
Özet
Bu çalışmada, et tipi bıldırcın ana hattı geliştirmek için karışık model eşitliklerinden yararlanarak çok özellikli seleksiyon programı 

uygulamanın fenotipik ve genetik ilerlemelere etkisi incelenmiştir. Araştırmada pedigri kaydı bulunan yaklaşık 2.000 birey kullanılmış 
olup, bıldırcın türünde çok özellikli birey modeli ile seleksiyon Türkiye’de ilk kez uygulanmıştır. Bir başlangıç sürüsünden (AHBS: ana hattı 
başlangıç sürüsü) şansa bağlı çiftleşmelerle 160 aileden oluşan (160 erkek - 480 dişi) ana hattı seleksiyon sürüsü (AHSS-1) elde edilmiştir. 
Sürüde ilk seleksiyon kriteri olarak 5 haftalık yaştaki canlı ağırlık (CA) seçilmiştir. Bunun yanında, ana hattında 20 haftalık yaşa kadar olan 
toplam yumurta verimi (YV), Gompertz büyüme eğrisinden tahmin edilen 5 haftalık yaştaki bağıl büyüme hızı (BBH) ve 10-11, 14-15 ve 
17-18 haftalık yaşlarda toplanan yumurtalardan elde edilen döllülük oranı (DO) özellikleri seleksiyon kriterleri olarak kullanılmıştır. Çok 
özellikli BLUP değerleri elde edilmiş ve damızlık değerlerine göre en iyi %25 erkek ve dişi bıldırcın bir sonraki sürünün (AHSS-2) ebeveynleri 
olacak şekilde seçilmiştir. Seleksiyon sonrasında genetik parametre tahminleri, gerçekleşen genetik parametreler, seleksiyonla sağlanan 
genetik ilerlemeler ve genetik yönelimler elde edilmiştir. Kuşaklarda CA, BBH ve YV özellikleri bakımından istatistiksel olarak önemli 
genetik ilerlemeler sağlanmıştır. Çalışma sonuçları, negatif genetik ilişkili özelliklerin çok özellikli BLUP yöntemiyle seleksiyonda bir arada 
değerlendirilebileceğini ortaya koymuştur.
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Effects of Multi-Trait Selection on Phenotypic and 
Genetic Changes in a Meat Type Dam Line of Japanese Quail

Summary
The present study in Japanese quail was aimed to develop multi-trait genetic selection program for meat type dam line utilizing the 

mixed-model methodology. In total, 2000 pedigreed quail were formed the basis of the research where a multi-trait animal model was 
performed for the first time in a selection study of quail in Turkey. A flock consisting of a total of 160 families (160 male- 480 female) was 
developed from the initial flock (AHBS: initial flock of dam line), so as to obtain a selection flock dam line (AHSS-1). Body weight at 5 weeks 
of age (CA) was chosen as a primary selection criterion in flock. The total egg number (YV) from the day of first lay to the 20 weeks of age, 
relative growth rate (BBH) at 5 weeks of age derived from Gompertz equation, and fertility rate (DO) were used as selection criteria in AHSS. 
Multi-trait BLUP methodology was carried out for genetic improvement of birds. In flock, 25 percent of males and females with highest 
breeding value were selected to produce next generations (AHSS-2). Genetic parameter estimates, realized genetic parameters, selection 
responses, and genetic trends were obtained. Significant (P<0.01) selection responses for CA, BBH and YV traits on generations were 
observed. The results of the study revealed that the negative genetic relationships exhibited between some studied traits had overcame by 
modern poultry breeding methods such as selection via multi-trait BLUP.
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çok et üretimi amacıyla yetiştirilmektedir [1,2]. Japon bıldır-
cınlarını konu alan bilimsel çalışmaların büyük kısmı 
türün model hayvan olarak değerlendirilmesiyle ilgili 
olmakla birlikte [3-7], gerçekleştirilen sınırlı sayıdaki ıslah 
çalışmasında da erken dönemlere ait yumurta verimi ya 
da sabit bir yaşa ait canlı ağırlık için kısa ve uzun dönemli 
seleksiyon uygulanmıştır [8-12]. Bu çalışmaların çoğunda mo-
dern ıslah araçları kullanılmamış olup fenotipik değerlere 
göre basit kitle seleksiyonu uygulanmıştır. Kısmi yumurta 
verimi ve haftalık canlı ağırlık özelliklerine ait kalıtım 
dereceleri yüksek olduğundan, kısa dönemli seleksiyon 
çalışmalarında bile oldukça başarılı sonuçlar alınmıştır [9]. 
Diğer yandan, söz konusu özellikler ile negatif genetik iliş- 
kili olan döllülük ya da yumurta kalitesi gibi bazı karak- 
terlerde ortaya çıkan gerilemelerden dolayı söz konusu 
çalışmalar sürdürülemez hale gelmiştir [8]. Bunun yanında 
ıslah çalışmalarının sonuçları ticari ürüne dönüştürüleme-
miştir. Günümüzde ticari üretimde kullanılan bıldırcınlar 
genellikle ıslah edilmemiş ve mevcut potansiyellerinin çok 
daha altında ürün veren sürülerden oluşmaktadır [13]. 

Etlik piliç ıslahında başlıca seleksiyon ölçütleri olan 
büyüme hızı, yemden yararlanma ve karkas verimi özel-
liklerinin yanında büyüme eğrisi parametreleri, fiziksel 
ve teknolojik et kalite özellikleri, göğüs açısı gibi 20’nin 
üzerinde özellik kullanılmıştır [14,15]. Bıldırcınlarda ise kesim-
karkas, büyüme eğrileri ve et kalite özellikleri için genetik 
parametre tahmini yapılan bazı çalışmalar bulunmakla 
birlikte, söz konusu özelliklerin dahil olduğu ana ve baba 
hatlarını geliştirmeye yönelik bir ıslah çalışması bulun-
mamaktadır [1,9]. Etlik piliç ıslahında genetik parametre 
tahminleri için kullanılan ebeveyn-yavru benzerliği ya 
da seleksiyon sonucu gerçekleşen kalıtım derecesi gibi 
yöntemler yerlerini sınıf-içi korelasyon temeline dayanan 
uygulamalara bırakmıştır [16]. Fenotipik kitle seleksiyonu 
terk edilmiştir ve damızlık değerler çeşitli karışık model 
eşitliklerinin çözümüyle elde edilmektedir [17-21].

Kanatlı hayvanların genetik iyileştirilme çalışmalarında 
uygulanan ıslah programları birbirini izleyen iki aşamadan 
oluşmaktadır. Bunlardan birincisi ana ya da baba ebeveyn 
sürülerin hat içi seleksiyonla belirli özellikler bakımından 
geliştirilmesi, ikincisi de belirli özellikler bakımından 
geliştirilmiş ebeveyn hatlarının melezlenmesidir [17]. Birinci 
aşamada eklemeli genetik etkiler kullanılarak akrabalık 
düzeyleri yüksek saf hatlar elde edilmesi amaçlanır. İkinci 
aşamada ise eklemeli olmayan genetik etkilerden de 
yararlanılarak daha üstün verim performansına sahip melez 
genotipler elde edilmesi hedeflenir. Hayvanlarda ölçülen 
özelliklerin geliştirilmesi, özellik ya da özellikler için genetik 
parametrelerin tahmini, uygun ıslah aracının seçilmesi, 
damızlık değerlerin tahmin edilmesi ve seleksiyon gibi 
uygulamaların tümü ilk aşamada yapılması gereken işlem- 
lerdir [15]. Bu çalışmada et verimi amacıyla ana hattı olarak 
geliştirilmekte olan bir Japon bıldırcını sürüsünde çok 
özellikli BLUP (best linear unbiased prediction) yöntemiyle 
gerçekleştirilen seleksiyonun etkileri üzerinde durulmuştur. 

Seleksiyon kriterleri olarak 5. hafta canlı ağırlığı, 20 haftalık 
yaşa kadar olan toplam yumurta verimi, Gompertz büyüme 
eğrisinden tahmin edilen 5 haftalık yaştaki bağıl büyüme 
hızı, 10-11, 14-15 ve 17-18 haftalık yaşlarda toplanan yu-
murtalardan elde edilen döllülük oranı kullanılmıştır. 
Araştırmada çok özellikli seleksiyonla birlikte fenotipik  
ve genetik değişimlerin ortaya konulması, parametre- 
lerden yola çıkarak gelecek kuşaklara yönelik öngörülerde 
bulunulması amaçlanmıştır.
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Çalışma Akdeniz Üniversitesi Zootekni Bölümü Kanatlı 
Hayvan Araştırma Merkezi’nde gerçekleştirilmiş ve Akdeniz 
Üniversitesi Deney Hayvanları Etik Kurulu 09/69-02.14.2011 
sayılı kararı uyarınca yürütülmüştür. Başlangıç sürüsü oluş- 
turmak amacıyla Akdeniz Üniversitesi ve Konya Selçuk 
Üniversitesi araştırma birimlerinde barındırılan, daha 
önce ıslah edilmemiş, şansa bağlı çiftleşen bıldırcınlardan 
toplam 1500 döllü yumurta alınarak, rastgele ve eşzamanlı 
biçimde kuluçkaya konulmuştur. Kuluçkadan çıkan civciv- 
lere kanat numarası takılarak pedigri kayıtları başlatılmıştır. 
Civcivlerin 3 haftalık yaşta cinsiyetleri belirlenmiş ve 
rastgele seçilen 120 dişi-40 erkek bıldırcın ana hattı 
başlangıç sürüsü (AHBS) oluşturmak amacıyla bireysel 
damızlık kafeslerine yerleştirilmiştir. Her biri üç dişi ve bir 
erkek bıldırcından oluşan toplam 40 ailedeki bıldırcınlar 
10 haftalık yaşa geldiğinde, 15 gün boyunca toplanan 
yaklaşık 1200 yumurta iki parti halinde kuluçka makinesine 
yerleştirilmiştir. Kuluçka süresi sonunda makineden çıkan 
civcivlere kanat numarası takılmış ve 21. günde tüylen-
melerine göre cinsiyet tayini yapılana kadar, çevre kontrollü  
bir büyütme odasında yer alan ve her katında 96x43x21 cm 
boyutlarında bölmeler bulunan, altı katlı, ısıtıcılı büyütme 
kafeslerinde barındırılmıştır. Her bölmeye 50 adet civciv 
yerleştirilmiştir (82.56 cm2/bıldırcın). Üçüncü hafta canlı 
ağırlık ölçümü sırasında şansa bağlı olarak toplam 160 
erkek ve 480 adet dişi bıldırcın seçilmiş ve bireysel damızlık 
yumurtacı kafeslerine yerleştirilmiştir. Böylece 160 aileden 
oluşan birinci ana hattı seleksiyon sürüsü (AHSS-1) oluş-
turulmuştur. AHSS-1’de seleksiyon kriterleri olarak 5. 
hafta canlı ağırlığı (CA), 5. hafta bağıl büyüme hızı (BBH), 
20 haftalık yaşa kadar olan yumurta verimi (YV) ve 
döllülük oranı (DO) özellikleri belirlenmiştir. AHSS-1’de 
yüksek döllülük sağlamak amacıyla, erkek bıldırcınlar 15 
hafta boyunca her gün aile içindeki ayrı bir dişiyle çift-
leştirilmiştir. Bıldırcınların çıkıştan itibaren haftalık canlı 
ağırlık tartımları bireysel olarak gerçekleştirilmiştir. Bireysel 
yumurta verimleri 20 haftalık yaşa kadar günlük kayıt 
edilmiş ve sayısal olarak (adet) değerlendirilmiştir. Döllülük 
oranlarının tespiti için 10., 11., 14., 15., 17., 18. haftalarda 
döllü yumurtalar toplanmış ve haftalık olarak kuluçka 
makinesine konularak kuluçkanın 15. gününde embriyo-
nun durumuna bakılarak döllülük kontrolü yapılmıştır. 
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AHSS-1’de seleksiyon kriteri olan özelliklere ait ölçümler 
alındıktan sonra, damızlık değer tahminleri yapılmış ve 
sürüdeki en iyi 40 erkek ile 120 dişi bıldırcın, sonraki 
kuşağın (AHSS-2) ebeveynleri olarak seçilmiştir. AHSS-1’de 
gerçekleştirilen tüm işlemler AHSS-2’de de uygulanmıştır. 
AHSS, AHSS-1 ve AHSS-2 bıldırcınlarına büyütme döneminde 
%23 HP ve 2.900 kcal/kg ME içerikli karma yem, 21. günden 
deneme sonuna kadar %20 HP ve 2.800 kcal/kg ME içerikli 
karma yem ad-libitum olarak verilmiştir. Sürülere deneme 
boyunca günlük 18 saat aydınlatma yapılmıştır.

İstatistik 

AHBS, AHSS-1 ve AHSS-2 bıldırcınlarında haftalık canlı 
ağırlık değerleri kullanılarak Gompertz büyüme modeli ile 
her bir bıldırcın için bireysel büyüme analizleri gerçekleş-
tirilmiş ve büyüme eğrisi parametreleri, haftalık mutlak 
büyüme oranları, haftalık bağıl büyüme oranları belir- 
lenmiştir. Büyümenin doğrusal olmayan regresyon anali- 
zinde aşağıda eşitliği sunulan Gompertz modelinden 
yararlanılmıştır [22].  

y = β0.exp(-β1.exp(-β2.t)) 

Modelde y; canlı ağırlığı, t; zamanı (gün), β0; asimptotik 
ağırlığı, β1; integrasyon sabitini, β2 anlık büyüme hızını ifade 
etmektedir. Model parametrelerinin tahmini SAS 9.3 NLIN 
prosedürü kullanılarak Levenberg-Marquardt iterasyon 
yöntemiyle gerçekleştirilmiştir [23]. Gompertz büyüme 
modeli kullanılarak her bir bireye ait bağıl büyüme hızı 
BBH=[β2(ln(β0)-ln(yt))] eşitliğiyle hesaplanmıştır [22].

Özellikler için tanımlayıcı istatistiklerin elde edilmesin-
de SAS programının MEANS prosedüründen yaralanılmış-
tır [23]. Verilerin normalliği SAS programının UNIVARIATE 
prosedürü kullanılarak Kolmogorov-Smirnov testiyle 
sınanmış ve BBH, YV ve DO özelliklerinin normal dağılış 
göstermediği belirlenmiştir (P<0.05). Verilerin normal 
dağılışa uydurulması amacıyla parametrik dönüşüm 
yöntemlerinden Box-Cox [24] kullanılmış, ancak sadece YV 
özelliği normal dağılış göstermiş, ardından parametrik 
olmayan dönüşüm yöntemlerinden Rank dönüşümü [25] 
uygulanarak diğer özellikler için normal dağılış sağlanmıştır. 

Genetik Parametre Tahminleri

Genetik parametrelerin tahmin edilmesinde kullanılan 
karışık doğrusal model (I) eşitliği aşağıda sunulmuştur [18]:

y = Xβ+Zu+e (I)

Burada; y, gözlem değerlerini içeren vektör, β sabit 
etkiler vektörü, u ise şansa bağlı etkilere ilişkin vektördür.  
X ve Z sırası ile β ve u vektörlerine ilişkin desen matrisleridir. 
e hata terimlerine ait vektörüdür. y gözlem vektörünün 
y~MVN(Xβ, ZGZ`+R) ile çok değişkenli normal dağılış 
gösterdiği varsayılmaktadır. Ayrıca, u ve e’nin sırası ile 
u~MVN(0,G) ve e~MVN(0,G) ile çok değişkenli normal 
dağılışa sahip olduğu varsayılmaktadır. Burada, I birim 

matris ve A akrabalık matrisi olmak üzere, G=G0⊗A (II) 
baba ve baba içi ana varyans-kovaryans unsurlarını 
içeren eklemeli genetik etkiler matrisi, R=R0⊗I (III) ise hata 
terimlerini içeren varyans-kovaryans matrisidir.

Tahmin edilecek varyans-kovaryans parametreleri θ 
vektörü ile gösterilmek üzere, REML için olabilirlik fonksi-
yonu Eşitlik 4’teki gibi yazılır

Burada,   

olup p X matrisinin rankıdır [23].

Çok özellikli BLUP değerlerinin elde edildiği karışık 
doğrusal model gösterimi V numaralı eşitlikte sunulmuştur.

Eşitlikte b̂  bilinmeyen sabit etkiler vektörünü; â tahmin 
e d i l m e k istenen damızlık değerleri içeren, ortalaması 
sıfır, varyansı Aσ2

a olan rastgele etkiler vektörünü ifade 
etmektedir. Eşitlikte y vektörü verimleri içermekte, X sabit 
etkiler için desen matrisi, Z şansa bağlı etkiler için dağılan 
birey desen matrisidir. Matrislerin yapısal durumlarına göre, 
karışık model eşitliklerinde farklı modeller oluşturulabilir, 
bu çalışmada birey (animal) modeli kullanılmıştır [18,26]. 
Modelde G eklemeli genetik varyans-kovaryans matrisi, R 
hata varyans-kovaryans matrisi, A akrabalık derecelerini 
içeren akrabalık matrisini temsil etmektedir. Akrabalık 
matrisleri SAS programının INBREED prosedüründe oluş-
turulmuş [27], çok özellikli karışık model eşitliklerinin çözümü 
aynı programın IML prosedüründe gerçekleştirilmiştir [23].

Seleksiyon

AHSS-1’de CA, BBH, YV ve DO özelliklerine ait veriler 
kullanılarak tüm bireyler için çok özellikli BLUP değerleri 
bir üst başlıkta açıklandığı şekilde tahmin edilmiştir [18]. Her 
hayvana ait bir indeks değeri oluşturmak üzere, dikkate 
alınan özelliklere ait BLUP değerleri eşit ekonomik ağırlık 
katsayılarıyla çarpılmıştır. Böylece her hayvana ait damızlık 
değerler çok özellikli bir indekse dönüştürülmüştür. Erkek ve 
dişi bıldırcınların en yüksek indeks değeri gösteren %25’lik 
kısmı bir sonraki kuşağın ebeveynleri olarak seçilmiştir. 

BULGULAR 

AHBS, AHSS-1 ve AHSS-2 sürülerinde CA, BBH, YV ve 
DO özellikleri için tanımlayıcı istatistikler Tablo 1’de sunul-
muştur. Söz konusu tabloda dört özellik bakımından sürüler 
arasındaki farklılıklar sınanması amacıyla gerçekleştirilen 
varyans analizi ve Duncan çoklu karşılaştırma testlerinin 
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sonuçları yer almaktadır. CA, BBH ve YV özellikleri 
bakımından AHSS-2 için saptanan ortalamalar AHBS ve 
AHSS-1 sürülerine ait ortalamalardan istatistiksel olarak 
önemli derecede yüksek bulunmuştur (P<0.01). Bunun 
yanında, DO özelliği için gerçekleşirilen hipotez testi 
sonucuna göre her üç sürüye ait ortalamalar arasında 
önemli farklılık bulunmamıştır.

Her özellik için seleksiyon üstünlükleri, seleksiyonla 
sağlanan genetik ilerlemeler ve karakterler için seleksi- 
yonla gerçekleşen kalıtım dereceleri Tablo 2’de gösteril-
miştir. Gerçekleştirilen çok özellikli seleksiyon sonucunda 
eklemeli genetik varyans ve kovaryanslarda meydana gelen 
değişim ölçülerini içeren matris Şekil 1’de sunulmuştur. 
Kuşaklar boyunca her özellik bakımından bireyler için 
tahmin edilen BLUP değerleri ve bunların ortalamalarından 
yola çıkarak tahmin edilen genetik yönelimler de Şekil 2’de 
sunulmuştur. Genetik yönelimin tahmin edilmesi, yürütülen 
ıslah programının izlenmesi ve değerlendirilebilmesi 
açısından gereklidir. Islah programlarının uygulandığı 
populasyonlarda hayvanların damızlık değerlerinin giderek 

yükselmesi beklenmektedir. Araştırmada CA özelliği için 
AHBS, AHSS-1, AHSS-2 bıldırcınları için tahmin edilen BLUP 
değerlerinin ortalamaları sırasıyla -0.087, 0.053, 0.120 
bulunmuştur. AHBS, AHSS-1, AHSS-2 sürülerinde BLUP 
ortalamaları BBH özelliği için 0.0109, -0.0013, 0.0043, EN 
özelliği için -0.399617, -0.015532, -0.068872, DO özelliği 
için -0.360538, -0.005145, -0.110020 olarak bulunmuştur.

TARTIŞMA ve SONUÇ 

Fenotipik Değişimler

Araştırmada CA ortalamaları AHBS, AHSS-1 ve AHSS-
2 kuşaklarında sırasıyla 174.40, 174.66 ve 178.30 g olarak 
bulunmuştur. Söz konusu değerler Toelle ve ark.[28] ve 
Sarı ve ark.[29] tarafından bildirilen değerlerle (170 g ve 
176 g) uyumlu bulunmuştur. AHSS-2 bıldırcınlarına ait 
CA ortalamasının AHBS ve AHSS-1 bıldırcınlarından daha 
yüksek olduğu belirlenmiştir (P<0.01). Benzer şekilde Japon 
bıldırcınlarında canlı ağırlığı arttırmak için gerçekleştirilen 
seleksiyon çalışmalarının tümünde birinci kuşakta istatis-

Tablo 1. Özellikler için tanımlayıcı istatistikler ve hipotez testi sonuçları

Table 1. Descriptive statistics for studied traits and results of hypothesis tests

Özellik Kuşak N Ortalama Standart Hata Varyasyon 
Katsayısı (%)

En Düşük 
Gözlem

En Yüksek 
Gözlem P

CA

AHBS 159 174.40b 1.54 19.46 133.40 229.20

0.005AHSS-1 624 174.66b 0.76 18.91 124.70 230.30

AHSS-2 640 178.30a 0.73 18.54 117.50 241.20

BBH

AHBS 159 1.75b 0.02 37.06 -0.26 3.69

0.000AHSS-1 624 1.80b 0.02 34.34 -0.26 3.56

AHSS-2 640 2.04a 0.03 32.31 -0.22 4.10

YV

AHBS 119 76.72b 0.65 21.43 9 96

0.004AHSS-1 624 76.16b 0.60 14.92 11 95

AHSS-2 640 78.70a 0.47 11.90 13 97

DO

AHBS 159 75.77 0.56 22.66 0 100

0.079AHSS-1 624 78.88 0.86 21.42 0 100

AHSS-2 640 80.22 1.09 27.62 0 100

CA: 5. hafta canlı ağırlığı, g; BBH: 5 haftalık yaştaki bağıl büyüme hızı, %; YV: 20 haftalık yaşa kadar olan toplam yumurta verimi, adet; DO: 10-11, 14-15 ve 
17-18 haftalık yaşlarda saptanan döllülük oranı, %; a-b: söz konusu özellik bakımından sürüler arasında istatistiksel farklılık bulunmaktadır, P<0.01

Tablo 2. Seleksiyon üstünlüğü, genetik ilerleme ve gerçekleşen kalıtım dereceleri

Table 2. Selection objectives, selection responses and realized heritabilities

Özellik Seleksiyon Üstünlüğü Genetik ilerleme Gerçekleşen Kalıtım Derecesi

CA 7.6348 3.6400 0.4768

BBH 0.0043 0.0024 0.5583

YV 5.5532 2.5400 0.4574

DO 7.6261 1.3400 0.1757

CA: 5. hafta canlı ağırlığı, g; BBH: 5 haftalık yaştaki bağıl büyüme hızı, %; YV: 20 haftalık yaşa kadar olan toplam yumurta verimi, adet; DO: 10-11, 14-15 ve 
17-18 haftalık yaşlarda saptanan döllülük oranı, %
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Şekil 1. Eklemeli genetik varyans-
kovaryans değişim (%) matrisi (köşe- 
gende kalıtım dereceleri, köşegenin 
altında ve üstünde genetik korelas- 
yonlar yer almaktadır, her elemanın 
üzerindeki % mutlak varyans-kovar-
yans değişimini ifade etmektedir)

Fig 1. Change (%) matrix of additive 
variance-covariance (heritabilities on 
diagonal, genetic correlations above 
and below the diagonal, % values 
on each element represent absolute 
changes in the variance-covariance)

Şekil 2. Tahmin edilen BLUP değerleri 
ve genetik yönelimler

Fig 2. Estimated BLUP values and 
genetic trends
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tiksel olarak anlamlı artışlar gözlenmiştir [8,10,12,30-33]. AHBS, 
AHSS-1 ve AHSS-2 sürülerinde BBH ortalamaları sırasıyla 
%1.75, 1.80 ve 2.04 olarak tahmin edilmiş ve AHSS-2’nin BBH 
ortalamasının diğer sürülerden önemli farklılık gösterdiği 
belirlenmiştir (P<0.01). Söz konusu BBH değerleri Narinç ve 
ark.[34] tarafından bildirilen değerlerle uyumlu bulunmuş, 
benzer şekilde Aggrey ve ark.[35] ile Hyankova ve ark.[11] 

bıldırcınlarda seleksiyonun BBH ortalamalarında değişime 
yol açtığını ortaya koymuşlardır. AHBS, AHSS-1 ve AHSS-2 
bıldırcınlarının YV ortalamaları sırasıyla 76.72, 76.16, 78.70 
yumurta olarak belirlenmiştir. Çalışma sonuçlarıyla uyumlu 
olarak Gildersleeve ve ark.[36] da 20 haftalık yaşa kadar 
yumurta sayısının 69-80 arasında olduğunu bildirmişlerdir. 
Literatürde bıldırcınların yumurta verimlerinin belirlendiği 
az sayıdaki çalışmada da farklı yaş aralıklarındaki yumurta 
verimleri üzerinde durulmuştur [37,38]. Çalışmada AHSS-
2 bıldırcınlarının yumurta verim ortalamasının diğer iki 
sürüdeki ortalamalardan yüksek olduğu belirlenmiştir 
(P<0.01). Bıldırcınlarda canlı ağırlığı arttırmaya yönelik 
seleksiyon uygulayan birçok araştırıcı yumurta veriminde 
önemli gerilemeler gerçekleştiğini bildirmişlerdir [2,39]. 
Araştırmada DO ortalamaları AHBS, AHSS-1, AHSS-2 için 
sırasıyla %75.77, 78.88, 80.22 olarak bulunmuş ve sürüler 
arasında DO değerleri için anlamlı farklılık bulunmamıştır 
(P>0.01). Benzer şekilde Nestor ve ark.[37] dördüncü hafta 
canlı ağırlığı için yaptıkları çift yönlü seleksiyonun döllülük 
oranını etkilemediğini bildirmişlerdir. 

Genetik Değişimler

Seleksiyon üstünlüğü, seleksiyonda dikkate alınan 
özellik sayısına, seleksiyon yoğunluğuna, üzerinde durulan 
özelliğin kalıtım derecesi ve eğer özellik birden fazlaysa 
aralarındaki eklemeli genetik kovaryansa bağlı olarak 
farklılık göstermektedir [45]. Farklı seleksiyon çalışmalarında 
aynı özellik için hesaplanan seleksiyon üstünlüklerini 
karşılaştırmak, şartlar aynı olamayacağından dolayı mümkün 
değildir. Tek özellikli seleksiyon yöntemleri (fenotipik kitle 
seleksiyonu, seleksiyon indeksi ya da BLUP) ile gerçekleşen 
genetik ilerlemenin çok özellikli yöntemler ile sağlanan 
ilerlemeden daha yüksek olduğu bilinmektedir [40]. Araş-
tırmada CA özelliği için bir kuşaklık çok özellikli seleksiyon 
ile sağlanan genetik ilerleme 3.64 g (%2.08) olarak 
bulunmuştur (Tablo 2). Yolcu [12] 5. hafta canlı ağırlığı için 
yaptığı 5 kuşaklık fenotipik kitle seleksiyonunda ilk kuşakta 
7.6 g (%3.89) genetik ilerleme gerçekleştiğini bildirmiş, 
5 kuşak sonunda ortalama genetik ilerlemenin 4.75 g/
kuşak (%2.43) olduğunu bildirmiştir. Bıldırcınlarda 4. hafta 
canlı ağırlığı için uzun dönemli fenotipik kitle seleksiyonu 
yapan Marks ve Lepore [41] ilk 6 kuşakta ortalama genetik 
ilerlemenin %5.38, 15 kuşak sonunda %4.25 olduğunu 
bildirmiştir. Çalışmanın ilerleyen dönemlerinde (97 kuşak 
sonunda) ise genetik ilerlemenin çok düşük düzeylerde 
olduğunu bildirilmiştir [8]. Benzer bulgular bildiren Türkmut 
ve ark.[33], 4. hafta canlı ağırlığı için yapılan seleksiyonda 
genetik ilerlemelerin 1. ve 2. kuşaklarda sırasıyla 14.29 g 
ve 3.99 g olduğunu, Baylan ve Uluocak [42] ise 5. hafta canlı 

ağırlığı için yapılan seleksiyonda genetik ilerlemelerin 1. ve 
2. kuşaklarda 8.78 g ve 5.80 g olduğunu bildirmişlerdir.

Seleksiyon denemelerinde ilk kuşaklarda sağlanan 
genetik ilerlemenin sonraki kuşaklardan yüksek olduğu 
çeşitli araştırıcılar [8,30,33] tarafından bildirilmiştir. Bu durum, 
seleksiyona konu olan özelliğin eklemeli genetik varyansın-
daki azalmadan kaynaklanmaktadır [40]. Oysa çok özellikli 
seleksiyon ile eklemeli genetik varyanstaki azalma daha 
yavaş olmaktadır ve bu durum da ıslah çalışmalarının 
sürdürülebilirliği açısından önem taşımaktadır [43]. Araştır- 
mada seleksiyon kriterleri olan CA, BBH, YV ve DO özel- 
likleri için eklemeli genetik varyans ve kovaryans değişim-
lerini içeren matris Şekil 1’de sunulmuştur. Bu çalışmada 
uygulanan çok özellikli seleksiyon ile CA, BBH, YV ve DO 
özelliklerinin eklemeli genetik varyanslarında sırasıyla 
%6.5, %1.5, %5.5 ve %7.5 azalma meydana gelmiştir. 
Beş kuşak fenotipik seleksiyon yapan Yolcu [12], deneme 
sonunda 5. hafta canlı ağırlığı için eklemeli genetik 
varyansta %17’lik bir azalma gerçekleştiğini bildirmiştir. 
Uzun süre bıldırcın ıslahı ile uğraşan Marks [8], 97 kuşaklık 
seleksiyon sonrasında genetik varyasyonun çok düşük 
olmasına rağmen devam ettiğini, ancak gerçekleşen kalıtım 
derecelerinin düştüğünü ve bunun eklemeli genetik 
varyanstaki azalmadan kaynaklandığını bildirmiştir.

Araştırmada CA, BBH, YV ve DO özellikleri için seleksi- 
yonla gerçekleşen kalıtım dereceleri sırasıyla 0.48, 0.56, 
0.46 ve 0.18 olarak hesaplanmıştır. Kalıtım dereceleri, 
bıldırcınları konu alan birçok ıslah çalışmasında seleksiyonla 
sağlanan genetik ilerlemeden faydalanılarak hesaplanmış-
tır [8,10,12,30]. Gerçekleşen kalıtım derecesi, yavru-ebeveyn 
regresyonu ya da kardeşler arasında sınıf içi korelasyon 
yöntemleriyle elde edilmektedir. Seleksiyonla gerçekleşen 
kalıtım derecesi, seleksiyonun tekrarlandığı denemelerde 
hesaplanabilmektedir ve kuşaklar üzerinden birikimli iler-
leme ve seleksiyon üstünlüğü kullanılarak elde edilmekte-
dir [40]. Gerçek kalıtım derecesi ise seleksiyonun her 
kuşağında dengeye ulaşıncaya kadar azalmakta olup, aynı 
durum seleksiyonda sağlanan ilerleme için de geçerlidir. 
Oysa birikimli hesaplamalarda seleksiyonla sağlanan 
ilerleme doğrusal olmamakta ve seleksiyonda i. kuşaktan 
i+1. kuşağa gerçekleşen kalıtım derecesi sadece i. kuşakta 
sapmasız olarak tahmin edilmektedir. Diğer kuşaklarda 
hesaplanan tüm kalıtım dereceleri sapmalı olmaktadır. Bu 
yüzden modern kanatlı ıslahında seleksiyonla gerçekleşen 
kalıtım derecelerinin kullanılması tavsiye edilmemektedir [26].  

Uzun dönemli seleksiyon uygulayan Marks [8], 4. hafta 
canlı ağırlığı ile ileri yaşlara ait canlı ağırlık değerlerinin, 
ilk yumurta yaşının ve yumurta ağılığının pozitif genetik 
ilişkili, bunun aksine 4. hafta canlı ağırlığı ile döllülük, 
kuluçka randımanı ve yumurta verimi özelliklerinin negatif 
genetik ilişkili olduğunu bildirmiştir. Araştırmada CA-BBH, 
CA-YV, CA-DO ve BBH-YV ile BBH-DO genetik korelasyon-
larının negatif yönlü olduğu ve seleksiyon sonrasında CA-
YV, CA-DO, BBH-DO özellikleri arasındaki genetik korelas- 
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yonlarda artış olduğu belirlenmiştir. Eklemeli genetik 
varyanslarda gerçekleşen azalmalar ve özellikler arasındaki 
negatif yöndeki eklemeli genetik kovaryanslarda gerçek-
leşen artışların etkisiyle sürü belirli bir genetik platoya 
ulaşıldıktan sonra aynı seleksiyon yöntemiyle seçilen 
bireyler için hesaplanan seleksiyon üstünlüğünün sıfıra 
yakın olacağı ve genetik ilerlemenin mümkün olmayacağını 
söylemek olasıdır  [40,43].

Bu çalışmanın sonuçlarına dayanarak, çok özellikli selek- 
siyon ile ana hattında genetik ilerleme mümkün olduğu 
kadar sağlandıktan sonra, sürüden 2 ya da 3 yeni hat 
oluşturulması tavsiye edilebilir. Elde edilecek yeni ana 
hatlarında CA, BBH, YV ve DO özellikleri için eklemeli 
genetik kovaryanslardaki değişimler dikkate alınarak yeni 
ağırlık katsayıları kullanılmalı ve farklı yönlerde genetik 
iyileştirme yapılmalıdır. Böylece eklemeli gen etkileri 
bakımından saflaştırılan ana hatları oluşturulabilir. Benzer 
yöntemle geliştirilecek baba hatlarının da katılacağı test 
melezlemeleri sonucunda elde edilecek 2’li, 3’lü ve 4’lü 
melez kombinasyonlarında eklemeli olmayan gen etki-
lerinin de dahil olmasıyla hibrit nitelikli melez genotiplerin 
elde edilmesine olanak sağlanabilir.
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