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GIRiS

Hayvan 1slahinda ilk basamak tizerinde ¢alisilan populasyonun
- taninmasidir. Dogru ve diizenli olarak tutulan kayitlar bu tamima
islemini bitytik 6l¢tide saglar. Ikinci asamada tutulan kayitlan kullana-
rak hayvanlarin damizhk (genetik) degerlerin saptanmas: gelir. Populas-
yondaki bireylere ait damizlik degerlerin dogru olarak saptanamamasi
halinde elde edilecek genetik ilerleme yavas ve etkisiz olur. '

Genetik 1slah calismasinin basarnsi,

a. populasyonda mevcut genetik varyasyonun diizeyine,

b. genetik degerlendirmenin dogru yapilip yapilmamasina, -
c. uygulanan seleksiyonun yogunluguna ve

* d. generasyon arahgma baghdur.

Genetik 1slahin hizim: artirmada en biiytik firsati bu faktérlerden
ikincisi (degerlendirmenin dogrulugu) bize tammaktadir. Céinkii hayvan
islahcis1  populasyondaki genetik varyasyon ile generasyon araligini
kontrol etmede goreceli olarak daha az bir etkiye sahiptir. Genetik
1slahta seleksiyon yogunlugu ancak ¢ok sayida hayvan ile cahisilmasi ve
hayvanlarin genetik degerlerinin dogru bir sekilde tahmin edilmesi duru-
munda etkili olabilir. Ayrica genetik degerlendirmelerin dogrulugu, diger
faktorlere gore kontrol altina alinmasi en kolay olamdir.

* B. . Ziraat Fakiiltesi Zootekni B6ltimil, Izmir
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Bu calismada genetik degerin belirlenmesinde mevecut yontemler
arasinda en dogru tahminlemeyi veren "En lyi Dogrusal Sapmastz
Tahminleme" yéntemi BLUP tamtilmis ve yéntemin baba degerlendirmede
kullamimina ait bir érnek sunulmustur.

YONTEMIN TANITIMI

BLUP, C.R. Henderson (1949, 1973) tarafindan seleksiyon indeksi
yerine onerilmis bir yontemdir. Yaklasim olarak seleksiyon indeksinin
tim olumlu istatistik 6zelliklerine sahiptir. Bilindigi gibi seleksiyon
indeksinde verimler 6nce bilinen tiim cevre etmenlerince diizeltilir. Bu
amagla farkli yontemler kullanilmaktadir (Gonul, 1974). Kimi durumlar-
da mevcut diizeltme faktdrlerinden yararlanilirken, kimi durumlarda ise
veri setinden dtizeltme faktérlerinin hesaplanmas gerekir. Faktor sayi-
s fazla olmast halinde veri setinden diizeltme faktorlerinin hesaplan-
mas1 ve dizeltme isleminin gerceklestirilmesi oldukca fazla hesaplama
gerektirir. lkinci asamada indeks olusturulup bireylere ait damzlik
degerleri tahminlenir. Halbuki BLUP yéntemi bu hesaplamalarin hepsini
tek bir asamada kombine eder ve sabit etkiler i¢in daha énce herhangi
bir diizeltme islemi gerektirmez.

BLUP ismi "Best Linear Unbiased Prediction - En Iyi Dogrusal Sap-
mas1z Tahminleme" isminin bas harflerinden olusmaktadir. Bu kelimeler
yontemin istatistiksel 6zelliklerini agiklamaktadir. En iyi terimi tahmin-
lenen sonug ile gercek damizlik degeri arasindaki farkin minimum bir
varyasyona sahip oldugunu agiklarken, diger tammlamalarda tahmin-
leyicinin gézlemlerin dogrusal bir fonksiyonu oldugunu, tahminlenmek
istenen degerin sapmasiz tahminlendigi ve yapilan islemin gergek
damizhk degerini tahminleme oldugunu aciklamaktadir.

BLUP yontemi s%leksiyon indeksinin istenen &zelliklerine sahip ol-
mas1 yanisira daha bir ¢ok fisttnluklere de sahiptir. Farkli grup-
landinlan bireylerin BLUP ile tahminlenen damizlik degerleri birbirleriyle
dogrudan karsilagtirilabilir bir yapidadir (Ornegin farkl yillarda dogan
bireylerin karsilastinlmasi gibi). Ayrica BLUP rastgele olmayan ciftlestir-
meler, zamana bagh olarak ¢evrenin degisimi, analarin damizhik deger-
lerinde stirti farkhiliklar ile seleksiyon ve ayiklama sonucu olabilecek
sapmalar da dikkate alarak tahminlemeleri yapar (Nicholas, 1987). Bu
yontemde degerlendirmeye alinan hayvanlar arasindaki akrabalik
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iligkileri hesaplamalara dahil edilebilmektedir. Bunun sonucu damizhk
degerlerin tahmin dogruluklan artmaktadir (Swalze ve Bruns, 1985).

BLUP yoéntemi tistiin dzellikleri nedeniyle tim dinyada hayvan-
larin damizlik degerlerinin tahminlenmesinde kullanilan yegane yéntem
olmustur. Sadece sigircihikta degil digér tarlerde de kullarum yaygin-
lasmustir. Bu ¢alismada ydntemin tamitimi babalarin degerlendirilmesi
yaklasiminda ele almmustir.

UYGULAMA (Baba Degerlendirme)

Babanin eklemeli genetik degerini tahminlemede yavrularinin
kayitlann kullanilmaktadir (Yavru testi). Ozellikle disilerde 6l¢iilen
ozellikler bakimindan babalarin genetik potansiyelini belirlemede yavru
testi ¢cok kullamsh bir yontemdir. Yontemin esasi, yavrunun, ebeveyn-
lerden her birinin genetik potansiyelinin rastgele bir yarisina sahip
oldugu genetik yaklasimina dayanir (Gyayry = 0.5 Gbab‘g1 + 0.5 Gapna +
hata). Analarin populasyondan alinan rastgele ornekler oldugunun
kabul edilmesiyle ana etkisinin artan yavru sayisiyla her baba icin esit
oldugu kabul edilebilir. Esitlikle yeralan hata terimi, artan n sayisina
bagh olarak ortalamasi sifir olan rastgele hatalan aciklamaktadir.

()rnegimizdeki iki strtide kullanilan ti¢ babamn yavrularina ait
verim toplamlar: Tablo 1'de verilmistir. Bu veri setini kullanarak BLUP
yonteminin uygulamasim basamak basamak inceleyelim.

Tablo 1. Yavru sayist ve verim toplamlarmin stirii ve babalara gére durumu

" Sar-l ~ Suri-2 I TOPLAM
Baba No Yavru | Toplam | Yavru | Toplam || Yavru prlam
sayisl sayisl sayisl1
1. 4 480 6 | 840 | 10 1320
2 50 6250 0 0 " 50 6250
3 50 7250 50 6750 100 | 14000
TOPLAM 104 | 13980 56 7590 160 | 21570

1. BLUP éncelikle gozlemleri a¢iklayan modelin yazilmasim gerekti-
rir. Modelin dogrulugu yéntemin temelini olusturur. Ciinki eksik veya
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hatali modele BLUP uygulamas yerine, dogru modele diger yontemlerin
uygulanmasi daha basarili sonug verir. Ornek verilerimizi aciklamak icin
asagidaki model olusturulmustur.

Yijk=m+si+bj+eijk

Modelde m 6zellige ait genel ortalamayn, 8. 1 nolu stirts etkisini, b;j -
nolu baba etkisini, ey, ise hata terimini agiklamaktadir. Buna gore Y 1
nolu stirtide, j nolu babaya ait k nolu bireyin incelenen ézellik icin verim
degerini aciklamaktadir.

2. Modeldeki biitiin etkiler siralanip genel toplamlan bulunur.

Etki m sl s2 blv b2 b3

Toplam. 21570 13980 7590 1320 6250 14000

3. Her etkinin toplam model i¢indeki parametreler bakimidan
ayrmtih olarak yazilir. Ornegin bir nolu stirtide 104 bireye ait ortalama
etkisi, 104 tane stirii - 1 etkisi, 4 tane bir nolu baba etkisi, 50 tane iki
nolu baba etkisi, 50 tane ti¢c nolu baba etkisi varken dogal olarak bu
surtide iki nolu stirti etkisi yoktur (sifirdir).

Bu seklide asagidaki tablo olusturulur.

Modeldeki Etkiler m sl s2 bl b2 b3 Toplam
Ortalama igin 60 104 56 10 50 100 |= 21570
suru- 1 icin 104 104 0 4 50 50 | = 13980
Stird - 2 igin ' 56 o 56 6 0 50 = 7590
lnolubabaigih  * 10 4 6 10 0 0|=| 1320
2 nolu baba i¢in 50 50 0 | 0 | 50 0 |= 6250
3 nolu baba igin 100 50 50 (0] 0 100 |= 14000

Bu tablo bize "En kii¢tik kareler (EKK)" esitliklerini vermektedir.
Bundan sonraki basamaklar matrisler kullamlarak anlatilacaktir. Buna
gore EKK esitlikleri :
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160 104 56 10 50 100 m 21570
104 104 0 4 50 50 sl 13980
56 0 56 6 0 50 52 7590
10 4 6 10 0 0 bl | = 1320
50 50 0 0 50 0 | | b2 6250
100 50 50 0 0 100 b3 14000

4. Baba toplamlarnnmn oldugu satirlarm (son ¢ satirj baba etkile-
rine ait stitunlarina k = 62 e¢/02b terimi eklenir. Bu terim hata var-
yansimin babaya ait varyansa oramdir. Yavru testinde baba varyansi
genetik varyansm 1/4'tine esittir.

Kalitim derecesi (h2) = 4 62b/(c?b + %) olur.
h2 (62b +02) = 4.6% h?62%b + h?2 0% =4 ¢%b
h2c2e = 4 6% - h? 6% h2o% =(4-1h?) o%

Buradan k = 62 e/62b degerinin (4-h?) / h? oldugu anlasilir. Or-
negimizde kalim derecesinin 0.25 oldugunu kabul edersek, k = (4 -
0.25) / 0.25 = 15 olur. .

EKK esitliklerine k katsayismin eklenmesi ile "Karisik Model
Esitlikleri" elde edilir. Bu durumda karisik model esitlikleri asagidaki
sekilde yazilir. '

160 104 56 10 50 100 m 21570
104 104 O 4 50 50 sl 13980
56 O 56 6 0 50 s2 7590
110 4 6 10+15 O 0 bl | = 1320
50 50 0 O " 50+15 O b2 6250
100 50 50 O 0 100+15 b3 14000
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5. Kanisik model esitliklerinin ¢6ztimii yapilarak modeldeki etkiler
tahminlenir. Fakat hayvancilikta kullamlan verilerin yapisl sonucu
kansik model esitliklerinin katsayilar matrisinde satir ve stitunlar arasi
bagimlilik nedeniyle matrisin tersini alma islemi yapilamaz. Bu durumda
baz kisitlamalar uygulanarak bu bagimhlik yok edilir ve ters alma islemi
yapilarak ¢éziimler elde edilir. Ornegimizde Satir 1= Satir2 + Satir3
bagimhlig: vardir. Bu durumu yok etmek icin s1 = 0 kisitlamasi uygular-
sak, x gibi hayali bir etki i¢in yeni bir esitlik (yeni bir satir ve stitun)
daha olusturulur. Esitliklerimiz,

160 104 56 10 50 100 © m 21570
104 104 0 4 50 50 1 s1 13980
56 0O 56 6 0O 50 o s2 7590
10 4 6 25 0 0 o bl | = 1320
50 50 0 0 65 0 0 b2 6250
100 50 50 O 0 115 O b3 | 14000
©o 1 o o o o o x 0

olur. Esitligi kisaca
Be =T

sekilde de yazabiliriz. Coztim vektorii ¢ = B"1 T islemi sonucu elde edilir.
Modelimizdeki etkiler icin

m = 134.5413 bl = 0.2672

sl =0 b2 = -7.3394

s2 = —5.3482' _ b3 = 7.0722
&

¢6ztimleri bulunur.

BLUP sonuclarinda dogrudan karsilastirmalar yapabiliriz. Ornegin
ortalama stirti etkisi altinda bir nolu babanmn kizlarimin ortalama per-
formans: genel ortalamaya gére 0.2672 birimlik bir Gstiinltige sahipken,
iki nolu babanmn kizlarina gére 7.6066 birimlik bir tstiinliige, ti¢ nolu
babanm kizlarina gore ise 6.805 birimlik daha distik bir verime sahiptir.
Yavru testinin genetik mekanizmasi nedeniyle babalarin tahminlenen
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damizlik degerleri (estimated breeding value) hesaplanan baba etkilerinin
(b'lerin) iki katidir. Bu nedenle b degerlerine kalitimla aktarlan kisim
(transmitting ability) ad1 verilir. Bu durumda babalarmm tahminlenen
damuzhik degerleri baba numaralarina gore sirasiyla 0.5344, -14.6788 ve
14.1444 olur.

BLUP yéntemiyle damizlik deger tahminlerinde akrabalik iligkileri
de dikkate alinabilmektedir. Ornegimizde babalar arasinda akrabalik ol-
madig kabul edilmistir. Simdi aym 6rnekte bir ve iki nolu babalarn tivey
kardes olduklarim kabul edelim (aj2 = ag;= 0.25). Bu durumda babalar
arast akrabalik matrisi (A), :

a1 a12 a3 1 025 0
A = agi agg ang = 0.25 1 0
ag] asz ass y 0 1 1
seklinde yazilabilir.

BLUP islemlerinin 4. basamaginda EKK esitliklerini karisik model
esitliklerine ¢evirmede babalara ait alt matrisin késegen elemanlarina k
degeri eklenirken, akrabahk iligkileri dikkate alindiginda aym alt matrise
k*A"! degeri eklenir. Burada A"! akrabalik matrisinin tersini
aciklamaktadir. A matrisinin tersi,

|1 o025 ol | 1.067 -0.267 0.000
A= ]o25 1 0O = | -0.267 1.067 0.000
1o o 1 0.000° 0.000 0.000 -
ve
6 4 0
kKAl = |4 16 0
o o 15

matrisi hesaplanir. Daha sonra EKK matrisine ilave edilip karisik model
esitlikleri olusturulur. '
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160 104 56 10 50 100 m 21570
104 104 0 4 50 50 s1 13980
56 0 56 6 0 50 s2 7590
10 4 6 10+16 -4 0 1 1 b1 |= 1320
50 50 O -4 50416 0 b2 6250
100 50 50 O 0 100415 b3 14000

Karnisik model esitlikleri ¢oziilerek modeldeki etkiler tahminlenir.
Bu durumda,

m = 134.789 bl = -1.020
sl =0 b2 = -7.478
s2 = -b.214 b3 = 6.789

coztimleri elde edilir. Babalarin her iki durumda tahminlenen damiziik
degerleri arasindaki fark, akrabalik iliskilerinin populasyondaki diizeyine
bagh olarak degisir.

Baba babalar akraba degil babal ile babaZ2 tvey kardes
No
1 0.5344 -2.040
_ -14.6788 -14.956
3 14.1444 ' 13.578

Babal ve baba2'nin akraba olmasi demek, babal'in baba 2'ye,
baba2'nin de babal'in damzlik degerinin hesaplanmasmda ek bilgi kay-
nag olusturdugu anlamina gelmektedir. Ornegimizde ilk iki babanmn
damizlik degerleri genel ortalamanin altinda seyrettigi icin akrabalik
iliskilerinin modele alinmasi ortalamalarmin dogal olarak daha da
dismesine yol acmistir.

TARTISMA

Gortldiagn gibi BLUP yontemiyle damizlik degerlerin tahminlenme-
sinde yogun hesaplamalar kullamilmaktadir. Hayvancilikta kullanilan
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veri setlerinin fazla sayida olmasi yapilacak hesaplamalarn yukutni
daha da artirmaktadir. Fakat hizh gelisen bilgisayar teknolojisi ve buna
bagl olarak uygun yazilimlarin gelistirilmesi s6z konusu zorluklann
azalmasim saglamustir. Bununla birlikte bilgisayar kullanarak matrisle-
rin dogrudan tersinin alinmasinda da matrisin boyutlarina bagh olarak
zorluklarla karsilasilmaktadir. Henderson (1975), BLUP i¢in akrabalik
matrisinin tersinin alinmasinda dogrudan ve kolay ¢oziimleme getiren
bir yaklasim sunmustur.

Butan anlan zorluklara ragmen surulerde uygulanacak selek-
siyon kararlarinda giivenilir bilgi vermesi nedeniyle BLUP ttim Diinyada’
yaygin olarak kullanilmaya baslanmistir. Ciunkii 1slah basarisim
dogrudan etkileyen ve 1slah¢inin diger faktérlere gére en kolay kontrol
edebildigi nokta, genetik degerlendirmelerin dogru ve giivenilir yapihip
yapilmamasidir.

BLUP yontemi 6rnegimizdeki gibi babalarn icin (baba modeli) veya
populasyondaki her birey (6rnegin btthn inekler) i¢in uygulanabilir
(birey modeli). Uygulanacak yaklasim genel olarak aymdir. Sadece uygun
k degerinin hesaplanmas1 ve her bireyin modele bir etki olarak aln-
masi gereklidir. Baba modelinde babalarin muimkin oldugu kadar farklh
stiriide cok sayida kizinin olmasi damizlik degerini tahminleme gictinii
arttirmaktadir. Birey modeli kullammimn bize getirecegi zorluk, populas-
yonda birey sayisimn babalarn sayisindan fazla olmasi ve matrislerin
boyutlarinin artmasindan kaynaklanmaktadir. Ornegin sigircilikta
strilerde kullamilan az sayidaki babaya karsilik ¢ok sayida inek bulun-
maktadir. '

BLUP yéntemi birden fazla 6zelligi dikkate alan modellere ve/veya
farkh genetik komponentleri (6rnegin eklemeli olmayan genetik etkileri)
iceren modellere kolaylikla uygulanabilir.
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