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Allel Sayilarinin ve Allel Frekanslarinin
Heterozigotluk ve Polimorfizm Bilgi Icerigi
Uzerine Etkilerinin Degerlendirilmesi

Evaluation of the Effects of Allele Numbers and
Allele Frequencies on the Heterozygous and
Polymorphism Information Content

OZET Amag: Bu makalenin amaci heterozigotluk ve polimorfizm bilgi icerigi degerlerinin potansiyel yarar-
hiligin1 g6zden gegirmek ve degerlendirmek, allel sayilarinin ve allel frekanslarinin heterozigotluk ve poli-
morfizm bilgi igerigi degerlerine etkilerini incelemektir. Gereg ve Yontemler: Polimorfizm derecesi genellikle
iki farkh nicelik kullanilarak 6l¢iiliir. Bunlardan biri, rasgele se¢ilen herhangi bir bireyin heterozigot olma ola-
silig1 olarak bilinen heterozigotluk degeri, digeri ise belirtecin polimorfizmi ayirt edici giictiniin bir tahmini
olan polimorfizm bilgi icerik degeridir. Polimorfizm bilgi icerik degerleri dollenme tiiriine, organizmanin
allel frekansinin sayisina ve sikligina baghdir. Mikrosatelit lokusta yer alan allel sayisindaki artis, gerek he-
terozigotluk gerekse polimorfizm bilgi icerik degerlerinde bir artisa neden olmaktadir. Bulgular: Heterozi-
gotluk ve polimorfizm bilgi igerigi degerleri, allel sayis1 20 ve her bir géreceli allel frekans 0,05 oldugunda
optimal degerlere ulasmaktadir. Polimorfizm bilgi icerik degeri daima heterozigotluk degerinden daha dii-
stiktiir. Dolayisiyla, kismen bilgilendirici eglesmeler i¢in polimorfizm bilgi igerik degeri, diizeltilmis hetero-
zigotluk degeri olarak da diigiiniilebilir. Sonug: Tiim 6érneklerin simiflandirilmasinda gerekli olan belirteg
sayisinin belirlenememesinden dolay: yapilacak deneylerde kullanilacak belirtegler, yalnizca polimorfizm
bilgi icerigine dayali olarak secilmelidir. Genel olarak tavsiye edilen, daha fazla sayida polimorfizm veya yiik-
sek polimorfizm bilgi igerik degeri olan belirte¢lerin kullanilmasidir. Bununla birlikte, deneme bagina kulla-
nilacak belirteg sayis1 polimorfizm bilgi icerigi degerlerinden yararlanilarak belirlenemez. Polimorfizm bilgi
icerik degeri, bir belirtecin bilgiselligini iyi bir sekilde tahmin etse de, yalmzca 6zel bir belirtece isaret eder.

Anahtar Kelimeler: Polimorfizm; genetik gesitlilik; heterozigotluk; polimorfizm bilgi igerigi

ABSTRACT Objective: The purpose of this article is to review and to evaluate the potential usefulness of het-
erozygosity and polymorphism information content (PIC) values, also examine the effects of allele numbers
and allele frequencies on heterozygosity and PIC values. Material and Methods: Quantitatively, the degree
of polymorphism is commonly measured by two distinct quantities. One is known as heterozygosity, the
probability that any randomly chosen individual is heterozygous. Another measure of polymorphism is the
PIC value, which is an estimate of the discriminatory power of the polymorphism of the marker. The PIC
values depending on the type of fertilization, the number and frequency of the allele frequency of the or-
ganism. The increase in the number of alleles per microsatellite locus translates into an increase in the PIC.
Results: The heterozygosity and PIC values are reached the optimum values when the allele number is 20,
and the each relative allele frequency is 0.05. PIC always be lower than the heterozygosity and can be con-
sidered to be the heterozygosity corrected for partially informative matings. Conclusion: Should markers for
future experiments be chosen based only on PIC, the necessary number of markers for discrimination of all
samples cannot be determined. The general recommendation is to run more markers with greater numbers
of polymorphism or high PIC values. However, no specific number of markers to run per experiment can
be extracted from PIC values. Although PIC value gives a good estimation of the informativeness of a marker,
the PIC value only refers to a particular marker.

Keywords: Polymorphism; genetic diversity; heterozygosity; polymorphism information content

vrim ile ilgili caligmalar, genel olarak genetik varyasyonlarin kapsa-
min1 ve nedenlerini karakterize etmek biciminde ifade edilmekte-
dir. Genetik varyasyon, adaptasyon ve tiirlesmenin bagl oldugu
temel materyali sagladif1 i¢in evrimin en 6nemli unsurudur ve aymi tiiriin
bireyleri arasinda dogal olarak ortaya ¢ikan genetik farkliliklar: ifade et-
mektedir. Genetik cesitlilik, ¢ok sayida allelin varligina ve ayni zamanda
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popiilasyondaki allellerin sikligina baghdir ve bir
tliriin degisen bir ortama uyum saglama yetenegi
ile ilgilidir. Degisen ¢evresel kosullar karsisinda bir
popiilasyonun esnekligini ve hayatta kalmasini
sagladig icin genellikle 6nemli bir avantaj olarak
kabul edilmektedir. Genetik cesitlilik, tiirlerin
temel bir 6zelligidir ve mutasyon orani, genetik
stiritklenme, gog, dogal seleksiyon, popiilasyon bii-
yuklagt gibi bircok faktérden etkilenmektedir.
Ancak, tiirler aras1 varyasyon farkliliklarinin 6n-
celikle popiilasyon biiyiikligi etkilerinden kay-
naklandig1 varsayilmaktadir.! Bilinmeyen bir
cesitlilik seviyesine sahip bir popiilasyonda gene-
tik cesitliligi degerlendiren mikrosatellit ¢aligma-
larinda en az 20 ile 30 kisinin 6rneklenmesi tavsiye
edilmektedir. Bununla birlikte, elestirel olarak
nesli tiikenmekte olan popiilasyonlar tizerinde ya-
pilan arastirmalar (biiyiik 6rnek biiyiikliiklerinin
imkansiz oldugu veya elde edilmesi ¢ok zor oldugu
durumlarda), 6rneklem biiyiikliikleri idealin al-
tinda olsa bile genetik cesitlilik 6l¢iimlerini iger-
melidir. Bu tahminler, popiilasyonun genetik
cesitliligini degerlendirmede yararl olabilir.? Bir
popiilasyonda heterozigotlarin siklig1 dnemlidir,
ciinkii her heterozigot farkl allelleri tagimakta ve
varyasyonun varligini temsil etmektedir. Ancak,
farkls homozigotlarin varlig1 ve gen cesitliliginin
daha uygun degerlere sahip oldugu durumlarda,
popiilasyonda kendiliginden olusan tiirler s6z ko-
nusudur. Bir popiilasyondaki genetik varyasyonun
pratik oOlciisii, gozlemlenen heterozigosite mikta-
ridir ve bu genellikle tek bir lokus veya birkag
lokus dikkate alindiginda ortalama olarak ifade
edilmektedir.® Tiirler icerisindeki molekiiler cesit-
liligin aragtirilmasi uzun zamandan beri popiilas-
yon genetikgileri kabul
edilmistir ve allozyme elektroforezi kullanan bir-

tarafindan Onemli

¢ok tiiriin normal bireyleri arasindaki degiskenli-
gin kesfinden beri genetik belirteglerin
gelistirilmesi ve kullanimi biyolojide yayginlas-
mistir. Bu nedenle, gesitlilik ve baglant1 dengesiz-
ligi gibi popiilasyon genetigi ile ilgili kavramlar,
artik popiilasyon biyolojisi ¢caligmalarinda kulla-
nilmaktadir.* Aragtirmacilarin ilgisini ¢ceken 6zel-
liklerin ortaya ¢ikmasinda rol oynayan genlerin
tanimlanmasi ve haritalanmasi bitki, hayvan ve
insan genetiginin temel hedeflerinden biridir. Po-
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limorfizm kavrami, son yillarda gesitli disiplinler
tarafindan yogun bir calisma konusu haline gelen
popiilasyondaki genetik degiskenligi belirlemek
icin kullanilmaktadir. Genellikle polimorfizm de-
recesinin degerlendirmesi i¢in kullanilan iki kri-
ter vardir. Bunlar heterozigotluk ve polimorfizm
bilgi icerigidir (PIC).> PIC degeri, Botstein ve ark.
(1980) tarafindan ortaya konulan bir polimorfizm
olctisiidiir. Poptiilasyon genetigi caligmalarinda, be-
lirteg genler veya belirteg diziler i¢in polimorfizm
derecesini 6l¢en PIC degeri ile polimorfik miktar
tahmin eden heterozigotluk degeri, pedigrilerde
baglant1 analizi ile ilgili uygulamalarda kullanil-
maktadir. Dolayisiyla PIC, heterozigotluktan fark-
hdir. PIC, allellerin sayisina ve sikliklarinin
dagilimina baglh olarak, bir popiilasyondaki poli-
morfizmi saptamak icin bir belirte¢in degerini
ifade etmektedir. Dolayisiyla PIC, dikkate alinan
bir belirtecin ayirt edici giicliniin tahminidir. Bir
bagka ifade ile PIC, polimorfizmi saptamak i¢in be-
lirli bir DNA belirtecinin etkinliginin bir 6l¢iisii-
diir (Vilas BL. Polymorphic information content,
transferability to other pulses and molecular di-
versity analysis in chickpea (Cicer arietinum L.)
using microsatellite markers. MSc. Thesis, De-
partment of Plant Biotechnology, University of
Agricultural Sciences; 2014.). PIC degeri genel-
likle baglanti ¢aligmalarinda genetik bir belirtegin
bilgi diizeyini 6l¢mek i¢in kullanilir. PIC degeri
oncelikle, ebeveynlerden birinin etkilendigi nadir
goriilen dominant bir hastalik i¢in ortaya kon-
mustur ve hastaligin kalitim bi¢iminin bir fonk-
siyonudur.® Polimorfik belirteglerin ortaya ¢ikis:
ve uygulanmasi ile birlikte arastirmalar, belirteg-
lerin heterozigotluk analizi ile akrabaligi tahmin
etmek i¢in uygun odl¢iitlerin tasarlanmasiyla ilgi-
lenmistir. Daha agik ve sezgisel olarak aragtirma-
cilar, heterozigotlugu tahmin etmek ve bu
konuda ¢ok miktarda pozitif sonu¢ vermek icin
yaygin bir sekilde polimorfik belirtegleri kullan-
maktadirlar.” Molekiiler belirtecler, tiirler ve po-
pilasyonlar arasindaki ve igindeki genetik
cesitliligin karakterizasyonu ve degerlendirilme-
sinde degerli araglar olduklarini kanitlamiglardar.
Belirteg sistemleri, polimorfizme dayanan bilgi ic-
eriginde farklilik gosterir. Polimorfizm kavrama,
son yillarda yaygin olarak, gesitli bilimsel disip-
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linler, 6rnegin genetik, ekoloji, zooloji ve mikro-
biyoloji tarafindan incelenen bir popiilasyondaki
genetik varyasyonu tanimlamak i¢in kullanil-
maktadir.® Varyasyon ol¢iimii i¢in farkl: istatis-
tikler kullanilmaktadir. Bir popiilasyonda
bulunan allellerin sayisi ve allellerin popiilas-
yonda goriilme siklig1 genetik cesitliligin biiyiik-
ligii izerinde bir etkiye sahiptir. Bu makalenin
amaci heterozigotluk ve PIC degerlerinin potan-
siyel yararliligini gézden gecirmek ve degerlen-
dirmek, allel allel
frekanslarinin heterozigotluk ve polimorfizm
bilgi icerigi degerlerine etkilerini incelemektir.

ayrica sayllarinin ve

I GEREC VE YONTEMLER

Morfolojik, biyokimyasal ve molekiiler belirtegler
gibi genetik degiskenligin degerlendirilmesi i¢in
cesitli teknikler mevcuttur. Molekiiler belirtegler,
DNA polimorfizmini spesifik lokus seviyesinde ve
ayrica genom seviyesinde tespit eden en gii¢li di-
agnostik aractir.” Literatiirdeki son bilgiler mikro-
satellitlerin, hem heterozigotlugun belirlenmesinde
ve yakin iligkili tiirler arasinda genetik mesafelerin
hesaplanmasinda yararli olduklarini hem de popii-
lasyondaki PIC’in yani sira etkili allel say1s1 gibi ge-
netik indeksleri belirlemek i¢in de uygun oldugunu
ortaya koymugtur.'® Popiilasyonun Hardy-Wein-
berg dengesinde oldugu varsayimi altinda n tane
allel’e sahip bir lokusun PIC degeri, asagidaki gibi
hesaplanabilir;

n

P1C=1—Zpi2—
i=1

2 1)

n-1 n
Z Z p? p}\

i=1 j=i+1

Formiilde p; ve p; degerleri sirasiyla incive
nci allellere ait nisbi frekanslar1 gostermektedir.®
PIC ve heterozigotluk degerleri ile esit siklikta al-
lellerin standart hatalar1 Shete ve ark. tarafindan
tartigtlmigtir.! Popiilasyon genetigi calismalarinda,
Hardy-Weinberg denklemi, bir popiilasyondaki
gozlemlenen genotip frekanslarinin, denklemin
ongordiigi frekanslardan farkli olup olmadigini
olcmek icin kullanilabilir. Hardy-Weinberg
denklemi, dengede bir popiilasyonun genetik var-
yasyonunu hesaplamak i¢in kullanilabilecek ma-
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tematiksel bir denklemdir. Denklem, Hardy- We-
inberg dengesi olarak bilinen prensibin bir ifadesi-
dir ve bir poptilasyondaki genetik varyasyon
miktarinin, varyasyonu olusturacak faktorlerin
yoklugunda, bir nesilden digerine sabit kalacagini
belirtmektedir. Genotip veya allel frekanslarin
Hardy-Weinberg dengesinden o6nemli o6lgiide
sapmasl, genotipleme, beklenmedik popiilasyon
yapisi, genomda homolog bolgelerin varlig: ve
vaka kontrol ¢aligmalarinda dikkate alinan 6zel-
lik ile iligkili sistematik hatalar1 gosterebilir.
Hardy-Weinberg denklemi dikkate alinan allel
sayisina bagli olarak,

P’ +2pq+q* =1 iki allel igin,
P2+ 2pq+qP+2pr+2qr 472 =1 iic allel igin,
PP+2pq+qi+2pr+2ps+2qr+2qs+ri 4+ 2rs s =1 dort allel igin,

bicimlerinde ifade edilir. Organizmalarin ¢apraz
dollenmis olmasina, ¢capraz dollenmis ve esit sik-
likta allellere sahip olmasina veya kendi kendine
dollenmis olmasina bagh olarak literatiirde gelisti-
rilmis farkli PIC formiilleri mevcuttur. Esit siklikta
allellere sahip olan ¢apraz dollenmis organizmala-
rin 6zel durumu i¢in PIC degeri;

n
PIC = 1—Zpi2—
i=1

4

n

vt

=1

2)

esitligi kullanilarak hesaplanmaktadir. Kendi ken-
dine dollenmis organizmalar veya insanlarda x-
kromozom-baglantili belirtegler s6z konusu
oldugunda, ti¢tincii terim “sifir” olur ve PIC degeri,
belirtecin heterozigotluguna esittir.'> Bu durumda

da PIC degeri,

n
PIC = Heterozigosite = 1 — ZPLZ

i=1

3)

esitligi yardimiyla hesaplanir. PIC kriterinin bir
dezavantaji, benzer genotipler popiilasyonda ye-
terince nadir goriilen aleller igcerdiginde, popii-
lasyondan benzer genotiplerin ¢ikarilmasinda
yetersiz kalmasidir.”® Yukarida anlatilanlar, agagida
verilen 6rnekte gosterilmistir.
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Genotip XXX XXY XXZ YXY YXZ ZXZ Toplam
Kisi Sayist 2 23 2 13 9 1 50
XAllel’i Frekans1 6 46 4 13 9 1 79
Y Allel’i Frekansi 0 23 0 26 9 0 58
Z Allel’i Frekanst 0 0 2 0 9 2 13
Allel Frekanslar Toplami 150
1= "/ 150=0.5267,
po=%/150=0,3867,
py=13/150=0,0867.
3 2 3
— 2 2.2 —
PIC = 1—Zpi 3 Z Z p2p?| = 0476
i=1 i=1 j=i+1

n
Heterozigosite = 1 — Z p? = 0.566
i=1

Teorik olarak PIC degeri 0 ile 1 arasinda ola-
bilir. Genel olarak biallellik belirtecler i¢in her iki
allele ait frekansin 0.5 oldugu bir popiilasyonda or-
talama PIC degeri, her belirteg i¢in 0 ile 0.5 ara-
sinda degisebilir. Baskin belirtecler i¢in maksimum
PIC degeri 0.5’e esittir. PIC degeri, allellerin fre-
kans dagilimina da bagh olmasina ragmen, popii-
lasyonda esit dagilim gosteren belirtegler igin
yiiksek, coklu allelli olan belirtecler i¢in ise ¢ok
daha yiiksektir.” PIC degerinin 0 olmas: belirte¢gin
sadece bir alleli oldugunu, 1 olmasi ise belirtegin
sonsuz sayida allelli oldugunu gosterir.'* Botstein
ve ark. (1980)’a gore PIC degerleri,

PIC > 0.5 yiiksek derecede bilgilendirici,
0.5> PIC > 0.25 makul derecede bilgilendirici
PIC < 0.25 diisiik derecede bilgilendirici,

’

olarak siniflandirilmaktadir. Cok sayida allele sahip
lokuslar olmasi ve PIC degerinin 1’e yakin olmasi
¢ogunlukla istenilen durumdur.” Genotip olarak
birbirine benzemeyen ¢ok sayida bireyin sozko-
nusu oldugu durumlarda PIC degerleri genellikle
heterozigosite degerlerinden az da olsa dusiiktiir.
Bu degerleri hesaplamak i¢in kullanilan iligkisiz bi-
reylerin sayisi, PIC’lerin heterozigosite degerlerin-
den biraz daha diisiik oldugu egilimi tersine
cevirebilir.
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I BULGULAR

Esitlik 1 ve Esitlik 3’ten yararlanilarak tglii allelik
belirtegler icin PIC ve heterozigosite degerlerinin
hesaplamalar1 Tablo 1’de gosterilmistir.

Tablo 1’de elde edilen degerlerden anlagilabi-
lecegi gibi allel frekans degerleri birbirine yaklas-
tikca PIC ve heterozigosite degerleri artar, tersi
durumda da azalir.

Bir genetik belirtecin bilgilendiriciliginin 6l-
clisti olarak, allellerin sayis: ve allel frekanslar: de-
gerlendirilmeli ve PIC degeri hesaplanmalidir.
Allel sayis1 arttikca PIC degeri de artar ve bir
belirtecin bilgilendiriciligini gosterir.' Belirtege ait
PIC degeri, belirtecin polimorfizminin 0 ile 1 ara-
sinda bir nispi miktar olabilecegini gostermektedir;
say1 ne kadar biiyiik olursa, incelenen lokusta al-
lellerin ¢esitliligi de o kadar fazla olacaktir.'” Farkli
allel sayilar1 ve nispi allel frekanslari i¢in heterozi-

TABLO 1: Uclu allelik belirteglerin PIC ve heterozigosite
degerleri icin 6rnek hesaplamalar.

Allel Frekansi Heterozigosite PIC

p1=1,00, p2=0,00, p3=0,00 0,000 0,000
1=0,95, p=0,05, p3=0,00 0,095 0,090
1=0.95, p=0,03, p3=0,02 0,096 0,094
1=0,90, p=0,10, p3=0,00 0,180 0,164
1=0,90, py=0,05, p5=0,05 0,185 0,177
p1=0,85, pp=0,15, p3=0,00 0,255 0,222
11=0,85, p»=0,08, p3=0,07 0,266 0,250
1=0,80, p=0,20, p3=0,00 0,320 0,269
p1=0.80, py=0,10, p5=0,10 0,340 0,310
P1=0,75, pp=0,25, p3=0,00 0,375 0,305
P1=0,75, pp=0,13, p5=0,12 0,406 0,371
p1=0,70, pp=0,30, p3=0,00 0,420 0,332
p1=0,70, pp=0,15, p3=0,15 0,465 0,420
1=0,65, pp=0,35, p3=0,00 0,455 0,351
p1=0.65, py=0,18, ps=0,17 0,516 0,463
1=0,60, p=0,40, p3=0,00 0,480 0,365
1=0,80, py=0,20, p3=0,20 0,560 0,499
£1=0,50, p»=0,50, p3=0,00 0,500 0,375
120,50, pp=0,25, p3=0,25 0,625 0,555
1=0,40, pp=0,40, p3=0,20 0,640 0,563
P1=0.40, py=0,30, p5=0,30 0.660 0,586
1=0,35, pp=0,35, p3=0,30 0,665 0,591
P1=0,34, py=0,33, p3=0,33 0,667 0,593

PIC: Polimorfizm bilgi icerigi.



fsmet DOGAN ve ark.

Turkiye Klinikleri ] Med Sci. 2019;39(2):187-93

gosite ve PIC degerleri hesaplanmis ve Tablo 2’de
sunulmustur.

Tablo 2’de yer alan verilerin simiilasyon veri-
leri olmadig1 unutulmamalidir. Tablo 2’de ele ali-
nan veriler, bir popiilasyonda teorik olarak
gozlemlenebilecek hemen her durumu kapsayacak
sekilde tarafimizdan belirlenmistir. n tane allele
sahip bir belirte¢ i¢in heterozigosite degerinin
maksimum oldugu durum tiim allel frekanslarin
(py) degerinin Vn oldugu durumdur. Tablo 2, poli-
morfizm i¢in ideal olarak kabul edilen bu durum
dikkate alinarak her bir allel sayis1 i¢in nispi fre-
kanslarin toplami 1 olacak sekilde hazirlanmagtir.
Tablo 2’den de goriildiigi gibi heterozigotluk ve
polimorfizm bilgi icerigi degerleri, allel sayis1 20
(bir bagka ifade ile allel frekans degeri p=0.05 ol-
dugunda) optimal degerlere ulagmaktadir. Bu
durum $ekil I’de agik sekilde goriilmektedir.

Esitlik 1 ve Esitlik 3 karsilastirildiginda, PIC
degerinin her zaman heterozigosite degerinden
kiiciik olacag: agiktir ve allel sayis1 arttikca bu fark
azalmaktadir.'®

I TARTISMA

Bu c¢alismada, polimorfizm bilgilerinin analizinde
kullanilan istatistiksel yaklagimlar dikkate alinmisg-
tir. Son yillarda dogal popiilasyonlarda polimorfizm
caligmalarina ilgi artmis ve polimorfizmi ortaya ¢1-
karmak i¢in iki popiiler kriter gelistirilmistir. Bu
kriterlerden biri olan PIC, bir belirte¢ lokusunun
sahip oldugu allellerin sayisini ve bu allellerin sik-
ligin1 dikkate almaktadir. Sonug olarak, ¢ok sayida
alleli olan lokuslar genellikle daha yiiksek PIC’lere
sahiptir; bununla birlikte, bu allellerin siklig1 da
PIC degerini etkilemektedir.

Allellerin bir veya ikisinin baskin olmasi du-
rumunda ¢ok sayida allel ve nispeten kiiciik bir PIC
olmasi miimkiindiir.!” Botstein ve ark. (1980) tara-
findan ilk kullanildig: andan itibaren PIC, mole-
kiiler belirteglerin bilgi icerigini 6l¢mede genetik
caligmalar icin en yaygin uygulanan kriter haline
gelmistir. PIC, belirtecin allellerinin sayisina ve
sikligina baglh olarak dikkate alinan popiilasyonda
polimorfizm durumunu gosterir. Bu nedenle PIC,
bir belirtecin ayirt edici olup olmadigini goster-
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TABLO 2: Farkli allel sayilari (») ve allel frekanslari (1/x)
icin heterozigosite ve PIC degerleri.

Allel Sayisi  Allel Frekanslari  Heterozigosite ~ PIC

1 »=1,00 0,0000 0,0000
2 ;=050 0,5000 0,3750
3 p=03 0,6667 0,5926
4 =025 0,7500 0,7031
5 p=0,20 0,8000 0,7680
6 p=0,16 0,8333 0,8108
7 p=0,1428571 0,8571 0,8397
8 p=0,125 0,8750 0,8613
9 =0T 0,8889 0,8779
10 p=0,10 0,9000 0,8910
11 »=0,09 0,9091 0,9016
12 p;=0,083 0,9167 0,9103
13 »,=0,0769230 0,9231 0,9176
14 p;=0,0714285 0,9286 0,9238
15 =006 0,9333 0,9292
20 p;=0,05 0,9500 0,9476
25 p=0,04 0,9800 0,9585
30 ;=003 0,9667 0,9659
35 »,=0,0285714 0,9714 0,9710
40 p;=0,025 0,9750 0,9748
45 0,02 0,9778 0,9776
50 ;=002 0,9800 0,9799
55 770,018 0,9818 0,9817
60 p=0,016 0,9833 0,9833
65 p=0,0153846 0,9846 0,9846
70 p;=0,0142857 0,9857 0,9857
75 =0,013 0,9867 0,9866
80 p;=0,0125 0,9875 0,9875
85 p=0,0117647 0,9882 0,9882
90 =001 0,9895 0,9895
95 p=0,0105263 0,9906 0,9906
100 ;=001 0,9915 0,9915
110 ;=0,009 0,9930 0,9930
125 p;=0,008 0,9946 0,9946
150 2,=0,008 0,9962 0,9962
170 p,=0,0058823 0,9971 0,9971
200 70,005 0,9979 0,9979
250 p;=0,004 0,9986 0,9986
500 ;=0,002 0,9997 0,9997
753 p;=0,001328 0,9999 0,9999

Not: Sayinin zerinde ¢izgi olmasi sayinin devirli sayi oldugunu gdstermektedir.
PIC: Polimorfizm bilgi icerigi.

mektedir. Diger bir kriter olan heterozigosite de-
geri de PIC ile ayn1 amaca hizmet edecek sekilde
kullanilabilir. Ancak genetik belirteglerin sayisi az
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SEKIL 1: Allel sayilarina gore heterozigosite ve PIC degerleri.

oldugunda, lokuslarin allellerinin say1sina ve sikli-
gina bagh olarak farklilik gostermesi uygun olma-
yabilir.

[ SONUC

Allel sayis1 ve allel frekans: bir popiilasyondaki ge-
netik cesitliligin Olctitiidiir. Allel sayisi ne kadar
artar ise, genetik cesitlilik o kadar biiyiir. Benzer
sekilde, allel frekanslar1 birbirine ne kadar yakin
ise, gesitlilik o kadar biiyiiktiir. Bu caligma ile he-

terozigosite ve PIC i¢in optimum degerlere, allel
say1s1 20 ve her bir allel frekans degerinin p=0.05
oldugu zaman ulagildig: belirlenmistir. Allel say1si-
nin 20’den fazla olmasi durumunda da gerek PIC
gerekse heterozigosite degerlerinde siirekli olarak
artma egilimi s6z konusudur. Ancak, 6zellikle allel
say1sinin 30°dan fazla olmasi PIC ve heterozigosite
degerlerinde ciddi degisimler meydana getirme-
mektedir.

Finansal Kaynak

Bu ¢alisma sirasinda, yapilan arastirma konusu ile ilgili dogru-
dan baglantis1 bulunan herhangi bir ila¢ firmasindan, tibbi alet,
gerec ve malzeme saglayan ve/veya iireten bir firma veya her-
hangi bir ticari firmadan, ¢calismanin degerlendirme siirecinde,
calisma ile ilgili verilecek karar1 olumsuz etkileyebilecek maddi

ve/veya manevi herhangi bir destek alinmamuistir.

Cikar Catigmasi

Bu caligma ile ilgili olarak yazarlarin ve/veya aile bireylerinin
¢ikar catismasi potansiyeli olabilecek bilimsel ve tibbi komite
tiyeligi veya tiyeleri ile iliskisi, danismanlik, bilirkisilik, her-
hangi bir firmada ¢alisma durumu, hissedarlik ve benzer du-

rumlar1 yoktur.
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