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OZET: Bu makalede, ¢iftlik hayvanlarinda major genlerin belirlenmesine yonelik metotlarin detayli bir sekilde ortaya
konmasi ve tartigilmasi amaglanmistir. Son zamanlarda istatistik ve molekiiler genetik alaninda gergeklesen gelismeler
ciftlik hayvanlarinin genetik 1slahinda, biiyilik etkili kantitatif karakter lokuslarindan yararlanabilme olanagini ortaya
koymustur. Hayvan populasyonlarinda major genlerin ortaya ¢ikartilmasi ve bireylerin major lokustaki genotiplerinin
belirlenmesi i¢in cok basit (Major Gen Indeksi, Bartlett Testi, Skewness ve Kurtosis Katsayilar1 gibi) ve ¢ok ayrintili
istatistiki metotlar (segregasyon analizi) ortaya konmustur. Bu basit metotlar, etkin olmamalarina karsin
hesaplanmalari kolaydir ve bu metotlar major gen varliginin 6n belirleyicisi olarak sistematik bir sekilde kullanilabilir.
Gilintimiizde, “Segregasyon Analizi” en iyi major gen belirleme metodu olarak goz oniline alinmaktadir. Genotiplerin
belirlenmesi i¢in molekiiler genetik alaninda bircok uygulamaya girisilmistir. Yakin zamanlarda kimi genetik
markdrler ile Booroola, Callipyge, Cift Kas, RN ve diger major genler arasinda baglant1 ortaya ¢ikartilmistir. Major
genler, ciftlik hayvanlarinda genetik degerin hizli bir sekilde 1slahinda biiyiik bir potansiyele sahiptir. Istatistiki
metotlar major genlerin belirlenmesinde ve genotip tayininde, genetik markdr kullanimi gibi molekiiler genetik
metotlar ise ¢cok daha dogru genotip tayininde kullanilabilir.

Anahtar Kelimeler: Major gen, belirleme, genotip tayini, ¢iftlik hayvanlari

DETECTION AND GENOTYPING OF MAJOR GENES IN FARM ANIMALS

ABSTRACT: The purpose of this paper is to review and discuss the methods of major gene detection in farm
animals in detail. Recent developments in statistics and molecular genetics have opened the possibility of exploiting of
quantitative trait loci (QTL) with large effects for the genetic improvement of farm animals. Many simple (Major Gene
Index, Bartlatt Test, Skewness and Kurtosis Coefficients, etc) and more elaborate (eg. segregation analysis) statistical
methods have been proposed for the detection of major genes in animal populations and for the determination of
genotype of individuals at the major locus. These simple methods are not very robust but easy to calculate, these
methods could be used in a systematic way as first indicators of major gene segregation. At this time, the “segregation
analysis” considered as the best method for major gene detection. Several approaches in molecular genetics area have
been attempted to make the identification of genotypes. Recently linkage between genetic markers and Booroola,
Callipyge, Double Muscling, RN and some of other major genes has been detected. In conclusion, major genes have a
great potential for the rapid improvement of genetic merit in livestock. The statistical methods can be used for major
gene determination and genotype assignment and the molecular genetic methods such as the use of genetic markers can
be used for more accurate genotype assignment.
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1. GIRiS

Kantitatif karakterlerde varyasyonun genetik temelini
olusturan genlerin bireysel etkileri bilinemedigi igin
klasik Mendel genetigi yontemlerini kullanarak bu
genleri tek tek inceleyebilmek su anda olasi degildir.
Genlerin say1 ve bireysel zelliklerine iliskin bilgilerin
yoklugundan dolay1 teorik ¢aligmalar bazi varsayimlara
dayanmaktadir. Temel varsayima gore kantitatif bir
karakteri, tiim lokuslarda frekanslar1 benzer, eklemeli
etkileri ve dominans iliskileri hemen hemen ayni olan
cok sayida gen etkilemektedir (Roberts ve Smith, 1982;
Falconer ve Mackay, 1996). Diger bir ifadeyle, kantitatif
karakterlerin kalitimi poligenik modele dayanmaktadir
(Kinghorn ve ark., 1994). Bireylere ait genlerin etkileri
direkt olarak gozlenemediginden incelenen karakterler
genellikle kalitim derecesi gibi Ozet istatistiki terimler
icinde tanimlanmaktadirlar. Bireysel anlamda ise genetik
yap1 veya ele alinan verim 0zelligi bakimmdan bireyin
sahip oldugu, ama ozellikleri bilinmeyen, genlerin
biitliniine iligkin bilgiler fenotipik performans ve pedigri
bilgilerinden tahminlenmeye calisiimaktadir (Montaldo
ve Meza-Herrera, 1998).

Kantitatif karakterler et, siit, yapagi verim olgiitleri
gibi Olgiime dayali ve siireklilik gosterenler ile
stireklilik gostermeyen yani kesikli olan dél verim
oOlgiitleri gibi esikli (threshold) karakterler olmak {izere
iki kisimdan olugsmaktadir (Hoeschele, 1988; Karaca ve
ark., 1992). Anilan bu kantitatif karakterler, 6zellikle de
esikli karakterler, ¢cevre etmenlerinden ¢ok daha yiiksek
derecede etkilenmektedirler (Cemal ve ark, 1996).
Dolayistyla genetik varyasyon genel varyasyon iginde
ancak cok kiiciik degerler alarak tanimlanabilmekte ve
buna baglh olarak damizlik seciminde duyarlilik diisiik
diizeyde olmaktadir. Bunun sonucu olarak, verim
ozelliklerinin 1slahinda saglanan yillik genetik ilerleme
orant ancak %1-3 kadar olabilmektedir (Smith, 1985).

Son yillarda, ekonomik &neme sahip kantitatif
karakterler {izerine, poligenlere ilaveten major genlerin
de (poligen + major gen) etki gosterdigi belirlenmistir.
Diger bir ifadeyle, karakteri etkileyen ¢ok sayida gen
(poligen) igerisinde kimi genlerin teksel -etkilerinin
belirgin derecede yiiksek oldugu ortaya ¢ikmistir. Major
gen olarak adlandirilan biiyiik etkili kantitatif karakter
lokuslar1 genelde bir ¢ift allel tarafindan kontrol
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edilmekte ve kalitimlar1 basit Mendel kalitimina dayali
olmaktadir. Kalitimlar1 basit olmasma karsin, pratikte
ortaya ¢ikartilip kullanilmalari o derece kolay
olmamaktadir (Smith, 1985). S6z konusu karakterlerde
klasik 1slah programlariyla ¢ok uzun siiregler sonucunda
elde edilebilecek genetik ilerlemenin, major genlerin
devreye sokulmasi ile bir veya birkag generasyonda elde
edilmesi olasidir. Bunun yaninda major genlerin geriye
melezleme uygulamalariyla bir irktan diger ik veya
soylara, arzu edilmeyen Ozellikler transfer edilmeden,
birka¢ generasyonda kolayca aktarilabilmesi de biiyiik
bir avantaj saglamaktadir. Ayni zamanda bu genler,
rekombinant gen transferi i¢in de en biyilk aday
konumundadirlar (Kinghorn ve ark., 1994; Cemal, 1996;
Karaca ve ark., 1996).

Ozellikle son 20 yilda koyun, sigir, domuz, kegi ve
tavukta basta dol ve et verimi olmak {izere birgok
ekonomik verimi Onemli o&lglide etkileyen major
genler belirlenmistir. Koyunlarda dol verimine etkili
Booroola, Thoka, Inverdale ve Woodlands genleri
(Piper ve Bindon, 1982; Jonmundsson ve ark., 1991;
Davis ve ark., 1988; Davis ve ark., 2001), koyunlarda
et verimine etkili Callipyge geni (Cockett ve ark.,
1993), sigirlarda et verimine etkili Cift Kas (Double
Muscling) geni (Hanset ve Michaux, 1985a,b),
domuzlarda et verim ve kalitesine etkili Halothane
Sensitivity ~(Halothan gazina karst hassasiyet
saglayan) ve RN genleri (Archibald ve Imlah, 1985;
Le Roy ve ark., 1990), ostrojen reseptdr lokusu ile
iligkili ve batin genisligi iizerine etkili bir major gen
(Rothschild ve ark., 1996) ve tavuklardaki ciicelik ve
¢iplak boyun genleri (Merat, 1990) bunlar arasinda
sayilabilir.

Ayrica son yillarda molekiiler genetik alaninda
gerceklesen biiyiik geligmeler ve gen haritalarinin
cikartilmasi yoniindeki ¢alismalar kapsaminda devreye
giren genetik markorler ile yapilan genom tarama ve
gen baglhligi calismalariyla bircok kantitatif karakter
lokusu  (QTL=Quantitative Trait Loci) ortaya
cikartilmistir (Andersson ve ark., 1994; Brascamp ve
ark., 1995; Milan ve ark., 2000; Rothschild ve ark.,
1996). Genetik markoérlerin devreye girmesi varolan
major gen belirleme yontemlerine bilyiik giic katmistir.
Ancak bu c¢aligmalar i¢in planli melezlemelerle
olusturulan bilylik deneme populasyonlarina ve DNA
analizleri i¢in gelismis laboratuar altyapisi ile olduk¢a
yiksek masraflara gereksinim duyulmasi, bu tiir
caligmalarin yaygilasabilmesi bakimindan kisitlayici
olmaktadir.

Major genler tarafindan saglanan verim artisindan
en Ust diizeyde yararlanabilmek igin Oncelikle bu
genlerin varhigmin ve etki diizeylerinin ortaya
konmas1 ve her bir bireyin s6z konusu lokustaki
genotipinin bilinmesi ve ¢iftlesme planlarinin buna
gore yapilmasi gerekir (Cemal, 1996).

Ciftlik hayvanlarinda verim o6zelliklerine etkili
major genlerin ortaya ¢ikartilmasi dogal olarak
kantitatif teoriye yeni bir boyut kazandirmistir. Bu
cercevede, insan, hayvan ve bitkilerde yer alan major
genlerin belirlenmesi ve genotip ayrimlari i¢in son

donemlerde kimi farkli istatistiki yontemler ortaya
konmustur (Elston ve Stewart, 1971; Karlin ve ark.,
1979; Kammerer ve ark., 1984; Famula, 1986;
Hoeschele, 1988; Le Roy, 1989; Knott ve ark., 1991;
Le Roy ve Elsen, 1991, 1992; Szwaczkowski, 1993;
Elsen ve Le Roy, 1995). Daha etkili yontemlerin
gelistirilmesi  yoniinde  ¢aligmalar  ise  halen
stirmektedir.

Bu makalede major genlerin belirlenmesine yonelik
yontemler literatiire dayali degerlendirilerek, diinyada
biiytik ilgi toplayan bu konuda, yapilacak arastirmalara
151k tutulmast amaglanmustir. Oncelikle major genlerin
belirlenmesinde ve genotip ayrimlarinda kullanilan
istatistiki ve diger yontemler detayli olarak ortaya
konmus, daha sonra konunun {lkemiz hayvan
populasyonlar1 bakimindan 6nemi irdelenmistir.

2. MAJOR GEN BELIRLEME VE GENOTIP

AYRIM YONTEMLERI

Major genlerin belirlenmesi amaciyla bugiine kadar
bir¢ok farkli yontem 6nerilmis ve kimi yontemler major
gen etkilerini belirlemek amaciyla gercek veri setlerine
uygulanmig, kimi yontemlerin ise farkli major gen
etkileri bakimindan giicleri simiilasyon g¢alismalar ile
degerlendirilmistir. Burada, farkli major gen belirleme
yontemleri ayr1 ayri bagliklar altinda verilmistir.

2.1. Normal dagihistan sapmalar

Kantitatif karakterlerin poligenik kalitimi, fenotipik
degerlerinin normal dagilmi ile baglantihidir. Buna
karsin major gen varligi durumunda olusan genotip
siiflarnin ~ etkisiyle normal dagilistan  sapmalar
olmaktadir. Ortalamalar arasindaki farklara ve karigim
unsurlarinin oranlarma baglh olarak fenotipik degerlerin
frekans dagilimlar1 ¢ok tepeli (Cizelge 1) veya basit egri
olarak sonuglanabilir (Le Roy ve Elsen, 1992;
Szwaczkowski, 1993). Bdylece major genlerin agilimi
hem egrilige (skewness) hem de diklige (kurtosis) neden
olabilmektedir. Ayrica dikligin derecesi gen sayisinin
tahmin edilmesinde kullanilabilmektedir (Hill ve Knott,
1990). Janss (1996), etki diizeyi sirasiyla 4 ve 6 standart
sapma olan dominant ve kodominant etkili genlerin
varliginda, Falconer ve Mackay (1996) ise yaklagik 3
standart sapmanin {izerinde etkiye sahip genlerin
varliginda ¢ok tepeli dagilisin  gozlenecegini
belirtmiglerdir.  Bununla  birlikte, major  gen
belirlenmesinde yaygin olarak uygulanan c¢ok tepelilik
(multimodality) testi bulunmamaktadir. Ancak dagilis
grafikleri somut bilgiler ortaya koyabilir. Hoeschele
(1988), yaptig1 bir calismada grafiklere dayal tekniklerin
de major gen etkilerini  belirlemek iizere
kullanilabilecegini ortaya koymustur. Le Roy ve ark.
(1990) ve Fernandez ve ark. (1992) tarafindan yapilan
calismalarda, RN geninin agilim gosterdigi bir domuz
populasyonunda g6z kasi alanindan alman Kkas
orneklerinin glikolitik potansiyel degerlerinin dagiliminin
iki tepeli (bimodal) oldugu gozlenmistir. Genel olarak
egrilik (y;) ve diklik (y4) katsayilari, normal dagilistan
sapmalarin Olgiitii olarak kullanilmiglardir (Hanset ve
Michaux, 1985a). Bu parametrelerin sifira esit oldugunun
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varsaylldigi H, hipotezinin red edilmesi karakterin
kalitiminda major gen varligina isaret etmektedir.

Ayrica, Bowman ve Shenton (1975) tarafindan
egrilik ve diklik katsayilarinin birlikte
degerlendirilmesini kapsayan bir test gelistirilmistir.
Bunlar disinda, verilerin normal dagilisa uyumlarimin
belirlenmesi  i¢in  Shapiro-Wilk, = Kolmogorov-
Smirnov, Cramer-von Mises ve Anderson-Darling
normal dagilisa uyum testleri de kullanilmaktadir
(SAS, 1999). Su ana kadar bu testlerin major gen
belirleme giicleri ortaya konmamis olmasina karsin
egrilik ve diklik katsayilari ile Kolmogorov-Smirnov
ve Shapiro-Wilk testleri major gen etkisi iceren
verilere uygulanmigtir (Hanset ve Michaux, 1985a,b;
Le Roy, 1989).

Bu yontemler hicbir pedigri bilgisine gereksinim
gostermediklerinden uygulanmalart nispeten kolaydir.
Bununla birlikte, normal dagilistan sapmalarin
tamamen poligen + major genden olusan karisik
kalitima esit olmadig1 da bir gergektir. Kimi g¢evresel
etmenlerin normal dagilistan ayriliga sebep oldugu
durumlarin major gen varligi olarak degerlendirilmesi
hatali sonuglar dogurabilir. Bundan dolaytr major
lokuslarm belirlenmesinde bu testlerin kullanilabilirligi
smirli olmasma (Le Roy ve Elsen, 1992) karsin diger
yontemlere giic katabilirler.

2.2. Familya ici dagls heterojenligi (Merat
metodu)

Egrilik ve diklik katsayilarinin bireysel pedigriyi
iceren degerlendirmesi Merat (1968) tarafindan
yapilmistir. Bu yontem, familyalarda bir major gen en
azindan bir heterozigot Aa ebeveyni ile agilim
gosterdigi zaman diklik katsayisimin (g,) negatif
olacagr temel varsaymmi ile 6z kardes (veya iivey
kardes) guruplarinda dikligin heterojenligi analizine
dayanmaktadir.  Diklik  katsayisinin  asimptotik

i. Cemal, 0. Karaca

normalitesi  biiyilkk  familya genigligine ihtiyag
gosterdiginden, Merat  (1968)  yontemin  bir
modifikasyonunu ortaya koymustur. Bu modifikasyon
analiz edilen tiim familyalarm, varyanslarinin
biiyiikliigiine gore iki guruba ayrilmasimi igermektedir.
Ardindan her iki gurup i¢in g, 'nin negatifligine dair
hipotez testi ayr1 ayri yapilmaktadir. Le Roy ve Elsen
(1992), bu modifikayonu, izleyen formiil ile
tanimlamislardir:

ﬁ_ gZh

o 921 GQZh

burada: g, ve g,, sirastyla ortalama varyansin alt ve

iistlindeki dagilis varyansina sahip familyalara ait

diklik  katsayillarm  ve o, .o, ise standart
2177 92n

sapmalarmi ifade etmektedir.

Burada iizerinde durulmasi gereken oOnemli bir
husus, familya varyanslarma goére iki guruba bolme
isleminin olduk¢a keyfi olarak yapilmasidir. Yontem
kapsaminda populasyon o6zelligi hesaba katilmamakta
ve bdylece istatistiki sonucun etkinligi incelenen
populasyona bagli olarak degismektedir.

2.3. Familya i¢i varyans heterojenligi

Bir major genin ag¢ilimi s6z konusu oldugunda,
ebeveyn genotiplerine bagli olarak major gen bazi
familyalarda agilim gosterip bazilarinda ise agilim
gostermeyeceginden familya i¢i varyans heterojenligi
durumu ortaya ¢ikacaktir (Falconer ve Mackay, 1996).
Bu heterojenligin  diizeyi allel frekansina ve
dominanslik derecesine bagl olacaktir (Le Roy ve
Elsen, 1991). Bir¢ok arastirici major genlerin
belirlenmesi igin familya i¢i varyans homojenligi
testlerinin  uygulanabilirligine isaret etmislerdir
(Merat, 1968; Hanset ve Michaux, 1985b; Hill ve
Knott, 1990; Le Roy ve Elsen, 1992).

Cizelge 1. A ve a allelerine sahip bir major genin agilim gosterdigi kantitatif bir 6zelligin 6z ve iivey kardes

familyasi i¢i dagilimlar1 (Le Roy, 1989)

Ebeveyn Ailenin Olas1t mod
genotipleri frekansi” Ortalama® i} Varyans® say1s1
Oz-Kardes Familyasi i¢i dagilim
AAxAA p! 1 c* 1
AAxAa 4p’q (Rr+p2)/2 oM H(-p)2] 2
AAxaa 2p°q° W2 o 1
Aaxda 4p’q’ (H+2ua3)/4 {3 (mp3) 4 )(apis) /16 3
Aaxaa 4pq’ (Hatps)/2 o H(up-p3)2] 2
aaxaa q U3 o 1
Uvey-Kardes Familyasi i¢i dagilim

A4 P’ PHITqM, P pq(-pa)’ 2
Aa 2pq (pritpatqps)/2 o™ H[p(pi-p2) Hpq(pi-p3) +q(po-pa) 14 3
Aa q U+ o +pq(pa-is)’ 2

Hipotezler: Hardy-Weinberg dengesi; Genotip ici esit varyans
#p=1-q: 4 allellinin frekansi
® 11, 1 ve py sirasiyla A4, Aa ve aa genotipli hayvanlarin ortalama degerleri
¢ 5,%=0,"=05"=0; genotip i¢i varyanslar
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Bu yaklasima gore, familya i¢i varyans
homojenligi poligenik kalitimi ve buna alternatif
olarak familya i¢i varyans heterojenligi ise karisik
kalittimi (Poligen + major gen) yani bir major genin
varligimi desteklemektedir. Grup ici varyanslarin bir y*
testi olan Bartlett testi kimi ¢aligmalarda
uygulanmistir (Le Roy, 1989; Le Roy ve Elsen, 1992).
Bunun disinda Levene, O’Brien, Brown ve Forsythe
ve Bartlett varyans homojenligi testleri de (SAS,
1999) s6z konusu olmasina karsin su ana kadar bu
testler ~ major gen  belirleme  cercevesinde
degerlendirilmemistir.

Kimi bilinmeyen g¢evresel etkilerin de grup igi
varyanslarda degisim yaratabilmesi olasidir. Boyle
durumlarda, varyans homojenligi poligenik kalitima
esit olmayabilir. Populasyon ortalamasina benzer

sekilde karakter ortalamasina sahip olan 0z
kardesler ¢ogunlukla daha biiyiikk varyans
gostermektedirler. Bununla beraber familyalar

baslica homozigot bireyleri, 6rnegin A4 veya aa,
kapsadigi zaman 6z kardes guruplarindaki kiigiik
varyans ¢ogunlukla ekstrem karakter ortalamasi ile
kombine olmaktadir. Dolayisiyla bu son durumda
major bir lokusun belirlenmesi i¢in varyans
homojenligi testi elverisli bir yontem degildir
(Szwaczkowski, 1993). Bartlett testinin bilinen bir
kusuru da dagilim normal olmadigi zaman etkin
olmamasidir (Le Roy ve Elsen, 1992).

2.4. Familya i¢i ortalama-varyans regresyonu

En azindan bir 4a ebeveyn ile bir major genin
acilim gosterdigi familyalar, ortalamalar1 biiyik
(pozitif veya negatif) ve varyanslar1 kiiciik olan
AAxAA veya aaxaa cebeveynlerin  bulundugu
familyalar ile karsilastirildiginda, orta diizeyde bir
ortalamaya ve biiylik bir varyansa sahip olurlar. Major
genlerin belirlenmesi igin familya i¢i ortalama (L) ile
varyans (o;) arasinda biikkey dogru (curvilinear) bir
iligki testi Fain tarafindan onerilmistir (Le Roy, 1989;
Le Roy ve Elsen, 1992). Buna iliskin model asagidaki
sekildedir.

E(logo?) = a+ fu, + i} + Pt

burada:
logo} , i. familya varyansinin logaritmast,
a , regresyon sabiti,
M, , 1. familyanin ortalamasi,
1.5, 5, regresyon katsayilaridir.

Bu yontem cogunlukla insan genetigine yonelik
calismalarda kullanilmistir. Bununla birlikte, Le Roy

ve Elsen (1992) tarafindan yapilan incelemeler bu
yontemin 6z ve iivey kardes familyalarmin her ikisi

kullanilarak hayvan major lokuslarinin
belirlenmesinde  uygulanabilir  oldugunu ortaya
koymustur.

2.5. Ebeveyn-dol regresyonu

Belgcika Beyaz ve Mavi sigirlarinda cift kaslilig
inceleyen Hanset ve Michaux (1985b) bir major genin
varligr durumunda yiiksek bir fenotipik deger gdsteren

dollerin oranmin baba veya ana fenotipinin kesikli bir
fonksiyonu oldugunu gostermislerdir. Bu arastiricilar
baba veya ana fenotipi iizerine ¢ift kasli buzagilarin
oranina iligkin regresyonun dogrusalliginin test
edilmesini  Onermiglerdir.  Dogrusalliktan ~ sapma
poligenik interaksiyonlarin (6rn., dominans ve epistasi)
ve bunlardan ziyade major gen etkisinin bir sonucu
olarak izah edilebilir (Szwaczkowski, 1993). Hanset ve
Michaux (1985b)’un bildirdigine goére, R oranlari
arasindaki toplam varyasyon (p;), (R-1) serbestlik
dereceli bir y* ile Slgiilmektedir. Bu oranlarm her biri
icin bir skor (X;) oldugu kadar, X; iizerine p;’nin
agirlikli  regresyon  katsayisi  hesaplanmaktadir.
Dogrusal regresyon igin 1 serbestlik dereceli bir y* elde
edilmektedir. Ardindan p/nin  X; {izerine olan
regresyonundan sapmalarmn test edilmesi i¢in y i - %
farki (R-2) serbestlik dereceli bir y**yi vermektedir.

2.6. Kimi tanimlayici populasyon parametrelerindeki
degisimler
Populasyonda bir major gen iki allel ile a¢ilim
gosterdiginde genin etki bicimine bagli olarak 2 veya
3 fenotipe tekabiil edecek sekilde 2 veya 3 hayvan
gurubu olusacaktir. Bu durumda toplam 6rnek
iizerinden hesaplanan tekrarlama derecesi guruplar
arasindaki sapmadan dolay1 yapay olarak artacaktir,
gurup i¢i tekrarlama derecesi ise olagan diizeyde deger
alacaktir. Boylece tekrarlama derecesi icin her
zamankinden yani olagan degerden daha biiyiikk bir
deger gozlenmesi, arzulanan allel diisiik frekansta
oldugu zaman bile, bir major genin a¢ilimini ifade
edebilir. Tekrarlama derecesi major genlerin
belirlenmesi i¢in giiclii bir test istatistigi olmasina
ragmen tamamen etkin degildir. Herhangi bir
bilinmeyen g¢evresel etki bir populasyonu alt guruplara
bolerek tekrarlama derecesinin artmasini saglayabilir.
Boylece bu parametre icin yiliksek bir degerin
gdzlenmesi karakterin tek genli kalitiminin bir kaniti
olarak dikkate alimamaz, fakat tek gen kalitimmin bir
isareti olarak kullanilabilir (Le Roy ve Elsen, 1991).
Tekrarlama derecesinde oldugu gibi kalitim
derecesi de bir major gen agilim gosterdigi zaman
onemli bir artis gostermektedir. Bu suretle kalitim
derecesi de major gen varliginin faydali bir indikatdrii
olarak kullanilabilir (Le Roy ve Elsen, 1991). Ancak
daha net yargilarin ortaya konabilmesi i¢in major gen
etkilerinin genetik parametrelerde yarattigi degisim
diizeylerinin tiim hatlariyla bilinmesi gerekmektedir.
Diger taraftan, major gen varlig1 durumunda anilan
karakter i¢in hesaplanan varyasyon katsayis1 da major
gen etkisinin biiylikliigiine bagli olarak 6nemli artis
gostermektedir. Merat (1968), tarafindan varyasyon

katsayis1  hesaplamalar1 i¢in asagidaki formiil
verilmistir.
2 2
cv-_l_ [P+
Wk | pa
Burada:

k, lokus sayisini,
p ve q (q=1-p) ise allel frekanslarini ifade etmektedir.
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Merat (1968) tarafindan ortaya konulan bu formiil
dikkate alindiginda allel frekansinin 0.5 oldugu
durumda 1, 2, 10, 100 ve 1000 lokus i¢in varyasyon
katsayilari sirastyla 0.71, 0.50, 0.224, 0.071 ve 0.023
olarak gerceklesmektedir. En yiiksek varyasyon
katsayisi 1 lokus yani major lokus i¢in elde edilmekte
ve karakteri belirleyen lokus sayis1 arttikca bu
katsayinin diizeyi diigmektedir. Ayrica bu katsaymnin
biiyiikliigli genin etki bi¢im ve bilyiikliigiine gore
degismektedir. Nitekim daha 6ncede bahsedildigi gibi
dol verimine iliskin major gen belirlenen Creole
(Mahieu ve ark., 1989) ve Cambridge (Hanrahan ve
Owen, 1985) koyun wrklarinda ovulasyon oranina ait
veriler i¢in varyasyon katsayilari sirasiyla 0.42 ve 0.54
olarak elde edilmis, yani yiiksek bir fenotipik varyans
gostermistir.

Boylece incelenen karakter igin tekrarlama ve
kalittim derecelerinin veya varyasyon katsayisinin
yiksek  ¢iktigit  durumlarda  incelenen  bu
populasyonlarda bir major genin varligr bakimindan
kusku yaratacaktir.

2.7. Yapilandirilmis Veri Arama Analizi (SEDA=

Structured Exploratory Data Analysis)

Insanlarda bazi karakterlerin kalitim tarzinin
belirlenmesi i¢in Karlin ve ark. (1979) tarafindan
SEDA olarak isimlendirilen ve ii¢ testten olusan basit
ve tamamen farkli bir yontem gelistirilmigtir. Testler
major gen acilimiin indikatorii olarak
kullanilmaktadir (Karlin ve ark., 1979, 1981;
Kammerer ve ark., 1984; Le Roy, 1989; Le Roy ve
Elsen, 1992; Famula, 1986). Bunlar i¢inde en 6nemli
yere sahip olan Major Gen Indeksi (MGI)’dir. Bu
testler asagida ayrintilari ile tanimlanmistir.

i. Cemal, 0. Karaca

a) Major Gen Indeksi (MGI):

Metodun esasi, bir major gen agilim gdsterdigi
zaman dol performansinin ebeveyn ortalamasindan
sapmasinin, her iki ebeveynden ayri ayr1 sapmasindan
daha biiyiik olacagi varsayimma dayanmaktadir (Karlin
ve ark., 1979; Hill ve Knott, 1990; Le Roy, 1989). Bu
varsayim altinda major gen indeksi asagidaki sekilde
formiilize edilmistir.

n

D0, =(S;+D)/2["]
MGI (k) = —=!

> (0,-S,[**10,-D, )
i=1

Burada;

n, baba(ana)-dol ¢ifti sayisi,

O, i. d6liin performansi,

S;, 1. d6liin babasiin performansi,

D;, i. d6liin anasinin performansi, ve

k, test edilen keyfi bir parametredir (k=1/2, 1 veya 2).

Major Gen Indeksi birden fazla familya igin ise su
sekilde hesaplanmaktadir;

n K
2210, -(5-D)/2f
MGI(k) = — =l — H
D10, =8, [0, -D, |
i=1 j=1
Burada: K;, i. familyanin biyiikligiini
etmektedir. (i= 1,...,n).
Karlin et al. (1979), ii¢ generasyonun dikkate
alindigt durumlar i¢in bu indeksi su sekilde
genigletmistir.

ifade

D (|0—(8+D)/2["[S— (P +My)/2[ | D—(Py +M,)/2[")

MGIk) =

Burada: D, déliin; B, babasinin; A, anasmin; Py ve
My babaya ait biiyiik ebeveynlerin ve Py ve My anaya
ait biiyiikk ebeveynlerin performans degerlerini ifade
etmektedir.

Bu indeksin normal performans degerlerine
uygulanmas1  kolaydir. Uygulama igin incelenen
karakter bakimindan dol, ebeveyn veya bilyik
ebeveynlere iliskin performans degerlerine gereksinim
duyulmaktadir. Bu degerlerin varligi durumunda bu
indeks kolayca hesaplanabilir. Fakat siit verimi, dol
verimi ve benzeri gibi cinsiyetle sinirl karakterler veya
kesimden sonra belirlenebilen 6zellikler igin bu
indeksin uygulanmasi miimkiin degildir. Major genlerin
belirlenmesi i¢in MGI metodunun uygulanmasi
cogunlukla cinsiyet, yas, siirii veya iiretim mevsimi gibi
etkiler bakimindan fenotiplerin diizeltilmesine ihtiyag
gostermektedir. Dogrusal veya dogrusal olmayan
regresyona veya oransal diizeltmeye dayanan klasik
diizeltme yoOntemleri yeterli derecede dogruluk
sergilemediklerinden dolayr Famula (1986), karigik
modele dayanan BLUP degerlerinin (Henderson, 1985)
MGT’inde kullanilmasini 6nermistir.

D (|0-S[*?|O-D["*)> (IS—Py ['*[S—My [*)> (ID-P, [*|D-M, [**

Bu yontemle her bir birey (ana, baba ve dol) igin
tahmin edilen eklemeli gen etkilerine ait degerler major
gen indeksinde yerine konarak indeks degerleri
hesaplanmaktadir. Karigtk model yontemine dayanan
indeks daha oncede deginildigi gibi cinsiyetle smirl
karakterler (babada oOlciilemeyen) ve dolle sinirh
(kesimden sonra dlgiilebilen) karakterlerin incelenmesine
de olanak tanimaktadir. Ayrica fenotipik degerlerle
karsilastirildigt zaman, tahmin edilen genetik degerlerin
kullanimi, indeksi major genlerin  belirlenmesi
bakimindan daha hassas kilmaktadir (Famula, 1986;
Scwaczkowski, 1993).

Famula (1986), major gen indeksinden elde edilen
degerlerin {i¢ durumunun major gen kalitimma igaret
edebilecegini savunmustur, bunlar:

« MGI(k) i¢in biiyik degerlerin (6zellikle 1’den
biiyiik) gézlenmesi,

e Farkli k degerleri icin MGI(k) degerleri arasinda
biiyiik farklarin olmast,

e Artan k degerleri igin MGI(k) degerlerinde artis
durumlaridir.
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Tim bu durumlar bir major genin varli§ina isaret
etmektedir. Poligenik kalitimda ise indeks degerleri
1’in altinda yani diisiik degerler almakta ve k’nin artan
degerleri karsisinda hesaplanan indeks degerlerinde
major gen varligi durumunun aksine bir diigme egilimi
gozlenmektedir (Famula, 1986).

Famula (1986), farelerde daha dnceden belirlenen
siitten kesim sonrast hizli canli agirlik kazanci
saglayan bir major genin agilim gosterdigi anne, baba
ve 10 0z kardes dolden olusan bir familyaya ait
cinsiyete gore diizeltilmis fenotip degerlerine ve
BLUP tahminlerine MGI’ni uygulamis ve k’nin farkli
diizeyleri i¢in indeks degerlerini elde etmistir. Her iki
veri gurubu i¢in k’nin farkli diizeylerinde indeks
degerleri hep 1’den yiiksek ¢cikmig ve k’nin artisina
paralel olarak indeks degerleri de artis gostermistir.
Bu degerler bir major genin agilim gosterdigini ortaya
koymaktadir.

Ayrica MGI'nin bu genis hali Woolaston ve ark.
(1990) tarafindan koyunlarda parazit rezistansina etkili
bir major gen varolup olmadigmnin arastirilmasinda ve
Eide ve ark. (1991) tarafindan kegcilerde diphteria
toxoid (DIF)’e kars1 antikor olusumunu kontrol eden bir
major genin etkili olup olmadignin arastirilmasinda
kullanilmigtir. Yapilan her iki ¢alismada elde edilen
MGI degerleri o ozellikleri belirleyen major genlerin
var olmadigina isaret etmistir.

Sonug olarak MGI, hatanin kontroliiniin 6nemli bir
diizeyde miimkiin olmamasimndan dolayr bir test
istatistigi olarak dikkate alinamaz. Diger taraftan bu
yontem bir major genin ayriminin on belirleyicisi olarak
kullanilabilir (Le Roy, 1989; Le Roy ve Elsen, 1992;
Scwaczkowski, 1993).

b) D6l ebeveynler regresyonu:

OBP (The Offspring Between Parents Regression)
olarak adlandirilan bu yap1 asagidaki sekilde
tanimlanmaktadir (Le Roy ve Elsen, 1992):

| PR
OBPB)=—Y» — ®(Z,
$)NMK;(J
burada:
1 eger2|Zy-XEYi<piX;-Yj|
(D(Zij) =

0 digerdurumlarda

seklinde olmaktadir.

Bu limitler OBP(B) egrilerinin degerlendirilmesi i¢in
kilavuz olarak kullanilmaktadir. Bu yontemle elde edilen
regresyon egrilerinde egrinin iki limit hatti arasinda
olmasi, genel olarak kivrimli olmasi ve 1.0 noktasinda
keskin artig gostermesi major gen kalitimina isaret
etmektedir. Yiiksek egri olmasi, genelde i¢biikey olmasi
ve baslangigta hizli bir artig gdstermesi ise poligenik
kalitima isaret etmektedir.

¢) Dol ebeveynler korelasyonu katsayisi:

MPCC (The Pairwise Midparental Correlation
Coefficient) olarak adlandirilan bu katsay1 asagidaki
sekilde tanimlanmaktadir:

X +Y, X.+Y.
Zij (ZU - Z"( 2 - 2 )
o (X, +Y, X+Y.)
\/Zij (Zij - Z") Zl( 2 a 2 j

burada; Z.., X ve Y sirasiyla dol, baba ve analara ait
performanslardir.

Formiilden elde edilen degerin 0.55’e esit veya
daha biiyiik olmasi (MPCC>0.55) poligenik kalitim1
ancak 0 ile 0.7 degerleri arasinda veya bu degerlere
esit olmasi (0< MPCC <0.7) major gen kalitimini
desteklemektedir (Karlin ve ark., 1981). Goriildigi
gibi burada bir i¢ ice gegme durumu séz konusudur.
Ornegin 0.65 gibi bir degerin elde edilmesi yukaridaki
kriterlere gore her iki kalittm tarzina isaret
edebilmektedir. Bu gibi nedenlerden dolay1 bu kriterin
yalniz basina degil de MGI ve OBP ile birlikte
kullanilmasi daha etkin olacaktir.

MPCC =

2.8. Segregasyon Analizi

Bu yontem Elston ve Stewart (1971) tarafindan
ortaya konmus ve arastiricilar bu yontemi insanlarda tek
lokus aktarim olasiliklarinin Mendel beklenenleriyle
uyumunu test etmek amaciyla kullanmislardir. Daha
sontra Morton ve MacLean (1974) tarafindan
segregasyon analizi (SA) igin major lokus yaninda
poligenik  unsurlarm ve g¢evresel etkilerin de
kapsanmasina dayanan yeni bir goriis ortaya konmustur.
Elston ve Stewart (1971) ve Morton ve MacLean (1974)
tarafindan ortaya konulan bu yaklasimlar son zamanlarda
cesitli arastiricilar tarafindan (Le Roy, 1989; Le Roy ve
ark., 1990; Knott ve ark., 1991) hayvan genetigi i¢in
modifiye edilerek kullanilmustir.

Segregasyon analizi, genetik ve gevresel etkileri
iceren verilerin farkli genetik modeller altinda
olabilirliklerinin  karsilastirilmasina  dayanmaktadir.
Major gen belirlenmesi i¢in poligenik model altindaki
verilerin olabilirlikleri maksimize edilmekte ve poligenik
unsurlar ile major gen etkisini kapsayan karigik yani
kombine model altindaki verilerin  maksimum
olabilirlikleri ile karsilastirllmaktadir. Bu yontemde,
gozlemlerin olasiliklarini ifade eden farkli parametrelere
(genotip guruplart i¢i ortalama ve hata varyansi, kalitim
derecesi, genotip frekanslar1 vb. gibi) bagl olarak tiim
pedigri  bilgileri bir olabilirlik  fonksiyonunda
ozetlenmektedir. Bu olabilirlik fonksiyonlarmimn birbirine
orani karigik kahtimla ilgili nihai soruya cevap
saglamaktadir. Poligenik kalitim tarzi igin dogrusal
model esitligi agagidaki sekildedir.

Yig = H+U; + Vi + S5
Burada:
Yii » k. bireye ait gozlem,
i, Ozelligin genel ortalamasi,
u;, i.babanin sansa bagl etkisi (u; ~ N(0,52)),

v.., 1. baba ile ciftlesen j. ananin sansa bagl etkisi

ij >
(Vij ~ N(O,Gi) )

e hata etkisi (e ~N(0,07)) olmaktadir.

ijk »
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Boylece bu model genel ortalama (u ) ve ayr1 ayri

varyans unsurlart (o.,5.,62) olmak iizere dort

parametreye bagl olmakta ve Hy (poligenik model)
hipotezine karsilik gelmektedir.

Alternatif modelde ise poligenik modele bir major
gen etkisi ilave edilmekte ve model su sekilde
olmaktadir.

r 2
Yik =M tu; + Vi + S
burada:
p 7, doliin genotip r ile ortalamast,

YijkoUisVij-€i5 » Yukaridaki gibi olmaktadir.

Burada iki allelin (6rn., 4 ve a) agilim gosterdigi
varsayilmis, boylece 44, Aa ve aa olmak iizere {i¢
farkli genotip varolmustur (bu nedenle r = 1, 2, 3
olmaktadir). Ayrica, babalar p, olasiligi ile s

genotiplerine (s = 1, 2, 3) sahiptirler. Bu model ise

N3 mi 3 L
M, -] 1psijuif(””£[ ;1% Lij g(Vij)g
ij=

i=l1 si=

seklinde olmaktadir.

Bundan bagka: S;, i. babanin genotipi ve s; onun
gerceklesmesi; Tj;, i. babanin j. anasinin genotipi ve tj
onun gerceklesmesi; Ry, 1ij. ananin k. doliiniin
genotipi ve rjj, onun gergeklesmesidir; P(Rjjxc = rijlsi,
ti) baba i ve ana ij’nin s; ve t;; genotipleri verildiginde
rjcnm olasihgidir; f, baba etkisi olan Uy’ nin

dagilimidir:
2
| exp{_%%]
2nG, o,

g, ana etkisi v;’nin dagilimdir:

f(vij) - 2lexp[— l Vij J

o 2 o0

ve h ise u; ve v; verildiginde bagimli degiskenin

dagilimidir:
2
1 L[ Vi —H %~y
he (yi /v, )= e
n_]k(yUk 1 ll) '27_5(% { 2[ Ge j]

Sonugta Hy hipotezinin reddedilmesi kalitimda bir
major genin varligini gostermektedir. Segregasyon
analizi daha oOnce bahsedilen yontemler ile
karsilastirldigt zaman ¢ok giiglii istatistiki bir test
olmas1 yaninda eldeki tiim bilgilerin degerlendirilmesini
ve belirlenen major gene iliskin ilave sonuglarinda
(6rn., genotipik etkiler, gen ve genotip frekanslari,
kalitim derecesi gibi) elde edilmesini saglamaktadir.
Ornegin, segregasyon analizi Bartlett testinden 2-4 kat
daha giiclii bir test olmasi (Elsen ve Le Roy, 1989)
yaninda major gen hakkinda sagladig1 degisik bilgiler
Bartlett testiyle elde edilememektedir. Buna karsin,
hesaplama bakimindan g6z 6niine almirsa oldukga zor
ve zaman alic1 bir yontemdir. Bu analiz yontemi baba
basina az sayida dol icin bile ¢ok biiylik bilgisayar

f(u;) =

3
> P(Rijk =Ty /8 Y

G =1

i. Cemal, 0. Karaca

pl’p23p356i3635055p1 Ve
p,(p; =1-p, —p,)olmak  iizere  sekiz  ayn

parametreye bagli olmaktadir. Bu modellere sabit
etkiler de eklendiginde hesaplanan parametre sayisi
artmaktadir. Ifade edildigi gibi bu test istatistigi
olumsuz hipotezin (“poligenik kalitim” Hy(My)) genel
hipoteze (“karisik kalittm” H;(M,)) oranidir:
2 MO 2
r = 1“1\/171 ~ Xa2d

burada: d, Hy hipotezi altinda sabit degerli parametrelerin
sayisidir (burada d= 1 oldugundan merkezi %’ icin
serbestlik derecesi de 1’dir). M, ve M, ise soyle
hesaplanmaktadir:

n m; lij
M() = rlljuif(ui)HJ.Vij g(vij)HhO(yabcijk /ui > Vij) ve
i= j=1 k=1

j)x(hfljk (yijk /ui’Vij)

hafizasina gereksinim duydugundan hesaplamalar ¢ok
zor yapilmaktadir (Le Roy ve Elsen, 1991). Bu
zorluklarin ~ asilmas1 i¢in  Segregasyon analizinin
basitlestirilmesi yoniinde ¢abalar i¢ine girilmistir (Le
Roy, 1989; Le Roy ve Elsen, 1991; Knott ve ark., 1991)

Segregasyon analizi ile major gen belirlemede
incelenen karakterin dagilimu ile ilgili problemler ortaya
cikabilmektedir. Daha dnceki kisimlarda deginildigi gibi
major genler acilim gosterdigi zaman dagilista egrilik
beklenmektedir. Elsen ve Le Roy (1989), egrilik
katsayisinin 0.2’den biiyiik oldugu durumlarda sonucun
tamamen hatali olabilecegini gdstermislerdir. Bdyle
durumlarda logaritmik veya Box-Cox gibi veri
transformasyonlar1  uygulanarak  dagilisin  egriligi
azaltilabilir, fakat bu transformasyonlar biiyik gii¢
kaybimna neden olabilmektedirler (Szwaczkowski, 1993).
Diger taraftan, yapilan bir ¢alisgmada Box-Cox
transformasyonu uygulanmig ve uygulanmamis domuz
verilerinin RN major geni bakimindan incelenmesi,
benzer parametre hesaplamalarima igaret etmistir (Le Roy
ve ark., 1990).

2.9. Genetik markor kullanimi

Son yillarda molekiiler genetik alaninda yaganan
gelismeler sonucunda basta insan olmak iizere kimi
onemli tiirlerin gen haritalarmin ¢ikartilmasi ve
ekonomik Oneme sahip hayvan ve bitki tiirlerinde
verimleri etkileyen kantitatif karakter lokuslarinin
(QTL) belirlenmesi yoniinde biiyiik egilim olmustur
(Montaldo ve Meza-Herrera, 1998; Andersson ve ark.,
1994; Cheverud ve Routman, 1993; Tanksley, 1993).
Ciftlik hayvanlart bazinda bakildiginda son hedef
verim Ozelliklerini belirleyen kantitatif karakter
lokuslariin belirlenmesi ve 1slah calismalarinin bu
lokuslardaki genotiplere dayandirilmasidir. Diger bir
ifadeyle fenotipik seleksiyonun yerini kademeli olarak
genotipik  seleksiyonun almasi1 hedeflenmektedir.
Sayet bdyle bir hedefe ulasilabilirse seleksiyonla

111



Ciftlik Hayvanlarinda Major Genlerin Belirlenmesi ve Genotip Ayrimi

saglanacak genetik ilerleme su andaki yoOntemlerle
saglananm kat kat iizerinde olacaktir. Son yillarda
sigir, koyun ve domuz gen haritalarmin g¢ikartilmasi
icin ilkeler capinda biyiikk kolektif c¢aligmalar
baglatilmis ve kisa siire i¢inde Onemli mesafeler
alinmstir (Ellegren, 1993; Fries ve ark., 1993; Echard
ve ark., 1994; Brascamp ve ark., 1995). Gen haritalari,
kimi  verimlerin  mekanizmasinin  daha  iyi
anlasilmasini ve genetik 1slah programlarinin daha
bilingli ve etkin olarak yapilmasini saglayabilecektir.
Istatistiki degerlendirmelere dayali yontemlerle major
genlerin ortaya c¢ikartilmasi da gen haritalarinin
olusturulmasia 6nemli katki saglamaktadir.

Su an yapilan caligmalarin ¢ogunlugu genetik
markorlere yoneliktir (Andersson-Eklund, 1993). Bu
amagla Oncelikle o tiriin genomunun timini
kaplayacak ve sik araliklarla dizilen markorler
belirlenmektedir. Bunun igin, iki genetik markor arasi
mesafe 10 cM’nin  altinda olacak sekilde,
kromozomlar {izerine yaklasik esit uzaklikla dagilmig
en az 300 genetik markoriin  gerekli oldugu
bildirilmektedir. Genetik markorlerin de bircok tipi
mevcut olup (RFLP, minisatellite, microsatellite gibi)
bunlar igerisinde en ¢ok microsatellite markorler
kullanilmaktadir (Ellegren, 1993; Crawford ve ark.,
2000).

Calismalarin ilk asamasinda, oncelikle farkli ik
veya hatlar arasindaki melezlemelerle referans
populasyonlar olusturulmakta ve bir markor ile soz
konusu bir 6zellik arasinda iligki kurulabilmesi i¢in en
az iki generasyona ait DNA orneklerine ve dollerdeki
performans kayitlarina gereksinim duyulmaktadir
(Simm, 1998). Kantitatif karakter lokuslari ile genetik
markdrler arasindaki iligkiler gen baglilig1 ile ortaya
konmakta ve rekombinasyon diizeyinden
yararlanilarak s6z konusu lokuslar ile iligkili genetik
markorler arasindaki genetik uzakliklar
belirlenmektedir (Simm, 1998). Incelenen gen ile
genetik markdr arasindaki mesafe kisaldikca, gen ile
markdriin parga degisimi (crossing-over) sonucu
ayrilma frekansi ya da rekombinasyon orani diismekte
ve boylece markoriin major genle beraber hareket
etme olasilig1 artmaktadir. Ayrica, genetik haritalama
ve genetik markorler ile kantitatif karakter lokuslar
arasindaki iligkileri en iyi ortaya koyacak istatistiki
yontemlerin  gelistirilmesi  yoniinde de yogun
calismalar bulunmaktadir.

Verim ozellikleri ile genetik markdrler arasinda
iliski belirlendigi zaman, markérlerin kromozomal
yerlesimi bilindigi i¢in genin de hangi kromozomda
ve kromozomun yaklasik olarak hangi bolgesinde yer
aldig1 ortaya ¢ikmaktadir. Arastirmalar bu bolgeye
yogunlastirilarak genin tam yerinin belirlenmesi ve
klonlanmasina  ¢alisilmaktadir.  Diger  taraftan,
karakterle yakin iligkisi olan genetik markorlerden
yararlanarak sadece bir DNA testiyle genotip ayrimi
gerceklestirilebilmektedir. Ozellikle geni gevreleyen
birden ¢ok yakin markor belirlendigi zaman genotip
belirleme giivenligi biiylik oranda artmaktadir. Hatta
genetik markor incelenen genin iizerinde yer aldiginda

veya diger bir ifadeyle genin bir parcast oldugunda
genotipin bu markdre dayali testle belirlenme orani
%100 olmaktadir.

Simdiye kadar, Fec®, callipyge, double muscling,
RN, halothane sensitivity gibi major genler iizerinde
molekiiler diizeyde incelemeler yapilmis ve bu genler
ile su anda kullanilan bir¢ok genetik markér (6rn. kan
gruplari, microsatellite ve minisatellite markdler)
arasinda baglantilar tespit edilmistir. Booroola,
callipyge, double muscling ve RN genleri ile bazi
genetik markorler arasinda iliski  bulunmus ve
halothane sensitivity durumundan sorumlu gen
molekiiler diizeyde belirlenmistir (Fujii ve ark., 1991;
Cockett ve ark., 1993; Montgomery ve ark., 1994;
Milan ve ark., 1995;). Yine domuzlardaki dominant
RN geninin kokeninde bir mutasyonun yattigi
molekiiler diizeyde yapilan c¢aligmalar ile ortaya
konmustur (Milan ve ark., 2000). Bu gelismelerden
sonra artik bazi genlere iligkin genotip ayrimlari
biiyiik oranda bu yontemlerle tayin edilebilmektedir.
Nitekim halothane sensitivity genotiplerinin tayini
artik tam dogrulukla yapilabilmektedir. Bu markdrlere
ilave markdrlerin ortaya cikartilmasi i¢in arastirmalar
devam etmektedir.

2.10. Ekstrem fenotipli hayvanlarin izlenmesi

Major genlerin ortaya cikartilmasi bakimindan,
populasyonda normalden ¢ok istiin fenotipe sahip
hayvanlarin  yakin takibe alinip gdsterdikleri
stiinliiglin kaynagmin arastirilmast biiylik O6neme
sahiptir. Nitekim birgok major gen, meydana
getirdikleri  ekstrem fenotip sayesinde ortaya
cikartilabilmistir. Ornegin Avustralya Merinosunun
Booroola soyunda, dol verimi bakimindan diger
soylara oranla biiyiik bir farkin gdzlenmesi
arastiricilar bu genin kesfine kadar gétiirmiistiir. Ayni
zamanda, koyunlarda et verimini biiyiik oranda artiran
callipyge geni, 1983 yilinda Dorset ki bir kogun
digerlerinden bariz olarak farkli kas gelisimi
gostermesinin  gozlenip bunun genetik temelli olup
olmamasinin arastirilmasiyla ortaya cikartilmistir
(Cockett et al., 1993). Bu duruma, bir¢ok Ornek
vermek miimkiindiir. Kisacasi populasyonlarda olagan
dis1 fenotipik Ozellik gosteren hayvanlar yakin
incelemeye alinip geriye melezlemeleri de kapsayan
ciftlesme planlariyla dollerde ve diger
generasyonlarda bu durumun siiriip siirmedigi ortaya
konmalidir.

Bunun disinda, major genlerin seleksiyon veya
akrabali yetistirme ile olusturulan iki farkli hattin
melezlenmesi ve resesif hatta dogru tekrarli geriye
melezlemelerle ortaya ¢ikartilabilecegi Wright
tarafindan One siiriilmiistiir (Hill ve Knott, 1990,
Falconer ve Mackay, 1996). Bu yontem, major gen
disinda kalan diger genlere ait genetik varyasyonu
azaltip, geriye melezlerde daha belirgin iki tepeli
dagilis yaratmanin yoludur. Her generasyonda
seleksiyon daha c¢ok dominant fenotipli bireylere
uygulanmakta, yani melezlemeler diisiik hatta dogru
yapildiginda  seleksiyon yiiksek  fenotiplilere

112



dayandirilmaktadir. Boylece seleksiyon secilen
yonde major allelleri populasyonda alikoymaktadir.
Bu genlerin etkileri, diisiik hattin homozigot
allellerine karsi heterozigotlarin yarattigi iki tepeli
dagilimla belirlenmektedir. Ayni1 zamanda, yiliksek
verimli hattin diger kiigiik etkili genlerinin frekansi
her geriye melezlemede yarilanmakta ve dolayisiyla
major gen disinda yer alan genetik varyasyonun
azalmasi iki modlu dagilimi daha anlasilir hale
getirmektedir. Bu prosediir, her ne kadar istemeden
yapilmis olsa da, dol verimi bakimindan biiyiik
etkiye sahip F geninin acilim gdsterdigi Booroola
Merinoslarin  gelistirilmesinde  kullanilmigtir
(Falconer ve Mackay, 1996).

2.11. Diger yontemler

Yukarida siralanan ydntemler disinda bayes
metodu, en kiigiik kareler, varyans analizi vb gibi kimi
istatistiki  yontemler de major gen belirleme
caligmalarinda kullanilmak iizere Onerilmis veya
bunlardan kimileri ger¢ek veri setlerine uygulanarak
etkili sonucglar alinmistir (Kennedy ve ark., 1992;
Stricker ve ark., 1995; Janss, 1996; Fernando ve ark.,
1998).

Kimi major genler bakimindan ise dis goriiniis
veya fenotipik performanslar araciligiyla genotip
ayrimlar1 belli diizeylerde yapilabilmektedir. Buna
ornek olarak Dorset irki koyunlarda belirlenen ve but
bolgesindeki et verimini bilyllk oranda arttiran
callipyge ve yine Belgcika Mavi sigirlarinda
kaslanmay1 ¢ok yiiksek derecede etkileyen cift kas
genleri bakimmdan dis goriiniis genotipler hakkinda
bilgi saglamaktadir (Cemal, 1996). Diger taraftan,
Booroola koyunlarindaki Fec® geni i¢in Davis ve ark.
(1982) tarafindan genotip ayrimi i¢in kullanilmak
iizere Cizelge 2'de gosterilen kriterler verilmis ve
diger irklarda da (Bradford ve ark., 1991) ayni kriterin
benzer veya farkli diizeyleri kullanilmistir. Bu
siniflamada en az bir defa 5 veya daha yiiksek
ovulasyon orani gosterenler homozigot tasiyici, en
azindan bir 3 veya 4 seklinde ovulasyon oranina sahip
olanlar heterozigot tasiyici ve 3'ten kiigiik ovulasyon
oranma sahip olanlar geni tasimayanlar olarak tarif
edilmistir.

Cizelge 2.Booroola genotiplerinin ayriminda kullanilan
ovulasyon orani kriterleri (Davis ve ark., 1982)

Genotip Ovulasyon Gegerli

orani kaydi degerler

Homozigot tasiyici (Fec®Fec®) >5 5,6,7,...
Heterozigot tasiyici (Fec®Fec") >3 ve <5 3,4
Tasimayanlar (Fec Fec") 3 1,2

3.SONUC VE ONERILER

Major genler, verim karakterlerinin  1slahi
bakimindan klasik 1slah yOntemlerine oranla kisa
stiregte sagladiklari hizli ilerleme sansi ile biiylik bir
avantaj ortaya koymaktadirlar. Major genlerin sagladigi

i. Cemal, 0. Karaca

verim artisgindan en yiiksek diizeyde faydalanabilmek
icin 6ncelikle bu genlerin varliginin ve etki diizeylerinin
ortaya konmasi ve bireylerin séz konusu lokus
bakimindan genotipleri bilinerek, uygun ciftlesme
planlarmin yapilmasi gerekir.

Major genler biiyiik etki ortaya koymalarina karsin,
poligenik  ve c¢evresel faktorlerin  gdlgeleyici
etkilerinden dolay1r etkileri kolay bir sekilde
anlagilamamaktadir. Bu genlerin ortaya ¢ikartilabilmesi
icin hayvan populasyonlarinin  dikkatli  sekilde
incelenmesi ve elde edilen verilerin istatistiki
yontemlerle analiz edilmesi gerekmektedir.

Ele alinan bu yontemlerin ¢oguna major gen
etkilerinin 6n belirleyicisi olarak yaklasmak daha
anlamlidir. Etkisi tamimlanabilen sistematik cevre
etmenlerine gore veriler diizeltmeye tabi tutularak
cevresel etmenlerin etkileri olabildigince giderildikten
sonra bu basit testlerin uygulanmasi gerekir. Major gen
varligina yonelik on kanitlar elde edildikten sonra
konunun tam agikliga kavusturulmasi igin sistemli
melezlemeler ve detayli verilere dayali duyarl: istatistiki
metotlara (6rn. Segregasyon analizi) bagvurmak
gerekir. Bunun yaninda genetik markdrler ile iliskilerin
belirlenmesine yonelik ¢aligmalar da yapilabilir.

Bunun yaninda, batin genisligi, kaslanma ve benzeri
gibi oOzellikler bakimindan populasyon ortalamalarina
gore cok yiiksek fenotipik goriintii ortaya koyan
hayvanlar ve bunlarin familyalar1 yakin takibe
alinmalidir. Sayet gozlenen sapmalarin genetik temelli

oldugu yoniinde bulgular mevcutsa  sistemli
melezlemeler devreye sokularak yavrularda genetik
acilimlara bakmak gerekir.

Hayvanciligy ileri iilkelerde yapilan altyapiya uygun
sistemli 1slah caligmalarryla verimlerde biiyiik artiglar
saglanmis ve kimi verimlerde arzulanan hedeflere
ulagilmistir. Yapilan seleksiyon calismalarmda bilingsiz
olsa da major genlerden faydalanilmig ve muhtemelen bu
genotiplerde major genler sabitlenmistir. Buna karsin,
tilkemizde var olan hayvan populasyonlarinda su ana
kadar etkili 1slah caligmalar1 siirdiiriilemedigi i¢in
verimlerde Onemli artiglar saglanamamustir. Verimler
bakimindan wklar iginde, wklar arasinda ve sentetik
populasyonlarda biiyiik varyasyonlar gozlenmektedir
(Karaca, 1998; Karaca ve ark., 2002). Bu yiksek
varyasyonun bir kaynagmin da diisiik gen frekansina sahip
major genlerin olabilecegi diigiiniilmektedir (Steane ve
Timon, 1994). Son donemlerde yapilan ¢aligmalardan elde
edilen bulgular ciftlik hayvanlarinda verim o6zelliklerini
etkileyen bir ¢ok major genin tanimlanabilecegini ortaya
koymaktadir. Bu anlamda s6z konusu bu calismanmn
sonuglari major gen arastirmalari igin yol gosterici
olacaktir.
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