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Özet : Bu çal ış mada, polychotomous (ikiden çok seviye içeren ba ğı ml ı  değ iş ken) logistik regresyon analizinin 
teorik aç ı klamalar ı , hesaplama ad ı mlar ı , genetik verilere uygulanmas ı  ve elde edilen sonuçlar ı n yorumlanmas ı  
yap ı lm ış t ı r. Dört farkl ı  b ı ld ı rc ı n hatt ı  (S, K, B, VV) ve üç farkl ı  Pgi genotipinin (Pgi4A, PgiA8 , PgiB8 ) olu ş turdu ğ u çapraz 
tabloda yer alan frekanslardan yararlanarak, Pgi genotipleri bak ı m ı ndan b ı ld ı rc ı n hatlar ı n ı n birbirinden olan genetik 
farkl ı l ı klar ı  tespit edilmi ş  ve bunun sonucu olarak populasyonlar aras ı nda olas ı  genetik farkl ı l ı klar ı n tespit edilmesinde 
logistik regresyon analizinden etkin bir şekilde yararlan ı labileceğ i ifade edilmiş tir. 

Anahtar Kelimeler : Logistik regresyon, odds oran ı , regresyon modeli, çapraz tablolar, Japon b ı ld ı rc ı n ı , fosfoglikoz 

izomeraz 

Logistic Regression Analysis and an Application to Genetic Studies 

Abstract : In this study, technical expressions, calculating steps and application of polychotomous logistic 
regression analysis to genetic data are illustrated. Interpretation of results are further discussed. Genetic differences 
among different quail lines were determined using frequences obtained from a cross table formed by four different quail 
lines (S, K, B, VV) and three different Pgi genotypes (Pgim, Pg?" , Pg?" ). It was also confirmed that logistic regression 
analysis can be used in determining the possible genetic differences among populations. 

Key Words Logistic regression, odds ratio, regression model, contingency tables, Japanese quail, phosphoglucose 
isomeraze 

Giriş  

Üzerinde durulan özellikler aras ı nda var olan 
iliş kilerin ifade edilmesinde kullan ı lan matematiksel 
modellerde yer alan ba ğı ml ı  (varyasyonu aç ı klanan) ve 
ba ğı ms ı z (varyasyona etkisi oldu ğ u dü ş ünülen) 
değ i ş kenler kesik!' veya sürekli olabilmektedir. Kesikli 
değ i ş kenler elde edili ş  ş ekillerine bağ l ı  olarak; s ı n ı flay ı c ı  
(nominal), s ı ralay ı c ı  (ordinal), aral ı k (interval) ve oranl ı  
(ratio) ölçek olmak üzere s ı n ı fland ı r ı labilmektedir 
(Kleinbaum ve ark., 1982). Kesik!' de ğ i ş kenler, bu 
gruplama sistemlerinden biri ile s ın ı fland ı r ı ld ığı nda, söz 
konusu s ı n ı flara farkl ı  kodlar verilebilmektedir. 
Değ i ş kenlerin seviyelerini tan ı mlamak amac ı yla verilen bu 
keyfi kodlar, sadece tan ı mlay ı c ı d ı r ve her hangi bir say ı sal 
değ eri yoktur. Söz konusu veri tiplerine ço ğ unlukla sosyal 
ve davran ış  bilimleri ile biyolojinin çeş itli dallar ı nda 
rastlan ı lmaktad ı r. S ı n ı fiand ı r ı lm ış  kesikli değ iş kenler 
kategorik de ğ i ş kenler olarak da tan ı mlanmaktad ı r. 
Modellerde, ba ğı ml ı  ve ba ğı ms ı z değ i ş kenlerin kategorik 
olmas ı  durumunda, elde edilen veriler çapraz tablolar 
halinde düzenlenebilir. Bu ş ekilde olu ş turulan tablolarda 
yer alan frekanslar ı n analiz edilmesinde ço ğ unlukla, Ki-
kare, Exact ve Oran testleri kullan ı lmakla birlikte son  

y ı llarda log-doğ rusal (log-linear) ve logistic regresyon 
modellerinden de yararlan ı lmaktad ı r (Anderson, 1994). 

Ki-kare ve Fisher'in kesin (Exact)) ki-kare testi çapraz 
s ı n ı fiand ı nlan iki veya daha fazla kategorik de ğ iş kenin 

birbirine olan ba ğı ml ı l ığı n ı n ölçülmesinde kullan ı lmaktad ı r. 
Log-do ğ rusal modeller, ki-kare de ğ erini, varyans 

bileş enlerine ay ı rarak inceler. Böylece bu tip modeller 

yard ı m ı yla ana etkiler ve interaksiyon etkileri hakk ı nda 

daha aç ı klay ı c ı  bilgi elde edilebilir (Y ı ld ı z ve ark., 1999). 

Oranlar aras ı  farka ait testler ise, söz konusu hücrelerdeki 
frekanslar ı n birbirinden ba ğı ms ı z olarak ikili ikili 

karşı laş t ı nlmas ı n ı  yapmakta ve bu nedenle ki-kare ve 
benzeri testlerden daha detayl ı  bilgi vermektedir. Ancak 

oranlar aras ı  farklar ı n testinde, mevcut oranlann 

karşı laş t ı r ı lmalar ı  birbirlerinden ba ğı ms ı z gibi düş ünülerek 

yap ı ld ığı  için, test sonucunda gerçekle ş en I. tip hata 

yapma olas ı l ığı  ba ş lang ı çta belirlenen düzeyinden daha 
yüksek gerçekle ş mektedir. 

Logistik regresyon modellerinde ba ğı ml ı  değ i ş ken 

daima kategorik yap ı da olup iki seviye içerdiğ i zaman ikili 
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(binary) veya dichotomous, 3 ve daha fazla seviye içerdi ğ i 
zaman ise polychotomous de ğ iş ken olarak 
adland ı r ı lmaktad ı r. Modelde yer alan ba ğı ms ı z değ i ş ken 
veya de ğ iş kenler ise kesikli veya sürekli tipte 
olabilmektedir (Hosmer ve ark., 1989; Agresti. 1990; 
Christensen, 1995). Logistik regresyon modeli, normal 
da ğı l ı m ön ş art ı n ı n yerine gelmedi ğ i durumlarda çapraz 
tablolar ı n analizinde kullan ı lamayan ki-kare ve oranlar 
aras ı  farka ait önem testlerine alternatif bir yakla şı m 
getirmektedir. 

B ı ld ı rc ı n populasyonlar ı  aras ı ndaki var olan genetik 
farkl ı l ı klar ı n ortaya konmas ı nda çe ş itli genetik 
markerlerden yararlan ı lmaktad ı r. Bu markerlerden biri 
olan fosfoglukoz izomeraz (Pg ı) polimorfizminin japon 
b ı ld ı rc ı nlar ı nda kodominant iki allel ( PgiA ve PgiB ) 
taraf ı ndan kontrol edildi ğ i ve enzimin dimerik yap ı ya sahip 
olduğ u bildirilmektedir. Buna göre, bir populasyonda söz 
konusu lokus bak ı m ı ndan PgiAA, PgiBB ve PgiAB 
genotipleri meydana gelmekte ve b ı ld ı rc ı n hatlar ı n ı n Pgi 
lokusu bak ı m ı ndan kar şı la ş t ı r ı lmas ı  mümkün 
olabilmektedir (Juneja ve Wilhelmsson 1975; Kimura ve 
ark., 1978b). 

Üzerinde durulan biyokimyasal fonksiyonu olan 
lokuslar bak ı m ı ndan elde edilen genotip frekanslar ı  ile 
b ı ld ı rc ı n hatlar ı  aras ı ndaki olas ı  ili ş kilerin tespit edilmesi 
amac ı yla ki-kare, exact ve oranlar aras ı  farka ait önem 
testleri ile genetik uzakl ık değ erlerinden 
yararlan ı lmaktad ı r. 

Bu çal ış mada, kesikli ve s ı ralay ı c ı  tipte ba ğı ml ı  
(hatlar) ve ba ğı ms ı z (Pgi genotipleri) değ iş kenler 
aras ı nda olas ı  ili ş kilerin belirlenmesi amac ı yla yukar ı da 
say ı lan istatistiksel testlere alternatif olarak 
polychotomous logistic regresyon analizinden 
yararlan ı lm ış t ı r. Bu tekni ğ in tercih edilmesindeki temel 
noktalar ise a ş a ğı daki gibi özetlenebilir. 

1. Logistik regresyon analizinin uygulanabilmesi için 
herhangi 	bir 	ön 	ş art ı n 	yerine 	gelmesi 
gerekmemektedir. 

2. Ili ş ki veya ba ğı ml ı l ı k ölçümünde log-olabilirlik oran 
istatisti ğ i (G) kulland ığı  için, beklenen frekans ı n 1'in 
alt ı na dü ş mesi durumunda bile ba ş lang ı çta belirlenen 
hata s ı n ı r ı n ı  koruyucu sonuçlar vermektedir. 

3. Hesaplama ad ı mlar ı  ve elde edilen sonuçlar ı n 
yorumlanmalar ı  bak ı m ı ndan oldukça esnek ve kolay 
olmas ı  testin uygulanabilirliğ ini art ı rmaktad ı r. 

4. Elde edilen sonuçlar ı n daha ayr ı nt ı l ı  bilgi vermesidir . 

Bu çal ış mada da logistik regresyon analiziyle, Pgi 
genotipleri bak ı m ı ndan b ı ld ı rc ı n hatlar ı  aras ı ndaki olas ı  
farkl ı l ı klar ı n ortaya ç ı kar ı lmas ı  planlanm ış t ı r. 

Materyal ve Yöntem 

Ara ş t ı rma, Ankara Üniversitesi, Ziraat Fakültesi, 
Zootekni Bölümü, B ı ld ı rc ı n Yeti ş tiriciliğ i Ünitesi'ndeki 
Avrupa orijinli siyah (S), kahverengi (K) ve k ı rm ı z ı  gözlü 
beyaz (B) b ı ld ı rc ı n hatlar ı  ile japon orijinli beyaz (VV) tüy 
rengine sahip b ı ld ı rc ı n hatlar ı  ile yürütülmü ş tür. Avrupa  

orijinli hatlar ı n (S, K, B) tüy rengini belirleyen genler 
bak ı m ı ndan genetik analizleri yap ı lmamakla birlikte, bu 

hatlar 8 generasyon kendi içlerinde akrabal ı  yeti ş tirilmi ş  ve 

tüy rengi bak ı m ı ndan her hangi bir fenotipik aç ı lma 

meydana gelmemi ş tir. Japon orijinli beyaz (W) b ı ld ı rc ı n 

hatt ı , 1994 y ı l ı nda Gifu Üniversitesi'nden getirtilmi ş tir. Bu 

genotip grubunda tüy renginin beyaz olu ş unu sa ğ layan' 

otozomal gen (VV), yabani alleline (w+) eksik-dominant 
etkilidir (Kimura et al. 1978b). 

Kan örneklerinin al ı nmas ı , ni ş asta jel elektroforez 

i ş lemi s ı ras ı nda kullan ı lan tampon sistemlerinin içeri ğ i, 

elektroforez ko ş ullar ı , eritrosit fosfoglukoz izomeraz (E.C. 
5.3.1.9) tiplerinin belirlenmesinde kullan ı lan aktivite 

boyas ı n ı n içeri ğ i ve uygulanmas ı  Y ı ld ı z (1998)' a göre 

yap ı lm ış t ı r. 

S, K, W ve B b ı ld ı rc ı n hatlar ı na s ı ras ı yla 0, 1, 2 ve 3 

kodlar ı  verilerek s ı ralanm ış  ölçekli ba ğı ml ı  değ i ş ken (Y) 

oluş turulmu ş tur. Pgi genotipleri ise s ı n ı fland ı r ı lm ış  
(nominal) ölçekli ba ğı ms ız bir de ğ i ş ken (X) olup, 3 

seviyesi vard ı r. Bu seviyelerden, PgiAB, pgiBB ve  pgjAA 

genotipleri s ı ras ı yla 1, 2 ve 3 yapay de ğ i ş kenleri ile 

kodlanm ış t ı r. S ı ralanm ış  ölçekli kesikli de ğ i ş kenleri sürekli 

değ iş kenler gibi modele dahil etmek do ğ ru 

olmayaca'ğı ndan, kategorik değ i ş kenleri temsil eden yapay 

(dummy veya dizayn) de ğ i ş kenlerin kullan ı lmas ı  gerekir 

(Hosmer ve Lemeshow 1989). Böylece, genotiplerden 

PgiAB ,1, referans grup olarak dü ş ünülmü ş  ve Çizelge 1' 

de verilen yapay de ğ i ş kenler olu ş turulmu ş tur. 

Benzer şekilde ba ğı ml ı  değ i ş ken olarak b ı ld ı rc ı n 

hatlar ı ndan S hatt ı  yani "O" seviyesi referans kategori 

olarak seçilmi ş  ve hatlara ili ş kin yapay de ğ i ş kenler Çizelge 

2' de verilmi ş tir. 

Yukar ı da tan ı mlanan s ı ralanm ış  ölçekli ba ğı ml ı  ve 

ba ğı ms ı z değ i ş kenler için olu ş turulan yapay de ğ iş kenler, 

karşı laş t ı r ı lacak hat ve genotipleri belirlemektedir. Yani, 

karşı la ş t ı rmalar, kontrol grubu gibi dü ş ünülerek, seçilen 

referans kategorilere göre yap ı lm ış t ı r. Bu 

karşı laş t ı rmalar ı n d ış inda diğ er mümkün olabilecek bütün 

karşı la ş t ı rmalar da farkl ı  grup ve hatlar referans al ı narak 

yap ı labilir. 

Çizelge 1. Pgi genotipleri için yapay de ğ iş kenler 

Pgi genotipleri Yapay değ iş kenler 
D, D2  

Pgı" 0 0 

Pgi" 1 0 
pgiAA 

Çizelge 2. B ı ld ı rc ı n hatlar ı  için yapay de ğ i ş kenler 

B ı ld ı rc ı n Hatlar ı  Yapay değ iş kenler 
E E2  E3 

O 0 0 
K 1 0 0 

W 0 1 0 

B () 0 1 



Logit fonksiyonlarda verilen, P(Y=j I D) ( j=0, 1, 2, 3) 
olas ı l ı klar ı na ş artl ı  olas ı l ı klar ad ı  verilir ve a ş a ğı daki 

D2 
eş itlikler yard ı m ı yla hesaplanm ış t ı r. 

P(Y = O I D) - 
1 + exp(gi (x)) + exp(g 2 (x)) + exp(g3 (x)) 

P(Y = 1 I D) - 
exp(gi (x)) 

 

- 4 + f-31(2,0)(2,1)Di 	'12(2,0) 	 kullan ı lan 	materyale 	ili ş kin 	ş artl ı  (3,1)D2 	Çal ış mada 
olas ı l ı klar Çizelge 3' de verilmi ş tir. 

P(Y = 2 I D) 

P(Y = O I D)_ 
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E3a•ğı ml ı  değ i ş kenin her hangi bir seviyesinin 
gerçekle şme olas ı l ı çi ı n ı n, bir diğ er seviyesinin 
gerçekle ş me olas ı l ığı na oran ı  teklik (odds) oran ı  (ço) 
olarak adland ı nl ı r. Sadece iki seviye içeren bir ba ğı ml ı  
değ iş ken için teklik oran ı ; 
(O = p/ (1-p) eş itliğ inden hesaplan ı r. Buradaki, 

: Bağ. ı ml ı  değ iş kenin 1. seviyesinin gerçekle ş me 
olas ı l ığı  

1-p 	: Ba ğı ml ı  değ i ş kenin 2. seviyesinin gerçekle ş me 
olas ı l ığı n ı  göstermektedir. 

Ba ğı ml ı  değ i ş kenin kategorik yap ı da olmas ı  
durumunda hatalar ı n da ğı l ı m ı  binomiyal veya multinomiyal 
olur. Logistik regresyon analizinde, do ğ rusal olas ı l ı k 
modelinin uygulanabilmesi için hatalar ı n da ğı l ı m ı n ı n 
ş eklinin normal da ğı l ı m olmas ı 	istenir. 	Hatalar ı n 
da ğı l ı m ı n ı n şeklini normale dönü ş türmek ve 
parametreleriyle do ğ rusal olan bir model kurabilmek için, 
teklik oran ı n ı n doğ al logaritmas ı  (In) al ı n ı r. Logaritmas ı  
al ı nm ış  teklik oran ı na logit (log-odds) fonksiyonu ad ı  verilir 
ve g(x) ile gösterilir. 

BU çal ış mada seçilen referans kategoriler dikkate 
al ı nd ığı nda logit fonksiyonlar a ş ağı daki gibi tan ı mlanabilir. 
1. S 	hatt ı 	ile 	K 	hatt ı n ı n 	karşı laş t ı r ı lmas ı nda 

kullan ı labilecek logit fonksiyon (Y= O'a kar şı  Y= / ); 

g1 (x) in[ 
 P(Y  = 1 I D)  

P(Y = O I D)_ 
	f30 	ş.1(1,o)(2,1)D ı 	â2(1,o) (31) 

Buradaki, 

: Kurulan logistik fonksiyondaki sabit terim, 

f4(1,o)(2,1) : K (/) hatt ı  ile S (0) hatt ı n ı n PgiBB (2) 

genotipinin PgiAB (1) genotipine nazaran bulunma 
s ı kl ığı  bak ı m ı ndan kar şı laş t ı r ı lmas ı nda kullan ı lacak 
regresyon katsay ı s ı n ı , 

ğ' ı ( ı ,o)(3,1): K (/) hatt ı  ile S (0) hatt ı n ı n PgiAA (3) 

genotipinin PgiAB (1) genotipine nazaran bulunma 
s ı kl ığı  bak ı m ı ndan karşı laş t ı r ı lmas ı nda kullan ı lacak 
regresyon katsay ı s ı n ı  göstermektedir. 

Di ve D2 ise Pgi genotipleri için olu ş turulan dizayn 
değ iş kenleri olup referans genotip olan PgıAB (1) 
genotipinin s ı ras ı yla PgiBB (2) ve PgiAA (3) genotipleri ile 
karşı laş t ı nlmas ı nda kullan ı lan yapay (dummy) 
değ i ş kenlerdir. 

2. S 	hatt ı 	ile 	W 	hatt ı n ı n 	karşı laş t ı r ı lmas ı nda 
kullan ı labilecek logit fonksiyon (Y= O'a kar şı  Y= 2 ); 

g 2 (x) In 

ve 

3. S 	hatt ı 	ile 	B 	hatt ı n ı n 	karşı laş t ı r ı lmas ı nda 
kullan ı labilecek logit fonksiyon (Y= O'a kar şı  Y= 3 );  

[P(Y =  3  I D)] 

P(Y = O I D) 

dir. 

Referans 	kategorilerle 	olan 	karşı laş t ı rmalar ı n 
d ışı nda, olas ı  diğ er karşı laş t ı rmalar için kullan ı labilecek 
logit fonksiyonlar ise a ş a ğı daki gibidir. 

4. K hatt ı  ile W hatt ı n ı n karşı laş t ı r ı lmas ı nda kullan ı lacak 
(Y= l' e karşı  Y= 2) logit fonksiyon. Bu fonksiyon, 
Y= O' a kar şı  Y= 2' nin logit fonksiyon de ğ erinden, Y= 
O' a kar şı  Y= /' in logit fonksiyon değ erinin 
ç ı kar ı lmas ı yla elde edilir. 

5. K hatt ı  ile B hatt ı n ı n kar şı laş t ı r ı lmas ı nda kullan ı lacak 
(Y= l'e kar şı  Y= 3) logit fonksiyon ise, Y=O'e kar şı  Y= 
3'ün logit fonksiyonundan, Y= O'a kar şı  Y= -Pin logit 
fonksiyonunun ç ı kar ı lmas ı yla elde edilir. 

6. W hatt ı  ile B hatt ı n ı n karşı laş t ı r ı lmas ı nda kullan ı lacak 
(Y= 2'e kar şı  Y= 3) logit fonksiyon olup, Y= O'a kar şı  
Y= 3'ün logit fonksiyonundan, Y=0'a kar şı  Y=2'nin 
logit fonksiyonu ç ı kar ı larak elde edilir. 

1 + exp(gi (x)) + exp(g 2 (x)) + exp(g 3 (x)) 

P(Y = 2 1D) - 	  
exp(g 2 (x)) 

1 + exp(gi (x)) + exp(g 2 (x)) + exp(g 3 (x)) 

exp(g 3 (x)) 
P(Y = 3 D) - 

1+ exp(gi (x)) + exp(g2 (x))+ exp(g3 (x)) 

Bu olas ı l ı klar için yaz ı lacak genel formül ise; 

exp(gi (x)) 

Yukar ı da görüldü ğ ü üzere modelde ba ğı ml ı  değ i ş ken 

konumunda bulunan olas ı l ı klar, logit fonksiyonunda yer 
alan regresyon veya e ğ im katsay ı lanyla doğ rusald ı r. 

g3 (x) = In 

P(Y = j I D) - 
3 
Z exp(gk (x)) 

k=0 
olarak verilebilir. 

(Hosmer ve lemeshow 1989) 

o + 61(3,0)(2,1)D 
	

(2(3,o)(31)(:)2 
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Çizelge 3. Y ' nin 4, X ' in 3 seviyesi söz konusu oldu ğ unda ş artl ı  olas ı l ı klar 

Bağı ms ı z 
1 

değ iş ken (X) 
2 3 Seviyeler 

P(Y=0 I X=1) P(Y=0 I X=2) P(Y=0 I X=3) 

1 P(Y=1 I X=1) P(Y=1 I X=2) P(Y=1 I X=3) 

2 P(Y=2 I X=1) P(Y=2 I X=2) P(Y=2 I X=3) 

3 P(Y=3 I X= /) P(Y=3 I X=2) P(Y=3 I X=3) 

Logit modelde yer alan regresyon katsay ı lar ı n ı n 
standart hatalar ı  ise, 

— 
ı 	j 

eş itliğ i yard ı m ı yla hesaplanm ış t ı r. Bu e ş itlikte yer alan fij , 
i. sat ı r j. sütundaki frekans ı  göstermektedir. 

Regresyon katsay ı lar ı n ı n önem kontrolünde Wald 

â 
istatisti ğ i (WS) kullan ı lm ış  ve 	ws = 	eş itliğ i 

s(p) 
yard ı m ı yla hesaplanm ış t ı r. Bu istatisti ğ in karesi, 1 
serbestlik dereceli ki-kare da ğı l ı m ı  gösterir ve dolay ı s ı yla 
Wald istatisti ğ i asl ı nda standart normal da ğı l ı m gösteren 
bir rastgele de ği ş ken olur. Dolay ı s ı yla, WS istatisti ğ inin 
hesaplanan değ eri standardize edilmi ş  normal da ğı l ı mdan 
elde edilen değ ere e ş ittir. Bu durumda standart normal 
da ğı l ı m gösteren de ğ iş kenin karesi, a yan ı lma olas ı l ığı nda 
1 serbestlik dereceli ki-kare da ğı l ı m ı  gösterir ve Z2= 
(WS)2,-,z2 İ  olarak yaz ı labilir. 

Regresyon katsay ı lar ı na iliş kin 1- a / 2 ihtimalli 

güven aral ığı ; - Za/2S(rb p zal2s()) = ı  - a/2 

dir. 

Logistik modeldeki regresyon katsayllann ı n e üssü 
değ eri ise teklik oran ı n' verir ki bu oran sonuçlar ı n 
yorumlanmas ı nda çok etkili bir istatistiktir. X de'ğ iş keninin 
a ve b gibi iki değ eri dikkate al ı nd ığı nda, ba ğı ml ı  
değ iş kenin (Y nin) j. seviyesi için hesaplanacak teklik 
oran ı  aş ağı daki eş itlikte tan ı mlanm ış t ı r. 

P(Y = i I x = a)/P(Y = Olx = a) 
(a, b) _  	=/, 2,3; i'=0 ) 

(i,i ) 	P(Y =il x =b)/P(Y =Ol x =b) 

gi Teklik oran ı na ait / - a İ  2 ihtimalli üven aral ığı  ise, 

P[exp( - Zw2S(1.3)) ço exp(f + Zai2S(i3)) = 1- a/2 dir. 

Teklik oran ı na ait güven aral ığı nda 1 değ erinin bulunmas ı  
durumunda tahmin edilen teklik oran ı n ı n istatistik olarak 
önemli olmad ığı na karar verilir. Çünkü teklik oran ı n ı n 1' e 
eş it olmas ı  durumunda bu oran ı n pay ve paydas ı nda yer 
alan olas ı l ı klar ı n ayn ı  oldu'ğ u sonucu ortaya ç ı kar. 

Modelde yer alan ba ğı ms ı z değ i ş kenin modele 
katk ı s ı n ı n önemli olup olmad ığı n ı  belirlemede kullan ı lan 
bir diğ er istatistik ise olabilirlik oran istatisti ğ idir (G). Bu 
istatistik a ş a ğı daki eş itlik yard ı m ı yla hesaplan ı r. 

G=-2[LL130, [31- LLr30 ] 	Bu e ş itlikte, 

Bağı ms ız değ işken içeren modelin log-

olabilirliğ i LL00: Sadece sabit terim içeren modelin log-

olabilirliğ idir 
Bu istatistik (G), p ( p: modelde tahmin edilen parametre 
say ı s ı ) serbestlik dereceli ki-kare da ğı l ı m ı  gösterir. 

En küçük kareler regresyon modellerinde, ele al ı nan 

ba ğı ms ı z değ i ş ken veya de ğ iş kenler taraf ı ndan ba ğı ml ı  
değ i ş kendeki varyans ı n aç ı klanan oran ı  veya k ı saca 
belirleme katsay ı s ı  olan R2' ye benzer ölçüler logistik 
regresyon için de geli ş tirilmi ş tir. Bunlardan birisi 
McFadden'in R2 istatisti ğ idir ve a ş a ğı daki eş itlik 

yard ı m ı yla hesaplan ı r. Bu istatistik olabilirlik oran indeksi 
(LRI) olarak ta bilinmektedir. 

MF - R
2 

= 1- [1_(,& 	)1L(ft )]= 1 	2L(ft ft )1 -2L(ft )] 
O' 1 	O 	 O' 1 	O 

Ancak bu değer, doğ rusal regresyon modelindeki 
R2 den oldukça dü ş ük sonuçlar vermektedir. Bir ba ş ka 

deyi ş le, logistik regresyonda maksimum R2' yi elde etmek 
oldukça zordur. Bu istatisti ğ in logistik regresyonda en 
uygun kullan ı m ı  uygun modelin seçimindedir (Whitehead 
1998). 

Sonuçlara ili ş kin hesaplamalar için, Minitab istatistik 
paket program ı  kullan ı lm ış t ı r. Regresyon katsay ı lar ı , 

regresyon katsay ı lar ı n ı n standart hatalar ı  ve teklik 
oranlar ı n ı n, en çok olabilirlik tahminleri, iteratif yeniden 
a ğı rl ı kland ı r ı lm ış  en küçük kareler (iterative reweighted 
least square) algoritmas ı  kullan ı larak elde edilmi ş tir. 

Bulgular ve Tart ış ma 

Çizelge 4' de verilen frekanslar ı n ba ğı ml ı l ı k 

durumunu ara ş t ı rmak için olu ş turulan 4x3 lük çapraz tablo 

için hesaplanan ki-kare (z2) istatistiğ i 53,974' tür. Bu 

değ er 6 serbestlik dereceli ki-kare tablo de ğ eri ile 

karşı laş t ı r ı ld ığı nda istatistik olarak önemlidir (P<0,01). 
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Buna göre b ı ld ı rc ı n hatlar ı n ı n 	Pgi genotiplerine 
bağı ml ı  olduğ u söylenebilir. Ancak Çizelge 4' de 
görülebileceğ i gibi tablonun baz ı  gözlerinde beklenen 
frekanslann 5' den küçük olmas ı  nedeniyle bağı ml ı l ı k 
durumunun ara ş t ı r ı lmas ı nda G-testi veya Fisher exact 
testlerinin uygulanmas ı , sonuçlarda hata yapma 
olas ı l ığı n ı n, ba ş lang ı çta belirlenen düzeyde kalmas ı n ı  
sağ layacakt ı r. Logistik regresyon analizinde ba ğı ml ı  ve 
ba ğı ms ı z değ i ş kenler aras ı ndaki iliş kinin ölçülmesinde log-
olabilirlik oran istatisti ğ i kullan ı l ı r ki bu istatistik genel 
olarak G-testi olarak bilinmektedir. Bu test çapraz 
tablolarda gözlerdeki beklenen frekanslar ı n 1' in alt ı nda 
olmas ı  durumunda bile hata yapma olas ı l ığı n ı  s ı n ı r 
değ erinde koruyan sonuçlar vermektedir. Çizelge 5' de 
görülece ğ i üzere G değ eri (61,225; SD=6) istatistik olarak 
önemli bulunmuş tur. Bu sonuç, kurulan logistik regresyon 
modeline ba ğı ms ız değ i ş ken olarak dahil edilen Pgi 
genotiplerinin, modele katk ı s ı n ı n önemli oldu ğ unu, diğ er 
bir ifade ile, b ı ld ı rc ı n hatlar ı  ile Pgi genotipleri aras ı ndaki 
iliş kinin istatistik olarak önemli olduğ unu göstermektedir 
(P<0,01). 

B ı ld ı rc ı n hatlar ı  ile Pgi genotipleri aras ı nda tespit 
edilen iliş kinin daha ayr ı nt ı l ı  bir şekilde incelenmesi 
amac ı yla, farkl ı  koş ullar için teklik oranlar ı , regresyon 
katsay ı lan ve güven aral ı klar ı  tahmin edilmi ş tir. Bu 
değ erlere ili ş kin bulunan sonuçlar ise a ş a ğı daki gibi 
özetlenebilir. 

B b ı ld ı rc ı n hatt ı  S b ı ld ı rc ı n hatt ı  ile, PgiBB 
homozigot genotipin, PgiAB heterozigot genotipe nazaran 
bulunma s ı kl ığı  bak ı m ı ndan kar şı laş t ı r ı ld ığı nda, teklik 

11x5 
oran ı , <0 (3,0) (2,1) - 

	

	 - 0,16 olarak tahmin edilmi ş tir 
8x42 

(Çizelge 4). Bulunan bu de ğ ere ait % 95 ihtimalli güven  

aral ığı 	incelendi ğ i 	zaman, 	aral ı kta 	1 	değ eri 
bulunmamaktad ı r. Bu durum, tahmin edilen teklik oran ı n ı n 
istatistik olarak önemli oldu ğ unu göstermektedir (P < 
0,05). Yani, homozigot resesif PgiBB genotipi, heterozigot 
PgiAB genotipine nazaran, B hatt ı nda S hatt ı ndan önemli 
düzeyde dü ş ük bulunmuş tur. Bir ba ş ka ifadeyle, pgiBB 

genotipinin PgiAB genotipine nazaran, S ve B hatt ı  
aras ı nda bulunma s ı kl ığı  oranland ığı  zaman S / B=100 / 
16 olduğ u söylenebilir. 

Benzer ş ekilde PgiBB genotipi PgiAB genotipine 
nazaran K hatt ı nda S hatt ı ndan önemli düzeyde dü ş ük (P 
< 0,05) bulunmuş tur (Çizelge 4). Bu ko ş ula iliş kin tahmin 

edilen teklik oran ı rp(1 (21) = 0,03 tür. PgiBB genotipi 

PgiAB genotipine nazaran bulunma s ı kl ığı  bak ı m ı ndan, K 
hatt ı  ile S hatt ı  aras ı nda oranland ığı  zaman K / S=3 / 100 
olduğ u görülür. 

PgiBB genotipinin PgiAB genotipine nazaran 
bulunma s ı kl ığı  bak ı m ı ndan W hatt ı  ile S hatt ı  ile 

karşı laş t ı r ı ld ığı nda, tahmin edilen teklik oran ı na göre 
istatistik olarak önemli bir fark olmad ığı  gözlenmi ş tir 

(Çizelge 4). 

Çizelge 4. B ı ld ı rc ı n hatlar ı n ı n Pgi genotiplerine göre da ğı l ı m ı  

Pgi genotipleri 
PgiAB (1) PgiBB (2) pgiAA Toplam 

(3) 
S (0) 5 (=f/i) 42 (412) 0  (=f13) 47  (=f/.) 
K (1) 3'1 (=f21) 8 (422) 8  (=f23) 47 (42.) 

W (2) S (431) 12 (=f32) 0  (=f33) 17 (43.) 
B (3) 8 (441) 11 (442) 1 (=f43) 20 (44.) 

Toplam 49 (4  /) 73  (=f.2) 9  (=f.3) 13 1  (=f..) 

Çizelge 5. Polytohomous logistik regresyon analizi sonuçlar ı  

Logit 1: (B / S) 

Regresyon 

katsay ı s ı  (6 ) 

S(>6) X1
2  
 p %95 ihtimalli güven aral ığı  

Alt s ı n ı r Üst s ı n ı r 

Sabit (6 0  ) 0,4700 0,5701 0,672 0,410 

PgiBB 1 Pgi48  -1,8098 0,6631 7,453 0,006-  0,16 0,04 

Pgi / PgiAB --- --- --- --- --- 

Logit 2: (VV / S) 

Sabit (6 0  ) 0,0000 0,5325 0,000 1,000 

PgiBB / PgiAB -1,2528 0,7121 3,098 0,079 0,29 0,07 1,15 
PgiAA I PgiAB --- --- --- --- --- --- --- 

Logit 3: (K / S) 

Sabit (6 0  ) 1,8245 0,4819 14,364 0,000** 

PgiBal Pgi48  -3,4828 0,6173 31,810 0,000 0,03 0,01 0,10 
PgiAA 1 PgiAB --- --- --- --- --- --- -- 

MF - R2 = % 18,15 

L (i 	) =-168,658 ; L (8 0 , R 1  J = -138,045 

Log-olabilirlik oran istatisti ğ i (G). -2 [-138,045+168 658)]=61,225 
G - ',,, X2005 6ve P < 0,01 
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Bu koş ul için hesaplanan teklik oran ı , '2(2,0)(2,1) = 0,29 , 

olup bu değ ere ili ş kin oluş turulan %95 ihtimalli güven 
aral ığı nda 1 degeri yer almaktad ı r. Bu sonuç, W ve S 
hatlar ı nda PgiBB ve PgıAB genotiplerinin benzer 
oranlarda bulundu ğ unu göstermektedir. 

	

pgiAA genotipinin PgiAB 	genotipine nazaran 
görülme s ı kl ığı  bak ı m ı ndan K, W ve B hatlar ı  S hatt ı  ile 
karşı la ş t ı r ı lamam ış t ı r. Çünkü S hatt ı nda PgiAA genotipine 
hiç rastlan ı lmam ış t ı r. 

S hatt ı  referans hat olarak seçilerek, yap ı lan 
hesaplamalar sonucunda elde edilen bu bulgulara 
ilaveten, e ğ er istenirse söz konusu genotipler, görülme 
s ı kl ı klar ı  bak ı m ı ndan da di ğ er hatlarla kar şı laş t ı r ı labilir. 
Diğ er karşı la ş t ı rmalar için kullan ı lacak teklik oranlar ı  ise 
s ı ras ı yla ş öyledir. 

W hatt ı  ile K hatt ı , PgiBB genotipinin PgiAB 
genotipine nazaran bulunma s ı kl ığı  bak ı m ı ndan 
karşı laş t ı r ı lmas ı nda kullan ı lacak teklik oran ı , 

31x12 
<°(2,1) (2,1) - 	 - 9,3 olarak tahmin edilir. 

8x5 
Bulunan bu değ ere göre PgıBB genotipi PgiAB genotipine 
nazaran W hatt ı nda K hatt ı ndan 9.3 kat daha fazla 
bulunmaktad ı r ve istatistik olarak önemli bulunmu ş tur (p < 
0.01). Bu teklik oran ı  referans hatt ı n S olmas ı  durumunda 
hesaplanan regresyon katsay ı lar ı n ı n farklar ı ndan da 
hesaplanabilir. Ş öyle ki; PgiBB genotipinin PTAB 
genotipine nazaran bulunma s ı kl ığı  bak ı m ı ndan K hatt ı  ile 
S hatt ı n ı n karşı laş t ı r ı lmas ı nda elde edilen regresyon 
katsay ı s ı ; -3.4828 ve W hatt ı  ile S hatt ı n ı n 
karşı laş t ı nlmas ı nda elde edilen regresyon katsay ı s ı ; 
-1.2528 dir. Bu iki regresyon katsay ı s ı  aras ı ndaki fark, 

(21) = -1,2528 - ( -3,428) = 2,23 dür. Bu değ erin e 

üssü yani, exp(2.23)=9,3 olup yukar ı da hesaplanan teklik 
oran ı n ı  verir. Bu ko ş ul için bulunan regresyon katsay ı s ı n ı n 

1 	11 
standart hatas ı , S(ffi = 	+ — + - + - = 0,664 tür. 

31 12 8 5 
Teklik oran ı  için % 95 ihtimalli güven aral ığı  ise; 

exp(2,23-1,96x0,664)< 	 exp(2,23+1,96x0,664) ça(2,1) (2,1) < 

= 2,531< ça(2,1)(2,1) <34,158 olup aral ı kta 1 de ğ erini 

içermedi ğ i için tahmin edilen teklik oran ı  istatistik olarak 
önemli bulunmu ş tur (P < 0,05). 

Ayn ı  Pgi genotipleri bak ı m ı ndan B hatt ı  ile K hatt ı n ı n 
karşı laş t ı r ı lmas ı 	için 	kullan ı lacak 	teklik 	oran ı ; 

11x31 
<0(31)(2,1) - 	 - 5,328 olup istatistik olarak önemli 

8x8 
bulunmuş tur (p < 0,05). Bu istatisti ğ e ait güven aral ığı  ise; 
exp(1,673- 

1,96x0,611)<(0(31)(2,1)<exp(1,673+1,96x0,611)=  

1,6087< q)(3,1) (2,1) <17,647 

olup aral ı kta 1 değ erini içermedi ğ i için B hatt ı nda K 
hatt ı ndan PgiBB genotipinin PgiAB genotiPine nazaran 
önemli derecede yüksek bulundu ğ u sonucu ortaya ç ı kar. 

PgiBB genotipinin PgiAB genotipine nazaran 
görülme s ı kl ığı  bak ı m ı ndan, B hatt ı  ile W hatt ı n ı n 

karşı laş t ı r ı lmas ı nda kullan ı lacak teklik oran ı ; 

11)(5 
0(3,2)(2,1) - 	 - 0,573 tür. Bu orana ili ş kin %95 

8x12 
ihtimalli güven aral ığı , 

exp(-0,557-1,96x0,706)< q)(3,2) (2,1) <exp(- 

0,557+1,96x0,706)= 0,143<(9(3,2) (2,1) <2,286 -olup güven 

aral ığı nda 1 değ erinin bulunmas ı ndan dolayi pgiBB 

genotipinin PgıAB genotipine nazaran B hatt ı  ile W hatt ı  
aras ı nda istatistik olarak önemli bir fark ı n olmad ığı n ı  
gösterir. 

PgiAA genotipi PgiAB genotipine nazaran görülme 

s ı kl ığ' ı  bak ı m ı ndan B hatt ı  K hatt ı  ile kar şı la ş t ı r ı ld ığı nda; 

31x1 
'0(3,1)(3,1) = — = 0,484 	olarak hesaplanm ış t ı r. 

8x8 
koş ula iliş kin regresyon katsay ı s ı  

k3,1)(3,1) = In(0) = -0,726 ve regresyon katsay ı s ı n ı n 

standart hatas ı  ise, 

1 	1 	1 	1 
Sffi) = — + - + - + - = 1,132 dir. Bu durumda tahmin 

31 1 8 8 
edilen teklik oran ı  için % 95 ihtimalli güven aral ığı ; 

exp(-,726- 1,96x1,132)<q)(31) (3,1) <exp(-,726+1,96x1,132)= 

0,053<yo(31)(3,1) <4,449 olup aral ı kta 1 de ğ erini içerdi ğ i 

için B hatt ı nda K hatt ı ndan PgiAA genotipin PgIAB 
genotipine göre görülme s ı kl ığı  bak ı m ı ndan önemli bir fark 

olmad ığı  sonucuna var ı l ı r. 

pgİAA genotipinin PgıBB genotipine nazaran 
görülme s ı kl ığı  bak ı m ı ndan B hatt ı  ile K hatt ı  aras ı nda 
önemli bir farkl ı l ığı n olup olmad ı 'ğı n ı  ara ş t ı rmak amac ı yla 

8x1 
hesaplanan teklik oran ı ; <0(31)(3,2) - 	 - 0,091 olup 

11x8 
regresyon katsay ı s ı  ve regresyon katsay ı s ı n ı  standart 

hatas ı 	 ile 	 s ı ras ı yla, 

k3,1)(3,2) 

sonuçlara göre teklik oran ı  için % 95 ihtimalli güven 

aral ığı ; 

0,009 < qı (31) (3,2) < 0,88 olarak bulunur. Bulunan aral ı kta 

1 değ eri yer almad ığı  için B hatt ı nda K hatt ı ndan PgiAA 
genotipinin PgiBB genotipine nazaran önemli düzeyde 
daha az görüldü ğ ü söylenebilir (P<0,05). 

= In(0,091) = -2,397 ve S(I) = 1,158 	dir. 	Bu 
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Genotipler bak ı m ı ndan hatlar ı n karşı laş t ı r ı lmas ı nda 
kullan ı labilecek di ğ er kombinasyonlara ili ş kin teklik 
oranlar ı n ı n tahminleri ve güven aral ı klar ı , teklik oranlar ı n ı n 
s ı f ı r veya tan ı ms ı z ç ı kmas ı ndan dolay ı  hesaplanmam ış t ı r. 

Bağı ml ı  ve ba ğı ms ı z değ i ş kenlerin kategorik oldu ğ u 
durumlarda uygulanan logistik regresyon analizi 
sonucunda hesaplanan regresyon katsay ı lar ı n ı n 
yorumlanmas ı  fazla tercih edilme" Genellikle bu 
katsay ı lar ı n yerine teklik oranlar ı  ile sonuçlar 
aç ı klanmaktad ı r. 

Çizelge 6. Pgi genotipleri bak ı m ı ndan b ı ld ı rc ı n hatlar ı n ı n 
karşı laş t ı r ı lmas ı  

Hatlar Pgi genotipleri 
PgİBB  - PgiAB  PgiAA  - Pgi46  PgiAA - PgiB8  

S a --- --- 
K c a a 

W ab --- --- 

B b a b 

Kaynaklar 

Sonuç 

Bulunan sonuçlar Çizelge 6' da özetlenmi ş tir. 

Söz konusu Pgi genotipleri bak ı m ı ndan, Çizelge 6' 
da yer alan farkl ı  harfler b ı ld ı rc ı n hatlar ı  aras ı ndaki 
farkl ı l ı klar ı , ayn ı  veya ortak harfler ise benzer b ı ld ı rc ı n 
hatlar ı n ı  göstermektedir. Ayr ı ca harflerin alfabetik s ı ras ı  
ise karşı laş t ı r ı lan genotiplerin görülme s ı kl ığı  bak ı m ı ndan 
yüksekten dü ş üğe doğ ru olmas ı na göre seçilmi ş tir. 
Mesela, S hatt ı nda K hatt ı ndan, PgiBB genotipi PgiAB 
genotipine nazaran daha yüksek bulunmaktad ı r. 

Çizelge 6' da PgiAA genotipinin PgiAB genotipine 
nazaran (PgiAA - PgiAB ) ve PgiAA genotipinin PgiBB 
genotipine nazaran (PgiAA - PgiBB) görülme s ı kl ı klar ı  
baz ı  hatlarda kar şı laş t ı r ı lamam ış t ı r. Çünkü S ve W 
hatlar ı nda PgiAA genotipine hiç rastlan ı lmam ış t ı r. 

Özet olarak dört hat içinde S ve W hatlar ı nda PgiBB 
genotipi PgiAB genotipinden daha yüksek bulunmu ş , B 
hatt ı nda ise S hatt ı na nazaran daha dü ş ük olmas ı na 
karşı n, W hatt ı  ile benzer oranlarda rastlanm ış t ı r. 

K hatt ı nda ise PgiBB genotipi PgiAB genotipine 
nazaran görülme s ı kl ığı  bak ı m ı ndan diğ er hatlardan 
önemli düzeyde dü ş ük oldu ğ u görülmüş tür. Ayr ı ca PgiAA 
genotipi PgiAB genotipine nazaran görülme s ı kl ı klar ı  
bak ı m ı ndan K ve B hatlar ı n ı n benzer olmas ı na karşı n, 
PgiAA genotipinin PgiBB genotipine nazaran görülme 
s ı kl ığı  bak ı m ı ndan K hatt ı nda daha yüksek oldu ğ u tespit 
edilmiş tir. Yani K hatt ı nda B hatt ı ndan PgiAA genotipi 
PgiBB genotipine göre daha yüksektir. 

Buraya kadar yap ı lan aç ı klamalar doğ rultusunda, 
denemeler sonunda elde edilen verilerin çapraz tablolar 
halinde s ı n ı fland ı r ı lmas ı  durumunda, al ışı lm ış  olarak 
kullan ı lan ki-kare, Fisher'in kesin ki-kare testi ve log-
doğ rusal modellerin yan ı nda logistik regresyon analiziden 
de etkin bir ş ekilde yararlan ı labilece ğ i söylenebilir. 
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