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ki birey arasındaki genetik benzerliği tahmin etmek populasyon geneti-
ğinde önemli bir problemdir ve bundan dolayı teorik ve pratik genetik ça-
lışmalarında büyük bir ilgi konusudur. Genetik benzerlik ile ilgili

çıkarımsal çalışmalar, (a) Belirli bir şecere yoluyla bireyler arasındaki benzer-

Belirteç Tabanlı Genetik Benzerlik
Katsayıları

ÖÖZZEETT  İki birey arasındaki benzerlik; populasyon genetiği, kantitatif genetik, davranışsal ekoloji ve
sosyobiyoloji çalışmalarının merkezinde yer almaktadır. Bireyler arasındaki benzerlik katsayısı, bi-
linen bir soyağacından hesaplanabilmektedir. Ancak, soyağacı bilgilerinin yokluğunda bu katsayı
genetik belirteçler kullanılarak tahmin edilmektedir. Başka bir deyişle genetik belirteçler, ataları bi-
linmeyen bireyler için benzerliğin tahmin edilmesine izin vermektedir. Birtakım tahmin ediciler
kullanılarak genetik belirteç verisinden benzerlik tahmin edilebilmektedir. Bu tahmin ediciler, po-
pulasyondaki genetik yapının bilinmemesinden dolayı, çiftleşmelerin/evliliklerin büyük oranda
rastgele olduğu şeklinde kritik bir varsayıma sahiptir. Ancak, gerçek dünyada populasyonlara ait ge-
netik yapının oluşmasında rastgele olmayan çiftleşmelerin/evliliklerin de söz konusu olmasından
dolayı bu varsayım sık sık ihlal edilmektedir. Genetik belirteçlerin hızla gelişmesi ile birçok tahmin
etme yöntemi öne sürülmüştür. Farklı varsayımlar kullanılarak geliştirilen ve her biri farklı koşul-
lar altında değişen etkinliklere sahip olan bir dizi tahmin edici bulunmaktadır. Bu tahmin ediciler-
den hiçbiri tek başına, tüm çalışmaların gerekliliklerini yerine getirememektedir. Populasyonun
yapısına göre hangi yöntemin kullanılması gerektiğinin belirlenebilmesi için çok sayıda çalışma ya-
pılması gerekmektedir. Bu çalışmanın amacı, Lynch (1988), Li ve ark. (1993) ile Wang (2002) tara-
fından geliştirilen benzerlik indeksi, Queller ve Goodnight (1989) tarafından geliştirilen regresyon
tabanlı tahmin yöntemi ile Lynch ve Ritland (1999) tarafından geliştirilen regresyon tabanlı moment
tahmin yöntemi olarak bilinen dört farklı benzerlik yöntemini tanıtmaktır.

AAnnaahh  ttaarr  KKee  llii  mmee  lleerr:: Moleküler belirteçler; genetik benzerlik; popülasyon genetiği

AABBSS  TTRRAACCTT  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).

KKeeyywwoorrddss::  Molecular markers; genetic relatedness; population genetics 

İsmet DOĞANa,
Nurhan DOĞANa

aBiyoistatistik ve Tıbbi Bilişim ABD,
Afyon Sağlık Bilimleri Üniversitesi
Tıp Fakültesi,
Afyonkarahisar, TÜRKİYE

Re ce i ved:  24 Jan 2019
Received in revised form: 28 Mar 2019
Ac cep ted: 29 Mar 2019
Available online:  01 Apr 2019

Cor res pon den ce:
Nurhan DOĞAN 
Afyon Sağlık Bilimleri Üniversitesi
Tıp Fakültesi,
Biyoistatistik ve Tıbbi Bilişim ABD, 
Afyonkarahisar,
TÜRKİYE/TURKEY
nurhandogan@hotmail.com

Cop yright © 2019 by Tür ki ye Kli nik le ri

DERLEME   DOI: 10.5336/medsci.2019-65023 

http://orcid.org/0000-0001-7224-6091
http://orcid.org/0000-0001-9251-3564


lik olasılıklarını karşılaştırmak ve (b) Herhangi bir
şecere belirtmeden bireyler arasındaki benzerlik de-
recesini ortaya çıkarmak olmak üzere iki geniş yak-
laşıma ayrılmaktadır. Yaklaşım (a), alternatif soyağacı
sayısı az olduğunda istatistikleri hesaplamak, yakla-
şım (b) ise açıklanmamış veya belirtilmemiş akraba-
lıkları ortaya çıkarmak için kullanılmaktadır.1

Genotip verisinden yararlanarak genetik yakınlık
(=benzerlik) çıkarımı yapmak; popülasyon genetiği,
genetik ilişki ve bağlantı çalışmaları, soybilim çalış-
maları ve adli tıp gibi çeşitli uygulamalarla motive ol-
muştur.2 Evrimsel çalışmalardan adli kimlik tespiti
ile ilgili eşleştirme haritalandırması yapmaya kadar
popülasyon genetiği çalışmalarının çoğu, popülasyon
yapısı veya benzerlik ile ilgili uygun tahminlere da-
yanmaktadır.3 Örneğin; babalık veya annelik tayi-
ninde ve adli çalışmalarda, genotipi bilinen bireyler
arasındaki benzerliği ortaya çıkarmak sağlam bir ista-
tistiksel çerçeve gerektirmektedir. Genetik benzer-
lik, dikkate alınan özelliğe ait genetik bileşenin
gücünü gösterdiğinden, bireyler tarafından paylaşılan
allellerin oranı niceliksel özellik çalışmalarında
önemli bir rol oynamaktadır. Ayrıca, birbirleri ile
ilişkili alanlarda genetik benzerliğin doğru tahmin
edilmesi kritik öneme sahiptir. Örneğin; popülasyo-
nun genetik yapısından dolayı artan benzerliği dik-
kate almadan yapılacak olan ilişkilendirme
çalışmaları ve bağlantı analizleri sahte ilişkilere yol
açabilmektedir. Genetik benzerlik, genetik yapının
korunmasında da önemlidir.4 Akrabalık ve benzer-
lik, bireyler arasındaki akrabaları tanımlamak için
sıklıkla kullanılan ve farklı anlamları olan iki keli-
medir. Akrabalık terimi, özellikle akrabaların birbir-
leriyle nasıl ilişkili olduğunu ve tipik olarak onları
birbirine bağlayan bir soyağacını belirtmekte, ben-
zerlik terimi ise akrabaların genetik paylaşım açısın-
dan birbirleriyle ne kadar yakından ilişkili olduğunu
ve akrabalık katsayısı gibi tek bir parametreyle ta-
nımlandığını anlatmaktadır.5 Eldeki verilere bağlı
olarak her iki kelimenin de benzerlik anlamına gel-
diği düşünülmektedir. Benzerlik, başlangıçta soyağa-
cından yararlanılarak hesaplanır iken, günümüzde
belirteçlerden yararlanarak hesaplanabilmektedir.6

Genetik belirteç verileri, pedigri kayıtlarının eksik
veya güvenilir olmadığı bir popülasyondaki bireyler
arasındaki benzerliği tahmin etmek için yaygın ola-
rak kullanılmaktadır. Belirteç temelli benzerlik,

doğal popülasyonlardaki davranış, evrim ve koruma
alanındaki birçok araştırma alanında değerlidir.7

Benzerliğin hesaplanması ya da tahmini, çoğu gene-
tik analizin dolaylı ya da açık bir şekilde temelini
oluşturmaktadır. 

Soyağacı, tarımsal türlerin iyileştirilmesinde ve
insan hastalıklarının aydınlatılmasında kullanıl-
maktadır. Son zamanlarda gerek popülasyon yapısı
ile ilgili genom bazlı ilişki çalışmalarında gerekse
genomik seçim yoluyla tarımda genetik katkının
tahminini geliştirmek amacıyla belirteç tabanlı tah-
minler kullanılmaktadır.8 Bireyler arasındaki gene-
tik ilişkilerin ölçülmesi olarak ifade edilebilen
benzerlik kavramları, popülasyon genetiğine temel
oluşturmaktadır. Bunlar, başlangıçta genetik ben-
zerlik ölçütleri olarak düşünülmüştür ve bundan
dolayı da kantitatif genetikte kullanılan standart
araçlardır.9 Belirli bir belirteç lokus için iki birey
arasında tahmin edilen benzerlik (r), bireylerin ge-
notiplerinden ve belirlenen lokustaki allel frekans-
larından hesaplanan bir tahmin edici değerdir.
Geleneksel olarak bu değer, pedigrilerden hesapla-
nır iken, şimdilerde giderek genetik belirteç verile-
rinden daha fazla tahmin edilmektedir. Kavramsal
olarak, bir soyağacı beklenen benzerlik değerini
aynı soyağacına sahip sonsuz sayıda bireyden alma-
nın beklentisiyle vermektedir. Buna karşılık belir-
teçler, belirli bireylerin belirli belirteç lokuslarında
gerçekleşen benzerlik değerini vermektedir. Ben-
zerlik ile ilgili uygulamaların çoğunda temel mik-
tarlar olan soyağacı ve belirteç tahminlerinin her
ikisi de genomik benzerlik çıkarımları olarak kul-
lanılabilmektedir.10 Benzerlik; genetikte temel bir
kavramdır, ancak tam olarak tanımlanması şaşırtıcı
bir şekilde zordur. Geleneksel benzerlik katsayıları,
soyağaçlarında bireyler arasında beklenen gen pay-
laşımını belirtmektedir, ancak gerçek gen paylaşımı
beklenen herhangi bir durumdan önemli ölçüde
farklılık gösterebilir ki bu da her durumda mevcut
olan soyağacına göre değişmektedir.11 Doğru ve ek-
siksiz soyağaçları, benzerliği hesaplamanın en kolay
ve ucuz yoludur. Soyağacı yokluğunda, benzerlik
sadece moleküler belirteçlerden tahmin edilebil-
mektedir. Popülasyonun yapısı, bireylerin grupları
arasındaki genotipik korelasyon katsayıları ile ta-
nımlanabilmektedir. Herhangi iki kişi arasındaki
çift yönlü benzerlik katsayıları bunun en temeli-
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dir.12 X ve Y gibi herhangi iki birey arasındaki ben-
zerlik katsayısı, ortak bir atadan gelen alleller ile öz-
deşleşmesi beklenen alellerin sayısının yarısı olarak
tanımlanmaktadır.13 Soyağacı bilinmeyen bireyler
arasındaki benzerliği tahmin etmek için moleküler
belirteçlerin kullanımı için çabalar sarf edilmiştir.
Doğal popülasyonda soyağacı bilinmeyen iki birey
arasındaki genetik benzerliği tahmin etmek, farklı
araştırma alanlarında oldukça yararlıdır.14 Bir po-
pülasyondaki bireyler arasındaki genetik benzer-
liğin ölçülmesi; evrim, davranış ve koruma
alanındaki araştırmalarda yaygın olarak yürütül-
mektedir. Bilinen soyağaçlarından benzerlik hesap-
lama yöntemleri uzun zamandan beri mevcuttur ve
hayvan ve bitki ıslahında yaygın olarak kullanıl-
maktadır. Daha yakın zamanlarda, genotipler üze-
rinde moleküler veriler kullanarak benzerlik
miktarını tahmin etmek için birtakım farklı yakla-
şımlar geliştirilmiştir.15

Benzerlik, geleneksel olarak soyağacı verile-
rinden hesaplanmaktadır. Ancak, doğal popülas-
yonlarda soyağacı nadiren mevcut ve tamdır.16

Soyağacı verileri, özellikle bir türün alt popülas-
yonları arasında genellikle bulunmamaktadır veya
eksiktir. Bu durumlarda, benzerlik tahminleri mo-
leküler belirteçlere dayanmaktadır. Bireyler ara-
sındaki genetik benzerliğin çıkarımı için belirteç
tabanlı yöntemler iki gruba ayrılabilmektedir. Bi-
rinci grupta yer alan yöntemler, belirteç verisi ve-
rilen belirli bir ilişki türüne (özkardeş, üvey kardeş
veya yavru-ebevyn gibi) sahip bir çift bireyin ola-
bilirliğini belirlemek için olabilirlik yaklaşımı kul-
lanmaktadır. İkinci grupta yer alan yöntemler ise
iki birey arasındaki benzerliği tahmin etmek için
moment tahmin edicileri kullanmaktadır. Bu
grupta yer alan yöntemler kullanılarak elde edilen
benzerliğe ait tahmin değeri, aynı soydan olma ola-
sılıkları olarak ifade edilen sürekli bir miktardır.17,18

Moment tahmin ediciler yöntemi esas olarak yan-
sızdır, ancak analiz edilen çiftin ilgisiz olması 
hâlinde sadece optimal olan ağırlıklandırma şema-
larını kullanmaktadır. Dolayısıyla, farklı ilişki ka-
tegorileri için parametreleri tahmin etmede
etkinlikleri farklıdır. Tahmin yöntemleri arasında
yapılan karşılaştırmalar, en çok olabilirlik yönte-
minin esas olarak tüm koşullar altında daha düşük

bir standart hataya sahip olduğunu göstermekte-
dir. Sadece çok büyük miktarda genetik bilginin söz
konusu olduğu durumlarda diğer tahmin etme 
yöntemleri olabilirlik yöntemine yaklaşmaktadır.
Bununla birlikte, olabilirlik yöntemi, özellikle 
genetik bilgi miktarı az olduğunda diğer yöntemlere
göre daha yanlıdır.19 Geleneksel benzerlik modelleri
bireylerin, çiftleşmelerin rastgele olduğu büyük bir
popülasyondan örneklendiğini varsaymaktadır.
Mevcut moment tahmin yöntemleri, bir alt popülas-
yondan örneklenen bireylere uygulandığında ve tüm
popülasyonun allel frekansları kestirimde kullanıl-
dığında yanlıdır.20 Mevcut olabilirlik tahmin yön-
temi, negatif r tahminlerine izin vermeyerek ön
plana çıkmaktadır. Ancak, moment tahmin ediciler
negatif değerler alabilmesine rağmen, olabilirlik tah-
min yönteminde r’nin [0,1] aralığında değer alması
dezavantajdır. Çünkü, negatif r değeri iki bireyin,
Hardy-Weinberg kuralına göre beklenenden daha az
allel frekans paylaştıkları şeklinde biyolojik bir
anlam taşımaktadır. Dahası, negatif değer pratik ola-
rak,

- Negatif değer büyüdükçe, iki birey arasında
benzerlik olmadığı daha fazla güvenirlilikle söyle-
nebilmektedir,

- Popülasyona giren yeni allellere sahip birey-
lerin belirlenmesini sağlamaktadır 

şeklinde biyolojik anlamlara sahiptir.21 En çok
olabilirlik yöntemine ait ideal özelliklere sadece
asimptotik olarak (örneğin; dikkate alınacak lokus
sayısının çok fazla olması) ulaşılabildiğinden, mo-
ment tahmin yöntemleri tercih edilmektedir. Do-
layısıyla, moment tahmin yöntemleri en çok
kullanılan yöntem hâline gelmiştir. Teorik olarak
ikili benzerliği tahmin etmek için herhangi bir
türün erişilebilir olmasını sağlayabildiklerinden,
benzerlik tahmin yöntemlerinin performansında
dikkate değer bir ilgi vardır.22 Moment tahmin
yöntemlerinin performansları arasındaki temel
farklar, yöntemlerin farklı allele özgü ağırlıklan-
dırma şemalarına bağlanabilmektedir. Herhangi bir
ikili için en uygun ağırlıklar, onlar arasındaki ön-
ceden bilinmeyen gerçek ilişkiye bağlıdır. Ritland,
bir örneklemden rastgele seçilen bir çiftin büyük
olasılıkla ilgisiz olduğu için, tüm çiftlerin de ilgisiz
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olduğu varsayımının mantıklı olduğunu ve buna
göre ağırlıkların hesaplanması gerektiğini savun-
muştur. Böyle bir varsayım yapmak, bir tahmin
ediciye herhangi bir yanlılık getirmezse de verim-
liliğini değiştirmektedir. Ağırlıklar, herhangi bir
ilişki olmadığı varsayımı altında hesaplandığından,
sadece gerçekten ilişkisiz çiftlerden hesaplanan
benzerlik ölçüleri optimize edilmektedir.23,24 Belir-
teç tabanlı benzerlik tahmin edicileri, lokuslar ara-
sındaki aynı soydan olma varyansından ve alleller
için konum benzerliği varyansından dolayı örnek-
lem varyansına sahiptir.25 Mevcut terminolojiye
göre, önceki yayınlarla bağlantı kurmak için, gerek
Queller & Goodnight (1989)’ın “Benzerlik“ tahmin
edicisi gerekse Lynch & Ritland (1999) ve Wang
(2002)’nin “r” katsayıları “İlişki” katsayısına karşı-
lık gelmektedir. Ritland (1996) tarafından “r” ile
gösterilen “Benzerlik” tahmin edicisi ise “Akraba-
lık” katsayısının tahmin edicileridir.17,24,26,27 Mole-
küler belirteç verilerinden benzerliği ölçmek için
çeşitli moment tahmin yöntemleri geliştirilmiştir.
Bu çalışmanın amacı, literatürde sıklıkla kullanılan
dört farklı moment tahmin yöntemini tanıtmaktır.

GEREÇ VE YÖNTEMLER

LYNCH VE Lİ TAHMİN EDİCİSİ27-29

Sxy indeks değerini kullanarak benzerlik tahmin
eden bu tahmin edici Lynch (1988) tarafından öne-
rilmiş, Li ve ark. (1993) tarafından geliştirilmiş-
tir.29,30 Sxy indeks değerleri;

- x=aa ve y= aa, veya x=ab ve y= ab için Sxy=1,00,

- x=aa ve y= ab, veya x=ab ve y= aa için, Sxy=0,75,

- x=ab ve y= ac, veya x=ac ve y= ab için, Sxy=0,50,

Diğer durumlarda                                      Sxy=0,00,

biçimindedir. Sırasıyla {a,b} ve {c,d} genotiplerine
sahip X ve Y gibi herhangi iki birey arasındaki Sxy
indeks değeri i=j için Sij=1 ve öteki durumlar için
Sij=0 olmak üzere,

olarak hesaplanmaktadır. X ve Y gibi herhangi iki
birey arasındaki benzerlik ise

eşitliği ile tahmin edilmektedir. Bir popülasyonda
pi sıklık değerlerine sahip n alleli olan bir lokus için
S0 (ilgisiz kişiler arasında şansa bağlı ortalama ben-
zerlik),

eşitliği kullanılarak hesaplanmaktadır. Çoklu lokus
tahminleri ya lokusların ortalaması alınarak ya da
allel frekans dağılımlarının lokuslar arasında fark-
lılık göstermesi durumunda, ampirik olarak belir-
lenen örnekleme varyansının (Wr,x) tersi ile
ağırlıklandırılan her bir lokus için elde edilen tah-
mini değerlerin toplanması suretiyle elde edilmek-
tedir.30 Genel olarak ağırlıklandırma ile ilgili
açıklamalar,

şeklinde formüle edilmektedir. Burada X homozi-
got ise Sab=1, X heterozigot ise Sab=dır.31

QUELLER VE GOODNİGHT TAHMİN EDİCİSİ 

Queller ve Goodnight (1989) tarafından önerilen
moment tahmin edici, en sık kullanılan ve ilk yön-
temlerden biridir. Tek lokus için sırasıyla {a,b} ve
{c,d} genotiplerine sahip X ve Y gibi herhangi iki
birey arasındaki benzerlik i=j için Sij=1 ve öteki du-
rumlar için Sij=0 olmak üzere,
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eşitlikleri kullanılarak tahmin edilmektedir.32,33 Eşit-
liklerde yer alan Pa, Pb, Pc ve Pd sırasıyla a, b, c, ve
d allellerine ait popülasyondaki frekansları belirt-
mektedir. Biallelik bir lokusta X heterozigot ve Y
homozigot olduğunda ~ryx tanımsızdır ve bu du-
rumda ~rQG=~ryx olur. Benzer durum X homozigot ve
Y heterozigot olduğunda da geçerlidir.33 Çoklu
lokus tahminlerinde L tane lokus için 2L pay te-
rimlerinin toplamı ve 2L payda terimlerinin top-
lamı bölme işlemi yapılmadan önce ayrı ayrı
hesaplanmaktadır.16

LYNCH VE RİTLAND TAHMİN EDİCİSİ31

Tek lokus için sırasıyla {a,b} ve {c,d} genotiplerine
sahip X ve Y gibi herhangi iki birey arasındaki ben-
zerlik

eşitliği ile tahmin edilmektedir. Çoklu lokuslar için
tahminler, sıfır benzerlik olduğu varsayılarak elde
edilen örnekleme varyanslarının (Wr,x) tersleri ile
ağırlıklandırılmaktadır.

WANG TAHMİN EDİCİSİ17

Wang tahmin edicisi Lynch (1988) ve Li ve ark.
(1993)’nde verilen benzerlik indeksini kullan-
maktadır. Lynch ve Li tahmincisi ile aynı ben-
zerlik indeksini kullanan Wang tahmincisi,
Lynch & Li tahmincisine benzer ve yalnızca aynı
soydan gelme ile ilgili benzerlik için geçerlidir.
Diallelik lokus için sırasıyla {a,b} ve {c,d} geno-
tiplerine sahip X ve Y gibi herhangi iki birey ara-
sındaki benzerlik,

eşitliği ile tahmin edilmektedir. Eşitlikte Sxy=1 için
~P1=1, Sxy≠1 için ~P1=0, Sxy =3/4 için ~P2=1, Sxy ≠3/4
için P2=0’dır. Varyanslarının tersi (Wr,x) ile tek
lokus tahminleri ağırlıklandırılarak, çok lokuslu
tahmin ediciler elde edilmektedir.

UYGULAMA

Yukarıda anlatılan yöntemlerin uygulaması aşağıda
verilen örnekte gösterilmiştir.

Pbe492AAT ve Pbe411AAT lokusları için po-
pülasyona ait allel frekanslar

olarak varsayıldığında açıklanan yöntemler için
elde edilen sonuçlar Tablo 1’de görülmektedir.

Tablo 1’den de görüldüğü üzere, benzerlik açı-
sından (tahminlerin sayısal miktarları açısından
değil), Lynch (1988) ile Li ve ark. (1993) tarafından
önerilen yöntem ve Wang (2002) tarafından öneri-
len yöntem ile Queller ve Goodnight (1989) tara-
fından önerilen yöntem ise Lynch ve Ritland
(1999) tarafından önerilen yöntem ile benzer so-
nuçlara sahiptir.17,26,27,29,30

SONUÇ VE TARTIŞMA

Soyağacının bilinmemesi durumunda kantitatif ge-
netik ve genetik yapının korunumu uygulamaları,
genellikle moleküler belirteçler kullanılarak 
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Allel sayısı (a, b, c, d)
Lokus Birey X Birey Y Birey Z
Pbe492AAT 156, 156 156, 168 156, 156
Pbe411AAT 172, 169 172, 166 156, 163

Allel sayısı 156 163 166 168 169 172

Popülasyon allel
frekansları 0,175 0,05 0,525 0,05 0,35 0,025
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Lokus Bireyler ~rLL ~rQG ~rLR ~rW
Pde492AAT 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

Pde492AAT ve Pde411AAT 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

TABLO 1: Benzerlik tahminleri.

Negatif değer, bireylerin ilgisiz olduğunu göstermektedir.

tahmin edilebilen bireyler arasındaki ikili ilişkile-
rin ölçülmesini gerektirmektedir.31 Soyağacı veri-
leriyle karşılaştırıldığında, belirteç verilerinin
toplanması daha kolaydır ve nesiller boyunca bi-
rikmesi gerekmemektedir. Bir popülasyondan alı-
nan ve birtakım belirteç lokuslarında genotiplenen
bireylerden oluşan tek bir örneklem, örneklemde
yer alan bireyler arasındaki göreli benzerliği de-
ğerlendirmek için gerekli olan tüm bilgileri sağla-
maktadır.34 Dahası belirteçler,  soyağaçlarından da
hesaplanan beklenen benzerlik tahminlerine göre
daha gerçeğe yakın ve çok sayıda olduklarında soy-
ağaçlarına göre çok daha iyi benzerlik tahminleri
üretebilmektedirler.35 Genetik verilere dayanan
benzerlik katsayılarını tahmin etmek için birçok
yöntem geliştirilmiştir ve bu tahminciler, moment
tahmincileri (Queller & Goodnight, 1989; Li ve di-
ğerleri, 1993; Lynch ve Ritland, 1999; Wang 2002)
ve maksimum olabilirlik tahmincileri (Milligan,
2003) olmak üzere iki genel kategoriye ayrılmak-
tadır.17,26,27,30 Moment tahmin edici metotları, göz-
lemlenemeyen popülasyon momentleri ile
örneklem momentlerini eşitlemektedir. Genelde
yansızdırlar, ancak istatistiksel verimlilik açısından
yetersizdirler. Maksimum olabilirlik tahmini, yük-
sek derecede negatif veya hatta şans eseri çok az sa-
yıda paylaşılan allel olduğunda ya da paylaşılan allel
olmadığında negatif sonsuzluk değerleri üretebil-
mektedir. Bununla birlikte, moment tahmincileri
(0, 1) aralığının dışında tahminler vermektedir,
ancak negatif sonsuzluk tahminlerini vermezler.36

SONUÇ

Tahmin edicilerin mutlak ve göreli performansı,
allel frekans dağılımının şekline, lokus başına
düşen allel sayısına, ilişki türüne (yavru-ebe-
veyn, öz kardeş veya ilişkisiz çiftler) ve son 
olarak da popülasyonun kompozisyonuna bağlı-
dır. Çok sayıda belirtecin soyağacından elde 
edilen tahminlerden daha iyi tahminler sağla-
dığı doğrulanmıştır. Genel olarak, tek bir en iyi
tahmin edici yoktur. Casteele ve ark. (2001) 
tarafından gerçek mikrosatellit verileri kulla-
nılarak yapılan çalışmada, pek çok faktörün tah-
min edicilerin göreceli performansını etkilediği
gösterilmiştir.32 Çalışmaya göre, farklı lokus 
kümeleri farklı tahmin edicilerin kullanımını
teşvik etmektedir. Aynı çalışmada, özellikle 
bireylerin büyük bir kısmının ilişkili olduğu
ve/veya polimorfizm derecesinde lokuslar ara-
sında varyasyon bulunduğunda, diğer benzer-
lik tahmin edicileri ile karşılaştırıldığında 
Li’nin benzerlik tahmincisinin güçlü olduğu 
gösterilmiştir. Genetik benzerlik tahminlerinde
tahminin kalitesi mevcut genetik bilginin mik-
tarına bağlıdır.30 Bir popülasyonda ilgilenilen
özelliğe ait gözlenen allel frekansları yüksek ise,
iki birey arasındaki benzerlik değerinin düşük ve
makul olmadığı, tersi durumda ise benzerlik de-
ğerinin yüksek ve makul olduğu söylenebilmek-
tedir.
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FFiinnaannssaall  KKaayynnaakk

Bu çalışma sırasında, yapılan araştırma konusu ile ilgili doğru-
dan bağlantısı bulunan herhangi bir ilaç firmasından, tıbbi alet,
gereç ve malzeme sağlayan ve/veya üreten bir firma veya her-
hangi bir ticari firmadan, çalışmanın değerlendirme sürecinde,
çalışma ile ilgili verilecek kararı olumsuz etkileyebilecek maddi
ve/veya manevi herhangi bir destek alınmamıştır.

ÇÇııkkaarr  ÇÇaattıışşmmaassıı

Bu çalışma ile ilgili olarak yazarların ve/veya aile bireylerinin çıkar
çatışması potansiyeli olabilecek bilimsel ve tıbbi komite üyeliği
veya üyeleri ile ilişkisi, danışmanlık, bilirkişilik, herhangi bir fir-
mada çalışma durumu, hissedarlık ve benzer durumları yoktur.
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