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Belirte¢ Tabanli Genetik Benzerlik
Katsayilar

Marker Based Genetic Relatedness Coefficients

OZET ki birey arasindaki benzerlik; populasyon genetigi, kantitatif genetik, davranissal ekoloji ve
sosyobiyoloji galigmalarinin merkezinde yer almaktadir. Bireyler arasindaki benzerlik katsayisi, bi-
linen bir soyagacindan hesaplanabilmektedir. Ancak, soyagaci bilgilerinin yoklugunda bu katsay1
genetik belirtecler kullanilarak tahmin edilmektedir. Bagka bir deyisle genetik belirtegler, atalar1 bi-
linmeyen bireyler i¢in benzerligin tahmin edilmesine izin vermektedir. Birtakim tahmin ediciler
kullanilarak genetik belirteg verisinden benzerlik tahmin edilebilmektedir. Bu tahmin ediciler, po-
pulasyondaki genetik yapinin bilinmemesinden dolayi, ¢iftlesmelerin/evliliklerin biiyiik oranda
rastgele oldugu seklinde kritik bir varsayima sahiptir. Ancak, gercek diinyada populasyonlara ait ge-
netik yapinin olugmasinda rastgele olmayan c¢iftlesmelerin/evliliklerin de s6z konusu olmasindan
dolay1 bu varsayim sik sik ihlal edilmektedir. Genetik belirteglerin hizla gelismesi ile birgok tahmin
etme yontemi 6ne siiriilmiistiir. Farkli varsayimlar kullanilarak gelistirilen ve her biri farkl kosul-
lar altinda degisen etkinliklere sahip olan bir dizi tahmin edici bulunmaktadir. Bu tahmin ediciler-
den higbiri tek bagina, tiim ¢alismalarin gerekliliklerini yerine getirememektedir. Populasyonun
yapisina gére hangi yéntemin kullanilmasi gerektiginin belirlenebilmesi i¢in ¢ok sayida ¢alisma ya-
pilmasi gerekmektedir. Bu ¢aliymanin amaci, Lynch (1988), Li ve ark. (1993) ile Wang (2002) tara-
findan gelistirilen benzerlik indeksi, Queller ve Goodnight (1989) tarafindan gelistirilen regresyon
tabanh tahmin y6ntemi ile Lynch ve Ritland (1999) tarafindan gelistirilen regresyon tabanli moment
tahmin y6ntemi olarak bilinen dért farkli benzerlik yontemini tanitmaktir.

Anahtar Kelimeler: Molekiiler belirtegler; genetik benzerlik; popiilasyon genetigi

ABSTRACT Pairwise relatedness is central to studies of population genetics, quantitative genetics,
behavioral ecology, and sociobiology. The relatedness coefficient between individuals can be cal-
culated from a known pedigree. In the absence of pedigree information, this coefficient can be es-
timated by using genetic markers. In other words, genetic markers allow the estimation of
relatedness for individuals with unknown ancestors. Relatedness can be estimated from genetic
marker data using a number of estimators. These estimators, however, make the critical assumption
of a large random mating population, since the genetic structures are unknown. The assumption is
frequently violated in the real world where nonrandom mating usually lead to genetic structures.
With the rapid development of genetic markers, quite a few estimation methods have been pro-
posed. There are a number of estimators that have been developed using different assumptions,
each with varying efficiencies under different conditions. A single estimator cannot fulfill the re-
quirements of all studies. A large number of studies are required to determine which method should
be used according to the structure of the population. The objective of this study is to introduce four
different relatedness methods: the similarity index (Lynch, 1988; Li et al. 1993), and Wang (2002),
a regression based estimator (Queller and Goodnight, 1989), and a regression based method of mo-
ments estimator (Lynch and Ritland, 1999).

Keywords: Molecular markers; genetic relatedness; population genetics

ki birey arasindaki genetik benzerligi tahmin etmek populasyon geneti-
ginde 6nemli bir problemdir ve bundan dolay: teorik ve pratik genetik ca-
lismalarinda biiytik bir ilgi konusudur. Genetik benzerlik ile ilgili
cikarimsal ¢aligmalar, (a) Belirli bir secere yoluyla bireyler arasindaki benzer-
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lik olasiliklarimi karsilastirmak ve (b) Herhangi bir
secere belirtmeden bireyler arasindaki benzerlik de-
recesini ortaya ¢ikarmak olmak tizere iki genis yak-
lagima ayrlmaktadir. Yaklagim (a), alternatif soyagaci
say1s1 az oldugunda istatistikleri hesaplamak, yakla-
sim (b) ise agiklanmamig veya belirtilmemis akraba-
liklar1 ortaya ¢ikarmak icin kullanilmaktadir.!
Genotip verisinden yararlanarak genetik yakinlik
(=benzerlik) ¢cikarimi yapmak; popiilasyon genetigi,
genetik iligki ve baglant1 caligmalar, soybilim ¢alis-
malar ve adli tip gibi cesitli uygulamalarla motive ol-
mugtur.” Evrimsel caligmalardan adli kimlik tespiti
ile ilgili eslestirme haritalandirmas: yapmaya kadar
poptilasyon genetigi caligmalarinin ¢ogu, popiilasyon
yapist veya benzerlik ile ilgili uygun tahminlere da-
yanmaktadir.® Ornegin; babalik veya annelik tayi-
ninde ve adli ¢alismalarda, genotipi bilinen bireyler
arasindaki benzerligi ortaya ¢ikarmak saglam bir ista-
tistiksel cerceve gerektirmektedir. Genetik benzer-
lik, dikkate alinan ozellige ait genetik bilesenin
glictinii gosterdiginden, bireyler tarafindan paylagilan
allellerin oranmi niceliksel 6zellik c¢aligmalarinda
onemli bir rol oynamaktadir. Ayrica, birbirleri ile
iligkili alanlarda genetik benzerligin dogru tahmin
edilmesi kritik 6neme sahiptir. Ornegin; popiilasyo-
nun genetik yapisindan dolay: artan benzerligi dik-
kate
calismalar1 ve baglant1 analizleri sahte iligkilere yol

almadan yapilacak olan iligkilendirme
acabilmektedir. Genetik benzerlik, genetik yapinin
korunmasinda da 6nemlidir.* Akrabalik ve benzer-
lik, bireyler arasindaki akrabalari tanimlamak i¢in
siklikla kullanilan ve farkli anlamlari olan iki keli-
medir. Akrabalik terimi, 6zellikle akrabalarin birbir-
leriyle nasil iligkili oldugunu ve tipik olarak onlar
birbirine baglayan bir soyagacim belirtmekte, ben-
zerlik terimi ise akrabalarin genetik paylasim agisin-
dan birbirleriyle ne kadar yakindan iligkili oldugunu
ve akrabalik katsayis1 gibi tek bir parametreyle ta-
nimlandigini anlatmaktadir.’ Eldeki verilere bagh
olarak her iki kelimenin de benzerlik anlamina gel-
digi diisiiniilmektedir. Benzerlik, basglangicta soyaga-
cindan yararlanilarak hesaplanir iken, giintimiizde
belirteclerden yararlanarak hesaplanabilmektedir.®
Genetik belirteg verileri, pedigri kayitlarinin eksik
veya giivenilir olmadig bir popiilasyondaki bireyler
arasindaki benzerligi tahmin etmek i¢in yaygin ola-
rak kullanilmaktadir. Belirte¢ temelli benzerlik,
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dogal popiilasyonlardaki davranis, evrim ve koruma
alanindaki bir¢ok arastirma alaninda degerlidir.”
Benzerligin hesaplanmas: ya da tahmini, ¢cogu gene-
tik analizin dolayli ya da agik bir sekilde temelini
olusturmaktadir.

Soyagaci, tarimsal tiirlerin iyilestirilmesinde ve
insan hastaliklarinin aydinlatilmasinda kullanil-
maktadir. Son zamanlarda gerek popiilasyon yapist
ile ilgili genom bazl iligki ¢aligmalarinda gerekse
genomik se¢im yoluyla tarimda genetik katkinin
tahminini gelistirmek amaciyla belirteg tabanli tah-
minler kullanilmaktadir.® Bireyler arasindaki gene-
tik iligkilerin ol¢tilmesi olarak ifade edilebilen
benzerlik kavramlar, popiilasyon genetigine temel
olusturmaktadir. Bunlar, baslangicta genetik ben-
zerlik olciitleri olarak diisiiniilmiistiir ve bundan
dolay1 da kantitatif genetikte kullanilan standart
araglardir.’ Belirli bir belirte¢ lokus i¢in iki birey
arasinda tahmin edilen benzerlik (7), bireylerin ge-
notiplerinden ve belirlenen lokustaki allel frekans-
larindan hesaplanan bir tahmin edici degerdir.
Geleneksel olarak bu deger, pedigrilerden hesapla-
nir iken, simdilerde giderek genetik belirteg verile-
rinden daha fazla tahmin edilmektedir. Kavramsal
olarak, bir soyagaci beklenen benzerlik degerini
ayni soyagacina sahip sonsuz sayida bireyden alma-
nin beklentisiyle vermektedir. Buna kargilik belir-
tegler, belirli bireylerin belirli belirte¢ lokuslarinda
gerceklesen benzerlik degerini vermektedir. Ben-
zerlik ile ilgili uygulamalarin ¢ogunda temel mik-
tarlar olan soyagaci ve belirte¢ tahminlerinin her
ikisi de genomik benzerlik ¢ikarimlarn olarak kul-
lanilabilmektedir.'® Benzerlik; genetikte temel bir
kavramdir, ancak tam olarak tanimlanmas: sagirtici
bir sekilde zordur. Geleneksel benzerlik katsayilari,
soyagaclarinda bireyler arasinda beklenen gen pay-
lagimini belirtmektedir, ancak gercek gen paylasimi
beklenen herhangi bir durumdan 6nemli 6lgiide
farklilik gosterebilir ki bu da her durumda mevcut
olan soyagacina gore degismektedir.!! Dogru ve ek-
siksiz soyagaclari, benzerligi hesaplamanin en kolay
ve ucuz yoludur. Soyagac: yoklugunda, benzerlik
sadece molekiiler belirteclerden tahmin edilebil-
mektedir. Popiilasyonun yapisi, bireylerin gruplari
arasindaki genotipik korelasyon katsayilari ile ta-
nimlanabilmektedir. Herhangi iki kisi arasindaki
¢ift yonli benzerlik katsayilar1 bunun en temeli-
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dir."” X ve Y gibi herhangi iki birey arasindaki ben-
zerlik katsayisi, ortak bir atadan gelen alleller ile 6z-
deslesmesi beklenen alellerin say1sinin yarisi olarak
tanimlanmaktadir.”® Soyagac: bilinmeyen bireyler
arasindaki benzerligi tahmin etmek i¢in molekiiler
belirteglerin kullanimi i¢in ¢abalar sarf edilmistir.
Dogal popiilasyonda soyagaci bilinmeyen iki birey
arasindaki genetik benzerligi tahmin etmek, farkl
aragtirma alanlarinda oldukga yararlidir.!* Bir po-
piilasyondaki bireyler arasindaki genetik benzer-
ligin Ol¢tilmesi; evrim, davranis ve koruma
alanindaki arastirmalarda yaygin olarak yiiriitiil-
mektedir. Bilinen soyagaclarindan benzerlik hesap-
lama yontemleri uzun zamandan beri mevcuttur ve
hayvan ve bitki 1slahinda yaygin olarak kullanil-
maktadir. Daha yakin zamanlarda, genotipler {ize-
rinde molekiiler veriler kullanarak benzerlik
miktarini tahmin etmek i¢in birtakim farkl yakla-
simlar gelistirilmigtir.'

Benzerlik, geleneksel olarak soyagaci verile-
rinden hesaplanmaktadir. Ancak, dogal popiilas-
yonlarda soyagaci nadiren mevcut ve tamdir.'
Soyagaci verileri, 6zellikle bir tiiriin alt popiilas-
yonlari arasinda genellikle bulunmamaktadir veya
eksiktir. Bu durumlarda, benzerlik tahminleri mo-
lekiiler belirteclere dayanmaktadir. Bireyler ara-
sindaki genetik benzerligin ¢ikarimi i¢in belirteg
tabanli yontemler iki gruba ayrilabilmektedir. Bi-
rinci grupta yer alan yontemler, belirteg verisi ve-
rilen belirli bir iligki tiirtine (6zkardes, ivey kardes
veya yavru-ebevyn gibi) sahip bir cift bireyin ola-
bilirligini belirlemek i¢in olabilirlik yaklagimi kul-
lanmaktadir. Tkinci grupta yer alan yéntemler ise
iki birey arasindaki benzerligi tahmin etmek i¢in
moment tahmin edicileri kullanmaktadir. Bu
grupta yer alan yontemler kullanilarak elde edilen
benzerlige ait tahmin degeri, ayni soydan olma ola-
siliklari olarak ifade edilen siirekli bir miktardir.'”'®
Moment tahmin ediciler yontemi esas olarak yan-
sizdir, ancak analiz edilen ciftin ilgisiz olmasi
halinde sadece optimal olan agirliklandirma sema-
larim1 kullanmaktadir. Dolayistyla, farkl iligki ka-
tegorileri icin parametreleri tahmin etmede
etkinlikleri farklidir. Tahmin yontemleri arasinda
yapilan karsilagtirmalar, en ¢ok olabilirlik yonte-
minin esas olarak tiim kosullar altinda daha diigiik
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bir standart hataya sahip oldugunu gostermekte-
dir. Sadece ¢ok biiyiik miktarda genetik bilginin s6z
konusu oldugu durumlarda diger tahmin etme
yontemleri olabilirlik yontemine yaklagsmaktadir.
Bununla birlikte, olabilirlik yontemi, ozellikle
genetik bilgi miktar1 az oldugunda diger yontemlere
gore daha yanhdir."” Geleneksel benzerlik modelleri
bireylerin, ciftlesmelerin rastgele oldugu biiyiik bir
popiilasyondan o6rneklendigini varsaymaktadir.
Mevcut moment tahmin yontemleri, bir alt popiilas-
yondan 6rneklenen bireylere uygulandiginda ve tiim
popiilasyonun allel frekanslar: kestirimde kullanil-
diginda yanlidir.”® Mevcut olabilirlik tahmin y6n-
temi, negatif 7 tahminlerine izin vermeyerek 6n
plana ¢ikmaktadir. Ancak, moment tahmin ediciler
negatif degerler alabilmesine ragmen, olabilirlik tah-
min yonteminde 7'nin [0,1] araliginda deger almasi
dezavantajdir. Ciinkii, negatif » degeri iki bireyin,
Hardy-Weinberg kuralina gére beklenenden daha az
allel frekans paylastiklar1 seklinde biyolojik bir
anlam tagimaktadir. Dahasi, negatif deger pratik ola-
rak,

- Negatif deger biiylidiikge, iki birey arasinda
benzerlik olmadig: daha fazla giivenirlilikle s6yle-
nebilmektedir,

- Popiilasyona giren yeni allellere sahip birey-
lerin belirlenmesini saglamaktadir

seklinde biyolojik anlamlara sahiptir.”! En ¢ok
olabilirlik yontemine ait ideal 6zelliklere sadece
asimptotik olarak (6rnegin; dikkate alinacak lokus
say1sinin ¢ok fazla olmasi) ulasilabildiginden, mo-
ment tahmin yontemleri tercih edilmektedir. Do-
layisiyla, moment tahmin yontemleri en ¢ok
kullanilan yéntem haline gelmistir. Teorik olarak
ikili benzerligi tahmin etmek i¢in herhangi bir
tlrlin erisilebilir olmasini saglayabildiklerinden,
benzerlik tahmin yontemlerinin performansinda
dikkate deger bir ilgi vardir.”? Moment tahmin
yontemlerinin performanslari arasindaki temel
farklar, yontemlerin farkl allele 6zgii agirhiklan-
dirma semalarina baglanabilmektedir. Herhangi bir
ikili i¢in en uygun agirliklar, onlar arasindaki 6n-
ceden bilinmeyen gercek iliskiye baglidir. Ritland,
bir 6rneklemden rastgele segilen bir ¢iftin biiyiik
olasilikla ilgisiz oldugu i¢in, tiim ¢iftlerin de ilgisiz
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oldugu varsayiminin mantikli oldugunu ve buna
gore agirhiklarin hesaplanmasi gerektigini savun-
mustur. Boyle bir varsayim yapmak, bir tahmin
ediciye herhangi bir yanhlik getirmezse de verim-
liligini degistirmektedir. Agirhiklar, herhangi bir
iligki olmadig1 varsayimi altinda hesaplandigindan,
sadece gercekten iligkisiz ciftlerden hesaplanan
benzerlik dlgiileri optimize edilmektedir.?>?* Belir-
teg tabanli benzerlik tahmin edicileri, lokuslar ara-
sindaki ayn1 soydan olma varyansindan ve alleller
i¢in konum benzerligi varyansindan dolay: 6rnek-
lem varyansina sahiptir.” Mevcut terminolojiye
gore, 6nceki yayinlarla baglanti kurmak icin, gerek
Queller & Goodnight (1989)’1n “Benzerlik® tahmin
edicisi gerekse Lynch & Ritland (1999) ve Wang
(2002)'nin “r” katsayilar1 “Iligki” katsayisina karsi-
lik gelmektedir. Ritland (1996) tarafindan “r” ile
gosterilen “Benzerlik” tahmin edicisi ise “Akraba-
lik” katsayisinin tahmin edicileridir."”**?¢?” Mole-
kiiler belirte¢ verilerinden benzerligi 6l¢mek i¢in
cesitli moment tahmin yontemleri gelistirilmistir.
Bu ¢aligmanin amacy, literatiirde siklikla kullanilan
dort farkl1 moment tahmin yéntemini tanitmaktir.

I GEREG VE YONTEMLER

LYNCH VE Li TAHMIN EDICiSi?’

Sy, indeks degerini kullanarak benzerlik tahmin
eden bu tahmin edici Lynch (1988) tarafindan 6ne-
rilmis, Li ve ark. (1993) tarafindan gelistirilmis-
tir.”% S, indeks degerleri;

- x=aa ve y= aa, veya x=ab ve y= ab i¢in Sxyzl,OO,
- x=aa ve y= ab, veya x=ab ve y= aa igin, S, =0,75,
- x=ab ve y= ac, veya x=ac ve y= ab i¢in, §,,=0,50,
Diger durumlarda Sxy=0,00,

bigimindedir. Sirasiyla {a,b} ve {c,d} genotiplerine
sahip X ve Y gibi herhangi iki birey arasindaki Syy
indeks degeri i=j i¢in Sij: 1 ve 6teki durumlar igin
Sij:O olmak tizere,

s =1(Sac+sad+5bc+sbd Sac+szd+5bc+sbd)
> 2(1+5,,) 2(1+5,,)

olarak hesaplanmaktadir. X ve Y gibi herhangi iki
birey arasindaki benzerlik ise

S — S
f"vul [a,b:c,d] =f_—50
0

esitligi ile tahmin edilmektedir. Bir popiilasyonda
p; siklik degerlerine sahip 7 alleli olan bir lokus i¢in

S (ilgisiz kisiler arasinda sansa bagl ortalama ben-
zerlik),

esitligi kullanilarak hesaplanmaktadir. Coklu lokus
tahminleri ya lokuslarin ortalamas: alinarak ya da
allel frekans dagilimlarinin lokuslar arasinda fark-
lilik goéstermesi durumunda, ampirik olarak belir-
lenen Ornekleme varyansimin (W,,) tersi ile
agirhiklandirilan her bir lokus i¢in elde edilen tah-
mini degerlerin toplanmasi suretiyle elde edilmek-
tedir®® Genel olarak agirliklandirma ile ilgili
aciklamalar,

- ((1 + S )(Patps) — 4’Papb)
(ngpb)

X

~ z.’. Wy xTLL
T'l._.__ = -
W, .

s

seklinde formiile edilmektedir. Burada X homozi-
got ise S,;=1, X heterozigot ise S ;=dir.’!

QUELLER VE GOODNIGHT TAHMIN EDICISi

Queller ve Goodnight (1989) tarafindan 6nerilen
moment tahmin edici, en sik kullanilan ve ilk yon-
temlerden biridir. Tek lokus i¢in sirasiyla {a,b} ve
{c,d} genotiplerine sahip X ve Y gibi herhangi iki
birey arasindaki benzerlik i=j i¢in S;=1 ve 6teki du-
rumlar i¢in §;=0 olmak tzere,

-+
2

Py
Q
[S¥]
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San+ Sad +5M+de - 2(pu +pb)
2(1+ 55 —pa —P5)

Fe= e, d:a,b] =

Sact Saat Spet Spa = 2(p. T Pa)

T =7Tlab:c,d] =
oy =11 ] 2(1+ 54— — Py

esitlikleri kullanilarak tahmin edilmektedir.?>* Esit-
liklerde yer alan P, P, P,.ve P sirastylaa, b, c, ve
d allellerine ait popiilasyondaki frekanslar: belirt-
mektedir. Biallelik bir lokusta X heterozigot ve Y
homozigot oldugunda 7, tanimsizdir ve bu du-
rumda 7pG=ry, olur. Benzer durum X homozigot ve
Y heterozigot oldugunda da gegerlidir.*® Coklu
lokus tahminlerinde L tane lokus i¢in 2L pay te-
rimlerinin toplami ve 2L payda terimlerinin top-
lam1 bolme iglemi yapilmadan 6nce ayri ayr
hesaplanmaktadir.'¢

LYNCH VE RITLAND TAHMIN EDICISi®'

Tek lokus icin sirasiyla {a,b} ve {c,d} genotiplerine
sahip X ve Y gibi herhangi iki birey arasindaki ben-
zerlik

Pe (S!zc + sbd) + Py (ch + Sad) - 41?4271.
2(1+ Sab)(pa + pb) — 8P, Py

fig l@,b:c,d] =

pucsdn + Sdb) + 'P.z(sm + SEP:) —4p.Pa
2(1 + Sgd)(pp + pa) - Bpppd

esitligi ile tahmin edilmektedir. Coklu lokuslar i¢in
tahminler, sifir benzerlik oldugu varsayilarak elde
edilen 6rnekleme varyanslarinin (W,,,) tersleri ile
agirhiklandirilmaktadir.

WANG TAHMIN EDICiSi"

Wang tahmin edicisi Lynch (1988) ve Li ve ark.
(1993)’nde verilen benzerlik indeksini kullan-
maktadir. Lynch ve Li tahmincisi ile ayn1 ben-
zerlik indeksini kullanan Wang tahmincisi,
Lynch & Li tahmincisine benzer ve yalnizca ayni1
soydan gelme ile ilgili benzerlik i¢cin gegerlidir.
Diallelik lokus i¢in sirasiyla {a,b} ve {c,d} geno-
tiplerine sahip X ve Y gibi herhangi iki birey ara-
sindaki benzerlik,
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4P, +3P,-2(1+¢,)

fiw lab:c,d] = 20-5)

t, = z p? p;:k allele sahip bir lokusun A, alleline ait frekans:,

i=1

esitligi ile tahmin edilmektedir. Esitlikte S,,=1 i¢cin
P=1, S\,#1 i¢in Py=0, S,,,=3/4 icin P,=1, S, #3/4
icin P,=0’dir. Varyanslarinin tersi (,,) ile tek
lokus tahminleri agirliklandirilarak, ¢ok lokuslu
tahmin ediciler elde edilmektedir.

I UYGULAMA

Yukarida anlatilan yontemlerin uygulamas: asagida
verilen 6rnekte gosterilmistir.

Allel sayisi (@, b, ¢, d)

Lokus Birey X Birey Y  BireyZ
Pbe492AAT 156,156 156,168 156, 156
Pbe411AAT 172,169 172,166 156, 163

Pbe492AAT ve Pbe411AAT lokuslari i¢in po-
piilasyona ait allel frekanslar

Allel say1st 156 | 163 | 166 | 168|169 | 172
Popilasyon allel | <14 4510.525(0.05/03500.025
frekanslar

olarak varsayildiginda agiklanan yontemler ic¢in
elde edilen sonuglar Tablo 1’de goriilmektedir.

Tablo 1’den de goriildiigi tizere, benzerlik ag1-
sindan (tahminlerin sayisal miktarlari agisindan
degil), Lynch (1988) ile Li ve ark. (1993) tarafindan
Onerilen yontem ve Wang (2002) tarafindan 6neri-
len yontem ile Queller ve Goodnight (1989) tara-
findan oOnerilen yontem ise Lynch ve Ritland
(1999) tarafindan 6nerilen yontem ile benzer so-
nuglara sahiptir.!”-2627.2930

I SONUGC VE TARTISMA

Soyagacinin bilinmemesi durumunda kantitatif ge-
netik ve genetik yapinin korunumu uygulamalari,
genellikle molekiiler Dbelirtegler kullanilarak
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TABLO 1: Benzerlik tahminleri.
Lokus Bireyler 1977 ToG Trr Ty
Pded92AAT Xy 0,734 0,697 0,368 0,483
Xy 1,000 1,000 1,000 1,000
XY 0,734 0,697 0,368 0,483
Pde411AAT Xy -0,282 0,044 0,938 -2,326
XY -0,359 -0,455 0,144 -1,370
XY -0,882 -0,756 -0,145 -1,896
Pded92AAT ve Pded11AAT Xy 0,050 0,466 0,752 -1,409
Xy 0,085 0,574 0,230 -0,596
Xy 0,293 0,179 0,042 -1,030
Negatif deger, bireylerin ilgisiz oldugunu gdstermektedir.
tahmin edilebilen bireyler arasindaki ikili iligkile- I
SONUC

rin dlciilmesini gerektirmektedir.*’ Soyagac: veri-
leriyle kargilastirildiginda, belirte¢ verilerinin
toplanmasi daha kolaydir ve nesiller boyunca bi-
rikmesi gerekmemektedir. Bir popiilasyondan ali-
nan ve birtakim belirte¢ lokuslarinda genotiplenen
bireylerden olusan tek bir 6rneklem, 6rneklemde
yer alan bireyler arasindaki goreli benzerligi de-
gerlendirmek i¢in gerekli olan tiim bilgileri sagla-
maktadir.’* Dahas: belirtecler, soyagaclarindan da
hesaplanan beklenen benzerlik tahminlerine gore
daha gercege yakin ve ¢ok sayida olduklarinda soy-
agaclarina gore ¢ok daha iyi benzerlik tahminleri
uretebilmektedirler.®® Genetik verilere dayanan
benzerlik katsayilarini tahmin etmek icin bircok
yontem gelistirilmistir ve bu tahminciler, moment
tahmincileri (Queller & Goodnight, 1989; Li ve di-
gerleri, 1993; Lynch ve Ritland, 1999; Wang 2002)
ve maksimum olabilirlik tahmincileri (Milligan,
2003) olmak iizere iki genel kategoriye ayrilmak-
tadir.726273 Moment tahmin edici metotlari, goz-
lemlenemeyen popiilasyon momentleri ile
orneklem momentlerini esitlemektedir. Genelde
yansizdirlar, ancak istatistiksel verimlilik a¢isindan
yetersizdirler. Maksimum olabilirlik tahmini, ytik-
sek derecede negatif veya hatta sans eseri ¢ok az sa-
yida paylasilan allel oldugunda ya da paylagilan allel
olmadiginda negatif sonsuzluk degerleri iiretebil-
mektedir. Bununla birlikte, moment tahmincileri
(0, 1) araliginin diginda tahminler vermektedir,
ancak negatif sonsuzluk tahminlerini vermezler.*
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Tahmin edicilerin mutlak ve goreli performansz,
allel frekans dagiliminin sekline, lokus basina
diisen allel sayisina, iligki tiirtine (yavru-ebe-
veyn, 0z kardes veya iliskisiz ciftler) ve son
olarak da popiilasyonun kompozisyonuna bagli-
dir. Cok sayida belirtecin soyagacindan elde
edilen tahminlerden daha iyi tahminler sagla-
di1g1 dogrulanmistir. Genel olarak, tek bir en iyi
tahmin edici yoktur. Casteele ve ark. (2001)
tarafindan gercek mikrosatellit verileri kulla-
nilarak yapilan ¢alismada, pek ¢ok faktoriin tah-
min edicilerin goreceli performansini etkiledigi
gosterilmistir.®> Caligmaya gore, farkli lokus
kiimeleri farkli tahmin edicilerin kullanimini
tesvik etmektedir. Ayni caligmada, ozellikle
bireylerin biiyiikk bir kisminin iligkili oldugu
ve/veya polimorfizm derecesinde lokuslar ara-
sinda varyasyon bulundugunda, diger benzer-
lik tahmin edicileri ile karsilastirildiginda
Li’nin benzerlik tahmincisinin gii¢lii oldugu
gosterilmistir. Genetik benzerlik tahminlerinde
tahminin kalitesi mevcut genetik bilginin mik-
tarina baglidir.*® Bir popiilasyonda ilgilenilen
ozellige ait gozlenen allel frekanslar: yiiksek ise,
iki birey arasindaki benzerlik degerinin diisiik ve
makul olmadigs, tersi durumda ise benzerlik de-
gerinin ytliksek ve makul oldugu sdylenebilmek-
tedir.
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