Seleksiyon
Bu boliimiin amaglari soyle siralanabilir:
1. Seleksiyondan saglanan ilerlemenin tahmin edilmesini anlamak,

2. Tek o6zellik bakimindan seleksiyonun sebep oldugu genetik degisikligin miktarin
belirleyen faktorler hakkinda bilgi sahibi olmak,

3. Seleksiyondan beklenen genetik degisikligin miktarinin nasil hesaplanacagini
anlamak,

4. Seleksiyondan saglanacak ilerlemeyi maksimum yapacak stratejileri anlamak,

Genetik ilerlemenin Tahmini

Hayvanlar kendi fenotipik performanslarina gore secildiklerinde, damizlik degerlerini su
sekilde tahmin edebiliriz:

TDD = h?(bireysel performans — grup ortalamast) (D

Secilen baba ve analarin damizlik deger tahminlerinin ortalamasi, bu ebeveynlerden olacak
dollerin beklenen ortalama performans degerlerinin de tahmini olacaktir. Her ebeveyn sahip
oldugu otozomal genlerinin yarisini dollerine gecirir. Otozomal homolog kromozomlarda
bulunan gen ¢iftinden hangisinin doéllere gececegini tahmin edemeyiz, ancak gen
ciftlerinden mutlaka birisinin dole gegecegini biliriz. Otozomal genlerden birisi mutlaka
anadan digeri de mutlaka babadan aktarilir. Genlerden yarisinin anadan diger yarisinin da
babadan geldigi ger¢egi, seleksiyondan beklenen genetik ilerlemeyi tahminde kullanilabilir.
Sec¢ilmis ebeveynlerden dogan dollerin performanslarindaki iyilesme genetik degisiklik
olarak bilinir:
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Birinci ve ikinci esitlikleri birlestirirsek, ebeveyn olarak secilen bireylerden elde edilecek
dollerden beklenen ilerlemeyi tahmin edebiliriz. Esitlik 3 gelecek generasyonun
ebeveynleri olarak secilen bireylerin bir sonucu olarak beklenen genetik ilerlemeyi ifade
etmektedir:
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Beklenen genetik degisiklik, kalitim derecesi ile ebeveynlerin seleksiyon iistiinliigiiniin
ortalamasimin ¢arpimiyla hesaplanabilir. Daha 6nceki dersimizde kalitim derecesinin nasil
tahmin edilecegini 0grenmistik, burada ebeveyn performans ortalamasinin nasil hesap
edilecegini 6grenecegiz.

Seleksiyon Ustiinliigii



Ebeveynlerin performens ortalamasinin popiilasyon ortalamasindan sapmasi sleeksiyon
istiinliigii olarak tamimlanir. Seleksiyon iistiinliigiiniin hesaplanmasi, ebeveyn olarak
secilen hayvanlarm hangi hayvanlar olduklarini bildigimiz zaman oldukc¢a kolaydir.

Seleksiyon Tstiinliigiinii hesap etmek i¢in, ilk olarak her bir doliin ana ve babasinin
performanslarinin toplanmasiyla igse baslanir. Performans degerlerinin sayisi dol
performans degerlerinin sayisinin iki katt olmalidir. Ortalama, ‘agirlikli ortalama’ olarak
adlandirilir ¢linkii her ebeveyn ortalamada » (tirettigi dol sayis1 kadar) kadar temsil edilir.
On dol iireten erkek ebeveyn ortalamaya 10 kez dahil edilirken 1 dol iireten bir disi ebeveyn
ortalamaya 1 kez dahil edilir. Her d6l bir disi ve bir erkek ebeveyne sahip oldugu i¢in, her
dol i¢in bir erkek ve bir disi ebeveyn performansi hesap edilmelidir. Grup (popiilasyon)
ortalamas1 da ana ve babanin ait oldugu popiilasyon ortalamasina katkida bulunan
hayvanlarin ortalama performanslarimin bir dl¢iisiidiir. Ortalama ebeveyn performanslarini
hesap ettigimiz her bir anda, popiilasyon ortalamasini da hesaba katmak durumundayiz.
Seleksiyon iistiinliigii bu agirlikli ortalamalarin farkina esittir.

12 Aylik Canli Agwlik icin Seleksiyon Ustiinliigiiniin Hesaplanmasi
Boga: 12 aylik canli agirlig1 436 kg
iki Inek: birisi 427 ve 425 kg
Populasyon ortalamasi: 410 kg
436 + 427 + 436 + 425

135 = Pebeveyn = 4 = 1

_ _ 410 4+ 410 + 410 + 410
Pp = Ppopulasyon = 4 =

S = (Ps — Pp) = (431 — 410) = 21

Giinliik ortalama Canli Agwrhik Artig icin Seleksiyon Ustiinliigiiniin Hesaplanmast
Boga: 2.65 kg
Ug Inek: 2.55, 2.65 ve 2.75 kg
Populasyon ortalamasi: boga icin 2.55 ve inekler i¢in 2.45 kg
_ 2.65+2.65+2.65+2.55+2.65+275

135 = Pebeveyn = 6 = 2.65

_ _ 255+ 255+ 2,55+ 2.45 + 2.45 + 2.45
Pp = Ppopulasyon = 6 =

2.50

S = (P; — Pp) = (2.65 — 2.50) = 0.15



Seleksiyon Ustiinliigiiniin Tahmini

Seleksiyon programindan saglanacak genetik ilerlemeyi heniiz ebeveynler bile dogmadan
tahmin edebilseydik, genetik ilerleme bakimindan en avantajli programi uygulayabilirdik.

Kalitim derecesi iizerinde ¢aligilan 6zellik bakimmdan genellikle sabittir ancak seleksiyon
ustlinligi onemli derecede farklilik gosterir. Cogu kantitatif 6zelligin normal dagilim
gosterdigi gerceginden yola cikarsak, seleksiyon iistiinliigiinii tahmin etmek igin normal
dagilimm ozelliklerinden faydalanabiliriz. 12 aylik canli agirlik bakimindan seleksiyon
ustlinligii 48 kg, standart sapma ise 96 kg ise, o zaman seleksiyon tstiinliiglinii standart
sapmanin yarisi cinsinden ifade edebiliriz.

Benzer sekilde, giinliik ortalama canli agirlik artist 6zelligi bakimidan seleksiyon
istlinligii 0.15 ve standart sapmasi 0.30 ise seleksiyon tistlinltigii standart sapmanin yarisi
kadardir. Seleksiyon istiinliiglinii fenotipik standart sapmaya bolersek o zaman standardize
edilmis seleksiyon istiinliigiinii elde edebiliriz. Standardize edilmis seleksiyon iistiinliigii
‘seleksiyon intensitesi’ya da ‘i’ olarak adlandirilir ve bu deger 6zelligin ol¢iim (skala)
biiyiikliiglinden bagimsizdir:
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Uzerinde durulan 6zellik normal dagilim gésteriyor ve kitle seleksiyonu uygulantyor ise,
secilenlerin yiizdesini bildigimiz vakit Tablo 1’1 kullanarak seleksiyon intensitesini
hesaplayabiliriz. Cogu kantitatif 6zelligin normal dagilim gosterdigini daha 6nceden
belirtmistik. Kitle seleksiyonunun mantig1 sudur ki, hayvanlari en iyiden en kotiiye dogru
siralanir ve ihtiya¢ duyulan en iyil yiizdesi (orani1) segilir. Tablo 1°’de de goriildiigii gibi
secilenlerin ytizdesi %70 oldugunda seleksiyon intensitesi 0.5 demektir.

Genetik ilerleme

Hangi seleksiyon programinin en iyi oldugunu belirlemek, miimkiin olan her programdan
beklenen genetik ilerlemenin bilinmesini gerektirir. Genetik ilerlemenin hesaplanmasi igin,
seleksiyonda isabet derecesini, seleksiyon yogunlugunu, iizerinde durulan o6zelligin
fenotipik standart sapmasini ve generasyonlar arasi siireyi bilmek gerekir. Basitge,
generasyon bagima diisen genetik ilerleme miktarini hesaplamak icin kullanilacak formiil
sOyledir:
AG =h*(P, - P)
Seleksiyon iistiinliigiinii, elimizde bulunan bilgilere gore iki sekilde hesaplayabiliriz:

(P, - P)=(474-450)=24 kg
ya da

(i.op)ze.%) =24 kg



Bir karakterin fenotipik standart sapmasi , G, , daha 6nceki boliimlerde formiiller yardimi
ile hesaplanabilir. Eger bunu hesaplayacak kadar biiyiik bir siirii yoksa ya da bir yaklasim
gerekirse, o zaman verilerdeki en biiylik ve en kiigiik deger arasindaki miktar1 4’e bolerek
standart sapmanin yaklasik degerini hesaplayabiliriz. Bunu su gergegi goz Oniinde
bulundurarak sdylemekteyiz; bir normal dagilimda gézlemlerin %95’inin p + 2 araliginda

olmas1 beklenir (toplam goézlemlerin en biiyligli ve en kiicligli arasindaki farki 4c ile
yaklagik olarak hesaplanabilir).

Seleksiyon yogunlugu (i) asagidaki tablodan saglanabilir. Bu tablo biiyiik bir populasyon
oldugunu var sayar. Seleksiyon yogunlugu kii¢iik populasyonlar i¢in tablodaki degerlerden
daha diisiik olacaktir (mesela 20 bireyden az olan populasyonlarda), 6zellikle populasyonun
kiictik bir yiizdesi seleksiyonla ayrilirsa. Bunun sebebi sundandir, kiiclik populasyonlarin
normal dagilim gdstermeleri beklenemez. Asagidaki tabloyu kullanmak icin, ilk &nce
seleksiyonla ayrilan bireylerin yiizdesini bilmemiz gerekir. Eger karakter normal dagilim
gosteriyorsa, o zaman seleksiyon yogunlugu ile standart sapmay: c¢arparak seleksiyon
iistiinliigiinii bulabiliriz.



