Siileyman Demirel Universitesi Ziraat Fakiiltesi Dergisi 6 (2):68-75, 2011
ISSN 1304-9984, Derleme

Kanath Hayvan Islahinda SAS Program ile Akrabalik
Matrislerinin Olusturulmasi

Dogan NARINC®  Emre KARAMAN

Akdeniz Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Zootekni Boliimii, Antalya,
*Yazisma Yazari: dnarinc @akdeniz.edu.tr

Gelis tarihi:24.05.2011, Yaymna kabul tarihi: 02.06.011

Ozet: Bu calismada akrabali yetistirme, akrabali yetistirme katsayisi ve akrabalik derecesinin kanatli
hayvan islahi acisindan Onemi belirtilmistir. SAS yaziliminin INBREED prosediir komutlart ve
secenekleri detayl sekilde tamtilarak, ebeveyn-yavru, 6z kardes, livey kardes ve karisik ciftlestirilmis
ornek hayvan gruplarinda akrabali yetistirme katsayilariin ve akrabalik derecelerinin ne sekilde

degistigi SAS INBREED prosediirii ile ortaya konulmustur.

Anahtar kelimeler: Akrabali yetistirme, SAS INBREED, akrabali yetistirme katsayisi, akrabalik
derecesi

Computing Numerator Relationship Matrices in Poultry Breeding by SAS
Software

Abstract: In this study, the importance of inbreeding, inbreeding coefficient, coefficient of coancestry
for poultry breeding was determined. INBREED procedure commands and options of SAS software
were described in detail. Inbreeding coefficients and coefficients of coancestry changes were
computed with SAS INBREED procedure by parent-offspring, fullsib, halfsib and complex sample
matings.
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Giris

Kanath ¢iftlik hayvani tiirlerinde 20. tahmin) degerlerinin de tahmin edilmesi
ylizyilin ortalarinda hibrit {riinler elde bakimindan indeks metodlarina  gore
edilmeye baslanmistir. Bu amacla, bilyiik istiinlik sagladig1 bildirilmektedir (Akbas,
ebeveyn hatlarin gelistirilmesinde 1995; Lynch ve Walsh, 1998; Akbas, 2000).
kullanilan damizlik degerlerin belirlenmesi Genel modeli Y=Xb+Zu+e seklindeki
icin indeks ve bagimsiz  ayiklama kanistk model esitliginde: 'Y matrisi
yontemleri kullanilmustir. Onceleri, verimleri, X matrisi sabit etkileri, Z matrisi
metodolojisi 1950°li yillarda Henderson de bireyleri ifade etmektedir. X, Y ve Z
tarafindan ortaya konulan karisik model matrisleri olusturulduktan sonra karisik
esitlikleri (KME) c¢oziimleri ile damizlik model esitliginde X'X, X'Z, ZX, Z'Z,
deger tahmin edilmesi yontemine onem XY, Z'Y ve G' matrisleri olusturulup
verilmemistir. Ancak, giinlimiizde biiyiik asagidaki gibi genel matris notasyonunda
1slah  kuruluglart damizlik degerler igin yerlerine konulmaktadir (Mrode, 2003).
KME’nden elde edilen cok 6zellikli, marker
destekli BLUP (en iyi yansiz kestirim) [-1”5': X :2 i “J] _ [X "}
degerlerini kullanmaktadir (Hunton, 2006). ZI'X ZZ+oi/ez A7l 1z
BLUP degerlerinin, 6zellikle akrabalar arasi
iligkilerin dikkate alinmasi ve KME’nde Henderson ve ark. (1959), matris
sabit etkiler icin BLUE (en iyi yansiz  notasyonundaki G' matrisini elde etmek
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icin hata varyansinin eklemeli genetik
varyansa oranini akrabalik matrisinin tersi
(A" ile carpmistir. Boylece akrabalik
derecelerini  iceren matrisler hayvan
1slahinda kullanilmaya baslanmstir.

Ortak atalardan kaynaklanan genetik
yapt benzerligine akrabalik, benzeyen
bireylere de akraba denilmektedir. Hayvan
1slahinda akrabalik, akrabali yetistirme ve
akrabalar aras1 kovaryanslar biiyiikk 6nem
tasimaktadir. Son yillarda, akrabalikla ilgili
hesaplamalara olanak saglayan = SAS
yazilimmin “GENETICS” Kkiitiiphanesinin
icerisinde yer alan INBREED prosediirii bu
amacla kullanilmaktadir (SAS Institute,

2005). Bu calismanin amaci kanath
hayvanlarda akrabalik ile ilgili
tammmlamalar1  yaparak, Ornek akrabali

yetistirme yontemleri i¢in SAS c¢oziimleri
gerceklestirmektir.

AKrabal Yetistirme

Akrabali  yetistirme, populasyonda
ortalamaya gore daha fazla akraba olan
bireylerin ciftlestirilmesiyle
gerceklesmektedir. Akrabali yetistirme ile
homozigotlagsma artmaktadir. Seleksiyon ile
birlikte uygulanan akrabali yetistirme,
istenen Ozellikleri ortaya cikaran genlerin
bir araya toplanmasini hizlandirmaktadir.
Bununla birlikte, akrabali yetistirme,
istenmeyen yonde gerceklesebilen
homozigotlasma sonucunda  birtakim
sorunlar olusturmaktadir. Ozellikle kalitim

derecesi diisitk karakterlerde fenotipik
varyasyon azalmakta, ilireme ve yasama
giicii gibi ozelliklerde gerileme
gerceklesmektedir. Ayrica, akrabal1
yetistirmenin sebep oldugu

homozigotlasma, genellikle resesif yapidaki
letal genlerin ve kalitsal sorunlarin ortaya
cikmasina yol agabilmektedir (Kaygisiz ve
Vanli, 1995).

Akrabali yetistirme ile genetik yap1
istenen yonde degistirilebilmekte ve uygun
seleksiyon yontemleri sayesinde sonraki
kusaklara aktarimi
gerceklestirilebilmektedir. Bu  islemler
sonucunda ilerleyen kusaklar “saf hat” veya
“saf  wrk” yapisimi  kazanmaktadir.
Gelistirilen farkli saf hatlarin melezlenmesi
ile hibrit niteligine sahip genotipik yapilarin
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elde edilmesi miumkiin olmaktadir
(Quinton, 2003). Giiniimiizde ticari
iiretimde kullanilan kanath ve domuz

hibritleri bu yontem ile elde edilmistir.

Akrabali  Yetistirme ve

Akrabalik Derecesi

Katsayisi

Akrabali yetistirme katsayisi, bireylere
ait soy kayitlar1 tutulmasiyla olgiilen, 0-1
arasinda degisen bir degerdir. Birey
diizeyinde akrabali yetistirme katsayisi, bir
lokusta bulunan iki allelin ortak atalardan
gelme olasiligini veya homozigot lokuslarin
bireyin sahip oldugu tiim lokuslara oranini
gostermektedir. Populasyon diizeyinde ise
akrabali yetistirme katsayisi, belirli bir
lokus bakimindan homozigot bireylerin
orani veya homozigot lokuslarin
populasyondaki tiim lokuslara orami olarak
da tamimlanmaktadir (Kumlu, 2003).
Akrabal1 yetistirme katsayis1 (F) ilk olarak
1922°de Sewall Wright tarafindan ortaya

konulmustur  ve  asagidaki  esitlikle
hesaplanir;
e
E=Y[(5) a+£)
] L L
Esitlikte F; X bireyinin akrabal

yetistirme katsayisini, n; ortak atadan
ebeveynler yolu ile ka¢ baglant1 oldugunu,

F,; ortak atanin  akrabali  yetigtirme
katsayisin ifade etmektedir.

Akrabali yetistirme katsayisi, sayisal
degerlerin cok kiiciik boyutlara

diismesinden dolay1 genellikle 6 kusaktan
daha fazla hesaplanmamaktadir.

Akrabalik derecesi, iki bireyin soy
bilgilerinden faydalanilarak aralarindaki
iliskiyi olgmektedir. Akrabalik derecesi, 0-2
arasinda deger almaktadir ve asagidaki
esitlik ile hesaplanir.

(1+E)

VIl+ FHI1+ 5D
Esitlikte #,.; X ve Y bireyleri arasindaki

akrabalik derecesini, =, ven, ilgili yollari,

F,; ortak atamin  akrabali  yetistirme
katsayisimi, 5, ve F.; X ve Y bireylerinin
akrabali yetistirme katsayillarim1 ifade
etmektedir.



Akrabahgin SAS Programu ile Ol¢iilmesi

SAS yaziliminin INBREED prosediirii,
cok sayida secenek ve komutlari ile akrabali
yetistirme katsayisi, akrabalik derecesi
hesaplamalari yapmaya olanak
saglamaktadir.  Olduk¢ca  biiyiik  veri
setleriyle ¢alismaya uygun olan INBREED
prosediirii, temel populasyonda veya bir
populasyonun kusaklar boyunca tutulan
kayitlarindan akrabalik degerlerini
Ol¢mektedir (Saxton ve Stalder, 2004). Soy
verilerinde bireylerin kusak ve cinsiyet
degerleri de ayrica belirtilmigse, kusaklara,
cinsiyetlere ve ciftlesme tiplerine gore
siniflandirilmis  sekilde akrabali yetisme
katsayilar1  ve  akrabalik  dereceleri
hesaplanmaktadir. Ebeveynleri belli
olmayan her birey i¢in soy verilerine ayri
kovaryans degerleri veya ortak bir
kovaryans degeri eklenebilmektedir.
INBREED prosediiriiniin secenekleri ve
komutlar1 Cizelge 1’de sunulmustur (SAS
Institute, 2005).

Cizelge 1. SAS INBREED prosediiriiniin
secenekleri ve komutlari

Secenekler Komutlar

average (a) BY degisken

cov (c) CLASS degisken

ind(i) GENDER degisken

Matrix MATINGS bireyl/birey2
VAR birey ebeveynl

Indl ebeveyn2 (kov)

Matrixl

init=

outcov=

“VAR” komutu, yazilima okutulan soy
bilgilerinin hangilerinin birey, ebeveynler
ve eger varsa kovaryans degerleri oldugunu
tanmimlamaktadir.  “Average”  secenegi,
bireyler i¢in akrabali yetistirme katsayilarini
hesaplamak amaciyla kullanilmaktadir.
“Average” secenegi ile “matrix” secenegi
kullanildiginda akrabali yetigtirme
katsayilarin1  iceren bir matris, “ind”
secenegi  kullanmilirsa bir vektdr elde
edilmektedir. “Gender” komutu
kullanildiginda akrabali yetistirme
katsayilar1 ciftlesmelere gore kategoriler
halinde hesaplanmaktadir. “Cov” secenegi
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kullanildiginda “Average” secene8i ile
hesaplanan akrabal1 yetistirme
katsayilarinin yerine akrabalik dereceleri
hesaplanmakta ve diger seceneklerle
kullanimi da ayni sekilde
gerceklesmektedir.  “CLASS”  komutu,
populasyondaki gruplar, familyalar yada
kusaklara gore wverileri smiflandirarak
hesaplamalart bu smiflarin  icerisinde
gerceklestirmekte, cikti dosyasinda da
sonuclar1 siniflara gére sunmaktadir. “Indl”
ve  “Matrixl”  secenekleri  “CLASS”
komutuyla kullanilmakta ve sadece son
grup, familya yada kusaga ait bireyler icin
indeks ve matris olusturmaktadir.
“GENDER” komutu, ciftlesme
kategorilerine gore ortalama akrabal
yetistirme  katsayillarimi  veya akrabalik
derecelerini hesaplamaktadir. “GENDER”
komutunun  kullanilabilmesi i¢in  soy
dosyasinda M (male, erkek) ve F (female,
disi) seklinde cinsiyet tanimlanmasi
gerekmektedir. “MATINGS” komutu ile
soy dosyasindaki bireyler i¢in arzu edilen
ciftlesmeler bireyX/bireyY seklinde
yazilima okutularak bu c¢iftlesmeler igin
akrabali  yetigtirme  katsayilar1  yada
kovaryans degerleri hesaplanabilmektedir.
Akrabalik iligkileri bilinmeyen bireylere
genel bir kovaryans degeri atamak igin
“init” segenegi kullanilmaktadir.

Akrabali Yetistirme Yontemleri

Klonlama ve bitkilerde gerceklesen
kendileme gibi baz1 yetistirme tipleri
populasyonda akrabaligin hizla artmasini
saglamaktadir. Hayvan 1slahinda akrabali
yetistirme katsayisinin en hizli artisi
ebeveyn-yavru ve 0z kardes ciftlesmeleriyle
gerceklesmektedir. Uvey kardesler, biiyiik
ebeveyn-biiyiik yavru, amca-kuzen, hala-
kuzen ciftlesmeleri daha diisiikk degerler
olustururken, kuzen ciftlesmesi en diisiik
akrabal1 yetistirme katsayilarin1 vermektedir
(Saxton ve Stalder, 2004).

Ebeveyn-Yavru Ciftlesmesi

Ebeveyn-yavru ciftlestirmesi saf 1k
veya hat elde etmek icin kullanilmaktadir.
Ebeveyn-yavru ciftlesmesi, ebeveynlerin
yavrularla yer degistirmesi ile gerceklesen



“genc ebeveyn-yavru ciftlesmesi” ve siirekli
ayn1 ebeveynin yavrulari ve yavrularinin
yavrulartyla ciftlesmesiyle gerceklesen “hat
yetistirme” seklinde iki tiptir (Singh ve
Kumar, 1994). Geng¢ ebeveyn-yavru
ciftlesmesi ozellikle kanatli 1slahinda hat igi
familyalarda horozlarla yavrularinin
ciftlestirilmesi seklindedir.

VAWAN

Sekil 1. Geng ebeveyn-yavru ¢iftlesmesine
ornek bir soy izi

Hat  yetistirme ise  seleksiyonda
uygulanmast  zor oldugundan kanath
1slahinda uygulanmaz. Sekil 1’de geng
ebeveyn-yavru ciftlesmesi icin soy izleri
verilen M, I, A, S, D ve Z bireyleri
bulunmaktadir.

Sekil 1’deki bireylerin soy izlerinden
olusturulan SAS veri tamimlamasi ve
akrabali yetisme katsayilarinin
hesaplanmasi icin gereken komut gdvdesi
asagida bulunmaktadir.

DATA ebeveynyavrul;

INPUT yavru $ Dbabaebeveyn $
anaebeveyn $ @ @;
DATALINES;
M.. IM.
AMI SAI
DAS ZDS;
PROC INBREED data=ebeveynyavrul
average matrix;
VAR yavru babaebeveyn anaebeveyn;
RUN;

Average ve matrix seceneklerinin
kullanilmas1 ile elde edilen akrabali
yetisgtirme katsayilart matrisi Cizelge 2’de
sunulmustur.

Ornekte akrabalik derecelerini
hesaplamak icin cov ve matrix secenekleri
kullanilmisg, ebeveynleri bilinmeyen M igin

init=0.25 secenegiyle baslangic degeri
eklenmistir. Akrabalik  katsayilarinin
hesaplanmasi i¢in kullanilan komutlar

71

D. NARINC, E. KARAMAN

asagida sunulmustur. Elde edilen sonuglar
Cizelge 3’te bulunmaktadir.

PROC INBREED data=ebeveynyavrul cov
matrix init=0.25;

VAR yavru babaebeveyn anaebeveyn;
RUN;

Cizelge 2. Geng ebeveyn-yavru orneginden
hesaplanan  akrabali  yetistirme
katsayilar

o

irey M 1 A S D Z

0 0.25
025 0

0.38 0.38
0.31 0.44
0.34 041
0.33 0.42

0.38
0.38
0.25
0.50
0.56
0.53

0.31
0.44
0.50
0.38
0.59
0.64

0.34
0.41
0.56
0.59
0.50
0.67

0.33
0.42
0.53
0.64
0.67
0.59

Ng®»—z2

Cizelge 3. Geng ebeveyn-yavru ciftlesmesi
ornegine ait akrabalik dereceleri

Biey M I A S D Z
M 113 069 091 0.80 0.85 0.82
I 069 1.13 091 1.02 0.96 0.99
A 091 091 134 1.13 1.23 1.18
S 080 1.02 1.13 145 129 137
D 085 096 123 129 1.56 143
Z 082 099 1.18 137 143 1.64

Bir ebeveynin siirekli sabit kalarak
yavrular1 ve yavrularimin yavrulariyla
ciftlesmesiyle gerceklesen hat yetistirme
ciftlesmesine ait ornek soy izleri Sekil 2’de
goriilmektedir. Hat yetistirme Orneginin
akrabali yetistirme katsayilar1 ve akrabalik
derecelerinin hesaplanmasi icin gerekli SAS
komut gévdesi agagida sunulmustur.

Sekil 2. Hat yetistirme ciftlesmelerine drnek
soy izleri

DATA ebeveynyavru2;

INPUT yavru $ babaebeveyn $ anaebeveyn
$ @e@;

DATALINES;

I.. MI.

AIM DIA ,ZID YI1Z;



PROC INBREED data=ebeveynyavru2
average ind;

VAR yavru babaebeveyn anaebeveyn;

RUN;

PROC INBREED data=ebeveynyavru2
CcOov matrix;

VAR yavru babaebeveyn anaebeveyn;

RUN;

Ik komut gévdesinde “ind” se¢eneginin
kullanimu ile 6 bireye ait akrabali yetisme
katsayilart bir siitunda goriintiilenmistir.
Buna gore I, M, A, D, Z, Y bireylerinin
akrabali yetisme katsayilar1 sirasiyla 0, O,
0.25, 0.375, 0.4375 ve 0.4688 olarak
hesaplanmustir. ikinci komut govdesi ile
hesaplanan akrabalik dereceleri Cizelge 4’te
sunulmustur.

Cizelge 4. Hat yetistirme Ornegine ait
akrabalik dereceleri

Birey 1 M A D Z Y
1.0 0.9
I 0 0.50 0.75 0.88 0.94 7
0.5 0.5
M 0 1.00 0.75 0.63 0.56 3
0.7 0.8
A 5 0.75 125 1.00 0.88 1
0.8 1.0
D 8 0.63 1.00 138 1.13 0O
0.9 1.1
Z 4 0.56 0.88 1.13 144 9
0.9 1.4
Y 7 0.53 0.81 1.00 1.19 7
Oz Kardes Ciftlesmesi
Akrabaligin hizla artmasimm saglayan
diger ciftlesme sekli 0z kardeslerin

ciftlesmesidir. Saf hat ve saf 1irk elde etmek
icin pratik bir uygulama olan 6z kardes
ciftlesmesi, melezleme caligsmalari yapilan
hatlarda siklikla kullanilmaktadir (Singh ve
Kumar, 1994). Oz kardes ciftlesmesi igin
ornek soy izleri Sekil 3’te sunulmustur.

E G I
/ - X )<
D F "H -

Sekil 3. Oz kardes ciftlesmesine 6rnek soy
izleri
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Oz kardes ¢iftlesmesi 6rnedi igin SAS
verisi asagidaki sekilde olusturulmustur.

DATA ozkardes;

INPUT yavru $ Dbabaebeveyn $
anaebeveyn $ @ @;

DATALINES;

A..B..

CAB DAB

ECD FCD

GEF HEF

IGH JGH;

Akrabali yetistirme katsayilarin1  ve
akrabalik derecelerini hesaplamak icin

asagidaki komut govdesi kullanilmis ve
akrabalik matrisi Cizelge 5’te sunulmustur.

PROC INBREED
average matrix;

VAR yavru babaebeveyn anaebeveyn;

RUN;

data=ozkardes

PROC INBREED data=ozkardes cov
matrix;

VAR yavru babaebeveyn anaebeveyn;

RUN;

Uvey Kardes Ciftlesmesi

Ebeveyn-yavru ve 0z kardes
ciftlesmelerine gore akrabalik derecesinde
daha az artis saglayan {ivey kardes
ciftlesmesi, akrabalifin kontrollii sekilde
yiikseltilmesi i¢in kullanilan c¢iftlestirme
sistemlerindendir. Sekil 4’te 6rnek bir livey
kardes ciftlesmesine ait soy izleri
bulunmaktadir.

Sekil 4. Uvey kardes ciftlesme ornegi soy
izleri.



Uvey kardes ciftlesme 6rneginin SAS
veri girisi ve akrabal1 yetisme katsayilari ile
akrabalik katsayilar1 icin gerekli komutlar
asagida verilmistir.

DATA uveykardes;
INPUT yavru $ Dbabaebeveyn
anaebeveyn $ @ @;

$

DATALINES;

A..B.. C..

D..E.. FCA

GCB OCE HCD

LOG KHG JFG

NLK MJK XMN;

PROC INBREED data=uveykardes

average ind;
VAR yavru babaebeveyn anaebeveyn;
RUN;
PROC INBREED data=uveykardes cov
matrix;
VAR yavru babaebeveyn anaebeveyn;
RUN;

Akrabali yetistirme katsayilari, A, B, C,
D, E, F, G, O, H bireyleri i¢in sifir, L, K, J
bireyleri i¢in 0.125, N ve M bireyleri i¢in
0.2188, X bireyi icin ise 0.3047 olarak
hesaplanmistir. Akrabalik dereceleri
Cizelge 6’da sunulmustur.

Kanisik Akrabah Ciftlesme

Oz kardes, iivey kardes ve kuzen
ciftlesmelerini iceren karigtk  akrabali
ciftlestirme Ornegine ait soy izleri Sekil 5°te
sunulmustur. Ornekte A, B, C, D, E
bireyleri birinci kusak, F, G, H, O bireyleri
ikinci kusak, J, K, L bireyleri ii¢iincii kusak,
X  bireyi dordiincii  kusak  olarak
tanimlanmis ve SAS INBREED prosediirii
icin kusak bilgileri de veri olusturulurken
degiskenlere eklenmistir. Bireylerin cinsiyet
bilgileri de M (male, erkek), F (female, disi)
veri setine eklenmistir.

DATA karisik;

INPUT kusak cinsiyet $ yavru $
babaebeveyn $ anaebeveyn $ @ @;
DATALINES;
IMA..
I1FD..
FCA

1FB..
1FE..

IMC..
2F
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2MGCB 2FOCE 2MHCD
3FLOG 3SMKHG 3FJFG
4MNLK 4FMJK SMXM
N;

Sekil 5. Kangik akrabali ciftlesme oOrnek
soy izleri

Akrabalik derecelerini kusaklara gore
hesaplamak icin asagidaki komut govdesi
kullanilmistir. Kusaklara gore olusturulan
akrabalik  dereceleri  Cizelge  7°de
sunulmustur.

PROC INBREED data=karisik cov matrix;
CLASS kusak;

VAR yavru babaebeveyn
RUN;

anaebeveyn;

Sonuc¢

Bu calismada ¢esitli akrabali yetistirme
uygulamalar1 sonucunda akrabali yetistirme
katsayilar1 ve akrabalik matrislerinin SAS
programi ile nasil olusturulacagi ortaya
konulmustur.  Elde edilen  akrabalik
matrisleri, SAS INBREED prosediiriiniin
OUTCOV secenegi ile veri dosyasi haline
getirilmekte ve matris ¢ozliimleri saglayan
IML prosediirinde KME c¢o6ziimleri icin
kullanilabilmektedir. Bunun yani sira dis
veri olarak sunulmakta ve herhangi bir
matris islemcisine kaynak olarak
verilebilmektedir.

Kantitatif genetik kuraminin ortaya
cikmasi ile birlikte hayvan 1slaht konusunda
son 100 yillik siirecte biiyiik ilerlemeler
gerceklesmistir. Bu ilerlemelerin en fazla
yasandigr alan iiretiminin tamamini hibrit
iriinle gerceklestiren tavuk 1slahidir. Tavuk
1slahin1 diger hayvanlarin 1slahindan ayiran
tiire 6zgii baz1 avantajlar olsa da, en dnemli
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Cizelge 5. Oz kardes ¢iftlesmesi drnegine ait akrabalik dereceleri

Birey A B C D E F G H 1 J
A 1.00 0 050 050 050 050 050 050 050 050
B 0 1.00 050 050 050 050 050 050 050 0.50
C 0.50  0.50 1.0 050  0.75 0.75 0.75 075 075 0.75
D 0.50 050  0.50 1.00 075 075 0.75 0.75 075 0.75
E 050 050 075 075 1.25  0.75 1.00 1.00 1.00 1.00
F 050 050 075 0.5 0.75 1.25 1.00 1.00 1.00 1.00
G 050 050 075 075 1.00 1.00 1.38 1.00 1.19  1.19
H 050 050 075 075 1.00 1.00 1.00 1.38 1.19  1.19
I 050 050 075 0.5 1.00 1.00 1.19 1.19 1.50 1.19
J 050 050 075 0.5 1.00 1.00 1.19 1.19 1.19 1.50

Cizelge 6. Uvey kardes ciftlesme drnegine ait akrabalik dereceleri
A B C D E F G O H L K ] N M X

A 1.00 O 0 0 0 0.50 0 0 0 0 0 025 0 0.13 0.06

B 0 1.00 0 0 0 0 0.50 0 0 0.25 0.25 0.25 0.25 0.25 0.25

c o 0 1.00 0 0 0.50 0.50 0.50 0.50 0.50 0.50 0.50 0.50 0.50 0.50

D O 0 0 1.00 0 0 0 0 0.50 0 025 0 0.13 0.13 0.13

E O 0 0 0 1.00 0 0 0 0.50 0 025 0 0.13 0 0.06

F 050 O 0.50 0 0 1.00 0.25 0.25 0.25 0.25 0.25 0.63 0.25 0.44 0.34

G O 0.50 0.50 0 0 0.25 1.00 0.25 0.25 0.63 0.63 0.63 0.63 0.63 0.63

00 0 0.50 0 0.50 0.25 0.25 1.00 0.25 0.63 0.25 0.25 0.44 0.25 0.34

H 0 0 0.50 0.50 0 0.25 0.25 0.25 1.00 0.25 0.63 0.25 0.44 0.44 0.44

L O 0.25 0.50 0 0.25 0.25 0.63 0.63 0.25 1.13 0.44 0.44 0.78 0.44 0.61

K 0 0.25 0.50 0.25 0 0.25 0.63 0.25 0.63 0.44 1.13 0.44 0.78 0.78 0.78

J 025 0.25 0.50 0 0 0.63 0.63 0.25 0.25 0.44 0.44 1.13 0.44 0.78 0.61

N 0 0.25 0.50 0.13 0.13 0.25 0.63 0.44 0.44 0.78 0.78 0.44 1.22 0.61 091

M 0.13 0.25 0.50 0.13 0 0.44 0.63 0.25 0.44 0.44 0.78 0.78 0.61 1.22 091

X 0.06 0.25 0.50 0.13 0.06 0.34 0.63 0.34 0.44 0.61 0.78 0.61 091 091 1.31

Cizelge 7. Karigik akrabali yetistirme Ornegi icin kusaklara gore siniflandirilmig akrabalik

dereceleri
Kusak Birey A B C D E
A 1.00 0.00 0.00 0.00 0.00
B 0.00 1.00 0.00 0.00 0.00
1 C 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
D 0.00 0.00 0.00 1.00 0.00
E 0.00 0.00 0.00 0.00 1.00
F G 0] H
F 1.00 0.00 0.00 0.00
’ G 0.00 1.00 0.25 0.50
(0] 0.00 0.25 1.00 0.25
H 0.00 0.50 0.25 1.00
L K J
L 1.13 0.19 0.19
3 K 0.19 1.00 0.50
J 0.19 0.50 1.00
N M
4 N 1.00 0.09
M 0.09 1.25
X
5 X 1.05
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unsurlardan birisi de genetik potansiyelin
degerlendirilmesinde ~ yeni  tekniklerin
kullanilmasi1  ve teknolojik gelismeler
paralelinde hareket edilmesidir.

Kantitatif genetik alaninda gelistirilen
yeni yontemler ve molekiller genetik
alanindaki gelismelerin de hayvan 1slahinda
uygulanmasiyla birlikte 1slah calismalarinda
bilgi-islem teknolojisi gereksinimi
artmaktadir.  Bilgi-islem  teknolojisinde
yazilim ve donanim bakimindan iist diizey
materyal kullanmak ve gelisen teknolojiyi
takip etmek gerekmektedir. Mevcut hayvan
1slah1 yazilimlarinin ¢ogu sadece belirli
modellerin analizine yonelik olup, kullanici
uygulamalarina ac¢ik degildir. Hayvan 1slahi
konusunda calisan arastirmacilarin yeni
yontemleri ve bilimsel gelismeleri izlemesi,
veri  ¢Oziimlemesi yapan  uygulama
programlarinin yerine yontem gelistirmeye
acik programlar1 kullanmasi gerekmektedir.
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