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DA]IjIIaLıK DEĞERİN ''EN İyİ sapııasız
a o a a .. a

TAIIMINLEYICıSr' BLUP YoNTEMI

Yavıuz AIGAŞ

cİnİş

Hayvan ıslahrnda ilk basamak üzeripde çalışılan populasyonun
tanınmasrdrr. Doğru ve düzenli olarak tutulan kayrtlar bu tanrma
işlemini büyük ölçüde sağlar. İkıncı aşamada tutulan kayıtlan kullana-
rak hayvanların damızlık (geneük) değerlerin saptanmasr geür. Populas-
yondaki bireylere ait damızlık değerlerin doğru olarak saptanamamasr
ha]inde elde edilecek geneük ilerleme yavaş ve etkisiz olur.

Genetik ıslah çalışmasırun başansı,

a. populasyonda mevcut genetİk Varyasyonun düzeyine,

b. genetik değerlendirmerıin doğru yapüp yapılm4masına,

c. uygulanan seleksiyonun yoğunluğuna ve
] d. ge.rerasyon aralığna bağlıdır.

Geneük rslahın hızrnr art'rrmada en büyük frrsatı bu faktörlerden
ikincisi (değerlendirmenin doğruluğu) bize tanımaktadır. Çünkü hayvan
ıslahçrsı populasyondaki genetik varyasyon ile generasyon aralığını
kontrol etmede ğöreceli olarak daha az bir etkiye sahiptir. Genetik
ıslahta seleksiyon yoğunluğu ancak çok sayrda hayvan ile çalışılmasl Ve

hayvanların geneük değerlerinin doğru bir şekilde tahmin edilmesi duru-
munda etkili olabilir. Aynca geneük değerlendirmelerin doğruluğu, diğer

faktörlere göre kontrol altına alınmasr en kolay olanrdır.

" E. Ü. Ziraat Fakültesi Zootekni Bölümü, İzmir
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Y. AKBAŞ

Bu çalışmada genetik değerin belirlenmesinde mevcut yöntemler
arasında en doğru tahminlemeyi veren ''En İgi Doğrusat Sc/pmnsız
Tahmİnleme'' yöntemi BLUP tanıtılmış ve yöntemirı baba değerlendirmede
kullarumına ait bir örnek sunulmrıştur.

yöıvtpıııİış TAı{ıTIMI

BLUP, C.R. Henderson (1949, 1973) tarafından seleksiyon indeksi
yerine önerilmiş bir yöntemdir. Yaklaşım olarak seleksiyon indeksinin
tüm olumlu istatistik özelliklerine sahiptir. Bilindiği gibi seleksiyon
indeksinde verimler önce bilinen tüm.çewe etmenlerince düzeltilir. Bu
amaçia farklı yöntemler kullanılmaktadır (Gönü|, Lg74). Kirni durumlar-
da mevcut düzeltme faktörlerinden yararlanrlırken, kimi dun_ımlarda ise
veri setinden düzeltme faktörlerinin hesaplanmasr gerekir. Faktör sayı-
sınırr fazla olması halinde veri seünden düzeltme faktörlerinin hesaplan-
masl ve düzeltme işleminin gerçekleştirilmesi oldukça fazla hesaplama
gerektirir. lkıncı aşamada indeks oluşturulup bireylere ait damrzlrk
değerleri tahminlenir. Halbuki BLUP yöntemi bu hesaplamaların hepsini
tek bir aşamada kombine eder ve sabit etkiler için daha önce herhangi
bir düzeltme işlemi gerektirmez.

BLIIP ismi ''Best Linear Unbiased Prediction - En Iyı Doğrusal Sap-
masız Tahminleme'' isminin baş harflerinden oluşmaktadır. Bu kelimeler
yöntemin istatistiksel özelliklerini açıklamaktadrr. En iyl terimi tahmin-
lenen sonuç ile gerçek damızlık değeri arasrndaki farkın minimum bir
VarJıasyona sahip olduğunu açıklarken' diğer tarumlamalarda tahmin-
leyicinin gözlemlerin doğrusat bir fonksiyonu olduğunu, tahminlenmek
istenen değerin sapmasız tahminlendiği ve yapılan işlemin gerçek
damızlrk değerini tahminleme olduğıınu açıklamaktadrr.

BLUP yöntemi #leksiyon indeksinin istenen özelliklerine sahip ol-
ması. yanısrra daha bir çok üstünlüklere de sahiptir. Farklı grup-
landınlan bireylerin BLUP ile tahminlenen damrzlık değerleri birbirleriyle
doğrudan karşılaştınlabilir bir yapıdadır (örneğin farklı yıllarda doğan
bireylerin karşılaştrnlması gibi). Aynca BLUP rastgele olmayan çiftleşür-
meler, Zamar:a bağlı olarak çewenin değişimi, analann damızlık değer-
lerinde sürü farklılıklan ile seleksiyon Ve ayıklama sonucu olabilecek
sapmalan da dikkate alarak tahminlemeleri yapar (Nicholas, lgBZ). Bu
yöntemde değerlendirmeye alınan hayvanlar arasındaki akrabalık
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Damızlık değerin "en iyi sapmasız tahminleyicisi'' BLUP yöntemi

ier
Sız
,de

ilişkilerl hesaplamalara dahil edilebilmektedir. Bunun sonrıcu damrzlrk
değerlerin tatımin doğruluklan artmaktadır (Swalze ve Bruns, r9B5).

BLUP yöntemi üstün özellikleri nedeniyle tüm dünyada hayvan-
lann damızlık değerlerinin tatımirüenmesinde kullanılan yegane yöntem
olmuştur. Sadece sığrrcılıkta değil diğer türlerde de kullanımı yaygın-
laşmıştır. Bu çalışmada yöntemin tanrtımr babaların değerlendirilmesi
yaklaşrmında ele alınmrştır.

[IyGırLl\MA (Baba Değerlendirme)

Babanın eklemeli genetik değerini tahminlemede yavrularınrn
kayıtları kullanıImaktadır (Yavru testi). Özellikle dişilerde ölçülen
özellikler bakımından babalann genetik potansiyelini belirlemede yaırru
testi çok kullanışlı bir yöntemdir. Yöntemin esasr, yawunun, ebeveyn-
lerden her birinin genetik potansiyelinin rastgele bir yarrsrna sahip
olduğu geneük yaklaşımına dayanır (Gyawu = o.5 Gb"bu + o.5 G.rr" +

hata). Anaların populasyondan alınan rastgele örnekler olduğunun
kabul edilmesiyle ana etkisinin artan yawu saynsıyla her baba için eşit
olduğu kabul edilebilir. Eşitlikle yeralan hata terimi, artan n Sa)nsına
bağlı olarak ortalaması sıfır olan rastgele hata]an açıklamaktadır.

Örneğimizdeki iki sürüde kullanılan üç babarun yavrularrna ait
verim toplamlan Tablo l'de verilmişür. Bu veri seüni kullanarak BLUP
yönteminin uygulamasıru basamak basamak inceleyelim.

Tablo t. Yavnı saytsı ve verim toplamlannın sürü ve babalara göre durumu

1. E}LUP öncefkle gözlemleri açıklayan modelin yazılmasrnı gerekü-

rir. Modelin doğruluğu yöntemin temelini oluşturur. Çünkü eksik veya
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Süru-l Sürü-2 TOPIAM

Baba No Yawu
sayısı

Toplam Yavru
sayısı

Toplam Yawu
saylSı

Toplam

I 4 480 6 840 l0 r320

2 50 6250 o o 50 6250

3 50 7250 50 6750 roo 14000

TOPI-AM 104 r3980 56 7590 160 2t57o
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Y. AKBAŞ

hatalı modele BLUP uygulamasr yerine, doğnı modele diğer yöntemlerin
uygulanması daha başanlı sonuç verir. örnek verilerimiziaçıklamak için
aşağdaki model oluştunılmuştur.

Yşk=m+q+br+qrç

Modelde m özelliğe ait genel ortalamayr, s,, i nolu sürü etlrisini' b; j
nolu baba etkisirü, 

İu\ 
r". hata terirnini açıklamaktadır. Buna gore vşç ı

nolu sürüde, j nolu babaya ait k nolu bireyin incelenen özellik içın verim
değeriıü açıklamaktadır.

2. Modeldeld bütün etkiler srralanıp genel toplamlan bulunur.

Etkr m sl s2 br b2 b3

Toplam, 2t57A 13980 7590 r320 6250 14000

3. Her etkinin toplamr model içindeki parametreler balımından
a5rrın'tılı olarak yazılır. Örneğin bir nolu sürüde 1o4 bireye ait ortalama
etkisi, 1o4 tane sürü - 1 etkisi, 4 tane bir nolu baba etlrisi, 5o tane iki
nolu baba etkisi, 50 tane üç nolu baba etkisi varken doğal olarak bu
sünide iki nolu sürü etkisi yoktur (sıfırdır).

Bu şeklide aşağdalri tablo oluştunılur.
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gen

Modeldeki Etkiler msls2bfb2bg

ortalama için

sürü - l için
sürü - 2 için

l nolu baba için

2 nolu baba için

3 nolu baba için

ğı

60

l04
56

10

50

ro0

to4
t04

o

4

50

50

56

o

56

6

0

50

lo
4

6

ro

o

o

50

50

o

o

50

o

roo

50

50

o

o

roo

Toplam

2T570

13980

7590

r320
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14000
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Bu tablo bize ''En küçük kareler (EKK)'' eşitliklerini vermektedir.
Bundan sonraki basamaklar matrisler kullarularak anlatılacaktrr. Buna
göre EKK eşitlikleri :

16



Damızlık değerin ''en iyl sapmasız tahminleyicisİ'BLUP yöntemi
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4. Baba toplamlarının olduğu sahrlann (son üç satır} baba etkile-
rine ait sütunlarına k = o2 e/o2b terimi eklenir. Bu terim hata var-
yansının babaya ait varyansa oranıdır. Yavru testinde baba varyansı
genetik varyansın 1/4'üne eşitür.

Kalıtım derecesi (n') = 4 ozb ı (a2t + o2e) olur.

h2 (o2b +o2e) = 4 ozb hz ozb +h2 oze = 4 c2b

h2c2e = 4 azb -h2 a2b h2 c2e =(4 - tı2) o2a

Buradan k = 92 e/a2b değerinin (a-fuz'1l h2 olduğu anlaşılır, Ör:
neğimizde kalıtrm derecesinin 0.25 olduğunu kabul edersek, k = [4 -

o.25) / o.25 = 15 olıır.

EKK eşitliklerine k katsayısrnrn eklenmesi ile ''Karışık Model
Eşitlikleri'' elde edilir. Bu durumda kanşık model eşitlikleri aşağıdaki
şekilde yazit.

56

o

56

6

o

50

m

sl
s2

b1

b2

b3
r.

.a

t7



7-
?,

il

Y. AKBAŞ

5. Kanşık model eşiüiklerinin çözümü yapılarak modeldeki etkiler
tahminlenir. Fakat ha5rvancrlrkta kullanılan verilerin yaprsı Sonucu
kanşık model eşiüiklerinin katsayılar matrisinde satrr ve sütunlar arası
bağmlılık nedeniyle matrisin tersirıi alma işlemi yapıIamaz. Bu dunrmda
ba;zr lısrtlamalar uygulanarak bu bağımlılık yok ediür ve ters alma işlemi
yapıiarak çözümler elde edilir. örneğimizde Satır l= Satrr2 + Satır3
bağımlılğ vardır. Bu durumu yok etmek için sl = o lısıtlamasr uygular-
sak' x gibi hayali bir etki için yeni bir eşitlik $eni bir satır ve sütun)
datıa oluşturulur. Eşiüiklerirniz,
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= 0.2672

= -7.3394

= 7.0722

2t570

13980
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o

olur. Eşitlğ krsaca

Be =T

şekilde de yazabilır'ız. Çözüm vektörü c = B-l T işlemi sonucu elde edilir.
Modelimizdeki etkiler için

m

sl
s2

b1

b2

b3

A

VC

çözümleri bulunur.

BLUP sonuçlarrnda doğrudan karşılaştrrmalar yapabiliriz. örneğin
ortalama sürü etkisi altrnda bir nolu babanrn krzlarrnın ortalama per-
formansr genel ortalamaya göre 0.2672 birimlik bir üstünlüğe sahipken,
iki nolu babanrn lıızlanıra göre 7.6066 birimlik bir üstünlüğe, üç nolu
babanrn l<ızlanna göre ise 6.805 birimtik daha düşük bir verime sahiptir.
Yavru testinin genetik mekanizması nedeniyle babalann tahminlenen
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Damızlık değerİn "en iyi sapmasız tahmınıeyicisi'' BLUP yöntemi

damrzlık değerleri (esümated breediııg value) hesaplanan baba etkilerinin
(b'lerin) ikİ katıdır. Bu nedenle b değerlerine kalıtımla aktarılan kısım
(transmitting abııty) adr verilir. Bu durumda babaların tahminlenen
damızlık değerleri baba numaralanna göre srrasıyla0.5344' -14.6788 ve
14.|444 o|ıır.

BLUP yöntemiyle damızlık değer tahmirderinde akrabalık ilişkileri
de dikkate alınabilmektedir. Örneğimizde babalar arasrnda akrabalık o1-

madığ kabui edilmiştir. Şimdi aynı örnekte bir ve iki nolu babalann üvey
kardeş olduklaruıı kabul edelim (arz = azı= o.25l. Bu durumda babalar
arasr akrabalık matrisi (A),

fi=
4ı1

azl
a3ı

aı2
422

as2

ar3

423

ag3

I

o.25

o

o.25 0

10
1t

şeklinde yazılabilir.

BLUP işlemlerinin 4. basamağnda EKK eşitliklerini kanşrk model
eşiüklerine çevirmede babalara ait alt matrisin köşegen elemanlanna k
değeri eklenirken, akrabalık ilişkileri dikkate alındğnda aynı alt matrise
k*A-l değeri eklenir. Burada A-1 akrabalık matrisinin tersini
açıklamaktadır. A rnatrisinin tersi,

lir.
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matrisi hesaplanrr. Daha sonra EKK matrisine ilave edilip karışık model
eşitlikleri oluşturulur.
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Kanşık model eşitlikleri çözülerek rnodeldeki etkiler tahminlenir.
Bu durumda,

m = 134.789

sl = O

s2 = -5.214

bf = -l-O2O

b2

bg = 6.789

babalar akraba değil babal ile baba2 üvey kardeş

çözümleri elde edilir. Babaların her iiıl durumda tahminlenen damızlık
değerleri arasındaki fark' akrabalık ilişkilerinin populasyondaki düzeyine
bağlı olarak değişa.

Baba
No

I
2
3

o.5344
-14.6788
T4.T4M

-2.O40
-r4.956
13.578

Babal ve baba2'nin akraba olması demek, babal'in baba 2'ye,
baba2'nin de babal'in damızlık değerinin hesaplanmasrnda ek bilgi kay-
nağr oluşturduğu aşrlamına geirnektedir. Örneğiınizde ilk iki babanın
damızlrk değerleri genel orlalamanrn altrnda seyrettiği için akrabalrk
ilişkilerinin modele alrnması ortalamalarınrn doğal olarak daha da
düşmesine yol açmrştır.

TARTIşMA

Görüldüğü gibi BLUP yöntemiyle damızlık değerlerin tahmirılenme-
sinde yoğun hesaplamalar kullanrlmaktadır. Ha5rvancrlrkta kullanrlan
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Damızlık değerin "en iyi sapmas|z tahminleyicisi'' BLUP yöntemi

Veri Setlerinin fazla saJnda olması yapılacak hesaplamalann yükünü
daha da arbrmaktadır. Fakat hızlı gelişen bilğisayar teknolojisi ve buna
bağlı olarak uygun yazı!ımlarrn geliŞtirtlmesi söz konusu zorluklann
a7almasını sağamıştır. Bununla birlikte bilgisayar kullanarak matrisle-
rin doğrudan tersinin alınmasında da matrisin boyutlanna bağlı olarak
zorluk|arla karşrlaşılmaktadır. Henderson (1975)' BLUP için akrabalık
matrisinin tersinin alınmasında doğrudan ve kolay çözümleme getiren

bir yaklaşım sunmuŞtur.

Bütün anilan zorluklara rağmen sürülerde uygulanacak selek-

siyon kararlannda güvenilir bilgi vermesi nedeniyle BLUP tüm Dünyada
yaygın olarak kullanılmaya başlanmıştır. Çünkü ıslah başarısınr
doğrudan etkileyen ve ıslahçının diğer faktörlere göre en kolay kontrol
edebildiği nokta, genetik değerlendirmelerin doğru Ve güvenilir yapılıp
yapılmamasıdır.

BLUP yöntemi örneğimzdeki gibi babalann için (baba modeli) veya

populasyondaki her birey (örneğin bütün inekler) için uygulanabilir

fbirey modeli). Uygulanacakyaklaşım genel olarak aynıdır. Sadece uygun

k değerinin hesaplanmasr ve her bireyin modele bir eüi olarak alrn-

ması gereklidir. Baba modelinde babalann mümkün olduğu kadar farklı

sürüde çok sayıda krzrnrn olmasr damızlık değerini tahminleme gücünü

arttrn:rıaktadır. Birey modeli kullanımının bZe geüreceği zorluk, populas-

yonda birey sayrsrnrn babalzınn Sa5nsından fazla olmasr ve matrislerin

boyutlarının artmasından kaynaklanmaktadır. Örneğin sığırcılrkta
sürülerde kullanılan az sayrdaki babaya karşılık çok sayıda inek bulun_

maktadır.

BLUP yöntemi birden fazla öze]llliği dikkate alan modellere velveya

farklr genetik komponentleri (örneğin eklemeli olmayan genetik etkileri)

içeren modellere kolaylıkla uygulanabilir.
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