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Karisik Model Esitliklerinde Modifiye Edilmis Akrabah Yetistirme Matrisi (A)
Kullanmilarak Hayvanlarin Ebeveyn Ortalamalarina Ait Etkilerin Giderilmesi

Serhat ARSLAN )

Ozet: Seleksiyon calismalari genel olarak, hayvanlarim bireysel modeller yardimiyla elde edilen damuzlik degeri tahmini
(BLUP)sonuglarina dayanmaktadir. Yogun olarak uygulanan seleksiyon ¢aligmalari sonucu, hayvanlar arasi akrabaliga dayali iliskiler
giderek artmaktadir. Bu durum basta bir 6rnek varyansin bozulmasi gibi bir takim sikintilara neden olmaktadir. Bu sorun, akrabali
yetistirme katsayis1 matrisinin tersi alarak (A™") karisik model esitliklerinde tanimlanmasiyla giderilmeye ¢alistimaktadir. Uzun yillar
siiren seleksiyon caligmalari sonucunda hayvanlar arasi ortak atalarin sayisinin artmast kalitim derecesinin yanlis olarak diisiik
tahminlenmesine neden olmaktadir.

Bu caligmada seleksiyon ve 1slah ¢aligmalarinda nemli bir sorun olan ortak atalardan dogan ebeveyn ortalamalarinin giderilmesi
icin Schaeffer (2001) tarafindan teorik esaslari verilen metodoloji tanitilmigtir. Verilen yontem benzesim teknigi ile yapay olarak
yiikseltilmis kalitim derecesi tahminleri i¢in iiretilen veri setinde klasik ve Schaeffer’in tanimladigt A matrisi ile elde edilen sonuglar
karsilastirilmis. Sonug olarak son tanimlanan yontemde akrabaligin yiiksek olmasina ragmen saglikli tahminler elde edilmistir.

Anahtar kelimeler: Kalitim derecesi, BLUP, iligski matrisi, karisik model esitlikleri

Reducing the Effect of Parent Averages from Animal Model Solution in Mixed Model Equation by
Using Modified Relationship Matrix (A)

Abstract: Generally, selection studies in animals based on their BLUP evaluations from an animal model results in animal that are
closely related which leads to increased rates of breeding. The tendency for higher inbreeding rates is greater at low heritability values.
Several attempts have been made to reduce the impact of parent average breeding values from animal evaluations in order to reduce
inbreeding while not sacrificing genetic response. A method that modifies the rules for forming the inverse of the additive genetic
relationship matrix for use in best linear unbiased estimation of breeding values via an animal model was developed. This method and
others were compared analytically and empirically, from the perspective of partitioning the animal solutions into contributions from the
data, from progeny, and from the parent average. The ratio of genetic progress to average level of inbreeding showed that the modified
relationship matrix method was superior to the other methods. Similar results were obtained by using artificially high heritability in a
usual BLUP analysis.

Key words: Heritability, BLUP, relationship matrix, mixed model equation
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Seleksiyon ¢aligsmalart hayvanlar i¢in hesaplanan
damizlik degeri tahminlerine (BLUP) dayali olarak

parametre tahminleri gercek degerinden daha diisiik olarak
tahminlenmektedir. Schaeffer (1983) bu durumu nispeten

yiiriitilmektedir. Seleksiyonda isabet derecesinin artirilmasi
icin seleksiyona esas alinan ozellik icin basta kalitim
derecesi olmak tizere diger genetik parametre tahminlerinin
saglikli olarak tahminlenmesi olduk¢a 6nemlidir. Schaeffer
(1983), Henderson (1973) tarafindan uygulamaya sokulan
karigik model esitliklerinde hayvanlar arasi akrabaliktan
dogan iligkilerin tanimlanan iligki matrisi (A) nasil
giderilebilecegi gosterilmistir. BLUP tahminlerine dayali
olarak yiiriitiilen seleksiyon programlarinda uzun yillar bu
yontem kabul gOrmiistiir. Ancak akraba iliskilerinin
tanitildig1 A matrisi ile yapilan diizeltmeye ragmen, yogun
seleksiyon nedeniyle akrabaligin ¢ok fazla artif siiriilerde

gidererek BLUP tahminlerinin diizeltilmesine dayali bir
yontem Onermistir. Ancak bu ydntem sadece ebeveyn
¢oziimlerine dayalt oldugu icin parametre tahminlerini
icermemektedir.

Verrier ve ark. (1993), Woolliams ve Thompson
(1994) ve Grundy ve ark. (1998), seleksiyonun yogun
olarak kullanildig1 siiriilerde tutulan kayitlarda akrabalik
etkisini gidermek i¢in degisik yontemler 6nermislerdir. Bu
aragtiricilarin - 6nerdigi yontemlerin hepsinde, BLUP’da
yeterli diizeltme saglanabilmis, ancak 4 ve daha {isti
generasyonluk seleksiyondan sonra diisiik kalitim dereceleri
tahminlenmistir.
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Bu calismada, seleksiyonun yogun olarak kullanildigi
siiriilerde, basta kalitim derecesi olmak iizere yanlis olarak
diisiik parametre tahminlerinin yapilmasina 6nlem olarak
Kullanigh olan alternatif yontemlerle ve Schaeffer (2001)
tarafindan tanimlanmis yontemler tanitilmigtir. S6z konusu
yontemler, simulasyonla elde edilen bir veri setinde
uygulanarak, tanitilan algoritmalarim  performanslar
kargilagtirilmistir.

Materyal ve Yontem

Calismada kullanilan veri seti simulasyonla baba ve
annelerin bilindigi ve akrabaligin en diisiik seviyede olmast
saglanacak bi¢cimde olusturulmustur. Bdylece kalitim
derecesi suni olarak yiikseltilmistir. Kullanilan veri setinde
2 siiriide sansa baglh olarak dagitilmis olan 250 babanin her
stirlide 5 adet kizlarinin siit verimleri bulunmaktadir.
Mevsim, laktasyon sirast ve yil olmak {izere sabit,
laktasyon siiresi, buzagilama yasi ve buzagilama araligi
siirekli ¢evresel etkiler olarak gézlenmistir. Siiriiler iginde
sansa bagli olarak gozlenen babalar ise sansa bagli etki
olarak gozlenmistir.

Birey model (animal model) yaklagimiyla olusturulmus
olan matematik modelin matris yazilimi:

y=Xb+Zu+e (1
seklinde olmaktadir. Burada y, siit verimleri i¢in gdzlem
degerleri, b, sabit ve u sansa bagh etkiler i¢in bilinmeyenler
vektorii; X ve Z sirastyla, sabit ve sansa baglh etkiler i¢in
desen matrisleridir. Bu modelde beklenen deger ve varyans
kovaryans matrisi:

y| [Xb
Elu=|0| V(@u)=GxA"ve V(e)=Ic% )
e 0

seklindedir.Burada G, eklemeli genetik etkilere ait matris
ve A akrabali yetistirme katsayilart matrisidir.

(1) nolu esitlik kullanilarak veri setinin analizi yapilarak
sansa bagli etkiler olan u (BLUP) tahminleri elde edilmistir.
Newton-Raphson algoritmas1  kullanilarak DFREML
algoritmasinda DFREML (Ver 3.0) istatistik paket
programinda DFUNI prosediiriine gore varyans-kovaryans
unsur tahminleri elde edilmis ve akrabaligin en diisiik
oldugu ve ebeveyn siiriisii olarak kabul edilen veri seti i¢in
ilk kalitim derecesi ve tekrarlama derecesi tahminleri elde
edilmistir. Bu tahmin degerleri kullanilarak Fortran 90
programinda her jenerasyon icin secilen her babadan 100
disi doliiniin secildigi varsayilarak 20 generasyon boyunca
seleksiyon uygulanmistir. Seleksiyona esas olarak alinan
damizlik deger tahminleri degisik arastiricilar tarafindan
tanimlanan 6 yaklasimda elde edilmistir. Buna gore 20
jenerasyon sonunda 6 ayri siirii icin kalitim derecesi ve
damizlik deger tahminleri karsilastirilmigtir. Kullanilan
yontemler su sekildedir. Bilinen A" matrisinin kullanildigi
karigik model esitliklerinde damizlik deger tahminleri 5
farkli yaklagimla elde edilmistir. Bunlar:
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i.  Verrier ve ark. (1993) tarafindan tanimlanan Verier
indeksi (VI),

ii. Luo ve Thompson (1995)’in tanimladigi Mendel
seleksiyon indeksi (MDD),

iii. Luo ve Thompson (1995)’in tanimladigi diizeltilmis
damizlik degerleri (MA),

iv. Schaeffer (1983)’in tanmimladigi damizlik degerlerinin
diizeltilmesi (MBLUP),

v. Schaeffer (2001) tarafindan tanimlanan A matrisinin
modifikasyonudur (MA).

Verier ve ark. (1993) tarafindan tanimlanan Verier
indeksi (V1) bir hayvan igin:
4, = PA+ M, seklindedir. mendel

Burada M.,

drneklemesine ait etki olmaktadir. I, = Wx(PA)+m, . w

0 ve | arasinda degismektedir. W=1 oldugunda I;= é.i ve

w=0 oldugunda

|- (W-1+w, /w, +W, +W;)(PA) + (w,(DAT) + w, (PC))
I (Wl + W2 + W3)
seklindedir.

Woolliams ve Thompson (1994) tarafindan tanimlanan
mendel seleksiyon indeksi:

t 2
ai = mi + Z Z mij,|C|
1=1j=1
Burada ¢ 0 ile 0.5 arasinda degisen oran ve t generasyon
sayisidir. C=0.5 oldugunda bilinen BLUP tahminlerine esit

sonuglar elde edilmektedir. I’f]iVerier indeksinde w=0

oldugunda elde edilen ¢oziimleri vermektedir. M. , mendel

ij,1
ornekleme tahminidir.

Luo ve Thompson (1995) tarafindan siniflandirtlmig
damizlik degeri tahmini (PEBV):

EBV A
P =(1-F)a
seklindedir.

Schaeffer (1993) tanimlanan damizlik degerlerinin
diizeltilmesi:

4 w, (DAT) + w, (PA) + w,(PC)

' W, + W, + W,
seklinde yapilir. Burada w; ebeveynlere iliskin agirliklt
ortalama, DAT veri setinin tamamini, PA, ebeveynlere gore

elde edilmis ortalamayi, PC ebeveyn ¢06ziimlerinin
ortalamasini ifade etmektedir. Burada:

DAT =(y;, — @)
PA=0.5(4,,, +4
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P
0.25k> o (4; —4,)
j=l1

PC = .
0.25kY o,
j=1
seklinde hesaplanir. k, eklemeli genetik varyanslar i¢in hata
oranlart olmaktadir. Varyans;

o; = (1-0.2501+ Fpp) —0.25(1+ F,, )™

seklindedir. F; 1. Hayvana iliskin akrabali yetistirme
katsayisidir. w; agirlik hesaplamalart bilinen BLUP
varsayimlarma gore elde edilir (cov u;, u; # 0). w=1;

P
wi= ok wi=(0.25k) o).
j=1

Schaeffer (2001), A matrisinde bazi diizenlemeler
yaparak modifiye edilmis matrisi karistk model
esitliklerinde kullanimini gostermislerdir. Bu tanimlamada
Henderson (1976) tarafindan tamimlanan A matrisinin
hesaplanmas1 teknigine ek olarak asagidaki diizeltmeler
ongoriilmektedir.

1. matrisin tersinde (i,1) elemanlarma (1-A)oj + 4 degeri

eklenir.
ii. (i,a) elemanlarma —(1—-A)cj /2 eklenir.
iii. (a,i) elemanlarina —oj /2 eklenir.

iv. (b,b), (a,a), (b,a) ve (a,b) elemanlarina oj /4 eklenir.

Bu sekilde modifiye edilen A" karisik model esitliklerinde
kullanilmaktadir. Burada, i akrabalig1 hesaplanan birey, a,
ana, b, baba degerleri olmaktadir. 4, 0-1 arasinda taniml
her %10’luk kalitim derecesi icin sabit bir degerdir. Her
generasyon i¢in ayri ayri1 hesaplanir.

Baslangigta olusturulan siirlide genotiplerin, ortalamasi

0 ve varyansi G% olan bir populasyondan sansa bagli olarak
secilmis Ornekler oldugu kabul edilmistir. Seleksiyon

o 1 .
sonras! olusan genotiplerin, aj = E(ab +ag )+ mj seklinde

olustugu varsayilmistir. Burada aj bireyin toplam genotipi,
ap ve
ortalamast 0 ve varyanst 1/2(1-0.5(F, + F,)) olan ve

normal dagilis gosteren mendel drneklemesidir. Fy, ve F,
baba ve anne icin akrabali yetistirme katsayilaridir.
Calismada 0.10, 0.25 ve 0.5 olmak iizere 3 farkli seviyede
kalitim derecesi kabul edilmistir. Ilk olusturulan siiriide
toplam varyansin genetik ve hata varyanslar1 toplamdan
olustugu varsayilmistir. Fenotiplerin, eklemeli genetik
etkilerle, hata varyanslarinin ortalamas: 0 ve varyansi (1-
h?)x100 olan normal dagilis gosterdigi varsayilmistir.
Kaliim derecesinin yapay olarak degistirilmesi amaciyla
ebeveyn ortalamalarinin  agirhikli  ortalamalarindan
faydalanilmistir. Bu ebeveyn ortalamalart w olarak kabul

agstirasiyla baba ve ananin genotipi, mjise

edildiginde ortalamasinin
saglanmgtir.

ilk asamada basit tanimli birey modeli kullanilarak
BLUP tahminleri elde edilmistir. 20 generasyonluk her veri
seti olusturulurken yukarida tanitilan 5 yaklasimla son
siirlide elde edilen varyans-kovaryans unsur ve kalitim

derecesi tahminleri karsilastiriimistir.

wi/D  agirlikli alinmasiyla

Bulgular ve Tartisma

Calismada temel siirii olarak olusturulan siiriide 5
babanin 25 anadan dogan disi yavrularina iligkin Ortalama
akrabal1 yetistirme katsayisi, genetik varyanslar ve kalitim
derecesi Cizelge 1°de verildigi gibi elde edilmistir.

Cizelge 1. Simulasyonla olusturulan temel siirlide akrabali
yetistirme katsayisi, genetik varyans ve siit verimine
iliskin kalitim derecesi

Ozellik X +S <

Akrabalik Katsayisi 0.12 +0.04
Genetik varyans (a% ) 17.38+1.56
b? 0.67 +0.08

20 generasyonluk seleksiyon uygulamas: sonucunda
0.10, 0.25 ve 0.50 olarak 3 farkli kalitim derecesinin
hesaplandigr 3 farkli siiri olugsmustur. Bu 3 siirii i¢in
kullanilan 5 yaklagimda hesaplanan genetik degisim ( AG ),

ortalama akrabalik seviyesi (I) ve genetik varyanslar 6% ve

bunlarin standart hatalart Cizelge 2’deki gibi olmustur.
Standart hatalar 200 tekrardan sonra elde edilen degerler
olarak gbzlenmistir.

Farkli 5 yaklasima goére tahminlenmis olan kalitim
dereceleri karsilastirildiginda baslangic degeri olarak, 0.67
olarak yiliksek tahminlenen kalitim derecesi, akrabalik
derecesinin yiikselmesiyle birlikte 6zellikle 20. generasyon
i¢in disiik olarak tahminlenmistir. Bu durum seleksiyonun
yogun kullanildigi durumlar igin 1slah ¢aligmalarinda
kargilagilan en ciddi sorun olarak gosterilmektedir. Wu ve
Schaeffer (2000) tarafindan Onerilen akrabalik katsayisi
matrisinin  bazi islemlerle modifikasyonu sonucunda
esitliklere dahil edilmesiyle, kalitim derecesi tahminleri
hemen hemen ger¢ek degerinde tahminlenmistir.
Akrabaligin yiikselmesine bagli olarak kalitim derecesinde
beklenen diisme ger¢eklesmemistir. Diger ydntemler
ozellikle 13. generasyondan sonra, bu durum i¢in yetersiz
kalmiglar ve 20. generasyon sonunda oldukga diisiik kalitim
dereceleri elde edilmistir. Benzer bulgular  Schaeffer
tarafindan da bildirilmistir. Kalitim derecelerinin 0.10 ve
0.25 olarak beklendigi durumlar i¢in ydntemler hemen
hemen benzer sonuglart vermistir. Bunun en biiyiik nedeni,
yontemlerin agirlik katsayilarina gore diizeltme yapmalari
ve kalitim derecesinin bu degerleri icin ayni katsayilari
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kullanmasidir. Ancak yiiksek olarak beklenen kalitim
dereceleri i¢in farkli yoOntemler farkli katsayilari
kullanmaktadir. Bu nedenle Bu deger icin farkli sonuclar

Cizelge 2. 20 generasyon sonucunda olugan son siiriide hesaplanan AG |, 1

elde etmisti. MA bu durumda en saglikli sonuglart
vermistir.

s U% ve standart hatalar1

H? Yontem’ AG I o2

MBLUP 6.26+1.01 0.74+0.0.4 2.45+0.65
Vi 6.67+0.96 0.70+0.05 2.85+0.73

0.10 MDD 6.46+0.91 0.69:0.06 2.93+0.88
MA 6.85:0.96 0.59::0.04 3.72+0.86
BLUP(HH) 6.76+0.94 0.570.04 4.01x0.94
MBLUP 9.20+0.76 0.710.04 7.03+1.69
Vi 9.630.84 0.630.04 8.21+1.86

0.25 MDD 9.53+0.88 0.64+0.05 8.13+1.98
MA 9.74+0.81 0.57:0.04 9.7242.13
BLUP(HH) 9.74:0.88 0.56:£0.04 10.18+2.26
MBLUP 11.58+0.74 0.63:0.04 15.56+3.09
Vi 11.87+0.78 0.58+0.04 17.82+3.80

0.56 MDD 11.830.69 0.58+0.04 17.813.61
MA 11.93+0.78 0.570.04 18.30:4.00
BLUP(HH) 11.79+0.72 0.58+0.04 17.38+3.42

* MBLUP: diizeltilmis BLUP degerleri VI: Verier indeksi MDD: Modifiye edilmis Damizlik Degerleri MA: Modifiye edilmis akrabalik matrisi

BLUP(HH): BLUP degerlerinin diizeltilmesi

Tim kaliim derecesi hesaplart i¢in 5. generasyona
kadar yapilan seleksiyonda bilinen BLUP tahminleri dahil
tiim yaklasimlar benzer sonuglara sahip olmustur. Ozellikle
6. generasyondan sonra ortak ebeveynlerin artmasi ve buna
bagh olarak artan akrabalik derecesi nedeniyle, BLUP
tahminleri en disik degerlerde tahminlenmistir. Tim
generasyonlar boyunca en saglikli tahminleri MA
verilmistir. Kalitim derecesinin 0.68 olarak belirlendigi

durum i¢in MA kesin olarak benzer sonuglart vermistir. Bu
durum i¢in bilinen BLUP tahminleri 20. generasyona kadar
hizli bir diisiis egiliminde tahminler vermistir. Bu duruma
benzer sekilde BLUP(HH), MA’dan sonra en kullanigh
yontem olarak belirlenmistir.

20 generasyon i¢in kalitim derecelerinin degisimi 5
yaklasim i¢in sekil 1°de incelenmistir. Akrabalik katsayilari
Sekil 2’de ve genetik varyanslar Sekil 3’de incelenmistir.

R -
=

.-—~ ‘ .
PR T P A

o e g TS = :f:/
0 5 10 15 20 N
Generasyon
—_——s e 3 2 -

Sekil 1. 5 farkl1 yaklasim igin 20 generasyon boyunca h? tahminleri (1: Vi: MBLUP; 2: Vi; 3: MDD; 4: MA; 5: BLUP(HH))
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o,é <
1 6 11 16
——5 =3 —A—2 —o—1 —%—4

Sekil 2. 20 generasyonluk seleksiyon sonucunda akrabalik katsayilarmin degisimi (1: Vi: MBLUP; 2: VI; 3: MDD; 4: MA; 5:

BLUP(HH))

—_—-—

15 20 25

Sekil 3. 20 generasyonluk seleksiyon boyunca genetik varyanslarin degisimi (1: Vi: MBLUP; 2: Vi; 3: MDD; 4: MA; 5: BLUP(HH))

Sonu¢

Ozellikle seleksiyonun yogun olarak kullanildig1 kapali
yetistirme  esasina  dayali  yetistirme sistemlerinin
kullanildig: siiriilerde akrabaligin generasyonlar boyunca
artmasi, hayvan islahinin en biiyiik sorunlarindan biridir.
Bu durumda basta kalitm derecesi olmak Tizere,
seleksiyona esas olan damizlik degeri (BLUP) tahminleri
daha diislik olarak tahminlenmektedir. Kullanilan yonteme
bagli olarak akrabali yetistirme katsayilari matrisinde
ebeveyn ortalamalar1 icin yapilan diizeltmenin yetersiz
kalmas1 seklinde agiklanan bu sorunun 1slah ¢aligmalarinda
kullanilan diizeltmeye yonelik c¢aligmalari siirekli olarak
glindemde tutmaktadir.

Bu caligmada, kiigiik (n=1500) bir veri setinde 20
generasyon boyunca bilgisayar ortammda uygulanan
seleksiyonla, akrabali iligkiler artirilmig ve bilinen tahmin
yontemleriyle, Schaeffer (2001) tarafindan Onerilen
yaklagim icin elde edilen sonuclar karsilagtirilmigtir. Sonug
olarak yine son yillarda Onerilmis olan tahminlenen
BLUP’larin diizeltmesine yonelik yaklasim ve Schaeffer
tarafindan Onerilen A matrisinin modifikasyonunu 6ngdren
yaklasimin, seleksiyonun yogun kullanildig1 siiriilerden

dolay1 tahminlenen parametre ve damizlik degerleri igin en
kullanigh sonuglar1 verdigi belirlenmistir.
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