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Genetik ilerlemelerin hesaplanmasinda kullanilan istatistiksel
yontemlerin karsilastiriimasi
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Ozet: Seleksiyon indeksi, en ¢ok genetik ilerleme elde etmek i¢in olusturulmus, gézlemlerin dogrusal agirlikli bileskesidir. Bu
calisma optimal seleksiyon yontemlerinin varyans analizi, en ¢ok olabilirlik ve kisitlanmis en ¢ok olabilirlik yontemleri kullanilarak
dengeli baba-bir iivey kardes boga modeliyle olusturulmasina dayanmaktadir. Veri setleri Monte Carlo simulasyonu ile iiretilmistir.
Adaylar ve akrabalarina ait bilgi seleksiyon indeksinde birlestirilmistir. Varyans analizine dayali geleneksel seleksiyon indeks
kurami, olabilirlige dayali olanlarla karsilastirilmistir. Hem ANOVA hem de olabilirlige dayali yontemler, ANOVA’ya ait negatif
kalitim dereceleri tahminlerinin sifira esitlenmesi nedeniyle, benzer genetik ilerleme sonuglari vermistir. Tahmini genetik ilerlemenin
basarilan genetik ilerlemeye gore kalitim derecesi ve fenotipik varyans tahminlerine daha duyarli oldugu saptanmstir.

Anahtar sozciikler: Basarilan genetik ilerleme, optimal genetik ilerleme, seleksiyon indeksi

Comparison of statistical methods used in the calculation of genetic responses

Summary: The selection index is a linear weighted combination of observed measurements constructed so as to maximize
genetic gain. The study is focused on the construction of optimum selection methods using analysis of variance, maximum likelihood
and restricted maximum likelihood methods in a balanced univariate half-sib sire model. Data sets are simulated employing the
Monte Carlo simulation method. Information on candidates themselves and their relatives are incorporated into a selection index. The
conventional theory of selection index using analysis of variance method is compared with the likelihood based ones. Both ANOVA
and likelihood based methods give similar results of selection responses due to setting the heritability estimates from ANOVA to
zero if it is negative. It is found that the predicted response is more sensitive to the heritability and phenotypic variance estimates

than the achieved response.

Key words: Achieved selection response, optimal selection response, selection index

Giris

Hayvansal iiretimin esas amaci g¢iftlik hayvanla-
rindan miimkiin olan en yiiksek ekonomik kazanci elde
etmektir (7). Bunun icin yiiksek verimli hayvanlar
damizliga ayirip gelecek kusaklarin bunlarin déllerinden
olugmasi saglanmalidir. Hayvan 1slah1 ¢aligmalarinda en
biiylik sorun, damizlik adaylarmma ve akrabalarma ait
bilginin bir araya getirilerek en az hata ile damizlik
degerlerinin belirlenmesidir. Damizlik adaylarma ait
verimleri farkli kaynaklardan gelen bilgilerle iliskilendirip
bireyleri karsilastirilabilir kilmak, seleksiyon indeksinin
olusturulmast ile miimkiindiir. Hayvan 1slahinda
genellikle gozlemlerin dogrusal bir bileskesi olarak ifade
edilen seleksiyon indeksi ile elde edilen deger hayvanlari
seleksiyon igin siralarken bir kriter olarak kullanilabilir.

Verilen bir parametrik modelde hayvan islahinda
uygulanacak 1slah yonteminin saptanmasinda damizlik
adaylarinin genetik yapilarinin tahmininde yararlanilan
damizlik deger ve seleksiyon indeksinin hesaplanmasinda

da varyans unsurlar1 kullanilir (1). Son 40 yil igerisinde
matematik, istatistik ve bilisim teknolojilerindeki gelismeler
sonucu, varyans analizi (ANOVA), en ¢ok olabilirlik
(ML) ve kisitlanmis en ¢ok olabilirlik (REML) gibi farkli
varyans unsurlar1t tahmin yontemleri gelistirilmistir.
Hendersonun (6) karisik model esitliklerine dayanan
basit algoritmalarin yayginlagmas: ile Patterson ve
Thompson (8)’un tanittigi REML metodu, hayvan
slahinda karigsik modellerin varyans unsurlarini tahmin
etmede en ¢ok kullanilan yontem olmustur.

Hayvan 1slahinda seleksiyon indeksi ilk kez Hazel
(5) tarafindan uygulanmis, ancak Hazel ve Lush (4)
onceden bunun {tzerinde c¢aligmiglar ve ¢ok sayida
karakter icin seleksiyon yaparken tek karakter icin
seleksiyon, bagimsiz seleksiyon smirlart ve seleksiyon
indeks yontemlerini karsilagtirarak seleksiyon indeksinin
bazi kriterlere gore daha iyi oldugunu bildirmislerdir.
Falconer (3) seleksiyon indeks yonteminin etkinligi ve
diger yontemlerden iistiinliigii izerine ¢ok sayida calisma

" Bu calisma Akdeniz Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri Koordinasyon Birimi tarafindan desteklenmistir.
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oldugunu bildirmistir. Hazel (5) seleksiyon indeks
yontemini; karakterleri ekonomik katsayilariyla agirlik-
landirip, gozlemlerin dogrusal bir bileskesi olarak ifade
edilmesi esasina dayandirmistir. Bu kuram daha sonra ilk
kez kendi 6grencisi Henderson tarafindan degismistir.
Henderson, seleksiyon indeks kuramini basamaklandir-
mustir. {lk adimda her bir karaktere ait damizhik degeri
hesaplanip, sonraki adimda bu degerler ekonomik
katsayilarla agirliklandirilmigtir. Bu basamaklama ile,
damizlik degerlerin daha dogru ve kompleks modellerden
tahminine olanak saglayan BLUP yonteminin uygulana-
bilmesi ve damizlik degerin tekrar hesaplanmadan farkli
seleksiyon amaglart i¢in farkli ekonomik katsayilarin
kullanilabilmesi saglanmigtir. Ekonomik katsayilarin
degiskenligi sorunu i¢in farkli bir yaklagim ise dogrusal
olmayan ve kisitlanmig seleksiyon indeks yontemleridir
(2). .

Indeks kurami; dagilimin sekli ile fenotipik ve
genotipik parametrelerin bilindigi varsayimlarma dayanmakta
ve populasyonun sonsuz biyiikliikte oldugunu kabul
etmektedir. Fakat uygulamada ne parametreler bilinmek-
tedir ne de sonsuz biiytikliikte populasyondan miimkiindiir.
Bu varsayimlar istatistik prensiplerinin uygulanabilmeleri
icin gereklidir ve parametreler yerine istatistikler
kullanilmaktadir. Bu durum, seleksiyon indeksinin
etkinligini azaltmaktadir (9, 10). Sales ve Hill (9),
istatistiklerin kullanilmasindan kaynaklanan hatayi; birey
ve baba bir 6z kardes ve {iivey kardes kayitlarini
kullanarak tek karakter i¢in indeks yontemi ile seleksiyon
yapildiginda optimal, tahmini ve basarilan genetik
ilerlemeleri hesaplayarak karsilagtirmiglardir.

Bu c¢alismanin amaci, tek karakter i¢in boga ve
kizlarina ait bilgiyi kullanarak seleksiyon indeksleri
olusturup, farkli istatistiksel yontemler ve deneme
desenlerinin basarilan ve tahmini genetik ilerlemelere
etkilerini optimal ilerlemeyle karsilagtirmaktir.

Materyal ve Metot

Materyal : Monte Carlo simulasyon ydntemi ile,
farkli miktarlardaki istatistiksel bilgiyi temsil eden farkli
kalitim dereceleri (/%), boga (s), ve dol sayilarmna (n) ait
toplam 216 deneme deseni igin {iretilen gozlemler
calismanin materyalini olugturmustur. Her deneme
desenine ait simiilasyon 500 dongili yapilmis,
biiytikliikleri boga sayilari i¢in s=10-150, dol sayilari i¢in
n =8-50 ve kalitim derecesi icin 4*=0.1-0.9 arasinda
degismektedir. Simiilasyon ¢aligmasinda asagidaki boga
modeli kullanilmigtir

Yy =MEs te; (i=1,...,s;j=1,...,n) [1]

Burada, Vi i’inci boga ailesinin j’inci ddliine ait fenotipik

deger, ;2 genel ortalama, s;i’inci  bogaya ait etki ve

e; baba bir iivey kardes aileleri i¢i degigkenligi temsil

eden hata terimidir. Sansa bagh etkiler s, ve e;
birbirlerinden bagimsiz dagilis gosterir ve s,~N(0, Gf ),
e, ~N(0,
varyanslaridir.

Metot : Tek karakter igin genel seleksiyon indeks
kuram1 : Seleksiyon igin her bir adaydan ve bazi
akrabalarindan elde edilen ¢ bilgi kaynagmin oldugu
varsayilsmn. Ornegin, =2 bireyin performansi ve baba bir
iivey kardes aile ortalama performansidir. ¢ indeks

agirhigindan ibaret bir vektér olan b’ye sahip indeks
asagidaki gibi ifade edilir (9).

11
1=)"bx, =b'x 2]
k=1
Bu caligmada [2] no’lu esitlikteki indeks, bireyin aile
ortalamasindan sapmast (x;) ve aile ortalamasinin (x,) kismi
regresyon katsayilartyla agirliklandirilarak kullanilmustir:

2 2 2 =
o)) veo;veo,sirastyla boga ve hata

I =bx, +b,x,

Indeks esas alinarak segilen bir grup hayvanin ortalama
indeks degeri 7 ’dir. Bu grubun ve ebeveyn generas-
yonunun ortalama damizlik degerleri arasindaki fark olan
beklenen genetik ilerleme R=p o, (f - U, )/ o, dir.

Burada p,, damizhik deger ile seleksiyon indeksi

arasindaki korelasyon, O'j toplamal1 genetik varyans, ve
1, ve o, seleksiyon indeksinin ortalama ve varyansidir.

(i - U, )/ o, ifadesi seleksiyon diferansiyeli veya i ile
gosterilen seleksiyon yogunlugu olup 1’e esittir. Belirli
bir populasyon ve (f - i, )/ o, igin, karakterin damuzlik
degerindeki yanit, damizlik deger ve indeks arasindaki
korelasyon maksimum iken en ist diizeye ¢ikar. Bu
korelasyon, damizlik degerinin aday hayvanlara ait
gozlemler {izerine regresyonu olarak maksimize edilir ve
standart sapma cinsinden seleksiyon diferansiyelinin
orant olan genetik ilerleme asagidaki gibi ifade edilir

-1/2
R=p,o,=b'c,(b=,b) 3]
Burada ¥ o gozlemlerin, X, #x¢ boyutlu varyans matrisi
ve o, bireyin damuizlik degeri ile gozlemlerin kovar-

yanslarmin ¢ boyutlu vektorii olup asagidaki bigimde
yazilabilirler

5 ol {(n—l)@—hz) 0 =hzaﬁ{3(n—lq

=— o
4n 0 4+(n—1)h2}veg 4n | n+3

Bu esitliklerde, o-; fenotipik varyanstir. Esitlik [3]teki

korelasyon maksimize edilerek hesaplanan b vektori
bireyin damizlik degerinin kismi regresyon katsayilarmi

ierir. 0',2, ve h? parametreleri hatasiz  olarak

biliniyorlarsa, b vektorii agagidaki bi¢imde yazilabilir.
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3n*
a—p [4]
(n+3)h’
4+ (n-1h?

Ideal sartlar altinda kuramsal bir sonug¢ olan optimal

genetik ilerlemeyi, Ropt , Verir

L ko, [9(n-1)
15 -1
R0p12<0g2po-g)2 = 2\/5{4_}22 +

Uygulamada, ¥ ve o, ’nin tahminleri X ve &,

o=

(n+3)® |* 5]
4+(n-Dh’

mevcuttur. Tahmin edilen indeks agirliklari [4] nolu
esitlikte, tahmini genetik ilerleme ise [5] nolu esitlikte bu
parametre tahminleri yerine konularak elde edilir.
Populasyonda seleksiyon igin tahmin edilen indeks
(I =b'%) kullanarak elde edilen basarilan genetik
ilerleme asagidaki bigimdedir;
) e o\ 6o
R = M = b'O'g (b'Zpb) 2 = # [6]
O . AL o “-lar)y
! (GgEPIEPEPIG )2
Ilgili parametre ile verilir ve istatistikler yerine konularak
Esitlik [6] elde edilir;

R(,:hzap{9(n—l)+ (n+3) }{9(n—l)(4—h2)+(n+3)7[4+(n—1)h7]};

2n | 4=k [4+(n-1)A%] 4-h?*)? [4+(n—1)h*]

Gergek

kullanarak elde edilen R, ’den daha az veya ona esit

ilerleme (R“) daima optimal agirhklar:

olacaktir. Optimal indeks (/) ve tahmin edilen indeks (f )
degerleri arasindaki korelasyonun R / Ropr ’e esit oldugu

gerceginden kaynaklanmaktadir. Korelasyon katsayilar1 —1

ve +1 arasinda oldugundan, R“,-R,

b Ve + Ropl arasinda

degisir. Daha dogru tahminle, R“’min degeri R,
degerine daha yakin olacaktir. Optimal indeksten elde
edilen genetik ilerlemeye oranla parametre tahminleri ile
elde edilen genetik ilerlemedeki beklenen kayip, oransal
kayip olarak ifade edilebilir:
E(R*)-R
R

Aile biiyiikliiklerinin negatif varyans tahminine olanak
saglamayacagi bir biiyliklik icin, kalittm derecesinin

L= (7]

yansiz tahmini mevcut ise, E (R“) asagidaki gibi hesap-
lanabilir

O°R*
oh? 1i=r [8]
Kalittim derecesi tahmininin tanimlanan parametre
araligina diisecegi kabul edildiginde, Taylor serisi
yaklagimiyla [8] no’lu esitlikteki tlirev operatorii
asagidaki gibi ifade edilir:

10°R |
2 g L

E(R")=R,, +%V(ﬁz)

72(n—1)(n+3)*
=D= _Ra[rl B
-4+ (n—1)h2]{(4-h214+(n —0i? ]+ (=11 —hz)z}

D ve V(i;z) kullanilarak ve s’nin biyik oldugu
varsayilarak [7] no’lu esitlikteki kayiptaki etkinlik ve

h? nin varyans! asagidaki gibi verilebilir:

L [e(r* -~ )| _Dr(iz) 9(n+3)°@— )4+ (n-1)i?] [9]
Ry R 165n{(4— B fa+(n-Dp ]+ (n-1)1-n2F }2
~ ~s 2
V(ﬁz): (4—h2)2[4+(n —1)h2]
128n(n—1)(s —1)
Seleksiyon indeksinin etkinligi, tek karakter igin

seleksiyon yapildiginda elde edilen R,, R ve 1@1 indeks

yontemi ile elde edilen genetik ilerlemelerle karsilastiri-
larak gosterilebilir. Tek karakter igin yapilan seleksiyonda

agirliklar olmadigindan optimal (R,) ve basarilan (R,")

genetik ilerlemeler birbirine esit olur. Iki seleksiyon
yontemini karsilastirmak i¢in agagidaki formiil kullanilir

Ié/ﬁl:{l_‘r (7%\—1)(1—}’1\2)2‘\ }2
[4—iJa+ (-1 (10]

Bulgular

Farkli deneme desenleri i¢in elde edilen optimal
genetik ilerlemeler Tablo 1°de verilmistir. Tablodan
optimal genetik ilerlemenin kaliim derecesi ve dol
sayisinin  her ikisinin birden fonksiyonu oldugu
goriilmektedir. Optimal genetik ilerleme, /° ve n arttikga
artmaktadir. Fakat d6l sayisinin artmast 6zellikle diisiik
kaliim dereceleri i¢in etkili olmakta ve genetik
ilerlemenin daha fazla artmasina sebep olmaktadir.

Tablo 1. Farkli aile biiyiikliikleri ve kaliim derecelerinde
optimal genetik ilerlemeler

Table 1. Optimum selection responses for different family sizes
and heritabilities

Rop
s n=8 n=16 n=20 n=>50
0.1 0.1144 0.1252 0.1292 0.1464
0.2 0.2208 0.2333 0.2375 0.2528
0.3 0.3220 0.3332 0.3367 0.3482
0.4 0.4201 0.4290 0.4315 0.4396
0.5 0.5164 0.5228 0.5245 0.5298
0.6 0.6119 0.6161 0.6172 0.6204
0.7 0.7075 0.7098 0.7104 0.7121
0.8 0.8036 0.8047 0.8049 0.8057
0.9 0.9010 0.9012 0.9013 0.9015

Farkli aile biyiikliikleri ve kalittim derecelerinde

ML ve REML yontemleri ile elde edilen R ve R* ’ya ait
sonuglar Sekil 1 ve 2°de Rapt ile kiyaslanarak verilmistir.
Calismada ANOVA ve REML yontemlerine ait R ve
R“’nin  ortalamalann aile bilyiikliigii veya kalitim

derecesine bakilmaksizin aynidirlar. Ciinki, R ve R*
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degerleri hesaplanirken, ANOVA yonteminde h? 0-1
aralig1 disina diistiigiinde uygun limit degerine esitlenir.
Sekil 1 ve 2 incelendiginde her iki yontem ile elde edilen
tahmini genetik ilerlemenin R, a gore yukar1 dogru

yanli ve basarilan genetik ilerlemenin ise asagi dogru
yanlt oldugu goriilmektedir. Kiigliik 6rnek biyiikliikleri
icin bu yanlilik ¢ok fazla iken, yeterli miktardaki

orneklemde ¢ok azdir. IAQ, l;z’nin degerine oldukca

v 1. A T2 ~
duyarlidir, ¢iinkii R, A~ ’ye ve aym zamanda 0'12, 'ye
oransaldir. 4> ve n’nin artmasi R ve Ropt arasindaki

fark kiigtiltiir. R ’nin aksine, her li¢ yontemle elde edilen

R* optimal genetik ilerlemeyi gereginden daha az olarak
tahmin eder ve aile biiyiikliigii arttik¢a optimal genetik
ilerlemeye yaklagir. Ornek biiyiikliigii arttik¢a R ve R*
arasindaki fark da gittikge azalir.

Bu yontemlerle elde edilen R“’lar birbirine ¢ok
yakin oldugundan sekildeki noktal1 ¢izgi her iki yontemle
bulunan basarilan genetik ilerlemeyi temsil etmektedir.
Genetik ilerleme kalitim derecesinin bir fonksiyonudur.

Boga sayisinin artmasi ile R“ ve R degerleri R, a

yaklasir ve A” ve s sabit tutuldugunda » arttik¢a genetik
ilerlemenin de arttig1 goriilmistir. Boga sayisi ve
dollerinin  fazla olmasi, seleksiyon indekslerinin
olusturulmasi i¢in gerekli tahminlerin daha gercekgi bir
sekilde bulunmasmi saglayabilir. Boylelikle dogru
bogalarin segilme olasiligi artar. Bogalarin dolleri daha
yiiksek genetik ilerlemenin elde edilmesini saglayarak
R“ optimal genetik ilerlemeye yaklasabilir.

Fenotipik varyans 1’e esit oldugunda »=20 ve n=5
ve farkli A*’ler igin, tek karakterli seleksiyondan ve
baba-bir livey kardes aile ortalamasi performansindan
elde edilen R“ degerleri Sekil 3’de verilmistir. Tek
karakterli seleksiyonda genetik ilerleme sadece /°’nin
bir fonksiyonudur ve tek karakterli seleksiyona ait
optimal genetik ilerleme, baba-bir iivey kardes aile
ortalama performansina ait ilerlemeye esit veya daha
kiigiik oldugu goriilmektedir.

Kalitim derecesine ait degisik parametre ve tahmin

degerleri i¢in 1%/ I%] ’in R / R, ile karsilastirilmas1 Sekil

4’de yapilmustir. h*<h? oldugunda baba-bir iivey kardes
aile ortalamas ile elde edilen seleksiyon indeksinin, tek
karakter igin seleksiyona goére avantajlar1 daha fazla,

h*>h? oldugunda ise daha azdir. Ornegin, n=5 ve
h’=04igin R /R =1.0351, h*=02 igin R/R, =1.0679
ve h>=0.6 igin R/R, =1.0146"dir. 7> nin 0.2-0.6 aralig:
icin R“ / R, degeri, 1.0298 ile 1.0304 arasinda degisir.

Bu ornekten ve Sekil 4’ten yola ¢ikarak, seleksiyon

indeksi ile elde edilen R“’nin, tek karakter igin
seleksiyondan elde edilen R,, dan daha istin oldugu

anlagilmaktadir. D61 sayisinin n=5den n=20’ye ¢ikmasi,
seleksiyon indeksinden elde edilen genetik ilerlemeyi tek
karakter i¢in yapilan seleksiyondan elde edilene gore

daha fazla arttirmaktadir. Ornegin, h*=02 ve n=5 i¢in,

seleksiyon indeksine gore elde edilen ﬁ, tek karakter
icin seleksiyondan elde edilenin 1.0679 kat1 iken, n=20
i¢in bu istiinliik 1.292 kata yilikselmektedir. Fakat, diisiik

n’ ’lar, tek karakter igin seleksiyondan elde edilen
genetik ilerlemeyi daha fazla etkilemektedir.

Ayni1 deneme desenleri kullanildiginda, D katsayisi
ve oransal kayip (L) degerlerinin farkli kalitim
derecelerinde dol sayisina bagli olarak nasil davrandiklari
Sekil 5°de gosterilmistir. Goriildiigii izere dol sayisi ve
kalitim derecesinin her ikisinin de artmasi D katsayisini
azaltmakta, bu ise oransal kayb1 (L) azaltmaktadir. Sekil
5’teki oransal kayip bir aile igin hesaplanmistir. Dolayis1
ile gercek kayip, sekildeki degerin aile sayisina

bolinmesi ile bulunur. Ornegin, n=20 ve h*=0.4 ise,
Sekil 5’ten D katsayist -3.1659 olarak bulunur; bu
L=-3.1659"")/R, anlammna gelmektedir. Buna karsilik
n=20 ve h’=0.4 igin, Sekil 5’den L=-0.2631 olarak
bulunur. Bu deger, 100 bogadan olusan bir aile igin
yapilan analizden elde edilen —0.0026 (%-0.26) degerine
esdegerdir.

Sekil 3’den de gorildigi gibi, seleksiyon indeksi
yeterince biiyiik ailelerin genetik ilerlemesine katkida
bulunur ve bu durumda R“’ya ait egriler, maksimumu
daha belirgin olarak gosterirler. Buna karsilik oransal
kayip aile biiyiikligiindeki degisimlere ¢ok duyarli
olmadigr halde D katsayis1 olduk¢a duyarhdir. D3l
sayisinin artmasi oransal kayibi azaltmakla birlikte, bu
etki ozellikle boga basma dol sayisi yaklagik 40 olana
kadar siirmekte daha sonra kayiptaki azalim azalan
oranlarda artmaktadir.

Akrabalardan elde edilen bilginin indekse dahil
edilip edilmemesi veya sadece bireylerin fenotiplerine
gore seleksiyonu hakkindaki karar genellikle seleksiyon
indeksi ve tek karakterli seleksiyondan elde edilen
tahmini genetik ilerlemelerin karsilastirilmast sonucu

verilir. Ornegin, n=20 ve h*=0.1 i¢in, R, / R,=1.292

olup en iyi indeksin tek karakterli seleksiyondan elde
edilen indeksten 1.292 kat daha dstiin oldugu
anlamindadir. Yani seleksiyon indeksi ile %29.2 kat daha
fazla kazang saglanir. Bu 6rnek i¢in oransal kayip L=-
0.2317 ve R, / R, x L=-0.299 bulunur. Kalitim derece-

sinin tahmininin, };2, s=25 aileden hesaplanmasi duru-
munda %0.299x100/25 kadar kayip olacaktir, yani
kazang yaklagik olarak 9%29.2-%1.196=%28.0’e diise-
cektir.
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Sekil 1. Farkhi 4> (1: 4%=0.1, 2: h®=0.2, 3: h*=0.3), boga (s=10, 100) ve dl sayilarinda (n=8-50) optimal genetik ilerlemenin

[R,, (LML

opt

R v (-=-)] ve REML [ R z (- - - -)] ile elde edilen tahmini genetik ilerlemelerle ( R ) karsilastirilmast.

Figure 1. Comparison of optimum genetic [ R, (__ )] and estimated responses obtained from ML [ R 4w ()] and REML [ R PG

for different 4° (1: A*=0.1, 2: h*=0.2, 3: 4?=0.3), sires (s=10, 100) and number of daughters (n=8-50).
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Sekil 2. Farkhh A% (1: A*=0.1, 2: h*=0.2, 3: h*=0.3), boga (s=10, 100) ve dbl sayilarinda (n=8-50) optimal genetik ilerlemenin

[R,, (_ LML

opt

Ry, ()] ve REML [ R} (- - - -)] ile elde edilen basarilan genetik ilerlemelerle ( R “) karsilagtirilmast.

Figure 2. Comparison of optimum genetic | Ropt (__ )] and achieved responses obtained from ML [ R;& (---)]and REML [ R} (----)]

for different 4% (1: h*=0.1,2: h*=0.2, 3: 1*=0.3), sires (s=10, 100) and number of daughters (n=8-50).
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Lr20,4 ------------------------------------------ o4 karakterli seleksiyondan elde edilen basarilan genetik ilerlemeyi
g 02 gostermektedir)
g 02 prmmmm——————— Figure 3. Achieved response against the estimate of the heritability
00 . . . . . . . . . (hz) for different heritabilities (42=0.2, 0.4, 0.6, 0.8) and number
00 0L 0203 04 05 06 07 08 09 10| of progenies [n=5(----), 20( )] (The horizontal lines show the
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Sekil 4. Farkli kalitim dereceleri ve dol sayilarinda (n=5, 20) indeks ile elde edilen basarilan genetik ilerlemenin tek karakterli
seleksiyondan elde edilen optimal genetik ilerlemeyle () ve indeks ile elde edilen tahmini genetik ilerlemenin teksel
seleksiyondan elde edilen tahmini genetik ilerlemeyle ( ---- ) karsilastirilmasi

Figure 4. Comparison of achieved genetic responses obtained from individual and index selection () and predicted genetic
responses obtained from individual and index selection ( ---- ) for different heritabilities and number of progenies(n=>5, 20).
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Sekil 5. D katsayisi ve oransal kayibin farkli kalitim dereceleri (42=0.2, 0.4, 0.6, 0.8) ve ddl sayilarina duyarliliklar1 (s=100)
Figure 5. Sensitivity of D coefficient and proportional loss for different heritabilities (42=0.2, 0.4, 0.6, 0.8) ve number of progenies

(s=100)

Bununla birlikte, Sekil 4, };2 ‘nin kendi parametre

degerine, h’, yakin olmadig1 siirece, R/ R, oranmin

indeks kullanilarak elde edilen orana, R / R/, gbre daha
zay1f bir tahmin verdigini ifade etmektedir. Bu degerler

sirastyla I%/I%l =1.083 ve R”/RI” =1.495 olarak

bulunmustur. /> ’nin kendi parametre degerine yakin

olma olasiligi baslangi¢ denemesindeki h® ormekleme
dagilimina baghdir. Ornegin, dél sayis1 =20 ve kalitim

derecesinin 0.1 ile 0.4 aralig1 i¢in, oransal kayip, L, -

0.2631 ile —0.2524 araliginda olmaktadir; yani A*’yi
tahmin etmek i¢in s boga kullanmldiginda kayip yaklasik
olarak %25/s olacaktir. Boylece %1 veya daha az kayip
icin yaklasik olarak her birinin 20 doli olan 25 bogaya
gerek vardir. Eger gercekten kalitim derecesi 0.4’¢e esitse,
bu durumda 50 boga ile kayip %0.5’e diisiiriiliir ki bu da
uygulamada ihmal edilebilir.

Tartisma
Bu c¢aligma optimal seleksiyon yoOntemlerinin
varyans analizi, en ¢ok olabilirlik ve kisitlanmis en ¢ok
olabilirlik yontemleri kullanilarak dengeli baba-bir {ivey
kardes boga modeliyle olusturulmasma dayanmaktadir.
Aday hayvanlar ve akrabalarina ait bilgi seleksiyon
indeksinde birlestirilmistir. Varyans analizine dayali
geleneksel seleksiyon indeks kurami olabilirlige dayali
olanlarla karsilastirildiginda, ANOVA’ya ait negatif
kalittm dereceleri tahminlerinin sifira  esitlenmesi
nedeniyle, bu yontemler benzer sonuglar vermistir.
Tahmini genetik ilerlemenin basarilan genetik ilerlemeye
gore kaliim derecesi ve fenotipik varyans tahminlerine

daha duyarli oldugu saptanmustir.
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