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BOLUM YEDI
KANTITATIF GENETIK

V11.1- Giris: Siirekli Varyasyon

Onceki bliimlerde populasyonun bir veya iki lokus bakimmdan genetik kompozisyonu
tizerinde duruldu. Oysa kantitatif karakterler bakimindan varyasyona sebep olan genler
bircok lokusa dagilmislardir. Gergi, kantitatif bir 6zellik bakimmdan biiyiik fenotipik
farkliliklara yol agan genlerin, yani biiyiik etkili genlerin de varligi bilinmektedir. Bitkilerde
bodurluk geni, memelilerde ciicelik geni, koyunlarda bir batinda yavru sayisini artiran
Boroola geni gibi, baz1 karakterlerin fenotipini belirleyici rol sahibi olan biiytik etkili genler
varsa da, siriklarin kendi aralarinda, bodurlarin da kendi aralarinda gosterdigi varyasyona
yol agan kiiciik etkili degistirici genler bir¢ok lokusa dagilmislardir. Ister biiyiik, ister kiigiik
etkili olsun, bu genler de digerleri gibi, gametler vasitasi ile ebeveynden dole gegerler ve
Mendel’in agilma kurallart bunlar i¢in de gegerlidir. Ne var ki, fenotipler arasi varyasyon,
hangi fenotipin hangi genotipte oldugunu dollerdeki acilma oranlarina bakarak belirlemeye
elverisli degildir. O halde bu varyasyonu agiklamak i¢in, Mendel’in genetik analiz metotlar
yerine baska metotlar kullanilmalidir.

Diizgiines ve Ekingen (1983)’ten alinan asagidaki ifadeler, kantitatif karakterlerin
kalitimu ile ilgili bilgilerin nasil gelistigini gayet giizel 6zetlemektedir:

“Ingiltere’de Galton ve Pearson, Mendel Kanunlarinin yeniden kesfinden once
insanlarda, kopeklerde ve hatta bezelyelerde devamli varyasyon gosteren karakterler
bakimindan ebeveynle yavrular arasindaki benzerlik derecelerini korelasyon katsayilari ile
hesaplamislar ve ebeveynden dollere gegisin bu derecelerde oldugunu ileri stirmiislerdir.
Boylece kurulan Biyometri Ekoliiniin mensuplar1 bu goriisii Mendel Kanunlarinin yeniden
bulunusundan sonra da devam ettirmisler ve isi Mendel Kanunlarinin devamli varyasyon
gosteren karakterlerde uygulanmadigini iddia edecek kadar ileri gotiirmiislerdir.

“Bunlara karsilik De Vries, Mendel Kanunlarimin iiniversel olduklarmi, Bunlar
kantitatif karakterlere tatbik edilemiyorsa, bunun bu tip karakterler bakimindan farkliligin
kalitsal olmadigina delalet edecegini sdylemislerdir. Boylece Biyometri Ekoliine karsilik bir
Mendel Ekolii kurulmustur.

“Her iki ekol de meseleyi, tek tarafli diislindiiklerinden, ¢6ziimleyememislerdir.
Halbuki Danimarkali Johannsen ve Isvegli Nilson-Ehle’nin 20. Yiizyilin baslarinda
yaptiklar1 deneylerden ve bunlari izleyen diger arastirmalardan anlagilmistir ki:

a) Her karakter bakimindan miisahede edilen varyasyonda hem kalitsal olan, hem de kalitsal
olmayan kisim vardir.

b) Mendel Kanunlar: evrenseldir, hem kesikli ve hemde siirekli varyasyon gosteren biitiin
karakterle igin gecerli olup bu iki karaktere ait varyasyonlar1 arastirma usulleri bagkadir.
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Johannsen ve Nilson-Ehle’nin deneyleri gercekten konuya agiklik getirmistir.
Johannsen yaptig1 ¢alismada farkli fasulye hatlarindan farkli agirliktaki daneleri almus, bir
hatta mensup danelerin ekilmesinden elde ettigi bitkilerden topladigi daneler hat
ortalamasina yakin degerlerde olmustur. Mesela 55,4 mg ortalamaya sahip olan A hattindan
aldig1 30 mg agirliginda bir fasulyeyi ekmis ¢ikan danelerin ortalamasini 57 mg bulmus, ayni
hattan 70 mgr gelen bir daneden elde ettigi danelerin ortalamasi ise 55 mg ¢ikmugtir. 47,2
mg ortalamaya sahip olan B hattindan aldigi 20 mg agirhigindaki bir daneden c¢ikan
bitkilerden aldig1 daneleri tartmis ortalama 46 mg bulmustur. Yine B hattindan aldig1 60 mgr
agirhigindaki danenin ekilmesinden elde ettigi danelerin agirlik ortalamasini ise 48 mgr
bulmustur. Bu denemenin sonuglarina gore, aynmi hattan fasulyeler arasindaki agirlik farki
dollere gegmemektedir. Ancak A hatt1 ile B hatti arasindaki fark dollerinde de ortaya
cikmaktadir. Nitekim A hattindan aldig1 30 mg agirlhigindaki fasulye ile B hattindan aldig
60 mg agirhigindaki fasulye arasinda 30 mg fark vardir. Bunlarin dollerinin ortalamalari
arasindaki fark 48-57=-9 mg kadardir. Halbuki A hattindan 70 mg fasulyeden ¢ikan
danelerin ortalamast ile 30 mg fasulyeden ¢ikan danelerin ortalamasi arasindaki fark, 55-
57=-2 mg kadardir. Buna gore Johannsen, fasulye daneleri arasindaki farkin bir kismmin
kalitsal oldugunu, yani farkli hatlarin genotipleri arasindaki farktan ileri geldigini, bir
kisminin ise kalitsal olmayan sebeplerden ileri geldigini ortaya koyan, bildigimiz kadariyla,
ilk aragtirmalar1 yapmistir.

Johannsen’in ele aldig1 hatlarin genotipleri arasindaki fark, kesikli degil siireklidir.
Bunun sebebi ne olabilir? Nilson-Ehle’nin galigmalar1 da bu soruya cevap vermistir. Cok
sayida lokusa dagilmis kiigiik etkili (degistirici) genlerin, hatlar arasindaki farkliligi meydana
getirdigi Nilson-Ehle’nin caligmalarindan sonra gelistirilmis bir goriistlir. Ancak onun
calismalar1 ¢ok yer tutacagi icin buraya alinmamis, ancak o deneylerin ortaya koydugu
bilgiler bagka misallerle verilmistir.

Kantitatif karakterler bakimindan varyasyon, siireklidir. Bu siireklilik, bir taraftan soz
konusu 6zellik bakimindan fenotipi belirleyen ¢ok sayida kiiciik etkili genler, diger taraftan
da ayn1 genotipteki bireylerin farkli fenotiplerde olmasina yol agan ¢evre etkileri yiiziinden
ortaya c¢ikar. Demek ki, kantitatif bir karakter bakimindan fenotipler arasi farkliligin bir
sebebi, ¢ok sayida genotipin mevcudiyetidir. Boyle bir karakteri belirleyen lokuslarin birinde
iki allel varsa, diploit bir organizma i¢in o lokusta miimkiin olan genotiplerin say1s1 {igtiir.
Boyle n lokus i¢in miimkiin olan genotiplerin sayis1 3"dir. Eger bir lokusta ikiden fazla allel
varsa, 0 zaman miimkiin olan genotiplerin sayis1 daha da artar. Mesela bir lokusta ii¢ allel
varsa, o lokusta miimkiin olan genotiplerin sayis1 C(3,2)+3=C(3+2-1,2)=C(4,2)=6 olup,
buna gore 1.sinde m; kadar allel olan k lokus i¢in miimkiin olan genotiplerin sayisi, diploit
bir organizma igin,

(VIL.1) ﬁ(m‘zﬂ]
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kadardir. Bu sayi, belki de, gercek bir populasyondaki bireylerin sayisindan daha fazladir.
Ancak fenotipik varyasyondaki siireklilik, bu fazlalikla aciklanabilecek olandan da daha
fazladir. Ciinkdi, s6z konusu kantitatif karakteri belirleyen lokus ve allel sayis1 ne kadar ¢ok
olursa olsun, sayillamayacak kadar ¢ok degildir; oysa kantitatif bir karakter bakimindan
miimkiin olan fenotipler, sayilamayacak kadar ¢oktur. Bu cokluk, yani siireklilik, ancak
cevre sartlarinin, genotipik varyasyonu bir anlamda tesviye eden etkisi ile agiklanabilir.

Kantitatif karakterler bakimindan fenotipler 6l¢ciilerek belirlenir: boy, alan, agirlik,
hacim, nispi kuru madde, ham protein orani1 gibi. Populasyon bdyle karakterler
bakimindan, ortalama, varyans, korelasyon katsayis1i gibi istatistik parametrelerle
tanimlanir. Daha onceki boliimlerde ele aldigimiz kalitatif tabiattaki Ozelliklerde, bir
genotip, dominant bir genin niifuz kabiliyetinin ve bir genotipin goriintii derecesinin tam
olmamasi gibi istisnalar olmakla birlikte, sadece bir fenotipte olabiliyordu. Ayni fenotipik
etkiye sahip iki veya daha fazla genotip olabiliyor, ancak bir genotip sadece bir fenotipe
yol acabiliyordu. Oysa nicel tabiattaki 6zelliklerde durum boyle degildir; ayni genotipte
bireyler farkli fenotiplerde olabilir.

Kantitatif bir karakter bakimindan fenotipik varyasyonun ne kadari genotipler arasi
farkliliktan kaynaklanmistir ve bu genetik varyasyonun ne kadar1 hangi genetik etkiler
yiiziinden ortaya ¢ikmistir? Bdyle bir soruyu cevaplayabilmek icin, genotipin fenotip
tizerindeki etkisini sayisal olarak ifade etmek gerekir. Boylece soruyu, istatistik
parametrelerin tanimi ve tahminleri cinsinden cevaplamak miimkiin olur. Toplam
fenotipik varyasyonun, genotipler arasi farklilikla agiklanabilen kismindan geriye kalan
kisminin ¢evre sartlarindan kaynaklandigi kabul edilir. Aslinda burada genotiple ¢evre
arasinda muhtemel bir interaksiyon da fenotipik varyasyonun bir unsuru olabilir. Ancak
bu kitap seviyesinde bu interaksiyonun etkili olmadig1 varsayilacaktir. Gergekten,
miimkiin olan genotipler ayni ¢evre sartlarinda yetisirlerse bu varsayim gergekeidir.

VI11.2- Genotipik Ortalama

Bu boliimde, genotipin fenotip tiizerindeki farazi etkisi, sayisal bir i1skalada
gosterilecektir. Boylece populasyon ortalamasi, ortalama gen etkisi, eklemeli genetik
varyans gibi parametrelerin tanimlarin1 ve kantitatif genetik anlamlarim ortaya koyma
imkant bulunmus olacaktir. Ayrica, fenotip tlizerine genotipin etkisi, unsurlarina
ayrilabilecektir. Ancak bu unsurlarin gercek hayatta 6l¢lilmesi miimkiin degildir. Burada
yapilacak tanimlamalar, daha ileride istatistik analiz metotlartyla tahmin edilmeye
caligilacak olan fenotipik varyans unsurlariin genetik olarak ne anlama geldiklerini izah
etmek icindir. Bir baska ifade ile neyi tahmin ettigimizi ancak bdyle bir modelle
anlayabiliyoruz. Kantitatif bir karakterin kalitimini calistigimiz bu modelle istatistik
analiz metotlar1 ve Mendel’in genetik analiz metodu bir arada uygulanmis oluyor.
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melezlenmis olsun. F1’ler kendi aralarinda melezlendiginde (veya kendilendiginde) F>’de
kag tiirlii genotip, hangi oranlarda beklenir?

Daha 6nceden biliyoruz ki bu lokuslarin her birinde genotipik a¢ilma oranlar1 1:2:1
seklindedir. Yani F>’de her lokusta Y4 oraninda AA, 2/4 oraninda Aa ve Y4 oraninda aa
genotipinde birey ¢iksin beklenir. Bu sekilde 3 lokus olduguna ve her birinde agilma
digerlerinden bagimsiz olduguna gore
[C(3,2)]3=3%=27
Adet genotip beklenir ve bunlarin beklenen oranlari,

(Y4).(a).(Ya)= 1764 AABBDD;  (V4).(Y4).(2/4) = 2/64 AABBDd;
(Ya).(Y4).(Ya)= 1/64 AABBdd;  (Y4).(2/4).("/4) = 2/64 AABDDD;
(a).(2/8).(214)= 4164 AABbDd;  (V4).(2/64).("/a)= 2/64 AABbAd;
(Y4).(Y2).(Va)= 1/64 AABDDD;  (V4).(Y4).(2/64)= 2/64 AAbbDd;
(Va)./4).(Va)= 1/64 AAbbdd;  (2/4).(¥4).(Y4) = 2/64 AaBBDD;
(2/4).(V4).(2/4)= 464 AaBBDd;  (2/4).(V4).(Va) = 2/64 AaBBdd;
(2/4).(214).("/2)= 4/64 AaBbDD;  (2/4).(2/4).(2/4) = 8/64 AaBbDd;
(2/4).(214).(%4)= 4/64 AaBhdd; (2/4).(Y4).(%4) = 2/64 AabbDD;
(2/4).(%4).(2/14)= 4/64 AabbDd;  (2/4).(4).("4) = 2/64 Aabbdd;
(Y4).(Y4).(Va)= 1/64 aaBBDD;  (Y4).(2/4).(Y4) = 2/64 aaBBDd;
(Va).(Va).(Va)= 1/64 aaBBdd; (V4).(2/4).(%/) = 2/64 aaBbDD;
(V4).(2/14).(2/14)= 4/64 aaBbDd; (Va).(214).(V) = 2/64 aaBbdd;
(V4).(Y4).(Ya)= 1/64 aabbDD; (V4).(V4).(2/14)= 2/64 aabbDd;
(a).(Y4).(Ya)= 1/64 aabbdd.
b) Resesif homozigot bir bireyin fenotipik degeri 10 birimdir. Bu fenotip iizerine her
biiylik gen 1 birim ve her kii¢iikk gen de 0 birim etki yapiyorsa AABBDd ve AabbDd

genotipli bireylerin fenotipik degerleri ortalama olarak kagtir?

Birincide 5 biiyiik gen olduguna gore 10+5=15
Ikincide 2 biiyiik gen olduguna gore 10+2=12
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c) F2’lerin ortalamasi kag¢ olur?

Biiylik gen sayis1 bakimindan F» genotiplerinin sayis1 binomiyal dagilim gosterir.
Buna gore

(0.5 A+0.5 a)?3=(A%+6A%a+15A%>+20A3%a>+15A%a*+6Aa’+a%)/64
Bu genotiplerin fenotip {izerine ortalama etkisi:
pu=(6+6*5+15*4+20*3+15*2+6*1+0)/64=6*(1/2)=3
Bu durumda populasyon ortalamasi 10+3=13 olacak demektir.

Burada hesaplanan 13 ortalama degeri hem genotipik degerlerin ortalamasi, hem de
fenotiplerin ortalamasidir. Ciinkii her genotipin kendi icinde gosterecegi fenotipik
farkliliklarin ortalamasi, yani ¢evrenin fenotip lizerindeki etkisinin ortalamasi sifir
oldugundan, bir genotipten bireylerin fenotipik ortalamasi, genotipik degere esittir.

Boyle bir kantitatif karakteri etkileyen genlerin, misaldeki gibi 3 lokusa degil de
gercekte ¢cok daha fazla lokusa dagildigini bilmek durumundayiz. Kantitatif bir 6zelligi
etkileyen genlerin bir¢ok lokusa dagildig: goriisiine ¢okgen (polygenes) teorisi denir. Bir
populasyonda bu kadar ¢ok lokustaki genler bakimindan miimkiin olan genotiplerin sayisi,
yukarida tartisildigi gibi, goktur. Ozellik {izerinde bireyin sahip oldugu genotip yaninda
bir de ¢evrenin etkili oldugu diisiiniiliirse, bireyler arasindaki fenotipik farkliligin ne kadar
biiylik olacagi da tasavvur edilebilir.

VI1.3- Genetik Varyans ve Kalitim Derecesi

Yukaridaki Ornekte populasyondaki genetik varyans, binomiyal dagilimin
varyansina esit olacaktir:

Ve=n.p.(1-p)

Misal: VI1.2- Onceki misalde (Misal: VI1.1) hesaplanan ortalama etrafinda farkl
genotiplerin farkli fenotipleri olacaktir.

a) Bu varyasyonun 6l¢iisii olan varyans kag beklenir?

Binomiyal dagilimin ortalamast n.p ve n=6 p=1/2 oldugundan ortalama 6*1/2=3,
varyans da n.p.(1-p)=6*1/2*1/2=1.5 olacaktir.

b) F2’deki fenotipik varyans, genotipik varyans olarak bulunan 1.5 degerine esit
midir?

F2’deki ayn1 genotipten bireyler, ayn1 fenotipik degere sahip olmaz. Her genotip
icinde ¢evrenin etkisiyle fenotipik bir farklilik olacaktir. AaBbDd genotipli triheterozigot

bireylerin genotipik degerini yukaridaki bilgilerin 1s1ginda 3+10=13 olarak tahmin ederiz
ama bu ortalama genotipik deger olup, triheterozigotlar bu 13 genotipik degeri etrafinda
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cevrenin etkisiyle bir varyasyon gosterir. Bunun gibi diger genotipler de hesaplanacak
genotipik deger etrafinda ayni sekilde bir varyasyona sahiptir. Dolayisiyla F2’lerin toplam
fenotipik varyansi 1,5 degerinden daha biiyiik olur. Ancak gerek genetik varyansin
gerekse ¢evre varyansinin, toplam fenotipik varyansin ne kadarini meydana getirdigi, 6zel
deneme metotlartyla ve istatistik metotlarla tahmin edilebilir. F2’de fenotipik varyans 6
cikmigsa o zaman gevre varyansi buradan 6-1.5=4.5 olarak tahmin edilebilir. Tabii gercek
genetik varyansin ne oldugunu da bilmek miimkiin degildir. Buradaki misalin sadece
genetik varyansin ne oldugunu anlamaya yonelik oldugunu unutmamak gerekir. Ciinkii
ger¢ek durumda lokus sayisini, lokuslardaki allel sayisini ve her allelin etkisinin ne kadar
oldugunu bilmeyiz. Ger¢ek durumda elimizde hesaplanabilecek sadece bir fenotipik
varyans vardir. Gerisi tahmindir.

Meseld bu misalde F1 populasyonunda varyans 4 bulunmussa bu yalnizca gevre
sartlarindan ileri gelmis demektir, ¢iinkii F1’de bireylerin hepsi ayni genotiptedir. F2’ler
de onceki generasyondaki ile ayni ¢evre sartlarinda yetismisse o zaman bunlarda da ¢evre
varyansi 4 kabul edilebilir. F2’de fenotipik varyans 7 bulunmugsa buradan genetik varyans
7-4=3 olarak tahmin edilir.

Tabiatta var olan populasyonlar her zaman bu misaldeki gibi bir F2 populasyonu
olmaz. Bizim lizerinde durdugumuz kantitatif 6zellik bakimindan tabii populasyonlar1 biz
rastgele c¢iftlesen populasyonlar kabul ederiz. Tarimsal liretimde kullanilan bitki ve
hayvan populasyonlari i¢in durum biraz daha farklidir.

Tarimsal tiretimi yapilan tek yillik bitkilerin ¢ogu kendilenerek cogalir. Bunlar
homozigotlasmis populasyonlardir. Islah maksadiyla elde edilen melez populasyonlar da
kendilenerek ¢ogaldiklari i¢in kisa zamanda homozigotlasirlar. Ustiin fenotipler lehine
yapilan seleksiyonla bu homozigotlasma, buradaki gibi her genin fenotip iizerine etkisinin
eklemeli oldugu (yani iist iiste toplandig1) bir modele gore, daha da ¢abuklasir. Allel genler
arasinda dominans, allel olmayan genler arasinda da epistasil denilen interaksiyonlar
halinde, istlin fenotipli bireylere dol verme sans1 vermek, yani onlart damizlik olarak
kullanmak anlamindaki seleksiyondan baska veya onunla birlikte, melez yetistiriciligi gibi
yontemlere basvurulur.

Hayvanlarda ise rastgele ¢iftlesme varsayimi biiyiik 6l¢iide gegerlidir. Gergi onlarda
da, populasyonun kii¢iik olmasi yiiziinden, sansin (6rneklemenin) etkisiyle bir
homozigotlasma olur ama bu, oldukca yavastir. Populasyon ne kadar biiyiikse,
homozigotlagsma o kadar yavas olur.

Kantitatif bir karakter bakimindan populasyonun fenotipik ortalamasi yukaridaki
misalde oldugu gibi genotipik ortalamaya esittir. Fenotipik varyans ise, genotipik varyans

! Epistasi dnceki boliimde gérdiiglimiiz allel olmayan genler arasi etkilesimlerden birisidir. Fakat kantitatif
genetikte, allel olmayan iki genin birlikte etkisinin etkilerinin toplamindan farkli oldugu her durumu ifade etmek
lizere de epistasi terimi kullaniimaktadir.
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ve ¢evre varyansi gibi iki unsurdan meydana gelir. Genotipik varyans da eklemeli genetik
varyans, dominantlik varyansi ve epistatik varyans gibi ¢esitli unsurlardan meydana gelir.
Goriiliiyor ki fenotipik varyans (Vr), asagidaki gibi, unsurlarin bir toplami olarak ifade
edilir:

VE=Vet+Vc¢

Burada Vg, toplam genetik (genotipik) varyansi, V¢ ise ¢evre sartlarindan kaynaklanan
varyansi gostermektedir. Genotip*Cevre interaksiyonunu yok saydigimizi daha 6nce ifade
etmistik. Ve de unsurlarina ayrilmis olarak asagidaki gibi gosterilebilir:

Ve=Vat+Vp+V,

Burada da Va eklemeli (additive) genetik varyansi, Vp allel genler arasinda dominans
sapmasindan kaynaklanan dominantlik varyansini, V| da allel olmayan genler arasindaki
epistasiden (interaksiyondan) kaynaklanan sapmalarin Olcilisii olan epistatik varyansi
gostermektedir.

Fenotipik varyansin bu unsurlari ¢esitli yontemlerle tahmin edilebilir. Bu yontemler
Zootekni bolimi, Biyometri ve Genetik Anabilim Dalimizda lisansiistii ders olarak
okutulan Kantitatif Genetik dersinde anlatilmaktadir.

Toplam fenotipik varyansin yiizde ne kadarinin genetik varyanstan ileri geldigini
gdsteren saylya genis anlamda kahtim derecesi denilir ve hy? ile gosterilir:

thZVG/VF

Islah caligmalarinda seleksiyonun ne kadar etkili olacagina karar verebilmek igin
toplam fenotipik varyansta eklemeli genetik varyansin pay1 bilinmek istenir:

hd2: VA/VF

Bu hg¢? degeri de dar anlamda kalitim derecesi olarak bilinir. Bir calismada kalitim
derecesi dar veya genis anlamda oldugu belirtilmeksizin verilmisse, orada Vg ile Va’nin
yakin oldugu, toplam genetik varyansin biiylik kismimin eklemeli genetik varyanstan
olustugu varsayilmis demektir ve yalmzca h? olarak gosterilir.

Bir populasyonun iizerinde durulan kantitatif 6zellik bakimindan fenotipik
ortalamasmi ylikseltmek icin seleksiyon caligmasi yapilacaksa, dar anlamda kalitim
derecesinin yiiksek olmasi arzu edilir. Damizlik olarak ayrilan hayvanlarin ortalamasi ile
populasyon arasindaki farka seleksiyon istiinliigli denir. Ne var ki, damizliklarin
ciftlestirilmesinden elde edilen dollerin ortalamasi seleksiyon iistiinliigii kadar olmaz,
biraz daha kiiciik olur. Cilinkii damizliklarin fenotipik istiinliigiiniin biraz1 ¢evre
sartlarindan kaynaklanmistir; dolayisiyla seleksiyon iistlinliigiiniin kalitim derecesi kadar1
dollere gecer. Bu degere genetik ilerleme denir. Formiillerle gostermek gerekirse,
seleksiyon ustiinliigii:
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Burada p: populasyonun t. generasyondaki ortalamasi, ps bunlardan damizlik olarak
secilenlerin ortalamasidir. Genetik ilerleme, AG olarak gosterilir:

AG= p+1-
Pratikte, hesaplanan bu iki degerden kalitim derecesi asagidaki gibi hesaplanir:
h?= AG/i.

Bu sekilde hesaplanan deger, dar anlamda kalittm derecesinin tahminidir. Ciinki
seleksiyon tistiinliigiiniin eklemeli gen etkilerinden kaynaklanan kismi dollere geger.

Misal: VI1.3- Bir Japon bildircini populasyonunda 5. hafta canli agirligi ortalamasi
110 gr olarak hesaplanmig, bunlardan damizlik olarak ayrilan hayvanlarin ortalamasi ise
118 gr bulunmustur. Damizliklardan elde edilen dollerin ortalamasi 112 gr olduguna gore
kalitim derecesini kag¢ olarak tahmin edersiniz?

Seleksiyon tstilinliigii i=118-110= 8 gr.
Genetik ilerleme AG=112-110= 2 gr.

Seleksiyon istlinliiglintin (8gr), kalitim derecesi kadar1 (2 gr) déllere gegtigine gore,
kalitim derecesi

h? = AG/i=2/8=1/4=0.25 bulunur.

Populasyonda kalitim derecesi belli ise, asagidaki misalde oldugu gibi, genetik
ilerlemeyi tahmin etmek de miimkiindiir.

Misal: VI1.4- Siit sigirciligi yapan bir isletmede ineklerin bir laktasyon donemi siit
verimi ortalama 3200 kg olarak hesaplanmistir. Siit verimine ait kalittim derecesi bu
isletmede daha 6nce %16 olarak tahmin edilmistir. Damizlik olarak ayrilan ineklerin siit
verimi ortalamasi 3700 kg olduguna gore bunlarin déllerinin ortalamasi ka¢ kg olsun
beklenir?

Bu defa genetik ilerlemeyi bulacagiz. Seleksiyon istiinliigiiniin kalitim derecesi kadar1
dollere gectigine gore,

AG=i. h? =(3700-3200)*0.16= 80 kg olacaktir.
Ertesi generasyon dollerinin ortalamasi buna gore,
3200+80=3280 kg olsun beklenir.

Kalitim derecesi goreceli bir kavramdir. Yani, her populasyonda, hatta aym
populasyon i¢inde generasyondan generasyona farkli ¢ikabilir. Ciinkii her populasyonda
izerinde durdugumuz 6zellik bakimindan genetik varyasyon ayni degildir. Bazilarinda
homozigotlasma cesitli sebeplerden daha fazla olur. Homozigotlasma arttikca genetik
varyans azalir. Mesela VII.1 numarali misalde F1 bitkilerinde ortalama 13 olup, bunlar
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arasindaki varyasyonun tamami ¢evre sartlarindan ileri gelmektedir, ¢iinkii F1’lerin hepsi
ayni genotipte triheterozigottur (AaBbDd). Yani Fi’lerde kalitim derecesi sifirdir. Ama
F2’deki genetik varyans 1.5 olup, bunun iizerine eklenen ¢evre varyasyonunun etkisine
gore kalitim derecesi sifirdan biiyiik olacaktir.

Misal: VI1.5- Misal: VII.1’de F2’deki toplam fenotipik varyans 7,5 bulunmus olsa,
F2’de kalitim derecesi kag olarak hesaplanir?
7.5’in 1.5°1 genetik varyans olduguna gore, kalitim derecesi,

h?=Vs/Ve=1.5/7.5=0.2 olacaktir.

Cevre varyanst 7.5-1.5=6 olduguna dikkat! Ayni sartlar altinda, F1’de ve ebeveyn
hatlarin her biri i¢indeki fenotipik varyans, bu generasyonlarda genetik varyans 0 olacagi
i¢cin 6 demektir.

VIl.4- QTL Kavrami:

Kantitatif bir karakter bakimindan varyasyonu kontrol eden genlere Kantitatif
Ozellik Lokuslari (Ingilizce Quantitative Traits Loci, kisaltilmis1 QTL) denir. Eskiden
bunlara poligenler denilirdi. QTL de gendir. Fakat farki, bu bolimde simdiye kadar
anlattigimiz gibi, kantitatif 6zellik tizerine kiiclik etkili allellere sahip olmalaridir.
Cevrenin etkisi de karisinca bu allellere sahip genotiplerin fenotiplerini ayirt etmek
miimkiin degildir. Bu lokuslarin genomdaki yerini belirlemek, seleksiyon calismalar
bakimindan son derecede yararlidir. Bunun i¢in kromozom haritast yapilmis marker
lokuslardan yararlanarak bunlarin komsulugundaki QTL belirleme c¢alismalari son
zamanlarda ¢ok yayginlagsmustir. Isin temel prensibi, marker lokuslar bakimindan farkli
genotiplerin, lizerinde durulan kantitatif 6zellik bakimindan farkli ortalamalara sahip olup
olmamasima gore bir karar vermektir. Bu istatistik analizden c¢ikarilacak bilgiye
dayanarak, QTL’in marker lokuslarla baglant1 derecesi dolayisiyla kromozom {iizerindeki
yeri belirlenmeye calisilir. Molekiiler genetik tekniklerle, klasik kantitatif genetik
metotlarini birlikte kullanarak yapilan bu QTL haritalama galigmalari i¢in bu kitapta bu
kadar bilgi yeterli goriilmiistiir. Daha fazla malumat i¢in, lisansiistii ders olarak okutulan
Kantitatif Genetik ders notlarina ve Griffith ve ark. (2008)’e bakilmasi tavsiye edilir.
Diizgiines ve Ekingen (1983)’ten alinan asagidaki paragraflar, o giinlerde molekiiler
genetik bilgiler ve teknikler bugiinkii kadar gelismemis olmakla birlikte, QTL haritalama
isinin dayandig1 rekombinasyonlarin frekanslarina bakarak lokuslar arasi uzakligi
belirlemenin 1slah c¢aligmalarindaki yerini bugiin icin de gilincel olacak bigimde
vermektedir:

“Kromozomlarin genetik haritalarina ilk defa 1911 yilinda Amerikali T.H. Morgan
tarafindan Drosophila’da baslanmis ve ¢alisma arkadaslar1 Muller, Bridges ve Sturtevant
tarafindan devam edilmistir. Bu ¢alismalarin en basta gelen gayesi, genlerin kromozomlar
iizerinde bulunduklarina dair T.H. Morgan tarafindan ileri siiriilen kromozom teorisi i¢in
deliller bulmakti. Gergekten bu ve 6nceki boéliimlerde bildirilen deliller Morgan ekolii
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tarafindan bulunmuslardir. Kromozom haritalari, yetistirme pratigi bakimindan da
onemlidir.  Bunlar  sayesinde c¢esitli  melezlemelerden  istenilen  karakter
kombinasyonlarinin hangi oranlarda goriilecegini 6nceden tahmin ve buna gore de
deneyin genisligini tayin etmek miimkiin olmaktadir.

“Gerek hayvan ve gerek bitki yetistiriciliginde tizerinde ¢alisilan karakterler arasinda
genetik bir baglantinin varligini tespit etmek dahi énemlidir. Zira boylece damizliklarin
secilmelerinde ve bu karakterlerden yalniz bir tanesini dikkate almak suretiyle digeri de,
baglant1 derecesi ile orantili olarak ayn1 zamanda dikkate alinmis olmaktadir. Eger ele
alman baglh karakterlerden biri azaltilmak, digeri ¢ogaltilmak isteniyorsa, o zaman yeni
kombinasyonlarin elde edilmesine ¢alisilir.

“Baz1 karakterler gelisimin erken, digerleri ise ge¢ sathalarinda goriintirler. Bu tiir iki
karakter arasinda bir baglanti varsa, erken karakteri tasiyan bireylerde ileride diger
karakterin de goriinecegini onceden, baglanti derecesine gore tahmin etmek olanagi
vardir. Diger taraftan, tizerinde c¢alisilan karakterlerden bazilarini belirlemek kolay oldugu
halde, digerlerinin varligmi veya yoklugunu tespit etmek giictiir. Mesela belirli
hastaliklara karsi direng veya duyarlik kolay tespit edilemeyen bir karakterdir. Eger bu
karakteri belirleyen genler kolayca goriilebilen diger bir karakteri belirleyen genle bagl
ise, o zaman yine baglant1 derecesine gore, gii¢ tespit edilen karakteri tasiyan bireyler,
kolay anlasilan karakterler yardimiyla bulunabilir.”
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VI11.5- Calisma Problemleri

X.1. Bir koyun populasyonunda canli agirligin her birinde iki allel bulunan ve eklemeli etkili
3 lokus tarafindan belirlendigi varsayilmaktadir. Cevre kosullar1 dikkate alinmadiginda
A1A1A2A2A3As genotipli koglar ortalama 46 kg, aijaiazarazas genotipli koyunlar ise
ortalama 40 kg canli agirligina sahip olmaktadir. Bunlarin melezlenmesinden elde edilecek
F2 dollerinde 45 kg canli agirlik ortalamasina sahip bir bireyin genotipi asagidakilerden
hangisi olabilir?
a)A1A1AAaz3a3 b)ajaiAra2AzAsz C)Arai1Aza2Aza3
d)Aiaiaza2a3a3 e)A1a1A2A2AzA3

X.2. Siit verim ortalamasi 4300 It olan 1000 baslik bir sigir populasyonu i¢in agsagidakilerden
hangisi yanligtir?
a)Seleksiyon igin segilen bireylerin populasyon ortalamasindan olan istiinliigline
“seleksiyon tistiinligli” denir.
b)Yapilan seleksiyon sonucunda populasyon ortalamasinda ertesi generasyon elde edilen
fenotipik artisa “fenotipik ilerleme” denir.
C)Eger seleksiyon yapilmaz ve ¢evre sartlari degismez ise populasyon ortalamasi
degismez.
d)Ebeveynler arasinda gozlenen farkliligin ancak “kalitim derecesi” kadari dollere
aktarilir.
e)Kalitim derecesiyle seleksiyon iistiinliigiiniin garpimi genotipik ilerlemeyi verir.

X.3. Bir hindi siiriistinde 1 yasinda canli agirlik ortalama 5.0 kg’dir. Bu hindi siiriisiinde canli
agirlik ortalamasini artirmak amaciyla bu siiriiden segilen ve canli agirlik ortalamast 6.0
kg olan bir grup birey kendi aralarinda ciftlestirilmistir. Bu seleksiyon grubunun déllerinin
canl1 agirlik ortalamasinin ne olmasi beklenir? (h?=0.20)

a)5.0 kg b)5.2 kg c)5.3 kg d)6.0 kg e)6.2
kg

X.4. Bir populasyonda bitki boyunun her birinde iki allel bulunan ve eklemeli etkili 2 lokus
tarafindan belirlendigi bilinmektedir. Cevre kosullar1 dikkate alinmadiginda A1A1A2A2
genotipli bitkiler 18 cm, aiai1a-a2 genotipli olanlar ise 14 cm boyunda oluyorlarsa; bunlarin
melezlenmesinden elde edilecek F> dolleri arasinda boy ortalamasi 16 cm olan bitkilerin
tim F2 dolleri arasindaki beklenen nispi miktar1 ne kadardir?

a)l/16 b)4/16 C)6/16 d)9/16
e)13/16

X.5. Bir koyun populasyonunda koyun canli agirliginin, her birinde iki allel bulunan ve
eklemeli etkili 3 lokus tarafindan belirlendigi bilinmektedir. Cevre kosullar1 dikkate
alinmadiginda, A1A1A2A2A3A3 genotipli koglar 48 kg, aiaiazarazas genotipli koyunlar 36
kg oluyorlarsa bunlarm giftlestirilmesinden elde edilecek F» dolleri arasinda Aa®
genotipine sahip kuzularin kag¢ kg canli agirliga sahip olmasi beklenir?

a)38 kg b)46 kg )40 kg d)42 kg e)36 kg
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X.6. Misirlarda kogan uzunlugunun 3 lokusta birer ¢ift allel tarafindan belirlendigi
varsayilmaktadir. 24 cm kogan uzunluguna sahip musir varyeteleri (A1A1A2A2AzAz) ile 18
cm’lik misir varyeteleri (a1a1a2a2a3a3) melezlenmis ve F1’ler kendilenmistir. F, dollerinden
rastgele secilen 320 misirdan kag tanesinin triheterozigot (A1a1A282A383) genotipte olmasi
beklenir?

a)5 b)30 )75 d)120 e)150

X.7. Bir koyun siiriistinde canli agirlik ortalamasi 42 kg’dir. Bu siiriiden 52 kg canli agirlik
ortalamasina sahip bireyler damizlik olarak se¢ilmistir. Bu siiriiniin dollerinin canli agirlik

ortalamasi 44 kg olmus ise kalitim derecesinin (h?) kag olmasi beklenir?
a)0.10 b)0.25 ¢)0.40 d)0.20 e)0.50

X.8. Bir populasyonda bitki boyunun her birinde iki allel bulunan ve eklemeli etkili 2 lokus
tarafindan belirlendigi bilinmektedir. Cevre kosullar1 dikkate alinmadiginda A1A1A2A2
genotipli bitkiler 40 cm, aiaia2a> genotipli bitkiler de 24 cm boyunda oluyorsa bunlarin
melezlenmesinden elde edilecek F> dollerinde 28 c¢cm boy ortalamasina sahip doéllerin
genotipinin nasil olmasi beklenir?
a)A1AIAA,  b)AaAA2 c)Aia1azaz d)ajaiazaz

e)AraiAzaz

X.9. Bir siit s1g1r1 siiriisiinde ortalama siit verimi 3000 kg ¢cikmuigtir. Siit verimi 3500 kg ve daha
fazla olan inekler yine boyle ineklerin erkek kardesleriyle ¢iftlestirilmis ve yavrular ilk
laktasyon déneminde ortalama 3200 kg siit vermistir. Buna gore asagidaki ifadelerden
hangisi dogrudur?

2)3500 kg ortalamanin 3200 kg kadar genetiktir. (h?=3200/3500)

0)3500 kg ortalamanin 3000 kg kadar1 ¢evredendir. (h?=3000/3500)

€)500 kg farkin 200 kg kadar1 genetik farkliliktan kaynaklanmaktadir. (h?=200/500)
d)500 kg farkin 200 kg kadar1 gevre sartlarindandir. (h>=300/500)

€)3000 kg ortalamanin 200 kg kadart genetik farkliliktan kaynaklanmaktadir.
(h?=200/3000)

X.10. Kantitatif bir 6zellige her biiyiik gen 3 birim, her kiigiik gen 1 birim etki yaptigina
gore 4 lokusta heterozigot bitkilerin kendilenmesinden elde edilen bitkilerle ilgili olarak
asagidakilerden hangisi dogrudur?
a)Ortalamasi 16 degildir.
b)Genotipik degerleri 24 ile 8 arasinda degisir.
c)Her bir genotipik deger arasindaki fark 4 birimdir.
d)Ortalamasi 8dir.
e)Ortalamasi 32°dir.

7112



s e 7Z7T204 GENETIK DERSI
BOLUM 7 7. Hafta Ders Notlar1
Kaynak: Prof. Dr. Orhan KAVUNCU (2020). Genetik Ders Notlari

Kaynaklar

Diizgiines O. Ve H.R. Ekingen, 1983, Genetik, Ikinci Baski, A.U. Ziraat Fakiiltesi Yaymni, Ders
Kitabi, Ankara.

Griffiths A.J.F, J.F. Miller, D. T. Suzuki, R.C. Lewontin, W.M. Gelbart, 2000, Introduction to
Genetic Analysis, 7Russelth edition, Freeman and Company, USA

Griffiths AJ.F, S.R. Wessler, R.C. Lewontin, S.B. Carroll, 2008, Introduction to Genetic
Analysis, 9th edition, Freeman and Company, USA

Klug W.S and M.R. Cummings, 1997, Concepts of Genetics, 5th edition, Prentice Hall, USA
Russell P.J., 2006, iGenetics A Mendelian Approach, Pearson - Benjamin Cummings,, USA.

Yildiz, M.A., 2010, Basilmamis Genetik Ders Notlari, Ankara.

7/13



