Genetik Arastirmalarda Niimune Genisliginin

Hesaplanmasi
fsmet BAYSAL(])

OZET

"Genetik ve 1slah galismalarinda populasyon genisliginin hesap-
lanmasinda kullamilan Mather’in tam logariimik formiilii ile Muller’in
yaklasik formilii miscllerle izah edildi. ki ve iic gen ¢ifti tarafindan
kontrol edilen ve resessif bir karakteri tastyan ferdi Fy acilmalarinda
% 99 ihtimalle elde edilebilmek igin yetistirilmesi gereken fert sayi-

smin  hesaplanmast  yapildr,

Yaklagik formiiliin nasil gikarddhigy ve tam logaritmik formiille
mukayeseleri vapilarak her iki formiiliin asagr yukart aym neticeleri

verdigi gosierildi”’

GIRIS

Birgok tatbiki ve teorik 1slah
caligmalarmda ve bazi genetik aragtir-
malarda, mitsahade edilecek nimune-
nin genislifi Ynemli bir faktdrddr.
Meseld genctipleri bilinen ebsveyin-
lerin melezlenmesi neticesi ortaya cikan
déllerdeki gen kombinasyonlanmm da-
gilis oranlarinda oldugu gibi . Isciligi,
zamam ve araziyli normal kullanabil-
mek i¢in yapilacak melezleme, yetis-
tirilecek ve teste tabi tutwlacak d&l
miktarim ve $4 95-99 jhtimalle bir veya
daha fazla miktarda isienilen genetik
kombinasyorlar tasiyan fertleri elde
edebilmek arzu edilen bir husustur.

Aragtirma yapen bir kimse, birgok
defalar az bir nimune dzerinde ¢ali-
sarak bir netice elde etmesi miimkiin-
ken, pekgok bitkide kendilerne veya
kontrol melezlemest vapacak bdoylece
istenilenden ¢ok fazla sayida dél ye-
tigtirmis olacaktir. Difer taraftan, arag-

tinci efer bdyle bir denemeyi nasil
planlayacaft haklunda herhangi bir
malumatt yoksa, arzu edilen kombi-
nasyonlan elde edebilmek igin yeteri
kadar genis bir populasyonu yetistir-
meyebilir.

G.B. Mainland ve J. F. Crow
{1951) miistakil oiarak ve farkli metod-
larla istenilen ihtimal seviyssinde ye-
tistirilmesi veya teste tabi tutultmasi
gerekli olan fert sayisinn hesdp etmek
igin bir formil geligtirdiler . Gelistir-
dikleri bu formiille sadece H.J. Muller’in
1923 yilinda negredilen approximate
formiliinii  kegfetmis oldular.

Bu yazimizda, Mainland’'m for-
miili ile onun matematik olarak izahi
ve Mather {1963) in gikardif tam loga-
ritmik formiii ile bu formilierin ve-
rilen misallere tatbikati gésterilecektir.

Mainland tarafindan nesredilen
Muller formiliiniin biraz degisik sekli
tatbik edilmesi en kolay olamdir.

(1) Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkiler Blimi, Dr, Asistan
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n==kr+.1/2)
burada n yetistirilmesi veya teste aln-
mas1 istenen fert sayisi, k=loge(l-p),
burada p istenen ihtimal seviyesi,
r=a/b;, buradaki oranda a= genetik
kombinasyonlarda teorik olarak arzu
edilmeyen fertlerin miktari, b ise teorik
olarak arzu edilen fertlerin miktaridir.

Yukanda yapilan agiklamalara gore
muhtelif jhtimal seviyelerine gdre k
degerini hesap etmek mimkindir, Bu-
rada sadece baz ihtimal seviyeleri
tablo 1 de verilmektedir. Ayrica bir
veya daha fazla gen veya gen giftlerinin
meydana getirdigi arzu edilen kombi-
pasyonlari havi fertleri temin igin Ji-
umln fert sayist i¢in hazirlanmig tab-
lolar Mainland ve Mather tarafindan
verilmektedir.

Islah programmda formiili kulla-
narak muhtelif ihtimal seviyeleri ve ge-
netik oranlar igin populasyon geniglik-
lerinin nasil hesaplandifint bu konu
ile yakin alakasi olmayanlar igin bir
misalle ag¢iklayalim.

Problem: Genotipleri AAbb  ve
aaBB olan iki ebeveynle ise baglayip
aabb genotipini 1slah programmn ilk
adimmda %, 99 ihtimalle elde etmek
isteyelim. Burada A ve B genlerinin
tesadiifi olarak agldif bilindigine gore,
yukanda genotipleri bilinen ebeveyn-
lerin aralarinda yapilan bir melezleme
neticesi F, deki agilmalarda arzu
edilen aabb genotipindeki fertlerin
nisbeti 1/16 ve geriye kalan 15/16 nis-
betindeki fertler ise arzu edilmeyen
genotipte olacaklardir. Buna gbre,

r=15
ve % 99 ihtimal seviyesi segildigine
gore k=4.6
Bu degerleri egitlikte yerine koyarsak
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n = k (r+1/2), buradan
n =4.6x(15+1/2) veya
n=46x155, ve

n =713

Buna gére F, dolleri arasinda &, 99
ihtimalle bir veya daha fazla aabb ge-
notipinde bir fert elde edebilmek igin
72 (71.3) adet F, doli yetigtirmek icap
etmektedir,

Formiiliin - Matematik  Izaht

Genetik ve 1slahla ilgili literatdr-
lerde Miiller’in  yaklagik formiild ile
Mather’in binominal teoremden ortaya
koydugu tam logritmik formiiliin esa-
sindan pek bahsedilmediginden burada
sira ile her iki esitlikten bahsetmek
faydali olabilir.

Afiiller’in metodunda:

a = Populasyonda arzu edilmeyen
tiplerin tecrik nisbeti (fenotip
veya genotip),

b = Arzu edilenlerin teorik nisbeti,
buna gére a+b=1 (2) ve r=a/b,(3)

n = Yetigtirilecek veya teste tabi
tutulacak fert sayis,

p = Nimune geniglifi n olan bir
grupta arzu edilen genotipten bir veya
daha fazla sayida bulunma ihti-
mali, ]
q = Nilmune genigligi n olan bir
grupta istenmeyen fertlerin bu-
Tunma 1htimaly,

Buna goére, p+g=1, @)
ve {a + b)n — an = p, yahut (3)
1 — an = p, veya (6) : T
an=1—p @
Burada n degerini hesaplayabilmek
icin 7 deki esitligi logaritmik gekle ge-
virmek icap eder. '



n log a=log (1 -p) veya (8)

)
log a

ne o84 (10)
log a

Eger n degerini p ve b degerlerinden
bulmak istenirse, burada; p arzu edilen
genotipi elde edebilme ihtimali ve b
ise arzu edilen genotipin teorik nisbebti
buna gére esitlik 10,

log (I — p)

log (1 — b) (an
seklinde yazilir.
(Burada 10 ve 11 rinci esitlikler istenilen
herhangi bir ihtimal seviyesine gdre n
degerinin hesaplanabilecegi tam loga-
ritmik metodudur.).

Sonra :
a =1 — b, veya (bak 2)

r

Cunkii
__a(/b
afb
Aynca
a = W(Cﬁﬂ]k 3 ten) (]5)
)
a— — 1 (esitlik 3 ten) (16)
a i
b
o r
T T

Esitlik 10 da veya 11 de a yerine veya

1—b yerine yazarak,

r
r-+1

0 log (1 — a7

log
(r 41

esitlik 17 yi naturel logaritmaya ¢evi-
rirsek,

loge (1-p)

n = o - veya (18)
( r+ 1
_ loge (1 — p)
n = Tom /(2 1) veya (19)
)
0 — -log. (1 — p) 20)

log. (14 1/r)
Esitlik 20 deks,
—loge (1—p) = k dersek

“”[W] 2t

Burada 1I/r ve X dersek -esitlik
2 nin paydasi standart form olan loge
(1-+X) olur ki bu da kuvvet serisi

2 3 4 5 6
o X2, X3 X4 X5 X

I R S S
. ya muadildir. Buradan esitlik 21
ri tekrar yazarsak

i T R 1 (22)

T AT aE T Es

Burada 1 ri kuvvet serisine bdlersek,

1 .1 1
n= k[r+ T +24r2 7201‘%...]( 3

Esitlik 23 deki kuvvet serileri bir-
birine vaklagan degerler olup bilyiik
r degerlert ile r--1/2 limitine ulagir.
Burada iigincd ve ondan sonra gelen
terimlerin igaretleri degisik oldugundan
pratik gayeler i¢in nazari dikkate-alin-
mayabilir. Béylece esitlik 23 agagidaki
sekilde yeniden yazilabilir.
Cn=k(r+ 1/2)
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Tablo; 1- Ihtimal seviyeleri ve
bunlara tekabill eden k degerleri.

Arzu edilen tiplerin k degerleri

ihtimal degerleri

o 85 1.80
% 90 2.30
Y 95 3.00
o 98 3.91
% 99 4.61
o 99.5 5.30
% 999 6.91

Yukanda verilen Matherin tam
logaritmik formali ile Miiller’in yakla-
stk formiliind bir misalde uygularsak.

Problem : Miistakil 3 gen qifti
tarafindan kontrol edilen ve gen gift-
lerinde dominanthifin tam oldugu gene-
tik bir acilmada fenotiplerin orait
63 : 1 olarak beklenir. I, generasyo-
nunda ¢ 99 ihtimalle her g geni
homozigot resesif olarak tagpiyan bir
fert elde edebilmek igin migahadeye
alinmast icapeden niimune sayislt ne
olmahdir ?

a) Mather'mn tam logaritmik for- )

muli ile,
- log q_log 01 _-2.00000
~ loga log(63/64) -0.00684

=292.4

Formilde :

a = Arzu edilmeyen fertlerin teorik
nisbeti, :

q = Arzu edilmeyen fertlerin ni-
munede bulunma ihtimall,

b) Muller’in yaklagik formili ile

11=k(r+1,:’2):4.6(63.5)2292.1

bulunur. -

Netice ve Miinakasa

Miiller metodunda  k degerleri
bilindikten sonra logaritma kullanil-

a6

madan n degerini hesaplamak mim-
kiindir. Genellikle genetik ve 1slah ¢a-
lismalarinda % 95-99 ihtimal seviye-
leri kullanildign nazart dikkate alinirsa
bu ihtimaller igin bulunan k degerlert
dier genetik oranlar igin kolayca kul-
lantlabilir. (Tablo: 2). Mather’in tam
lograitmik formilinde oldugu gibi n
degerini hesaplamada log a igin loga-
ritma cetveleine bakmak lizumu var-
dir. Muller formiilinde buna ihtiyag
yoktur.

Tablo: 2- Muhtelif genetik acil-
malarda yetigtirilmesi ~ veya  teste
tutulmast icap eden dollerin 7 95 ve
99 ihtimal seviyelerindeki miktarlari (1)

Agilma Thtimal seviyesi
oranlari °% 95 9, 99
3:1 10.5 16.1
7.1 22.5 34.6
g:1 25.5 39.2
15:1 46.5 71.5
35:1 106.5 163.7
63:1 190.5 292.7
2551 766.5 1177.9

(1" Miktarlar yaklagik formiile gore
hesaplandi.

k degeri % 95 ihtimal seviyesi igin 3.00

k degeri % 99 ihtimal seviyesi igin 4.61

olarak alindi.
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