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Siit Sigirlarinda Cok Ozellikli Model Kullanilarak Farkh Laktasyonlara Tliskin

Olciim Giinii Siit Verimlerinin Degerlendirilmesi
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Ozet: Tekrarlanan dlgiimler icin ¢ok degiskenli model yaklasiminda genel bir birey model tanimlamasi kullanilmistir. Genotipik ve
fenotipik varyans-kovaryanslar igin tanimlanan matrisin tekil olmasi nedeniyle akrabali iligkiler i¢in tanimlanan matrisin
genellestirilmis tersi karisik model esitliklerinde kullanilmistir. Bu tanimlama simulasyon teknigi ile elde edilen bir veri setine
uygulanmistir. Siit sigirlarinda laktasyon verimleri igin 3 6zellik bakimindan smiflandirilan veri setine 4 farkli modelin uyumu
yapilarak elde edilen varyans-kovaryans unsurlar1 ve kalitim dereceleri, gercek degerlerle ve seleksiyon indeksiyle iligkilerine gore
karsilastirilmistir. Tanimlanan 4 model igin 3 6zelligin tanimlandig1 veri setinde bu kriterler bakimindan tekrarlanabilen modellerin
en iyi sonucu verdigi belirlenmistir.

Anahtar kelimeler: Tekrarlanabilen model, tekrarlanan 6l¢iim, tahminleme, ¢ok degiskenli analiz.

Evaluating Test Day Milk Yields by Using Multiple Different Traits Models for Different
Lactations in Dairy Cattle

Abstract: The general animal model have been used for repeated measurements with multiple traits model approach. Due to the
fact that defining matrix for genotypic and phenotipic variance and covariances was singular form, defining generalized inverse of
the matrix for relationships was used in mixed model equation.. This defination was fitted on the data set observed from simulation
technique. Actual variance and covariances and heritability were compared with estimating variance and covariance components
and heritability according to their selection index, from four model fitted to be grouped into three traits data sets for lactation yields
in dairy cattle. Repeatability model was the best fit in the data set and results relating to investigate three traits in the all four model

definition.
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GIRIS

Karisik model esitliklerinin  ¢ok degiskenli
Ozelliklere ve tekrarlanan Olglimleri igeren veri
setlerinin uygulanmas1 Henderson (1973) tarafindan
gosterilmigtir.  Biiylikbag hayvan 1slahinda bu
yontem, tekrarlanabilen modeller (repeatability
model) ve ¢ok degiskenli modeller kapsaminda
incelenerek sadece tek bir degisken icin drnegin, ilk
laktasyon verilerinde yogun olarak uygulanmistir. Bu
iki model Meyer (1983) tarafindan yeniden
diizenlenerek =~ BLUP tahminlerinin REML
yonteminde nasil elde edilecegi gdsterilmistir.
Ancak, cok degiskenli yaklagimda sahadan alinan
verilerde, zamana bagli degisim nedeniyle, hata
varyanslarinin  iliskili olmadigi ve sansa bagh
dagildig1 gibi onemli varsayimlarin gegerli olmadig:
belirlenmistir. Tekrarlanan 6lgiimlerde, eklemeli gen
etkilerine iligkin korelasyonlarin yiliksek olmasi, veri
kiimesinin  bagimsiz ~ verilerden = olugmamasina
baglanmaktadir. Bu nedenle s6z konusu yaklagim
kabul gérmemistir (Quaas ve Pollak, 1976; Jamrozik
ve ark., 1998). Henderson (1963, 1975) ve Meyer ve
Thompson (1984), seleksiyon i¢in ¢ok degiskenli
analizde bazi diizenlemeler yaparak yeni bir model
onermislerdir. Ancak modelde birden fazla laktasyon
kaydmin ayni anda kullanimi miimkiin olmamustir
(Deckkers. ve ark., 1998).

Bu caligmada tekrarlanan &lglimleri igeren ve
hatalar i¢in oto-korelasyonun gegerli oldugu veri
kiimelerinde analiz i¢in segenek olabilecek ii¢ farkli
model ile elde edilen sonuglara gore en uygun model
tanitilmistir.

MATERYAL VE YONTEM

Calismada ilk 3 laktasyonlar i¢in tutulan dl¢iim
giinli  kayitlar1 esas almarak gercek bir veri
kiimesinden 3 &zellik igin (siit, yag ve protein verimi)
benzesim teknigi ile olusturulan bir veri kiimesi
kullanilmistir. Benzesim asagidaki tanimlamalara
gore yapilmustir.

Caligmada 1200 ana ile sansa bagli olarak
ciftlesen 100 babaya ait toplam 10.000 hayvan igin
verim Ozellikleri simiilasyonla elde edilmistir. Her
hayvan i¢in gozlem degerleri;

yij:,u+Cj+ui (1)
matematik modeli esas almarak olusturulmustur.
Burada yjj, i. babadan j. cinsiyette dogan yavrunun
verim degeri C;. cinsiyetin etkisi; u; normal dagilis
fonksiyonunu igeren  uj = gopesitligine  gore
olusturulmus i. babaya ait sansa bagh etki miktar
olmaktadir. Tiim u; degerleri:
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Ui =%(Ub +ug)+ #050n @)

esitliginde diizenlenerek elde edilmistir. Burada uy, ve

u, baba ve analara ait damizlik degerler olmaktadir.
Henderson (1973) tarafindan tanimlanan genel

dogrusal modelin matris yazilimu:

Y=Xb+Wu-+te 3)

seklindedir. Burada;

y= gbzlem degerleri vektori,

b= biitiin sabit etkileri igeren bilinmeyen etkiler

vektord,

u= sansa bagli etkiler i¢in bilinmeyen etkiler vektorti,

X ve W, b ve u’lar igin olusturulan desen matrisleri

ve e sansa bagli hatalar i¢in olusturulan vektordiir.

Modelde beklenen degerler ve birlikte degisimler

(varyans-kovaryanslar) su sekilde olmaktadir.

Y| [Xb Y GW' WG R
Elu|=| 0| Var|lul=| WG G 0 4)
e 0 e R 0 R

seklindedir. Burada; G ve R varyans ve
kovaryanslara ait simetrik matrisler olmaktadir.
Karigik model esitliklerine gére modelin sansa bagl
u (BLUP) ve sabit b (BLUE) vektorleri i¢in ¢oziimii:

xR Ix xR w || [xRrR™ly
R7Ix xr7lwa+cld wrly

seklindedir. Y gozlem degerleri kadar farkl faktorleri
icerdigi durumlarda G ve R matrisinin dogrudan
carpimi ile dagilisa ait matris elde edilmektedir. Bu
durum i¢in G ve R:

G=V®A ve R=I®C secklinde gozlenmektedir.
Burada V iligki matrisi, A, p kadar ozellik igin
genetik kovaryanslar, C, p kadar 6zellik i¢in hatalara
ait kovaryans matrisi ® ise dogrudan carpim
(kronecker product) islemcisidir (Searle ve ark.,
1992).

(&)

Tekrarlanan olciimleri iceren ¢ok degiskenli

model

m zaman olmak iizere, m zamaninda ayni 6zellik
icin n kadar gozlem yapildiginda toplam gozlem
sayist p=n.m seklinde gosterilebilir. p hayvancilikta
genellikle zamana bagl olarak Olgiilen ve zamana
bagli bir fonksiyonla iligkilendirilebilen, canli agirlik,
siit, yag ve protein verimleri gibi siirekli 6lgiim
degerleri olmaktadir. m zaman aralig1 genellikle esit
araliklarla artan bir seviyede secilmektedir. Bu
nedenle her Ozellik igin esit zaman dilimleri
tanimlidi. Bu durumun A gibi bir matriste
Ozetlenmesiyle tekrarlanabilen model
olusturulmaktadir (repeatability model).

172

Hi R2 . . . Ry
Ha Ran

A R ©)
Hn

Bu yazilimda; H;= elemanlar1 hy=h{? olan mxm
boyutlu matris,Rjj= elemanlar1 rg=hih; r; olan mxm
boyutlu matris,h?> = i 6zelligi i¢in kalittim derecesi,
roi= 1 ve j Ozellikleri arasindaki genetik korelasyonlar
olmaktadir. A matrisinde m>1 oldugu i¢in matris tam
rank (full rank) degildir. Matrisin ranki n kadar
tanimli farkli 6zelligin sayisina esit olmaktadir. Bu
matrisin (5) numaral esitlikte kullanimi matrisin tam
rankli olmasi sartina baghdir. Baska bir soyleyisle
matrisin  determinantinin  sifirdan farkli  olmasi
gerekir. Bu durumda G matrisinin tersi tanimli

degildir. G matrisinin tersinin  alinabilmesini
saglamak amaciyla:

-1
EAEy =M1 O %

0 o0

seklindedir. Burada E elementer matris (birim matris)
islemcisidir. Aq; ise n kadar bagimsiz 6zellik i¢in nxn
boyutlu alt matris olmaktadir. Meyer (1983)
tekrarlanabilen modeller i¢in bu tanimin kullanimina
ait teorik Ozellikleri gdstermistir. Burada X ve W
matrislerinin carpilmastyla olusturulan T
transformasyon matrisi kullanilarak ¢oziimler elde

edilirr. G matrisinin  genellestirilmis  tersinin
G'=(V*A,))-1 seklinde kullanimiyla (5) nolu esitlik:
TR™IXT TRt b TRl

®)

TWRIXT TXRTWw+cT|g [TR71Y
olarak yazilabilir. n*k etkilerinin tahminleri b ve G
olmaktadir. k faktdr seviyeleridir. Bes numarali
esitligin yeniden diizenlenmesiyle olusturulan 8
numarali esitlik daha az parametre igerir. Model baz1
Ozelliklere sahiptir: her 6zellik icin kayit sayisina
bagli olarak gézlem degerleri sabit degildir. Farkli
hayvanlar i¢in farkli sayida gozlem degeri
kullanilabilir. Fenotipik ve genotipik kovaryans
matrisleri bu parametrelerin tahminlerini igerir.
Tekrarlanan gozlemlerde fenotipik parametrelerin
homojen oldugu varsayimi gegerlidir (Smith ve
Graser, 1986). Bu varsayim hayvan 1slahinda
tekrarlanan goézlemler icin gegerli degildir. Ancak,
farkli matrislerde hatalara iliskin varyans ve birlikte
degisimlerin elde edilmesine izin vermesi gibi bir
avantaja sahiptir.

Calismada tanimlanan diger {i¢ model faktor
seviyelerinin kombinasyonlarinda ve sansa bagh
etkilerde kisitlamalar yapilarak olusturulmustur.
Buna gore tam model olarak kabul edilen



tekrarlanabilen model (TM) tanimina ek olarak fi¢
farkli model tanimlanmistir. Bu modeller, TMI,
TM2, TM3 olarak isimlendirilmistir. Modelde n*m
kadar etki tamimlanmistir. Bu etkilerden n sansa
bagli, m sabit etki sayisini ifade etmistir. Tam model
olan TM’de iki sansa bagl etki i¢in Z matrisinde
toplam 20.000 kombinasyon tanimlidir (4 baba x
5000.birey). TM1’de bireyler i¢in kisitlamaya
gidilerek en alt ve en iist damizlik degerine sahip
bireyler tanimlidir. TM2’de en iist 100 birey, TM3’de
ise sadece en iist BLUP’a sahip ilk bes birey
tanimlanarak  model  olusmustur.  Kisitlamalar
DFREML (ver. 3.0) programinda Prune Animal
/Sire /Dam agamasinda yapilmistir.

BULGULAR VE TARTISMA

Calismada TM tanimlamasinda tiim faktor ve
faktér kombinasyonlart i¢in parametre tahminleri
elde edilmistir. Elde edilen sonuglar Cizelge 1.’de
Ozetlenmistir. ™ tam model olarak
isimlendirilebilir. Burada parametre tahminlerinin
populasyonu temsil edip etmedigi ya da baska bir
sOyleyigle elde edilen tahminlerin global (maksima)
ya da lokal olup olmadigina calistirmalar (raund)
aras1 farkin 10 olmasina gore karar verilmistir. Buna
gore TM’de elde edilen tiim tahminler global
tahminlerdir. Bu nedenle TM tahminleri gercek
parametre tahminleri olarak kabul edilmistir.

Tanimlanan diger modeller faktor
kombinasyonlarinda yapilan kisitlamalarla
olusturulmustur. Bu kisitlamalarda, parametrelerin
daha az sayida tahminlenebilir esitlik kullanim
amacglanmistir.  Ornegin  TM1’de sabit faktorler
modelden ¢ikartilarak sadece n adet sansa bagh
ozellik tanimlanmistir. Bu sayede tahminlenebilir
esitlik sayist m sabit faktor sayis1 kadar azalmistir.
Benzer sekilde TM2’de n ozellik bagimsiz kabul
edilerek k  kadar sabit faktoriin  ¢apraz
siiflandirilmasiyla (n*k) kadar kombinasyon tanimi
yaptlmigtir. Bdylece modeldeki parametreler m*k
kadar kombinasyon ve n kadar faktdr igin
tanimlanmistir. TM3’te ise sadece faktor seviyeleri
kadar esitlik kullanilmig, c¢apraz iliskiler dikkate
alinmamstir. Van der Linde ve ark. (1999), siit

sigirlarinda  siit  veriminin  siirekliligine iligkin
parametre tahminlerinde benzer bir yaklasimi
Onermigstir. Farkli laktasyon verimlerinde TM

kulanilarak elde edilen fenotipik ve genotipik
korelasyonlarla kalitim derecesi (h?) tahminleri
Cizelge 1.’de 6zetlenmistir.

Cizelge 1 incelendiginde laktasyon siralarina
gore siit, yag ve protein verimleri igin kalitim
derecesi tahminlerinin sirayla, 0.231, 0.209 ve 0.239;
0.233, 250 ve 0.229; 0.210, 0.213 ve 0.214 oldugu
gozlenmektedir. Ilk laktasyon verimleri icin elde
edilen h*> yag ve protein verimlerinde disiik
tahminlenmigtir. Siit verimine iliskin h? iglincii
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laktasyonda en yiiksek (0.239) ikinci laktasyonda en
diisiik (0.209) tahminlenmisgtir. Fenotipik
korelasyonlar incelendiginde genel olarak laktasyon
siralarina gore tim verimlerde orta ya da yiiksek
korelasyonlar tahminlenmistir. En yiiksek fenotipik
korelasyon siit ve protein verimi arasinda (0.930)
tahminlenmistir. Genetik korelasyonlar beklendigi
gibi diisiik bulunmustur.

Siit, yag ve protein verimlerine iligkin
tahminlerin fenotipik (Sy) ve genotipik (Sum )

standart hatalart Cizelge 2’de Ozetlenmistir. Sansa
bagli etkiler i¢in en yliksek degerler verilmistir.

Cizelge 2 incelendiginde siit verimi igin
laktasyon sirasindaki artiga bagli olarak parametre
tahminlerinin sapmalarinin da arttig1 gézlenmektedir.
Aynt durum yag ve protein verimlerinde de
gozlenmektedir. Siit verimine gore sansa bagl etkiler
icin daha kii¢iik har<talar hesaplanmistir. Sansa bagl
etkilerin 6nceden bilinmesi nedeniyle protein ve yag
veriminde  laktasyon  siralarma  gore  artig
gbzlenmemistir. Buna karsin, siit veriminde ilk iki
laktasyonda ayni degerler, igiincii laktasyonda ise
daha kiigiikk bir deger (-0.08) hesaplanmistir.
Tahminlenen parametrelerin hatalarinin da kiigiik
olmasi kullanilan yontemin 10°® yontem hatasiyla
tahminleme yapmasina baglanabilir.

TM1’e gore verimlerin fenotipik ve genotipik
korelasyon ile kalitim derecesi tahminleri Cizelge
3’de dzetlenmistir.

Cizelge 3 incelendiginde TM ile olduk¢a yakin
tahminlerin elde edildigi gézlenmektedir. Siit, yag ve
protein verimleri i¢in laktasyon siralarina gére ¢apraz
siniflandirma yapilmamast nedeniyle ayni kalitim
dereceleri tahminlenmistir.  Ayni sekilde faktor
seviyelerinin capraz siniflandirma olarak
degerlendirilmedigi  kisitlamalar nedeniyle kimi
genotipik ve fenotipik korelasyonlar ayni olmustur.
Ornegin ilk iki laktasyon icin kisitlama yapildigindan
ilk laktasyonda tahminler aynidir. Yag veriminde
laktasyon siralar1 dikkate alinmamistir. Bu nedenle
biitin tahminler aymidir. Yine de TM ile
karsilastirildiginda fenotipik ve genotipik
korelasyonlarin benzer oldugu gozlenmektedir.

TM2 kullanildiginda elde edilen korelasyon ve
kalitm  derecesi  tahminleri  Cizelge 4’de
Ozetlenmistir.

Cizelge 4’de TM2 kulanildiginda elde edilen
tahminlerin TM’e benzer oldugu gozlenebilir. Burada
laktasyon siralarina gore kisitlama kullanilmamuistir.
Bu nedenle laktasyon siralarina gore de tahminler
degismistir. Kalitim derecesi tahminleri aym
siiflandirmanin  kullanilmasi nedeniyle TM ile
aynidir. Fenotipik ve genotipik tahminlerin ¢apraz
smiflandirmalarin izin verdigi durumlar i¢in TM ile
ayn1 korelasyonlar tahminlenmistir. Kisitlamalar
nedeniyle bazi ¢apraz iliskiler tahminlenememistir.
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Cizelge 1. n.m 6zellik i¢in gergek parametreler olarak kabul edilen ¢ok degiskenli modelde fenotipik (diyagonal
alt), genotipik (diyagonal {iistii) kovaryanslar ve kaliim dereceleri (diyagonal, koyu yazilmis)

tahminleri

Orzellik Siit Verimi Yag Verimi Protein Verimi
Laktasyon 1 2 3 1 2 3 1 2 3
I. laktasyon 0231 0.159 0.165  0.127  0.095 0.088 0.189 0.141 0.123
Siit verimi 2. laktasyon  0.564  0.209 0.176  0.098  0.152 0.117 0.119 0.188 0.136
3. laktasyon 0438 0710 0.239  0.096  0.140 0.114 0.112 0.154 0.182
1. laktasyon ~ 0.795 0447 0423 0233  0.197 0.181 0.147 0.120  0.109
fear%mi 2. laktasyon ~ 0.448  0.821 0.655  0.603 0250 0214 0.101 0.146  0.122
3.laktasyon  0.361  0.561 0.810  0.591  0.809 0229 0.088 0.112 0.141
1. laktasyon 0930 0522 0416  0.838 0497 0369 0210 0.140 0.121
SZ‘;’;‘;‘? .laktasyon  0.513 0913 0531 0503  0.841 0.500 0.571 0213 0.162

W N

. laktasyon 0.363 0.555 0.810 0.554 0.532  0.761 0.390 0.549  0.214

Cizelge 2. Fenotipik standart sapmalar (S¢) ve marjinal sansa bagl etkilere (u,,) iligkin tahminler

Ozellik S¢ Up,

1. laktasyon 900.83 -0.05
sut Verimi 2. 1003.82 005
laktasyon

3. laktasyon 1020.23 -0.08

1. laktasyon 37.45 4.20
Stit Verimi 2. 3826 490
laktasyon

3. laktasyon 39.50 4.20

1. laktasyon 23.83 5.04
Stit Verimi 2. 28.50 504
laktasyon

3. laktasyon 27.40 5.04

Cizelge 3. n 6zellik i¢in tanimli modelde fenotipik (diyagonal alt1), genotipik (diyagonal iistii) kovaryanslar ve
kalitim dereceleri (diyagonal, koyu yazilmis) tahminleri

Ozellik Siit Verimi Yag Verimi Protein Verimi
Laktasyon 1 2 3 1 2 3 1 2 3
I. laktasyon 0231 0.159 0.165  0.127  0.095 0.088 0.189 0.141 0.123
Siit verimi 2. laktasyon ~ 0.564  0.209 0.176  0.098  0.152 0.117 0.119 0.188 0.136
3.laktasyon 0438 0.710 0239  0.096  0.140 0.114 0.112 0.154 0.182
1. laktasyon ~ 0.795 0.447 0423 0233  0.197 0.181 0.147 0.120 0.109
gear?i;mi 2. laktasyon ~ 0.448 0.821 0.655  0.603 0250 0214 0.101 0.146 0.122
3. laktasyon  0.361  0.561 0.810  0.591  0.809 0.229 0.088 0.112 0.141
1. laktasyon 0930 0.522 0416 0838 0497 0369 0210 0.140 0.121
Sg‘r’lt;’l‘f .laktasyon  0.513 0913  0.531 0503  0.841 0.500 0.571 0213 0.162

W N

. laktasyon 0.363 0.555 0.810 0.554 0.532  0.761 0.390 0.549 0.214

174



S.Arslan, G.Bakir

Cizelge 4.  n kadar bagimsiz m-6zellikli model igin fenotipik (diyagonal alt1), genotipik (diyagonal iistii) kovaryanslar ve kalitim derecesi
(diyagonal, koyu yazilmis) tahminleri
Ozellik Siit Verimi Yag Verimi Protein Verimi
Laktasyon 1 2 3 1 2 3 1 2 3
1. laktasyon 0.231 0.159 0.165
Siit verimi 2. laktasyon 0.564 0.209 0.176
3. laktasyon 0.438 0.710 0.239
1. laktasyon 0.233 0.197 0.181
Yag verimi 2. laktasyon 0.603 0.250 0.214
3. laktasyon 0.591 0.809 0.229
1. laktasyon 0.210 0.140 0.123
Protein verimi 2. laktasyon 0.571 0.213 0.162
3. laktasyon 0.390 0.549 0.214

TM3 kullanildiginda elde edilen korelasyon ve

kaliim  derecesi  tahminleri  Cizelge  5’de
Ozetlenmigtir. Kisitlama nedeniyle ¢apraz iliskiler
hesaplanamamustir.

Cizelge 5 incelendiginde sabit etkilerin ¢ogu
kisitlamaya gidilen TM3 ¢6ziimlerinin TM1 ile aym
oldugu gozlenmektedir. Ancak, kullanilan faktor
sayist ¢ok az oldugu igin ¢ogu tahminler elde
edilememistir.

Calismada kullanilan TM ile diger {i¢ model
arasindaki ortak sonuglar Cizelge 6’da 6zetlenmistir.
Burada; Seleksiyon indeksi ile damizhik degeri
arasindaki  iligki katsayis1 (rr;) hesaplanmus,
esitliklerin ¢oziimlerinin elde edilmesinde toplam
zamana gore her bir parametre tahmini i¢in gegen
ortalama siire (CPUT) 6zetlenmistir.

Cizelge 6’da k, modeldeki etki sayisi olarak
tanimlanmigtir. Cizelgede kullanilan model igin,
parantez i¢ci kadar bagimsiz dogrusal esitlik
kullanilmustir. rpp ise seleksiyon indeksi ve gercek
damizlik degeri arasindaki korelasyon degeri
olmaktadir. Cizelge incelendiginde en dogru
tahminleme  yapan  modelin TM  oldugu
gozlenmektedir. Ancak, burada tim iliskiler
tanimlidir. En  yiikksek deger TM (0.8102)
kullanildiginda hesaplanmistir. En diisiik deger ise
TM3 (0.5974) kullanimina aittir. Bununla beraber,
TM kullanildiginda esitliklerin ¢6ziimii ¢ok zaman
alicidir. Tiim esitliklerin ¢6ziimii i¢in gegen zamanin
parametre sayisina bolimii ile ortalama zaman
(CPUT) hesaplanmistir. TM bu ydnden en zaman
alict modeldir (1.25 mhz/da). TM3 0.15 mhz/da.ile
en kisa slirede islem yapmuistir.

Modellerin performanslar1 eksik gozlemler igin
karsilagtirildiginda ~ TM’nin  yetersiz ~ kaldig:

gozlenmistir. TM kullanilarak yiiriitiilen islemlerde
eksik gozlemlerin oldugu alt gruplar igin hata mesaj1
alinmistir. TM1, TM2 ve TM3 hemen hemen aym
tahminleri hatasiz olarak vermistir. U¢ model igin
yakin degerler Schulte-Coerne (1983) ve Weller ve
ark. (1984) tarafindan elde edilen bulgularla uyum
gostermektedir.

Tahminleyici esitlik sayis1 bakimindan (Cizelge
6) en kullanisli model TM3’diir. Temel olarak p
ozellik igin p? kadar esitlik yazilmasi gerekmesine
ragmen, esitligin sag tarafinda yer alan etkilerin
simetri ve blok yapisindan dolay1r daha az esitlikle
tahminlenmesi bir avantaj olarak goziikmektedir
(Quass ve Pollak, 1980; Van Vleck ve Dwyer, 1985).
Biiyiime egrilerine uygun olarak yiiriitiilen
calismalarda bu say1 p’ kadar artmaktadr.

Bu durumda en iyi sonucu vermis gibi goriinen
TM’nin  uygulama zamani agisindan da diger ig
modele gore daha uzun zaman almast bir baska
sakincadir. Caligmada simiilasyonla elde edilen veri
kiimesinde her sansa bagli her etki seviyesi i¢in 1000
olmak tizere toplam 3000 kadar veri kullanilmistir.
Veri kiimesinin sahadan alindig1 gibi alt gruplar arasi
tekrar sayilart esit olmamistir. Ancak, hayvan
islahinda tekrarlanan Ol¢limler kullanilacaksa veri
setinin boyutu oldukca biiyiik olmaktadir. Ornegin
100 bashik bir siiriiniin 11  denetim giini
kullanildiginda bu siiriiye iliskin veri kiimesi, sadece
stit verimleri i¢in 1100 gozlem degeri icerecektir. Bu
tip veri kiimeleri i¢gin TM ¢ok kullanigsizdir. Bu
anlamda yapilan siralamada, TM’i TM1 izlemistir.
TM2 ve TM3 ise hem kullanilan toplam esitlik say1si
hem de toplam siire bakimindan en iyi modeller
olarak belirlenmistir.
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Cizelge 5. n adet bagimsiz 6zellikli model (Tekrarlanabilen Model) i¢in fenotipik (diyagonal altt), genotipik (diyagonal {istii) kovaryanslar ve

kalitim derecesi (diyagonal, koyu yazilmis) tahminleri

Ozellik

Siit Verimi Yag Verimi Protein Verimi
Laktasyon 1 2 3 1 2 3 1 2 3
1. laktasyon 0.226 0.226 0.226
Siit verimi 2. laktasyon 0.570 0.570 0.226
3. laktasyon 0.570 0.570 0.226
1. laktasyon 0.237 0.237 0.237
Yag verimi 2. laktasyon 0.667 0.237 0.237
3. laktasyon 0.667 0.667 0.237
1. laktasyon 0.212 0.212 0.212
Protein verimi 2. laktasyon 0.503 0.212 0.212
3. laktasyon 0.503 0.503 0.212
Cizelge 6. Model uyumu ve ¢6ziimii yapilan modellere ait baz1 dzellikler
Model esitlik sayis1 It CPUT*
(1) n.m modeli (n.m.k) 0.8102 1.25
(ii) n 6zellikli (n.k) 0.6122 0.93
(iii) n bagimsiz m 6zl. n.(mk) 0.5922 0.85
(iv) n bag. tek. mod. n.(k) 0.5974 0.15

* mhz/da

Birinci, ikinci ve {iglincli laktasyonlar igin
yapilan tahminler (Cizelge 1, 2 ve 3) populasyon
parametreleriyle benzerlik gostermistir.  Ancak,
kullanilan yo6ntemin de bu duruma etkili oldugu
bilinmektedir (Dempfle, 1982; Meyer, 1983).
Modelde tanimli olan ozelliklerin sayis1 arttikca
hesaplamada biiyiik sorunlar yasanmistir. Gilmour
(2000), bu durumu tanimlanan yeni blok etkisinin
gercek veriler tizerindeki olumsuz etkisinin bir
yansimasi seklide yorumlamaktadir.

Sonug olarak, higbir kisitlama yapilmaksizin
uygulanan ¢ok degiskenli modele gore (model 1),
tekrarlanabilen model yaklasimin daha az sayida
esitlik kullanilarak parametrelerin tahminlenmesine
izin veren model 2 ve 3 hayvan 1slah1 ¢caligmalarinda
uygulanabilir modeller olarak goéziikmektedir. Bazi
sinirlamalarla yapilan bu model yaklagimlarinin
populasyon parametrelerine yakin tahminlerin elde
edilmesine izin veren bu modellerin, yiiriitilen
calismalar  i¢in  kullamigh ~ modeller  oldugu
belirlenmistir.
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