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OZET

TAVUKLARDA YUMURTA AGIRLIGINDAN SORUMLU MAJOR GEN
VARLIGININ BAYESCi
SEGREGASYON ANALIZi ILE INCELENMESI

Fatma Fulya CETIN

Yiiksek Lisans Tezi, Zootekni Anabilim Dah
Damsman: Doc. Dr. Burak KARACAOREN

Haziran 2021; 49 sayfa

Segregasyon analizi monogenik ve poligenik unsurlar istatistiksel modeller ile
tahmin eden ve major gen tespiti yapan bir yontemdir. Bu calismasinin ana amaci;
yumurta agirliginin major bir gen tarafindan yonlendirilip yonlendirilmediginin bir
tavuk populasyonuna ait veri seti kullanilarak bayesci segregasyon analizi ile
incelenmesidir. Bu amagla 6nceden toplanmis bir veri seti kullanilmistir 1063 adet
yumurtaci tavuk hattindan toplamda 7 zaman dilimine ait yumurta agirhg (ilk yumurta
agirhigl, 36., 56., 66., 72., 80. haftalardaki yumurta agirligi) ve pedigri bilgileri
kullanilarak major gen varligi incelenmistir. Varyans unsurlar1 Gibbs orneklemesi ile
tahmin edilmistir. Bu ¢alismada segregasyon analizi ile eklemeli genetik varyans, hata
varyansi, major gen varyansi, eklemeli ve baskin gen etkileri tahmin edilmistir. Yapilan
analizlerle haftalara goére yumurta agirliginda dominant etki ( -7.30, 0.66, -2.42, -18.57,
-2.94, -5.83, -2.54) eklemeli gen etkisinden (11.79, 2.00, 3.38, 9.07, 4.53, 5.67, 5.49)
kiigiik oldugu bulunmustur. Major gen varyanslari (csG2 = 53.34, 3.33, 8.24, 60.24,
11.14, 17.72, 28.23) poligenik varyanstan (Gu2:6.53, 5.68, 2.38, 6.52, 7.28, 6.11, 4.69)
daha biiyiik bulunmustur. Major gen frekansi ise 7 zaman dilimi i¢in, p = 0.86 ve q = 1-
p=0.14, p=058veq=1-p=042, p=053veq=1-p=047, p=084veq=1-
p=0.16, p=0.73veq=1-p=0.27, p=063veq=1-p=037, p=064veq=1
- p = 0.36 bulunmustur. Ug farkli analiz yapilmustir: 1) haftalik yumurta agirliklarr 2)
iissel bliylime modeli analizi 3) temel bilesenler analizi. Major gen analizinde poligenik
modelde kalitim derecelerini h’= 0.31 (= 0.54), 0.51 (£ 0.56), 0.54 (= 0.56), 0.32 (=
0.52) , 0.44 (= 0.54), 0.27 (= 0.50) , 0.25 (£ 0.51) , ve major gen modelinde kalitim
dereceleri h’=0.81 (+ 0.94), 0.67 (+ 0.81), 0.95 ( 0.88), 0.85 (£ 0.98) , 0.70 (+ 0.85),
0.70 (£ 0.90) , 0.73 (£ 0.95) olarak bulup, Ussel biiyiime modeli analizinde belirlenen
kalitim derecelerini poligenik modelde ; h’=0.99 (£0.91), 0.46 (£0.54), 0.85 (= 0.60),
0.87 (= 0.61) , 0.92 (= 0.60), 0.79 (= 0.59) , 0.96 (£ 0.66) ve major gen modeli
analizinde ; h?= 0.80 (+ 0.95), 0.54 (£ 0.64), 0.60 (+ 0.27), 0.56 (+ 0.81) , 0.75 (+
0.88), 0.72 (= 0.94) , 0.76 (£ 0.94) olarak bulup temel bilesenler analizi ile poligenik
model i¢in kalitim dereceleri h*= 0.63 (= 0.57), 0.15(£0.09), 0.12 (£ 0.47), olup major
gen modelinde kalitim dereceleri h’=0.71 (£0.73), 0.20 (£ 0.70), 0.50 (£ 0.93) olarak
belirlenip bu farkli analiz tilirlerinde kalittm dereceleri arasinda benzerlik
saglanamamistir. Bununla birlikte her 3 yonteminde yiiksek kalitim derecelerini
poligenik model icin belirlenmesi yumurta agirliklarinin zamana dayali seleksiyon
calismalarinda basaril1 bir sekilde kullanilabilecegini gostermektedir.
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ABSTRACT

INVESTIGATION OF THE MAJOR GENE PRESENCE RESPONSIBLE FOR
EGG WEIGHT IN CHICKEN, WITH DEALER SEGREGATION ANALYSIS

MSc Thesis in Animal Science
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Burak KARACAOREN
June 2021; 49 pages

Segregation analysis is a method that predicts monogenic and polygenic
elements with statistical models and detects major genes. The main purpose of this
study is; it is the investigation of whether egg weight is driven by a major gene or not
by using bayesian segregation analysis using a data set of a chicken population. For this
purpose, a pre-collected data set was used, using the egg weight (first egg weight, 36.,
56., 66., 72., 80. weeks egg weight) and pedigree information for a total of 7 time
periods from 1063 laying hen lines, and the presence of major genes examined.
Variance components were estimated by Gibbs sampling. In this study, additive genetic
variance, error variance, major gene variance, additive and dominant gene effects were
estimated by segregation analysis. According to the analyzes performed, it was found
that the dominant effect (-7.30, 0.66, -2.42, -18.57, -2.94, -5.83, -2.54) on egg weight
was smaller than the additive gene effect (11.79, 2.00, 3.38, 9.07, 4.53, 5.67, 5.49). .
Major gene variances (o’ = 53.34, 3.33, 8.24, 60.24, 11.14, 17.72, 28.23) were found
to be greater than the polygenic variance (o,? = 6.53, 5.68, 2.38, 6.52, 7.28, 6.11, 4.69).
Major gene frequency for 7 time periods, p=0.86 and q=1-p=0.14,p=0.58 and q =
1-p=042,p=053andq=1-p=047,p=084andq=1-p=0.16,p=0.73and q
=1-p=027,p=063andg=1-p=037,p=064andq=1-p =0.36. Three
different analyzes were conducted: 1) weekly egg weights 2) exponential growth model
analysis 3) principal component analysis. In major gene analysis, in the polygenic
model, the h* = 0.31 (+ 0.54), 0.51 (£ 0.56), 0.54 (£ 0.56), 0.32 (+ 0.52), 0.44 (+ 0.54),
0.27 (£ 0.50), 0.25 (£ 0.51), and the degrees of inheritance in the major gene model h? =
0.81 (+ 0.94), 0.67 (+ 0.81), 0.95 (+ 0.88), 0.85 (+ 0.98), 0.70 (+ 0.85), 0.70 (+ 0.90),
0.73 (= 0.95) In the polygenic model; h? = 0.99 (£ 0.91), 0.46 (= 0.54), 0.85 (£ 0.60),
0.87 (£ 0.61), 0.92 (= 0.60), 0.79 (£ 0.59), 0.96 (= 0.66) and in major gene model
analysis; Finding h’*= 0.80 (+ 0.95), 0.54 (+ 0.64), 0.60 (+ 0.27), 0.56 (+ 0.81), 0.75 (+
0.88), 0.72 (+ 0.94), 0.76 (+ 0.94) polygenic h* = 0.63 (+ 0.57), 0.15 (+ 0.09), 0.12 (+
0.47) for the model, and h? = 0.71 (+ 0.73), 0.20 (+ 0.70), 0.50 (+ 0.93) in the major
gene model. There was no similarity between heritability levels in these different
analysis types. However, determining the high heritability levels for the polygenic
model in all three methods shows that egg weights can be used successfully in time-
based selection studies.

KEYWORDS: Bayesian analysis, Gibbs sampling, Major gene, Segregation analysis,
Variance components.
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SIMGELER VE KISALTMALAR

Simgeler
a : Eklemeli gen etki
d : Dominant etki
Pa : Major gen frekans
Ry : Poligenik varyans
Rm : Major gen varyans
o’ : Hata varyans
o : Poligenik varyans
h? : Kalitim derecesi
62a : eklemeli varyansi
GZG : major gen varyanst
: major gen frekansi
p : cinsiyet etkisi
u : rassal eklemeli poligenik etkiler
m : genotip ortalama
e - rassal hata
u : genel ortalama
Kisaltmalar
QTL :Quantitative Trait Loci - Kantitatif Karakter Lokus
SA :Segregasyon Analizi

Al REML :Sinirl bilgi maksimum olasilik
EYSY :En Yiiksek Soncul Yogunluk

YA "Yumurta agirhigi



YAIm

YA1SD

YA2m

YA2SD

YA3m

YA3SD

YA26

YA36

YA56

YAG66

YAT72

YAS80

TNP

DNA

ABT

NTY

GWAS

GTN

FTN

MPM

MPSD

MY

MS

SD

:1 haftalik yumurta agirlig1 ortalama

:1 haftalik yumurta agirlig: serbestlik derecesi
:2 haftalik yumurta agirlig1 ortalama

:2 haftalik yumurta agirlig: serbestlik derecesi
:3 haftalik yumurta agirlig1 ortalama,

:3 haftalik yumurta agirlig1 standart sapmasi
:26 haftalik yastaki yumurta agirligi

:36 haftalik yastaki yumurta agirligi

:56 haftalik yastaki yumurta agirligi

:66 haftalik yastaki yumurta agirligi

172 haftalik yastaki yumurta agirligi

:80 haftalik yastaki yumurta agirligi

:Tek Niikleotid Polimorfizmi

:Deoksiribo Niikleik Asit

:Sirtin Yag Kalinlig1 Ortalamasi

:Napoli'nin Teknolojik Verimi

:Genom Capinda Iliski Analizi

:Iyi Emzik Numarasi

:Sahte Emzik

:Tahmini Marjinal Soncul Ortalamalar
:Marjinal Soncul Standart Sapmalar

:Siit Verimi

:Sagim Hizi

:Soncul Standart Sapmasi



IMF

MCMC

PCA

‘Kas I¢i Yag
:Markov Zinciri Monte Carlo

:Temel Bilesenler Analizi
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1. GIRIS

Tavuk genomu 78 kromozomdan olusur ve insandan farkli olarak ZZ erkekler,
ZW disilerin kromozom yapisi1 gosterir. Evcil tavuk M.O 2000 yillarinda kirmizi
yabani tavuktan (RJF, red jungle fowl, Gallus gallus) kdken olarak Giliney Asya’da
evcillestirilmis ve buradan Dogu ve Batiya dogru yayilmistir. Uzun yillar siiren
evcillestirme ve 1slah yontemleri ile ¢esitli kita, iilke ve bolgelere dagilmistir. Bunlar
sonucunda da ¢ok fazla sayida tavuk irki bulunmaktadir. Hayvansal iiretim faaliyetleri
arasinda tavukculuk, et ve yumurta gibi kaliteli hayvansal proteinlerin kisa siirede ve
ekonomik olarak elde edilmesi bakimindan énemlidir.

Kanatli hayvan 1slahinda istenen fenotip seviyesine sahip siirtiler olusturabilmek
icin melezlemeler yapilmaktadir. Genlerin yerlerinin tespiti hayvan 1slah1 caligmalarinda
hem genomik seleksiyon veya isaretleyici yardimli seleksiyon ile ekonomik fayda
getirecek bi¢imde kullanilabilir. Giiniimiizde Ornegin seleksiyon ana karninda bile
yapilabilmektedir ve hastalikli ya da yiiksek yararli genlere sahip fertler belirlenerek
ayiklanabilir ya da damizlikta kullanilabilir. Uzerinde calisilan bir popiilasyonda major
gen varligr tespit edilebilecek olur ise seleksiyon ¢ok daha aktif bir bigimde
uygulanabilir. Major genlerin kullanilmasi ile, geleneksel olan islah programlarina
oranla ¢ok daha siiratli bir bigcimde genetik ilerleme saglanmaktadir (Cemal vd. 2006).
Major genler ilk olarak insanlar {izerinde yapilan en cok olabilirlik usulleri ile
aragtirtlmistir (Elston ve Stewart, 1971).

Yumurta agirligi gibi veri setleri iggiicii ve ekipman eksikligi gibi nedenlerden
dolay1 c¢ogunlukla toplanamamaktadir. Tavuklarin yaslarimin artmasiyla asir1 biiyiik
yumurtalarin kanath endiistrisinde 6zellikle ge¢ yumurtlama asamasinda, kalitede hizl
diisiis, kirtlma oraninda artis ve bir ¢ok soruna neden olmaktadir. (Tumova ve Gous,
2012).Yumurta agirliginda artig gostermesine ragmen ayrica kulugka kabiliyeti lizerinde
onemli etkiler saglamaktadir (Nangsuay vd. 2011). Bu program gergeklestirmek ve
yumurtlama dongiisii uzatilmak isteniyorsa yumurta agirligi kontroliiniin yetistiriciler

icin Oonem arz ettigi anlamina gelmektedir. Tiiketicinin 6nem verdigi ve dogrudan
aligveris tiiketim tercihleri ile ilgili bir fenotiptir (Schulte-Driiggelte ve Thiele, 2013).
Yumurta agirligr pek cok biyolojik islev ile yakindan iliskilidir. Literatiirde yumurta
agirhigini genetik agidan, inceleyen az sayida ¢aligma vardir, (Liu vd. 2018). Bununla
birlikte yapilan calismalar 1slah icin uygun bir fenotip oldugunu gostermistir
(Savegnago vd. 2011; Yi vd 2014). Molekiiler calismalar ise bu fenotip ile ilgili pek ¢ok
QTL (Quantitavie trait locus; verimden sorumlu lokus ) oldugunu gostermistir, (Wolc
vd. 2012).

Cevresel etkiler sabit tutulabilirse, fenotipe etki eden genler belirlenebilir ve
deneme desenleri bu amag ile Kkullanilabilir. Teorik olarak miikkemmel sinama
kurulamaz; her zaman beklenmeyen 6l¢iide yanilg: siirece katilacaktir. Cesitlilik model
organizmalar kullanilarak basarili bir bi¢imde eksiltilebilir. Kusaklar arasindaki siirenin
uzun olmasi sebebiyle bir ¢ok ¢iftlik hayvan tiirii tizerinde etkili denemeler kurmak
pahali ve zaman alict olmaktadir. Bazen zaman ve para olsa da bazi uygulamalar
(muameleler) yeniden yapilmasi olasi degildir. Bu baglamda tavuk yetistiriciligi ve
1slah1 6nem arz etmektedir. Kusaklar arasi siirenin az olmasi ve g¢evre sartlarinin
homojen olmasi gibi nedenlerden dolay1 olusturulan genetik hatlar veya irklar zootekni
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kapsaminda arastirma materyali olarak kullanimini degerli kilmaktadir. Mendel’den bu
yana genetik etkenlerin kusaktan kusaga aktarildigi 6grenilmektedir. Genlerin yerlerinin
tespiti hayvan 1slahi ¢alismalarinda hem genomik seleksiyon veya isaretleyici destekli
seleksiyon yontemiyle ekonomik fayda getirecek bigimde kullanilabilir. Her ne kadar
genom tarama tcretleri giderek azalmakta olsa da Tiirkiye gibi gelismekte olan iilkeler
icin halen genomik ¢alismalar rahatlikla erisilebilir degildir.

Bu baglamda segregasyon analizi, Janss 1996, Karacadren vd. (2006);
Karacadren ve Moslem, (2019) major genlerin yalnizca pedigri ve fenotipler ile tespit
edilebilmesini etkili bir bi¢cimde saglamaktadir. Giiniimiizde yapilan genomik
calismalarda: pek cok kantitatif fenotipin poligenik, orta etkili ve major genlerce
belirlendigi ortaya konmustur. Segregasyon analizi, Elston ve Stewart (1971) tarafindan
mojor gen ve poligenik unsurlar istatistiksel modeller ile tahmin eden ve major gen
varhigini inceleyen bir yontemdir. Ozellikle zootekni agisindan kullanilan genis ve derin
soy kiitiigii bilgileri ile miimkiin biitiin genotip verilerini ayr1 ayr1 yazmaya izin
vermemektedir. Bu baglamda gibbs oOrneklemesi kullanilmasi yaklasik olarak
segregasyon analizi yapilmasina olanak taniyacaktir.

Segregasyon analizi major gen tespiti i¢in kullanilan en uygun yontemlerden
biridir. Ebeveynlerde alellerin ayrisima ugradigi popiilasyonlarda kullanilabilir. Gibbs
orneklemesi karisik kalitim modeliyle insan popiilasyonlarinda yorumlamalar yapmak
amaciyla kullanmilmigtir. (Guo ve Thompson, 1992). Gibbs Orneklemesi sartli
dagiliglardan 6rnekleme yapmak igin, Bayes¢i modellerde kullanilan bir Markov Zinciri
Monte Karlo (MCMC) algoritmasidir (Geman ve Geman, 1984). Bu algoritma ile
bilesik dagilislardan hem poligenik hem de major gen etkilerine ait sartli dagilislar
kullanilarak o6rnekleme yapilabilir. Hayvan islah1 ¢alismalarinda Gibbs orneklemesi
Wang vd. (1993) tarafindan ilk olarak dogrusal modellerde varyans unsurlarinin
hipotezinde kullanilmistir. Sorensen vd. (1995) dogrusal olmayan modellerde,
Karacaoren (2006), ise devingen damizlik degerlerinin hipotezinde gibbs 6rneklemesi
kullanmustir.

Bayes teoremi, olasilikli (kesin olmayan) bir bilginin incelenmesinde objektif
bir bakis agisini esas alir, bu yontemle bilimsel gercekten ziyade bilginin agamalarina
odaklanir. Thomas Bayes (1764) tarafindan ortaya atilmis bu diisiince, 1970’lerden
sonra caligmalarda yer almaya baslamistir. Diger yandan bu teorem ile pedigri bilgisi
ile hayvan 1slah1 ¢aligmalar1 yapilmistir. Bayes yontemi ile gelecege yonelik olasilik
hesaplar1 yapilabilmektedir.

Bu tez c¢aligmasinda Liu vd. (2018) tarafindan yayimlanan bir veri seti
kullanilmistir. 1063 Rhode Island Red saf hatlarina ait farkli zaman araliklari ile
toplanan yumurta agirliklart i¢in majér gen varlifinin segregasymn analizi
gerceklestirilmistir. Analizler a) her hafta ayr1 ayr1 b) iissel model ve otoregresif
kovaryans yapis1 ile biiyiime modeli ve c¢) temel bilesenler analizi ile
gerceklestirilmistir. Soy kiitiigii 92 horoz ve 801 tavuk ile olusturulmustur. Tavuklar
benzer sartlarda, bireysel bolmelerde, serbest yemleme ve sulama ile yetistirilmistir.
Varyans unsurlar1 tahmini  Gibbs orneklemesi kullanilarak yapilmistir.  Gibbs
orneklemesinin yakinsamalart markov zincirlerinin on tekerriirii ile uzun bir markov
zincirinin (10000) karsilagtirilmasi, zincirlerin otokorelasyonlariin t testi ile analiz
edilmesi, ve yakimsama bigimlerinin arastirilmast R test istatistiginin 1’e
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yakinsamasinin incelenmesi ile tespit edilmistir. G6zlemlenen Gibbs 6rneklemelerinin
ilk 100’i amaglanan dagilistan uzak olmasi sebebi ile uzaklastirilmistir. (burn in). Buna
ek olarak drneklemler arasinda olan yiiksek korelasyon nedeni ile her 100. Ornek kayit
edilip mevcut parametrelerin soncul dagilislart incelenmistir. Segregasyon analizi ile
eklemeli genetik varyans, hata varyansi, major gen varyansi, eklemeli ve baskin gen
etkileri tahmin edilmistir. Uzerinde durulan veride major gen var olup olmadig1 (hipotez
testi) major gen ve poligenik varyans dagilislarindan elde edilen en yiiksek soncul
yogunluk bolgelerinin (highest posterior density regions) (EYSY) 0 igerip icermemesi
durumu belirlenerek tespit edilip karar verilmistir.

Bu caligmanin amaci Rhode Island Red saf tavuk hattindan yumurta agirligina
etki eden major genlerinin Bayes¢i segregasyon analizi ile belirlenmelidir.



KAYNAK TARAMASI F.F_CETIN

2. KAYNAK TARAMASI

Biyometrik genetik, iizerinde c¢alisilan fenotipin ¢ok sayida gen ve cevre
etkilerinin ortaya ¢ikarttigini kabul eder (Fisher vd. 1918). Mendelci genetikten farkli
olarak; hem cevre hem de farkli gen etkilerinin ve bunlarin etkilesimlerinin fenotip
seviyelerini belirledigi kabul edilir (Gianola ve Sorensen 2002). Bu yaklasim belirli
Olgiide kesikli fenotipler icin de gecerlidir. Bu baglamda kantitatif genetik, 1slah
caligmalarinda genetik cesitliligin incelenmesinde, akrabalar arasi genetik iliskilerin
belirlenmesinde ve {iizerinde durulan cesitliligin incelenmesinde, akrabalar arasi
genetik iligkilerin belirlenmesinde ve lizerinde durulan fenotip bakimindan 1slah
calismalari i¢in kullanilmaktadir.

Geleneksel olarak genlerin varliklarinin veya lokuslarinin belirlenmesi yerine,
yapilan onkabiiller ile biyometrik analizler ile molekiiler veri kullanilmadan: 6rnegin
damizlik degerlerin tahminine olanak tanimaktadir. Bununla birlikte son yillarda
molekiiler genetik ve genomik sahasinda elde edilen ilerlemeler, hayvan islahi
calismalarinda da kullanilmaya baglamistir Meuwissen vd. (2002). Molekiiler bilgi
olmadan sadece istatistiksel on kabiiller ile poligenik etkilere ek olarak fenotip ile
iligkili bir major genin varligi Elston ve Stewart (1971) tarafindan incelenmistir.
Cemal ve Karaca (2006) tarafindan da gosterildigi lizere bir populasyonda major bir
genin varliginin belirlenmesi 1slah ¢alismalarinda daha etkin bir genetik ilerlemeye yol
agabilir.

Bayesc¢i Segregasyon analizi ile molekiiler bilgi olmadan, sadece pedigri ve
fenotipler yardimu ile bir populasyonda major bir genin varligi belirlenebilir (Janss vd.
1996). Ozellikle veri seti ve pedigri (soy kiitiigii) biiyiidiikce Bayes¢i analizler ile
Gibbs oOrneklemesi {lizerinden model parametrelerinin tahmin edilmesi Onem
kazanmaktadir (Karacadren ve Moslem 2019). Bir MCMC yontemi olan Gibbs
orneklemesi sabit ve sansa dayali etkilere sahip bir kalittm modeli ile insan
populasyonunda yorumlar yapmak i¢in kullanilmistir (Guo ve Thompson 1992).
Hayvan 1slah1 ve genetigi caligmalarinda Gibbs Orneklemesi Wang vd. (1994)
tarafindan ilk kez karisik modellerde eklemeli genetik varyans unsurlar1 ve cevre
etkilerinin tahmini igin kullanilmistir. Sorensen vd. (1995) dogrusal olmayan
modellerde, Firat (1995) Boga modellerinde, Karacaéren (2006) ise devingen damizlik
deger tahmini i¢in Gibbs Orneklemesini kullanmistir. Gibbs orneklemesi pedigrideki
aileler arasindaki farkliliklar1 analize dahil ederek fenotip ile iliskilendirir. Gibbs
orneklemesi, diger MCMC yontemlerine oranla daha basit bir sekilde
uygulanabilmeltedir. Onemli olan kisim, bilesik dagilisdan yola cikarak sarth
dagilislara ulagmaktir (Guo ve Thompson 1992 ; Tanner 1993).

Bu tez ¢alismasinda major bir genin tavuklarda yumurta agirhigi ile iliskili olup
olmadigin1 arastirmayr hedeflemistir. Zamana dayali olarak toplanan yumurta
agirliklar

-Her bir 6l¢tim ayr1 ayr1 kabul edilerek

-Biiyiime egrisi ile fenotiplerin iligkili olduklar1 kabul edilerek
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-Temel bilesenler analizi ile birlestirilerek incelenmis ve major gen analizleri
uygulanmigtir.

2.1. Kanathlarda Yapilan Major Gen ve Genomik Calismalari

Tavuk genom projesi ile 2004 yilimda genom dizisi agiklanmasi ile birlikte
(International Chicken Genome Sequencing Consortium, 2004), kanatli hayvan
islahinda genomik seleksiyon c¢alismalarin yayginlagmasina imkan saglamistir.
Diinya’da 6nde gelen damizlik firmalarinin genomik bilgiler ile 1slah ¢alismalarinda
kullanmak amaci ile ilgili ¢esitli arastirllmalar yapilmaktadir. Yapilan arastirmalarin
bir kismi1 tavuklarda yumurta agirhiginin genetik iliskisini belirlemeye calismis fakat bir
¢ogu bir veya iki zaman noktasina odaklanmistir. Bu bilgiler de yumurtlama
periyodunun tamaminda yumurta agirligina iliskin ¢ok az bilginin oldugu anlamina
gelmektedir (Wright vd. 2006 ; Liu vd. 2011).

Savas vd. (1999) yaptiklar1 ¢calismada yumurta veriminde kalittimin eklemeli
olmayan gen etkilerinin de rol oynadigi kabul edilerek yapilan arastirmada eklemeli
olmayan gen etkilerinin 6z kardes gruplart tiizerinden tahmin edilerek genetik
varyansin bu etkilerinden arindirilma imkanlart arastirilmistir. REML ve Gibbs
orneklemleri yontemleri ile karsilastirilmalart yapilmistir. Elde edilen bulgularla iki
yontem arasindaki farkin onenmsiz oldugu tespit edilmistir. Oz kardes gruplarinin
etkisinin yer aldig1 ve yer almadigi model sonucunda fark 6nemli bulunmustur. Sonug
olarak eklemeli olmayan gen etkileri incelendiginde 6z kardes gruplari incelenmesi
Onerilmektedir.

Carlborg vd. (2002), yaptiklar1 c¢alismada en kiiglik kareler yontemini
kullanarak eklemeli genin baskinlik ve epistatik etkilerinin bilylimeye katkisini tahmin
etmisglerdir. Kirmiz1 Orman Tavugu ve Beyaz Leghorn hatlarinda farkli yaslarda viicut
agirh@indaki degisim ve kronolojik arasindaki biiylime oranini agiklayan QTL’leri
belirleyerek hatlar arasindaki biiytime farkliliklarinin molekiiler temelini bulmak
hedeflenmistir. Bu ayr1 tavuk hatlar1 arasinda 22 6nemli lokus bulunmustur. Eklemeli
genetik etkinin yumurta agirhigr tizeride etkisinin diisiik oldugu tespit edilmistir.
Yapilan caligmada biiylimeyle ilgili 9 06zellik i¢cin QTL haritast cikarilmistir ve
toplamda 20 QTL %20 diizeyinde anlamli bulunmustur. QTL haritalanmast ve
anlamlilik i¢in ilk 6nce en kiigiik kareler yotemi kulanimistir, daha sonra epistatik QTL
ciftlerinin taranmasi icin iki lokuslu bir etkilesim modeli ile kapsamli bir inceleme
yapilmistir. Tespit edilen QTL ciftlerinin istatistiksel olarak degerlendirilmesi iki
randomizasyon testi kullanilarak yapilmistir. Randomizasyon testi ile ileri se¢imli ya
da es zamanh haritalama 6nemli QTL c¢iftlerinin eklemeli baskinlik veya epistatik
etkilerini segmek i¢in kullanilmistir.

Hagger vd. (2004) yaptiklar1 ¢alismada kanath hayvanlarda seleksiyon ile
ilgili major gen varhigini arastirmiglardir. Bir poligenik etki ve iki alleli lokusun 3
genotipi arasindaki farkliliklar1 varsayan karigik bir kalittm modeli kullanilmigtir.
Modelle ilgili elde edilen ¢ikarimlar, Gibbs 6rneklemesi kullanilarak elde edilmistir.
Analizlere, 20 ve 40 haftalik (BW20, BW40) viicut agirhigi ve 40. haftadaki (EW40)
ortalama yumurta agirliklart dahil edilmistir. Onemlilik; parametrelere ait en yiiksek
soncul bolgelerin (%95) karsilagtirilmasi ile belirlenmistir. Major lokustaki genotiplere
bagli olarak belirgin (P <0.05) eklemeli ve baskinlik etkileri tiim fenotipler igin
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bulundugu bildirilmistir. Fenotiplerde artisa sebep olan allel frekansinin,
heterozigotlarda ve homozigotlarda farkli oldugu bildirilmistir (P> 0.05).

Sasaki vd. (2004) yaptiklar1 ¢alismada QTL'"yi saptamak i¢cin White Leghorn ve
Rhode Island Red irklarindan 265 tavugun F2 popiilasyonunu kullanmis ve 123 mikro
uydu isaret¢isini genotiplendirmistir. 25 otozomal baglanti grubunda 96 belirteg, Z
kromozomu baglant1 grubunda 13 belirte¢ bulunur. Bu ¢alismada, kromozomlarina
onceden eslestirilmemis sekiz isaretleyici atanmustir. 4. ve 27. kromozomlarda 6nemli
agirhikta QTL'ler, 4. kromozomda yumurta agirligi, 4. kromozomda kisa yumurta
uzunlugu ve 11. kromozomda kirmizimst yumurta kabugu rengi saptandi. Z
kromozomu iizerindeki &nemli bir QTL, ilk yumurtanin yas1 ile ilgilidir. Onemli
QTL'nin F2 popiilasyonundaki fenotipik varyasyonun %6-19'unu agiklayabildigi
bildirilmistir.

Schreiweis vd. (2006) arastirmalarinin temel amaci, siiriide yumurta 6zellikleri,
yumurta tretimi ve canli agirlik ile ilgili kantitatif 6zellik lokuslarin1i (QTL)
belirlemektir. Yumurtalar (Beyaz Leghorns) ve pilicler (Cobb-Cobb) horozlari
caprazlanarak 7 kulucka iizerinde 508 tavuktan olusan bir F2 popiilasyonu elde
edildi.29 ozellik igin fenotipler ( yumurtadan 6 haftaya kadar haftalik viicut agirligi,
yumurta, yumurta sarisi, sarisi ve kabuk agirligi dahil yumurta ozellikleri, kabuk
kalinlig1, kabuk delinme skoru, kabuk yiizdesi ve 35 ve 55 haftalik yumurta kabugu
rengi, ve 16 ila 55 haftalik yumurta iiretimi) elde edilen kaynak populasyondaki
tavuklarda Olglilmiistiir. 28 grup {izerinde 120 mikrosatellit lokusun genotipleri
belirlenip QTL tespiti i¢in haritalama yapmislardir. Kromozom 2 ve 4 {izerinde on bir
QTL testi %5 genom bakimindan anlamlilik esigini asti. Kromozom 4 QTL bolgesi,
kromozom 4'i birden ¢ok kaynak popiilasyonunda gesitli 6zelliklerle dnemli dlciide
iligkili kritik bir bolge olarak tanimlayan birden ¢ok QTL caligmasiyla tutarli oldugu
bildirilmistir.

Goger vd. (2017), yaptiklari g¢alismada seleksiyon ¢alismalart ile cinsel
olgunluk yas1 cinsel olgunluk agirligi ve yumurta agirliginda azalma yumurta sayisinda
artma gozlemlenmistir. Yumurta verim ozellikleri kalitim derecesi ile belirlenmistir.
Kalitim dereceleri hatlara gore farklilik gostermistir. Yumurta agirlhigr 0,18 ile 0,63
araliginda tahmin edilmistir.

Navarro vd. (2006) kanatlilarda kanda bulunan oksijen miktar ile ilgili major
gen tespit etmeye calismistir. Ticari tavuk wrklarinin genetik yapist 15 kusak igin
aragtirllmistir.  Segregasyon analizi ile major lokusun bulundugu ve poligenik
segregasyon modeli ile yapildi. Analizler sonucunda genetik varyansin bir kismini
aciklayan major gen varligi gozlemlemislerdir. Major genin, baskin bir etkisi
bulundugu goézlemlenmistir ve yaklasik %0.90 op'lik bir etkiye sahip oldugu tespit
edilmistir. Bu da iki homozigot sinif arasinda tahmini yapilan farka esdeger olarak
bulunmustur (%10'dan fazla). Seleksiyonda fenotipi arttiran allel frekansi ilk veri
setinden %0,35 olarak bildirilmistir.

Goraga vd. (2011), yaptiklar1 ¢alismada iki farkli genetik ve fenotipik
ozellikteki tavuk hatti karsilikli melezlendiginde yumurta verim o6zelligini etkileyen
kromozom bdlgelerini tespit etmek i¢in genom taramasi yapilmistir. Yetistirme oncesi
New Hampshire hatti yiiksek biiylime i¢in, diigiik yumurta agirhigr icin de White

6



KAYNAK TARAMASI F.F_CETIN

Leghorn hatt1 se¢ilmistir. Sonug olarak 19,2 ile 82,1 yumurta iiretim 6zelligi i¢in QTL
acisindan kromozom 4 oOnemli bolge se¢ilmistir. Yumurta sayist ve — agirligi
bakimindan F2 popiilasyonunun fenotipik varyans1 %4,3 ve %16,1°dir. Yumurta
agirhi@r i¢in genom ¢apinda anlamli QTL’ler 1,5,9 numarali kromozomlarda tespit
etmislerdir.

Oleforuh vd. (2011), Nijeryali yerel tavuk popiilasyonundaki yumurta verim
ozelliklerindeki genetik kazanim tahmini amaglanmistir. Ug kusak, 360, 769, 1033 adet
kayit kullanilmistir. Yapilan ¢aligmada cinsel olgunluk agirligi, yumurta agirligr ve
yumurta sayisinin kalitim dereceleri 0.31, 0.21, ve 0.17 olarak tahmin edilmistir. Sonug
olarak seleksiyon igin kaliim derecesi, genetik ve fenotip korelasyonlari orta ile
yiiksek bulunmus bu da yeni nesil seleksiyonlari i¢in yararli olacagi tahmin edilmistir.

Sun vd. (2015) Oosit sitoplazmasi gorevi gordiigli ve biiylik miktarda rezerv
sagladig1 i¢in, yumurta sarisi embriyolarin gelismesi i¢in biyolojik dneme sahiptir.
Yumurtalik ve folikiil hiyerarsisi, tavuklarda yumurta saris1 birikiminden sorumlu ana
iireme organlaridir. Bununla birlikte, yumurta sarist ve yumurtalik folikiilii
agirliklarimin  altinda yatan genetik yap1 belirsizligini koruyor. Bu c¢alismada,
yumurtanin baglangicindan 72 haftalik olana kadar 11 yas noktasinda yumurta sarisi
agirhigini Olciilmiis ve genom ¢apinda kapsamli bir iligkinin parcasi olarak 73. haftada
folikiil agirligini ve yumurtalik agirligr 6lgiilmistiir. Calismada Beyaz Leghorn ve
Dongxiang tavuklar1 arasindaki karsilikli melezlemelerden elde edilen F2 kusakta
toplam 1.534 tavuk kullanilmistir. Tim yaslar i¢in, yumurta sarisi agirligi orta
derecede tek niikleotid polimorfizmi tabanli kalitsallik tahminleri (0.25-0.38)
sergilerken, folikiil agirligi (0.16) ve yumurtalik agirligi (0.20) tahminleri nispeten
diistiktii. Her ozellik i¢in bagimsiz tek degiskenli genom capinda taramalar sirasiyla
yumurta sarist agirhigi, folikiil agirligi ve yumurtalik agirhigi ile 12, 3 ve 31 yeni 6nemli
iligki belirledi. ZAR1, STARDI13, ACER1b, ACSBG2 ve DHRS12 gibi aday genlerin
listesi yumurta saris1 ve folikiil gelisiminde makul bir islevi oldugu tespit edilmistir. Bu
genler sirastyla embriyogenez, lipid transportu, lipoprotein sentezi ve steroid hormon
metabolizmasinin baglatilmasi i¢in 6nemlidir. Calisma ilk kez folikiil ve yumurtalik
agirhig icin genom ¢apinda bir iliski (GWAS) analizi saglamaktadir. Gelecek vaat eden
lokuslarin yani sira potansiyel aday genlerin belirlenmesi, dinamik yumurta sarisi
agirhgr ve yumurtalik folikiilii gelisiminin altinda yatan genetik temeli anlamamizi
biiyiik Olgiide gelistirecek ve farkli yas noktalarinda yumurta sarist agirliginin
degistirilmesi i¢in 1slah programlarinda pratik bir 6neme sahiptir

Robert vd. (2015) yapilan ¢alismada 600K SNP ¢ipi kullanarak yumurtlama
ozelliklerini etkileyen QTL’ yi belirlemek ve bu QTL etkilerinin yumurta toplama yas1
ve rasyonlar arasinda farklilik gosterip géstermediginin aragtirmak i¢in 16 yumurtlama
ozelligi icin 131 QTL tespit edildi ve bu 131 QTL arasinda 60" rasyona veya yumurta
toplama yasina bagh olarak 6nemli 6l¢iide farkli bir etkiye sahip oldugu belirlenmistir.
Sonuglar, ¢cok sayida QTL'nin yumurta iiretimini ve yumurta kalitesi 6zelliklerini
etkiledigini ve yumurtact tavuklarin yumurta liretimi i¢in ¢evrelerine uyum saglama
yetenegini sekillendirmede rol alan genomik bdlgelerin ¢evresel kosullara bagli olarak
degistigini gostermektedir.

Yi vd. (2015) yaptiklar1 GWAS calismasinda Beyaz Leghorn ve Dongxiang
tavuklar1 arasindaki caprazlamalarla elde edilen 1.534 F2 tavugunun yumurta
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agirliklarini yumurtlamanin baslangicindan 60 haftalik olana kadar dokuz zaman
noktast boyunca Ol¢lilmiistiir. Sonu¢ olarak ilk yumurta agirligt (FEW) hari¢ tiim
yaslarda yumurta agirliklar1 arasindaki kalitim dereceleri (0.47~ 0.60) arasinda
bulunup Tim yumurta agirhi§i zamanlar arasinda giiglii ve ¢ift yonlii korelasyonlar
(0.77 ~ 1.00) bulunmustur. Farkli yaslardaki yumurta agirliklar1 ile 6nemli genetik
nedenler belirlenmis olup istenilen yumurta boyutlarinin nasil secilecegi hakkinda
gelecege yonelik verim bilgisini aydinlatmaya yardimci olacaktir. daha sonra bir
GWAS'da 600 K yiiksek yogunluklu SNP ¢ipi kullanarak boylamasma (YA) yumurta
agirhiklarn iliskili birkag aday gen bildirdi. Gelecek vaad eden genlerden biri
olan NCAPG geni GGA4'te bulunuyordu ve yumurta agirligimi pleotropik sekilde
etkileyebilir. Bununla birlikte, yumurta agirligindaki genetik gelismeler, 6l¢tim
zorluklart ve diger karmasik faktorler nedeniyle yavas kalmakta oldugunu
bildirmislerdir.

Cizelge 2.1. Ik yumurta agirhig 32. haftalik yumurta agirhgi, 40. haftalik yumurta
agirhig, 44. haftalik yumurta agirh@i, 48. haftalik yumurta agirligi, 52. haftalik
yumurta agirligi, 56. haftalik yumurta agirligi, 60. haftalik yumurta agirligi igin tanitici
istatistikler

Serbestlik

- Minimum Maksimum
Derecesi

Ozellik (g)a N Ortalama

ilk yumurta
agirhgy

1.477 35.80 3.86 25.00 49.72

32. haftalik
yumurta 1.473 45,81 3.49 24.99 57.23

agirhgy

36 .haftahk
yumurta 1.464 47.44 3.83 37.07 62.20

agirhgi

40. haftahk
yumurta 1.476 48.66 3.78 38.80 64.55

agirhgi

44 .haftahk
yumurta 1.420 49.44 4.06 37.68 63.82

agirhgi

48. haftahk
yumurta 1.226 51.40 4.14 39.11 65.76
agirhg

52 .haftahk
yumurta 1.225 51.79 4.44 36.94 69.85
agirhg

56 .haftahk
yumurta 1.348 53.05 4.43 39.70 67.74
agirhg

60 .haftalik
yumurta 1.336 53.13 4.53 38.27 71.71
agirhg

(N= drneklem sayist)
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2.2. Diger Tiirlerde Yapilan Major Gen Calismalari

Argente vd. (2002) tavsanlarda uterus kapasitesi ile ilgili major gen varligini
arastirmiglardir. Tavsan populasyonunda implante embriyo sayist (IE), uterus
kapasitesi (UC), embriyo sag kalimi (ES), dogum 6ncesi sag kalimi (PS), ovulasyon
hizi (OR) ve fetal sag kalim (FS) icin major gen varhigi arastirilmistir. 10. Kusakta
major genin varligi UC incelemek igin Fain testi. Bartlett testi, segregasyon analizi
uygulanmistir. Segregasyon analizi sonucunda yiiksek frekansta p = 0.70 ve 0.68 IE
ve ES iizerinde (a> 1op) biiyiik etkisi olan ve toplam varyansa biiyiik etkisi olan major
genin varlig gozlemlenmistir. UC, FS, PS ve OR 'nin her biri iizerinde etkiye sahip
major bir genin varligr gosterilmistir. Major gen varlig1 en yiiksek soncul olasilik
bolgesinin 0 icerip icermemesiyle tespit edilmistir. Yapilan ii¢ test sonucunda verilerin
UC ve IE’ yi etkileyen bir major gen varlig: ile iligkili oldugu gozlenmistir. Sonug
olarak verim 6zelliklerinin genetik varyasyonunun en az bir major gen tarafindan tespit
edildigi belirlenmistir.

Balcioglu vd. (2005), yaptiklart ¢alismada Japon bildircinlarinin canli agirhig
ve canli agirlik artisinin kaliim derecelerini ANOVA, ML, REML yontemleri ile
tahmin etmislerdir. 90 erkek 293 disi bildircin ve bunlardan elde edilen 1788 dol
kullanilmistir. Japon bildircinlarinda canli agirliklar: ve canli agirlik artisina ait kalitim
dereceleri orta ve yliksek derecede bulunmus ve sonug olarak ii¢ yontemde de sonuglar
birbirine yakin bulunmustur.

Janutta vd. (2006) bir kopek irkinda dirsek displazisi i¢in major gen tespiti
caligmas1 yapmistir. Hagger vd. (2004) kanatlilarda seleksiyon ile alakali major gen
varhgmi aragtirmiglardir. Bir poligenik etkinin ve iki alleli lokusun 3 genotipi
arasindaki farkliliklar1 varsayan karisik bir kalitim modeli kullanilmistir. Modelle
alakal1 ¢ikarimlar, Gibbs 6rneklemesi kullanilarak elde edilmistir. Analizlere, 20 ve 40
haftalik (BW20, BW40) viicut agirligi ve 40. haftadaki (EW40) ortalama yumurta
agirhg dahil edilmistir. Onemlilik: parametrelere ait en yiiksek soncul bdlgelerin
(%95) karsilastirilmasi ile belirlenmistir. Major lokustaki genotiplere bagli olarak
belirgin (P <0.05) eklemeli ve baskinlik etkileri tiim fenotiplerde bulundu. Fenotiplerde
arttimaya neden olan allel frekansi: homozigotlarda ve heterozigotlarda farklh
bulunmustur (P> 0.05).

2.3. Bayesci Segregasyon Analizi ile Yapilan Calismalar

Segregasyon analizi yontemi Elston ve Stewart (1971) tarafindan bulunmus ve
bu yontem ile insanda tek lokus aktariminin Mendel beklenenleri ile uyumunu sinamak
i¢in kullanmiglardir. Morton ve Mc Lean (1974) segregasyon analizine major lokusa ek
olarak poligenik unsurlar ve ¢evresel etkileri de dahil ederek yeni bir goriis ortaya
koymuslardir. Bu yaklasimlar ¢esitli arastirmacilar tarafindan Le Roy, (1989), Le Roy
vd. (1990); Knott vd. (1991) hayvan genetigi i¢in de giincellenerek kullanilmustir.

Segregasyon analiziyle major genleri genetik etkiler ve gevresel etkilerle farkli
genetik modeller altinda olabilirlikleri karsilastirilir. Gibbs Orneklemesi ile sarth
dagilislardan ornekleme yapmak amaciyla 6zellikle bayes¢i modellerde kullanilan
algoritma ile bayes¢i segregasyon analizi yapilabilmektedir. Bu bilesik dagilislar
sayesinde hem poligenik hem de major gen Orneklenebilir. Hayvan islahi
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calismalarinda gibbs orneklemesi, Wong vd. (1993) tarafindan ilk kez dogrusal
modellerde varyans unsurlarinin tahmininde kullanilmistir. Sorensen vd., (1995)
dogrusal olmayan modellerde, Karacadren (2006) ise devingen damizlik deger tahmini
calismasinda gibbs 6rneklemesini kullanmistir.

Pan vd. (2001) Gibbs 6rneklemesi yaklasimi ile Bayesgi segregasyon analizi ile
major gen belirleme amaciyla yaptiklart calismasinda 4000 adet sigir siirlisiinden
25.553 Ontorio Holstein inek simiile edilerek Bayesci segregasyon analizinin kantitatif
bir 6zellik agin major genlerde polimorfizmin varligina dair istatistik ¢ikarim yapmak
icin Gibbs orneklemesi yapilarak kullanilmistir. Sonug olarak Ontorio Holstein inek
popiilasyonunda somatik hiicre sayisini etkileyen biiyiik bir gen tespit edilmistir.

Szydtowski vd. (2001) yaptiklar1 ¢alismada uzun siireli seleksiyon yapilmis iki
yumurta tavugunda verim o6zelliklerini etkileyen genlerin segregasyon analizini bayesgi
yontemle uygulandi. Yapilan calismada, 6 nesil Leghorn (H77) ve New Hampshire
(N88) wrklarinin iireme ¢ekirdeginden elde edilen verileri kullanilip, marjinal soncul
ortalamalar ve parametre tahminleri gibbs orneklemesi ile gerceklestirildi. Analiz
sonuclarinda  bir major gen bulundu ve Ilk yumurta iiretimi (IEP) ve ortalama
yumurta agirlign (EW), poligenik bir kalittm modeli gosterdi. BW, ASM, IEP ve EW
icin poligenik kalitim tahminleri H77 tlirtinde sirasiyla 0.32, 0.25, 0.23 ve 0.08 ve
N&8 tiirtinde ise 0.25, 0.24, 0.11 ve 0.38 olarak belirlenmistir.

Sanchez vd. (2003) Cin ve Avrupa domuz hatlarinda et kalitesi ve karkastan
sorumlu major gen varligt Bayes¢i segregasyon analizi ile tespit edilmistir.
Segregasyon analizleri, Cin Avrupali domuz hattinda, Bayes¢i- Gibbs Orneklemesi
(Bayesgi-GS) ve Quasi Newton algoritmasi (ML-QN) 6rneklemesini kullanarak en ¢ok
olabilirlik yontemleri ile incelenmistir. Yapilan g¢alismanin sonucuna dayanarak
(Cizelge 2.2), en ¢ok olabilirlik yontemi ile major genlerin tespiti i¢in giivenilir bir
yontem oldugu sonucu bulunmustur.

Cizelge 2.2. Bayesci segregasyon analiz sonuglari: Marjinal soncul ortalamalar (mpm),
marjinal soncul standart sapmalar (mpsd) ve en yliksek soncul yogunluk bolgesi, % 95

Eklemeli gen etki (a) Dominant etki (d)

Ozellik” | mpm Mpsd EYSY95% mpm mpsd EYSY95%
ABT(mm) | 1.3 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) |23 1.3 0.006/4.6 0.44 43 -6.7/7.1
NTY 5.3 0.94 35/7.3 -4.3 10 —6.3/-2.5
GTN 1.3 0.078 1115 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
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Cizelge 2.2. ‘nin devami

P (Major gen frekans) R, (Poligenik varyans) R, (Major gen varyans)
Ozellik') Mpm | mpsd | EYSY95% | mpm [ Mpsd | EYSY95% [ mpm [ mpsd | EYSY
95%

ABT(mm) 0.41 0.072 | 0.27/0.56 0.43 0.085 | 0.32/0.49 0.24 0.14 0.13/0.4
1

X2 (mm) 0.68 0.083 | 0.52/0.84 0.12 0.057 | 0.05/0.16 0.73 0.061 | 0.71/0.8
1

X4 (mm) 0.52 0.14 0.22/0.76 0.37 0.18 0.16/0.54 0.25 0.14 0.001/0.
37

X5 (mm) 0.52 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 0.32/0.6
3

GTN 0.38 0.076 | 0.23/0.54 0.20 0.060 | 0.12/0.23 0.44 0.12 0.39/0.6
3

FTN 0.54 0.062 | 0.41/0.67 0.15 0.028 | 0.11/0.17 0.70 0.056 | 0.67/0.7
8

W ABT = sirtin yag kalinligi ortalamasi; X2 ve X4 = karkasin yag derinligi; X5 = karkasin yagsiz derinligi; NTY =
Napoli'nin teknolojik verimi; GTN = iyi emzik numarasi; FTN = sahte emzik numarasi, EYSY = en yiiksek soncul
yogunluk bolgesi

Ilahi vd. (2004) sagim hizi yoniinden majdr gen tespitini siit sigirlarinda
calismislardir. Gibbs 6rneklemesi kullanilarak yapilan bayesci segregasyon analizinde
Isvigre esmeri, Simmental, Holstein sigir wklari i¢in sagim hizmin genetik
parametreleri tahmin edilmistir. Sonug olarak ilk laktasyondaki geneti parametrelerde
poligenik varyansin ve sagim hizimin kalitsalligt ve karigik kalitim ile poligenik
modellerde ¢ok benzer oldugu belirlenmistir. Segregasyon analizi ile sagim hizinin
poligenik etkiye ¢ok diisiik major gen vasyasyonlar1 gozlemlenmistir.Cizelge 2.3’te en
yiiksek soncul olasiliklar1 0 igerip icermeme durumuna gore major gen belirlenmistir.

Cizelge 2.3. 40 000 Gibbs orneginde karisik kalittm modeli (ilk laktasyon) siit akisi
parametrelerinin tahmini marjinal soncul standart sapmalar (mpsd), marjinal soncul
ortalamalar1 (mpm), ve %95'inde en yiiksek soncul yogunluk bolgesi (EYSY 95%)

(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%, | 0117 | 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
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Cizelge 2.3. “lin devami

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

W 6%, = Hata varyans; o¢,°= Poligenik varyans; a= Eklemeli gen etki; d= Dominant etki; h* =Kalitim
derecesi.

Kadarmideen vd. (2005) yaptiklar1 c¢alismada domuzlarda osteokondral
lezyonlarin  kalitmimi  arastirmak amaciyla Bayes¢i segregasyon analizini
kullanmislardir. Calismada 1163 adet hayvan ve bunlarin 2891 adet soy kiitiigi bilgisi
kullanilmistir. Verilerin analizi i¢in karisik kalitim esigi modelleri ve Monte Carlov
Markov Zinciri yontemleri kullanilmistir. Sonu¢ olarak poligenik varyansa gore
anlamli ve yiiksek varyansli (1.384 — 37.81) major gen tespit edilmistir.

Karacaéren vd. (2006) Bayesgi segregasyon analizi igin, 320 siit sigirindan
2543 gozlem almmustir. Cesitli laktasyon donemlerinde irklar arasinda siit verimi,
sagim hizi, yem tiiketimi ve viicut agirhig1 icin major genlerin tespitinde siit verimi,
yem tiikketimi ve viicut agirlig i¢in %95 giivenilirlikli istatistiksel anlamlilik testi ile
kanit1 saglandi. Mendel aktarim olasiliklar1 tek major genlerin poligentik etkilerini
ortaya cikarmak icin karigik kalitim modeli kullanilarak sonucu dogrulamak igin
tekrarlanan testte veri seti kiiciik oldugu icin sadece siit veriminde major gen tespit
edilmistir.

Cizelge 2.4. Siit verimi (SV) ve sagim hiz1 (SH) i¢in% 95 en yiiksek soncul yogunluk
bolgelerinin (EYSY) sol ve sag sinirlarmin karma kalittm modellerinden ve soncul
standart sapmasi (SD)

Parametre Siit verimi Sagim hizi
Soncul Soncul EYSY EYSY Soncul Soncul EYSY EYSY
%95 %95
Ortalama | Standart %95 Ortalama | Standart %95
Sol Sol
Sapma Sag Sapma Sag
Hata varyansi 18,04 0,56 16,93 19,11 0,37 0,20 0,21 0,24
Poligenik varyansi 0,00/0.
0,26 0,26 0,00 0,78 0,05 0,03 0,0/0.1 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
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Cizelge 2.4. ‘iin devami

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 29,941 0,00/2.36 | 2,15/6.42 | 4,15 | 18,81 | 0,00 5,90

Cizelge 2.5. Canli agirlik (CA) ve kuru madde tiiketimi (KMT) i¢in Karisik kalitim
modellerinden parametrelerin soncul ve standart sapmasi (SD) ve %95 en yiiksek
soncul yogunluk bolgelerinin (EYSY) sol ve sag smirlari

Parametre [ Kuru madde tiiketimi Viicut agirhg
Soncul Soncul EYSY %95 [ EYSY %95 | Soncul Soncul EYSY %095 | EYS
Y
Ortalama | Standart | Sol Sag Ortalama | Standart | Sol
%95
Sapma Sapma

Sag
Hata

1397.
varyansi 17.83 0,51 16,81 18.81 1307.18 45.62 1389.84 44
Poligenik

1456.
varyansi 1.32 0,94 0,00 2.99 648.25 449.38 0,00 94
Major gen

3392.
varyansi 4.37 2,34 0.00/0.84 0.53/7.61 2056.43 | 665.67 782.13 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

129.0
gen etkisi 8.05 3.92 0.00/11.14 |0.53/16.90 |95.38 17.31 67.31 2
Major gen
frekansi 0.33 0,41 0.00/0.92 0.18/1.00 0.86 0.07 0.76 0.95
Dominant

112.2
etkisi 4.24 0.51 0.07 0.58 -59.75 177.33 0,00 6
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Analiz sonucunda en yiiksek soncul bolgeleri %95 araliginda kullanilarak siit verimi
icin major gen oldugu tespit edilmistir.

Wolc vd. (2012) GWAS galismasinda kahverengi yumurtaci hatlarinn yumurta
agirlik ortalamalar1 ve standart sapmalart ile iligkili genomik tahmin modeli yapilirken
Bayes B modeli kullanilmistir. Monte Carlo Markov Zinciri 6rneklerinden elde edilen
varyanslarin soncul dagilimini kullanan yeni bir yaklasim genetik mimariyi
tanimlamada ve en biiyiik etkiye sahip bolgeler igin istatistik ¢ikarimlar yapmak icin
kullanild1. Sonug¢ olarak kromozom 13 iizerindeki bir bolge 26-28 haftalik yumurta
agirliginin ortalamasi ve standart sapmasi ile ilgili bir iligki tespit edigini bildirdiler.

Cizelge 2.6. Cok degiskenli bir modelden farkli yaslarda yumurta agirliginin ortalama
(m) ve standart sapmas1 (SD) arasindaki kalitim dereceleri (kosegen iizerinde kalin),
genotipik (kdsegenin iistiinde) ve fenotipik (kdsegen alt1) korelasyonlarinin tahminleri
soy kiittigii iliskilerini kullanarak ve Bayesci tiim genom boyu analiz ile kalitim
derecesi tahmini

YAlm YA1SD YA2m YA2SD YA3m YA3SD

YA1m 0.662 0.54 0.88 0.65 0.83 0.72
YA1SD 0.13 0.077 0.60 0.68 0.53 0.61
YA2m 0.69 0.13 0.749 0.62 0.96 0.75
YA2SD 0.16 0.05 0.18 0.096 0.60 0.96
YA3m 0.63 0.08 0.78 0.19 0.727 0.74
YA3SD 0.14 0.04 0.18 0.10 0.19 0.069
Kalitim 0.383 0.035 0.467 0.051 0.447 0.048
derecesi

(YAlm = 1 haftalik yumurta agirligi ortalama, YA1SD= 1 haftalik yumurta agirlig serbestlik derecesi,
YA2m= 2 haftalik yumurta agirlhig: ortalama, YA2SD= 2 haftalik yumurta agirhig: serbestlik derecesi,
YA3m= 3 haftalik yumurta agirligi ortalama, Y A3SD= 3 haftalik yumurta agirlig1 standart sapmasi)

Sewalem vd. (2016) yaptiklari ¢alismada Bayes¢i yOntem ile yumurta verimi
ve kulugkadan ¢ikis 0Ozelliklerinin ata iizerinde etkisi arastirilmis ve sonug olarak
yumurta agirligmin kalitim derecesi yliksek bulunmus fakat yumurta agirhigimin
dogrudan etkisi ile verim ve kuluckadan ¢ikis i¢cin anadan gelen etkiler arasindaki
genetik korelasyonlar diisiik bulunmustur.

Liu vd. (2018) Yaptiklart GWAS calismada tavuklarda yasa bagli yumurta
agirligimin genom c¢apinda analizi yapilmistir major gen tespiti yedi adet zaman
noktasinda aranmis ve yumurta agirliginin yiiksek oranda kalitsal oldugu tesipt
edilmistir. iki adet majdr genin ( DLEU7, MIR15A) etkili oldugu gdzlemlenmistir ve
kalittm dereceleri c¢izelge(2.7)’de goOsterilmistir. Arastirma bulgulart sonucunda
isaretleyici destekli tireme se¢imi baglaminda ideal yumurta biiyiikliigiiniin gelecekteki
tiretimler i¢in degerli lireme teorisi saglayabilecegi tespit edilmistir.
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Cizelge 2.7. ik yumurta agirligi, 28.,36., 56., 66., 72. Ve 80. Haftalik yumurta agirlig:
verilerinin tanitici istatistikleri

Ozellik N Ortalama Serbestlik Minumum Maksimum Kahtim
Derecesi Derecesi
ik 1.052 42.44 5.06 17.00 75.00 0.31
yumurta
agirhgi
YA28 1.063 57.19 3.47 46.80 68.80 0.50
YA36 1.063 59.35 3.28 54.00 69.70 0.53
YA56 1.027 60.98 4,54 35.50 77.00 0.35
YAG6 960 60.83 4,50 42.00 78.00 0.51
YAT72 847 60.97 5.33 42.00 86.00 0.34
YAS80 852 62.33 5.07 39.00 84.00 0.29

(ilk yumurta agirligi; YA28, YA36, YA56, YAG66, YA72, YARO, 26, 36, 56, 66, 72, 80 haftalik yastaki
yumurta agirliklari.)

Munari vd. (2018) 1894 adet Beyaz Leghorn yumurtaci tavuklarda tireme ve
performans 6zellikleri bakimindan genetik parametreler Bayesci segregasyon yontemi
ile dogurganlik, kulucka kabiliyeti, yumurtadan ¢ikis haftast 60 haftalikken dl¢timleri,
16- 60 haftalikken viicut dl¢iimleri, cinsel olgunluk yast ve 28,36,40 haftalik yaslarda
yumurta boyu/genisligi orani ve agirligi tahmin edilmistir. Genetik parametreler, ¢ok
Ozellikli hayvan modelinin Bayesci ¢ikarim yontemi ile tahmin edildi. Model,
toplamsal ve artik genetik rastgele etkileri ve iiretimin sabit etkilerini igeriyordu.
Ureme 6zellikleri igin kalitim derecelerinin tahminlerinin soncul ortalama dagilimlar
0,14 = 0,003 (kulugka kabiliyeti) ile 0,22 &+ 0,005 (dogurganlik) ve performans 0,07 +
0,001 (RHW28) ile 0,42 + 0,001 (WEGG40) arasinda degismistir.soncul lireme
ozellikleri arasindaki genetik korelasyonun ortalama dagilimlart 0,18 + 0,026
(DOGURGANLIK ve DOGUM) ile 0,79 = 0,007 (FERT ve DOGUM) ve
performansla ilgili olanlar -0,49 + 0,001 (WEGG36 ve DENS36) ile 0,75 + 0,003
(DENS28 ve DENS36). Ureme ve performans oOzellikleri, Dahasi, WEGG40'm
kullanilmas1 bu popiilasyonda yumurta kalitesini artirabildigi belirtilmistir.

Segregasyon analizi major genlerin yalmizca pedigri ve fenotipler ile
tanimlanabilmesini ucuz ve aktif bir bigcimde saglamaktadir. Giiniimiizde yapilan
molekiiler caligmalarda: pek cok kantitatif fenotipin poligenik ve major genlerce
yonlendirildigi ortaya konmustur. Segregasyon analizi monogenik ve poligenik
unsurlar istatistiksel modeller ile tahmin eden ve major gen tespiti yapan bir
yontemdir. Ozellikle zootekni kapsaminda kullanilan genis ve derin pedigriler
mimkiin biitlin genotip bileskelerini ayr1 ayr1 yazmaya izin vermemektedir. Bu
baglamda gibbs Orneklemesi kullanilmasi yaklasik olarak segregasyon analizi
yapilmasina olanak taniyacaktir.
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Bu tez galismasinin ana amaci: yumurta agirligimin, Liu vd. (2018) major bir
gen tarafindan yonlendirilip yonlendirilmediginin bir tavuk populasyonuna ait veri
seti kullanilarak bayesg¢i segregasyon analizi ile incelenmesidir.

Her ne kadar gelismis iilkelerde DNA temelli genetik calismalar
kullanilmaya baslamis olsa da iilkemizde heniiz bu tarz calismalar yapilamamaktadir.
Hem bitkisel hem de hayvansal iiretimde Tiirkiye yerel ¢cok Onemli kaynaklara
sahiptir. Bu kaynaklar tizerinde yapilacak 1slah ¢alismalarinda ucuz ve giivenilir bir
yontem olan segregasyon analizi ile major genlerin varlig1 incelenebilir.
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal

Bu tez calismasinda Liu vd. (2018) tarafindan yayimlanan bir veri seti
kullanilmigtir. Beijing Huadu Yukou Poultry Breeding Co. tarafindna iiretilen Rhode
Island Red saf hatt1 kullanilarak deneme materyali olusturulmustur. Yumurta tiretimi ve
kalitesi i¢in se¢ilim yapilmis olan, 92 baba ve 801 tavuk 11. kusaktan secilmis ve
bunlardan elde edilen 1063 adet tavuga ait zamana dayali yumurta agirliklar
Olciilmiistiir. Biitlin tavuklar benzer sartlarda, bireysel bolmelerde, serbest yemleme ve
sulama ile yetistirilmistir.

3.2. Metot

Bu yapilan ¢alismada, geleneksel kiigiik etkili ve sonsuz sayida gen varligini
kabul eden modelden farkli olup populasyonda bir major genin genetik varyansini etkili
oldugu kabul edilmistir. Major genin varhiginin arastirilmast kullanis acisindan
onemlidir. Karigik kalitim modelinde, genetik varyansin bir major gen ile poligenik
unsurlarca agiklanabilirligi kabul edilmektedir. Elston ve Stewart (1971), Laye ve
Elston (1975), bu konu ile ilgili en etkili yayinlar, Gianola ve Soransen (2002) igindedir.
Guo vd. (1992) belirttigi gibi segregasyon analizinin 6n kabuller i¢in asir1 duyarl
olmalari, yanlig sonuglara ulagilmasina sebep olabilmektedir. Janss vd. (1995) agikladigi
segregasyon analiz modeli, pedigri bilgileri ile major genlerin Bayes¢i segregasyon
analizi ile incelenmesine imkan saglamaktadir.

Bayesc¢i veri analizi, gézlemlerdem elde edilen bilgilerle yola ¢ikarak olasilike1
modellerden yararlanilarak belirli parametreleri hakkinda yorumlama yapmaya imkan
saglar. Onemli bir dzelligi ise belirsizli tanimlamada olasilik dagilislarini kullanmasidir.
Gelman vd. (2004) Bayesgi verilerin analizini {i¢ adimda agiklamislardir:

1. Olasilik¢r modelin belirlenmesi; Problemi tanimlayan bilesik olasilik
fonksiyonunun biitiin gézlenenler ve gozlenemeyenler igin tespit edilmesi.

2. Gozlenen veriye sartli soncul dagilisin hesaplanmasi ve yorumlanmasi.
3. Modelin uyumunun yakinsama siireglerinin incelenmesi.

Sorensen ve Gianola (2002) Bayes¢i veri analizinin yararlarini belirtmistir.
Bayesci diislincenin ortak sagduyuya hitap ettigini, 6rnegin Bayesci giiven araliklarinin
dogruca parametrenin bu aralikta bulunup bulunmadigini belirtirken, frekanstistik
yorumlanmasi tekrarli 6rneklemelerin limiti ile yorumlama yapildigini belirlemislerdir.

Benzer olarak Gelman vd. (2004), hipotez testleri yerine giiven araliklarinin
daha sik¢a kullanilmaya bagsladigini, Bayes¢i giliven araliklarimin  daha acik
yorumlamalarina yol actifin1 anlatmistir. Yine Sorensen ve Gianola (2002) Bayesci
yorumlamanin &zellikle kiiclik Orneklemli, deneme materyallerine ait goézlemlerin
analizinde daha verimli olacagini agiklamstir.
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Bayes Teoremi: By, By, ........... ,Bk olaylar1 S 6rneklem uzaymin bir ayrigimini
olusturuyorsa ve i = 1, 2, ...., k i¢in P(B;) # 0 ise, S i¢indeki herhangi bir A olayi i¢in su
yazilabilir:

k
P(A) = ZP(BL’). P(Bi)
i=1

Bi1, By, ..., Bk kesikli olaylar1 S 6rneklem uzayinin olusturuyor ise, i: 1, ..., k i¢in P(B;)
# 0 iken, P(A) # 0 i¢in herhengi bir A olayz;

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

P(Br|A) =

Olarak yazilabilir (Freund 2002).

Veya genel olarak, 0 icin y goézlemlerini kullanarak olasilik¢r yorumlama yapmak
istiyorsak, P(0) onciilii ile P(y\0) 6rnekleme dagilis1 ¢arpilarak;

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

yazilabilir. Bu da;

P@,y) _POIPHIO)
P(y) P(y)

p(Bly) =

‘dir. P(y) 0’nin miimkiin degerleri {izerinden toplamini gosterecektir. 0’nin
vektor olmasi durumunda degerlerin tahmini i¢in bir MCMC yontemi olan Gibbs
orneklemesi kullanilabilir. Gibbs 6rneklemesi; sartlhi soncul dagilislarindan tekerriirlii
bir sekilde drneklemeler iireterek, bilesik dagilistan sonuglar elde edilmesine imkan
saglar. Sorensen ve Gianola (2002) Bayes¢i ve MCMC yontemlerini ve uygulamalarini
derlemislerdir.

Segregasyon analizi ile eklemeli genetik varyans, hata varyansi, major gen
varyansi, eklemeli ve baskin gen etkileri tahmin edilecektir. Major gen varligi en yliksek
soncul olasilik bolgeleri incelenerek belirlenecektir.
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y=XB+Zu+ZWm+e

Bu modelde Y canli agirligs,
X ve Z desen matrislerini,

Wise her bireye ait genotipleri ( AA, AB, BB) icermektedir.
u rassal poligenik etkileri,
m genotip ortalamalarimi ( -a,d,a),

e ise rasgele hatay1 gosterir. Poligenik ve hata etkilerinin 0 ortalamal1 ve sirasi ile

Ao 1%, 102 varyansh normal dagilisdan iiredikleri diisiiniilecektir: 05 poligenik ve O'e2

hata varyansini gosterecektir. Varyans unsurlarinin tahmini gibbs &rneklemesi ile
yapilacaktir Janss, (1995); Karacaéren vd. (2006).

Kolmogorov-Smirnov testi ile gozlemlerin normallik testi yapilmistir ve farkli
doniistiirimlerin sonuca etkisi incelenmistir;

y|B,a,W,m,6?~N(XB + Za + ZWm ,Ic?)

bu ifadede O'ezhata varyansidir. Eklemeli genetik etkilerin onciil dagilisi ise;

alA, o2 ~N(0,40?2)

Olarak belirlenmistir.

A pedigriden elde edilen iliski matrisi ve a2 bilinmeyen genetik varyansdir . £ igin
sabit onciil kullanilirken, varyans unsurlari % ve &2 igin ters ki kare dagilislari
kullanildi. m vektori i¢in uniform dagilis onciil olarak kullanildi Gianola ve Soransen
(2002).

Gibbs orneklemesini kullanilarak soncul dagilislar1 iBAY bilgisayar programi
(Janss 2008) ile elde edilmistir. Ilgili fenotipte major gen olup olmadig1 en yiiksek
soncul bolgelerin 0 igerip ile belirlenmistir. Gibbs orneklemesi bilesik soncul
dagilislarda ilgi duyulan parametrelerin soncul dagilislarini iiretmektedir. Bu
orneklemler kullanilarak, soncul dagilistan belirli tanitici istatistikler belirlenebilir. Bu
durumda tek bir uzun markov zinciri monte carlo (MCMC) yoksa pek cok kisa
MCMC'mu tretilmelidir (Gianola ve Soransen 2002). Bu calismada test amaci ile
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uzun zincirler (100.000 veya 200.000), kisa zincirler (10.000-50.000) ile
karsilagtirilmistir. Sonuglar arasinda fark bulunmaz ise 5 veya 10 kisa zincire ait
ortalama degerler kullanilmistir. ilk 5000 6rneklem hedef dagilistan uzakta olabilecegi
icin (burn-in) uzaklastinlmistir. Orneklemler arasi yiiksek korelasyon sebebi ile her
100.6rnek kayit edilmistir.

Yakinsama tayini ile Gibbs drneklemeleri 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 6nermislerdir. 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:

n

N _ 1Y 10 -
B=m_1;(¢.}-—w..)2, yadaw.,-=;;¢ij. bo=—>9,

15 2 2 1\ 2
W=EZSJ-, yada s =m2(wij_w.j) :
=1 i=1
W ve B kullanilarak bir zincire ait marjinal soncul varyansi :

. n—1 1
var (Y\y) = TW +EB'

o (vart(P\y)
R= /T

hesaplanmaktadir. Eger R n— oo igin 1'e yaklasiyor ise yakinsama gergeklesmis
demektir.

Ussel biiyiime egrisi modeli ise

f(x,a,b,c) = a.e?&x=
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Burada, x degiskeni zamani, a degeri baglangic deger olarak isimlendirilirken, b degeri
biliyiime oranini, ¢ degeri ise sabit degeri ifade ederken, (x-c) ifadesi zaman araligini
gostermektedir (Malato, 2020).

Temel bilesenler (PCA) analizini kullanarakta p sayidaki orijinal degisken Kk sayidaki
yeni degiskene doniistiiriilme amaci ile kullanilmaktadir.

Temel bilesenler, p tane rastgele X;, Xj,....X, orijinal degiskenlerinin dogrusal
bilesenidir. Temel bilesenlerin toplami orijinal degiskenlerin (6zelliklerin) sayisina
esittir. Fakat analiz sonuglar1 yorumlanirken genelde ilk iki veya ilk ii¢ temel bilesen
dikkate alinir. Orijinal degiskenlerdeki varyasyonun biiyiik bir boliimiinii agiklamak i¢in
ilk iki temel bilesen yeterli olmaktadir ve sekilde veri daha kolay yorumlanmaktadir.
Her 6rnekte p sayida degiskenleri varsa Y; temel bileseni

bilesenlersi,

aile + ai2X2 + ai3X3 + .-, +aiPXp

seklinde ifade edilir. Burada a; j. degiskenin i. Temel bilesene ait agirligim
gostermektedir. Temel bilesen agirliklar1 asagidaki kosullar1 saglayacak sekilde
hesaplanmgktadlr. Boylece i=1,...,pve j=1,....,poldugundan i = jise a; a =
1ve i#j a; @y =0 dir. X veri matrisinden hesaplanan kovaryans matrisi S ise Y;'nin
varyanst,

Var (Y,)= Var (a; X) = a;Sai

seklinde hesaplanmaktadir.
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4, BULGULAR
4.1. Tamtica istatistikler

Bu ¢alismada 6nceden toplanmis bir veri seti kullanilmistir 1063 adet yumurtaci
tavuk hattindan toplamda ilk yumurta agirligi, 28. Hafta yumurta agirligi ,36. Hafta
yumurta agirhigi, 56. Hafta yumurta agirligi, 66. Hafta yumurta agirligi, 72. Hafta
yumurta agirhgr ve 80. Hafta yumurta agirligi olarak toplamda 7 zaman dilimine ait
yumurta agirhigr etkinligi ile ilgili tanitict istatistikler Cizelge 4.1'da ortalama degerleri
de Cizelge 4.2°de verilmistir.

Cizelge 4.1. 7 zaman dilimine ait (ilk yumurta agirhig 28., 36, 56., 66., 72., 80.
haftalarin) yumurta agirlig ile ilgili tanitic istatistikler

llkyumurta| oo\ tta | 36.Hafta | 56.Hafta | 66.Hafta | 72.Hafta | 80.Hafta
agirh@
N 1063 1063 1063 1063 1063 1063 1063
Ortalama | 42.437 57.19 59.346 60.979 60.829 60.97 62.332
Medyan 42 57 59 60.98 60.83 60.97 62.33
Standart 5.033 3.469 3.285 4.462 4.272 4759 4538
sapma
Ortalama
standart 0.154 0.106 0.101 0.137 0.131 0.146 0,139
hatasi
Minimum 17 46.8 54.0 355 42 42 39
Maksimum 75 68 67.7 77 78 86 84

Cizelge 4.2. 7 zaman dilimine ait (ilk yumurta agirhg 28., 36, 56., 66., 72., 80.
haftalarin) yumurta agirligi i¢in ortalama tanitici istatistikler

Standart Ortalama
N Ortalama Medyan standart Minimum | Maksimum
sapma
hatas1
Ortalama
yumurta 1063 57.72 57.58 4.25 0.130 32471 76.52
agirhklan

4.1.2. Normallik Tablolarinin incelenmesi

Bu calismada 7 zaman dilimine ait yumurta agirligi verileri i¢in (Ilk yumurta
agirhig, 28., 36., 56., 66., 72., 80. haftalardaki yumurta agirligi) normallik testi i¢in
normallik histogramlari ve Kolmogorov-Smirnov test istatistikleri verilmistir. Bunlarla
ilgili sekiller, sekil 4.1, 4.2'de verilmistir.
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Sekil 4.1. 7 zaman dilimine ait (ilk yumurta agirhg 28., 36, 56., 66., 72., 80. haftalarin)
yumurta agirliklari i¢in normallik testi
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4.2. 7 Zaman Dilimine Ait Yumurta Agirhklar icin Major Gen Analizleri
4.2.1 11k Yumurta Agirhg icin Poligenik Model

Cizelge 4.3. 100.000 Gibbs oOrnegine gore, ilk yumurta agirliklar1 i¢in poligenik
modelden segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagiliglarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul standart Mod EYSY %95 sol | EYSY % 95 Sag
Parametreler Ortalamalar sapmalar
Hata varyansi

) 17.54 1.96 17.52 12.79 23.77
(oc9)

Poligenik_ 8.12 2.24 9.31 3.77 16.95
varyansi(c,°)

Kahitim

derecesi h? 0.31 0.54

4.2.2. 1k Yumurta Agirhg icin Segregasyon Analizi

Cizelge 4.4. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, ilk yumurta agirligt igin major gen
modelden Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar igin 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul EYSY %95 | EYSY %95
standart Mod .
Parametreler ortalamalar sol Sag
sapmalar
Hata varyansi (c,°) 13.24 02.03 12.78 8.18 20.08
Poligenik varyansi 6.53 1.77 7.45 2.99 13.47
(ou")
Major gen varyansi 53.34 35.49 39.38 30.75 391.57
(oc°)
Ek'eme'éag)e” etkisi 11.79 425 13.89 8.14 30.17
Dominant gen etkisi -7.30 3.23 -6.03 -12.21 10.76
Major gen frekansi 0.86 0.11 0.99 0.23 1.00
. 2
Kalitim derecesi h 0.81 0.94

Dominant etkinin (-7.30) eklemeli gen etkisinden (11.79) daha kii¢iik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6> =53.34), poligenik varyansdan (o’
= 6.53) onemli derecede yiiksek bulunmustur. Ayrica, Janss vd. (1998) ve Miyake ve
ark (1999) major gen varyasyonlarinin biiyiikliigiiniin, ayrik bir major genin varliginin
bir gostergesi olarak kullanilmasini 6nermislerdir. Populasyondaki major gen frekansi
p=0.86 veq=1-p=0.14 bulunmustur.
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4.2.3. 28. Hafta Yumurta Agirhg icin Poligenik Model

Cizelge 4.5. 100.000 Gibbs ornegine gore, 28. hafta yumurta agirliklar i¢in poligenik
modelden segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul EYSY EYSY
standart Mod % 95 % 95

Parametreler Ortalamalar B

sapmalar sol Sag

Hata varyansi(c.2) 5.92 0.85 06.03 3.55 8.83
Poligenik varyanst 6.20 112 5.84 3.67 10.96

(o4 )
. 2
Kahtim derecesi h 051 0.56

4.2.4. 28. Hafta Yumurta Agirh@ I¢in Segregasyon Analizi

Cizelge 4.6. 100.000 Gibbs 0rnegine gore, 28. hafta yumurta agirligi igcin major gen
modelden Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagiliglarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

. ncul ncul standar
Genetik Parametreler Soncu Soncul standart Mod EYSY %095 sol [ EYSY %95 Sag
ortalamalar sapmalar

Hata varyansi (c.°) 4.27 1.37 457 0.68 8.88

Poligenik varyansi 5.68 1.31 6.33 213 10.95
(ou2)

Major gen varyansi 3.33 4.55 0.05 0.00 53.83
(oc")

Eklemeli gen etkisi (a) 2.00 1.49 0.00 0.00 9.44
Dominant gen etkisi -0.66 291 8.87 -6.25 11.09
Major gen frekansi 0.58 0.29 0.00 0.00 1.00

s Rh2
Kalitim derecesi h 0.60 0.81

Dominant etkinin (0.66) eklemeli gen etkisinden (2.00) daha kiiciik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6.2 =3.33), poligenik varyansdan (6. =
5.68) onemli derecede diisiik bulunmustur. Populasyondaki major gen frekanst p =
0.58 ve g =1 - p = 0.42 bulunmustur.
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4.2.5. 36. Hafta Yumurta Agirhg Icin Poligenik Modeli

Cizelge 4.7. 100.000 Gibbs ornegine gore, 36. hafta yumurta agirliklar i¢in poligenik
modelden segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Soncul

Genetik Soncul standart Mod EYSY EYSY
Parametreler Ortalamalar % 95 sol % 95 sag
sapmalar
Hata varyansi (c.°) 05.02 0.98 5.15 2.49 8.63
Poligenik varyansi 5.95 1.29 5.72 2.90 10.37
(c,9)
s Rh2

Kalitim derecesi h 0.54 0.56

4.2.6. 36. Hafta Yumurta Agirhg icin Segregasyon Analizi

Cizelge 4.8. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 36. hafta yumurta agirligt igin major gen
modelden Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar igin 6zet istatistikler

Genetik

Soncul

Soncul standart

Mod EYSY %95 Sol | EYSY %95 Sag
Parametreler ortalamalar sapmalar
Hata varyansi (c.°) 0.54 0.45 0.00 0.00 2.33
Poligenik varyansi 2.38 0.71 5.47 0.97 5.57
(oy9)
Major gen varyansi 8.24 2.92 0.01 0.00 16.83
(o)
Ek'eme'ése” etkisi 3.38 01.07 2.38 1.23 05.03
Dominant gen etkisi -2.42 2.66 -0.65 -7.01 1.24
Major gen frekansi 0.53 241 0.05 0.00 1.00
. 2
Kalitim derecesi h 0.95 889

Dominant etkinin (-2.42) eklemeli gen etkisinden (3.38) daha kii¢iik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6.2 =8.24), poligenik varyansdan (6. =
2.38) onemli derecede yiiksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekans1 p =
0.53veq=1-p=0.47 bulunmustur.
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4.2.7. 56. Hafta Yumurta Agirhg Icin Poligenik Model

Cizelge 4.9. 100.000 Gibbs ornegine gore, 56. hafta yumurta agirliklar i¢in poligenik
modelden segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in dzet istatistikler

Genetik Soncul Soncul standart Mod EYSY EYSY
Parametreler Ortalamalar sapmalar % 95 sol % 95 Sag
Hata varyansi (66) 13.64 142 13.60 9.99 18.23
Poligenik varyansi 6.46 1.60 7.48 3.24 13.63
(o,")
s 2
Kalitim derecesi h 0.32 0.52

4.2.8. 56. Hafta Yumurta Agirhig icin Segregasyon Analizi

Cizelge 4.10. 100.000 Gibbs Ornegine gore, 56. hafta yumurta agirlig1 i¢cin major gen
modelden Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul EYSY %95 | EYSY %95
standart Mod .
Parametreler ortalamalar sol Sag
sapmalar
Hata varyansi (c.°) 10.89 1.99 11.76 4.96 16.62
Poligenik varyansi 6.52 172 8.53 2.93 13.38
(oy9)
Major gen varyansi 60.24 97.22 0.86 172 906.74
(oc")

Eklemeli gen etkisi (a) 09.07 6.17 0.03 0.00 33.44
Dominant gen etkisi -18.57 15.13 9.72 -33.73 23.54
Major gen frekansi 0.84 0.26 1.00 0.00 1.00

s Rh2
Kahtim derecesi h 0.85 0.98

Dominant etkinin (-18.57) eklemeli gen etkisinden (9.07) daha kiigiik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6.2 =6.24), poligenik varyansdan (6. =
6.52) onemli derecede yiliksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekans1 p =
0.84 ve g =1 - p = 0.16 bulunmustur.
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4.2.9. 66. Hafta Yumurta Agirhg Icin Poligenik Modeli

Cizelge 4.11. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 66 hafta yumurta agirliklari i¢in poligenik
modelden segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

: Soncul
Genetik Soncul standart Mod EYSY EYSY
Parametreler Ortalamalar % 95 Sol % 95 Sag
sapmalar
Hata varyansi (66) 10.24 144 9.93 6.72 15.07
Poligenik varyansi 8.29 1.75 8.6 4.56 1455
(o,")
s 2

Kalitim derecesi h 0.44 0.54

4.2.10. 66. Hafta Yumurta Agirh@ icin Segregasyon Analizi

Cizelge 4.12. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 66. hafta yumurta agirligi i¢gin major gen
modelden Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagiliglarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul
standart Mod EYSY %95 Sol | EYSY %95 Sag
Parametreler ortalamalar
sapmalar
Hata varyansi (c.2) 7.62 1.55 7.77 3.79 13.16
Poligenik varyansi 7.28 1.70 7.87 3.31 13.56
(o4")
Major gen varyansi 11.14 7.78 11.45 2.76 85.00
(oc")

Eklemeli gen etkisi (a) 4.53 1.58 4.16 -7.02 12.79
Dominant gen etkisi -2.94 2.58 -3.72 0.62 10.33
Major gen frekansi 0.73 0.20 0.03 0.00 1.00

s 12
Kalitim derecesi h 0.70 0.85

Dominant etkinin (-2.94) eklemeli gen etkisinden (4.53) daha kiigiik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6c” =11.14), poligenik varyansdan (6.2
=7.28) onemli derecede yiiksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekanst p =
0.73veq=1-p=0.37 bulunmustur.

4.2.11. 72. Hafta Yumurta Agirh@ icin Poligenik Modeli

Cizelge 4.13. 100.000 Gibbs drnegine gore, 72. hafta yumurta agirliklar ig¢in poligenik
modelden segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler
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Genetik Parametreler Soncul Soncul standart Mod EYSY EYSY
Ortalamalar sapmalar % 95 sol % 95 Sag
Hata varyansi ce2 16.66 1.46 16.26 12.86 21.52
Poligenik varyanst 6.20 1.50 7.00 03.05 13.08
(o)
Kalitim derecesi h2 0.27 0.50

4.2.12. 72. Hafta Yumurta Agirhg Icin Segregasyon Analizi

Cizelge 4.14. 100.000 Gibbs Ornegine gore, 72. hafta yumurta agirhigi icin major gen
modelden Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Soncul

Genetik Soncul EYSY %95 EYSY %95
standart Mod .
Parametreler ortalamalar sol Sag
sapmalar
Hata varyansi (c.°) 10.01 1.38 9.85 6.48 14.76
Poligenik varyanst 6.11 1.45 6.22 2.74 11.58
(o,")
Major gen varyansi 17.72 11.62 0.04 0.00 54.98
(05")
Eklemeli gen etkisi 5.67 0.51 5.74 451 7.55
(@)
Dominant gen etkisi -5.83 1.29 -6.11 -8.76 -1.86
Major gen frekansi 0.63 0.29 0.75 0.00 1.00
s 12
Kalhitim derecesi h 0.70 0.90

Dominant etkinin (-5.83) eklemeli gen etkisinden (5.67) daha kiicik oldugu

bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6 =17.72), poligenik varyansdan (o

2

= 6.11) 6nemli derecede yiiksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekans1 p =
0.63veq=1-p=0.37 bulunmustur.
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4.2.13. 80. Hafta Yumurta Agirhg Icin Poligenik Modeli

Cizelge 4.15. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 80. hafta yumurta agirliklar igin poligenik
modelden segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Parametreler Soncul Soncul standart Mod EYSY EYSY
Ortalamalar sapmalar % 95 Sol % 95 Sag
Hata varyansi (cez) 15.48 1.46 15.36 12.02 20.25
Poligenik varyanst 5.34 152 6.22 2.29 11.84
(o)
Kahtim derecesi h? 0.25 0.51

4.2.14. 80. Hafta Yumurta Agirhg icin Segregasyon Analizi

Cizelge 4.16. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 80. hafta yumurta agirligi igin major gen
modelden Segregasyon analizine ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul EYSY %95 | EYSY %095
standart Mod .
Parametreler ortalamalar Sol Sag
sapmalar
Hata varyansi (c.°) 11.86 1.75 12.21 7.70 17.07
Poligenik varyansi 4.69 1.44 4.15 1.86 11.87
(o,9)
Major gen varyansi 28.23 38.98 0.24 0.00 265.32
(oc")
Ek'eme'ése” etkisi 5.49 2.00 0.38 0.00 13.45
Dominant gen etkisi -2.54 8.55 -4.40 -19.29 24.98
Major gen frekansi 0.64 0.27 1.00 0.00 1.00
Kahtim d i h?
antim derecesi 0.73 0.95

Dominant etkinin (-2.54) eklemeli gen etkisinden (5.49) daha kiigiik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6.’ =28.23), poligenik varyansdan (o,
=4.69) onemli derecede yiiksek bulunmustur.. Populasyondaki major gen frekans1 p =
0.64 ve g = 1 - p = 0.36 bulunmustur.
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Cizelge 4.17. 7 zaman dilimine ait yumurta agirliklarinin gegis olasiliklarinin ve %95

En yiiksek Soncul Yogunluklarin (EYSY) sol ve sag sinirlari

Ik yumurta agirhig

Gegis Olasihgr |EYSY %095 Sol [EYSY %95 Sag
genot_trp(1) 18 1.003
genot_trp(2) 19 1.002
genot_trp(3) 0 1.002
28. Hafta Gecis Olasihgi  |[EYSY %095 Sol [EYSY %95 Sag
genot_trp(1) 0.83 1.00
genot_trp(2) 0.83 1.00
genot_trp(3) 0.00 1.00
36. Hafta Gecis Olasihgn  |[EYSY %095 Sol [EYSY %95 Sag
genot_trp(1) 6.25 1.00
genot_trp(2) 0.00 1.00
genot_trp(3) 0.00 0.95
56. Hafta Gecis Olasihgi  |[EYSY %95 Sol [EYSY %95 Sag
genot_trp(1) 0.57 1.00
genot_trp(2) 0.25 0.98
genot_trp(3) 0.00 0.73
66. Hafta Gegis Olasthg1  [EYSY %95 Sol |[EYSY %95 Sag
genot_trp(1) 0.09 1.00
genot_trp(2) 0.00 1.00
genot_trp(3) 0.00 1.00
72. Hafta Gecis Olasihg1n  |EYSY %095 Sol [EYSY %95 Sag
genot_trp(1) 0.62 1.00
genot_trp(2) 0.93 1.00
genot_trp(3) 0.00 1.00
80. Hafta Gegis Olasihgn  |[EYSY %95 Sol [EYSY %95 Sag
genot_trp(1) 0.69 1.00
genot_trp(2) 0.00 0.99
genot_trp(3) 0.00 0.92
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4.3. Ussel Bityiime Modeli i¢in Major Gen Analizi

4.3.1. Ik Yumurta Agirhig icin Poligenik Model ve Major Gen Modelinde Ussel
Yorum

Cizelge 4.18. 100.000 Gibbs ornegine gore, ilk yumurta agirligr ig¢in poligenik
modelden iissel biiylime modeline ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul Mod EYSY EYSY
Parametreler Ortalamalar standart sapmalar % 95 sol % 95 Sag
Hata (Zazr)ya“s' 0.26470 0.27467 0.00199 0.00000 2.12040

e
Poligenik 90.507 3.74011 100.99864 85.66011 | 103.28960
varyansi (6,,°)
KalltlmhczlereceSI 099712 093158

Cizelge 4.19. 100.000 Gibbs ornegine gore, ilk yumurta agirliklarinin EYSY %95 ve
major gen modelden elde edilen iissel biiyiime modeline ait parametreler ig¢in tahmini
marjinal soncul ortalama ve marjinal soncul standart sapmalar

Genetik Soncul Soncul standart Mod EYSY %95 | EYSY %95
Parametreler ortalamalar sapmalar sol Sag
Hata varyansi (cez) 12.56301 1.90071 11.79447 8.20587 18.63.270
Poligenik varyansi (GUZ) 6.51572 1.94979 7.30814 2.92798 14.75796
Major gen varyansi (65°) 45.48362 39.68252 0.18813 0.00000 206.18552
Eklemeli gen etkisi (a) 15.61372 0.67632 15.79961 12.56020 17.02420
Dominant gen etkisi -4.39029 3.21951 471758 -7.81770 10.28239
Major gen frekansi 0.93165 0.07078 0.91154 0.51848 1.00153
Kalitim derecesi h? 0.80541 0.95633

Dominant etkinin (-4.39) eklemeli gen etkisinden (15.61) daha kii¢iik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6.’ =45.48), poligenik varyansdan (o,
= 6.51) onemli derecede yiiksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekans1 p =
0.93veq=1-p=0.07 bulunmustur.
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4.3.2. 28. Hafta Yumurta Agirh Icin Poligenik Model ve Major Gen Modelinde
Ussel Yorum

Cizelge 4.20. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 28. hafta yumurta agirliklar i¢in poligenik
modelden iissel biiylime modeline ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul standart Mod EYSY % 95 EYSY
Parametreler Ortalamalar sapmalar sol % 95 Sag
Hata(rsazr)yam' 6.50051 0.96008 6.75779 3.91145 10.21792

e

Poligenik , 5.73381 1.16316 6.06415 3.00737 10.25047
varyansi (6,°)

Kalhitim derecesi 0.46866 0.54782

hZ

Cizelge 4.21. 100.000 Gibbs ornegine gore, 28. hafta yumurta agirliklar igin EYSY
%95 ve major gen modelden elde edilen iissel biiyiime modeline ait parametreler i¢in
tahmini marjinal soncul ortalama ve marjinal soncul standart sapmalar

Genetik Soncul Soncul standart Mod EVSY %9550l EYSY %95Sag
Parametreler ortalamalar sapmalar
Hata(vaz")y anst 5.21591 1.57864 5.38838 1.10002 9.79705
()
Poligenik
, 4.81282 1.44384 5.09967 0.78065 9.63930
varyansi (6,°)
Major gen. 1.34216 1.37291 0.00630 0.00000 6.92809
varyansi (6g°)
Eklemeli gen
e 1.56383 0.88718 0.00368 0.00000 4.08657
etkisi (a)
Dom;{‘lzrs‘it gen 0.27273 1.18586 -0.31147 -2.28019 3.64360
Major gen 0.57202 0.28179 0.53244 0.00000 1.00318
frekansi
Kaltim | 0.54129 0.64084
derecesi h

Dominant etkinin (-0.27) eklemeli gen etkisinden (1.56) daha kiiciikk oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6. =1.34), poligenik varyansdan (6. =
4.81) kii¢iik bulunmustur. Populasyondaki major gen frekanst p=057veq=1-p=
0.43 bulunmustur.
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4.3.3. 36. Hafta Yumurta Agirhg Icin Poligenik Model ve Major Gen Modelinde
Ussel Yorum

Cizelge 4.22. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 36. hafta yumurta agirliklari i¢in poligenik
modelden iissel biiylime modeline ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in dzet istatistikler

Genetik Parametreler Soncul Soncul standart Mod EYSY EYSY
Ortalamalar sapmalar % 95 sol % 95 Sag
Hata varyansi (c,°) 1.83541 0.83029 2.02768 0.00000 4.80538
Poligenik varyansi (c,7) 10.79.640 1.28827 11.20719 8.15766 14.70425
Kalitim derecesi h? 0.85469 0.60808

Cizelge 4.23. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 36. hafta yumurta agirliklart igin EYSY
%095 ve major gen modelden elde edilen {issel biiylime modeline ait parametreler i¢in
tahmini marjinal soncul ortalama ve marjinal soncul standart sapmalar

Genetik soncul soncl EYSY %95 | EYSY %95
standart Mod .
Parametreler ortalamalar sol Sag
sapmalar
Ha‘a(:‘;) yanst 1.56410 0.89898 0.00396 0.00000 4.36694
e
Poligenik 3.85213 1.08032 3.86142 1.61096 6.60005
varyansi (6,°)
Major gen, 5.27326 1.69957 5.67794 0.00000 11.46123
varyansi (6g°)
Eklemeli gen 0.16934 0.17823 0.03920 0.00000 1.08755
etkisi (a)
Dome'{‘lzrs‘it gen 5.03032 0.31727 5.05997 4.33980 6.22765
Major gen 0.60228 0.27469 0.00098 0.00000 1.00367
frekansi
faliom derecest] o.g5367 0.75556

Dominant etkinin (5.03) eklemeli gen etkisinden (0.16) daha biiyiik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6 =5.27), poligenik varyansdan (6. =
3.85) yiiksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekans1 p=060veq=1-p=
0.40 bulunmustur.
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4.3.4. 56. Hafta Yumurta Agirhg Icin Poligenik Model ve Major Gen Modelde
Ussel Yorum

Cizelge 4.24. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 56. hafta yumurta agirliklari i¢in poligenik
modelden iissel biiylime modeline ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul standart Mod EYSY EYSY
Parametreler Ortalamalar sapmalar % 95 Sol % 95 Sag
Hata(va{)ya“s‘ 2.94184 1.30640 3.22014 0.00000 7.48869

()

Poligenik 21.12755 2.04866 20.81402 17.31249 28.19594
varyansi (6,°)

Kalitim derecesi 087777 061061

h2

Cizelge 4.25. 100.000 Gibbs ornegine gore, 56. hafta yumurta agirliklar igin EYSY
%95 ve major gen modelden elde edilen iissel biiyiime modeline ait parametreler igin
tahmini marjinal soncul ortalama ve marjinal soncul standart sapmalar

Genetik Soncul Soncul EYSY %95 | EYSY %95
standart Mod .
Parametreler ortalamalar Sol Sag
sapmalar
Hata varyansi (c,?) 10.41662 1.44353 10.36402 6.71646 15.68553
Poligenik varyansi (o,7) 5.54934 1.45355 6.98381 2.72072 12.05163
Major gen varyansi(cg2) 8.11172 5.00622 10.06910 0.00000 43.23548
Eklemeli gen etkisi (a) 3.38920 0.41404 3.71953 2.14504 4.62799
Dominant gen etkisi 3.63.855 1.86432 10.71779 1.74441 15.37449
Major gen frekansi 0.23977 0.21426 0.13949 0.00000 1.00312
Kalitim derecesi h? 0.56737 0.81735

Dominant etkinin (3.63) eklemeli gen etkisinden (3.38) daha biiyiik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6> =8.11), poligenik varyansdan (6. =
5.54) yiiksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekanst p=023veq=1-p=
0.77 bulunmustur.
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4.3.5. 66. Hafta Yumurta Agirhg Icin Poligenik Model ve Major Gen Modelde
Ussel Yorum

Cizelge 4.26. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 66. hafta yumurta agirliklari i¢in poligenik
modelden iissel biiylime modeline ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul standart Mod EYSY EYSY
Parametreler Ortalamalar sapmalar % 95 sol % 95 Sag
Hata(va{)yans' 1.78697 1.32414 0.00714 0.00000 7.73702

Ge

Poligenik 20.65359 2.02453 22.28657 16.80047 26.40410
varyansi (6,,)

Kalitim derecesi 092036 0.60445

hZ

Cizelge 4.27. 100.000 Gibbs ornegine gore, 66. hafta yumurta agirliklar igin EYSY
%95 ve major gen modelden elde edilen iissel biiyiime modeline ait parametreler igin
tahmini marjinal soncul ortalama ve marjinal soncul standart sapmalar

Genetik Parametreler Soncul Soncul standart Mod EYSY %95 EYSY f%)95
ortalamalar sapmalar Sol Sag
Hata varyansi (c,?) 7.01077 1.38577 6.65274 3.76710 12.93434
Poligenik varyansi (¢,?) 6.01578 1.29928 5.82737 3.27038 11.43030
Major gen varyansi (65°) 15.26595 9.36642 15.64002 0.00000 48.64798
Eklemeli gen etkisi (a) 2.50587 0.25941 2.66584 1.98069 4.06243
Dominant gen etkisi 8.78744 1.45132 8.43660 2.78269 14.59645
Major gen frekansi 0.17549 0.21607 0.00497 0.00000 1.00290
Kalhitim derecesi h? 0.75220 0.88501

Analizlerde major gen varyansi ( 6> =15.26), poligenik varyansdan (e,” = 6.01)
yiiksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekans1 p = 0.17veq=1-p = 0.83
bulunmustur.
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4.3.6. 72. Hafta Yumurta Agirhg Icin Poligenik Model ve Major Gen Modelde
Ussel Yorum

Cizelge 4.28. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 72. hafta yumurta agirliklari i¢in poligenik
modelden iissel biiylime modeline ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul standart Mod EYSY EYSY
Parametreler Ortalamalar sapmalar % 95 sol % 95 Sag
Hata varyansi

(6.%) 5.27136 1.57578 4.77600 15.0311 10.03688
Poligenik
varyansi (6,2 20.89974 2.30658 20.58486 15.85741 28.48874

Kahtim derecesi

h2 0.079858 0.59411

Cizelge 4.29. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 72. hafta yumurta agirliklart igin EYSY
%095 ve major gen modelden elde edilen {issel biiylime modeline ait parametreler i¢in
tahmini marjinal soncul ortalama ve marjinal soncul standart sapmalar

Genetik Soncul Soncul EYSY %95 | EYSY %95
Parametreler ortalamalar | standart sapmalar Mod sol Sag
Hata varyansi (,2) 10.05969 1.16492 10.19283 6.95688 14.90042
Poligenik varyansi (6,°) 5.11658 1.31841 6.16303 2.30734 12.06294
Major gen varyansi (65°) 20.8789%4 19.86993 0.09.137 0.00000 10.032.516
Eklemeli gen etkisi (a) 2.73413 0.21104 2.72563 2.20348 3.59768
Dominant gen etKkisi 14.28885 2.44966 14.27.314 -5.36485 20.46589
Major gen frekansi 0.06302 0.10206 0.00320 0.00000 0.68741
Kalitim derecesi h? 0.72099 0.94788

Dominant etkinin (14.28) eklemeli gen etkisinden (2.73) daha biiyiik oldug
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6> =20.87), poligenik varyansdan (6,°=
5.11) ytiksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekansi p=0.06veq=1-p =
0.94 bulunmustur.
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4.3.7. 80. Hafta Yumurta Agirh Icin Poligenik Model ve Major Gen Modelde
Ussel Yorum

Cizelge 4.30. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 80. hafta yumurta agirliklari i¢in poligenik
modelden iissel biiylime modeline ait parametre tahminlerinin soncul dagilislarina ait
ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul standart Mod EYSY % 95 Sol | EYSY % 95 Sag
Parametreler Ortalamalar sapmalar
Hata(j:‘{) yanst 0.93999 0.79066 0.00503 0.00000 5.39209
e
Poligenik 28.25617 1.59696 3357196 25.35335 34.28970
varyansi (6,,°)
KalltlmhczlereceSI 0.96780 0.66885

Cizelge 4.31. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, 80. hafta yumurta agirliklart igin EYSY
%095 ve major gen modelden elde edilen {issel biiylime modeline ait parametreler i¢in
tahmini marjinal soncul ortalama ve marjinal soncul standart sapmalar

Genetik Soncul Soncul EYSY %95 EYSY %95
Parametreler ortalamalar | standart sapmalar Mod Sol Sag

Hata varyansi (c.2) 9.68585 1.25491 9.54939 6.76327 14.05115

Poligenik varyansi (cuz) 3.93721 1.14167 4.28677 1.45874 8.54602

Major gen varyansi (65°) 27.17.037 21.31711 0.07679 0.00000 8.646474

Eklemeli gen etkisi (a) 4.07478 0.17759 4.05101 3.55932 4.67576

Dominant gen etkisi 13.26189 0.96131 12.59161 8.87672 16.20895

Major gen frekansi 0.10594 0.16815 0.01865 0.00000 1.00330
Kalitim derecesi h? 0.76254 0.94352

Dominant etkinin (13.26) eklemeli gen etkisinden (4.07) daha biiyiik oldugu
bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6> =27.17), poligenik varyansdan (o,
= 3.93) yiiksek bulunmustur. Populasyondaki major gen frekanst1 p=0.10vegq=1-p
= 0.90 bulunmustur.

Cizelge 4.21, 4.23, 4.25, 4.27, 4.29, 4.31’de ESYS%95 gore iissel major gen
varyansi (og°) ( 0 ) sifir igerdiklerinden dolayr 7 haftalik yumurta agirliklari igin major
gen olmadigim tespit ettik. 7 zaman dilimine ait (Ilk yumurta agirhg 28., 36, 56., 66.,
72., 80. haftalarin) yumurta agirliklart icin poligenik model kullanilarak kalitim
dereceleri  h?= 0.99712 (+ 0.93158), h’=  0.46866 (+0.54782), h?*= 0.85469
(+0.60808), h’>=  0.87777 (= 0.61061), h>= 0.92036 (= 0.60445), h’= 0.79858 (+
0.59411), h’= 0.96780 (+£0.66885), sirayla bulunmustur (Cizelge ) ve major gen
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modelinde kalitim derecesi iissel transformasyonu (doniistiiriim) i¢in h’= 0.94 (£ 0.99)
(Cizelge4.25) 7 zaman dilimine ait yumurta agirliklart i¢in bulundu.

Ussel (doniistiiriim) icin iissel yontemlerinde major gen varyansinin, poligenik
varyansdan 36. haftalik yumurta agirhigi hari¢, onemli derecede yiiksek oldugu
bulunmustur. Major gen frekanslari ise iissel'de h*= 0.80541 (£0.95633), h>= 0.54129
(+0.64084), h’= 0.85367 (£0.75563), h>= 0.56737 (= 0.81735), h*=  0.75220 (+
0.88501), h*= 0.72099 (£ 0.94788), h*= 0.76256 (+ 0.94770), olarak 7 zaman
dilimine ait sirasiyla bulunmustur.

4.4. Temel Bilesenler Analizi

Temel bilesenler analizi ile ili¢ temel bilesen olusturulup buna ait major gen
analizleri c¢izelge 4.32, 4.33, 4.34’te poligenik model ve major gen modeli i¢in
gosterilmistir.

Cizelge 4.32. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, birinci temel bilesen i¢in poligenik modele
ait ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul EYSY EYSY
standart Mod % 95 % 95
Parametreler Ortalamalar .
sapmalar Sol Sag
Hata varyansi (c,2) 1.20202 0.26437 1.30852 0.45464 1.98622
Poligenik varyansi (6,°) 2.12233 0.35197 2.12010 1.24669 3.19946
Kalitim derecesi h? 0.63841 0.57106

Cizelge 4.33. 100.000 Gibbs ornegine gore, birinci temel bilesen i¢in major gen modele
ait ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul EYSY %95 EYSY %95
standart Mod .
Parametreler ortalamalar Sol Sag
sapmalar
Hata(vaz")y anst 0.88871 0.39147 0.79524 0.03416 2.20541
O¢
Poligenik 1.18917 0.58040 1.22105 0.00000 3.04307
varyansi (6,°)
Major gen_ 1.05820 0.48338 1.32711 0.00000 2.90624
varyansi (6g°)
Eklemeli gen 1.27016 054915 0.73059 0.00000 2.17441
etkisi (a)
Domézgzit gen -0.07973 1.28996 0.56305 -3.96765 1.50497
Major gen 0.52378 0.22574 0.00100 0.00000 1.00224
frekansi
Kalitim derecesi h? 0.71666 0.73099
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Dominant etkinin (-0. 07973) eklemeli gen etkisinden (1.05820) daha kiigiik
oldugu bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( og® =1.05820), poligenik
varyansdan (Gu2 = 1.18917) diisiik bulunmustur. Populasyondaki major gen frekanst p
=0.52veq=1-p=0.48 bulunmustur.

Cizelge 4.34. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, ikinci temel bilesen i¢in poligenik modele
ait ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul EYSY EYSY
Mod % 95 % 95
Parametreler Ortalamalar standart sapmalar B
sol Sag
Hata varyansi (c.°) 0.78794 0.05903 0.80113 | 0.58518 0.95084
Poligenik varyansi (6,°) 0.14953 5.788 0.12208 | 0.00000 0.37723
Kalitim derecesi h? 0.15950 0.09074

Cizelge 4.35. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, ikinci temel bilesen i¢in majér gen modele
ait ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar igin 6zet istatistikler

Genetik Soncul Sf’::g::t Mod EYSY %95 EYSY %95
Parametreler ortalamalar sapmalar Sol Sag
Ha‘a(:ra{)ya“s' 0.74487 0.07352 0.73957 0.47341 1.05821

e

Poligenik | 0.13484 0.05802 0.12313 0.00000 0.40245
varyansi (6,°)

Major gen, 0.05300 0.12145 0.00149 0.00000 1.54400
varyansi (6g°)
Eklemeli gen 0.19680 0.15514 0.18958 0.00000 0.73702

etkisi (a)

Domei?fizit gen 0.18453 0.71277 417123 -0.42916 4.75216
Major gen 0.50489 0.29788 0.00100 0.00000 1.00314
frekansi

Kalltlmhglerecesi 0.20139 0.70939

Dominant etkinin (0.18453) eklemeli gen etkisinden (1.19680) daha kiiciik
oldugu bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( 6c® =0.05300), poligenik
varyansdan (e, = 0.13484) diisiik bulunmustur. Populasyondaki major gen frekansi p
=0.50ve g=1-p=0.50 bulunmustur.

41



BULGULAR

F.F CETIN

Cizelge 4.36. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, liglincii temel bilesen i¢in poligenik modele

ait ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Soncul EYSY EYSY
standart Mod % 95 % 95
Parametreler Ortalamalar 9
sapmalar Sol Sag
Hata varyansi (o) 0.69880 0.05218 0.70371 0.47257 0.87090
Poligenik varyansi (c,?) 0.09860 0.04812 0.09651 0 0.31705
Kalitim derecesi h? 0.12365 0.47976

Cizelge 4.37. 100.000 Gibbs 6rnegine gore, ikinci temel bilesen i¢in major gen modele

ait ortalama, standart sapma ve en yiiksek soncul yogunluklar i¢in 6zet istatistikler

Genetik Soncul Sf’;:g;’:t Mod EYSY %95 EYSY %95
Parametreler ortalamalar sapmalar Sol Sag
Hata (ﬁa{)ya“s' 0.60879 0.05540 0.59243 0.44662 0.79644

e

Poligenik 0.10731 0.04655 0.10396 0 0.28921
varyansi (6,,)

Major gen, 0.51617 0.71326 0.00498 0 5.31209
varyansi (65°)
Eklemeli gen 0.04772 0.05165 0.01777 0 0.53223

etkisi (a)

Dométnlf‘i;‘it gen 0.72562 3.20472 2.81517 -4.80294 5.81196
Major gen 0.76372 0.36582 0.95452 0.00200 1.00350
frekansi

Kahtim 0.50596 0.93204

derecesi h

Dominant etkinin (0.72562) eklemeli gen etkisinden (0.04772) daha biiyiik

oldugu bulunmustur. Analizlerde major gen varyansi ( og® =0.51617), poligenik
varyansdan ((su2 = 0.10731) biiyiik bulunmustur. Populasyondaki major gen frekans1 p
=0.76 ve g = 1 - p = 0.24 bulunmustur.
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ikimci bilesen

Sekil 4.3. Temel Bilesenler Analizi
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Cizelge 4.38. 7 zaman dilimine ait yumurta agirliklar1 i¢in Temel Bilesenler Analizi

Degiskenler PC1 PC2 PC3 PC3 PC5 PC6 PC7

11k yumurta agirhg -0.266 -0.539 -0.781 0.052 0.116 0.093 0.057
28. Hafta -0.403 -0.413 -0.328 -0.222 -0.306 -0.107 -0.636

36. Hafta -0.438 0.228 -0.322 -0.279 -0.125 -0.015 0.747

56. Hafta -0.387 -0.025 -0.275 0.334 0.774 0.241 -0.078

66. Hafta -0.425 -0.185 0.081 0.222 -0.031 -0.848 -0.098

72. Hafta -0.373 -0.379 0.119 0.512 -0.504 0.427 0.064

80. Hafta -0.324 -0.555 0.285 -0.668 0.153 0.145 -0.119

43



TARTISMA F.F. CETIN

5. TARTISMA

Kanatli hayvan 1slahinda yumurta agirligi en 6nemli 1slah fenotiplerinden birisi
olup, bilyiikk ekonomik Oneme sahiptir. Tiketici tercihlerine gore de farkh
biiyiikliiklerde yumurtalar arzu edilebilmektedir. Kanatli hayvan islah1 ¢aligmalarinda
hem civciv ¢ikisi, Kkalitesi, dayaniklilik ve performansini  yumurta agirliklar
etkileyecektir. Nangsuay vd. (2011) yumurtlama periyodunda ise yumurta agirliklarinin
zamana gore degisim gosterdigi bilinmektedir. Bu baglamda zamana dayal1 olarak farkl
genlerin bu siirecte etkili olabilmesi miimkiindiir. Bu tez zamana dayali olarak yumurta
agirliklar 6l¢timlerini etkileyen bir major genin var olup olmadigini bayes¢i major gen
analizi ile incelemeyi hedeflemistir.

Mendelden bu yana tek veya major etkili genlerin isleyisi incelenmistir ve
kanatlilar bu kavramlarin uygulandigi ilk tiirlerdendir, 6rnegin kus tiiyli rengi seleksiyon
yontemlerinde 6nem arz etmektedir, (Albers vd. 2006) kiimes hayvani yetistiriciliginde
bir giinliik yasta cinsiyet belirlemek icin cinsiyete bagh ozellikler tek gen bilgilerine
gereksinim duyulmaktadir. Molekiiler genetik ile tek gen 6zelliklerinin fenotip tizerine
etkisini arastirabilmektedir. Islah ile fenotiplerin genetik temeli belirlenmesi ile kanatli
yetistiriciligi endiistrisine katkida bulunmustur. Ama bu tez calismasinda gosterildigi
tizere sadece fenotip ve pedigriler kullanilarak iizerinde caligilan popiilasyona ait
genetik karakterizasyon calismalar1 yapilarak major gen varligi hem en yiiksek soncul
ortalamalar hem de mendelci gegis olasiliklari ile incelenebilir. Ciftlik hayvanlarinda ve
ozellikle kanath 1slahinda generasyonlar boyunca derin pedigriler kullanilmaktadir.
Dogru bir damizlik deger tahmini ile daha yiiksek genetik ilerlemelere imkan
saglanabilir (Karacadren ve Firat 2012). Major gen analizlerinde bu derin ve karisik
pedigri bilgilerinin kullanilmas1 daha dogru tahmin eldesine ve yiiksek genetik
ilerlemelere imkan tanimaktadir. Bu tezde pedigriler Gibbs orneklemesi ile analiz
edilmistir. Genotip ile fenotip arasindaki iligkiler ilk olarak major bir fenotipik etkiye
sahip genler ile tanmimlanmistir. Genomik calismalarin gelisimi ile major genlerin
molekiiler yapisini tanimlamak kolaylasmistir. Tavuklarda cinsiyete bagl ciicelik geni
O0rnegi major genlerin tanimlanmasi ile belirlenmistir. Molekiiler genetik ¢alismalarla
major genlerin Ozellikleri fenotipik etkisi belirlenerek 1slah ¢aligmalarina katkida
bulunmaktadir. Bu ¢alismada genetik ve major gen varyanslari tahmin edilmistir. Buna
gore karigtk modelde: major genin olmast ve olmamasi duruma gore bayesgi
segregasyon analizi yapilarak haftalara dayali yumurta agirhigi 6l¢timleri i¢in sonuglar
belirlenmigir. Ug farkli analiz yapilmustir: 1) haftalik yumurta agirhiklari 2) iissel
biiylime modeli analizi 3) temel bilesenler analizi. Major gen analizinde poligenik
modelde kalitim derecelerini h’= 0.31 (= 0.54), 0.51 (£ 0.56), 0.54 (= 0.56), 0.32 (+
0.52) , 0.44 (£ 0.54), 0.27 (£ 0.50) , 0.25 (= 0.51) , ve major gen modelinde kalitim
dereceleri h’=0.81 (£ 0.94), 0.67 (+ 0.81), 0.95 (+ 0.88), 0.85 (+ 0.98) , 0.70 (£ 0.85),
0.70 (£ 0.90) , 0.73 (£ 0.95) olarak bulup, Ussel biiyiime modeli analizinde belitlenen
kalitim derecelerini poligenik modelde ; h’=0.99 (£0.91), 0.46 (£ 0.54), 0.85 (£ 0.60),
0.87 (= 0.61) , 0.92 (= 0.60), 0.79 (= 0.59) , 0.96 (£ 0.66) ve major gen modeli
analizinde ; h?= 0.80 (+ 0.95), 0.54 (+ 0.64), 0.60 (+ 0.27), 0.56 (+ 0.81) , 0.75 (+
0.88), 0.72 (£ 0.94) , 0.76 (£ 0.94) olarak bulup temel bilesenler analizi ile poligenik
model i¢in kalitim dereceleri h*= 0.63 (£ 0.57), 0.15(£0.09), 0.12 (= 0.47), olup major
gen modelinde kalitim dereceleri h’= 0.71 (= 0.73), 0.20 (= 0.70), 0.50
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(£ 0.93) olarak belirlenip bu farkli analiz tiirlerinde kalitim dereceleri arasinda benzerlik
saglanamamigtir. Bununla birlikte her 3 yonteminde yiiksek kalitim derecelerini
poligenik model igin belirlenmesi yumurta agirliklarinin zamana dayali seleksiyon
calismalarinda basarili bir sekilde kullanilabilecegini gostermektedir.

Zhang vd. (2012) Erlang yumurtaci tavuklar1 {izerinde yapmis olduklari
caligmalarinda PRLR geni ile yumurta agirliklar arasinda iliski olabilecegini, bu genin
major bir gen olabilecegini veya bazi molekiiler isaretleyicilerin yumurta agirlig ile
dengesiz baglantida olabilecegini ifade etmislerdir. Bu tez ¢alismasinda 1063 Rhode
Island Red hatlarina ait yumurta agirliklar1 belirli haftalar i¢in 6l¢tilmistiir. Tavuklar
benzer sartlarda, bireysel bolmelerde, serbest yemleme ve sulama ile yetistirilmistir.
Segregasyon analizi ile eklemeli genetik varyans, hata varyansi, major gen varyansi,
eklemeli ve baskin gen etkileri tahmin edilmistir. Major gen varlig1 en yiiksek soncul
olasilik bolgelerinin 0 igerip icermemesi incelenerek belirlenmistir. Belirli miktarda
major gen varyansi belirlenmis olsa da: en yiiksek soncul bdlgelerin incelenmesi major
bir genin yumurta agirligini belirlemedigi hipotezi red edilememistir. Benzer olarak
mendelci gegis olasiliklarinin incelenmesi de major genin zamana dayali yumurta
agirliklarini yonettigini dogrulamamustir.

Hagger vd. (1995); iki ayr1 kendi iginde melezlenmis tavuk irklarmin yumurta
agirligimi onemli Olgiide arttiran major gen hipotezini incelemek icin yaptiklar
caligmada alt1 genetik grup arasindaki yumurta agirliginin farkliliklarinin tek nedeninin
major gen olabilecegi hipotezini test etmisler ve herhangi bir major gen belirlemislerdir.
Bunun yerine en az 2 lokusun major gen varyansini etkiledigini, daha once yapilan
seleksiyon ¢alismalarinda kiigiik etkili genlerin irklar arasi yumurta agirligini pozitif
yonde degistirmis olabilecegini rapor etmislerdir. Mevcut ¢alismada F2 genetik yapisini
soykiitiigli kullanarak bayesci segregasyon analizi ile bir major genin haftalara gore
yumurta agirliginda gozlenen ¢esitliligi agiklamada faydali olabilecegi incelenmis ama
poligenik kalitimin bu veri setini daha 1yi acikladig1 gézlenmistir. Hagger ve ark (2004)
viicut agirhigr ve ortalama yumurta agirh@r fenotipleri icin ¢ok kusakli pedigri
kullanarak: 2 farkli irk ve kontrol irklarini karsilagtirarak major gen varligini bulmuslar
ve daha Onceki caligmalarinda Hagger ve ark (1995) major gen kaniti bulunmasim
soykiitigiiniin yeterince derin olmamasina baglamislardir. Bu tez sadece 3 kusaklik
soykiitiigii kullanmistir: ve bunlarin ortalama kalitim dereceleri h’= 0.72 olup bizim
yaptigimiz ¢alismada poligenik modelde kalitim derecesi h*= 0.37, major gen
modelinde kahitim derecesi h’= 0.77 olup benzerlik saglanmamistir daha derin bir
soykiitligii ile sonuglarin nasil degisecegi bilinmemektedir.

Szydlowski ve Szwaczkowski (2001) 6 kusak seleksiyon calismast yapilmisg
Leghorn ve New Hampshire irklarimi kullanarak bayes¢i major gen analizini farkh
fenotipler i¢in gergeklestirmis ve cinsel olgunlukta yas ve viicut agirligi igin major gen
varligimi bulmuglardir ama ortalama yumurta agirliginin poligenik kalitima uygun
oldugunu ifade etmislerdir, bu sonuglar mevcut tezin sonuglari ile uyumludur.
Szydlowski ve Szwaczkowski (2001) Leghorn i¢in ortalama yumurta agirliginin kalitim
derecesini 0.08, New Hampshire i¢in kalitim derecesini 0.38 olarak bulmustur. Sonuclar
mevcut tezin poligenik modelde kalitim derecesi 0.37 sonucu ile uyumluluk gdsterdi.
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Liu vd. (2018) ; 1078 adet Rhode Island Red tavuk irkinin 7 haftalik yumurta
agirliklart tlizerinde yaptiklart GWAS calismasi sonucunu (Al REML) simirli bilgi
maksimum olasilik modelini kullanarak kalitim derecelerini 0.31 (0.08), 0.50 (0.08),
0.53 (0.09), 0.35 (0.08), 0.51 (0.09), 0.34 (0.08), 0.29 (0.08), bizim yaptigimiz ¢alisma
ile poligenik modelde kalitim dereceleri h’=0.31 (£0.54), 0.51 (£0.56), 0.54 (£0.56),
0.32 (£ 0.52), 0.44 (£ 0.54), 0.27 (£ 0.50) , 0.25 (£ 0.51) benzerlik gdstermistir, fakat
major gen modelinde kalitim dereceleri h®= 0.81 (+ 0.94), 0.67 (+ 0.81), 0.95 (+ 0.88),
0.85 (= 0.98) , 0.70 (£ 0.85), 0.70 (£ 0.90) , 0.73 (£ 0.95) olarak bulunup Onceki
calismalar ile benzerlik saglanamamustir.

Sanchez vd. (2003); ML-QN ile biyik populasyonlarin pedigrilerinin
kullanilabilmesine imkan sagladig1 i¢in major genleri tespit etmede giivenilir bir yontem
oldugu sonucuna varilmistir. Bayesian-GS poligenik ve major genlerin nesiller boyunca
tahmin edilmesine imkan sagladigindan daha detayli analizler yapmaya imkan taniyan
bir yontem oldugu bildirilmistir. Her iki yontemde de doniistiiriim kullanilmadan major
gen varligi belirlenmistir. Biz yaptigimiz ¢aligmada yumurta agirliindan sorumlu
major gen varliini bayesci segregasyon analizi ile inceledik ve sonuglarin 0 i¢ermesi ile
major gen olmadigini gézlemledik. Bu baglamda 6zellikle gibbs drneklemesi hesaplama
acisindan degisik stratejilere olanak tanimasi Janss vd. (1996), ucuz, giivenilir olmasi
gibi nedenlerden dolay1 molekiiler ¢aligmalar 6ncesi kullanilabilir.

Masso vd. (1998) yumurtacilarda viicut agirligi ve yumurta agirh@min devingen
yapisini zamana dayali fonksiyonlar ile incelemislerdir. Buna goére viicut agirliglr ve
yumurta agirligi arasinda pleiotropik etkiler oldugunu gostermisler ve zamana dayali
genetik analizin faydali olabilecegini gostermislerdir. Bu caligmada zamana dayali
yumurta agirliklart dlglimleri icin iissel bliylime modeli uygulanmis ve bu modelden
elde edilen kalintilara bayes¢i segregasyon analizi uygulanmistir. Buna gore Ussel
model kullanilarak yapilan major gen analizi ile major bir genin varlig1 gosterilemese de
kalitim dereceleri (h2= 0.83)daha yiiksek olarak belirlenmis ve segregasyon analizindeki
poligenik model kalitim derecelerinden h’=0.37 yiiksek olarak belirlenmistir

Bu calismada zamana dayali yumurta agirliklar1 6l¢iimlerinden temel bilesenler
analizi ile ilk 3 temel bilesen olusturulmus ve bunlara ait bayes¢i major gen analizleri
sunulmustur. Ik {ic temel bilesen toplam g¢esitliligin %70’ini agiklamistir. Ziraat
calismalarinda bu tarz cok degiskenli analizler zaman serilerinin analizlerinde
onerilmistir. Ornegin Miao vd. (2021) sorgumda zaman serilerini temel bilesenler
analizi ile 6zetleyerek olusan veri ile genomik iliski analizi yapmislardir. Bu sekilde bir
yaklagim ile gen haritalamada yararli olacagi sonucunu elde etmislerdir ve zaman
serilerinin genomik ¢aligmalarda kullanilmasiin sorgum ile ilgili genleri tespit etme
giici ve dogrulugunun pozitif katki sagladigi belirlenmistir Biz de benzer sekilde
yumurta agirliginda zaman serisi igin temel bilesenler analizi gergeklestirerek Cizelge
(4.32, 4.33, 4.34, 4.35, 4.36, 4.37 ) gorildiigli lizere major gen analizini poligenik
model ve major gen modeli i¢in yaptik. Cizelge 4.32 ve 4.33” de 1 numarali temel
bilesenler analizi sonucundaki kalitim derecelerinin digerlerinden yiliksek olmasinin ilk
tic temel bilesenin genetik varyansi daha iyi yakalamasi olabilir.
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Temel bilesenler analizi kanathi ¢alismalarinda farkli amaclarla kullanilmistir.
Ormegin Giircan vd. (2010) Japon bildircinlar1 canli agirlik ve gesitli viicut olgiileri
arasindaki iliskilerin incelenmesi i¢in Temel bilesenler analizi kullanarak hayvanlarin
biliylime performansi iizerine etkilerini incelemislerdir. Yapilan aragtirmanin sonucunda
8 degiskeni 2 temel bilesenle Ozetleyip biliylime performansi i¢in yiiksek iliskili
ozellikler bulunmustur. Fenotipleme iicretlerinin diismesi ve tavukguluk endiistrisinde
dijital veya otomatlarla zamana dayali (giinliikk) fenotipleme yapilmast miimkiin
olmustur, (Masso vd. 1998) bu da biiyiik boyutlu verilerin erigilmesine olanak
tanimistir. Bu baglamda zamana dayali verilerin 6zetlenmesinde, aralarindaki coklu
baglant1 sorununun giderilerek, bilgi islem giicii ve daha az zamanda analiz
yapilabilmesi i¢in veri setinin boyutunun azaltilarak temel bilesenler analizinin
kullanilmas1 zaman serilerinin analizlerinde de kullanilabilir.

Yumurta agirliginin kalitimi ile ilgili yapilan molekiiler genetik calismalarinda
belirli mutasyonlarin fenotipde etkili oldugu gosterilmistir. Wolc vd. (2012) yaptiklari
genomik iliski calismasinda kahverengi yumurtaci hatlarda yumurta agirligi ortalama ve
standart sapmalar1 ile ilgili genomik tahmin modelinin Bayes B modeli uygulayarak
kullanmislardir. MCMC ornekleri ile elde edilen varyanslarin soncul dagilimlari
kullanilarak Kromozom 13 iizerinde 26-28 haftalik yumurta agirligi ortalamast 0.38-
0.47 araliginda ve standart sapmasi 0.035 — 0.051 olarak bulmuslardir. Liu vd. (2018)
zamana dayali olarak toplanmis yumurta agirligi fenotiplerini genomik iliski analizi
uygulayarak 1. Kromozomdan genomik sinyaller belirlemis ve DLEU7 ile MIR15A
genlerinin bu siireci yonettigi sonucuna varmuglardir. Bu sonuglar daha yiiksek
¢Oziiniirliiklii ve olasilikla daha kiiciik etkileri de belirleyebilen molekiiler isaretleyiciler
(SNP) ile belirlenmistir. Bu tez caligmasinda ise fenotipi etkileyen major etkili bir gen
ile poligenik etkilerin oldugu kabul edilmistir. Fenotip ile ilgili farkli genetik mimariler
on kabulii saglamadigi i¢in molekiiler genetik yaklasimlar1 ile benzer sonuglar
bulunamamustir.
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6. SONUCLAR

Bayes¢i segregasyon analizi major genlerin soy kitagi bilgisi ile
belirlenebilmesini etkin bir bi¢imde saglamaktadir. Segregasyon analizi ile monogenik
ya da poligenik unsurlar1 unsurlar istatistiksel modeller ile birlikte major gen analizi
kullanilabilir. Zootekni alaninda genis ve derin soy kiitigii verileri biitiin genotip
bilesenlerin tek tek yazilmasina imkan vermemektedir. Gibbs Orneklemesi ile
segregasyon analizi yapilmasina imkan saglamaktadir. Bu tezde 1078 adet Rhode Island
saf hatlarina ait 7 zaman dilimine ait yumurta agirliklar1 verisi ile bayesci segregasyon
analizi ile major bir genin varligi incelenmistir, segregasyon analizleri sonucu ile
sonuclar major gen icermemistir.

Bu ¢alismada bayesg¢i segregasyon analizi ile yumurta agirligindan sorumlu bir
major gen varligi aragtiritlmistir. Sonuglar major bir genin olmadigini ve zamana dayali
yumurta agirhgr fenotiplerinin: poligenik kalitim ile daha uygun bir sekilde
aciklanabilecegini gostermistir. Major gen analizi hizli, ucuz ve giivenilir bir yontem
olarak c¢iftlik hayvanlarinda kantitatif genetik c¢alismalarinda kullanilabilir.
Ulkemizde zootekni kapsaminda heniiz bayesci segregasyon analizi yapilmamustir.
Moslem (2019), farelerde canli agirlk ve yem tiiketimi i¢in major gen analizi
gerceklestirmistir. Mevcut tez calismasinda ise ilk kez daha 6nceden toplanmis bir veri
setine bir c¢iftlik hayvan tiirii icin bayesci segregasyon analizi uygulamistir. Hayvan
basina genotipleme maliyetleri diigiis gosterdigi i¢cin molekiiler genetik ¢aligmalar (tekil
niikleotid polimorfizm ile), genomik iligki analizleri ve genomik seleksiyon ¢aligsmalari
gelismis iilkelerde yaygin olarak kullanilmaya baslanmis olsa da iilkemizde hayvan
1slaht ve genetik ¢alismalarinda heniiz bu uygulamar kullanilmamaktadir. Bu baglamda
hem molekiiler genetik ¢alisma Oncesi poplilasyonu karakterize etmek hem de varsa
major genleri belirleyerek 1slah ¢alismasi yapmak i¢in bu tez ¢caligmasinda uygulanmis
olan bayesci segregasyon yontemi kullanilabilir.

Bu tez caligmasinda ilk kez biiyiime egrisi sonuglar1 kullanilarak majér gen
analizi yapilmistir. Sonuglar biiylime egrilerinden elde edilen kalintilarinda major gen
analizlerinde kullanilabilecegini gostermistir. Gelecekte farkli biiylime egrilerinin
parametre tahminleri de major gen analizlerinde kullanilarak incelenebilir.
Bu calismada ¢ok degiskenli analiz yontemi olan temel bilesenler analizi ile major gen
analizi ilk kez uygulanmistir. Yedi zaman noktasina ait fenotiplerden elde edilen ilk 3
temel bilesen cesitliligin biiylik cogunlugunu icermesi, bilgiyi 6zetlemesi ve yaklasik
normalligi saglamasi nedeni ile faydali olabilir. Ozellikle veri seti biiyiidiikge (ulusal
tarim verti setleri gibi) veri setinin boyutunun bilgi kayb1 olmaksizin 6zetlenmesi 6nem
arzetmektedir. Kalitim dereceleri temel bilesenler i¢in diger analizlere gore daha yiiksek
bulunmustur. Bu da 1slah ve genetik ¢alismalarinda temel bilesenlerin faydali
olabilecegini gdstermektedir.

Hem temel bilesenler, hem zamana dayali haftalik ham veri, hem de biliylime
egrileri i¢in yapilan segregasyon analiz sonuglari (eklemeli gen etkileri, baskin gen
etkileri, kalitim derecesi tahminleri) genetik varyans tahminlerinin zamana dayali olarak
degisim gosterdigini ortaya koymustur. Bu baglamda seleksiyon calismas1 yaparken bu
zamana dayali damizlik degerlerinin kullanilmasi1 daha etkin bir seleksiyon denemesi
kurarken faydali olabilecektir. Bu tez calismasinda denenmemis olsa da su anda en
yaygin olarak kullanilan random regresyon modellerinin: bayesci segregasyon analizi
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ile kullanilmas1 gelecekte denenebilir ve sonuglart hayvan 1slah1 ve genetik
calismalarinda 1slah planlama caligmalarinda faydali olabilir.
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