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Ozet

Bu calismada yumurta verimi yontinde islah calismasi yapilmasi distinilen bir Japon bildircini stiriisiinde yumurta verimi ile
ilgili bazi 6zellikler icin varyans unsurlari farkli yontemlerle tahmin edilmistir. Arastirmada bildircinlarda olgllen eseysel olgunluk
yasl (EOY), eseysel olgunluk agirligi (EOA), yumurta agirhigr (YA) ve kismi yumurta verimi (YV) 6zellikleri kullaniimistir. Bu 6zellikler
icin varyans-kovaryans unsurlari REML (restricted maximum likelihood), Gibbs 6rneklemesi, ML (maximum likelihood) ve MIVQUE
(minimum variance quadratic unbiased estimation) yontemleri ile tahmin edilmis ve ¢ok &zellikli genetik parametre tahminleri
gerceklestirilmistir. En kiicik hata varyansi Gibbs orneklemesi ile tahmin edilmis, s6zi edilen yontemin en sapmasiz sonuglari
verdigi saptanmistir. Dért yontem ile elde edilen varyans-kovaryans matrisleri karisik model esitliklerinde kullanilarak bildircinlara
ait BLUP degerleri tahmin edilmistir. Kalitim dereceleri, EOA 6zelligi icin 0.28-0.38 araliginda, EQY 6zelligi icin 0.18-0.21 araliginda,
YA o6zelligi icin 0.36-0.43 araliginda, YV 6zelligi icin 0.38-0.43 araliginda tahmin edilmistir. En ylksek pozitif genetik korelasyon
dort tahmin yonteminde de EQY ile YA 6zellikleri arasinda tahmin edilmistir. Farkli varyans-kovaryans matrisleri kullanilarak elde
edilen BLUP degerleri arasindaki Spearman sira korelasyon degerleri EQY icin 0.90-0.99, EOA icin 0.96-0.99, YA icin 0.97-0.99, YV
icin 0.96-0.99 araliklarinda bulunmustur. S6z konusu 6zellikler icin damizlik deger tahmininde Gibbs 6rneklemesi yonteminden
elde edilen varyans-kovaryans unsurlarinin karisik model esitliklerinde kullanilmasi uygun bulunmustur.

Anahtar sozciikler: Varyans unsuriar, REML, ML, MIVQUE, Gibbs érneklemesi

Estimation of Multiple-trait Genetic Parameters and BLUP
Using Different Estimation Methods For Some Egg Traits in
Japanese Quails

Summary

In this study, variance components are estimated using different methods for some egg yield traits in a Japanese quail flock
that is thought to be bred in terms of egg yield trait. In the study, sexual maturity age (EQY), sexual maturity weight (EQA),
egg weight (YA) and egg yield (YV) traits measured on quails are used. Variance-covariance components for these traits are
estimated using REML (restricted maximum likelihood), Gibbs Sampling, ML (maximum likelihood) and MIVQUE (minimum
variance quadratic unbiased estimation) methods and the estimations of multiple-trait genetic parameters are obtained. The
smallest error variance is obtained with Gibbs sampling, which also gave the most unbiased results. BLUP values belonging to
each quail are estimated by using the variance-covariance matrices, obtained from the four different methods, in the mixed
model equations. Heritabilities were estimated in the range of 0.28-0.38 for EOA, 0.18-0.21 for EQY, 0.36-0.43 for YA and
0.38-0.43 for YV. The highest positive genetic correlation was estimated between EQY and YA traits using all four estimation
methods. Spearman rank correlation values between BLUP values obtained using different variance-covariance matrices are
obtained in the range of 0.90-0.99 for EQY, 0.96-0.99 for EOA, 0.97-0.99 for YA and 0.96-0.99 for YV. It was thought to be
appropriate to use the variance-covariance components, which were obtained via Gibbs sampling approach, in mixed model
equaitons in estimation of breeding value.
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GIRIS

Kanath hayvanlarda ilk seleksiyon ¢alismalari 1920’li
yillarda kapanh folluklarin kullanilmasi sonrasinda hay-
vanlarin verimlerine gore siralanmasina dayanan kitle se-
leksiyonu ydntemiyle gerceklestirilmistir. ilerleyen yillar-
da hayvanlarda familya yapilarinin olusturulmasi, 6z-
Uvey kardes gruplarinin dneminin anlasiimasi ve cinsi-
yete 6zgl Ozelliklerin kardes ve yavru verimleri ile ilis-
kilendirilebilmesi ile kitle seleksiyonu yerini indeks selek-
siyonuna birakmistir 1. Kanatlh islahinda damizlik degerle-
rin indeks yontemiyle belirlenmesinde genetik para-
metreler ve akraba bireyler arasindaki iliskiler kullaniimis-
tir. Seleksiyon igin farkli indeks tipleri gelistirilmistir.
Fakat indeks yontemlerinin en bliylk dezavantaji sabit
etkiler icin 6nceden diizeltme yapilmasi ve bireylerin
akrabalik bilgilerinin detayli olarak kullanilamamasidir.
ilk kez Henderson tarafindan karisik model esitliklerinde
seleksiyon indeksi ve en kiglk kareler yontemleri bir
araya getirilmis, boylece sabit etkiler icin BLUE (best linear
unbiased estimation; eniyi dogrusal yansiz tahmin), sansa
bagh etkiler icin BLUP (best linear unbiased prediction;
en iyi dogrusal yansiz kestirim) degerleri elde edilmistir.
Karisik model esitliklerindeki birey matrisinin yapisi
degistirilerek farkli modeller (birey modeli, baba modeli
vb.) gelistirilmis ve damizlik deger tahminlerinde yogun
olarak kullanilmaya baslanmistir 2.

Busirecte genetik parametre tahminlerinde kullanilan
ebeveyn yavru benzerligi ve seleksiyon ile gerceklesen
kalittim derecesi 6lgimi gibi yontemler yerlerini sinif-igi
korelasyon temelli yontemlere birakmistir 3. Geleneksel
varyans analizi ile genetik parametre tahmininde bir
takim problemlerle karsilagilmistir. Hayvanlara ait veri-
lerde varyans analizi varsayimlarinin saglanmasi gig ol-
dugundan, bazi tahminler sapmali veya hatali bulunmus-
tur . Sonraki donemdeki ¢calismalar, varyans bilesenleri-
nin tahminindeki sapmalarin ve negatif degerlerin ortadan
kaldirimasina yonelik olmustur. Bu amacgla Henderson
yontemleri (tip I, I, lI), MINQUE (minimum norm
guadratic unbiased estimation), MIVQUE (minimum
variance quadratic unbiased estimation), ML (maximum
likelihood) ve REML (restricted maximum likelihood) tah-
min yontemleri kullanilmistir 3°. Son 25 vyil igerisinde var-
yans unsurlarinin tahmininde karsilasilan bir takim so-
runlara karsilik Bayesian yontemleri de siklikla kullanil-
maktadir. Boylece posterior dagilislarin tahminleri igin
kullanilan Gibbs 6rneklemesi yontemi de, varyans unsur-
lari tahmini igin popller bir yontem olmustur °.

Kanatli islahinda hibrit Griin ilk kez 1942'de Henry
Wallace tarafindan yumurta verimi igin gelistirilmis tavuk
hatlarinin melezlenmesiyle elde edilmistir. 1940-1970
yillari arasinda etlik pilic ve yumurta tavugu bakimindan

hibrit Grlnlere gegis slireci gergeklesmis ve hibrit Greten
islah sirketleri pazarin tamamina sahip olmustur *. Ta-
vuk tirinde gerceklesen bu gelismelerin yaninda hindi-
lerde de son 20 yil igerisinde ticari hibritler elde edilmis-
tir. Japon bildircini (Coturnix coturnix Japonica), kiglk vi-
cut cissesine sahip olmasina ragmen et ve yumurta Ure-
tim amaciyla ticari Gretimde genis kullanim alanina sahip-
tir. Bunun yaninda bildircinlarin 3-4 ay gibi kisa bir kusak
araligl ve yiksek dol verimine sahip olmasi islah agisin-
dan oldukca énemlidir 223, Ozellikle son 30 yil icerisinde
Japon bildircinlarinda et ve yumurta verimlerini gelis-
tirmek icin uzun dénemli ¢alismalar yapilmis, et verimi
%300, yumurta verimi %200 artirilmis hatlar gelistiril-
mistir . Fakat ¢ok sayida ¢alisma sabit bir yastaki canl
agirhk ya da donemlik yumurta sayisinin artirilmasi igin
gergeklestirilmistir. Bildircinlar icin modern kanatli 1slahi
teknikleri kullaniimamistir 5,

iliskili o6zelliklerin bir arada degerlendirildigi 1slah
calismalari sonucunda ekonomik faydanin tek o6zellik
bakimindan yapilan calismalarla karsilastirildiginda daha
fazla oldugu bilinmektedir %3. Bunun yaninda modern
kanath islahinda ana ve baba hatlarinda farkh 6zellikler
gelistiriimekte ve bu o6zelliklerin kombinasyonun melez
hatlara aktarilmasi amaglanmaktadir. Oysa bildircinda ger-
ceklestirilen ¢ogu calismada temel bir stirt gelistiriimeye
calistimistir. Hizli bir sekilde artirilan canli agirlik ve yu-
murta verimi sonucunda doélli yumurta sayisinda dis-
me, yemden yararlanmada gerileme, yumurta kalitesin-
de bozulma gibi istenmeyen sonuglar ortaya ¢ikmistir 415,

Bu calismada ana hath olarak gelistirilmesi planlanan
bir Japon bildircini siirsiinde eseysel olgunluk yasi (EQY),
eseysel olgunluk agirhg1 (EOA), yumurta agirhg (YA) ve
yumurta verimi (YV) ozellikleri igin ¢ok 6zellikli varyans-
kovaryans bilesenleri REML, ML, MIVQUE ve Gibbs or-
neklemesi yontemleri ile tahmin edilmistir. Elde edilen
eklemeli genetik (G) ve hata (R) varyans-kovaryans mat-
risleri kullanilarak bildircin familyalari igin damizlik de-
gerler tahmin edilmesi hedeflenmistir.

MATERYAL ve METOT

Hayvan Materyali

Deneme Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiltesi, Zootekni
Bolimi Arastirma-Uygulama Birimi’'nde yer alan perdeli
bildircin kiimesinde yuruttlmistir. Calismada 180 bildir-
cindan toplanan eseysel olgunluk yasi (EQY), eseysel ol-
gunluk agirhgr (EOA), yumurta agirhigr (YA) ve yumurta
verimi (YV) ozelliklerine ait veriler kullanilmistir. Verim
kaydi bulunan bildircinlar, 20 baba ve 60 anadan olusan
20 aileden elde edilmistir. Ebeveynlerde herhangi bir
seleksiyon ¢alismasi yapilmamis ve aileler olusturulurken
disiler ve erkekler rasgele dagitilmistir. Disiler bireysel



kafes gozlerinde (25x21x25 cm) barindiriimistir. Ug disi
ve bir erkek bildircindan olusan bir ailede erkekler her-
gln yer degistirerek yiksek dollilik saglanmasi amag-
lanmistir. Ebeveynler 12 haftalik yastayken 10 giin boyun-
ca toplanan yumurtalar kulugka makinesine konulmus-
tur. Kuluckadan gikan civcivlere pedigri kayitlari ve verim
takibi amaciyla kanat numarasi takilmis ve civcivler bi-
yiitme kafeslerine yerlestirilmistir. ilk tic haftalik dénem
sonunda bildircinlarda cinsiyet ayrimi yapilmis ve rast-
gele secilen 180 disi bildircin bireysel gozIi yumurtaci
kafeslerine yerlestirilmistir. Bildircinlar ilk t¢ hafta %24
HP, 2900 kcal/kg ME igerikli baslangi¢ yemiyle, 3-6 haf-
talar arasi %20 HP, 2800 kcal/kg ME igerikli hazirlik ye-
miyle, 6. haftadan sonra %17 HP, 2700 kcal/kg ME yu-
murtaci yemiyle beslenmislerdir. ilk {i¢ hafta 23 saat/
gin aydinlatma uygulanmis, sonraki donemde ginlik
16 saat aydinlk, 8 saat karanlik isiklandirma programina
gecilmistir. EQY 6zelligi, bildircinlarin ilk yumurtalarini
biraktiklari glin olarak kayit edilmis ve ayni zamanda
canli agirliklart olglilerek EOA degerleri belirlenmistir.
Bildircinlardan 17 ve 18. haftalarda toplanan yumurtala-
rin agirhk ortalamalari ile YA 6zelligi elde edilmis ve yu-
murta veriminin baslangicindan 140. giine kadar olan
toplam yumurta sayisi da YV 6zelligi olarak kaydedilmistir.

Genetik Parametrelerin Tahmini

Verilerin istatistiksel analizinde asagidaki karisik
dogrusal model kullaniimistr,
y=XB+Zu+e ()]

Bu cok degiskenli karisik dogrusal modelin matris
gosterimi ise asagida sunulmustur.

Yeov Xeov 0 0 Broy Loy
Yeoa | _ 0 Xtoa 0 ) Proa N 0
Yva 0 0 Xya 0 Pya 0
Yyv 0 0 0 Xy Byv 0

Modelde y, dort 6zellik igin gézlem degerlerini iceren
vektordir ve y~N(u,V) seklinde ortalamalar vektord u
ve varyans-kovaryans matrisi V olan ¢ok degiskenli nor-
mal dagihm gostermektedir. X sabit etkilere ait desen
matrisi, 8 sabit etkiler vektoridir. Z sansa bagli etkilere
ait desen matrisi, u ise eklemeli genetik etkiler vektori-
dir. Modelde E(y)=X8, var(u)=G, var(e)=R, var(y)=2GZ'+R
seklinde tanimlanmaktadir 23. Burada G eklemeli genetik
etkileri (ll1), R hatayi (IV) temsil eden varyans kovaryans
matrislerdir. Eklemeli genetik (G) ve hata (R) varyans ve
kovaryans bilesenlerinin REML, ML ve MIVQUE yontem-
leri ile tahmin edilmesi SAS programinin PROC MIXED
prosediri kullanilarak gergeklestirilmistir 6. Gibbs 6rnek-
lemesi ile R ve G matrislerini elde etmek icin MTGSAM
programi kullaniimistir . Gibbs 6rneklemesinde ¢ok 6zel-
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likli varyans-kovaryans bilesenleri igin 6n dagilis olarak
ters Wishart dagilisi kullanilmis ve REML tahminleri prior
olarak girilmistir. Tek bir uzun zincir kullanilarak gergek-
lestirilen Gibbs 6rneklemesinde 20.000 6rnek Uretilmis,
ilk 2.000'lik burn-in kismi atilmis ve her 10. 6rnek kayde-
dilerek 1.800 6rneklik tahmin kiimesi elde edilmistir.

r 2
Gaoy) Oaov.eoa) Oakov.ya) Oaov.yv)
2
G= Ga(eon) Gakoava)  Oa(EoA V)
= 2 ()
Gacva) Gayayv)
. 2
| sim. Criyy)
M2
Gckoy) Ocrov.eoa) Ocrov.va) Ocrov.yv)
2
(e} (e} (e}
_ (EOA) ¢(EOA.YA) ¢(EOA.YV)
R = 2 (|V)
Oe(va) Ocvayv)
. 2
| sim. Coyy)

Varyans unsurlari tahmin yéntemlerinin karsilastiril-
masi icin teoride bir kriter mevcut degildir. Her tahmin
yonteminin kendine 6zgli avantaj ve dezavantajlari bulun-
maktadir. Sabit etkilerin sayisi ve seviyesi, verilerin den-
geli olup olmamasi gibi cesitli faktorler bu konuda etkili-
dir. Bunun yaninda hata varyansinin kiicik tahmin edil-
mesi arzu edilen bir durumdur 5. Ayrica Swallow ve
Monahan 8 tarafindan onerilen yontem de hangi durum-
larda hangi tahmin etme yonteminin kullanilmasi gerek-
tigi hakkinda fikir vermektedir. S6zU edilen yonteme
gore 62/c? <0.5 durumunda ML, 52 /c? > 0.5 durumunda
REML, o2/c2 >1 durumunda MIVQUE ydénteminin kul-
lanilmasi gerekmektedir. Fakat bu yontemde bahsedilen

0 0 0 Upoy €roy

Zyn O 0 | Weoa N €roa ()
0 Z,, O Uya €va
0 0 Zy ] |uy Cyv

tahmincilerden baska yontem kullanilmasi durumunda
yorumlama yapmak miamkin degildir.

Calismada 6zelliklere ait kalitim dereceleri (h?) ve Ozel-
likler arasindaki genetik korelasyonlar (rg) V ve VI numa-
rali esitliklerde sunuldugu sekilde SAS programinin IML
(interaktif matris dili) prosedirt kullanilarak tahmin edil-
mistir 6,

h?=——— (V)

(Vi)
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Damizhik Degerler

Cok ozellikli BLUP degerlerini elde etmek amaciyla
asagida sunulan karisik model esitligi kullaniimistir.

X'R™X XR*'Z b| [XRMy
ZR'X ZR'Z+A'®G'|a| |ZRly v

Bu esitlikte X sabit etkiler icin desen matrisi, Z sansa
bagl etkiler icin dagilan birey desen matrisidir. Y vekto-
ri verimleri icermekte, X matrisi ise herhangi bir alt
seviyeye sahip sabit etki olmadigindan dolayl sadece
Olglimlerin alindigl bireyleri, Z matrisi de tim bireyleri
ifade etmektedir. Z ve Y matrislerinin yapisal durumlari-
na gore karisik model esitliklerinde farkh modeller olus-
turulmaktadir, calismada birey modeli kullanilmistir. Te-
mel kural olarak birey modelinde Z matrisinin bdlinme-
siyle elde edilen iki matristen birim matrisi verim kaydi
olan bireyleri, sol matris ebeveynleri temsil etmektedir.
Modelde G eklemeli genetik varyans-kovaryans matrisi,
R hata varyans-kovaryans matrisi, A akrabalik derecelerini
iceren akrabalik matrisini temsil etmektedir.

Akrabalik matrisi SAS programinin INBREED prosedi-
rinde olusturulmustur. Matrislerin dizenlenmesi ve ka-
risik model esitliginin ¢dzimi SAS IML prosediri kulla-
nilarak gergeklestirilmistir °. Gibbs 6rneklemesi, REML,
ML ve MIVQUE yontemleri ile elde edilen G ve R matris-
leri kullanilarak hesaplanan BLUP degerleri arasindaki
iliski Spearman sira korelasyon yontemi ile degerlendi-
rilmistir .

Ozellikler icin Gibbs &rneklemesi, REML, ML ve MIVQUE
yontemleri ile tahmin edilen hata varyanslari ve ekle-
meli genetik varyanslarin hata varyanslarina oranlari
Tablo 2'de sunulmustur. S6z konusu ozellikler igin tah-
min edilen kalitim dereceleri ve genetik korelasyonlar
Tablo 3’te sunulmustur. Dort yontemde en ylksek kali-
tim derecesi YV o6zelligi i¢cin 0.38-0.43 araliginda, en di-
stk kalitim derecesi EQY 6zelligi icin 0.18-0.21 araliginda
tahmin edilmistir. Ozellikler arasindaki genetik korelas-
yonlar bakimindan EOA-YA arasindaki iliski (0.53-0.66)
pozitif yonli ve yliksek bulunmustur. EOY-EOA, EOQY-YV
ozellikleri arasindaki genetik korelasyonlar negatif-dusik,
YV-YA, YV-EOA ozellikleri arasindaki genetik korelasyonlar
pozitif-disiik, EOA-YA arasindaki genetik korelasyon po-
zitif-orta diizeyde tahmin edilmistir.

Gibbs 6rneklemesi, REML, ML ve MIVQUE tahmin
etme yontemleri ile elde edilen G ve R matrisleri
kullanilarak dort o6zellik icin tahmin edilen ailelere ait
BLUP degerleri arasindaki Spearman sira korelasyonlari
Sekil 1'de sunulmustur. S6z edilen degerler EQY igin 0.90-
0.99, EOA igin 0.96-0.99, YA i¢in 0.97-0.99, YV icin 0.96-
0.99 aralklarinda bulunmustur.

TARTISMA ve SONUC

Calismada saptanan EOA degeri farkli arastiricilar
tarafindan 183.11-207.51 g araliginda bildirilen deger-
lere yakin bulunmustur. Arastirma sonucunda belirle-
nen EQY ortalamasi Sezer ve ark.” ve Gines ve Cerit 2
bildirisleriyle uyumlu, EI Deen ve ark.?, Kogak ve ark.

Tablo 1. Ozellikler icin tanimlayict istatistikler

BU LGU LAR Table 1. Descriptive statistics for the traits
T . . . P Standart Varyasyon

EOA, EQY, YA ve YV oOzelliklerine ait tanimlayici ista- Ozellik Ortalama S o
o . . apma Katsayisi (%)
tistik degerleri Tablo 1'de sunulmustur. EOA, EQY, YA,
YV &zelliklerine ait ortalama degerler sirasiyla 212.72  EOY 45.98 2.97 6.47
g, 45.98 giin, 12.19 g, 116.46 adet olarak ol¢lilmustir. EOA 212.72 4.85 2.28
Yuzde varyasyon bakimindan en yiksek deger (%9.87) YA 12.19 1.20 9.87
YA 6zelliginde, en distk deger (%2.28) EOA ozelliginde Wi 116.46 517 4.44
tespit edilmistir.

Tablo 2. Farklt yéntemlerle tahmin edilen o2 ve o2 /s> degerleri

Table 2. Estimated o> and o2 /c? values by different methods

ol o /o:
Yontem
EQY EOA YA YV EOY EOA EQOY YV

Gibbs 7.95 22.84 148 27.19 0.11 0.16 0.11 0.22

REML 8.02 24.04 153 28.62 0.10 0.15 0.10 0.19

ML 7.99 2401 1.50 29.86 0.09 0.14 0.09 0.19

MIVQUE 8.02 26.84 171 31.89 0.11 0.19 0.11 0.22




ve Dikmen ve ipek ?* tarafindan bildirilen degerlerden
distk bulunmustur. Vali ve ark.? tarafindan gergekles-
tirilen ¢alismada iki Japon bildircini hattinda 60-145
giinler arasi YA ortalamalari 11.12 g ve 11.65 g olarak

Tablo 3. Farkli yéntemlerle genetik parametre tahminleri
Table 3. Estimates of genetic parameters by different methods

Yontem Ozellik
EQY EOA YA YV
EQY 0.21
Gibbs —  pgA 014 031
Orneklemesi
YA 0.29 0.63 0.38
YV -0.07 0.09 0.09 043
EQY EOA YA YV
EQY 0.19
REML EOA -0.14 0.30
YA 0.31 0.64 0.38
YV -0.05 0.03 0.08 0.39
EOQY EOA YA YV
EQY 0.18
ML EOA -0.16 0.28
YA 0.31 0.66 0.36
YV -0.06 0.05 0.09 0.38
EQY EOA YA YV
EQY 0.21
MIVQUE EOA -0.09 0.38
YA 0.16 0.53 043
YV -0.03 0.01 0.03 043

i e
= =
jo oy
& =
= =
=3 =
= =

REML
REML

ML Mivque

ML MIVOQUE Gibbs
ML MIVQUE Gibbs

REML
REML

bbs
bs

5 Gibbs REML ML Mivgue
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tespit edilmistir. Cesitli arastiricilar (24-26) tarafindan
benzer donemlerde saptanan YA ortalamalarinin 10.95-
11.65 g. arahginda oldugu bildirilmistir. Bu ¢alismada,
elde edilen veriler gore saptanan YA degeri, benzer yas
araliklarinda ve seleksiyon uygulanmamis kontrol grubu
bildircinlarinda olgllen degerlerden yiksek bulunmus-
tur. Calismada yumurta verimine basladiktan sonraki
140 glnliik YV ortalamasi 116.46 adet olarak tespit edil-
mistir. Benzer calismalarda Nestor ve ark.?’, Ug¢ farkli hat-
ta Olglilen 120 glnlik yumurta veriminin 109-119 adet,
El Deen % 45 giinliik yumurta veriminin 37.62 adet oldu-
gunu bildirmislerdir. Daha uzun donemde YV tespit
eden arastiricilardan Kogak ve ark.?* 175 gunlik verimin
83.97 adet yumurta oldugunu, Minveille 22 397 glinluk
verimin 245-332 adet yumurta araliginda oldugunu bil-
dirmislerdir.

Dort ozellik icin farkli yontemlerle tahmin edilen hata
varyanslari bakimindan en dusik degerler 6zelliklerin
tiiminde Gibbs 6rneklemesi yontemiyle elde edilmistir.
Bu durum dengesiz veriler icin ¢ok degiskenli varyans
unsurlari tahmin yontemleri igerisinde en etkili yontemin
Bayesian yontemleri oldugunu savunan bildirigleri des-
teklemektedir. Bunun yaninda hata varyanslari bakimin-
dan olabilirlik yontemleri (ML ve REML) ile oldukga benzer
degerler elde edilmis, MIVQUE yontemi ise en yiksek
hata varyansi degerlerini vermistir. Toplam varyansin ice-
risindeki hata varyanslarinin orani tim o6zellik ve yon-
temlerde %82-92 araliginda bulunmustur. Varyans unsur-
larinin oranina gore degerlendirme yapmay! saglayan
yonteme ¢ gore tiim 6zellik ve tahmin yontemleri ile sap-

Sekil 1. BLUP degerleri arasindaki

Mivgue
Spearman sira korelasyonlari

Fig 1. Spearman rank correlations among
the BLUP values

ML Mivgue
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tanan o2 /s? degerleri 0.09-0.22 araliginda bulunmustur.
Buna goére ¢2/c? <05 durumunda ML tahmin edicisinin
en sapmasiz tahminleri verdigi distnilebilir. Fakat bu
teknigi gelistiren arastiricilar tarafindan Gibbs 6rnekle-
mesi yontemi ile elde edilen sonuglara iliskin degerlen-
dirme kriteri aciklanmamistir.

Bu calismada, elde edilen veriler gore EOA ozelligi
icin dort farkh varyans unsuru tahmin yontemiyle elde
edilen kalitim dereceleri 0.28-0.38 araliginda bulunmus-
tur. SO6zU edilen 6zellige ait kalihm derecesi Strong ve
ark.? tarafindan yiksek seviyede tahmin edilmis (0.69),
bir baska arastirmada ise kaliim derecesi kuram disi
bir deger (h?<0) olarak tahmin edilmistir 2. Arastiricilar
negatif varyans unsuru tahmin etmisler ve bu duruma
ornek buydkliginin neden oldugunu ileri sirmuslerdir.
Literatlrde Japon bildircinlarinda EOA igin kaliim de-
recesi tahmini ile ilgili baska ¢alisma bulunmamaktadir.
Ancak bir ¢ok calismada cesitli yaslarda ol¢lilen canli
agirlik degerlerine ait kalitim derecesi tahminlerinin orta
ve ylksek diizeyde oldugu bildirilmistir >2°2232, Kogak ve
ark.?® ve Sezer ve ark.?® tarafindan gerceklestirilen calis-
malarda EQY 6zelligi icin kalitim dereceleri sirasiyla 0.34
ve 0.33 olarak tahmin edilmistir. Calismada EQY 6zelligi
icin tahmin edilen kaliim dereceleri (0.18-0.21) s6z ko-
nusu arastirmalarda saptanan degerlerden distk bulun-
mustur. Cesitli calismalarda Japon bildircinlarinda YA ozel-
ligi icin tahmin edilen kaliim derecelerinin orta ve yik-
sek seviyede oldugu bildirilmistir. Arastirmada YA o6zelligi
icin tahmin edilen kalibm dereceleri (0.36-0.43) literatlr
bildirisleriyle uyumlu bulunmustur. S6zi edilen ¢alisma-
larda YA ozelligi icin kaliim derecelerini Baumgartner *
0.35, Saatci ve ark.?* 0.25, Mielenz ve ark.32 0.24 ve 0.56
(iki hatta), Kogak ve ark.” 0.48, Minvielle % 0.49 ve 0.62
(iki hatta) olarak tahmin etmislerdir. YV oOzelligi icin bu
¢alismada tahmin edilen kalittim dereceleri (0.38-0.43),
Minvielle %8 tarafindan bildirilen degerler (0.32-0.39) ile
uyumlu, Kocak ve ark.?® tarafindan bildirilen degerden
(0.21) yuksek bulunmustur.

Japon bildircinlarinda yumurta verimi ile ilgili 6nemli
ozellikler arasinda saptanan en yiksek pozitif genetik
korelasyon (0.53-0.66) EOA ile YA 6zellikleri arasinda tah-
min edilmistir. Sezer ve ark.?® tarafindan canli agirlk ve
eseysel olgunluk yasi arasinda negatif genetik korelas-
yon oldugu bildirilmistir. Benzer sekilde ¢alismamizda
EOA ve EOY ozellikleri arasinda dort farkl tahmin edici
ile -0.16 ve -0.09 araliginda negatif genetik korelasyonlar
tahmin edilmistir.

Ozellikler icin dért ydntemle tahmin edilen G ve R
matrisleri kullanilarak elde edilen BLUP degerleri arasin-
daki iliskiler her dort 6zellik icin de bire yakin saptan-
mistir. Bu durum her dort tahmin yonteminin de
Japon bildircinlarinda yumurta verimi ile ilgili mevcut

verileri olduk¢a sapmasiz degerlendirdiginin gosterge-
si olarak kabul edilebilir. En kiiclik hata varyanslari
Gibbs o6rneklemesi yontemi ile elde edildiginden dolayi
bu yéntemden yararlanilarak elde edilen BLUP sonug-
larinin da en sapmasiz tahminler oldugu distinilmekte-
dir. Bunun yaninda ML ve REML yontemleri de Gibbs
orneklemesi yontemine ¢ok yakin sonuglar vermis,
MIVQUE yonteminden faydalanarak elde edilen BLUP
sonuglari daha sapmali sonuglar vermistir.

Bilinmeyen genetik ve c¢evre kaynakli varyans ve
kovaryanslarin isabetli bir sekilde tahmin edilmesinin
damizlik deger tahmininde kullanilan seleksiyon indeksi
ve BLUP galismalarindaki rolt buytktar 335, Varyans un-
surlarinin isabetli bir sekilde tahmin edilmesi, Gzerinde
calisilacak veriye, kullanilacak yontemin ve modelin se-
¢imine baghdir *. Bu nedenle kantitatif genetik alaninda
calisan arastirmacilarin yontem ve model se¢ciminde ge-
rekli dikkati gostermeleri seleksiyonla saglanacak gene-
tik ilerlemeyi arttiracaktir. Bu ¢alismada Japon bildircin-
larinda yumurta verimi ile ilgili dort o6zellik bakimindan
damizlik deger tahmininde Gibbs 6rneklemesi yontemin-
den elde edilen varyans-kovaryans unsurlarinin karisik
model esitliklerinde kullaniimasi uygun bulunmustur.
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