini 0.02'ye
diiserken, log doniistiiriimii ile 0.59'a yiikselmistir. Tahmin edilen poligenik varyanslar
canlt agirlik icin yiiksek miktarda genetik varyans oldugunu gostermistir. Orjinal veri
seti icin tahmin edilen kalitim derecesi (h?= 0.29, Cizelge 4.3) bunu dogrulamistir. Canli
agirh@l igin kalitim derecesinin sonsal ortalamalar1 (£ SD), Poligenik model
kullanilarak kalitim derecesi tahmini h?= 0.29 (+ 0.63) ve major gen modelinde kalitim
derecesi h?= 0.81 (+ 0.98) olarak bulundu (Cizelge 4.5, 4.3). Major gen modeline ait
kalitim derecesinin poligenik modelin kalitim derecesinden daha yiiksek oldugu

gozlenmistir.
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4.3.2. Canh agirlik icin segregasyon analizi

Cizelge 4.3-Cizelge 4.5'da hem orjinal veri seti hem de ilgili doniistiirtimleri i¢in
(3.1) numarali modeldeki parametrelere ait marjinal sonsal dagiliglara ait tanitict
istatistikler verilmistir. Major gen sonsal analizlerinde (Cizelge 4.5) en yuksek sonsal
yogunluk bélgelerinin (cc?) igin sifir icerip icermediginin incelenmesi sonucu sadece
orjinal 6lgekte major gen varligl belirlenmistir. Bununla birlikte ne orjinal veri seti ne
de doniistiirimleri normal dagilisa uymadigi i¢in sonuglarin dikkatli bir sekilde
yorumlanmasi1 gerekmektedir. Sonuglar1 dogrulamak amaci1 ile Mendelci gecis
olasiliklar1 da incelenmistir (Cizelge 4.9). Buna gore 11, 12 ve 22 genotiplerinden "1"
allelinin gecis olasiliklarinin EYYB'de 1, 0.5 ve 0 degerleri ile ifade edilmesi ve
araliklarin ¢akismamasimin gozlenmesi ile mimkundir (Kadarmideen ve Janss 2005).
Cizelge 4.9'deki geg¢is olasiliklart canli agirlik i¢in kalittmin mendelci oldugu hipotezi
reddetmistir.

Gibbs orneklemesinin yakinsamast R degerinin 1 civarinda olup olmadig
incelenerek ve zincirler igi otokorelasyonlara ait sekil ve test istatistikleri (Ek 1)
incelenerek Dbelirlenmistir. Cizelge 4.10'de gosterildigi iizere sinlis ve kosiniis
doniistiirimii haricinde yakinsama saglanmistir.

Cizelge 4.5. 50.000 Gibbs Ornegine gore, canli agirlik icin major gen modelden
Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin sonsal dagiligslarina ait ortalama,
standart sapma ve en yilksek sonsal yogunluklar igin dzet istatistikler.

Genetik Sonsal Sonsal standart EYSY %095 EYSY %95
Parametreler Ortalamalar Sapmalar Sol Sag

Hata varyansi (0¢?) 11.13 1.96 6.56 17.34
Poligenik varyans1 (o.?) 4.46 2.55 0.00 18.52
Major gen varyansi (6G2) 44.21 121.37 101.71 1401.92
Eklemeli gen etkisi  (a) 7.32 11.61 0.00 61.24
Dominant etkisi 1.04 6.38 0.00 37.87
Major gen frekansi 0.47 0.32 0.00 1.01
Kalhitimderecesi h? 0.81 0.98

Dominant etkinin (1.04) eklemeli gen etkisinden (7.32) daha kiigiik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyans1 ( 6c® = 44.21), poligenik varyansdan (eu?
= 4.46) 6nemli derecede yiiksek bulunmustur. Ayrica, Janss vd. (1998) ve Miyake vd.
(1999) major gen varyasyonlarinin biiyilikliigiiniin, ayrik bir major genin varliginin bir
gostergesi olarak kullanilmasini 6nermislerdir. Populasyondaki major gen frekans: p =
0.47 ve g =1 - p = 0.53 bulunmustur.

Canli agirlik igin veriler normal dagilisa uymadigr icin (Sekil 4.1) farkli
transformasyon (doniistiiriim) yontemleri kullanilarak Gibbs drneklemesi ile uygulanan
Bayesci segregasyon analizlerine ait sonuclar Cizelge 4.6, 4.7 ve 4.8'de sunulmustur.

Cizelge 4.6,7,8te EYSY %95 gore; dogal logaritma, kare kok, logaritma,

kosiniis, siniis, ve kotanjant'te major gen varyansi (cc?) ( 0 ) icerdigi igin viicut
agirhigindan sorumlu major gen olmadigini tespit ettik.
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Biitiin doniistiiriim (transformasyon) yontemlerinde dominant etkisi eklemeli gen
etkisinden daha kii¢iik olarak bulunmustur. Kullanilan farkli transformasyon
(dontistiirim) yontemlerinde major gen varyansinin, poligenik varyansdan onemli
derecede yiiksek oldugu bulunmustur. Major gen frekanslari ise kotanjant'ta ( p = 0.42
veq=1-p=0.58), dogal logaritma'da (p=0.44veq=1-p=0.56) (Cizelge 4.6),
kare kok'te (p =0.50 ve g =1 - p = 0.50), logaritma'da (p=0.42veq=1-p =0.58)
(Cizelge 4.7) , kosiniis'te (p=0.51veq=1-p=0.49), vesints'te (p=051veq=1-
p = 0.49) (Cizelge 4.8) bulunmustur.

Canl1 agirhigr igin kalitim derecesi poligenik model kullanilarak dogal logaritma
transformasyonu (déniistiiriimii) icin tahmini kalitim derecesi h?= 0.59 ( 0.27), kare
kok h?= 0.28 (+ 0.61), logaritma h?= 0.27 (+ 0.61), kosiniis h?= 0.02 ( 0.29), siniis h*=
0.051 (+ 0.47), kotanjant h?>= 0.5 (= 1) (Cizelge 4.4) ve major gen modelinde kalitim
derecesi dogal logaritma déniistiiriimii icin h?>= 0.81 (+ 0.98), kotanjant h*= 1 (* 1)
(Cizelge 4.6), kare kdk h?= 0.91 (+ 0.99), logaritma h?= 0.86 (+ 0.98) (Cizelge 4.7),
kosiniis h?= 0.84 (* 0.98), ve siniis h?= 0.80 (+ 0.86) (Cizelge 4.8) bulundu.

Cizelge 4.6. 50.000 Gibbs 6rnegine gore, kotanjant ve dogal logaritma doniistiirimleri
(transformasyonlari) igin EYSY %95 ve major gen modelden elde edilen parametreler
icin tahmini marjinal sonsal ortalama ve marjinal sonsal standart sapmalar.

kotanjant Dogal logaritma
Genetik Sonsal Sonsal EYSY EYSY Sonsal Sonsal EYSY EYSY
Parametre ortalama standart %95 %95 ortalama standart %95 %95
-ler sapmalar Sol Sag sapmalar Sol Sag

Hata 0.01 0.01 0.00 0.01 0.01 0.01 0.01 0.01
varyansli
Poligenik 0.01 0.01 0.00 0.01 0.01 0.01 0.00 0.01
varyansn
Major gen 0.01 0.01 0.00 0.01 0.03 0.07 0.00 0.69
varyansn
El;leme'i gen 0.01 0.01 0.00 0.04 0.18 0.21 0.00 1.29
etkisi
Dt?(r_n_inant 0.01 0.01 -0.04 | 0.04 0.03 0.21 -0.74 0.98
etkisi
Major gen 0.41 0.31 0.00 1.01 0.44 0.31 0.00 1.01
frekansi
Kahtim 1 1 0.81 0.98
derecesi h?
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Cizelge 4.7. 50.000 Gibbs ornegine gore, kare kok ve logaritma donistiiriimleri i¢in
EYSY %95 ve major gen modelden elde edilen parametreler icin tahmini marjinal
sonsal ortalama ve marjinal sonsal standart sapmalar.

Karekok Logaritma
Genetik Sonsal Sonsal EYSY EYSY Sonsal Sonsal EYSY EYSY
Parametre ortalama standart %95 %95 ortalama Standart %95 %95
-ler sapmalar Sol Sag sapmalar Sol Sag
Hata 0.08 0.01 0.019 ] 011 0.01 0.01 0.01 0.01
varyansi (c.?)
Poligeni 0.03 0.02 0.00 0.15 0.01 0.01 0.00 0.01
kvaryansi (c,?)
Major gen 0.48 1.49 0.00 | 20.88 0.01 0.02 0.00 0.22
Varyansi (6c?)
Eklemeli gen 0.78 1.25 0.00 7.34 0.11 0.15 0.00 0.75
etkisi (a)
Dtokm_inam 0.02 0.60 -1.60 | 2.33 -0.01 0.10 -0.33 0.43
etkisi
Major gen 0.51 0.32 0.00 1.01 0.41 0.32 0.00 1.01
frekansi
Kahtim 0.91 0.99 0.86 0.98
derecesih?

Cizelge 4.8. 50.000 Gibbs 6rnegine gore, sinus ve kosinls doniistiirimleri i¢in EYSY
%95 ve major gen modelden elde edilen parametreler igin tahmini marjinal sonsal
ortalama ve marjinal sonsal standart sapmalar.

sinds kosinls
Genetik Sonsal sonsal EYSY EYSY Sonsal Sonsal EYSY EYSY
Parametre ortalama standart %95 %95 ortalama standart %95 %95
-ler sapmalar sol sag sapmalar sol sag
Hata 0.02 0.01 0.01 0.03 0.04 0.01 0.02 0.06
varyansi (c.2)
Poligenik 0.01 0.01 0.00 0.02 0.01 0.01 0.00 0.03
varyansi (6,2 )
Major gen 0.06 0.03 0.00 0.14 0.30 0.16 0.00 0.60
varyansi (652
Eklemeli 0.14 0.07 0.00 0.41 0.37 0.02 0.31 0.44
gen etkisi (a)
|3t<l>((ninant 0.14 0.51 -0.70 0.70 0.02 1.16 -1.35 1.48
etkisi
Major gen 0.51 0.29 0.00 1.01 0.50 0.29 0.00 1.01
frekansi
Kahtim 0.80 0.86 0.84 0.98
derecesi h?
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Sekil 4.4. Canli agirlik igin poligenik varyansi, major gen varyansi, hata varyansi,
dominant etkisi, eklemeli gen etkisi ve major gen frekans1 marjinal sonsal dagilimi.
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Cizelge 4.9. AA, AB ve BB genotiplerinden kalitima ugrayan A alelinin gegis
olasiliklarinin %95 En yiksek Sonsal Yogunluklarin (EYSY) sol ve sag sinirlari.

Gecis EYSY %295 EYSY %95
Olasihig sol sag
Canh Agirhk Pr(AJAA) 0.00000 1.00323
Pr(A|AB) 0.00000 1.00381
Pr(ABB) 0.00000 1.00335
Gecis EYSY %295 EYSY %095
Olasihigi sol sag
Yem Tuketimi Pr(AJAA) 0.00000 1.00271
Pr(AJAB) 0.00000 0.96765
Pr(AIBB) 0.00000 0.31410
Gecis EYSY%95 EYSY%95
Olasihig sol sag
Yem Etkinligi Pr(AJAA) 0.00197 1.00200
Pr(A/AB) 0.00200 1.00201
Pr(ABB) 0.00199 1.00383
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4.4. Major Gen Modelin Yakinsamas: Ile Tlgili Sonuclar

(3.2) numarali modeli kullanilarak Gibbs orneklemesinin yakinsamasi R degerinin 1
civarinda olup olmadig1 incelenerek belirlenmistir.

Cizelge 4.10. Canli agirlik, dogal logaritma, kare kok, logaritma, sinds, kosinds, ve

kotanjant doniistiiriimlerinda R kullanilarak yakinsama olup olmadigima incelenmesi.

Parametre Hata Poligenik | Major gen Eklemeli Dominant gen Major

-ler varyansi varyansi varyansi gen etkisi etkisi gen etkisi
Orjinal 1.000033 1.000098 1.000923 1.002559 1.000464 1.000395
dogal logaritma * * 1.000437 1.000893 1.001294 1.000527
karekdk 1.000151 1.000033 1.001924 1.008175 1.001329 1.001437
tssel * * 1.001573 1.006064 1.001045 1.001063
sinds * * 1.000696 1.01639 1.38174** 1.00015
kosinis 1.00009 1.00009 0.999998 1.004999 5.54321 ** 1.000036
tanjant * * * 1.010821 1.020426 1.001639

* parametre yakinsamig ama deger Kuglik oldugu i¢in bilgisayar programi hesaplamadi.
** parametre yakinsamamus.

Cizelge 4.11. Yem tlketimi, dogal logaritma, kare kok, logaritma, sinis, kosinus, ve

kotanjant doniistiiriimlerinda R kullanilarak yakinsama olup olmadigina incelenmesi.

Parametre Hata Poligenik | Major gen Eklemeli Dominant gen Major

-ler varyansi varyansi varyansi gen etkisi etkisi gen etkisi
Orjinal 1.000108 1.000084 0.99999 1.008708 1.00132 1.000192
dogal logaritma * * 1.003503 1.002725 1.018865 1.001923
karekok 1.000098 1.000046 1.001759 1.00272 1.001275 1.000359
tssel * * 1.00116 1.001621 1.001234 1.000159
sinus 1.00012 1.0005 0.999993 1.004587 5.24323** 1.000001
kosinus 1.00005 1.00015 0.999999 1.000374 5.40142** 1.00001
tanjant * * * * * 1.005109

* parametre yakinsamis ama dege rkiicik oldugu i¢in bilgisayar programi hesaplamadi.
** parametre yakinsamamis.

Cizelge 4.12. Yem etkinligi, Ussel, sinus, kosinls, tanjant, ve kotanjant
doniistiiriimlerinda R kullanilarak yakinsama olup olmadigina incelenmesi.
Parametre Hata Poligenik | Major gen Eklemeli Dominant gen Major
-ler varyansi varyansi varyansi gen etkKisi etkisi gen etkisi
Orjinal * * 1.001863 1.008368 1.010733 1.002651
dogal logaritma * * 1.003155 1.009019 1.01115 1.003454
karekok * * 1.001689 1.005697 1.007937 1.004306
ussel * * * * * 1.001484
sinlis * * 1.00636 1.018784 1.003735 1.001775
kosiniis * * 1.003979 1.016936 1.005075 1.003146

* parametre yakinsamis ama deger kuclk oldugu i¢in bilgisayar programi hesaplamadi.

** parametre yakinsamamis.
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4.5. Poligenik Modelin Yakinsamas: le Tlgili Sonuclar

(3.2) numarali modeli kullanilarak Gibbs orneklemesinin yakinsamasi R degerinin 1

civarinda olup olmadig1 incelenerek belirlenmistir.

Cizelge 4.13. Canli agirlik, dogal logaritma, kare kok, logaritma, sinls, kosinis, ve
kotanjant doniistiiriimlerinda R kullanilarak yakinsama olup olmadigina incelenmesi.

Parametre Hata Poligenik

-ler varyansi varyansi

Orjinal 1.000013 1.000013
dogal logaritma * *

karekok 1.000007 1.000007
ussel * *

sinls 1.000035 1.000127

kosiniis 0.999997 1.000039
tanjant * *

* parametre yakinsamig ama deger kuglik oldugu i¢in bilgisayar programi hesaplamadi.

Cizelge 4.14. Yem tlketimi, dogal logaritma, kare kok, logaritma, sinis, kosinus, ve
kotanjant doniistiiriimlerinda R kullanilarak yakinsama olup olmadigina incelenmesi.

Parametre Hata Poligenik

-ler varyansi varyansi

Orjinal 1.000011 1.000013
dogal logaritma * *

karekok 1.000057 1.000067
ussel * *

sinlis 0.999994 1.000127

kosinls 1.000023 1.000184
tanjant * *

* parametre yakinsamis ama deger Kiclk oldugu i¢in bilgisayar programi hesaplamadi.

Cizelge 4.15. Yem

etkinligi, 0ssel,

sinds,

kosinlis, tanjant, ve Kkotanjant

doniistiiriimlerinda R kullanilarak yakinsama olup olmadigma incelenmesi.

Parametre Hata Poligenik
-ler varyansi varyansi
Orjinal * *
dogal logaritma * *
karekok * *
ussel
sinis

* parametre yakinsamig ama deger kiigiik oldugu i¢in bilgisayar programi hesaplamadi.
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4.6. Yem Tiiketimi I¢cin Major Gen Analizleri

4.6.1. Yem tuketimi icin poligenik modeli

Yem tlketimi icin poligenik yorumlama (3.1) numarali modelden major gen
unsurunun ¢ikartilmasi ile elde edildi. Uzun (100.000 veya 200.000) zincir sonuglarinin,
kisa (50.000) zincir sonuglari ile karsilastirilmasimnin fark yaratmadiginin belirlenmesi
nedeni ile 10 tekerrurli 50.000'lik markov zincirlerinin olusturulmasina karar verildi.
Cizelge 4.16'de orjinal veri setinin, Cizelge 4.17'de donistiiriimleri i¢in model

parametrelerine ait sonsal ortalamalar ve kalitim derecesi tahminleri verilmistir.

Cizelge 4.16. 50.000 Gibbs Ornegine gore, yem tiiketimi igin poligenik modelden
Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin sonsal dagiligslarina ait ortalama,
standart sapma ve en yiiksek sonsal yogunluklar igin dzet istatistikler.

Genetik Sonsal sonsal Mod EYSY EYSY
Parametreler Ortalamalar | standart sapmalar % 95 % 95
sol sag
Hata varyans1 o<’ 211.35 32.17 217.75 192.76 305.35
Poligenik varyansi 6,° 117.42 52.86 102.72 84.42 398.18
Kalitim derecesi h? 0.35 0.63
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Cizelge 4.17. Dogal logaritma, kare kok, logaritma, sinus, kosinds, ve kotanjant
doniistiirimleri icin poligenik modelden varyans bilesenleri ve (EYSY %95) igin

marjinal sonsal ortalama ve marjinal sonsal standart sapmalar.

Genetik Sonsal sonsal Mod EYSY%95 | EYSY %095
Parametreler ortalamalar | standart sapmalar sol sag
Dogal logaritma

Hata varyans1 o<’ 0.00663 0.00092 0.00678 0.00126 0.01035
Poligenik varyans1 o’ 0.00314 0.00147 0.00284 0.00000 0.01240
Kalhitim derecesi h? 0.36 0.61

Kare kok
Hata varyanst  ¢¢’ 0.29652 0.04225 0.30086 0.09807 0.42660
Poligenik varyansi1 o.? 0.14758 0.06933 0.11092 0.01278 0.61092
Kalitim derecesi h? 0.66 0.62

Logaritma
Hata varyans1  ¢¢’ 0.00125 0.00017 0.00132 0.00028 0.00185
Poligenik varyansi ¢.° 0.00058 0.00028 0.00049 0.00000 0.00234
Kalitim derecesi h? 0.32 0.63

Sinus
Hata varyans1  o¢’ 0.48663 0.02596 0.48337 0.39952 0.58934
Poligenik varyans1 o.? 0.00685 0.00797 0.00010 0.00000 0.10195
Kalitim derecesi h? 0.01 0.03
Kosinis

Hata varyans1  o¢’ 0.50861 0.02810 0.51466 0.41111 0.63970
Poligenik varyans1 o.? 0.01287 0.01457 0.00015 0.00000 0.15330
Kalhitim derecesi h? 0.025 0.35

Kotanjant
Hata varyans1  ¢¢’ 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000
Poligenik varyansi ¢.° 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00003
Kalhitim derecesi h? 0.00 0.00

Farkli dontistiirimlerin farkli kaliim dereceleri tahmin ettigi Cizelge 4.16'te
gosterilmistir. Buna gore kotanjant doniistiiriimii ile kalittim derecesinin tahmini 0.00'a
diiserken, kare kok doniistirimii ile 0.66'ya yiikselmistir. Tahmin edilen poligenik
varyanslar yem tiiketimi i¢in yliksek miktarda genetik varyans oldugunu gdstermistir.
Orjinal veri seti icin tahmin edilen kalitim derecesi (h?= 0.35, Cizelge 4.16) bunu
dogrulamistir. Yem tliketimi i¢in kalitim derecesinin sonsal ortalamalar1 (= SD),
poligenik model kullanilarak kalitim derecesi tahmini h?= 0.35 (+ 0.63) ve major gen
modelinde kalitim derecesi h?= 0.96 ( 0.98) olarak bulundu (Cizelge 4.16, 4.18). Major
gen modeline ait kalitim derecesinin poligenik modelin kalitm derecesinden daha
yiiksek oldugu gozlenmistir (Cizelge4.18).
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4.6.2. Yem Tiiketimi icin Segregasyon Analizi

Yem tiketimi icin Cizelge 4.16-Cizelge 4.18'te hem orjinal veri seti hem de ilgili
doniistiirimleri i¢in (3.1) numarali modeldeki parametrelere ait marjinal sonsal
dagilislara ait tanitici istatistikler verilmistir. Major gen sonsal analizlerinde
(Cizelge4.18) En yiksek sonsal yogunluk bolgelerinin (66?) igin sifir igerip
icermediginin incelenmesi sonucu sadece orjinal Olgekte major gen varlig
belirlenmistir. Sonuglar1 dogrulamak amact ile Mendelci gegis olasiliklar1 da
incelenmistir (Cizelge 4.9). Buna gore 11, 12 ve 22 genotiplerinden "1" allelinin gegis
olasiliklarinin EYYB'de 1, 0.5 ve 0 degerleri ile ifade edilmesi ve araliklarin
cakismamasinin gézlenmesi ile miimkindir (Kadarmideen ve Janss 2005). Cizelge
4.9'deki gecis olasiliklart yem tiiketimi i¢in kaliimin mendelci oldugu hipotezi
reddetmistir.

Gibbs o6rneklemesinin yakinsamasi R degerinin 1 civarinda olup olmadigi
incelenerek ve zincirler igi otokorelasyonlara ait sekil ve test istatistikleri (EK 2)
incelenerek Dbelirlenmistir. Cizelge 4.11'de gosterildigi lizere siniis ve Kkosiniis
dontistiirimii haricinde yakinsama saglanmistir.

Cizelge 4.18. 50.000 Gibbs ornegine gore, yem tiiketimi i¢in major gen modelden
Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin sonsal dagilislarina ait ortalama,
standart sapma ve en yiiksek sonsal yogunluklar (EYSY%95) i¢in 6zet istatistikler.

Genetik Sonsal sonsal Mod EYSY %95 | EYSY %95
parametreler ortalamalar | standart sapmalar sol sag

Hata varyansi (ce?) 142.22 37.21 144.36 129.01 272.07
Poligenik varyansi (o2 132.29 58.89 113.39 111.34 423.27
Major gen varyansi (6G2) 919.99 2111.35 218.66 382302.40 20355.53
eklemeli gen etkisi (a) 28.80 26.70 0.15 0.00 162.81
Dominant gen etkisi 24.88 20.19 120.26 41.84 125.20
Major gen frekansi 0.38 0.23 0.09 0.00 1.003
Kalitim derecesi h? 0.96 0.98

Dominant etkinin (24.88) eklemeli gen etkisinden (28.80) daha kii¢iikk oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi (o662 = 919.99), poligenik varyansdan (o,
= 132.29) 6nemli derecede yiiksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekansi
p=0.38veq=1-p=0.62 bulunmustur.

Cizelge 4.19,20,21'da EYSY%95 gore; dogal logaritma, kare kok, logaritma,
kosiniis, siniis, ve kotanjant'te major gen varyansi (oc®) ( 0 ) igerdigi igin yem
tlketiminden sorumlu major gen olmadigini tespit ettik.

Biitiin doniistiiriim yontemlerinde dominant etkisi eklemeli gen etkisinden daha
kiigik olarak bulunmustur. Kullanilan farkli doniistiirim yontemlerinde major gen
varyansinin, poligenik varyansdan énemli derecede yiiksek oldugu bulunmustur. Major
gen frekanslar ise karekok’te (p = 0.46 ve g = 1 - p = 0.54) , dogal logaritma'da (p =
038veq=1-p=0.62) (Cizelge 4.19), siniste (p =050 ve g =1 - p = 0.50),
logaritma'da( p =0.40 ve g = 1 - p = 0.60) (Cizelge 4.20) , kosinls'te (p =0.50veq=1
- p =0.50), ve kotanjant'ta (p =0.46 ve q =1 - p = 0.54) (Cizelge 4.21) bulunmustur.
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Yem tuketimi igin kaliim derecesi poligenik model kullanilarak dogal logaritma
transformasyonu (déniistiiriim) i¢in tahmini kalitim derecesi h?= 0.36 (+ 0.61), kare kok
h?= 0.66 (+ 0.62), logaritma h?= 0.32 (+ 0.63), kosiniis h?>= 0.025 (+ 0.35), siniis h?=
0.01(x 0.03), kotanjant h?= 0.00 ( 0.00) (Cizelge 4.17) ve major gen modelinde kalitim
derecesi dogal logaritma transformasyonu (déniistiiriimii) icin h?= 0.92 (+ 0.99), kare
kok h?= 0.95 (+ 0.99) (Cizelge 4.19), sinis h?>= 0.86 (+ 0.98), logaritma h?= 0.85 (+
0.94) (Cizelge 4.20), kosiniis h?= 0.42 (+ 0.98), ve kotanjant h?= 01 (z 1) (Cizelge 4.21)
bulundu.

Cizelge 4.19. 50.000 Gibbs ornegine gore, Kare kok ve dogal logaritma dontistiiriimleri
icin EYSY %95 ve major gen modelden elde edilen parametreler icin tahmini marjinal
sonsal ortalama ve marjinal sonsal standart sapmalar.

Dogal logaritma Kare kok

Genetik Sonsal Sonsal EYSY EYSY Sonsal Sonsal EYSY EYSY

Parametre | ortalama standart % 95 %95 ortalama standart %95 %95
-ler sapmalar sol sag sapmalar sol sag

Hata 0.01 0.001 0.001 0.01 0.19 0.05 0.02 0.36
varyansi
Poligenik 0.01 0.001 0.001 0.01 0.17 0.07 0.02 0.50
varyansi
Major gen 0.05 0.11 0.00 0.90 3.52 9.54 0.00 84.45
varyansi
Eklemeli 0.17 0.14 0.00 0.89 1.56 1.84 0.00 10.37
gen etkisi
Dominant | ~-0.05 029 | -108| 0.38 1.17 1.46 -0.06 9.04
etkisi
Major gen 0.46 0.26 0.00 1.00 0.38 0.23 0.00 1.00
frekansi
Kahtim 0.92 0.99 0.95 0.99
derecesi h?

36



BULGULAR I. MOSLEM

Cizelge 4.20. 50.000 Gibbs oOrnegine gore, sinis ve logaritma doniistiiriimleri igin
EYSY %95 ve major gen modelden elde edilen parametreler icin tahmini marjinal
sonsal ortalama ve marjinal sonsal standart sapmalar.

Logaritma Sinus
Genetik Sonsal Sonsal EYSY EYSY Sonsal Sonsal EYSY EYSY
Parametre ortalama standart %95 %95 ortalama standart %95 %95
-ler sapmalar sol sag sapmalar sol sag

Hata 0.001 0.001 0.0001 0.001 0.05 0.004 0.02 0.06
varyansl
Poligenik 0.001 0.001 0.0001 0.002 0.004 0.004 0.00 0.05
varyansl
Major gen 0.005 0.02 0.00 0.21 0.30 0.16 0.00 0.60
varyansl
Eklemeli 0.07 0.06 0.00 0.51 0.36 0.02 0.30 0.44
gen etkisi
Dtokm'inam 0.04 0.06 -0.12 0.41 -0.01 1.14 -1.35 1.44
etkisi
Major gen 0.40 0.23 0.00 1.01 0.50 0.29 0.00 1.004
frekansi
Kahtim 0.85 0.94 0.86 0.98
derecesi h?

Cizelge 4.21. 50.000 Gibbs 6rnegine gore, kotanjant ve kosinls doniistiirimleri igin
EYSY %95 ve major gen modelden elde edilen parametreler igin tahmini marjinal
sonsal ortalama ve marjinal sonsal standart sapmalar.

Kosinus Kotanjant
Genetik Sonsal Sonsal EYSY EYSY Sonsal Sonsal EYSY EYSY
Parametre ortalama standart %95 %95 ortalama standart %95 %95
-ler sapmalar sol sag sapmalar sol sag
Hata 0.04 0.003 0.03 0.06 0.00 0.00 0.00 0.00
varyansn
Poligenik 0.002 0.002 0.00 0.03 0.00 0.00 0.00 0.0001
varyansn
Major gen 0.31 0.16 0.00 0.61 0.001 0.00 0.00 0.0001
varyansn
Eklemeli 0.37 0.01 0.33 0.43 0.002 0.003 0.00 0.02
gen etkisi
Dt?(r_n_inant -0.46 1.06 -1.34 1.47 0.001 0.002 -0.004 0.01
etkisi
Major gen 0.50 0.29 0.00 1.01 0.46 0.29 0.00 1.003
frekansi
Kalitim 0.42 0.98 1 1
derecesi h?
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Sekil 4.5. Yem tlketimi igin poligenik varyansi, major gen varyansi, hata varyansi,
dominant etkisi, eklemeli gen etkisi ve major gen frekans1 marjinal sonsal dagilimi.
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4.7. Yem Etkinligi Icin Major Gen Analizleri

4.7.1. Yem etkinligi icin poligenik modeli

Yem etkinligi i¢in poligenik yorumlama (3.1) numarali modelden major gen
unsurunun ¢ikartilmasi ile elde edildi. Uzun (100.000 veya 200.000) zincir sonuglarinin,
kisa (50.000) zincir sonuglart ile karsilastirilmasimin fark yaratmadiginin belirlenmesi
nedeni ile 10 tekerrurli 50.000'lik markov zincirlerinin olusturulmasina karar verildi.
Cizelge 4.22'de orjinal veri setinin, Cizelge 4.23'de donistiiriimleri i¢in model
parametrelerine ait sonsal ortalamalar ve kalittim derecesi tahminleri verilmistir.

Cizelge 4.22. 50.000 Gibbs Ornegine gore, yem etkinligi i¢in poligenik modelden
Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin sonsal dagiligslarina ait ortalama,
standart sapma ve en yilksek sonsal yogunluklar (EYSY%95) igin 0zet istatistikler.

Genetik Sonsal Sonsal Mod EYSY EYSY
Parametreler ortalamalar | standart sapmalar % 95 % 95
sol sag
Hata varyansi  o¢’ 0.00019 0.00004 0.00020 0.00000 0.00033
Pozligelﬁk varyansi 0.00021 0.00007 0.00033 0.00003 0.00059
Gu
Kalitim derecesi h? 0.52 0.63
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Cizelge 4.23. Ussel, siniis, kosinis, tanjant ve kotanjant déniistiiriimleri icin poligenik
modelden varyans bilesenleri ve (EYSY %95) icin marjinal sonsal ortalama ve marjinal
sonsal standart sapmalar.

Genetik Sonsal Sonsal Mod EYSY%095 | EYSY %095
parametreler ortalamalar | standart sapmalar sol sag
Ussel
Hata varyans1  o¢® 0.00022 0.00005 0.00023 0.00000 0.00037
Poligenik varyans1 o’ 0.00025 0.00009 0.00025 0.00004 0.00071
Kalitim derecesi h? 0.53 0.64
Sinis
Hata varyans1  o¢® 0.00019 0.00004 0.00020 0.00000 0.00032
Poligenik varyansi1 o.? 0.00021 0.00008 0.00040 0.00004 0.00062
Kalitim derecesi h? 0.52 0.66
Kosinis
Hata varyans1  ¢¢’ 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000
Poligenik varyansi1 o.? 0.00001 0.00001 0.00000 0.00000 0.00009
Kalitim derecesi h? 1 1
Tanjant
Hata varyans1  ¢¢’ 0.00019 0.00005 0.00020 0.00000 0.00032
Poligenik varyans1 o.? 0.00022 0.00008 0.00021 0.00004 0.00062
Kalitim derecesi h? 0.53 0.61
Kotanjant

Hata varyans1  ¢¢’ 0.00019 0.00004 0.00019 0.00000 0.00032
Poligenik varyans1 o.? 0.00021 0.00007 0.00035 0.00003 0.00058
Kalitim derecesi h? 0.52 0.63

Farkli doniistiiriim yontemlerinin farkli kalittim dereceleri tahmin ettigi Cizelge
4.23'de gosterilmistir. Buna gore kotanjant ve siniis doniistiiriimii ile kalitim derecesinin
tahmini 0.52'ye diiserken,kosinlis dondstiirimii ile 1'e yiikselmistir. Tahmin edilen
poligenik varyanslar yem etkinligi i¢in yiiksek miktarda genetik varyans oldugunu
gdstermistir. Orjinal veri seti icin tahmin edilen kalittim derecesi (h?= 0.52, Cizelge 4.3)
poligenik model kullanilarak kalittm derecesi tahmini h?= 0.52 (+ 0.63) ve major gen
modelinde kalitim derecesi h?= 0.81 ( 0.98) olarak bulundu (Cizelge 4.22, 4.24). Major
gen modeline ait kalitim derecesinin poligenik modelin kalitim derecesinden daha
yiiksek oldugu gbézlenmistir.
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4.7.2. Yem Etkinligi I¢cin Segregasyon Analizi

Cizelge 4.22-Cizelge 4.24'ta hem orjinal veri seti hem de ilgili dontistiirimleri
icin (3.1) numarali modeldeki parametrelere ait marjinal sonsal dagiliglara ait tanitici
istatistikler verilmistir. Major gen sonsal analizlerinde (Cizelge 4.24) en yiliksek sonsal
yogunluk bélgelerinin (c6?) igin sifir igerip icermediginin incelenmesi sonucu hem
orjinal 6l¢ekte hemde doniistiiriimleri i¢in major gen olmadig: belirlenmistir. Bununla
birlikte orjinal veri seti ve doniistiirimlerinden sadece dogal logaritma ve kosinis
normal dagilisa uymadigi belirlenmistir. Sonuclar1 dogrulamak amaci ile Mendelci
gecis olasiliklart da incelenmistir (Cizelge 4.9). Buna gore 11, 12 ve 22 genotiplerinden
"1" allelinin geg¢is olasiliklarinin EYYB'de 1, 0.5 ve 0 degerleri ile ifade edilmesi ve
araliklarin cakigmamasimin gozlenmesi ile miimkiindiir (Kadarmideen ve Janss 2005).
Cizelge 4.9'deki gegis olasiliklar1 yem etkinligi i¢in kalitimin mendelci oldugu hipotezi
reddetmistir.

Gibbs orneklemesinin yakinsamast R degerinin 1 civarinda olup olmadig
incelenerek ve zincirler igi otokorelasyonlara ait sekil ve test istatistikleri (Ek 3)
incelenerek belirlenmistir. Cizelge 4.12'de gosterildigi lizere orjinal veri seti ve
donistiirimleri yakinsama saglanmistir.

Cizelge 4.24. 50.000 Gibbs 6rnegine gore, yem etkinligi i¢cin major gen modelinden
Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin sonsal dagiligslarina ait ortalama,
standart sapma ve en yilksek sonsal yogunluklar igin dzet istatistikler.

Genetik Sonsal Sonsal standart Mod EYSY%95 | EYSY%95

parametreler ortalamalar sapmalar sol sag
Hata varyansi (ce?) 0.00017 0.00004 0.00018 0.00000 0.00031
Poligenik varyansi (ou?) 0.00017 0.00007 0.00029 0.00001 0.00050
Major gen varyansi (6G%) 0.00221 0.00502 0.00004 0.00000 0.04408
Eklemeli gen etkisi (a) 0.05073 0.05327 0.00029 0.00000 0.29994
Dominant gen etkisi - 0.00347 0.05787 0.30155 | -0.17884 0.31596
Major gen frekansi 0.60428 0.31332 0.98889 0.00200 1.00389
Kalitim derecesi h? 0.93 0.99

Dominant etkinin (- 0.00347) eklemeli gen etkisinden (0.05073) daha kuguk
oldugu bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi (cc? = 0.00221), poligenik
varyansdan (cu?= 0.00017) yiiksek bulunmustur. Ayrica, Janss vd. (1998) ve Miyake vd.
(1999) major gen varyasyonlarinin biiytlikliigliniin, ayrik bir major genin varligimin bir
gostergesi olarak kullanilmasini 6nermislerdir. Populasyondaki major gen frekans: p =
0.60 ve g = 1 - p = 0.40 bulunmustur.

Cizelge 4.25,26,27'da EYSY%95 gore; Ussel, sinus, kosinius, tanjant, ve
kotanjant'ta major gen varyansi (6g?) ( 0 ) igerdigi i¢in yem etkinligi sorumlu major gen
olmadigim tespit ettik.Biitiin doniistiiriim yontemlerinde dominant etkisi eklemeli gen
etkisinden daha kiiciik olarak bulunmustur. Kullanilan farkli transformasyon
(doniistiirim) yOntemlerinde major gen varyansinin, poligenik varyansdan 6nemli
derecede yiiksek oldugu bulunmustur.
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Major gen frekanslar ise Ussel'de (p =0.47 ve q=1-p = 0.53) (Cizelge 4.25),
sinis'te (p =045 ve q=1-p =0.55), kosinus'te( p =047 ve g =1 - p = 0.53)
(Cizelge4.26) , tanjan'da (p = 0.62 ve g =1 - p = 0.38), ve kotanjan'da (p =0.51ve q =
1-p =0.49) (Cizelge 4.27) bulunmustur.

Yem etkinligi i¢in kalittm derecesi poligenik model kullanilarak ussel
transformasyonu (déniistiiriimleri) icin tahmini kalitim derecesi h?= 0.53 (z 0.64), sinis
h?= 0.52 (+ 0.66), kosiniis h?= 1 (+ 1), tanjanth?>= 0.53 (+ 0.61), kotanjant h?= 0.052 (+
0.63) (Cizelge 4.23) ve major gen modelinde kalitim derecesi Ussel transformasyonu
(doniistiiriim) icin h?= 0.94 (+ 0.99) (Cizelge4.25), siniis h?= 0.95 (+ 0.99), kosiniis h?=
1 (x 1) (Cizelge 4.26), tanjant h?= 0.92 (+ 0.99), ve kotanjant h?= 0.95 (+ 0.99) (Cizelge
4.27) bulundu.

Cizelge 4.25. 50.000 Gibbs 6rnegine gore, Ussel doniistiiriimii igin EYSY %95 ve major
gen modelden elde edilen parametreler icin tahmini marjinal sonsal ortalama ve
marjinal sonsal standart sapmalar.

Ussel
Genetik Sonsal Sonsal EYSY %95 | EYSY %95
parametreler ortalama Standart sapmalar sol sag

Hata varyansi (ce?) 0.00018 0.00005 0.00000 0.00033
Poligenik varyansi (6u? ) 0.00021 0.00009 0.00001 0.00061
Major gen varyansi (6G2) 0.00279 0.00583 0.00000 0.06934
Eklemeli gen etkisi (a) 0.05427 0.05300 0.00000 0.36580
Dominant etkisi 0.01648 0.07533 -0.14514 0.33803
Major gen frekansi 0.46832 0.33381 0.00000 1.00390
Kahtim derecesi h? 0.94 0.99
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Cizelge 4.26. 50.000 Gibbs ornegine gore, sinus ve kosinls doniistiirtimleri igin EYSY
%95 ve major gen modelden elde edilen parametreler icin tahmini marjinal sonsal
ortalama ve marjinal sonsal standart sapmalar.

Sinus Kosinus
Genetik Sonsal Sonsal EYSY EYSY Sonsal Sonsal EYSY EYSY
Parametre ortalama standart %95 %95 ortalama standart %95 %95
-ler sapmalar sol sag sapmalar sol sag
Hata 0.00017 0.00004 0.00000 0.00029 0.00000 0.00000 0.00000 | 0.00000
varyansl
Poligenik 0.00017 0.00008 0.00000 0.00053 0.00000 0.00000 0.00000 | 0.00003
varyansl
Major gen 0.00292 0.00506 0.00000 0.04899 0.00001 0.00001 0.00000 | 0.00007
varyansl
Eklemeli 0.06585 0.06435 0.00000 0.35794 0.00280 0.00145 0.00000 | 0.00813
gen etkisi
Dominant 0.02250 0.06757 -0.08759 | 0.28876 | -0.00077 0.00316 0.01206 | 0.00402
etkisi
Major gen 0.45265 0.34018 0.00000 1.00394 0.46758 0.28617 0.00000 | 1.00377
frekansi
Kaltim 0.95 0.99 1 1
derecesi h?

Cizelge 4.27. 50.000 Gibbs Ornegine gore, tanjant ve kotanjant doniistiiriimleri igin
EYSY %95 ve major gen modelden elde edilen parametreler igin tahmini marjinal
sonsal ortalama ve marjinal sonsal standart sapmalar.

Tanjant Kotanjant

Genetik Sonsal Sonsal EYSY EYSY Sonsal Sonsal EYSY EYSY

parametrel ortalama standart %95 %95 ortalama standart %95 %95
er sapmalar sol sag sapmalar sol sag

Hata 0.00017 0.00004 0.00001 0.00030 0.00017 0.00004 0.00000 | 0.00029
varyansi
Poligenik 0.00018 0.00008 0.00001 0.00056 0.00018 0.00008 0.00000 | 0.00057
varyansi
Major gen 0.00190 0.00524 0.00000 0.06397 0.00294 0.00765 0.00000 | 0.07810
varyansi
Eklemeli 0.05029 0.05712 0.00000 0.34876 0.05962 0.07694 0.00000 | 0.44199
gen etkisi
Dominant -0.01423 0.04800 -0.08901 | 0.31113 0.01167 0.06475 -0.088 0.33908
etkisi
Major gen 0.61814 0.29848 0.00200 1.00392 0.51490 0.33828 0.00000 | 1.00375
frekansi
Kahtim 0.92 0.99 0.95 0.99
derecesi h?
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Sekil 4.6. Yem etkinligi i¢in poligenik varyansi, major gen varyansi, hata varyansi,
dominant etkisi, eklemeli gen etkisi, ve major gen frekansi1 marjinal sonsal dagilima.
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5. TARTISMA

Hayvan 1slah1 ve genetik caligmalar1 derin ve karmasik pedigri bilgi kaynaklari
kullanmaktadir. Dogru damizlik deger tahmini, daha yuksek genetik ilerlemelere olanak
tanimaktadir (Karacadren ve Firat 2012). Benzer sekilde bu derin ve karmasik
pedigrilerin major gen analizlerinde kullanilmasi daha dogru tahminlere ve yiiksek
genetik ilerlemelere olanak tanir (Wolc vd. 2009; Janss 19973, b). Gibbs 6rneklemesi
derin pedigrilerden dogru bir bicimde istatistiksel yorumlamalar yapilmasina olanak
tanimaktadir. Bu tezde sadece F2 populasyonu kullanilmis olsa da kuramsal olarak n
kusaklik pedigriler Gibbs 6rneklemesi ile analiz edilebilmektedir.

Bu ¢alismada daha 6nce molekiiler analiz ile QTL oldugu bildirilen (Ehsani vd.
2012) bir F2 fare veri setinden, canli agirlik, yem tiiketimi ve yem etkinligi fenotipleri
ve bunlarin farkli doniistiirimleri (transformasyonlari) igin segregasyon analizi ile
major gen incelemesi yapilmistir. Her ne kadar molekiiler bilgiye erisim ucuzlasa da
(Das 2015) Tiirkiye gibi gelismekte olan iilkelerde hayvan 1slahi ¢aligmalarinda DNA
bilgisinin kullanilmasi halen uygulanabilir degildir. Bu baglamda bu tezin ana amaci
ucuz ve dogru bir yontem olan segregasyon analizine ait sonuglarin, F2 verisetinden
molekiiler bilgi ile elde edilen sonuglarla oOrtiislip Ortiismediginin incelenmesidir.
Segregasyon analizlerinin fenotiplerin normalligine duyarli oldugu bildirilmistir (Jarvik
1998; Sonchez vd. 2003). Bu tezin bir diger amaci ise farkli doniistiiriim tekniklerinin
major gen analizlerine olan etkisinin incelenmesidir.

Segregasyon analizi kullanilarak molekiiler genetik teknolojilerine ihtiyag
duyulmaksizin pek ¢ok ¢aligsma i¢in major genler belirlenmistir. Bu ¢alismada normallik
saglanmasa da canli agirlik icin farelerde major gen oldugu gdsterilmistir. Bununla
birlikte yapilan doniistiirimler sonrasi yine de normallik saglanamamis (Sekil 4.1,
Cizelge 4.2) ve major genin varligr doniistiirim ile de gosterilememistir. Doniistiirim
sonrast major gen analizi i¢in yorumlamanin degismesi Jarvik (1998) ve Cemal
(2001)’in  bildirmis oldugu; segregasyon analizlerinin normalligi duyarligini
dogrulamaktadir.

Wolc vd. (2009) farelerde canli agirlik fenotipi ile ilgili yaptiklart ¢aligmada
kalitim derecesini 0.25 ile 0.47 araliginda tahmin etmislerdir ve bu deger bu ¢alismanin
sonucu ile ortiismektedir (h? = 0.42). Wolc vd. (2009), kontrol ve seleksiyon hatlarmi
segregasyon analizi ile kiyasladiklarinda major gen frekanslarinin 6nemli derecede
farkli oldugunu gostermistir ve tek bir major genin poligenik etkiler ile canli agirlik i¢in
onemli oldugunu ortaya koymuslardir.

Mevcut calismanin sonuglari dogrudan Wolc vd. (2009)‘nin sonuglari ile
karsilastirilamasa da, major gen varligmi gosteren belirli sonuglar elde edilmistir
(Cizelge 4.5, Sekil 4.4). Bununla birlikte Wolc vd. (2009)'un belirttigi tUzere fare iyi bir
model organizma olsa da bulunulan veya belirlenen major gen etkileri ¢cogu zaman
tizerinde ¢alisilan populasyona 6zeldir ve hatta ¢ok biiylik etkilerle tespit edilen major
genler bagka populasyonlarda belirlenemeyebilmektedir. Wolc vd. (2009) segregasyon
analizi sonuglarinin DNA analizinin sonuglart ile ortiistiigiinii rapor etmislerdir.

Benzer olarak Ehsani vd. (2012), bu tezin materyali ile genomik iliski ¢aligmasi
uygulayarak tic QTL‘in canli agirlik i¢in 6nemli oldugunu ortaya koymuslardir. Bu
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calismada ise DNA bilgisi kullanilmaksizin sadece pedigri ve fenotiplerce major gen
olabilecegi ortaya koymustur. Bununla birlikte bu ¢alismada sadece bir tane major genin
canli agirhgr etkileyebilecegi kabul edilmistir ve DNA analizlerinin sonuglar
(Karacadren 2014) bu 6nkabiiliin dogru olmadigin1 gostermektedir. Yine de hem canl
agirlik (Cizelge 4.5) hem de yem tiiketimine (Cizelge 4.18) ait major gen varyanslarinin
en yiksek sonsal bolgelerinin sifir igermemesi major gen varligini ispatlamaktadir.
Mendelci gecis olasiliklar1 ise beklenen alel sayimlari ile ortiismemektedir (Cizelge
4.9). Bu g¢alismada bu durum genomik iligki ¢alismalarinin temel 6n kabiilii olan
Mendel'in ikinci yasasindan sapma olarak da adlandirilabilen dengesiz bagint1 (linkage
disequilibrium) ile agiklanabilir. Iliski haritalamaciligt Mendel'in ikinci kanunu olan
bagimsiz segregasyondan sapmalari bilgi kaynagi olarak kullanmaktadir.

Iliski haritalamacilig1 (association mapping); genler civarinda yer alan ve
kantitatif fenotipleri etkileyen aday isaretleyicileri (markerlar1) ve bagint1 (linkage)
bolgelerini tespit etmeyi amaclar. Molekiler kalittimdaki son gelismeler fenotipler ile
iliskili olabilen baskalasimlarin: yiiz binlerce tekil nukleotit polimorfizm ile
saptanmasina olanak tanimistir (Karacadren 2014). Diger bir alternatif yontem olan
baginti haritalamacilifina (linkage mapping) oranla daha yiiksek ¢ozliniirlik ve
giicliiliik saglamaktadir (Risch and Merikangas 1996). Iliskinin giicii: populasyon
bulucularinin sayisina, bulucu haplotype’larin sayisina, kusak sayisina ve baskalasim,
seleksiyon gibi faktorlere bagli olacaktir (Collins 2007). Dengesiz baginti: kromozomda
birbirine yakin isaretleyici (marker) veya gen bdlgesinin kusaktan kusaga birlikte
aktarilmasini agiklayan bir terim olup, genomik calismalarin (ve dolayist ile gen
haritalama c¢alismalarinin) ana o6n kabiiliinii olusturmaktadir. Oysa mendelci gegis
olasiliklar1 allelerin kusaktan kusaga bagimsiz segregasyon hipotezine (linkage) gore
gectigi On kabiilii ile hesaplanmaktadir.

Sanchez vd. (2007) hem QTL hem de segregasyon analizi kullanarak F2 domuz
populasyonlarinda yag igerigi ile ilgili bulgulari bu ¢aligmanin sonuglarina benzerlik
gOstermektedir. Sanchez vd. (2007), doéniistiirim ile normallestirme sagladiklarinda,
major gen kanitinin yok oldugunu gostermisler, QTL ve segregasyon analizlerinin
kismen Ortiistiigii sonucuna varmuglardir. iki ydntem arasindaki ana farkin, QTL
caligmalarinin en az iki QTL oldugunu gostermesine segregasyon analizinin bir QTL
oldugunu kabul etmesine baglamaktadirlar.

Pomp vd. (2005)'ta farelerde hizli biiylime orani i¢in genomik haritalama
yapabilmek icin iki farkli fare hattindan olusturulan biiyiik bir F2 populasyonunda
QTL'lerin yerini belirlediler. Bu amacla belli bir strede plazma insulin, glikoz seviyeleri
ve vicut kompozisyonu gibi 6zellikleri incelediler ve 6lculen tim 6zellikleri etkileyen,
biiyiik olasilikla 13 adet kromozom {iizerinde 19 benzersiz bolgeyi temsil eden 95 QTL
belirlediler. Bununla birlikte yag biriktirme biiylime ve enerji tiiketiminin yasa bagli
olarak diizenlenmesini gosteren birka¢ QTL belirlenmistir.

Karacadren vd. (2006)'da siit sigirlarinda yem tiikketimi ve canli agirlik
fenotiplerinden sorumlu major genleri Bayesgi segregasyon yontemi ile incelemis ve
yem tiikketimi ve canli agirlik fenotiplerinden sorumlu major gen oldugunu tespit
etmiglerdir (Cizelge 2.5). Ama mendelci gegis olasiliklari testleri ile, hem yem tiiketimi
hemde canli agirliktan sorumlu major gen olmadigmi bildirmislerdir. Bizim
¢alismamizin sonuglar1 da Karacaéren vd. (2006)'1n sonuglarina benzer olarak en
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yuksek sonsal yogunluk bolgeleri %95 (EYSY%95) 0 igermedigi igin yem tiikketimi ve
canli agirlik fenotiplerinden sorumlu major gen oldugunu gosterse de (Cizelge 4.5,
Cizelge4.18) kalitim deseninin mendelci oldugu hipotezi rededilmistir.

Karacadren (2014)’te aym1 F2 fare veri setini genom tabanli iliski analizini
kullanarak canli agirligi etkileyen yedi SNP oldugunu gostermistir. Bu ¢alismada ise
DNA bilgisi kullanilmaksizin sadece pedigri ve fenotiplerce major gen olabilecegi
ortaya konmustur. Bununla birlikte yapilan Kolmogrov-Smirnow normallik testi iki
calismada da canli agirlik i¢in normalligin saglanamadigi vurgulanmustir (sekil 4.1,
Cizelge 4.2). Bununla birlikte Bayesci analizlerin hem normallikten sapma, hem de
(dolayist ile) kiigiik 6rneklem durumunda, olabilirlik¢i yontemlere oranla daha giiclii
olduklar1 gosterilmistir (Gelman vd. 2004; Gianola ve Soransen 2002).

Sanchez vd. (2003) vicut kompozisyonu ve karkasini etkileyen major bir gen
olup olmadigint segregasyon analizi i¢in iki yontem ile incelediler. Bayes¢i-Gibbs
orneklemesi (Bayesian-GS) ve maksimum olabilirlik-Quasi Newton algoritmasi (ML-
QN) yoluyla yapan analizlere gore viicut kompozisyonu ve karkas: etkileyen major gen
varhigini ortaya koydular (Cizelge 2.2).

Sanchez vd. (2003); ML-QN ile biiyiikk populasyonlarin pedigrilerinin
kullanilmasina olanak tanidigi i¢in major genleri tespit etmek i¢in giivenilir bir yaklagim
oldugu sonucuna varmiglardir. Ancak, Bayesian-GS poligenik ve major genlerin nesiller
boyunca tahmin edilmesine olanak tanidig1 i¢in daha kapsamli analizler yapmaya olanak
tantyan bir yontem oldugunu bildirmiglerdir. Her iki yontem de doniistiirim
kullanilmaksizin major gen varligini tespit etmistir. Bizim calismamiz da doniistiirim
kullanarak ve kullanmayarak canli agirliktan sorumlu major gen varligint Bayesci
segregasyon analizi ile inceledik ve doniistiirliim sonras1t major gen kanitinin ortadan
kalktigin1 gozlemledik.

Haring vd. (2011) deneysel bir kedi populasyonunda canli agirhik major gen
varligini, bir ¢evresel ve dort genetik model (genel, karma kalitim, major gen ve
poligenik) kullanarak incelemisler ve canli agirlikta birden fazla major lokusun sorumlu
olabilecegini bildirmislerdir. Ayrica insanlarda canli agirlik fenotipten sorumlu olan
birden fazla major lokus oldugunu daha 6nce ortaya koymustur (Thorleifsson vd. 2009;
Willer vd. 2009). Bizim caligmamizda fare Orneklem biiyiikliigli yeternce genis
oldugundan ve iki modelinde (major gen + poligenik) canli agirliktan sorumlu major
gen oldugunu gostermistir (Cizelge4.5).

Molekiiler genetik calismalar fenotiplerin, QTL veya iligkili genlerce
aciklanabilecegi Onkabiilii ile yapilmaktadir (Campos vd. 2010). Genomik varyansin,
fenotipik varyansi agiklamasi ise tizerinde ¢alisilan fenotipin genetik mimarisi ile iligkili
olacaktir (Gianola 2013). Gianola (2013) Bayesci analizlerde farkli 6nseller kullanarak,
farkli genetik mimarilerin farkli fenotiplerde nasil incelenecegini tartigmis ve hangi
yontem veya modelin "en iyi" oldugunun bilinemedigi sonucuna varmistir.

Bu tezde de bir kantitatif fenotipdeki c¢esitligi agiklarken farkli modellerin
farkli yorumlara yol agabilecegi, daha dogru sonuglara ulagsmak i¢in farkli modellere ait
sonuglarin karsilagtirillmasi gerektigi gosterilmistir. Nitekim Ehsani vd. (2012) ve
Karacaoren (2014) yem etkinligi i¢in farkli etki biiyiikliiklerine sahip QTL veya iligkili
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genleri molekiiler bilgi ile tespit etmislerdir. Bu tezde ise farkli dontstiiriimler veya
orijinal 6lgek i¢in, yem tiiketiminin kalitiminin poligenik oldugu sonucuna varilmistir.
Bununla birlikte yem etkinligi: canli agirlik artiglarinin, yem tiiketimine bdliinmesi
suretiyle iiretilmis bir fenotip olup, tasidigi ¢esitlilik oldukca kiigiik bulunmustur
(Cizelge 4.1). Yem etkinliginin genetik analizinde biiyiik bir olasilikla ek olarak
molekiiler isaretleyici bilgisi kullanilmasi daha faydali olacaktir.

Bu caligmadan elde edilen poligenik kalitim dereceleri canli agirlik, yem
tiketimi ve yem etkinligi i¢in: 0.29, 0.35 ve 0.52 iken Ehsani vd. (2012) sirasi ile 0.42,
0.53 ve 0.58 olarak daha biiyiik tahminler rapor etmislerdir. Kullanilan yontem
farkliliklar1 mevcut tez ve Ehsani vd. (2004) sonuglar1 arasinda oransal bir farka yol
acsa da , yem etkinligi i¢in kalitim derecesi tahminleri ortiismektedir.

Bu c¢alismada markov zincirlerinin yakinsamast hem gorsel olarak Gibbs
ornekleme oto korelasyonlarinin iterasyon sayisina gore azalmasi (Cizelge 4.10,11,12)
hem de R test istatistiginin 1 degerine yaklasip yaklasmamasma gore incelenmistir
(Gelman vd. 2004). Cizelge 4.12'de gosterildigi iizere oOzellikle yem etkinliginde
zincirler i¢i ve arasi cesitlilik ¢ok disiik oldugundan ilgili R test istatistigi
hesaplanamamistir. Ama bazi model parametreleri her ii¢ fenotipde de hem orjinal
Olcekte hem de doniistiirlimler i¢in yakinsamamustir.

Segregasyon analiz sonuglart QTL ve baginti analiz sonuglariyla daha 6nce
karsilastirilmis Sanchez vd. (2007) olsa da, bilgimiz dahilinde ilk kez bir segregasyon
analiz sonucu genom tabanli iliski analizinin sonuglar1 ile uygulamali olarak
karsilastirilmistir. Her ne kadar hem canli agirlik hem de yem tiiketimi i¢in genomik
iliski sonuglarmin 6n gordiigii tizere major gen oldugu saptansa da, mendelci gegis
olasiliklart bu sonucu dogrulamamistir. Gelecek calismalar bu mendelci gegis
olasiliklarindan sapmanin nedenlerini daha farkli deneme desenleri (geriye melezleme,
rasgele pedigri... gibi) kurarak inceleyebilir.
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6. SONUCLAR

Segregasyon analizi major genlerin sadece pedigri ve fenotipler ile
belirlenebilmesini ucuz ve etkin bir sekilde saglamaktadir. Giiniimiizde yapilan
molekiiler ¢alismalarda: pek ¢ok kantitatif fenotipin poligenik ve major genlerce
yonlendirildigi ortaya konmustur. Segregasyon analizi monogenik ve poligenik
unsurlari istatistiksel modeller ile tahmin eden ve major gen tesbiti yapan bir yontemdir.
Ozellikle zootekni kapsaminda kullanilan genis ve derin pedigriler miimkiin biitiin
genotip bileskelerini ayr1 ayr1 yazmaya izin vermemektedir. Bu baglamda Gibbs
orneklemesinin kullanilmasi yaklasik olarak segregasyon analizi yapilmasina olanak
tanimaktadir. Bu tezde canli agirlik, yem tiiketimi ve yem etkinliginin major bir gen
tarafindan yonlendirilip yonlendirilmediginin bir F2 fare populasyonuna ait veri seti
kullanilarak segregasyon analizi ile incelenmistir. Segregasyon analizi canli agirlik ve
yem tuketimi i¢in major genleri tespit etse de (Cizelge 4.9) bunlarin kalitim deseninin
Mendelci oldugu hipotezi reddedilmistir.

Bu ¢alismada normallik ve bununla ilgili olarak yapilan farkli dogal logaritma ve
geometrik doniistiiriimlerin segregasyon analizinden elde edilecek sonuglar1 ve dolayisi
ile major gen hakkinda yapilacak yorumlar1 degistirdigi gosterilmistir. Ornegin yem
tilketiminde orjinal dlgekte normallik saglanmis iken ve major gen kaniti gosterilmis
iken (Cizelge 4.2), doniistiirim yapilmasi major gen sinyalini yok etmistir (Cizelge 4.2).
Benzer olarak canli agirlik i¢in yapilan doniistiiriimler de major gen varlig: ile ilgili
kanit1 yok etmistir (Cizelge 4.5).

Her ne kadar gelismis iilkelerde DNA temelli 1slah caligsmalar1 kullanilmaya
baglanmig olsa da Turkiye'de heniiz bu tarz ¢aligmalar yapilamamaktadir. YUksek
yogunluklu SNP bilgileri ile ¢iftlik hayvanlarimin damizlik degerleri tahmin
edilebilmekte ve seleksiyon yapilabilmektedir (Meuwissen vd. 2001). Damizlik
degerleri SNP bilgisi ile hesaplanabilmektedir.

Ornegin sigirda genom projesi 2006°da tamamlanmustir. Islah ¢alismalarindaki
basart damizlik degerlerinin dogru bir sekilde tahminine dayali olacaktir.
[saretleyicilerin (marker) bu anlamda faydali olabilecegi uzun zamandir bilinmektedir
ama uygulamasit olduk¢a simirli idi. Artik isaretleyici genotipleri daha diisiik
maliyetlerle elde edilebilmektedir. Dolayis1 ile damizlik degerler DNA bilgisinin
yardimi ile daha dogru bir sekilde tahmin edilebilmektedir. Ozellikle kusaklar arasi
stirenin uzun oldugu tiirlerde erken yasta seleksiyon icin bu yontem uygundur. 2008
yilinda genomik seleksiyon bazi lilkelerde Holsteinlar i¢in kullamilmistir: Kanada,
Danimarka, Fransa, Hollanda, Yeni Zellanda ve Amerika Birlesik Devletleri: 2010
yilinda bu say1 16 iilkeye kadar ¢ikmigtir (Patry 2011).

Bu tez'de ilk kez Tiirkiye'de segregasyon analizi kullanilarak canli agirlik, yem
tiketimi ve yem etkinliginden sorumlu major bir genin varlig1 fare populasyonunda
incelenmistir. Sadece pedigri ve fenotip bilgisi kullanilarak, Ehsani vd. (2012) ve
Karacadéren (2014)'in DNA kullanarak ulastiklar1 sonuglara benzer yorumlama
yapilabilmistir. Zhang vd. (1994) farelerde obesite genin belirlemistir. Bu baglamda
denetimli ¢evre sartlarinda yetistirilen ve istenen ciftlestirme desenlerinin rahatlikla
yapilabildigi fare ¢aligmalart hem insan hem zootekni i¢in 6nem arz etmektedir.
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Hem teknik hem ekonomik nedenlerden heniz DNA temelli genetik ve genomik
teknolojisine dayal1 1slah calismalar1 Tiirkiye'de uygulanamamaktadir. Hem bitkisel
hem de hayvansal retimde Turkiye ¢ok Onemli yerel kaynaklara sahiptir. Bu
kaynaklarda yapilacak 1slah c¢alismalarinda ucuz ve giivenilir bir yontem olan
segregasyon analizi ile major genlerin varlig1 incelenebilir. Bu major genleri tasiyan
hatlar: populasyonlarin daha hizli ve etkin bir sekilde ilizerinde durulan fenotip igin
genetik 1slahinda kullanilabilirler.
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Sekil 8.2. Canli agirlik icin dominant etkisi, eklemeli gen etkisi ve major gen frekansi
zaman serisinde otokorelasyon fonksiyonu.
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Sekil 8.4. Canli agirlik log doniistiiriimil igin poligenik varyansi, major gen varyansi Ve
hata varyansi zaman serisinde otokorelasyon fonksiyonu.
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Sekil 8.5. Canli agirlik log doniistiiriimii i¢in dominant etkisi, eklemeli gen etkisi ve
major gen frekans1 zaman serisinde otokorelasyon fonksiyonu.

61



EKLER I. MOSLEM

200 —f
300 —
>
2 ? 200 —|
o
3 10 [}
3
g <3
=4 19
v s
100 —|
0 —
T T T o
00 05 10 T T T T T T T T T T
v v 002 003 004 005 006 007 008 009 010 011
major gen frekansi i
hata varyansi
1000 —
900 —] 300 —]
800 —
700 —|
§ 600 —] 2 200 ]
c
% 500 —] 9
o
Q400 — @
w w
300 —] 100 —|
200 —|
100 —|
0 — 0 —
T T T T T T T T T T T
3 2 1 domi 0 i 1 2 3 0.00 0.05 0.10 0.15
lominant gen etkisi poligenik varyansi
1400 —
3000 —f 1200 —
1000 —
> >
2 2000 — & g0 —
[ [}
g g
] g 600 —|
[y s
1000 — 400 —
200 —
0 — 0o —
T T T T T T T T T T T
0 10 20 0 1 2 3 4 5 6
major gen vary ansi eklemeli gen etkisi

Sekil 8.6. Canli agirlik karekok dondstiirimii igin poligenik varyansi, major gen
varyansi, hata varyansi, dominant gen etkisi, eklemeli gen etkisi ve major gen frekansi
marjinal sonsal dagilima.
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Sekil 8.7. Canli agirlik karekok doniistiirimiiicin dominant etkisi, eklemeli gen etkisi ve
major gen frekans1 zaman serisinde otokorelasyon fonksiyonu.
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Sekil 8.8. Canli agirlik karekdk doniistiirimii ig¢in poligenik varyansi, major gen
varyansi Ve hata varyansi zaman serisinde otokorelasyon fonksiyonu.
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Sekil 8.9. Canli agirlik logaritma dondstiiriimii igin poligenik varyansi, major gen
varyansi, hata varyansi, dominant gen etkisi, eklemeli gen etkisi ve major gen frekansi
marjinal sonsal dagilimu.
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Sekil 8.10. Canli agirlik logaritma doniistirimii icin poligenik varyansi, major gen
varyansi Ve hata varyansi zaman serisinde otokorelasyon fonksiyonu.
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Sekil 8.12. Canli agirlik sinis doniistiiriimii igin poligenik varyansi, major gen varyansi,
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Sekil 8.15. Canli agirlik kosinis dondstiiriimii i¢in poligenik varyansi, major gen
varyansi, hata varyansi, dominant gen etkisi, eklemeli gen etkisi ve major gen frekansi
marjinal sonsal dagilimu.
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Sekil 8.16. Canli agirlik kosinis dondstiiriimii icin poligenik varyansi, major gen
varyansi Ve hata varyansi zaman serisinde otokorelasyon fonksiyonu.
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Sekil 8.22. Yem tuketimi icin dominant etkisi, eklemeli gen etkisi ve major gen frekansi
zaman serisinde otokorelasyon fonksiyonu.
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