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OZET

TEKRARLANAN OLCUMLERDE RANDOM REGRESYON YONTEMI ILE
VARYANS KOVARYANS UNSURLARININ TAHMINI VE HAYVAN
ISLAHINDA KULLANIM OLANAKLARI

ARSLAN, Serhat
Doktora Tezi, Zootekni Ana Bilim Dali
Tez Danigmani : Yrd. Dog. Dr. M. Kazim KARA
Haziran 2001, 95 sayfa

Hayvan 1slahinda tekrarlanan gozlem degerleri giderek 6nem kazanmakta
olan bir konudur. Bu ¢alismada tekrarlanan gzlem degerlerini igeren veri setlerinin
analiz ve parametre tahminleri igin kullamlan ySntem ve modeller kargilagtnlmustir.
Bu modellere alternatif olarak Ali-Schaeffer egri fonksiyonun uyumuyla olusturulan
kovaryans fonksiyonu yaklasimli sansa bagli regresyon modelinin kullanimi
aragtinlmigtir. Bu amagla, siit sigirlan igin tutulmug olan kayitlardan saglanan bir
veri tabani esas alinarak simiilasyonla elde edilen bir veri seti lizerinde ¢aligilmugtir.

Zamana bagh degisimin gegerli oldugu denetim giintt verimleri i¢in uyumu
yapilan modellerden uyum bliylikten kiigtide dogru sirasiyla KF-RRM (Kovaryans
Fonksiyonu Yaklagimh Sansa Bagli Regresyon Modeli), DRRM (Dogrudan Sansa
Bagl: Regresyon Modeli), TM (Tekrarlanabilen Model), ORM (Oto-Regresif
Model) ve HM (Hayvan Model)’de olmugtur. Hatalar arasi oto-korelasyon yapisini
en iyi agiklayan modellerin sirastyla KF-RRM ve ORM oldugu belirlenmistir.

‘"Tahminlenen parametreler, varyanslar i¢in karsilagtinlmig ve en hassas
parametre tahminleri KF-RRM sonuglarindan elde edilmistir. Bunu, DRRM
izlemistir.

Laktasyon egrisi igin uyumu yapilan efri fonksiyonlari, laktasyonun
genetik ve cevresel faktorlerle agiklamasi bakimindan incelenmigtir. En iyi efri
tahminine Ali-Schaeffer egri fonksiyonu sahip olurken, Wilmink fonksiyonu egriyi
bu yonden agiklamakta yetersiz kalmigtir. Laktasyon egrisinin genetik ve gevresel
kaynaklara gore en iyi agiklayan yaklagim ise, KF yaklasimh LGP tanimlamasi
olmustur.

Anahtar Kelimeler: Sansa bagli regresyon, DFREML, tekrarlanan
Olgiimler, ortogonal polinom, oto-korelasyon



ABSTRACT

IN REPEATED MEASUREMENTS ESTIMATION OF VARIANCE AND
COVARIANCES COMPONENT BY USING RANDOM REGRESSION
PROSEDURE AND ITS USAGE POSSIBILITIES IN ANIMAL BREEDING

ARSLAN, Serhat
Ph.D., Animal Science
Supervisor: Asst. Prof. Dr. M. Kazim KARA
June 2001, 95 Pages

In animal breeding, repeated measurements are getting importance recently.
In this study, we compared the methods and models which are used in the analysis
of data sets which contain the repeated measurements and the estimation of
parameters. Moreover, as an alternative method, random regression procedure which
used the approach of covariance functions and was formed by compatibility of Ali-
Schaeffer curve function was investigated. A data set was generated by simulation
from the records of dairy cattle.

Fitting of the tested models for test-day yieldsin time were ranked from the
best to the worst were CF-RRM (Covariance Function-Random Regression Model),
DRRM (Direct Random Regression Model), RM (Repeatablity Model), ARM
(Auto-regressive Model) and AM (Animal Model) respectively. It was determined
that the best models which. explain the auto-correlation structure among the
experimental errors were CF-RRM and ARM.

Predicted parameters were compared for variances and the most sensitive
estimation of parameters were obtained by CF-RRM. It was followed by DRRM.

Curve functions which were fitted for lactation curve were observed for the
effects of genetic and environmental factors-on lactation. While Ali-Schaeffer curve
function had the best curve estimation, Wilmink function was inadequate to
explainthe curve.

LGP (Legendre Polynomials) definiton with CF approach was the best
approach which explained the lactation curve based on genetical and environmental
factors.

Key words: Random regression, DFREML, repeated measurements,
orthogonal polinomial, auto-corelation
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ON sOz

Hayvancilikta besi ya da laktasyon g¢alismalarinda, tekrarlanan gézlem
degerleri olduk¢a sik kullanilmaktadir. St sigwlarinda laktasyon verimlerinin
belirlenmesi ve laktasyon egrilerinin olusturulmasi amaciyla, belirli zaman
araliklarinda ya da giinlitk olarak yapilan denetim giinit 8l¢limleri, bu kapsamdaki
gbzlem degerlerinin elde edildigi ¢aligmalardandir. Kiigitkbag hayvanlar igin de
benzer ¢aligmalar uzun yillardan beri yapilmaktadir. Tekrarlanan 8lgiim degerlerinin
elde edildigi caligmalara 8rnek olarak, kuzulama ya da buzagilamadan sonra siitten
kesim yagina kadar canlt afirhik ve viicut lgtimlerinin yapildig: bilylimenin seyrinin
incelendigi ¢aligmalar, ya da belirli rasyonlarin denendigi besi ¢alismalan verilebilir.

Sansa Bapli Regresyon, 1980’li yillarin baglarinda tip g¢aligmalarinda
dnerilmistir. Ayn1 yillarda hayvancilik alaninda modifiye edilerek Snerilen teknik,
hesaplamalardan dogan sikintilar nedeniyle uzun siire kabul gbrmemistir. Bu
tammlamayla denetim giinli verimleri esas aliharak, toplam varyasyonun olasi
kaynaklarinin daha genis agiklanmasi olanag bulunmustur. Oyle ki, etkisi bilinen
cevresel kaynaklarin %98 lik bir kismi ve genetik kaynaklarin ise %60°a yakini
agiklanabilmigtir. Bu sayede genetik parametre tahminleri daha dogru olarak
yapilabilmis ve zamana baglilifin genetik kaynaklar agiklanabilmistir.

Bu caligmada, denetim giinil verimleri i¢in son on yildir kullanilmaya
baglanan tekrarlanabilen modellerle, Henderson (1983) tarafindan Snerilmis olan
sansa bagli regresyon tekniBi ile yeni bir yaklagim olan kovaryans fonksiyonu
tanimlamasmin  kullammmi  aragtiridlmistir.  Laktasyonun zamana bagli degisimini
ortaya koymak amaciyla, laktasyon egrisi polinom teknigi ile beraber tanimlanan
kovaryans fonksiyonlar1 ile agiklanmaya g¢alisilmaktadir. Bu anlamda kovaryans
fonksiyonlar yaklasimmda heniiz denenmemis olan Ali-Schaeffer egri fonksiyonu,
standart ortogonal polinomlara alternatif olarak denenmistir.

Bu ¢alismada beni her an destekleyen sayin hocam Yard. Do¢ Dr. Kazim
KARA bagta olmak tizere, ¢aligmanin her agamasinda bana yardimei olan Dog. Dr.
Hayrettin OKUT a; veri setini elde etmede yasadigim sikintilar1 ortadan kaldiran ve
hazirladift programu kullanma iznini veren Saymn Prof. Dr. Karin MEYER’e; veri
tabani, program, bilgi ve literatlir destegi sagladig1 i¢in Saym Prof. Dr. Arthur R.
GILMOUR’a; analiz asamasinda dogan problemlerin ¢8ziimil i¢in verdigi degerli
bilgi ve dnerilerle yardimci olan sayin Prof. Dr. Lawrence R. Schaeffer’e; ayni
kapsamda yardimlarimt gordigtim saym Prof. Dr. Lary Schaeffer’e; legendre
polinomlar1 ve Average Information teknigi konusunda degerli katkilarini gérdiigtim
sayin Prof. Dr. J. JAMROZIK; Prof Dr. KISTEMAKER’a; tezin projelendirilmesi
asamasinda yardimlarm grditgiim, saymn Prof. Dr. Levent TORKMUT’a; fortran
programinda kargilastigim sorunlarla yakindan ilgilenen Ogr. Gor. Zeydin PALA’ya
ve tez projesini maddi olarak destekleyen Yiiziinctt Y1l Universitesi Aragtirma Fon
Saymanligi’na tesekkiirdl bir borg bilirim.

Serhat ARSLAN
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1. GiRi$

Tum alanlarda yiriitiilmekte olan aragtirmalar i¢in etkin olarak kullanilan
istatistik yontemler, insan beslenmesinde ¢ok 8enmli bir yeri olan hayvanlarin daha
verimli hale getirilebilmesi i¢in uygulanan 1slah ¢aligmalarinda da bilyiik bir Sneme
sahip bulunmaktadir.

Esas olarak ihtimal teorisine dayanan istatistik metodoloji, bu teori
yardimiyla elde edilen parametre tahminleri ile lizerinde ¢alisilan konu hakkinda
bilimsel karariara ulagmayr amag¢ edinmektedir. Bu amagla yUriitilen analizler
hayvan 1slahi alaninda da uzun yillar uygulanmaktadir. Genetik yapmnm agiklanmasi
ve buna bagli tahminlere dayali olarak yiiriititllen 1slah gahigmalar giiniimiizde de
geligmesine devam etmektedir. Son yillarda 8zellikle siit ve besi performansinin
iyilestirilmesine y®nelik olarak ylriitlilen c¢alismalarda, aym hayvandan farkh
zamanlarda elde edilen birden fazla gozlem degerinden faydalanilarak, dogrudan
tekrarlanan 8l¢iimlere yer verilmektedir. Burada temel amag, toplam verimler igin
yapilan dilzeltmelerden kaginmak ve genetik ve gevresel etkilere ait daha ayrintih
bilgi elde etmek olmaktadir.

Ciftlik hayvanlarmda genetik amagh galigmalar basta olmak 0Ozere
ylritillen bir gok galismada, ekonomik Snemi olan verim Szelliklerine etki etti3i
dustiniilen genetik ya da genetik olmayan gevresel faktorlerin dogrudan veya dolayl
iliskilerinin incelenmesi bilyiik 8nem tagimaktadir, Bilgisayar teknolojisinin gok
kapsamli modellerin analizini miimkiin kilan bir seviyede gelismesi nedeniyle
bugiin, ¢ok degisik amagclar igin kullanitan farkhi modeller ve istatistik ydntemler
gelistirilmis ve gelistirilmektedir (Albuquerque ve Meyer, 2001). Karisik model
esitliklerinin Henderson (1953) tarafindan hayvancilik alaninda kullanima
sokulmasi, genetik yapmin daha iyi agiklanabildigi islah ¢aligmalarmin olduk¢a
kapsamli bir hale gelmesine oncilitk etmistir. Hayvancilik alaminda ylirtitlilen
¢aligmalardan elde edilen verilerin ¢ogunlukla siirekli yapida olmasi nedeniyle
olabilirlik esasina dayali yoéntemler uygulanmaya baglanmistir. Hartley ve Rao
(1967) tarafindan onerilen ML (Maximum Likelihood) ySnteminin bilinen bazi
sakincalarinin  giderilmesine y®nelik olarak geligtirilen REML (Restiricted
Maximum Likelihood) yontemi uzun yillar alternatifsiz yontem olarak hayvan
islahinda  kullanilmistir. Hesaplama teknigindeki zorluklar nedeniyle, REML
ybntemi tekrar ele alinmig ve tiirevden bagimsiz hale getirilerek bu sorun DFREML
ile bitylik oranda giderilmistir (Derivative Free Restiricted Maximum Likelihood)
Hayvancilik alaninda 6zellikle tireme $zelliklerinin 1slahina y6nelik ¢aligmalardan
elde edilen (kesikli olarak 8lgtilen ve esikli karakterler olarak adlandirtlan 6zellikler)
verilerin analiz edilmesi amaciyla 8teden beri bilinen Bayes Yontemi yeniden
yorumlanarak hayvan islahi alaninda kullanim olanag: bulmustur (Gilmour ve ark.,
1985). Daha sonra Bayes analizi, Gibbs Orneklemesi ve Quasi-Likelihood gibi yeni
yaklagimlarla tekrar yorumlanarak olabilirlik esasina dayali ydntemler gergevesinde
yaygin olarak kullanilmistir (Visscher ve Thompson, 1992; Misztal ve Perez-Enciso,
1993).

Ciftlik hayvanlarmda Longitudinal Veri olarak dlgiilen canh agirhk, siit
verimi, yapagi verimi, vlicut uzunlugu veya yumurta verimi gibi gozlem degerleri,
belirli donemler boyunca siireklilik gostermektedir. Omegin, bir laktasyon
donemindeki toplam sit verimlerinin ya da besi donemleri stiresince besi
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performanslarinin belirlenmesi amaciyla yapilan calismalarda, énceden belirlenen
arahklarda kontro! 8lgtimleri siklikla kullaniimaktadir. S8z konusu bu gahismalarda,
her bir hayvandan zamana bagh olarak, farkl &lglim degerleri elde edilmektedir.
Ayni hayvandan elde edilen farkli ddnem veya zamana ait birden fazla 6lgiim degeri
tekrarlanan Sl¢iim olarak adlandirniimaktadir (Van der Werf ve Schaeffer, 1997;
Albuguerque ve ark., 1998).

Yapilan ¢aligmalarda genellikle tekrarlanan olglim degerlerinden
hesaplanan toplam verimler kullanilarak analiz ve yorumlar elde edilmektedir.

Cogunlukla model uyumu yapilan 8lglim degerleri birer kantitatif dl¢lim
deBeri olmaktadir. Modelde de kantitatif olarak tanimlanan bu degerlerin, gésterdigi
dagilisin  dofru bir sekilde tanmimlanmasi ve belirlenen parametrelerin
tahminlenmesinde de bu dagilis fonksiyonlarmin kullamilmas: gerekmektedir (Van
der Werf ve Goddard, 1998; Tijani ve ark., 1999). Zaman ve zamana baglh olarak
olglilen tekrarlanan dlgtim degerlerini igeren kantitatif degerler en yaygin kullanima
sahiptir. S6zlik anlami olarak “tekrarlanan 8lglim” terimi daha gok ayn: etkiye ait
benzer durumlarin birden fazla kere tlglilmesi durumuna karsilik gelmektedir. Bu
dlglimler arasinda sadece sansa baghilifa atfedilebilen bir varyasyon mevcut
olmaktadir ( Van Vleck ve Bradford, 1965). Bununla beraber, bir 6zellik i¢in
tekrarlanan degerler, o 6zellifin zamana baglt olarak degigimine ait bilgi verebilir.
Zamana bagli olarak bdyle bir degisimin fonksiyonunun tanimlanmasi, incelenen
6zelligin zamana bagli olarak nasil degistigi hakkinda ek bir agiklama
getireceginden ya da bu de@isimin nasil oldufunu anlamamizda bilgi verici
olacagindan dnemli olmaktadir. Buna hayvansal tiretim alaminda ¢ok yaygin olarak
kullamilan bilyime ya da laktasyon egrileri drnek olarak verilebilir. Genel olarak,
tekrarlanan Slgtimlere yer verildiginde, bu tip ¢alismalara iki nedenden dolay1 6zel
dikkat gostermek gerekmektedir. Bunlardan ilki; verilerden dogru yorumlarin
yapilmasina olanak saglayan modelin se¢iminde titizlik gosterilmesi; ikincisi,
zamana bagli olarak kademeli bir sekilde artig gdsteren faktdre ait bilgi verecek olan
deneme tasariminin kullanimidir (Simianer, 1986; Searle ve ark., 1992).

Yukarida sayilan iki nedenden dolayi, tekrarlanan l¢tim degerlerinin ve
olas: etkilerin gtzlendigi denemelerin kurulmasi ve yiritiilmesi zor olmaktadir. Bu
tip denemelerin en bitylik avantaji ise denemenin her hangi bir agamasinda meydana
gelen tutarsizliklarin ya da ani degisimlerin fonksiyonel olarak saptanabilmesidir.

Tekrarlanan 8lglim degerlerinin elde edildigi c¢alismalarda, sbz konusu
bl¢lim zamani 8zel olarak verim denetimi ya da kontrol giinii adini almaktadir. Bu
terim 6zellikle slit verim denetimleri i¢in sikhikla kullanilmaktadir. Bu nedenle,
tekrarlanan 6l¢iim deBerlerini igeren veri setlerinin analizinde kullanilan matematik
modellere Kontrol Giinii Modeli (Test-Day Model) adi verilmistir. Kontrol giinii
modellerinin ( KGM ) basit kullanimy, siit sigirlarinda ayni birey igin, farkli yillara
ait ¢ok sayida laktasyon kayitlarmin analizinde kullanilan Tekrarlanabilen
Modeller (Repeatability Model) olmustur (Carvalheira ve ark., 1998; Brotherstone
ve ark., 2000). Tekrarlanabilen modellerin kullanimiyla, incelenen ozellige ait
tekrarlanan kayitlardan yola g¢ikarak genetik unsurlara iligkin kiigiik ayrntilarn
yakalanabilmesi mimkiindiir. Bagka bir styleyisle, esdeBer birimler dikkate
alindiginda, tekrarlanan laktasyon kayitlar1 arasindaki genetik korelasyonun
hesaplanabilmesi miimkiin olmaktadir. Model, bireysel verim denetim kayitlarindan
olusan veri setlerinde, aymi varsayimlara dayanmaktadir. Burada, 6zellikle
bilylimeyle ilgili tekrarlanan 6lgiim degerlerinin genetik olarak farkh ancak,
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birbirleriyle iligkili &zellikler oldugu varsayilmaktadir. Ozellikle basit olmas
nedeniyle, Tekrarlanabilen Model’ler ( TM ) oldukga yaygmn bir kullanima sahiptir.
Birden fazla 8zellifin aym anda incelendigi ¢aligmalarda ¢ok degiskenli analiz
yontemlerinin kullaniimas1 kaginilmaz olmaktadir. Bu durumda, TM’rin ¢ok
degiskenli analizde ¢dzilmii ve performansi, modeldeki parametre sayisina bagh
olarak degismektedir. Parametre sayist arttikga modelin etkinligi de azalmaktadir.
Mimkiin oldugu kadar az sayida (2 ve 3) parametreyi igeren modellerde TM
oldukga etkin bir hale gelmektedir (Jenkins ve Ferrel, 1984). Tekrarlanan 8lglimlerin
ortalamasi zamanin bir fonksiyonu durumundadir ve bu fonksiyondan yola gikarak
kovaryans yapisi belirlenebilir. Bu yapmin ortaya konmasma izin veren bir model
yardimiyla zamana baglh olarak degisim tam olarak agiklanabilmektedir. Bu amagla
kullanilan fonksiyona Kovaryans Fonksiyonu (KF) adi verilmektedir. KF
kullammi, kovaryans yapisimn da dogru olarak tammlanmasina olanak
saglamaktadir,

Genellikle, herhangi bir verim 6zelliginin zamana bagl olarak degisiminin
agiklanmas amaciyla polinomiyal regresyon analiz teknigine bagvurulmaktadir. KF’
nin Legendre Polinomiyalleri (LGP) ile birlikte kullanimmu ilk olarak 1990 yilinda
Kirkpatrick ve ark. 6nermistir. Tanimlanan algoritma ile zamana baBli olarak
degisen tekrarlanan Slglim degerlerini igeren veri setlerinin analizi ve parametre
tahminleri hayvancilikta kullanima sunulmustur.

Bu galigmada, birbirleriyle bagimli tekrarlanan 8l¢itm degerlerini igeren bir
veri klimesi tizerinde galigilmigtir, Simulasyon teknigiyle elde edilen veri kiimesinde
gerekli diizenlemelerle, toplam laktasyon verimleri ve denetim gtinleri verimleri i¢in
5 farklh model uyumu yapiimigtir, REML yaklagiminda elde edilen analiz ve varyans
unsur tahminleri karsilastirilmistir. Legendre polinomlarina alternatif olarak uzun
yillar laktasyon egrilerinin tahmini amaciyla bagar1 ile kullanilan ve Ali ve Schaeffer
(1987) tarafindan Wilmink (1987) egri tammmina alternatif olarak sunulan polinom
taniminin  kullanim olanag: arastinlmistir. Bu sgekilde, kovaryans fonksiyonu
yaklagimmda olusturulan veri klmesinin sansa bagh regresyon modelde uyumu
yapilmis ve elde edilen sonuglar kargilagtiriimigtir.



2. KAYNAK BiLDIRISLERI

Tekrarlanan o6l¢lim degerlerini igeren wveri setieri bazi varsayimlari
karsilamak durumundadir, Bunlardan en onemlisi, veri kiimesinin birbirinden
bagimsiz gbzlem degerlerinden olugmasidir. Bu varsayimin gegerli olmadig:
durumlarda veri kiimesinde bulunan gdzlemler arasi ve alt gruplar arast: hata
varyanslar1 da bafimsiz kabul edilemez. Bu durumda, hatalar arasinda bir oto
korelasyon stz konusu olacaktir. Veri kiimesinin yapisini dikkate alan bir istatistik
yontemin segilmesi analiz sonuglarimi ve istatistik yorumiarin dogrulugunu
etkileyecektir. Tekrarlanan gbzlem degerlerini igeren veri setlerinin birbirinden
bagimli veya bagimsiz olduu durumlarda analiz teknigi de farkli olmaktadir. Bu
baghk altinda, veri kiimesinin yapisina gére kullanilan analiz teknigi gbz Sniinde
bulundurularak, konuyla ilgili olarak bugiine kadar yapilan ¢aligmalar &zetlenmigtir.

Ayni deneysel iiniteden (hayvandan) birden fazla 8i¢iim degerinin alindif
veri kiimelerinin kullanildifh galigmalar oldukga yaygindir (Ali ve Schaeffer, 1987;
Gengler ve ark., 1999; Hermesch ve ark., 2000a, b, c). Olglim degerlerinin
birbirleriyle bagimsiz oldugu durumlar i¢in &zellikle, ¢capraz bir sekilde ya da ig ice
smiflandirma esasina gére kurulan deneysel ¢aligmalar olduk¢a sik yirlitiilmektedir.
Bu galismalarda, ayni bireyden belirli araliklarda veya degisik yerlerde birden fazla
gozlem degerleri olgtilmektedir. Boyle bir veri kilmesini olusturan 8lgiimlerin
birbirlerinden bagimsiz olmasi durumunda, genel olarak tam sansa bagli deneme
desenlerine uygun bir modelleme teknidi kullanilmaktadir (Brian, 1989; Kaiser,
1989). Omegin, zaman faktérit bloklara dagiilir ya da yer-blok etkisi olarak
gbzlenir. Bu durum igin genel olarak istatistik analiz asamasinda herhangi bir sikint1
olmamaktadir. Daha yaygin kullanim olanagi bulan deneme deseni i¢ ige
siniflandirmadir, Burada zaman ve yer tekrarlanan 8lg¢lim degerlerinin ait oldugu
muamele iginde yer almaktadir. BSylece zamana bagmmlilik ve kovaryans yapisi
daha iyi agiklanabilmektedir. Bu sekilde smiflandirilmig bir veri kiimesinde, alt
gruplar arasi varyanslar bafimsiz ve benzer daBilisa sahiptir ve normal dagilis
gosterdikleri  varsayilir.  Standart parametrik analiz yontemlerden  biri
kullanilabilmektedir (Graser ve ark., 1987).

Longitudinal 8zellikteki veriler bagta tip olmak tzere, biyolojik alanda
ugrag veren bir ¢ok bilim dalinda siklikla ¢aligilmaktadir. Bu tip verilerin tipik
tzelligi zaman veya mekana bagl olarak siirekli skalada &lgiilebilmeleri ve ayni
bireyden degisik zamanlarda elde edilen 8lgitm deerlerinin (tekrarlanan Sl¢timler)
birbirleriyle iligkili ancak farkli 6lgtim degerine sahip olmalanidir. Ozellikle tip
alaninda ytriitilmekte olan ¢aligmalarda, her bir deneysel inite (hasta) iizerinde
glinlitk veya belirli araliklarla yapilan 8igiimler arasindaki farklarin ve bu farklarin
olast kaynaklarinin dogru bir sekilde ortaya konmasi vazgegilmez bir avantaj olarak
gorilmistlir (Gibbons ve Bock., 1987).

Gibbons ve ark. (1982), tekrarlanan gdzlemleri igeren veri setlerinin analizi
i¢in bir galisma yapmislardir. Arastiricilar, modeldeki parametrelerin zamana baglh
olarak degigsiminin incelenmesini ve gbdzlem degerleri arasindaki kovaryans
yapisinin modele dahil edilerek regresyon analizinin farkli bir gekilde
yorumlanmasiyla, Sansa Bagh Regresyon Yontemini gelistirmiglerdir. Yapilan bu
¢aliymayla, tip alaninda Sansa Bagli Regresyon yontemi kullamim olanag:
bulmugstur. Arastincilar, ozeliikle bu ySntemle kovaryans yapisinin basarih bir
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sekilde agiklanabildigini bildirmiglerdir. Bu yaklagimla elde edilen sonuglarin
zamana bagli olarak yorumu agamasinda kargilagilan sikintilar biiyltk 8lctide
giderilebilmektedir. Gibbons ve Hedeker (1997), tekrarlanan olgtim deperlerini
igeren veri setlerinde bilinen yaklagimlarla ve bu yontemle elde edilen sonuglari
kargilagtirmak amaciyla bir ¢aliyma yapmiglardir. Gibbons ve Bock (1987) benzer
bir galigmada, birbirleriyle bagimlt ve zamana gére degisen gbzlem degerlerini
iceren veri setlerinin analizinde aymi yaklagimda probit regresyonun sansa baglh
regresyon teknigi ile beraber kullanilabilecegini bildirmiglerdir. Aragtiricilar burada
sansa bagli regresyon ydnteminden elde ettikleri sonuglarn probit analiz teknigi ile
elde ettikleri sonuglarla karsilagtirildiginda, sansa bagli regresyonun bu duruma
uygun veriler i¢in daha gegerli varsayimlar kullanmasi nedeniyle daha dofru
sonuglar verdigini bildirmislerdir.

Gibbons ve Hedeker (1994), dogrusal regresyonun doBal logaritmasmin
alinmastyla elde edilen lojistik regresyon tekniBinin longitudinal verilerde kullanim
olanaZini aragtrmislardir. Bu aragtiricilar yaptiklar: ¢aligmada, tekrarlanan dlglimler
arasinda iligki olmadiini kabul ederek elde ettikleri test sonuglarini Sansa Baglh
Regresyon analizinden elde ettikleri sonuglarla kargilagtrmiglardir. Sonug olarak,
tekrarlanan 6lglim degerleri arasindaki iliskinin olmadiBina y8nelik olarak kurulan
H, hipotezinin gegersiz olmasi nedeniyle, lojistik regresyonun kullaniminda istenen
bilgilerin saglanamadig1 bildirilmistir.

Tekrarlanan 6l¢iim degerlerini igeren veri setlerinin bagimsiz ve zamana
bagli olarak degisiminin s6z konusu oldugu, zaman x faktdr interaksiyonlarin
beklenmedigi durumlar i¢in Liang ve Zeger (1986) tarafindan genellestirilmis
Dogrusal Model’lerde Genellestirilmis Tahminleme Esitlikleri  (Generalized
Estimator Equation-GEE) metodu 8nerilmistir. Burada kovaryans yapisi i¢in dagilis
fonksiyonuna uygun olarak tanimlanan ©6zel bir matris (Working Corelation)
devreye sokulmakta ve kovaryans yapisinin dogru tanimlanmadigi durumlarda bile
analiz ve tahminlemeler arzu edilen sekilde elde edilmektedir. Henshall ve Goddard
(1999), regresyon tahminleyicilerinin genellestirilmis dogrusal modellerde,
longitudinal veriler i¢in performanslarmni inceledikleri bir ¢alijma yapmuslardir.
Arastiricilar  burada tekrarlanan ve zamana baZli olarak siirekli- bir skalada
tanimlanabilen bir veri kiimesi kullanarak, Liang ve Zeger (1986)’in yaklagimina
uygun olarak analiz ve tahminleme islemlerini tamamlamiglardir. Calismadan elde
edilen sonuglara gore, veri kilmesinin baz1 varsayimlar1 karsilamamas: nedeniyle,
elde edilmek istenen regresyon parametreleri icin GEE algoritmasmmn kullanigsiz
oldugu ve istenen sonuglan vermedigi bildirilmigtir. Ducroq ve Besbes (1993),
aralarinda asimptotik olarak tanmmlanabilen bir korelasyona sahip olan veri
setlerinin, genetik modele uyumunu yapmislar ve GEE algoritmasmna gore analiz ve
tahminleme asamalarini tamamlamiglardir. Aragtiricilar  kullanilan  modelde
kovaryans yapisinin tam olarak ortaya konamamas: nedeniyle istenen bilgilerin elde
edilmedigini bildirmislerdir.

Hatalar arasindaki oto-korelasyonu g6z Sniine alan, kovaryans yapisinin da
ayn: anda incelenmesine izin veren bir model ve bu modelin analizini mitmkiin kilan
bir analiz tekniginin kullanimi, elde edilen sonuglarin giivenirliligini de olumlu
yonde etkileyecektir. Bu nedenle, Genellestirilmis Dogrusal Modeller (GDM), uzun
yillar biyolojik alanda uygulama alani bulmustur. Birgok analiz ydnteminde oldugu
gibi bu ytntemin de hayvancilik alaninda uygulanmaya baslamas: daha sonraki
yillarda gergeklegmistir. GDM 6zellikle hayvan 1slahinda genis bir kullamm olanag:
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bulmaya baglamistir. Bu kapsamda tekrarlanan gdzlem degerlerini igeren veri
setlerinde GEE kullaniimaya baglanmigtir. GEE, 8ncelikle binomial-poisson dagiliga
uygun, kategorik verilerin elde edildigi ¢aligmalarda kullanilmaya baglanmustir.
Yontem zellikle tip alaninda farmakolojik veya epidemioloji alaninda genig bir
kullanima sahiptir (Gilmour ve ark,, 1985). Herhangi bir transformasyona
gidilmeksizin, dagilisa uygun bir baglant: (link) fonksiyonu tanimlanarak dogrudan
orijinal veri kiimesinin kullanilma olanagmi saglamasi ydntemin kabul gérmesine-
neden olmustur. Tekrarlanan dlglimleri igeren veri setlerinde kovaryans yapisimnin
saghkh olarak agiklanmasi gerektigi g6z §niinde bulundurularak genigletilen GDM’e
gbre, tekrarlanan Sl¢lim degerlerini igeren veri setlerinde GEE kullamilmustir (Laird,
ve Ware, 1982; Newman ve ark., 1998). Hayvancilik alaninda ayni yillarda kullanim
olanag1 bulan GDM bugiin olduk¢a yaygin olarak iireme 6zelliklerinin incelendigi
hormon galigmalarinda kullanilmaktadir (Mantysaari, 1999; Strabel, 1999). Ozellikle
slit sigirlarinda uzun yillar yrititlen 1slah galigmalarinin sonucu olarak incelen
slirtilerde genetik varyasyonun oldukca azalmasi, genotip gevre interaksiyonun daha
genis olarak incelenebilmesi, hayvanlar arasindaki bireysel farkhiliklarin
incelenmesine ydnelik ¢aligmalarin yaginlagmasi nedeniyle, GDM hayvan islahinda
longitudinal verilerde kullanim alani bulmaya baglamistir (Tijani ve ark., 1999).

Hayvancilik alaninda Sansa Bagli Regresyon Yontemi ilk olarak 1982
yilinda Henderson tarafindan Onerilmistir. Ancak ydntemin kullanim olanaklarinin
arastirildif1 ¢alismada, hayvan islahinda veri setlerinin bilylik olmasi nedeniyle
kovaryans yapisinin agiklanmasinin hesaplama teknigindeki yetersizlikten dolay:
miimkiin olmadig: bildirilmistir. Henderson tarafindan yapilan bu ¢aligma Szellikle
hayvancilik alaninda verim denetim giinlerinde elde edilen 8l¢timlerden olusan veri
setlerinin analizi igin tekrarlanabilen modeller (repeatability model) adiyla
gelistirilen modelin yogun kullanim bulmasini saglamstir.

Kirkpatrick ve Heckman (1989), yaptiklar1 bir ¢alijmada Henderson
tarafindan Onerilen ydntemi, polinom teknigine uygulanmasimi gésteren bir galigma
yaprmglardir. Arastiricilarin yaptiklar: bu ¢aligma ile tekrarlanan 6lgiimleri igeren
veri setlerinin analizi ve kovaryans yapismin agiklanmasinda &nerilen ydntem
yaygmn olarak kullanilmistir. Ortogonal (Legendre) polinom tekniginde Henderson
tarafindan tanimlanan tekrarlanabilen modelleri, zamana bagli olarak degigen
kovaryans yapismn agiklandifit bir matrisle tanimlamiglar ve MTDFREML
yaklagimiyla analiz ve varyans-kovaryans unsur tahminlerini elde etmislerdir. Bu
¢ahiymadan sonra ozellikle' Kanada ve Avustralya damizlik hayvan yetigtiricileri
birliklerinin 6nctiliiiinde bir dizi proje ylriitiilmistiir,

Kanada St Sigirt Birligi tarafindan 1990 yihindan sonra glinlik siit
verimleri esas alinarak verim kayitlarinin tutulmasina baslanmugtir. Bu tip bir
diizenlemede temel amag olarak, islah projelerinde verim denetimleri modellerinin
kullanimindaki avantajlar gdsterilmistir. Giinliik siit verimlerinin her bir sigir igin
incelendigi bu modellere Kanada Denetim Modelleri (KDM) ad1 verilmigtir. KDM
ile hayvanlarn stit verimlerindeki persistens (laktation persistency) tahminleri, 305
giinliik verilerden dolay1 tahminlenenden daha saglikl: olmaktadir, Kanada’da 1990
yilindan itibaren resmi olarak tutulmaya baglanan gilnliik siit verim kayitlar1 degisik
aragtiricilar tarafindan genetik amagh olarak degerlendirilmistir. Yapilan bu ¢aligma
sonuglarina gore bu tip veri setlerinin zaman faktorliniin 6nemsiz olmasi halinde bile
KDM kullanilarak yapilan ¢aligmalardan elde edilen sonuglarin genetik ve genetik
olmayan faktorlerin verime etkilerini ¢ok daha ayrintii bir sekilde agiklayabildigi



7

bildirilmektedir. Ayrica, buradan elde edilecek ve 1slah igin 8lciit olan parametre
tahminlerinin toplam verimlerden elde edilen sonuglardan daha dofru olarak
tahminlenebildigi bildirilmektedir (Anonim, 2000).

Carvalheira ve ark. (1998)’nin bildirdigine gore Gill (1990), hatalarm
aralarinda oto-korelasyonu igerdifi durumlarda oto-regresif hata modelierinin
kullamimuni Snermigtir. Arastirict bu modelin kullaniminda, boliinmils parseller
deneme desenine gore yilriitiilen denemelerde hatalara ait varsayimlarin test edilmesi
gerektigini ve genellikle ayn1 hayvandan elde edilen tekrarlanan l¢tim degerlerini
iceren veri setlerinde hayvanlar aras: genetik iligkilerden veya tekrarlanan 8lgiim
degerlerinin zamana bagh degisiminden gelen korelasyon yapismin tam olarak
ortaya konamamas: nedeniyle, hayvan islahinda kullaniminin pratik olmadigim
bildirmigtir. Okut ve ark. (1996), yaptiklar bir ¢alismada, 53 erkek kuzu, {i¢ ayrt
yemleme sistemine tabi tutularak ve her bir hayvana ait 15 giin araliklarla 5 ayri
denetim tarihinde elde edilen g6zlem degerlerinden elde edilen veri kilmesinde 4
ayr1 model kullamlarak yapilan analizler arasindaki farklar karsilagtrmiglardir.,
Burada, standart dofrusal model ile veri kiimesinin transforme edilmis verilerin
analizi ve g¢ok degiskenli model ile oto-regresif hata modeli kullanilarak yapilan
analizler kargilagtirilmigtir. Yapilan bu analiz sonuglarina gére, kullanilan 3 model
arasinda istatistik olarak fark bulunmazken, oto-regresif hata modeli kullanilarak
tekrarlanan analizde %20 diizeyinde bir iyilesme oldufu, ancak bu testin
uygulanabilmesi i¢in varsayimlarin gegerli olmadigi bildirilmistir. Arastiricilar
ayrica, hatalar arasinda oto-korelasyonun s6z konusu oldugu durumlarda, faktrlerin
etkilerinin incelenmesinde herhangi bir sorun olmadigni, ancak zaman ve zaman x
faktdr interaksiyonun incelenebilmesi ig¢in Gill’in bildirisine benzer olarak,
hayvancilik alaninda elde edilen tekrarlanan gozlem degerlerini igeren veri
setlerinde bazi varsayimlarin gegerli olmadiZim bildirmiglerdir.

Yriitiilen ¢aligmalarin ¢ogunda, ayn1 hayvandan $zellikle siit verimleri igin
belirli araliklarda yapilan verim kontrolleri kayitlar kullanilarak, bireyler arasmdaki
genetik ve gevresel faktdrlerin ¢ok ayrintili olarak ortaya konmasi amaglanmigtir.
Bu amagla, belirli araliklarla yapilan kontrol verim denetim ginlerinde her bir
hayvandan elde edilen 6lgiim degerlerinden dolayi hesaplanan toplam  verimin
kullanilmas1 yerine, dogrudan her hayvandan elde edilen zamana baBli olarak
blgtilen ve bu sekilde elde edilen veri setlerinin dogrudan ele alinmasina izin veren
modeller kullanilmaya baglanmigtir. Hayvancihik alaninda ozellikle 1997 ve
sonrasinda yaygin olarak kullanilmaya baglanan Kontrol Denetimi Modelleri (Test-
day models) ad1 altinda kullanim alam bulan birgok ¢alismada dogrudan verim
denetim giinlerinden elde edilen 6lgtim degerleri esas almmustir (Veerkamp ve
Goddard, 1998a, b). KDM kullanilarak yapilan ¢aligmalar genellikle siit verimine
yonelik olmustur. Bu modellerin klasik 305 gtinlik laktasyon siit verimleri
kultanilarak genetik iligkilerin incelendigi modellerden ¢ok daha avantajli oldugu
bildirilmektedir. Bunlarin baginda ydntemin bilinen tiim genetik etkileri ve sabit
etkilerin incelenmesine izin vermesi gdsterilmektedir. Bir bagka ve daha onemli bir
avantajin ise, laktasyonun herhangi bir ddneminde hangi ¢evre veya genetik
faktoriiniin verime ne derecede etki yaptiginin fonksiyonel olarak belirlenebilmesi
ve bu sayede olasi bir aksakliga zamaninda mildahale sansinin miimkiin oldufu
bildirilmektedir (Van der Werf ve ark., 1998; White ve ark., 1999; Zotto, 2000).

KDM’rin kullanilmasi, zamana bagli olarak her bir faktriln ve genetik
korelasyonlarin ayrintili olarak incelenmesine olanak saglamaktadir. Ancak, bu



8

modellerin kullamminda yukarida amlan avantajlarinin  yaninda, bir takim
dezavantajlar vardir. Oncelikle {izerinde durulan verim Ozelliklerine etkileri
incelenen faktorler fazla sayida olmasi durumunda zamana bagli olarak veri toplama
agamasinda bir takim sikintilar olmaktadir. Bir diger dezavantaj, gok sayida faktdriin
ve veri kiimesinin olmasi, ¢ok sayida korelasyonun mevcut bilgiler 1s1finda
biyolojik olarak agiklanmasini zorlagtirmaktadir. Bu anlamda, elde edilen ttim
bulgularin yorum asamasi oldukga sikintili olmaktadir. Bu dezavantajlarindan-bagka,
KDM kullanimi, kisa zaman dilimleri arasinda, 6rnegin giinlitk 8lctim degerlerinin
kullaniminda, aym hayvandan eide edilen tekrarlanan ol¢lim degerleri arasindaki
korelasyonun goBuniukla ¢ok yliksek olmasi nedeniyle, hesaplanan ortalamadan,
varyansin bilylik olmast (overparameterized) gibi bir sorunla karsilagiimaktadir
(Veerkamp ve Goddard, 1998a).

Ortalamanin zamanin bir fonksiyonu oldugu durumlarda hesaplanan
ortalamadan standart sapma deBeri, ortalamadan bityllk olmaktadir. Bu durumda
analiz tekniginde bir takim sikintilar yasanmaktadir (Van Raden ve Wiggans, 1991;
Tijani ve ark., 1999; Meyer, 2000; Meyer ve ark., 2000). BSyle bir durumda,
ortalama, zamanin bir fonksiyonu olarak daha dogru sekilde hesaplanabilir. Bu
ozellikteki veri setlerinin kovaryans yapilarmnin tanimmm yapilmasi yine zamanin
bir fonksiyonunu kullanarak miimkiin olabilmektedir. Zamana bagli olarak
tanimlanan ve kovaryans degZerlerini igeren fonksiyonlar Kovaryans Fonksiyonlar:
(KF) olarak adlandmilmigtir. Kovaryans fonksiyonlarnin tekrarlanan Sl¢imlerin
analizine izin veren yapidaki modellere uyumunun yapilmasiyla, bu sekildeki veri
setlerinin analizinde yasanan sikintilar biiylik oranda giderilmistir (Van der Werf ve
Schaeffer, 1997; Meyer, 1997a, b ; Kirkpatrick ve ark., 1990).

Kovaryans fonksiyonlarnn birgok regresyon modeli temel alinarak
tanimlanabilir. Kirkpatrick ve ark. (1989), buzagilama zamanma bagli olarak
stirekli degisebilen ve bu sekilde tamminin yapilabilecegi, giinlitk stit verimleri gibi
ozellikler i¢in, kovaryans fonksiyonlarmin bagart ile kullanilabilecegini
bildirmisledir. Bu modellerin ayn1 hayvana ait degisik giinlerde olglilmily verim
degerleri arasindaki kovaryansin tahminlenmesi ve olduk¢a doZru bir sekilde
tahminlerin yapilmas: agisindan kovaryans fonksiyonu tekniginin kullamiminin bilgi
kaybim en aza indirdigini bildirmiglerdir. Kirkpatrick ve ark. (1994) yaptiklari
benzer bir galismada bu aragtiricilan destekleyici yonde sonuglar elde etmistir.
Aragtiricilar, bllyime dénemleri boyunca ilk 3 laktasyon verimlerinin zamana bagli
olarak birlikte ve her bir laktasyon donemi i¢in inceledikleri ¢aliymada, kovaryans
yapisinin dogru olarak tamimlandifi durumlarda, zamanin etkisinin dofru olarak
yorumlanabilecegini bildirmiglerdir. Gengler ve ark.(1997), tekrarlanabilen modelde
kovaryans fonksiyonlarini tanimlayarak REML algoritmasinda varyans-kovaryans
unsurlarim tahminledikleri bir ¢alisma yiirlitmiislerdir. Arastiricilar, ¢ok degiskenli
hayvansal modelde, 15 8zelik igin dofrusal tanimlama yapmuslardir.
225.632Amerikan Jersey 1stki inekte genetik parametre tahminlerini elde
etmislerdir.. Kanonik transformasyonla eksik gdzlemleri tahminleyerek,
tekrarlanabilen modelde analizleri yeniden yapmuslar ve &rnekle benzerlik
gosterdigini bildirmiglerdir.

Kirkpatrick ve ark. (1990) tarafindan yapilan bir galigmada kovaryans
fonksiyonlar1 Legendre Polinomiyallerine gére tanimlanarak hayvancilik alaninda
kullanilmaya baglanmigtir. Arastiricilar yaptiklar galismada longitidunal 6zellikteki
tekrarlanan gdzlem degerlerini igeren bir veri kiimesi Uzerinde, kovaryans
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fonksiyonunu tanimlayarak Legendre Polinomiyalleri Regresyon Analizi’ne gore
diizenlemiglerdir. Y6ntem dogrudan verilerin ortogonal fonksiyonlarinin dogruya
uyumunun yapilmasi esasma dayanmaktadir. Caligma sonuglarina gbre, bitylime
dzelliklerine ait 6l¢lim degerlerinden dolayr olusturulan biylime egrilerinin zamana
bagli olarak daha dofru bir sekilde olusturulabildigi bildirilmektedir. Aragtiricilar,
ayni y6ntemi kullanarak bilinen diger yontemlerden daha dogru ve daha etkin bir
analiz yapilabilecegini bildirmis, ayrica kalitim derecelerinin, toplam degerlerden
yola gikilarak hesaplanandan daha hassas oldugunu bildirmislerdir.

Eissen ve ark. (1998), besiye alman domuzlarda ortalama olarak hesaplanan
glinliik yem tiiketim ihtiyaglarmin, ginliik titketimdeki farklarmin ortaya konmasi
amaciyla bir ¢alisma yiiriitmiislerdir. Aragtiricilar standart hesaplama teknigi ile
hesaplanan ortalama giinlik yem tiiketimlerinden sapmalari belirlemek amaciyla
hayvanlarda ad-libitum olarak yemleme yapmglar ve hesaplanan degerlerle aradaki
farki gtinlitk olarak kaydetmislerdir. Bu sekilde besi dénemi boyunca elde edilen
veri kiimesini, Kirkpatrick ve ark (1990) tarafindan bildirilen kovaryans
fonksiyonlarina gére dilzenlenmis legendre polinomiyallerine gbre istatistik analize
tabii tutmuglardir. Elde edilen sonuglara gore giinliik kayit degerlerinin zamana bagh
olarak degisimlerinin saglikli bir sekilde agiklanabildigi ve yem tiiketimine ait
egrinin arzu edilen bilgileri verdigi bildirilmistir. Besleme programinda yapilan
dilzeltmeyle beraber uygulanan 2. besi dénemi sonuglar ilkine gére daha bagarilt
olmugtur.

Van der Werf ve Schaeffer (1997), yine Kirkpatrick ve ark. (1990)
tarafindan onerilen ydntemin, tekrarlanan verilerin aralarinda ve zamana bagli olarak
degisiminde yiiksek korelasyon oldugu durumlarda sahkli olarak analiz ve
tahminleme iglemlerinin yiiritiilebilecegini bildirmigledir. Ancak ayni arastiricilar,
polinomiyalin 3. kuvvetinden sonraki agilimlarinda hesaplama tekniginin oldukca
karmagik hale geldigi ve bundan dolayr bir takim sikintilarin yasandigm
bildirmektedirler. Bunlarin baginda gok yilksek bir bilgisayar donammimna ihtiyag
duyulmas: ve kullanilan tahminleme esitlikleri sayisimn ¢ok fazla oldugu
bildirilmistir. Bu galigmada aragtiricilar 2758 adet tahminlenebilir esitlik ¢6ziimiini
2 GB RAM, 4 adet PIII 800 Mhz iglemci ile yaptiklarimi bildirmektedirler.

KDM modellerinin  kovaryans yapisinda yasanan sikintilarin ¢ogunun
kovaryans fonksiyonlarmin bu modellerle birlikte kullaniimasiyla giderilebilecegi
bir gok arastirict tarafindan bildirilmektedir (Kirkpatrick ve ark 1990; Schaeffer ve
Dekkers 1994a, b; Van der Werf ve Schaeffer 1997; Van der Werf ve ark. 1998;
Veerkamp ve Goddard 1998b;). Veerkamp ve Goddard (1998b), Kovaryans
Fonksiyonu metodolojisinin, siit sigirlar1 i¢in uyguladiklari bir ¢aligma yapmuslardir.
Aragtiricilar, siit, yag ve protein verimleri igin varyans-kovaryans matrisini
kullanarak, laktasyon dénemi ve siirll seviyesinde toplam {iretimleri dikkate alarak
elde ettikleri degerlerden dolayr laktasyon egrilerini tahminlemiglerdir. Bununla
beraber, aragtiricilar, Meyer ve Hill (1997) tarafindan onerildigi gibi siit verim
denetimlerine ait 8l¢iim degerlerini kullanarak KF’yi dogrudan tahminlemede
basarisiz olduklarin bildirmislerdir.

Meyer ve Hill (1997) yaptiklar ¢aligmada, siit sigirlarinda ilk laktasyon
verimleri igin doBrudan kontrol denetimlerinden elde ettikleri 6lgiim degerlerini
kullanarak KF’yi dogru bir sekilde tanimlayabilmislerdir.

Gibbons ve ark. tarafindan ilk olarak 1982 yilinda tekrarlanan gézlem
degerlerini igeren veri setler igin kullanim olanag: saglanan Sansa Bagli Regresyon,

B YOKSEKOGRETIM KURULY
DOKIMANTASYON MERKEZ
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bu tip veri setleri i¢in metodolojiden gelen avantajlar g6z ¢niinde bulundurularak,
Schaeffer ve Dekkers tarafindan hayvancilik alaninda kullanimi Snerilmistir. Daha
sonra KDM modellerinin analizleri Sansa BaBli Regresyon metodolojisi
kullanilarak, yapilmaya baglanmistir. Daha sonralar1 Van der Werf ve ark. (1998)
yaptiklan bir ¢alismada KF’nin Sansa Baglh Regresyon kullanimmin bu 6zellije
sahip veri setlerinde kullanimini 6nermislerdir. Aragtiricilar yaptiklar: ¢aligmada siit -
sigirlarinda  kontrol = denetimlerinden elde ettikleri verimler ig¢in kovaryans
fonksiyonunu tanimlamiglar daha sonra sansa bagl regresyon ydnteminde kovaryans -
fonksiyonlar1 igin yaptiklar1 tanimlamayla, stit verimin genetik esaslarim ¢ok daha
ayrmtili olarak incelemiglerdir. Arastiricilar, bu tip bir analizle laktasyon egrilerinin
siit veriminin degisik donemlerinde zaman ve zaman x faktdr interaksiyonunu gok
daha dogru bir gekilde agiklamanmn miimkiin oldugunu bildirmislerdir. $ansa Bagh
Regresyon Yontemi’nin KF ile Dbirlikte dogrusal model tanimlamasinda
kullanilmaya baslanmasi, daha Once yasanan sikintilari biiytk Slglide ortadan
kaldirmistir, Jamrozik ve ark. (1997a), yliriittiikleri bir ¢alijmada yem titketimleri,
canll agirlik ve siit verimlerine ait kovaryans fonksiyonlarinin random regresyon
modelde kullanarak, bu 8zelliklere ait parametreleri tahminlemislerdir. Aragtiricilar
dzellikle laktasyonun erken dénemlerinde etkili oldufu bilinen besleme programi,
yem titketimlerinin ve canli aBirliktaki degismelerin st verimine etkilerini
incelemeyi hedeflemiglerdir. S6z konusu faktdrlerin siit verimleri {izerine etkilerini
incelemek icin, haftahk 6lctimler yapmislar ve zamana bagh ve faktdrler arasi
iligkileri KF ile tanimlamiglardir. KF’yi kullanan Sansa Bagli Regresyon’dan elde
edilen sonuglardan dolay1 olugturulan laktasyon efrisinde haftalik 6iclim degerleri
kullanilarak faktorlerin siit verimlerine etkilerinin ¢ok daha genis c¢aph
agiklanabildigini bildirmislerdir.

Van der Werf ve ark. (1998), siit sidirlarinda farkli laktasyon dénemlerinde
siit denetimlerindeki degisimin siirekliligini incelemek amaciyla bir ¢alisma
yapmuglardir. Calismada, degisimi incelemek amaciyla verim denetim kayitlar
incelenmis ve kovaryans fonksiyonlari kullanilarak, Sansa Bagli Regresyon
Yontemi ile analiz ve genetik parametre tahminleri yapiimistir.

Veerkamp ve Goddard (1998a), siit sifirlarinda siit, siitteki yag orani ve
protein oranlan i¢in 3 laktasyon doénemi boyunca siit verim denetimlerine ait verileri
kullanarak, modelde yer alan gok sayida genetik parametrenin tahminini yapmak
i¢in kovaryans fonksiyonlarindan faydalanmislardir. Modelde az sayida etkinin
tanimli olmasi, érmegin, sadece baba etkisinin ve ana etkisinin sansa bagl kabul
edilmesi durumunda KF’ni1 kullanan $ansa Bagli Regresyon ve kovaryans matrisine
gore iglem yapan Legendre Polinomiyalleri arasmda model uyumu ve parametre
tahminleri tatminkar seviyede bulunmugtur.

Schaeffer ve Dekkers (1994a), sansa baghi regresyon ydntemi kullanarak
elde ettigi sansa bagl regresyon katsayilarindan yola gikarak, laktasyon egrilerinin
seklinden genetik varyasyonun hesaplanabilecegini gdstermislerdir. Yine benzer bir
¢alismada, Kirkpatrick ve ark. (1990), kovaryans fonksiyonlarin: kullanarak denetim
glinlerine ait verimler arasindaki kovaryans yapisimi tanimlamislardir. Cevresel
kovaryanslarin oto-regresif modelde tanimlanabilecegini ve varyanslara ait
heterojenligin bu modelde basari ile bertaraf edilebilecegini bildirmiglerdir. Benzer
calismalarda degisik aragtirmacilar bunu destekleyici sonuglara ulagmiglardir
(Boldman ve Van Vleck, 1991; White ve ark., 1999; Barwick ve Henzell, 1999).
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Alberquerque ve Meyer (2000), yaptiklari bir galigmada, verim kontrol
kayitlarin1 kullanarak kompozit yapidaki wklar iizerinde giinlilkk siit verimlerine ait
genetik parametreleri tahminlemiglerdir. Aragtiricilar, verim denetim modeli
kullanarak, yiiriitilen ¢aligmada ekonomik 8nemi olan faktdrlerin stit verimi lizerine
etkilerini incelemislerdir. Bu amagcla, 1819 anadan 1985-1995 yillar1 arasinda dogan
2538 hayvana ait 30256 adet glinliik siit verim kayitlan kullamlmigtir, Ginltk siit
verim kayitlan igin hesaplanan hatalarin oto-korelasyon igerdigini belirleyen
aragtiricilar, bu nedenle genetik etkilerin de tanimlandiyi KDM de birinci
mertebeden oto-regresif yontemi kullanarak sonuglar analiz etmigler ve -2log(L)
degeri olabilirlik fonksiyonuna gre maksimize edilmis ve kisitlanmis modellerden,
full modele gbre cok daha iyi sonuglarin elde edildigini bildirmislerdir. Giinlik siit
verimleri arasinda hesaplanan korelasyon 0.83 gibi oldukga yitksek oldugu halde,
bunun g¢ok bilyllk bir kismmin genetik olmayan nedenlerden kaynaklandig:
bildirilmektedir. Ancak, kullamlan modelde yitksek korelasyon igeren verilere
ragmen bu yapmn tatminkar bir bigimde agiklanabildigi bildirilmigtir. Arastincilar
verilerin bu yapisina rafmen, oto-regresif modelde bunun bilyitk 8lcitde giderildigi,
ancak kaynaklarimin tam olarak agiklanamadidimi bildirilmislerdir.Jaffrezik ve ark.
(2000), kovaryans fonksiyonlarimi kullanarak denetim giinlerine ait verimler
arasindaki kovaryans yapisint tanimlamiglardir. Cevresel kovaryanslarin oto-regresif
modelde tamimlanabilecegini ve varyanslara ait heterojenlifin kaynaklarmin da
ortaya konulabilmesini milmkiin kilan bu modelde, bu tip aksakliklar1 barindiran
veri setlerinde bile basar1 ile kullanilabilecegini bildirmislerdir. Degisik
aragtiricilarin yaptiklar1 benzer caligmalarda bu aragtiricilarla benzer bildiriglere
rastlanmaktadir (Quaas, 1988; Dong ve Mao, 1990; Van Raden ve Wiggans, 1991;
Ptak ve Schaeffer, 1993a; Wang, 2000; Brotherstone ve ark., 2000).

Ptak ve Schaeffer (1993b), verim denetimleri modellerini kullanarak
olusturulan laktasyon egrilerinin geklinin ayni yas, buzaZilama mevsimi igin standart
modellerden ¢ok daha yiksek ve silrliden slrliye daha az degisen bir yapida
oldugunu bildirmislerdir.

Misztal ve ark. (1997), biyilk veri setlerinin kullamildid1 dominant genetik
varyansin tahminlenmesi amaciyla tekrarlanabilen modelleri kullanmugtir.
Arastiricilar slit sifirlarindan elde edilen verilerin dominant etkilere ait genetik
bilgileri ¢ok kiigiik miktarlarda icerdigine isaret ederek, bu tip ¢alismalarda ¢ok
sayida hayvandan elde edilen denetim giinii verimlerinden faydalanmamin faydah
olacagm bildirmistir. Ararstiricilar bu amagla 65000 hayvamin denetim giinil
verimlerini kullandiklar1 bilylk bir veri kilmesini dominant genetik etkiler igin
incelemislerdir. Veri kitmesi dominant ve epistatik etkileri de igeren bir modele gore
tekrarlanan Olglim degerleri igin zamana bagl olarak degisen bir kovaryans
fonksiyonu kullanilarak, MTDFREML ybntemine gore analiz ve tahminleme
vapimistir. Yas ve laktasyonun farkli donemleri igin modelde bulunan tiim
parametreler i¢in yaklagim saglanmig ve ayrintili bilgiler elde edilmistir. Arastiricilar
kullanilan modelin, kovaryans unsurlarinin zamana bagh degisimin kaynaklar
bakimindan da incelenebildigi igin oldukga kullanish oldugunu bildirmislerdir.

Varona ve ark. (1998), Kirkpatrick ve ark. (1990) tarafindan 8nerilen
legendre polinomlart yerine laktasyon egrisi tahminleri i¢in eskiden beri kullanilan
Wood Laktasyon Egrisi tammini, random regresyon modelde Gibbs 6rneklemesi
yaklagimiyla incelemistir. Arastiricilar, Snerdikleri metodolojinin, veri kilmesine
uyumu yapilan model bakimindan kullamghh oldufunu, ancak tahminleme
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agamasinda tanimlanan tahminlenebilir esitliklerin sayisintn ¢ok fazla olmasi
nedeniyle yakmsama (converge) sorunuyla karsilagiidifim bildirmislerdir. Nitekim,
yapilan ¢alismada toplam varyasyonu agiklamadaki payr yiiksek olan etkiler i¢in
yapilan parametre tahminlerinde yaklagim saBlanamamig, dolayis1 ile bu
parametreler tahminlenememigtir.

Schaeffer ve Dekkers (1994b), kullanilan bu modeli, her bir hayvan igin .
farkh random regresyon katsayilarma gre laktasyon egrisinin seklini olugturmaya -

izin verecek bigimde genisleterek bir ¢aligma yapmiglardir, Arastiricilar, bu tip bir
modelin basit bir seklinin, sabit regresyon Kkatsayilari kullanilarak, laktasyon
efrisinin genel bir geklini tamimlayan bir modelin Henderson (1982) tarafindan
onerildigini bildirmiglerdir. Bu ¢aligmada, sabit etkilere ait sabit regresyon
katsayilarinin  yam swra Random Regresyon Katsayilanmi da kullanarak
genislettikleri bu modelde kovaryans yapisinin da tanimlanmasiyla, bireysel olarak
her bir hayvan i¢in laktasyon egrilerini olugturmuslardir. Arastiricilar ¢aligmanin son
asamasinda, yine tekrarlanan 8lgtimler g8z 6niinde bulundurularak ve ayni model
yardimiyla siirit igin genel laktasyon efrisi tammlamislardir. Bu genel egriden,
meydana gelen sapmalarin gitvenilir bir bigimde agiklanabilecegini bildirmiglerdir.

Degisik aragtiricilar tarafindan yapilan ¢aligmalarda, gok sayida §zellik i¢in
seleksiyon indeksi ya da BLUP tahminlerinin yapilacagi durumlar i¢in, ¢ok sayida
genetik varyans-kovaryans tahminlerinde, drmekleme hatasinin kovaryans yapismin
incelenebilmesinin seleksiyon ya da BLUP tahminlerindeki isabetin arttigim
bildirmislerdir (Reents ve ark., 1995; Reents ve ark., 1998; Jamrozik ve Schaeffer,
1997).

Ptak ve Schaeffer (1993a), ¢ok degiskenli 8zelliklere ait modellerin
kullanildig1, genetik korelasyonlardaki sapmalari incelemek amaciyla bir galigma
yapmugtir. Aragtiricilar, bu tip ¢aligmalarda, klasik yaklasimlarin dogruluk ve isabeti
dikkate deger dlglide diistirdii3iing, kovaryans yapisinin dogru olarak tanimlandif
durumlarda kovaryans yapisim dikkate alan yntemlerden elde edilen sonuglarin bir
oncekine gére daha dogru oldugunu bildirmislerdir. Bunun yani sira uyumun dogru
olarak yapilmasi sartiyla, uygun bir model kullaniminda sadece ¢ok az sayida
parametre igin klasik yontemlerin de, arzu edilen sonuglara ulasmada yeterli
olabilecegi degisik arastiricilar tarafindan bildirilmektedir (Van der Werf ve ark.,
1997; Wiggans ve Goddard, 1997).

Jamrozik ve ark. (1997), sabit ve sansa bagli regresyon katsayilarinin dahil
edildigi bir modeli kullanilarak, Kanada Holstain irki siit sifirlarindan elde edilen
verim denetim kayitlarindan yararlanarak stit verimlerinin genetik olarak incelemeyi
amagladiklar: bir ¢alisma yiiriitmiiglerdir. Veri kiimesi 5.1 milyon adet verim
kontrollerinde elde edilen gdzlem degerlerinden olusmustur. S6z konusu veri kimesi
1988-1995 yillari arasinda Kanada’da tutulan siit, yag ve protein verim kayitlarnin 4
bolge i¢in diizenlenmesiyle analiz edilmigtir, Sansa bagli regresyon katsayilart igin
her bir hayvandan 5 tahmin degeri elde edilmigtir. Bu ¢6ziimlerden, laktasyonun
degisik donemleri igin farkli kalitim dereceleri tahminlenmigtir. Cahgmada
verimlere ait hesaplanan kalitim dereceleri karsilagtirilarak, arzu edilen damizlik
deBerine sahip bogalar seleksiyona tabi tutulmustur. Sonu¢ olarak, islah amagh
olarak verim denetimi kayitlart kullanilarak yiriitiilen ¢alismalarda, verim kontrolii
analizlerinde ve verim zelliklerinin genetik parametre tahminlerinde aylik denetim
kayitlarmin kullanilmasinin yeterli oldugu bildirilmigtir.
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Mantysaari (1999), st sifirlarinda farkli laktasyon donemlerinde siit
denetimlerindeki deZigimin stirekliligini incelernek amaciyla bir ¢alisma yapiimustrr.,
Calismada degisimi incelemek amaciyla, denetim kayitlart analiz edilmis ve
kovaryans fonksiyonlarinin dahil edildigi bir metodoloji kullanilarak analizler
tamamlanmistir. Random regresyon metodunun kullanilmasiyla yapilan analiz ve
genetik parametre tahminlerinin difer modellere gére dada genis ve dofru bilgi
sagladig1 sonucuna varilmigtir,

Kirkpatrick ve ark. (1994), buzagilama zamanmna bagh olarak stirekli
degisebilen, giinliik sitt verimleri gibi dzellikler igin kovaryans fonksiyonlarinin
bagari ile kullanilabilecegini bildirmislerdir. Bu modellerin ayn1 hayvana ait degisik
denetim glinlerinde 6lgtilmils verim deZerleri arasindaki kovaryans tahminlerinin
arzu edilen seviyede yapilmasinda, kovaryans fonksiyonlarinin baganyla
kullanulabilecegini bildirmiglerdir. Kovaryans fonksiyonlarinin bu anlamda bilgi
kaybini en aza indirdigi belirtilmektedir.

Mec Gilchrist ve Culiis (1991), yaptiklar: bir ¢aligmada standart 305 glinlik
laktasyon verimleri igin kullanilan matematik modeli, laktasyonun degisik
dénemlerinden alinmug verim denetimlerini kullanarak geniglettikleri 9 ayn
matematik model igin analiz etmislerdir. Bu modellerde KDM’ni kullanilan
aragtiricilar, diizeltilmis katsaytlar, Darwin-Watson katsayilar: ve standart sapmalara
ait degerler i¢in uyum testi sonuglarmm digerlerinden ¢ok iyi g¢iktigim
bildirmislerdir. Arastiricilar bu ¢aligmada, 305 giinliikk veriler i¢in yazilan standart
modelin digerlerine gére oldukga yetersiz bilgiler sagladifini, diphastic model ve
laktasyonun devamliligim igeren modeller igin yapilan analizlerin digerlerinden iyi,
ancak KDM den daha yetersiz bilgiler sagladigim bildirmiglerdir. Ancak, parametre
tahminlerinde ise, diphastic modellerin en 1iyi sonuca sahip oldugunu
bildirmektedirler.

Degisik arastiricilar tarafindan matematik esaslart farkli, ancak aym amaca
ybnelik olarak laktasyon egrileri, birinci mertebeden iissel fonksiyonlar olarak
adlandirtlmig ve bunlara kisaca Gaussian denilmistir. Gaussian modellerin,
longitudinal verilerde kullanimi Oteden beri uygulanan bir yaklagimdir. Bu
modellerin  tamimuiyla, o6zellikle laktasyon verimlerinin fonksiyon seklinde
tahminlendigi ¢aligmalarda, hatalarmn heterojenliginin s6z konusu oldugu durumlar
i¢in, ortalamanin, kendi standart hatasindan biiylik ¢iktigs (Overparameterized) veri
setleri igin kullanim alamt bulmustur. Exponential modellerin yapisindan
kaynaklanan avantajlar nedeniyle, bu modellerde 8z degerlerden dolay: tanmmlanan
0z vektdrler kullanilmaktadir (Brotherstone ve ark., 1999; Brotherstone ve ark.,
2000).

Van der Linde ve ark. (2000), stt sigirlarinda persistens tahminleri igin
sansa bagl regresyon katsayilarindan faydalandiklarni bir galiyma yliriitmiislerdir.
Aragtiricilar bu amagla, bilinen Wilmink fonksiyonu tanimmi kullanarak, sansa bagh
regresyon modele, standart yontemle tahminledikleri persistense iligkin kalitim
derecelerini denetim giinlerinin uymunu yaparak modelden hesaplanan regresyon
katsayilarinin  kullanildigi kalitim derecesi tahminleri ile kargilastirmiglardir.
Cevresel etkiler i¢in daha etkin bir diizeltmenin kullanildig1 ikinci tanimlamada daha
hassas tahminleme yapildig: bildirilmistir.

Ptak ve Schaeffer (1993b), laktasyonun farkli donemleri igin laktasyon
stirelerine gore bilinen regresyon kullanarak dilzeltme yapilmasini Snermislerdir.
Schaeffer ve Dekkers (1994a, b), Snerilen yontemi sansa bagh olarak kabu! ettikleri
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degiskenlerden dolay: hesaplanan sansa bagli regresyon katsayilarni, sansa bagh
regresyon modelinde kullanarak Onerilen dizeltmeleri buna gbre yapmuglardir.
Jamrozik ve ark. (1997), sansa bagli regresyon katsayilarinin genetik amagh
kullanimm gdstermislerdir. Bu tanimlamada hayvanlar igin laktasyon egrisindeki
farklibklardan, genetik parametre tahminleri elde edilmigtir. Yapilan tanimlama,
denetim zamani igin laktasyonu farkli donemlerde acgikladigi igin . diger
yaklasimlardan daha bilgi verici olmugtur. Arastiricilar burada, Dempster ve ark,
(1977)’nin EM algoritmas: tanimlamasindan faydalanarak benzer bir yaklagimla
¢bzlimlere ulagmiglardir. Mote ve ark. (1999), hayvanlarda bilyllmenin seyrini
inceledikleri ¢alismalarinda benzer bulgulara ulagtiklarim bildirmiglerdir.

Jaffrezic ve ark. (2000), her hayvandan aylik olarak alinan denetim glinit
laktasyon verilerinin ayri gtzlem degerleri gibi kabul edildigi veri kiimesinde,
denetim giinlt modellerine gdre tanimladiklari modeli kullanarak analiz ve
tahminlemeleri yapmuslardir. 10 ayhk laktasyon siiresince her hayvandan siit, yag ve
protein olmak iizere, 3 dzellik i¢in denetim gilinii verimleri elde edilmistir. Yapilan
gozlemler, ilk ve sonraki laktasyonlar olmak lizere degerlendirilmistir. Bdylece 60
dzellik igin genetik degerlendirme yapilmistir. Boylece denetim glinti modellerinin
genis blgekli ¢aligmalarda kullanimi g8sterilmigtir. Burada 6 degisken i¢in, kanonik
transformasyonla, analiz ylriitilmiistiir. 6 degiskenli analizin aym1 anda sonuglari
elde edilerek bu yaklagimin, Jamrozik ve ark. (1997) tarafindan 6nerilen yontemden
daha avantajli oldugu ifade edilmigtir. Everett (2000), benzer bildirigte bulunurak bu
bulguyu desteklemistir,

Ducrocq ve Besbes (1993), kanonik transformasyon igin EM
algoritmasimin, ayni hayvandan elde edilen tiim verimler igin daha kullanigh
oldugunu bildirmislerdir. Bu yontem, kayip go6zlemler igin bir transformasyon
matrisi ile iglem yapmaktadir. Ancak, bir gok arastiric bilyiik veri setlerinde, ¢ok
fazla 6zellik i¢in tanimlama yapilmasim &ngoren bu ydntemin kullanigh olmadigim
ortaya koymuglardir (Badner ve Anderson, 1985; Boldman ve Van Vieck, 1991;
Neumaier ve ark.., 1998; Oikawa ve ark., 1999; Brotherstone ve ark., 2000).

Tekrarlanan Slgimlerin gdzlendigi verimler igin, ¢ok sayida degiskenin
modellenmesinde, kovaryans  fonksiyonu yaklagmmi  oldukga  kullamigh
gbzitkmektedir (Grossman ve Koops, 1988; Guo ve Swalve, 1995). Kirkpatrick ve
ark. (1990), varyans kovaryans yapisinin tanimlanmasi amaciyla KF kullanimini
Snermigtir. Burada verimler zamana bagh olarak tanimlanan egrinin herhangi bir
noktasinda goézlenebilmektedir. Ciink{i, sinirli sayidaki parametreler igin, yeterli
serbestlik  derecesi ile. KF kullaniminda kovaryans yapist basan ile
agiklanabilmektedir. Bu yaklagim, Wiggans ve Goddard (1997) tarafindan &nerilene
benzerlik gostermektedir. Meyer ve Hill (1997), KF i¢in sansa bagh kangik
modellerde tahminleme esitliklerinin nasi! olugturulacagini gostermisledir. Denetim
gilinleri i¢in tanimli olan model, Jamrozik ve ark.(1997b)’nin yaklasimma benzerlik
gostermektedir. Buna uygun olarak tanitilan model KF modeli ya da KF-RRM
olarak isimlendirilmistir. Tekrarlanan gdzlem degerleri igin zamana baBli olarak
tanimlanan egri i¢in varyans kovaryans yapisi, yine KF katsayilari ile tammli
olmaktadir. Jamrozik ve ark. (1994) bu tamimlamayi kullanarak, sansa bagh
regresyon katsayilarmin model uyumlarinin yapilmasiyla laktasyon egrisini bagan
ile agiklamiglardir. Kirkpatrick ve ark. (1997c), legendre polinomlarmin bu
kapsamda kullanimini 8nermisledir.
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Meyer ve Hill (1997), ¢ok tzellikli model tanimlamasin: kullanarak, KF
icin tanimli olan K katsayillarmin REML yOntemiyle nasil g¢ozlilecegini
gostermislerdir.Henderson karisik model esitliklerinde genetik etkilerin agiklandig1
G matrisi yerine, KF ile agiklanan genetik etkilere iliskin ¢K¢'tanimlamas:

kullanilmigtir. Polinom ¢6ziimlerinde denetim glinlerine ait zaman seviyesinin
polinomda aldig1 degerlerden olusturulan ¢ vektsériiniin KF katsayilaryla kombine

edilmesi, genetik etkilere iliskin tahminlerde veri kilmesinin yapisindan dogan
zamana baglihigin giderilmesi gibi bir avantaji saglamistir. Meyer ve Smith (1996),
DFREML egsitliklerinde degisik polinomlarin nasil ¢bziilecegini gostermistir. Oz
deger ve 6z vektdr teknifi ile islem yapan metodoloji Cholesky ¢dziimlerini
kullanmaktadir, Onerilen bu metodoloji, KF igin gerekli diizenlemeler yapildiktan
sonra Meyer Oncliliflinde ylriitilen bir dizi g¢aligmayla hayvan 1slahinda
kullanilmaya baglanmigtir. Meyer (1997a, b) daha 6nceden fortran 77 programinda
DFREML ¢6zilimlemelerinin elde edilmesi amaciyla olusturudugu istatistik
programi bu kapsamda geligtirerek longitudinal yapidaki veri setlerinin bilgisayarda
analizini miimkiin kilmagtir.

Meyer (2000), RRM ile KF’nin uyumunun yaptlmas: ve esitlik
¢oziimlerinde 8z deBer ve 8z vektdrlerden yararlanmamin hayvan islahi agisindan
¢ok avantajli sonuglara sahip oldugunu bildirmigtir. Hayvanlar igin ayri ayn ve
beraber tahminlenen laktasyon egrisinin modeldeki tlim varyasyon kaynaklari igin
anlamh bir gekilde agiklanmasi, 6z defer ve 6z vektor tahminlerinden elde edilen
bilginin 1slah igin vazgegilmez oldugunu géstermektedir.

Meyer (2001a), yaptifi bir ¢aliymada REML ve Random Regresyon
algoritmasini kullanarak standart 305 giinlik modele gore yiirilttiigt analiz
sonuglarina goére, zaman faktdrtt ile diger faktdrler arasinda interaksiyon
beklenmedigi durumlar igin modeller arasinda Snemli farkliklarin olmadifimi ve
yakinsama 8lgiitiine ulagilabildigini, ancak interaksiyonun beklendigi durumlar i¢in
buna izin vermeyen modellerin performansmin dikkat ¢ekici ve aralarindaki
farkliliin istatistik olarak énemli oldugunu bildirmigtir. Arastirici, son durum igin
dzellikle model uyumunda sikmtilarla kargilasildigmi bildirmektedir. Bunu
gidermek amaciyla arastirict aym: yilda farkli ¢aligmlar yapmis ve kismen de olsa
interaksiyonlarla ilgili sorunun bazi kisitlamalarla asildigim bildirmigtir ( Meyer,
2001b, c).

Olori ve ark. (1999), irlanda’da yetistirilmekte olan sfit sigir populasyonu
icin genetik parametreleri degerlendirmedeki son gelismelere uygun olarak
glincellestirmeyi amagladiklan bir ¢aligma yliriitmilglerdir. Aragtiricilar tiim genetik
parametreler i¢in ve siit verimleri igin yaptiklar1 bir 6n ¢aligmayla diizeltme
faktorlerini hesaplayarak, yeniden tanimladiklar1 veri kiimesinin denetim giind
modellerine uyumunu yapmiglardir, BLUP tahminleri igin ise, tekrarlanabilen
modelleri kullanmiglardir. Sansa bagl regresyon modelde, REML yaklagimiyla elde
edilen sonuglarla, eski ydntem olarak tanimlanan toplam verim esasina gore
olusturulan modele ait sonuglar1 kargilastirmiglardir. Buna gore, eski yontemde
varyasyon katsayist yeni ybntemden daha kiiglik hesaplanmigtir. Bunun nedeni
olarak, alt grup sayismin ikincide daha ayrntih smiflandinlmast olarak
gosterilmistir. Olori ve Galesloot (1999), bu ¢aligmanin 6n arastirmast seklinde
tanimladiklan bir ¢aligmada, irlanda sfit sigir populasyonu igin kullanilabilecek en
uygun modeli belirlemeye g¢aligmiglardir. Sonug olarak mevcut varyasyonu en iyi
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aciklayan ve diizeltilmis sfit verimlerine gerek duyulmadan gitvenilir sonuglari
verebilen model olarak, Denetim Glinll Modelleri (DGM) kabul edilmigtir. Yapilan
bu ¢alismada gergek laktasyon verileri ve DGM kullamlarak yapilan tahminlere ait
laktasyon egrileri arasinda istatistik olarak anlamhi bir fark olmadi:
bildirilmigtir.Doormal ve ark. (1999), yaptiklart benzer caligmayla aragtiricilar
destekleyen bildirislerde bulunmuglardir.

Jamrozik ark. (1997b), Kanada slit sigin populasyonunu tekrarlanabxlen
modeller kullanarak Smfir boyu verim igin genetik parametre tahminlerini elde
ettikleri bir c¢aliyjma yiirittmiislerdir. Karigik model esitlerine gére tanimlanan
tekrarlanabilen modeller i¢in kovaryans matrisinin, Kirkpatrick ve Heckman (1989)
tarafindan -8nerildigi gibi tanimlanan bu ¢aligmada, gevresel kovaryanslar ve genetik
kovaryanslar olmak iizere 2 ayr1 kovaryans matrisi tanimlamasi yapilmigtir.
Arastirictlar survival analiz tekniginde modelleri analiz ederek, REML y&nteminde
varyans-kovaryans unsur tahminlerini elde etmigler ve akrabal yetigtirme katsayist
matrisi gibi genetik ve gevresel kovaryanslarin karigik model esitliklerine uyumunun
yapilabilecegini gdstermisledir.

Fikse ve ark. (2000), Random Regresyon yaklasimiyla Avustralya, Kanada,
Amerika Birlesik Devletleri ve Gliney Afrika siit s13ir1 populasyonuna ait veri tabani
igin denetim glinii modellerinin uyumunu yapmiglar ve ayrintih bir rapor
hazirlamiglardir. Aragtiricilar birbirlerinden siirekli damizlik aligverisinde bulunan
bu dort tilke arasinda populasyon bazinda biiylik bir genetik bafmn oldugunu
bildirmislerdir. Varyanslarin heterojen oldugu ve alt gruplar arasinda tekrarlanan
gdzlemlerden dolay1 bagimli olan bu tip veri setleri i¢in sansa bagli regresyonun en
saglikh ydntem oldufunu ve genetik varyasyonun kaynaklarinin en iyi sekilde
agiklanabildigini bildirmiglerdir. Ayrica, en yliksek standart hataya sahip olan
Avustralya populasyonunu toplam verime gore degerlendirmede, fenotipik
varyasyon en bilyilk bulunmustur. Buna karsin, sansa bagli regresyon yontemi
kullanilarak yapilan analizde fenotipik varyasyonun en distik oldugu populasyon
yine Avustralya populasyonu olarak belirlenmistir.  Yapilan ayrintili
degerlendirmede son analiz sonuglarin dogru oldugu belirlenmistir, Reekaya ve
ark.(1999), Amerika’da degisik ekolojik bolgelerde yetistirilen sigir populasyonlar
icin genel bir degerlendirme yapmak amaciyla, alt gruplar arast varyanslarin
heterojen olduBu belirlenen bir veri kiimesinde Bayes analizi yapmuslardir. Elde
edilen sonuglardan standart hatanin biiyiik oldugu ve bunun genetik kaynakh
olmadigi durumlar i¢in de gegerli bir husus oldugu bildirilmistir.

Pryce ve ark. (1999), denetim giinl verilerini kullanarak Ingiltere’de
sifirlarda beslenme bozukluklarindan kaynaklanan ketozise genetik yatkmlif
arastirdiklan bir ¢alisma yliriitmiislerdir. Arastinicilar, 1985-1988 yillan arasinda
degisik babalarin disi yavrularinda, farkli mevsimlerde gtzlenen klinik ketozis
kayitlarim1 esas alarak, denetim giinii modelinde EM algoritmas: kullanarak,
fenotipik ve genotipik parametre tahminlerini ve tekrarlama derecelerini elde
etmislerdir. Arastiricilar, denetim giinti modellerinde kategorik verilerin de kullamgh
oldugunu bildirmislerdir.

Denetim giinleri esas alinarak, dogrudan etkili olan tlim genetik ve gevresel
etkilerin tanmimlanmas: seklinde olusturulan denetim giind modellerinin bir g¢ok
avantajlart vardir. Bunlarin basinda, hayvanlardan elde edilebilecek bilginin en
yiiksek seviyede olmasi ve laktasyonun sadece belli donemleri degil tiim seyri
boyunca da bir fikir elde edilebilmesi gelmektedir. Diger 8nemli bir avantaj ise, bir
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siirlide her denetim giinit igin 8zel etkili gevresel etkilerin kullanilabilmesidir. Buna
ek olarak, 305 glinlik tahminler igin bir problem olan yas, laktasyon siras: vb.
dizeltme bilgilerindeki farklibklarin iistesinden gelme gibi bir avantaja da sahip
olmaktadir (Morant ve Gnanasakthy, 1989; Jamrozik ve ark., 1997c; Jamrozik ve
Schaeffer, 1997).

Ptak ve Schaeffer (1993a), denetim giinli verimlerini kullanarak,
tekrarlanabilen modelde REML tahminleyicilerini kullanarak genetik parametre
tahminlerini bagar ile tahminlemislerdir. Bu modelde farkli laktasyonlarda farkl:
olarak kabul edilen gevresel etkiler, ayni laktasyon igindeki denetim giinleri arasinda
ayni kabul edilmistir. Ancak, bu kabul ger¢ek durumu yansitmamaktadir. Ayrica
caliymada, laktasyon egrisinin gekli ve genetik degisimi tam olarak
agiklanamamgtir. Random regresyon yaklagimiyla iki adimda tanmimlanan sabit ve
sansa bagli etkiler igin ayr1 ayr1 katsayilarin elde edilmesi bu sakincay: ortadan
kaldirmaktadir. Bbyle bir modelin, ¢oklu laktasyon verimleri igin uygulamasi,
Almanya’da somatik hilcre sayimiyla ilgili galigmalarda yapilmistir (Reents ve ark.,
1995).

Kovaryans fonksiyonlarma alternatif olarak, dogrusal fonksiyonlarin
denetim giinii gdzlemlerine ¢ok degiskenli ve g¢oklu laktasyonlar icin kanonik
indeksle entegre edilerek tanimlanan bir model yaklagimi 8nerilmistir (Kirkpatrick
ve ark., 1994; Wiggans ve Goddard, 1997; Meyer ve ark., 2000).

Denetim glnll modellerinde karsilagilan bazi  problemler hala
giderilememistir. Tekrarlanabilen model yaklasimmin en bilylk dezavantaji,
varyanslarin heterojenligi konusunda yetersiz kalmasidir. Zira, ¢ofu denetim giinii
verimlerinin kombine edildigi veri setlerinde bu sorun 6n plana ¢ikmaktadir (Ptak ve
Schaeffer, 1993b). Cok degiskenli yaklasimi, bu sorunu digerine oranla bertaraf
edebilmektedir (Barwick ve Henzell., 1999; Meyer, 1999a, b, ¢, d; Meyer, 2000 ).Bu
yaklagimla kullanilan faktérlerden dolayr tanimlanan bilgi, normal bir modelden 10
kat daha fazla iken, hesaplamadaki karmasa da bir o kadar fazla olmaktadir.. Béyle
bir modelin uygulandig1 durumlarda, ¢ok yitksek kapasiteli bilgisayar donanimi
gerekmektedir (Jamrozik ve ark. 1997a, b, ¢; Gengler ve ark., 1999). Jamrozik ve
ark. (1997c), benzer bir ¢aligmada 512 MB RAM kullandiklarni, ancak
interaksiyonlarin btiylik kisminin dikkate alinmadigi durumlar igin hesaplamalar
tamamlayabildiklerini bildirmiglerdir. Bu durumda bile aragtiricilar her tahminleme
asamasi i¢in 50 iterasyonluk bir g¢aligma stiresi igin 23 dakika harcandigim
bildirmislerdir.

Denetim glinleri sonuglarina gore elde edilen genetik ve fenotipik
korelasyonlarin genel olarak yiiksek oldugu bildirilmektedir. Bu tahminlerin 1’re
oldukca yakin degerler almasi en az sayida denetim giinli kaydmnin bile yeterli
bilgiyi saglayabilecegi anlaminda yorumlanabilir (Lee, 1997; Kaiser ve ark., 1998;
Meyer, 1998d). Ancak bu konuda yapilan g¢aligmalardaki bildiriglere gbre,
laktasyonun son déneminden elde edilen tahminlerin toplam verimlerden elde edilen
tahminlerle benzerlik gosterdigi seklindedir (Meyer ve Graser, 19993, b; Lidauer, ve
ark., 2000; Liu, ve ark., 2000).

Wiggans ve Goddard (1997), Costa Rica sigir populasyonunda denetim
giin kayitlarimt kullanarak ilk laktasyon sirasina sahip 1980-1996 yillarina ait 3
farkh genotip igin Varyans-Kovaryans unsurlarini tahminlemislerdir. VAMPP veri
taban: paket program kullanilarak olugturulan veri kiimesinin REML-VCE istatistik
paket programinda yapilan REML yaklasimiyla tahminlenen sonuglar 3 adimda elde
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edilmigtir. [k olarak baslangig degerleri igin en kiigtik kareler ydnteminde tahminler
elde edilmis, bunlarin baslangic degeri olarak atanmasiyla REML tahminleri elde
edilmistir. Daha sonra sabit ve cevresel etkiler igin ayri ayr tahminler elde
edilmistir. Baglangigta 14.2 *11.7 olarak elde edilen tahmin degerinin, analiz
sonunda literatiirle uyumlu olarak 7.31’e kadar distiigii bildirilmistir. Bu sonuglar
Stanton ve ark. (1992) nin aym populasyon igin yaptiklar galisma sonuglariyla
paralellik g8stermektedir ;
Denetim glinit verimleri 8teden beri bilinen 305 giinlitk toplam laktasyon -
verimlerinin ve laktasyon egrilerinin belirlenmesi ¢ergevesinde kullamilmaktadir
(Jenkins ve Ferrel, 1984; Lee ve ark., 1997). Siit sifirlarinda .denetim giinit
verimleri, ¢ok farkh faktdrlerin etkisi altindadir. Irk, buzagilama yagi, mevsim vb.
bilinen gevresel ve genetik etkiler yaninda, denetim giinlerine ait kizginlik, agir1
sofuk ya da sicaklik degisimleri gibi ekstrem kosullar da toplam verimde etkili
olmaktadir. 305 giinlik verimler ise, genellikle bu etkilerle beraber gézlenmis olan 7
ya da 10 kadar denetim giinll verimleri verimlerinden hesaplanmaktadir (Kirkpatrick
ve ark., 1994; Kaiser ve ark., 1998). Bu durumda, s6z konusu genetik ve ¢evresel
faktorlerin ortalama bir etkisini igeren toplam verimlerden ancak ortalama bir bilgi
elde edilebilmektedir. Ayni gevre ve etkiler i¢in ortalama bir etkinin tanimlanmasi
¢ok da sakincali gdzlikmemekle beraber, gergekte farkli siiril, bélge hatta igletme
iginde bile degisim gosterebilen bu faktorlerden dolayr olugturulmus bir veri
kiimesinin hayvan islahinda kullaniimasi, homojenligin kaybolmas: gibi ciddi
sorunlar yaratabilmektedir. Ptak ve Schaeffer (1993) tarafindan bu faktdrlerin
etkilerinin ayr1 ayn degerlendirildigi , tekrarlanan gdzlem degerleri igin olusturulan
hayvan modeli tamm yapilmigtir. Yapilan bu tanimlamada arastiricilar, laktasyon
egrisinin geklini modele alinan faktdrlere bagli olarak agiklamay1 basarmuglardir. Bu
yaklagimla, aym1 yas gruplan ve laktasyon igin, genel laktasyon egrisine benzer
laktasyon e@rilerinin  tahminlendigi  bildirilmigtir. Ancak siit veriminin
devamlilifnn (persistency) ihmal edilmesi dezavantaj olarak bildirilmektedir.
Schaeffer ve Dekker (1994a), denetim giinit modelini laktasyon egrisinin
devamlilima ve farkli faktsrlerle incelenebilmesine izin verecek gekilde sansa bagh
regresyon katsayilarinin kullanimiyla, sansa bagh regresyon katsayilariyla genetik
yapt agiklanirken, sabit etkiler igin sabit regresyon katsayilarindan faydalanitmigtir,
Denetim glinii modellerinin bu yaklagimla genisletildigi ve denetim glinii kayitlarini
esas alan bu model yaklagimi, Random Regresyon Model olarak isimlendirilmigtir.
Ptak ve Schaeffer (1993b), laktasyon egrisinde birlikte degisimin
kaynaklarmin agiklanmasi amaciyla bir ¢aliyma yapmiglardwr. Burada, standart

regresyon tanimi kullanilarak ,30 (intercept) ve zamana baglili31 agiklayan dogrusal

ve zamanm- dogal logaritmasindan dolay1 agikladiklart kuadratik terimlerden
faydalanarak regresyon efrisini agiklamaya g¢alismiglardir. Bu konuda farkl
fonksiyonlarm kullanildig1 ¢aligmalar yapilmigtir (Grosman ve ark., 1988; Morant
ve Gnanasakthy, 1989; Wood, 1967). Ancak bu g¢aligmalarda laktasyon egrisinin
tiim kaynaklariyla agiklanabildigi, efri tamimlamas: yapilamamigtir, Veri kiimesine
uyumu yapilan bu fonksiyonlarda, ylikselme, pik ve dilsils katsayilarinin {issel ya da
dogrusal formlarda farkli tanmmlamalart kullamlmustir. Ali ve Schaeffer (1987),
denetin glinil verimleri arasindaki kovaryanslarin ve laktasyonun farkli
donemierinde genetik ve gevresel etkilerin beraberce incelendigi bir ¢alisma
yapmuglardir. Burada, Henderson (1982) tarafindan tanimi yapilan random regresyon
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katsayilarindan faydalanarak, zamana bagliik ve genetik etkiler incelenmigtir,
Genetik varyans ve kovaryanslar, 5 adet RRK tarafindan 5x5 boyutunda bir matriste
agiklanmugtir.

Bir gok galismada laktasyonun farkli dénemleri igin hesaplanan stit verimi
bzelliklerine iligkin kalitim derecelerinin, laktasyonun erken déneminde ve son
doneminde diigtik olarak tahminlendiBi, buna kargmm pik ddnemiyle laktasyonun
ortasinda yliksek tahminlerin yapildig bildirilmektedir (Badner ve Anderson, 1985;
Grossman ve Koops, 1988; Wilmink, 1987). Ancak bu ¢aligmalarin ¢ogunda ardisik
olarak gbzlenen verimlerin eklemeli olarak incelenmesi ve zamana baglihifin
agiklandiB1 bir model kullanilmamigtir.

Laktasyonun 4-40. giinleri arasinda giderek artan bir verim g6zlenmekte,
nihayet pik dénemine girilmektedir. Laktasyonun erken donemi olarak sayilan bu
doneme ait verimdeki artiy egilimi stireklidir ve gevresel etkilere karsi oldukga
hassastir (Wilmink, 1987). Laktasyon seyrindeki diizensizliklerin agiklanmasi
oldukg¢a kolay olmasina ragmen, ayr: ayri yapilan degerlendirmeler yaniltics bilgiler
verebilir. Hayvancilik alaninda besi vb. galigmalardan elde edilen hemen tiim veri
setlerinde durum ayni olmaktadir. Ancak, laktasyon seyrine ait gbzlem degerleriyle,
zamana baglihk oldukga 6zdeglesmis iki kavramdir. Bu tip caligmalarda tiim
dénemlerdeki g6zlemlerin toplu bir sekilde degerlendirilmesi daha anlamli sonuglar
vermektedir (Wilmink, 1987; Varona ve ark., 1998).

Birgok 1slah amagh ¢alismada toplam verimlerin ya da laktasyonun ayri
kisimlarinda  eklemeli verimlerin  kullaniimasi  nedeniyle, yiiksek genetik
korelasyonlar ihmal edilmekte ve laktasyon veya bilylime eZrisi tam olarak
agiklanamamaktadir. Bu nedenle, zamanin bir fonksiyonunun kullanildin KF
tanimh sansa bagli regresyon modeller gergevesinde denetim giinli modllerine
bagvuruldugu bildirilmistir (Lee ve ark. 1997; Liu ve ark. 2000 ).

Genetik  parametre  tahminlerinde  gogunlukla, REML  y&ntemi
kullanilmaktadir. Ancak Gianola ve Fernando (1986), tarafindan Onerilen Bayes
yonteminden de faydalanilan ¢aligmalarin sayis1 oldukga fazladir. Ozellikle, denetim
glinii verimlerinin zamana bagh olarak agiklanmasi gerekliligi Gibbs 6meklemesinin
bu amagla kullanilabilecegi yaklagimiyla yapilmis aragtimalar meveuttur
(Grossman ve Koops, 1988; Wang, 2000; ). Ancak MTDFREML &zellikle
tekrarlanan 8l¢timleri igeren veri setlerinin analiz ve varyans kovaryans unsurlarinin
tahminlenmesi igin kullanmm bilytlk kabul gdrmis durumdadir. Jamrozik ve
Schaeffer (1997), Holstain sigirlarinda ilk laktasyon igin dogrudan random
regresyon modeli yardimiyla denetim glinii verimleri igin genetik parametre
tahminlerini tek degiskenli model tanimlamasiyla DFREML ve Jensen ve ark.
(1994) tarafindan onerilen ve Van Tassell (1994) tarafindan farkli kullanimlar igin
genigletilen genellestirilmis Gibbs Orneklemesi algoritmasmi kullanarak yiirtitiilen
parametre tahminlerini karstlagtirmislardir. Gibbs 8rneklemesinde bazi terimler i¢in
Yakinsama sorunu nedeniyle tahmin degerleri 0 olarak elde edilmistir. Buna kargin
DFREML algoritmasinda tlim tahminler sorunsuz olarak elde edilmigtir.

Genetik caligmalar ve veri analizinde kargilagilan sorunlar1 ¢8zmek
amaciyla Meyer tarafindan 1987 yilindan 2001 yilina kadar gegen stire igersinde bir
¢ok galisma yapilmigtir. Arastirict bu amagla DFREML ybntemine bagli kalarak bu
isimle 1987, 1988, 1989 1991 ve en son 1998 willarinda Fortran programinda
hazirladigt DFREML algoritmasina ait ¢ozitmlerin elde edildigi DFREML istatistik
programini bu amagla sahaya kazandirmustir. Meyer tarafindan, Boldman ve ark.
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(1993) tarafindan gelistirilen MTDFREML fortran programinda yapilan
degisikliklerle Sansa Bagli Regresyon igin analize uygun hale getirilerek yiiksek
korelasyona sahip ¢ok sayida 6zellifin istenen sekilde tanimlandifi ve DFREML
i¢in ¢8zimlerin elde edildigi ¢ok sayida galisma yiirlitilmiistlir. Bu ¢aligmalarda stit,
yag ve protein verimleri laktasyon boyunca her giin giinlitk olarak gdzlenerek gok
sayida oOzelligin gz Online alindifi modeller kullanilmigtir, Bu arastiricinin,
kullanilan metodolojide kargilagilan ve hesaplama tekniginden dogan sikintilari
¢bzmeye ybnelik olarak yiirlittigli ¢alismalarla son yillarda zelikle denetim- giintl
verimlerinin kullanildi®1 genetik galismalarin sayisi giderek artmigtir. Cilnkil, bu
modellerin kullaniminda gevresel etkiler ¢ok daha dogru degerlendirilerek genetik
yap:t daha dofru agiklanabilmektedir ( Meyer, 1994; Meyer, 1995a,b; Meyer ve
Smith, 1996; Meyer ve Hill, 1997; Meyer, 1997a,b; Meyer, 19984, b, c).

Wiggans ve Goddard (1997), Avustralya ve Amerika’da 1slah
programlarinda 6nemli olarak kabul édilmis olan 60 ozelligin sit, yag ve protein
verimlerinde denetim giinleri gozlemlerine ait toplam varyasyondaki paylarinin
degerlendirilmesinde kullanilan bir model 6nermistir. Modelde bafimli gdzlemler
olarak kabul edilen verim &zellikleri laktasyonun ilk 10 ayinda elde edilen denetim
glinl verimleri olarak tanimlandigindan, 10 ayr1 ddnemdeki farkl laktasyonlar ve 60
gevresel etkiyle, eklemeli genetik etkiler ve bunlar arasindaki gapraz iligkiler
tanimlanmigtir, Ornegin, 4 sirit igin ayr1 ayr tanimlanan 60 gevresel etki igin 60x4
olmak lizere 240 ayri etki modelde aym anda yer almistir. BSylece, tamimlanan
genetik varyans ve kovaryanslarm sayis1 28.920 olarak bildirilmektedir. Seleksiyon
indeksine ya da BLUP tahminlerine dayandirilan seleksiyon ¢aligmalar igin sayisiz
segenekler sunulmugtur. Visscher (1995), melez populasyonlarda g¢oklu genetik
korelasyon tamimlamasinin kullanildig1 ¢alismada, gok sayida zellifin bir arada
kullamildi1  bir modelde, oto-korelasyonun yitkselmesi ve yeterince &nlem
almamamas: nedeniyle parametre tahminlerinde dogruluktan uzaklagma ve
tahminlere ait ortalamanin, standart hatasindan kiigitk olmasi gibi sorunlara isaret
etmistir. Bununla beraber korelasyonu yiiksek olan parametreler ihmal edilerek,
dogru tahminlerin yapildig1 bildirilmigtir. Bu tip modeller genellikle daha basit
etkilerin ¢aligildift genetik degerlendirmeler i¢in Onerilmektedir. Bu amagla
parametre sayisindaki azaltmayla RRM yaklasimmmn kullanildigi bir model,
Schaeffer ve Dekkers (1994) tarafindan tanimlanmigtir. Aragtiricilar elde ettikleri
RRK’m laktasyon egrisini, varyasyonun genetik kaynaklarini agiklamak amaciyla
kullanmiglardir. Kirkpatrick ve ark. (1991), denetim giinii verimleri arasmndaki
iligkiyi kovaryans fonksiyonlart yardimiyla agiklamiglardir. Burada g¢evresel
kovaryanslarin oto-regresif hata modeli ile de agiklanabilecegi, Meuwissen ve ark.
(1996) tarafindan bildirilmektedir. Aym yaklagimin, alt gruplar arasi varyanslarin
heterojenliginin s6z konusu oldugu durumlar igin de basariyla kullanilabilecegi Van
der Werf ve Napel (1991) tarafindan bildirilmektedir. Brotherstone ve ark., (2000),
bu konuda yaptiklar1 bir ¢aligmada benzer bildirigte bulunmaktadir.

Ginlik siit verimleri gibi verim 6zellikleri igin, Kirkpatrick ve Heckman
(1989) zamanin stirekli bir sekilde tanimlandig1 ve verim 8zelliklerinin zamana bagh
olarak degisiminin agiklandifi kovaryans fonksiyonlarmin hayvan 1slahinda
kullammin: gdstermislerdir. Yapilan model yaklagimi, su an igin bu dzellikteki veri
setlerinde yapilan parametre ve varyans-kovaryans unsurlarmimn en iyi tahminlendigi
yontem olarak kabul g&rmistiir. Zira burada laktasyonun her hangi iki zamam
arasindaki iligki milkkemmel bir sekilde agiklanmaktadir. Bu kapsamda Kirkpatrick
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ve ark. (1994), tarafindan siirit icersinde mevcut olan diigiik, orta ve yliksek olmak
{izere 3 ayr verim seviyesindeki ve denetim giinil verimlerinin laktasyonun 4 farkli
donemindeki degisiminin incelendiBi bir ¢aligma yapilmigtir. Her hangi bir
kisitlamaya ihtiya¢ duyulmadan buradaki gibi kapsamli tanimlamalar i¢in bile dogru
kovaryans yapisinin KF ile agiklanabildigi bildirilmigtir.

Veerkamp ve Goddard (1998a) ve KirkPatrick ve Heckman (1989)
tarafindan &nerilen metodolojiyle stirli iginde 3 farkli seviyede tanimladiklan
denetim giintt verimlerini kullanarak, genetik ve gevresel etkiler igin kovaryans
fonksiyonu yaklagiminda RRM’i ¢ok defiskenli REML analizi i¢in Groeneveld
(1996) tarafindan olusturulan VCE ver 3.2. istatistik paket programi ile parametre ve
kovaryans unsur tahminlerini elde etmislerdir. Aragtiricilar 3 farkhi verim seviyesi
icin Legendre Polinomlarinda 3x3. mertebeden olusturulan KFK’ni igeren matris
igin baslangig degerlerini yine Kirkpatrick ve Heckman (1989) tarafindan bildirildigi
gibi kabul etmisler ve genetik ve cevresel KF tanimlamalarini ayri ayrn elde
etmiglerdir. Aragtiricilar kullanilan model yaklagimi sayesinde toplam genetik
varyasyonun, %62 sini toplam g¢evresel varyasyonun ise, hemen tamamini (%98.2)
agiklayabildiklerini bildirmektedirler.

Varona ve ark., (1998), toplam 6620 aylik denetim giint kaydin: kullanarak
bir ¢alisma yapmuglardir. Cahsmada toplam 10 stiritde 2374 Ispanya Churra
koyununda siit ve protein verimi igin somatik hiicre sayilar1 kullanilarak meme
saghigi ile iligkiler ve kalitim dereceleri tahmin edilmistir. Veri kiimesine g¢ok
degiskenli yaklasimini tekrarlanabilen modelin uyumu yapilarak Thompson ve Hill
(1990) tarafindan Onerilen DFREML y6nteminde analiz gergeklestirilmistir. Ayni
model yine Gilmour ve ark. (1995) tarafindan teorik esaslar1 verilen AI-REML
ybnteminde yeniden analiz edilmigtir. ki farkli yaklagimda yapilan parametre
tahminleri arasinda Fisher Scoring algoritmasina benzer yakmsama sonuglarinin
elde edilebildigi ancak, AI-REML’da kisitlamadan kaynaklanan bazi sorunlar
nedeniyle ve veri kiimesinin sayimla elde edilen goézlem degerlerinden olusmasi
nedeniyle arzu edilen sonuglarin elde edilemedigini bildirmiglerdir. Somatik hiicre
saymmina ait gbzlenen verilerin logaritmasmnin almmasiyla yapilan diizenlemede
denetim giinleri modeli lehine kiigiik varyantli tahminler elde edilmistir. Laktasyon
efrisi tahminleri igin logaritmik wverilerle gergek wveriler arasinda benzerlik
bulunmugtur. Arastiricilar Gianola ve Fernando (1986) tarafindan dnerilen bayes
yaklagimina uygun olarak bazi maniplasyonlarla benzer sonuglara ulagilabilecegini
ancak, sonuglarin daha uzun zamandada elde edildigini bildirmiglerdir.

Van der Werf ve ark. (1998), KF’ nin ve RR’nun siit veriminin genetik
degerlendirilmesinde denetim giini kayitlan esas alinarak kullanilmasina iligkin bir
caliyma  yapmuglardir.  Aragtiricilar st veriminin = genetik  amagh
degerlendirilmesinde bireysel denetim gint kayitlarmmn kullanilmasinin toplam
laktasyon verimlerinden ¢ok daha avantajli oldugunu bildirmislerdir. Bu avantajlar:
denetim giinlerinde dogrudan etkili olan cevresel faktdrler i¢in diizeltme olanag:
saglanmasi; her hayvan igin tutulan kayitlar esas alinarak varyasyonun gok daha iyi
agiklanmasi; varyasyonu esas alinarak laktasyon egrisinin olast tiim kaynaklarinin
gok daha dogru agiklanmasi olarak bildirilmigtir. Calismada, 1986-1996 yillan
arasinda Avustralya slit sigin yetigtirme birligi tarafindan resmi olarak tutulan
denetim giin{i kayitlarindan olusan 460 babanin digi dollerine ait 3451 siit sifurnmm
verim ve pedigri bilgilerini igeren bir veri kiimesi kullanilmistir, u, ve u, BLUP
degerlerinin veri klimesini olusturan gtzlem degerlerinin yapisindan dolay1 zamana
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baghligi icermesi nedeniyle bagimsiz olmadif1 bildirilmigtir. u; ve u, arasindaki
iligki k. mertebeden uyumu yapilan bir Legendre (ortogonal) polinomunun
degiskenler igin eklemeli tammlarina bagh olarak agiklanmigtir. Burada zamana ve

polinomun derecesine bagli olarak olusturulan ¢ =txk ortogonal polinom

katsayilari bir matriste agiklanmustir. Ayrica klasik ¢aligmalarda R = Io 2 olarak .

tanimlanan bireyse! hatalara ait matris tamim, hatalarin da zamanm bir fonksiyonuna

bagl olarak oto-korelasyonu igermesi nedeniyle KFK’ndan dolay1 tanimlanan K,
gibi bir matris ve uyumu yapilan polinomun katsayilarmdan olusan bir fonksiyon

tamm  kullanilarak; R = ¢K p¢'+10'2 olarak olusturulmustur. Klasik

yaklagimla uyumu yapitlan bu model arasinda olduk¢a o6nemli farklitiklar
bulunmugtur. KF yaklagimiyla tanimlanan RRM’de zamana bagli oto-korelasyon
yapist ve gbzlemler arasi iligkilerin ylikseklifine ragmen kiiglik varyansh parametre
tahminleri yapilabilmisgtir.

Lidauer ve ark. (2000), RR denetim giinti modellerini gok 8zellikli analizde
tilm laktasyonlar igin kullanarak toplam 25.568.383 denetim giinii kaydindan olugan
1.526.943 hayvan igin kullanmiglardir. 4 farkli irkla beraber mensei bilinmeyen
wrklara ait toplam S genotip, zaman ve seleksiyon sonuglarmmn kullanildig ¢aligmada
kovaryans yapisi1 KF yardimiyla agiklanmistir. Ancak bu ¢alismada 2 GB RAM’ ¢
sahip bir bilgisayarin kullanildigina dikkat cekilmektedir. Aymi populasyonda
Reents ve ark. (1998), Jamrozik ve ark. (1997) ile paralellik gosteren sonuglarin elde
edildigi bildirilmektedir. Yogun bir seleksiyonla uzun yillardir kapali olarak
yetistirilen Fin populasyonunda akrabaligin olduk¢a ylksek ve genetik
korelasyonlarin 0.87-0.89 arasinda degistigi arastiricilar tarafindan bildirilmektedir.
Atast belli olmayan bireyler hari¢ tutuldugunda, ayn: degerin 0.94-0.97 arasinda
degistigi bildirilmektedir.

Veerkamp ve ark. (1995), siit verimleri ile canh agiliklara ait kalitim
derecelerinin orta ditzeyde yliksek ve bu iki deBisken arasinda orta dilzeyde
korelasyona sahip oldugunu bildirmiglerdir. Bu iki verim 6zellifinin zamana bagh
olarak degismesinden hareketle, ortalama Olglim degerlerinin kullanilmasiyla
ylriitillen ¢aligmalardan tlim eklemeli genetik varyans-kovaryans unsurlarin dogru
olarak tahminlenemeyecegini, ozellikle yem tliketimleriyle 0.81 gibi yiiksek
korelasyona sahip olan canh agirlk artiglarinin bu kapsamda diginiilmesi
gerektigini bildirmektedirler. Arastiricilar burada degiskenler arasinda birlikte ve
zamana baBlt degisimi tanimladiklart kovaryans fonksiyonuyla RR metodunda
tahminleme ve analiz iglemlerini ylirtitmiiglerdir.

Gengler ark. (1999) Amerikan Jersey siit sifirlarinda form 6zelliklerine ait
varyans kovaryanslari, tekrarlanabilen model yaklagiminda tahminlemiglerdir. 1987-
1995 arasinda tutulan toplam 22354 hayvana ait 34.999 kayit esas alnarak birinci
laktasyon verimleriyle form Ozellikleri arasindaki fenotipik ve genotipik iligkilerin
yant sira, form dzellikleri i¢in kalitim derecesi tahminleri klasik yaklagimdan yiiksek
¢ikarken, tekrarlama dereceleri daha diisitk tahminlenmistir,

Wiggans ve Goddard (1997), Amerika’da yetistirilen siit sigirlarinda tutulan
denetim giinli kayitlarm DGM ile incelemislerdir. Calismada g¢ok degiskenli analiz
teknigi kullamlarak yapilan DGM tanimmi 60 faktdr igin gergeklestirmiglerdir.
Calismada, bireysel laktasyon efrisinin degisimi genetik agidan incelenerek, cinsel
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olgunluk orani (maturity rate) igin bu farkliliklar belirlenmeye c¢aligilmistir. Ele
alinan faktdr seviyelerinin fazla olmasina ragmen, yapilan tim parametre tahminleri
icin MTDFREML ybnteminde yaklagim saglanmigtir.

Ciftlik hayvanlarinda ekonomik ®nem tagiyan titm &zellikler igin
tekrarlanan Slgitm degerleri gdzlenmektedir. Ozellikle saymmla elde edilen gdzlem
degerlerinin ¢aligildif1, yumurta verimleri gibi degerlerin kullanildigt veri setlerinde,
analizi oldukga glic olmaktadir. Bu tip veri setlerinde genellikle uygun bir
transformasyon kullamlarak, veriler igin normal dafiliy varsayimi sajlanmaya
caligiimaktadir.  Ancak, Ozellikle 1slah g¢aligmalarmda veri kilmesinin
transformasyonunun 1slah parametreleri i¢in sakincali sonuglara neden oldugu bir
¢ok aragtirici tarafindan bildirilmistir. Veri kiimesinin transformasyondan sonra
¢ogunlukla normal dagilis varsaymunin saglandigi ancak, transforme edilmis
verilerden dolay: tahminlen varyans unsurlarinin genetik yapidan dolayt hesaplanan
degerler olarak kabul edilmesinin ve buna dayal olarak seleksiyon ¢aligmasi
baglatmanin yanhs sonuglar elde edilmesine neden oldufu, genel olarak kabul
gdrmiistiir. Bu amagla Gilmour ve ark. tarafindan bildirildigine gére, Gianola ve ark.
(1990), ayhk yumurta verimlerine ait bir veri kimesinde normal daZihg
varsayimunm saglanmast i¢in Box-Cox transformasyonunun uygulandig: bir ¢aligma
yluriitmiistlerdir. Veri kiimesinde biiylik oranda bu basarilmigtir. Ancak biyolojik
anlamda bu sonuglarin populasyonu temsil etmekten oldukga uzak oldufu
bildirilmistir. Yapilan transformasyon sadece ortalamalarin yerinin degistirilmesine
y6nelik olmakla beraber, bir ¢ok aragtirici gergek veri kiimesine ait sonuglari
kullanmay: arzulamaktadir. Yine aym kaynaklh bildirige gére diger bir ¢alismada,
Anang ve ark. (2000) tarafindan Snerilen ydntem kanatlt hayvanlarda aylik yumurta
verimlerine ait simulasyonla elde edilen bir veri kiimesinde uygulanmustir,
Arastiricilar istatistik anlamda basarili sonuglar alinsa da hayvan islahr agisindan
elde edilen sonuglarin giivenilir olmadigmt bildirmiglerdir. Dagiligin ikinci bir
transformasyonla tam olarak normal dafilis g8stermesi saglanabilmekte ise de bu
durumda genetik etki &zelligini kaybetmektedir. Ozellikle hayvan islahi
¢aligmalarinda transformasyon istenmeyen bir yaklagimdir.



3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal

Caligmada, kullanilan veri tabani Statlib kaynagindan internet aracihfiyla ..
saglanmigtir. Stit sigirlarinda daha 8nce yapilmig olan bir galiymadan elde edilen -,
kontrol verimleri zamana bagli olarak diizenlenmis ve farkli dSnemlerde elde edilen
verim kayitlarinin ortalama standart hatalan elde edilmigtir. Genetik parametre
tahminlerinin elde edilebilecegi bir seviyede veri kiimesinin olusturulabilmesi
amactyla zamana bagh olarak, siit verim ortalamalar: ve standart hatalar yardimiyla
n=5000 hayvan i¢in 305 giine ait toplam 45340 adet gtinliik siit verim degeri SAS
(1998) uygulamasinda, zamana bagli olarak elde edilen giinltk stit verimleri, 4 ayri
baba, ana, 4 ayr1 siirli, buzagilama mevsimi (4) ve yas (8) faktoriinii igerecek gekilde
normal dafihis fonksiyonu yardimiyla simulasyonla olusturulmustur. Caligmada
zaman (11), sitrti(4), yas (8) ve buzaZilama mevsimine (4) ait etkilerin sabit, baba
(4) ve analara (O)ait genetik etkilerin ise sansa bagl oldugu kabul edilmigtir .
Simulasyonda kulanilan SAS uygulamasi1 ve elde edilen veri kiimesine iliskin
tanitict bilgiler EK 1 ve EK 2’de verildigi gibidir.

3.1. Yontem
3.2.1. Model Tanimlamalari ve Teorik Ozellikler

Calismada simillasyonla olusturulan veri klimesinden yararlanilarak 100,
200 ve 305. giinler icin eklemeli verimleri ve tekrarlanan slglim degerlerini igeren
denetim giinlerinden olusan veri kiimesinin asafidaki gibi tanimlanan 5 modele
uyumu yapilmuigtir,

3.2.1.1. Eklememeli verimler i¢in hayvan modeli (Animal Model)

Caligmada veri klimesinin 305 giinlikk verimler i¢in olusturulan veri
kiimesinin analiz edilmesi amaciyla kullanilan karigik model tanimlamasi ve bu
modele ait beklenen degerler ve varyans-kovaryanslar su sekildedir (Henderson
(1973).

Y=Xb+Wu+e ¢))
Burada

Y : GOzlem degerleri vektoril,

B : sabit etkiler i¢in bilinmeyenler vektori,

u : sansa baglh etkiler i¢in bilinmeyenler vektori,

e : sansa bagli hatalara ait vektor,

X, W :b ve vlarla iligkili olarak gozlem degerleri igin diizenlenen sabit
ve sansa bagl etkiler i¢in desen matrisleri olmaktadir.
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2 nolu yazilimda A akrabali yetistirme katsayisi matrisi, J,, nxn boyutlu

birim matris, o‘% ve O'g sirastyla eklemeli genetik etkiler ve hatalara ait

varyanslar; V ise V=A0'é 1 naZ seklinde tanimlanmigtir.2 nolu esitliklerde

beklenen degerleri ve varyanslari gosterilen u ve e’lerin, normal dagiliga sahip
oldugu ve aralarinda kovaryans igermedikleri varsayilmaktadir. Karisik model
esitliklerinde (MME) sabit (b) ve sansa bagh (u) etkilerin tahminlerinin (BLUE ve
BLUP) elde edilmesi amaciyla MME tanimlamasi:
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y gbzlem degerlerine etkili oldugu diisiiniilen sabit ¢evresel ve eklemeli
genetik etkiler igin p kadar farkli etkiye gére yapilan tanimlamada, G ve R genetik
etki ve hata degerlerine ait matrisler olmaktadir.G ve R:

G=V*A ve R=I*C olarak elde edilmektedir. Burada:

v : Genetik etkilere ait varyans-kovaryanslar

A : eklemeli genetik etkiler i¢in akrabali yetistirme katsayilar: igin
iligki
matrisi

C : p kadar 6zellige ait hatalar i¢in kovaryans matrisi

%

: Kronecker ¢arpim operatorii olmaktadir.

3 nolu esitlikte sabit etkilerin absorbsiyonundan sonra sansa baglh etkiler,
A" akrabali yetistirme katsayilari matrisinin tersiyle beraber dogrudan Henderson
kangik model esitliklerinde tahminlenebilmektedir (Henderson 1975). Bu
tanimlamayla sansa bagl etkiler:

ZMZ 0 0 0 i Z'My
0 0 0 0 g lléz|_| 0
0 0 0 0 i3 0
0 0 0 0 i 0



olarak hesaplanmaktadir. Burada M = I, — X(XX )“1 X' olmaktadir. k ise,

k= 0'32 / O'é =(1- h2 )/ h2 seklinde tanimlanan baslangig degeri olmaktadir.

Calhgmada k igin baslangic degeri SAS/VARCOMP (1998) istatistik analiz paket
programinda MIVQUE(0) tahminleri kullanilarak elde edilmistir. Sabit ¢evresel
etkiler olarak suru, yil, yas ve mevsim kabul edilmistir. Sansa bagh olarak kabul

edilen baba etkisi eklemeli genetik etkiler olarak tahminlenmistir. 305 giinlik -

toplam verimler igin parametre ve varyans-Kovaryans unsur tahminleri Meyer
(1998c) DFREML ver. 3.0 tek degiskenli (univariate) kisminda yukaridaki model
tamimlamasina gore elde edilmisti. DFREML ver. 3.0. programi EK-D’de verildigi
gibi iglem yapmaktadir,

3.2.1.2. Tekrarlanan verimler igin oto-regresif model

Cahgmada kullanilan veri kiimesinde eksik gozlemler EK-E’de verilen
Fortran uygulamasityla segilerek diizenlenmigtir. Carvalheira ve ark. (1998)
tarafindan denetim giin verimlerinde oto-regresif model tamimi asagidaki gibi
tanimlanmigtir;

Yiumn =SDG; + yas; + LAKSUR(stiril) ,y + @,y + Dy + i
&)
seklindedir. Modelde yer alan terimlerden;
Yijkimn : denetim giinlerinde m. Inekten alinan stit, yag, ve protein
verimleri,
SDGj : i. Stirlt i¢in denetim giinti verimlerine ait ortalama,
yas j : buzagilama yas igin sabit olarak kabul edilen etki miktar,
LAKSUR(stirii) ,;, strit iginde gbzlenen laktasyon stireleri
a, : hayvana ve babalara ait sansa bagl etki,
Py : her laktasyonda denetim glinii siit verimleri igin sansa
bagl
olarak g6zlenen, hayvanlar i¢in birinci mertebeden
oto-regresyon katsayilar,
Loim) : oto-regresif yonteme gore gozlenen denetim giinil
zamanlarina -
ait etki miktari,
€ jiimn : sansa bagh hata terimi olmaktadir.

5 nolu esitligin matris yazilimu:

)+e

ijklmn



Y=Xp+Za+Mp+Qt+e (6)

seklinde olmaktadir. Bu modelde y’ler igin; y ~ N(Xf,V) gegerli olmaktadir.

,B , sabit etkiler i¢in tamimlanan vektdr; X y’ler dikkate alnarak sabit etkiler i¢in

olusturulan desen matrisi olmaktadir. a, p ve t sansa bagh etkiler i¢cin tanimlanan
vektorler, Z, M ve Q ise sirasiyla eklemeli genetik etkiler, hayvanlar ve
interaksiyonlara ait sansa baBli etkilere iliskin olusturulan desen matrisleri
olmaktadir. e; bireysel deneysel hatalara ait sansa baglh vektdr; V ise varyans-
kovaryans matrisi olarak gbzlenmektedir. Yazilan bu modelde beklenen degerler ve
varyans-kovaryanslar:

y Xp 14 zG MJ 6S R

a 0 G 0 0 0
pl~ N} O ; J 0 0

t 0 Simetrik S 0

e 0 R
seklinde yazilir. =1, 2, 3. laktasyonlar icin;

3
V =ZGZ'+ MIM'+) (6,5,9]) + R olarak yazilmaktadir. Esitlikte yer alan
I=1
G ve Z matris tanimlamalar ise:

1 pi p%
G=Aq10'3 ve J=a-?0 1 ppl®lgy;
simetrik 1
S1
S
S = 2
S3

olmaktadir. S; =diag {F },,, {d )0',2: olarak ifade edilir. S’ler igin tamimlanan F matrisi
ise;
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Pl Pﬁ—]
F= |
Pt p;21
Ptm m(l)

seklinde babalara ait tim kizlarin iligkilerini igerecek sekilde tanimlanmaktadir, A;
akrabali yetigtirme katsayilart matrisi; 0'3 , eklemeli genetik varyans unsuru, J
denetim giinit ve 1, 2 ve 3. laktasyonlar i¢in kovaryans unsurlarina ait matris
olmaktadir. p; ; varyans unsuru; 0, ise oto-korelasyon katsayilar1 olmaktadr.

3.2.1.3. Tekrarlanan verimler i¢in tekrarlanabilen model (repeatability model)

Tekrarlanabilen modeller Misztal ve ark. (1997) tarafindan:
y=X181 + (X2 o)+ (X383} + {ZbA}+ Za+ (Zp} e (D)

seklinde tanimlanmugtir. Y, denetim giinil kayitlarina iliskin gozlem degerleri
vektorl; S, siirll, mevsim, yas gibi sabit olarak tamimlanan gevresel etkiler, b,

akrabali yetistirme katsayilan vektorli, A, hayvanlar i¢i tekrarlanan degerlere iligkin
iligki katsayilar: ve babalara ait etkiler vektoril, p, stirekli gevresel etkilere iligkin
vektdr, X ve Z, sabit ve sansa bagli iligkiler igin olusturulan desen matrisleri
olmaktadir. Modelde varyans-kovaryans matrisi:

al l4c2 o 0
var |p| = 10'%
€ Iaez

seklinde tamimlidir, A akrabali iligkilere ait katsayr matrisi olmaktadir.
Tahminlemeler Misztal (1997) tarafindan verilen R metoduna gore elde
edilmektedir. Yaklagim kriteri olarak r=1+0.0002 kabul edilmistir. Tahminlenen
varyanslar bu durumda gergek varyanstan %1 kadar sapmal: olarak beklenmektedir.
Caliymada tammlanan denetim giinit kayitlarimin kullanimimna izin veren Misztal ve
ark. (1997) tarafindan tamimlanan modelde bazi degisiklikler yapilarak veri



kimesinde yer alan etkilerle beraber agafidaki gibi dilzenlenmistir. Bu modelin
uyumu ve parametre tahminleri DFREML ver 3.0 da DFUNI prosediiriinde
yapilmigtir.

Yijnkl = SDG j+Yas _ pp + mej +ag + peg + ejjnkl 8

Bu modelde yer alan terimler agagidaki verildigi gibi olmaktadir.
yima: denetim glind gbzlem degerleri,

SDG; : sitrii-denetim glinil igin taniml ortalama,

Yas p,: n. Laktasyonda hayvanin yasi,

by : farkh denetim glinleri i¢in tanimhi regresyon katsayist,

X : stirekli gevresel etkiler,

a : sansa bagh olarak kabul edilen hayvan etkisi ve baba etkisi,

pex : laktasyon ya da hayvanla ilgili olarak tanimlanan sabit ¢evresel
etkiler,

€ijxt : sansa bagli olarak g&zlenen deneysel hata degerleri.

Bu sekilde tanimlanan model, 6 nolu esitlikle ayni beklenen deger ve
varyans-kovaryans yapisina sahip olmaktadir.

3.2.1.4, Tekrarlanan verimler icin RRM

Tek Ozellikli (single-trait) hayvan modeli tanimlamasmin denetim giinii
verimleri igin ilk ve sonraki laktasyonlar igin ayr1 ayrt RRM de tanimlamasi
Jamrozik ve Schaeffer (1997) tarafindan asagidaki gibi yapiimistir.

4 4
Yijkl = SDG; + Zoﬂkmzﬂm + Zoaijj[m +Dj+eik ®
m=

m=

9 nolu e§i£likte;
Yiju : her inegin 1. ve sonraki laktasyonlarindaki denetim glinti verimleri,
SDG; : i. Slriiigin denetim giini ortalamasi,

P; : j. Inek igin tiim denetim giinleri igin tamimlanan sansa bagli
cevresel
etkiler,
€ij : sansa bagh olarak gbzlenen deneysel hata degeri,
ﬂ Jon - sabit regresyon katsayilari,
a : sansa bagli regresyon katsayilan ve z sansa bagl etkiler igin

Jlm
' tanimlanan etki miktarlar1 olmaktadir.

zjp=(zj0 zjn zjy2 zZj3 zj4) (10

=1 ¢ ¢ Inl/e)In(l/)]?) (11

gibi bir diizenlemeye gidilmesi hesaplamada bir kolaylik olmaktadir.



c=(gecerli denetim glinit)/305 olarak tanimlanmaktadir. ¢, 0 ve 1 arasinda
degismektedir.Yukarida 9 nolu esitligin matris gdsterimi:

y=Xb+Za+Wp+e (12)

olarak yazilabilir, b, SDG ve ﬂ Jom * Yi igeren vektr; a, & jms P gevresel etkiler

i¢in tanimli vektdrler olmaktadir. X, Z ve W sabit gevresel, sansa bagli genetik ve
cevresel etkiler i¢in tanimli desen matrisleri olmaktadir.Burada gegerli olan
varsayimlar:

ylb,a,p,aZ‘I. . 029~N(Xb+Za+Wp,R) (13)

)
Ve
a G®4 O 0
p|~N(O,V)omakadr. V=| 0  Io% 0
e 0O 0 R

G ise sansa bagl regresyon katsayilarim igeren matris olmaktadir. A eklemeli
genetik akrabali iliskiler matrisi; & matrisler i¢in kronecker ¢arpim operatorit

olmaktadir. R hatalar i¢in tamimli ve diyagonal elemanlan R = diag(o‘?k ) olan

bir matris olmaktadir. Burada k=1 den 11’e kadar tammlidir ve. k degeri kontrol
denetim giinli sayis1 olmaktadir, Her hayvan i¢in eksik gozlem degerine izin
vermektedir. Yazilan bu modelde hatalar arasi kovaryanslar 0 olarak beklenmektedir
ve MME asagidaki gibi yazilmaktadir.

XRx xRz xe w8 xRy
R zrRzZ+Gleal zrW ld=|zrly (14
wR L x wR 'z wR W+ 1alp| wRY)

Burada a=1/0 lz, olmaktadir ve her k sinifi i¢in sabit kabul edilmektedir.

Yukaridaki tanimlamalar kullanilarak denetim giini verimlerinden olusan
veri kiimesinin analizi ve - varyans-kovaryans unsur tahminleri Meyer (1997)
tarafindan Fortran 90 programi kullamilarak hazirlanan DFREML ver 3.0
programinin DFUNI kismi kullanilarak tek-6zellikli analiz yaklagiminda DFREML
yOntemine gore her 3 laktasyon sirasi igin tekrarlanan degerler dikkate alinarak ayri
ayri elde edilmistir.



3.2.1.5. Tekrarlanan modeller icin KF-RRM

Kovaryans fonksiyonlarinin, RR modelde kullanimma gdre yazilan model
esas almarak, veri kiimesine uyumu yapilmigtir. Buna gre zamana baglihgm yine
zamana bagli olarak degisen bir fonksiyonla tanimlanmasi (kovaryans fonksiyonu),
t; ve t, gibi iki zaman arali1 igin:

ne nce
G(t,12)= X X Ciibin 8,1 (15)
i=1j=1
" seklinde tanimlanmaktadir. Burada, G(f,,%,), t; ve t, gibi iki zaman aralif

arasindaki kovaryans, nc, uyumu yapilan polinomun derecesi (uyumu yapilan
maksimum polinom derecesi G matrisinin boyutu kadar olmak zorundadir), C;

nexne boyutlu olarak tanimlanan simetrik matris, ¢i,t1 ; i dezellik igin uyumu

yapilan polinomun t; noktasinda aldii deger olmaktadir. Yapilan bu tanimlamada
hesaplama kolaylig: saglamak agisindan Kirkpatrick ve Heckman (1989) ve
Kirkpatrick ve ark. (1990) tarafindan tanimlamasi yapilmig olan t zamanlar1 igin —1
ve +1 arasinda tanimh bir standartlastirma yapilmasi Onerilmektedir. Bu
standartlagtirma her t aralif: igin laktasyon glinlinin 305 sayisma boliinmesiyle
yapilmaktadir. Ornegin, t=15 igin bunun yerine0.049 standartlagtirilmig degeri
kullamlmaktadir. B8ylece 4. dereceden bir polinomun kullanimin yeterli gérildiga
tanimlamada 4 zaman noktasi igin ¢degerlerine ait matrisin degerinin standart

olarak:

0.707 -1.225 1.581 -1.871
0.707 -0.408 -0.52 0.762
¢ = 327 (16)
0.707 0.408 -0.527 -0.762

0.707  1.225 1.581 1.871

degerlerinin  kullanilmasinin sakincali olmadig: bildirilmigtir. KF yaklagiminda
RRM tanimlamas: varyans-kovaryans unsur tahminleri 3 asamada elde edilmektedir.
[lk asamada DFREML tahminlerinin elde edilmesi amaciyla bir 6n deger atamasi
yapilmaktadir. Calismada bu degerler, SAS (1998) programinda Henderson III
tahmin degerleri olarak kullanilmistir. Ikinci asamada; bu degerlerin uyumu
yapilarak genetik kovaryans fonksiyonlarindan, eklemeli genetik etkiler igin varyans
kovaryans unsur tahminleri elde edilmektedir. Uginclt ve son asamada ise, aym
islemler gevresel etkiler i¢in varyans-kovaryans unsur tahminleri elde edilmektedir.



Genetik Kovaryans Fonksiyonlar
G=G+o an

tammlamastyla elde edilmektedir. Bu tanimlamanin dogrusal formda
yazilm:
log(G) = x(y1,y2 )+ w(t1,t3) + z(ey,e2 ) + interaksiy onlar (18)

seklinde yapilmaktadir. Burada o, hatalara ait matris, G, elemanlar1 G(y t,e,,yat2€5)
olan y; ve y, gibi verimler arasinda denetim giinli zamanindaki genetik
kovaryanslar, e, gevresel etkiler igin hata varyansi, X(y,y,) iki verim degeri
arasinda tahminlenen parametre olmaktadir.

Burada fonksiyon yardimiyla tim y degerleri igin bu sekildeki bir
diizenlemeyle mevcut iligkiler tanimlanmaktadir ve genetik kovaryanslar:

Gs =Gs+os . (19)
tanimlamasiyla
nf nf
logGs(y1tie1. yatae2) = Z E Cy¢1 19,1 +2 Z Fy¢z e1%j,en +
i=1j=1

nex nex

X X Dy (¢ 1 ¢],e2 +9i D) ¢j,e1 ) (20)
i=lj=1

olarak yapilan bir esitlik tanimmin y gdzlemleri arasindaki iligkiyi dikkate alacak
sekilde:

nc nc nf nf
log(G)= % X CijdinPjr + 2 2 Fijéi, 61¢] ey t
i=]j=1 i=1j=1
nex nex
Zl 2 Dij(8i119j,eq +9i,tp 8j,e1 ) +10gY (1, ¥2)) @n
i=1j=1

seklinde diizenlenmesiyle genetik kovaryanslar tahminlenmektedir.

Cevresel Kovaryans Fonksiyonlan

Es—E/Q(yl yy)=Es+&§ 22)

E tahminlenen varyans-kovaryanslari igeren matristir. &S . ; hatalara
ait matristir. Q(y1,y2), ¥1 ve y: arasinda varyans-kovaryanslara ait ortalamalar matrisi
olmaktadir.



8.778 0.227 0.209
0 =10.227 0.015 0.007] olarak standart baslangi¢ degerleri

0.209 0.007 0.009
atanmaktadir.

log(Es) = x(y1,¥2) =x(yL, y2) + > b C(yl,yZ)U G0 +

i=1j=1
nf nf nf
Zl Zlkz Fij k91,019j,02%k,e +'ZI(H )yl,y2%ie +Vy1,y2
i=1j i=

23)

esitli3i yardimiyla gerekli varyans kovaryans unsurlart tahminlenmektedir. Burada,
X(y1,y2) verim ozellikleri i¢in tanimli etkiler i¢in 3x3 boyutlu parametre matrisi
olmaktadir. Cgy2 nexnc boyutlu regresyon parametrelerini igeren matris
olmaktadir. F, stiril verim seviyeleri i¢in tanimli matris; H, 6zellikler igin tanimh
kombinasyonlara ait matris; V hata degerleri i¢in varyans kovaryans matrisi
olmaktadir,

KF’ye iliskin tiim ¢tziimler DFREML ver. 3.0 paket programmda Al
yaklagimiyla tahminlenmigtir (EK-3).

3.2.2. Laktasyon egrilerinin tahmini

Calismada laktasyon egrilerinin tahminlenmesi ve genetik kaynaklarinin
agiklanmas: amaciyla 3 farkli egri fonksiyonu kullanilmustir. Kullanilan egri
fonksiyonlar1 agagidaki gibi olmugtur.

3.2.2.1. Wilmink Fonksiyonu

Burada tanimlanan egri fonksiyonu uzun yillar laktasyon egrisini en iyi
agiklayan yaklagim olarak bilinmektedir. Wilmink (1987) tarafindan tanimlanan egri
tanimi:

W(t)=aqg +ajt+apexp(—-0.05¢) (29

seklinde olmaktadir. Burada t zaman, a, baglangig degeri, ve diger a katsayilari
regresyon katsayilart seklinde tanimlanmaktadir, Egri tamimi ile laktasyon;
‘baglangig, pik ve diisme donemleri igin 3 kisinda incelenmektedir.



3.2.2.2. Ortogonal polinomlar

incelenmek tizere tamimlanan egri fonksiyonu su sekilde tanimlanmaktadir:

P(t) = ag + ajc + agzc? + a3c3

(25)

Burada laktasyonun tanimlanmast igin a, intercept; a; ve diger katsayilar regresyon
katsayilar1 geklinde hesaplanmakta ve bunlar yiikselme pik ve diisme katsayilar
seklinde isimlendirilmektedir.

3.2.2.3. Ali-Schaeffer efri tanim

Ali ve Schaeffer (1987) tarafindan yapilan efri tanimi asafidaki gibi
olmaktadir. Burada t zamam dikkate alinarak, verimlerin zamana baBli olarak
yitkkselme ve inis zamanlann RRK ile agiklanmigtir. B8ylece ylikselme ve diisme
efimi i¢in genetik ve gevresel kaynaklar da agiklanmis olmaktadir.

R(t) = ag + aju + apu? + a3v + agv? (26)

Yazilan bu esitlikte t denetim zamani, u=t/305 ve v=In(305/t) seklinde
tanimlanmaktadir. a katsayilar1 ise RRK olmaktadir. Bu tip bir egride laktasyon
baslangig, yitkselme, pik, siireklilik ve diisme olmak lizere 5 evrede incelenmektedir.



4. BULGULAR

Calismada eklemeli ve denetim gtinll verimlerinden olugan iki veri setinin
ORM, TM, DRRM ve KF-RRM igin uyumu yapilmistir. Tek degiskenli hayvan
modeli i¢in ise, sadece karsilastirma yapmak amactyla eklemeli verimler i¢in uyum
yapilmgtir. Eklemeli ve denetim giintl verimleri igin sonuglar ayr1 bagliklar altinda
verilmistir. Calismada ger¢ek parametre deferleri olarak Meyer (2001) tarafindan
saglanan veri tabanina ait parametreler kabul edilmistir. Tahminlenen parametreler
gergek parametrelere gore degerlendirilmistir. Cizelge 4.1.” de ilk, ikinci ve iiglincii
laktasyonlar igin gergek parametre degerleri verilmistir.

Cizelge 4.1. 11k 3 laktasyon sirasina iligkin eklemeli verimler igin baslangig degerleri
(diyagonal degerler kalitim dereceleri, ustteki degerler fenotipik,
alttaki degerler ise genotipik korelasyonlardir)

Laktasyon Sirasi
1 2 3
1. Laktasyon 0.245 0.163 0.185
2. Laktasyon 0.652 0.215 0.174
3. Laktasyon 0.534 0.804 0.253

4.1. Eklemeli verimler

Eklemeli verimler olarak, laktasyonun 5. gliniinden 100. gline kadar gecen
slire icerisinde siit verimleri eklemeli olarak hesaplanarak, 100. gilin toplam
verimleri; 101-200. gtinler arasi eklemeli verimleri, 200. giin ve laktasyon
baslangicindan laktasyon sonuna kadar gecen siire igersinde 305 giinlitk laktasyon
verimleri hesaplanmigtir. 4 siirit igersinde toplam 4 baba igin eklemeli genetik etkiler
igin DFREML Ver. 3.0 DFUNI prosediirii kullamilarak tek degiskenli analiz
yaklagiminda tiim modeller i¢in veri setinin uyumu yapilarak, sonuglar elde
edilmistir. Eklemeli verimleri i¢in veri setinin yapisi Cizelge 4.2." de Ozetlendigi
gibi olmustur.
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Cizelge 4.2. Babalara gore eklemeli verimler i¢in EKK ortalamalan ve standart
hatalari

Ozellik Laktasyon Babal Baba2 Baba3 Baba4
1 1548.1+18.5 1323.5+21.5 1428.3+22.0 1508.4+19.2
100 giin 2 1343.6+£17.5 12259+11.2 1327.6+21.0 1313.5£10.2
3 1623.1+17.3  1412.5£20.3 1410.2+18.0 1307.3%18.1
1 2147.9£11.7 2322.3%17.1 2313.0+20.9 2408.4+18.3
200 giin 2 2448.1+£18.5 2223.5%18.1 2328.3+20.8 2408.0+13.9
3 2448.9+£15.3 2223.5+18.3 2328.3+20.8 2408.4+17.6
1 3343.1+18.5 3313.5£28.7 3413.3+123 3718.4+28.2
305 giin 2 3548.1£13.5 3423.5+£20.7 3628.3+20.3 3508.4+29.3
3 3560.1£18.5 4728.7+20.5 3428.3+18.3 4513.4+27.2

DFREML algoritmasinda eklemeli verimler igin varyans unsurlar tiim
modellerde tahminlenmistir. Eklemeli genetik etkilere ait varyans Aaé; babalara

ait varyans [/ bo-g, gevresel  varyans Icag ve Cov(g,b)= 40 g olarak

tahminlemistir.
Eklemeli verimler igin baba bir iivey kardesler i¢in degisik kaynaklarda

verilmis olan ?=40% /02 +oZdar anlamh kalitm derecesi esitliginden

faydalanilarak 3 farkli laktasyon siit verimlerine iligkin kalitim dereceleri
hesaplanmustir. Model uyumu sonuglari, h? tahminleriyle eklemeli genetik hatalar ve
hesaplama sirasinda kullanilan zamanlara iligkin bulgular eklemeli verimler igin alt
bagliklar altinda agagida verildigi gibi olmustur.

4.1.1. 100 giinliik toplam verimler

Laktasyon baslangicindan ortalama 4. denetim giinline kadar gegen stire
icin 100 ginlilk verimler eklemeli olara elde edilmis ve galismada kullanilan titm
modeller i¢in model uyumu yapilmigtir. 5 farkli model igin model uyumu, varyasyon
katsayilari, belirleme ve korelasyon Kkatsayilari Cizelge 4.3.°de verildigi gibi
olmustur.
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Cizelge 4.3. 100 giinlik eklemeli verimler icin model uyumlart ile tahmin ve
baslangig degerleri arasindaki korelasyon

Model R? Ccv F P
HM 0.783 0.1630 1.120 0.233
ORM 0.832 0.1450 2.080 0.331
™ 0.841 0.1063 1.130 0.456
DRRM 0.854 0.0960 1.003 0.445
KF-RRM 0.865 0.095 0.989 0.651

Cizelge 4.3.’den de izlenecegi gibi ¢aliymada kullanilan tiim modeller igin
model uyumu testinde Hy hipotezi kabul edilmistir. Gergek parametre degerleri igin
korelasyon ve modelin toplam varyasyonu agiklamadaki basarisi i¢in KF-RRM ve
DRRM en iyi performansi gdstermistir. Uyum yetmezligi testi tim modellerde
dnemsiz bulunmasina ragmen, KF-RRM, DRRM ve TM modelleri veri setini en iyi
agiklayan modeller olarak gézitkmektedir.

Cizelge 4.4. 100 ginlik verimler i¢in 5 modelde tahminlenen degerlere ait elde
edilen korelasyonlar (diyagonal elemanlar kalitim dereceleri,
asagidaki degerler fenotipik ve Usteki degerler genotipik

korelasyonlar) ve sapmalar (0 )

Laktasyon Sirasi
Model Laktasyon
1 2 3 (og)
1 0243  0.120 0.115 0.747
HM 2 0262  0.253 0.118 0.609
3 0235 0214 0243 0.579
1 0.134  0.128 0.101 0.660
ORM' 2 0268  0.145 0.098 0.441
3 0232  0.208 0.196 0.146
I 0.139  0.129 0.130 0.345
™ 2 0.238  0.141 0.120 0.419
3 0245 0211 0.218 0.339
1 0.183  0.138 0.126 0.162
DRRM 2 0206  0.188 0.127 0.123
3 0234  0.120 0.205 0.109
1 0.195 0200 0.124 0.172
KF-RRM 2 0.201 0.201  0.205 0.136
3 0220 0.235 0.193 0.163

! Tahmin degerleri lokal sonuglardir.

100 giinliik eklemeli verimler i¢in ilk ve sonraki iki laktasyon sirasmna gore
fenotipik, genotipik korelasyonlar ve kalitim dereceleri Cizelge 4.4.’de verildigi gibi
olmustur.

Cizelge 4.4. de gorildigu gibi tim modeller igin parametre tahminleri

baslangi¢ degerlerinden diigtik olmugstur. Eklemeli genetik standart hatalar (o)
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igin en ditsitk degerlere DRRM ve KF-RRM tahminleri sahip olmugtur. Bu ydnden
en bilyltk degere ise 0.747 ile hayvan model sahip olmugtur. HM igin bu degerler
0.609-0.747 arasinda degigirken, ORM igin 0.146-0.660; TM i¢in, 0.339-0.419;
DRRM igin, 0.109-0.162; KF-RRM igin 0.136-0.172 arasinda degerler almgtir. {1k
laktasyon kalitim dereceleri i¢in en yiiksek tahmin deBere 0.243 ile hayvan model
sahip olurken bunu 0.95 ile KF-RRM izlemistir. Bu sekilde bir siralamayla modeller
igin blyiiklik sirast Hayvan model, KF-RRM, HM, DRRM, TM veORM olarak
gerceklesmistir. 2 ve 3. laktasyonlar igin kalitim dereceleri genel olarak ilk
laktasyona gbre daha yitksek degerler almigtir. Fenotipik ve Genotipik korelasyonlar
gergek degerlerden daha dilslik olarak bulunmustur,

4.1.2, 200 giinliik toplam verimler

4. denetim giinlinden 7. denetim ginliine kadar elde edilen sit
verimlerinden faydalanilarak 200 giinliikk verimler eklemeli olara elde edilmig ve
¢aligmada kullamlan tim modeller i¢in model uyumu yapilmistir, 5 farkh model igin
model uyumu, varyasyon katsayilari ve belirleme ve korelasyon katsayilan Cizelge
4.5. de verildigi gibi olmustur.

Cizelge 4.5. 200 ginlik eklemeli verimler igin model uyumlar:, tahminlenen ve
gercek deger arasindaki korelasyon degerleri

Model R? cv F P
HM 0.785 0.183 1.146 0.123
ORM' 0.591 0.151 3.160 0.352
™ 0.500 0.165 2.132 0.412
DRRM 0.690 0.185 2.003 0.450
KF-RRM 0.694 0.175 0.520 0.462

"Tahmin degerleri lokal sonuglardir.

Cizelge 4.5.’den de izlenecegi gibi ¢aliymada kullanilan tlim modeller i¢in
model uyumu testinde H, hipotezi kabul edilmigtir. Gergek parametre degerleri igin
korelasyon ve modelin toplam varyasyonu agiklamadaki basanisi igin KF-RRM ve
RRM en iyi performans: gostermistir. Uyum yetmezli3i testine gre tiim modeller
i¢in uyum bulunmasina ragmen, DRRM ve KF-RRM modelleri veri setini en iyi
agtklayan modeller olarak gdzilkmektedir. Belirleme katsayilart bakimindan toplam
varyasyonu en iyi agiklayan model olarak DRRM ve KF-RRM benzer degerlere
sahip olmustur, Bu bakimdan en diigiik degere 0.500 ile tekrarlanabilen model sahip
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olmugstur. TM ile ORM belirleme katsayis1 bakimindan hemen hemen ayn1 degere
sahip olmugtur. Ancak tahminlenen parametrenin baslangi¢ degerleri ile korelasyonu
incelendiginde ORM 0.337 ile en kotit degere sahip olmaktadir. HM ise RRM ve
KF-RRM ile benzer ancak diisitk defere sahip olmustur. Varyasyon katsayisi
bakimindan DRRM ile HM benzer deBerlere sahip olmustur. Alt smiflar arasi
varyanslarin heterojenlii testinde varyanslarin homojen oldugu belirlenmigtir.

200 giinlitk eklemeli verimler i¢in ilk ve sonraki iki laktasyon sirasina gore
fenotipik, genotipik korelasyonlar ve kalitim dereceleri Cizelge 4.6.da verildigi gibi
olmustur.

Cizelge 4.6. 200 giinlik verimler igin 5 modelde tahminlenen deferlere ait alt
tablolar (alt tablolarda diyagonal elemanlar kalitim derecelerini,
Ustteki elemanlar genotipik, asagidaki elemanlar fenotipik
korelasyonlart ve son siitun eklemeli genetik standart hatalari

(0 ;) gbstermektedir)
Eklemeli Standart Hatalar

Laktas Laktasyon Sirast (c,)

Model  yon a
1 2 3

1 0.243 0.120 0.313 0.835
HM 2 0.232 0.233 0.512 0.831

3 0.433 0.311 0.210 0.836

1 0.182 0.163 0.111 0.660
ORM! 2 0.563 0.151  0.253 0.441

3 0.531 0.217 0.132 0.146

1 0.200 0.322 0.532 0.345
™ 2 0.422 0.213 0.221 0419

3 0.313 0.310 0.231 0.339

1 0.231 0.138 0.183 0.162
DRRM 2 0.326 0.211 0.313 0.123

3 0.424 0310 0.223 0.109
KF- 1 0.173 0.200 0.354 0.172
RRM 2 0.251 0.220 0.504 0.136

3 0.421 0.333 0.224 0.163

! Tahmin degerleri lokal sonuglardir.

Cizelge 4.6. da goritldiigii gibi tilm modeller igin parametre tahminleri
gergek degerlerden dilsiik olmustur. Eklemeli genetik standart hatalar (0,)iginen

diisilk degerlere DRRM ve KF-RRM tahminleri sahip olmugtur. Bu y8nden en
biiyiik degere 0.836 ile hayvan modeli sahip olmugtur. Birinci laktasyon verimleri
i¢in kalitim derecelerinde en yilksek tahmin degerine, 0.243 ile hayvan model sahip
olurken bunu TM izlemistir. Bu sekilde bir siralamayla modeller igin bityitklik
strasi, HM, TM, DRRM, ORM ve KF-RRM olarak gergeklesmistir. ORM igin
tahmin degeri lokal tahmin degeri olarak elde edilmistir. Fenotipik ve Genotipik
korelasyonlar ger¢ek degerlerden daha diistik ancak, yakin degerler almigtir.
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4.1.3. 305 giinliik toplam verimler

-Laktasyon baglangicindan sonuna kadar gegen siire igin elde edilen tlim

denetim giinit verimleri igin 305 giinlitkk verimler eklemeli olarak elde edilmis ve ..

¢ahigmada kullanilan tiim modeller i¢in model uyumu yapilmistir. 5 farkli model igin -
model uyumu, varyasyon katsayilan ile belirleme ve korelasyon katsayilar1 Cizelge -
4.7. deki gibi olmustur.

Cizelge 4.7. 305 glinlitk eklemeli verimler i¢in model uyumlan ile tahminlenen ve
gergek deger arasindaki korelasyon degerleri

Model R? cv F P
HM

0.786 0.130 2.153 0.233
ORM

0.650 0.184 2.100 0.225
™

0.810 0.175 1.852 0.362
DRRM

0.842 0.124 1.986 0.411
KF-RRM

0.895 0.114 1.511 0.453

Cizelge 4.7.’den de izlenecegi gibi galismada kullantlan tim modeller igin
model uyumu testinde H, hipotezi kabul edilmistir. Gergek parametre degerleri igin
korelasyon ve modelin toplam varyasyonu agiklamadaki basansi igin KF-RRM ve
RRM en iyi performansi gdstermigtir. Uyum yetmezIigi testi tiim modeller igin
tnemsiz bulunmasina ragmen, DRRM ve KF-RRM modelleri veri setini en iyi
agiklayan modeller olarak gdziikmektedir. Tahminlenen dogrunun standart hata
degeri bakimindan en kiigitk degere KF-RRM sahip olmustur. DRRM, KF-RRM’¢
olduk¢a yakin bir degier alirken, HM ise en blylik degere sahip olmugtur. Gergek
parametre degerlerinin 305 giinlik verimlere iligkin olmasi nedeniyle tiim
modellerde korelasyonlar yiksek ¢ikmigtir, R? degerleri bakimindan toplam
varyasyonu en iyi agtklayan modeller olarak bilyiiklik siralamasi, KF-RRM,
DRRM, TM, HM ve ORM seklinde olmustur.

305 giinliik eklemeli verimler igin ilk ve sonraki iki laktasyon sirasina gore
fenotipik, genotipik korelasyonlar ve kalitim dereceleri Cizelge 4.8.’de verildigi gibi
olmustur.
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Cizelge 4.8. 305 giinliik toplam verimler igin 5 modelde tahminlenen degerlere ait
alt tablolar (alt tablolarda diyagonal elemanlar kalitim
derecelerini, Ustteki elemanlar genotipik, asagidaki elemanlar
fenotipik korelasyonlar1 ve son siitun eklemeli genetik standart

hatalan (o ) gbstermektedir)

Laktasyon Sirasi (o)
Model Laktasyon
1 2 3
1 0.286 0.185 0.183 0.895
HM 2 0.563 0.254 0.172 0.518
3 0.421 0.850 0.263 0.767
1 0.281 0.150 0.188 0.221
ORM! 2 0.211 0.242 0.177 0.692
3 0.332 0.745 0.255 0.174
1 0.242 0.188 0.175 0.543
™ 2 0.252 0.230 0.196 0.534
3 0.404 0.840 0.248 0.191
1 0.233 0.183 0.176 0.011
DRRM 2 0.598 0.210 0.189 0.132
3 0.712 0.812 0.247 0.112
1 0.238 0.188 0.179 0.136
KF-RRM 2 0.600 0.214 0.195 0.179
3 0.408 0.815 0.251 0.190

! Tahmin degerleri lokal sonuglardir.

Cizelge 4.8 de gorildiigll gibi tiim modeller igin parametre tahminleri
gergek degerlere oldukga yakin bulunmugtur., HM ve ORM tahminleri igin tiim
degerler gergek degerlerden yliksek olmugtur. TM, DRRM ve KF-RRM tahminleri
birbirleriyle ve gergek degerlerle olduk¢a benzer bulunmustur. Eklemeli genetik

standart hatalar (& ;) i¢in en disiik degerlere DRRM ve KF-RRM tahminleri sahip

olmugtur. Bu y6nden en biiyitk degere ise 0.895 ile hayvan modeli sahip olmustur.
Birinci laktasyon sirasi i¢in kalitim derecelerinde en yiiksek tahmin degerine, 0.286
ile hayvan modeli sahip olurken, bunu 0.281 ile ORM izlemistir. Bu sekilde bir
siralamayla modeller igin biylikliik siras1 HM, ORM, TM, KF-RRM ve DRRM
olarak gergeklesmistir. Fenotipik ve Genotipik korelasyonlar gergek degerlerden
daha dusitk ancak oldukga yakin olarak bulunmustur.

Eklemeli verimler i¢in uyumu yapilan modellerde parametrelerin tahmini
i¢in iterasyon sayis1 ve harcanan CPU zaman: Cizelge 4.9.” daki gibi olmustur. Tiim
laktasyon dénemleri igin 100 giinlitk verimlerin incelenmesi amaciyla veri setinde
toplam 3772 adet verim degeri kullanilmigtir. Bu deger 200 giinliik verimler igin
5352 ve 305 giinliik verimler igin ise 5760 adet olmustur. 100, 200 ve 305 glinlik
eklemeli verimler igin toplam stirli (4)x baba(4) x mevsim (4) x yas (8) olmak {izere
512 adet varyans-kovaryans unsur tahmini yapimistir. 100, 200 ve 305 glnliik
verimler igin harcanan toplam CPU zamani ise sirasiyla, 185, 304 ve 273 da.
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olmugtur. Ortalama olarak her parametre igin swrasiyla 0.23, 0.20 ve 0.34 sn
kullanilmigtir. Calismada ttim eklemeli verimler igin yaklasim (Converge)
saglanmigtir. Ilk caligrma (Raund) sonuglarinda tahminlenen degerler lokal
parametre tahminleri olarak kabul edilmis ve bunlar baglangi¢c degerleri olarak
atanarak yeni bir raund baslatilmistir. Bu sekilde her model igin son raundda
tahminlenen degerlerle bir dncekiler arasmndaki fark 10 oluncaya kadar isleme
devam edilmistir. Gergek parametre (maxima) tahminlerine ulasilincaya kadar
toplam ¢ahstirma sayist toplam verimler i¢in HM’de 1, 2 ve 3. laktasyonda 12, 15 ve
18 olarak ger¢eklesmistir. Diger modeller i¢in TM, DRRM ve KF-RRM i¢in aym
strayla 13, 18 ve 21; 15, 16 ve 22; 21, 26 ve 33 olmustur. ORM igin ise, 50 raund
gerceklestirilmis ancak gergek parametre tahmini degerleri elde edilememis ve en
son raund sonuglart lokal tahminler olarak kabul edilmigtir. Bu islem sonucunda
modeller igin gergek degerler elde edilinceye kadar tahminlenen 305 giinlikk
verimler igin genetik varyanslar Sekil 4.1’de verildigi gibi olmustur. 100 ve 200
glinltk tahminler i¢in benzer grafikler elde edildigi i¢in burada yer verilmemistir,

Cizelge 4.9. Eklemeli verimler i¢in kullanilan g6zlem sayilari (N), her ¢alistirmada
tahminlenen parametre bagina ortalama iterasyon sayilar1 ve

ortalama CPU zamam
Ozellik N Iterasyon Sayisi CPU Zamani
100 Giinltik Verim 3772 18 0.23
200 Giinliik Verim 5352 14 0.20

305 Ginlitk Verim 5760 17 0.34
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Sekil 4.1. Gergek parametre (maxima) tahminlerine ulagilincaya kadar ilk laktasyon
i¢in genetik varyanslar.

TM, KF-RRM ve RRM igin benzer tahminler elde edilmistir.. HM en
yilksek genetik varyans tahminlerine sahip olmustur. Kullanilan esitlik sayis1 KF-
RRM de en yitksek olmus ve bu esitliklerin ¢8zlimii igin harcanan toplam siire tiim
modellerin ¢6zlimiinden daha fazla olmustur. Bunu, RRM ve TM izlemigtir. ORM
icin hata varyanslart HM’ye benzer sekilde olmugtur. KF-RRM hata varyanslari igin
en kiigiik degere sahip olmustur. Bu yénden HM ve ORM en bilyitk degere sahip
olmus, bunu TM ve DRRM izlemistir. Hata varyanslarinin tahminlenmesi
asamasinda, elde edilen grafik Sekil 4.2. de’ki gibi olmugtur.
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Sekil 4.2. Bes yéntem i¢in tahminlenen hata varyanslar:.

Sekil 4.2 incelendiginde, DRRM ve KF-RRM’in 8zellikle 100 ve 200. giin
verimlere iligkin varynslarin, ¢ok yakin degerlerde oldugu ve laktasyonun son
doneminde ise, KF-RRM’in daha kiiglik varyansa sahip oldugu gdzlenmektedir.
HM, 100. glin verimleri igin en yiiksek varyansa sahip olmustur. Bu anlamda HM ni
ORM ve TM izlemistir. 200. giin verimleri igin, ORM en biiyilk varyansa sahip
olmus, HM, TM’den daha kiigiik ancak, yakin varyansa sahip olmustur. 305. giin
verimlerinde TM ve HM ayni varyansa sahip olmugtur. ORM 305 giinlitk verimde
bu iki modelden daha kiigitk varyansa sahip olsa da bu deger lokal tahmindir.

4.2, Tekrarlanan Verimler (Denetim Giinleri)

Tekrarlanan verimler i¢in denetim gilinli verimleri laktasyon sirasma goére
ilk ve sonraki laktasyonlar seklinde ayr1 ayr1 ve beraber olarak incelenmistir. Bu
sekilde dlizenlenen veri setinin uyumu Hayvan model harig¢ diger d6rt model igin
uyumu yapilmistir. Kullanilan veri setinine iliskin Cizelge 4.10.’de 6zetlendigi gibi
olmustur.
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Cizelge 4.10. Denetim glinii verimlerine iliskin veri setinin genel yapisi

%95°lik Gliven Sinirlart

Etki N sayisi X Sz AltSmr  Ust Sinr
1 7236 17.903 0.087 17.018 18.344
Silrit 2 2228 20.464 0.225 19.248 21.680
3 2574 19.835 0.144 18.557 21.113
4 2463 19.513 0.768 19.234 19.792
1 4800 18.780 0.062 18.658 18.903
Baba 2 4925 18.763 0.062 18.642 18.884
3 4776 18.501 0.216 18.077 18.925
4 4834 17.485 0.025 17.112 17.858
30 999 18.648 0.124 18.405 18.891
60 1575 21.756 0.110 21.539 21.973
90 1269 22.625 0.109 22412 22.838
120 1306 20.846 0.286 20.285 21.407
- 150 1412 19.363 0.114 19.141 19.586
= 180 1251 18.350 0.109 18.135 18.565
3 210 1347 17.333 0.394 16.561 18.105
£ 240 1381 16.594 0.126 16.346 16.842
g 270 1408 15.645 0.101 15.447 15.843
5 300 1309 15.827 0.105 15.621 16.033
a 330 1244 10.851 0.952 8.984 12.718

Laktasyonun 4 farkli dénemi i¢in ilk denetim giini (1) degerleri, 90. giin
(2) degeri pik, 120. glin (3) degeri siireklilik ve 300. giin (4) degeri diisme dénemleri
olarak degerlendirilmistir. Bu dénemler, eklemeli verimler i¢in yaklagik olarak, 100.
glin 1 ve 2, 200. giin verimi 3. donem ve 4. dénem ise 305. giin verimlerine kargilik
gelen tahmin degerleri olmaktadir. Eklemeli verimler igin HM harig beraber yapilan
tanimlamanin kullanildig1 ¢6zlimlere iliskin bilgiler Cizelge 4.11. de verildigi gibi

olmugtur.

Cizelge 4.11. Tekrarlanan Slgtimler i¢in olusturulan veri setine uyumu yapilan 4
model i¢in kullanilan esitlik sayisi, her Raund igin ortalama
iterasyon sayis1 ve her tahmin igin harcanan ortalama CPU zamani

Ozellik ORM' ™ RRM KF-RRM
Esitlik Sayisi 154 166 265 353
Raund Sayis1 50 23 22 21
Ortalama iterasyon 38 32 30 28
CPU (sn) 23 21 20 19

'ORM igin gergek parametre tahminleri elde edilemediginden 50 raund sonunda
islem durdurulmugtur,

Cizelgeden de izlenecegi gibi, ORM igin ger¢ek parametre tahminleri elde
edilememis ve 50 raund sonunda iterasyona son verilmigtir, ORM ve TM igin en az
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sayida tahminlenebilir esitlik kullamlmistir. RRM ve KF-RRM, veri setindeki tiim
hayvanlan gansa bagh olarak kabul etmekte ve her hayvan i¢in ayrn damizlik deger
tahmini yapmaktadir. Bu nedenle RRM en yiiksek sayida tahminlenebilir esitlik
kullnarak iglem yapmaktadir, KF-RRM 8nemsiz olan interaksiyonlar igin eksiltme
yoluyla islem yaptigi i¢in, baslangigta 2138 adet varyans-kovaryans ve 3 adet
kovaryet olmak tizere toplam 2141 adet tahminlenebilir esitlik kullanmis ve her
iterasyonda 6nemsiz olan interaksiyonlar igin en iyi model segimiyle modelde
eksiltme yapmugtir. Sonug olarak 353 tahminlenebilir esitlikle titm parametreler
tahminlenmistir. Gergek parametrelerin tahminlenmesi agamasinda ORM igin bu
bagarilamamistir. TM 23, RRM, 22 ve KF-RRM ise 21 raund sonunda gergek
parametre tahminine ulagmigtir, Raund bagina ortalama olarak en dilsitk iterasyona
ve ortalama zamana KF-RRM ihtiya¢ duymustur. TM ise, ortalama 21 iterasyonluk
32 raund sonunda gercek parametre tahminlerine ulagmigtir. Toplam zaman
bakimindan en yitksek zamana, ¢6zilmil yapilan tahminlenebilir egitlik sayisi
bakimindan en yliksek degere sahip olan KF-RRM sahip olmugtur. Model ¢8ziimil
i¢in her raund toplam ortalama olarak 1.3 saat olarak gergeklesmisti. ORM’de
gergek degerler tahminlenememis ancak, kullamlan esitlik sayismin az olmasi
nedeniyle her raund toplamu ortalama 0.85 saat slirmiistiir. TM igin bu deger 0.93 ile
ORM’den biraz fazla olmustur. DRRM igin 1.79 sa. Ve KF-RRM igin 2.53 sa
harcanmgtir,

Gergek parametre tahminlerinin elde edildigi 3 model igin tahminlenen
genetik varyans ve kovaryanslar Cizelge 4.12.” de dzetlendigi gibi olmustur.

Cizelge 4.12. 4 farkh model igin ilk laktasyon verimlerine iliskin tahminlenen
genetik varyans ve kovaryanslar

Parametre ORM' ™ RRM KF-RRM?
a0 a 44.56 13.62 13.24
a0 a -2.36 -0.03 -0.03
ag a - -44.23 -17.82 -17.83
a a; -33.10 -12.10 -

ag ay 5.40 3.26 -

a a 2.56 2.63x10° 2.64x10°
a a 4.90 0.05 0.05
a a; B 0.65 0.32 0.31

a ay 0.12 1.3 x10% -

a a 45.00 38.23 38.19
a as - 33.25 22.56 -

a; a -10.25 -1.25 -

a; a; 28.56 21.30 21.20
a; a, ) -9.26 -0.36 -

a, ay . 1.2 0.26 0.23

' ORM igin gergek parametre tahminleri elde edilememistir.
2 KF-RRM istatistik olarak 6nemsiz parametrelerin tahminlemesini yapmamustir.
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Kalitim derecesi tahminleri denetim glinti verimleri i¢in TM, DRRM ve
KF-RRM i¢in ayn ayri elde edilmistir. Kalitim dercelerine benzer bir kullanima
sahip olan ve stit veriminin devamlihif1 anlamina gelen persistensi tahminleri de elde
edilmistir. Sadece denetim glinil modellerinde ve denetim glinlerine gdre laktasyon
egrilerinin tahminlenmesi tekniine gbre elde edilen persistens tahminleri igin
DRRM ve KF-RRM. ayni degerlere sahip olmug, ancak, TM igin elde edilen
tahminler bu iki modele gére daha dustik olmustur. TM igin elde edilen persistens
tahminleri 1, 2 ve 3. laktasyon igin sirasiyla: 0.2350, 0.2361 ve 0.2685 olarak elde
edilmigtir. DRRM igin bu degerler, 0.3261, 0.3655 ve 0.4516 olmustur. Benzer
sekilde KF-RRM igin aym degerler: 0.3126, 0.3590 ve 0.4356 olarak DRRM ile
oldukga yakin tahminler elde edilmistir.

TM i¢in tahminlenen kalitim dereceleri DRRM ve KF-RRM
tahminlerinden daha diigtk bulunmustur. TM igin elde edilen kaliim derecesi
tahminleri Sekil 4.3.’deki gibi elde edilmistir. Sekil incelendiginde kalitim derecesi
tahminlerinin laktasyon bagindan, pik ddnemine kadar tlim laktasyon verimleri igin
artis gésterdigi, stit veriminin diiyme déneminde en dilsitk degerde tahminlendigi ve
laktasyonun en son déneminde oldukg¢a yiiksek degerler aldig1 gézlenmektedir.
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Sekil 4.3. TM igin 3 laktasyondaki denetim gilnleri siit verimlerine iliskin kahtim
derecesi tahminleri.

DRRM igin tahminlenen kalitim dereceleri Sekil 4.4. de verildigi gibi
olmustur. DRRM icin elde edilen tahminler TM tahminlerinden daha yilksek
bulunmustur.3 laktasyon igin tiim dénemlerde elde edilen tahminler TM’den yliksek
¢ikarken, laktasyonun diglis gdsterdigi 150-250. glin verimleri i¢in 2. laktasyon
tahminlerinde oldukga hizli dilsmeler gézlenmistir.
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Sekil 4.4. DRRM ic;ih 3 laktasyondaki denetim gilnleri slit verimlerine iliskin kalitim
derecesi tahminleri.

KF-RRM igin 3 laktasyona ait denetim giinii verimlerine iliskin kalitim
derecesi tahminleri DRRM’ye ¢ok benzer bir degisim gbstermistir. Az da olsa
DRRM tahminlerinden yitksek ¢ikan kalitim dereceleri Sekil 4.5.’de 6zetlenmigtir,

Kahtim Derecesi (kg®)
o
N

T T 1

0 50 100 150 200 250 300 350
Denetim Giinil (Giin)
- - ¥ - -1. Laktasyon ——2. Laktasyon — X — 3. Laktasyon

Sekil 4.5. KF-RRM i¢in 3 laktasyondaki denetim giinleri siit verimlerine iligkin
kalitim derecesi tahminleri.

Calismada kullanilan veri setinin denetim giinli verimlerinden olusmasi
nedeniyle hayvanlar arasi ve ici iligkilerin yliksek olmasi beklenmektedir. Bu
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nedenle hatalar arasinda bir oto-korelasyon yapisinin olduBu ve bu yapiy: agiklamak
amactyla kullanilan oto-regresif hata modelinin, 5 nolu esitlige gére veri setine
uyumu yapilarak parametre ve varyans-kovaryans unsur tahminleri Gilmour
tarafindan Fortran-90 programinda olusturulan AI-REML paket programinda Al-
REML algoritmasina gore elde edilmistir. Al (average information) teknigi Ek-D’de
verilmigtir. Ancak ORM ve DRRM igin bu islem, modellerin goklu laktasyon
sonuglarinin  kullanimina izin vermemesi nedeniyle bu modellerde ¢oklu
laktasyonlar i¢in sonuglar elde edilememistir. Buna gére TM ve KF-RRM i¢in ilk ve
sonraki ve 3 laktasyonlar i¢in program ayri ayn ¢alistirilarak analiz ve tahminleme
iglemleri yapiimistir. ilk ve ¢oklu laktasyonlar igin simflar arasindaki standart
hatalar TM, ve KF-RRM modelleri igin sirasiyla 0.05, 0.03; 0.01 ve 0.001; 0.001 ve
0.0001 olarak gergeklesmigtir. KF-RRM en kilglik varyanslarla islem yapan model
olmugstur. Ik ve ¢oklu laktasyonlar igin log-olabilirlik (log-likelihood) ve olasihik
fonksiyonun maksimizasyonu ile elde edilen —2log(&) degerleri Cizelge 4.13 deki

gibi elde edilmistir. Tahminlemeler igin 10® olarak kabul edilen yaklasim
(converge) kriterine ulagilincaya kadar gegen siire ve iterasyon sayilart DFREML
sonuglariyla olduk¢a yakmn bulunmustur. Bu analiz i¢in TM de 38 ve KF-RRM’de
32 Raund sonucunda gergek parametreler elde edilmigtir. Her raund i¢in ortalama 23
ve 32 iterasyonun kullanildig: analizde 1, 2 ve 3. laktasyonlar i¢in, TM, ve KF-RRM
i¢in sirasiyla 0.23, 0.19, 0.24 ve 0.24, 0.20, 0.26 ve 0.26 sn ve 0.27 sn CPU zamani
harcanmuigtir.

Cizelge 4.13. Calismada ilk ve sonraki laktasyonlar i¢in yapilan analiz sonuglarinda
—21log(&) degerleri

Model —2log(&) degerleri
™ -243.52
KF-RRM -541.25

Cizelgeden de anlagilacag: gibi KF-RRM modelde, -2 log(&) kriteri hemen

hemen 2 kat daha kiigtik olarak ger¢eklesmistir. Bu nedenle KF-RRM moidelde
tahminler TM’den ¢ok daha kiiglik olarak elde edilmistir.

Calismada simiilasyonla elde edilen veri setinde 4 farkli babanin 4 siredeki
kizlarina ait siit verimlerine iligkin 11 denetim giinil verimi kullanilmugtir. Bu sekilde
DRRM ve KF-RRM denetim glinlerinin her biri igin modeldeki parametre ve
genetik parametre tahminleri ayr1 ayn elde edilmektedir. ORM ve TM igin tiim
denetim giinlerinin incelenmesi model tanimindan dolay: miimkiin olamamugtir. TM
igin denetim giinit modelleri kapsaminda yapilan diizenlemeye ragmen 11 denetim
glint igin hemen tim tahminler hata yapisinin yeterince agiklanamamasi nedeniyle
tahminlenememisgtir.

RRM ve KF-RRM igin yapilan model uyumunda iki model igin de Hy
kabul edilmistir. iki model igin toplam varyasyonun sirasiyla, 0.82 ve 0.89’luk bir
kism1 agiklanabilmistir. Cevresel ve genetik varyasyonlar igin ise ayn: sirayla, 0.89
ve 0.383; 0.96 ve 0.435’lik kisimlan agiklanabilmistir. KF-RRM igin CV daha
diistik bir deger almistir. Varyanslarin heterojenligi igin yapilan Bartlett testinde alt
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gruplar arasi varyanslarin homojen olduguna dair kurulan H, hipotezi ret edilmis ve
varyanslarin heterojen oldugu belirlenmistir (P<0.05).

4 stirl ve 4 babanin yavrulari igin ilk 3 laktasyon siit verimine ait 11
denetim giintl kaydindan olusan toplam 93120 adet denetim giinli verimine iliskin
veri seti analiz edilmistir. Sonugta Henderson (1987) tarafindan tanmmlanan ve
dogrudan RRM kullanilarak, DFREMI. algoritmasindan varyans-kovaryans
unsurlarinin tahminleri elde edilmigtir. Tiim parametreler igin bu yaklagimin
saBlandif1 modelde her biri ortalama 23 iterasyonluk toplam 31 Raund sonunda
gergek parametre tahminleri elde edilmistir. Ortalama 19sn CPU zamaninin
kullanildig: tahminlemeler toplam 643 tahminlenebilir esitlik kullanilarak elde
edilmigtir.

Denetim giinleri igin, k=5/305,.....30/305,........ 305/305 olarak hesaplanan
dizeltilmis k degerlerinden faydalanilarak ilk, iki ve ligiincii laktasyonlarda bireysel
hata degerleri sirasiyla:

2

07, =4332-0.001097k-+0.00019k"
azk = 4762 — 0.03081% + 0.0043k
2

aek =4.130-0.0011280% + 0.0001%2

esitliklerinden faydalanilarak elde edilmistirr. RRM igin ilk, ikinci ve iglincti
laktasyonlar igin ayr: ayri tekrarlanan model uyumunda, R? degerleri sirasiyla 0.74;
0.78 ve 0.76 olarak elde edilmigtir. CV ise .12; .11 ve .14 olarak hesaplanmigstir. Ek
lemeli genetik ve sabit gevresel etkilere ait parametre tahminleri Schaeffer ve
Deckers (1997) tarafindan bildirilen yonteme gore Cizelge 2 deki gibi elde
edilmigtir. 3 baba igin olusturulan gruplar igin eklemeli genetik etkilere ait
aj=(ap; aij @b a3 ) vektorit i kadar hayvan igin ayri ayr1 olmak lizere
hesaplanmigtir. Bu gekilde hayvanlar i¢in damuziik degerleri hesaplanmasinda
kullanilabilen = RR  katsayilar1 elde  edilmistirr. Her hayvan igin:

Dy =dg; +njck +éjcs +a3dy +asids  damzlk  deferleri de  (DD)
hesaplanmaktadir. Burada ¢,=k/305 ve di=In(1/c;) olmaktadir. Ayrica tiim denetim
ginleri i¢in toplam bir DD tahmini yapilabilmektedir. Bu sekilde bir hesaplama igin
kullamilabilecek olan damizlik degeri tahminleri igin RRK ‘larindan

faydalanilmaktadir. Babalara ait denetim giinti verimlerine iligkin tahminlenen
BLUP degerlerinde sapmalar $ekil 4.6° de verilmistir.
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Sekil 4.6. Dort baba i¢in tahminlen (BLUP) damuzlik degerlerine iligkin sapmalar.

KF yaklasimiyla laktasyon egrisini en iyi agiklayan Scheaffer ve Ali (1987)
ve Ortogonal (Legendre) polinomlarmin ve Wilmink egrisinin tanimlandi® ¢ok-
degiskenli yaklagimda birden fazla laktasyon veriminin ayni anda incelenmesine
olanak veren RR modelin veri setine uyumu yapilarak DFREML ver 3.0 istatistik
paket programinin DXMRR prosediirti kullanilarak, Al yaklasgiminda analiz ve
varyans-kovaryans unsurlarinin tahminleri elde edilmigtir. Uyumu yapilan iki farkl:
egri fonksiyonu igin ayr1 ayr1 olarak elde edilen sonuglar agagida alt basliklar altinda
verildigi gibidir. Modeldeki parametreler igin her #i¢ yaklasimda da 4x4 boyutlu
olarak tanimlanan baslangi¢ degerleri igin varyans-kovaryans matrisi,

0.236 -0.260 -0.231 -0.232
0.238 0452 -0.365
0.365 -0.321

0.261

seklinde elde edilmigtir. Baglangig degerleri DFREML ver. 3.0 PREP kismu ile,
dnceki laktasyon sonuglarindan faydalanilarak elde edilmistir. k=1, 2, 3, 4, 5 igin
uyumu yapilan egri fonksiyonlan i¢in eklemeli genetik (G) ve hata vektdrleri igin
uyum testi sonuglarma gore 1 ve 2. dereceden uyumu yapilan her iki egri fonksiyonu
igin laktasyona ait yeterli bilgi kullanilamadigmdan, uyum testi sonuglar1 kotii
gikmugtir. 3, 4 ve 5. derceden uyumu yapilan egrilerde ortogonal polinomlar igin
polinomun derecesi arttik¢a varyasyonun daha fazla kismi agiklanmaktadir. Bununla
beraber &zellikle 5. derecede polinom igin kullamilan toplam esitlik sayis1 arttifs
gibi, hata serbestlik derecesi ¢ok fazla diigmiistir. Bu sakincast nedeniyle
yorumlamalar 3. derceden polinoma gore yapilmistir. Zira, 4. derceden polinom igin
de hata serbestlik derecesi, 5. dereceden ¢ok az biiyilk ¢ikmistir. Ali-Schaeffer egrisi
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igin elde edilen uyum sonuglari polinomlara gore laktasyonu ¢ok daha iyi
agiklamigtir. Ancak, 0z defer ve 0z vektdr ¢bziimlerinden dolayr olugturulan
fonksiyon tanimlamasinda laktasyondaki varyasyonun cevresel ve genetik kisimlari
ayrilamamig ve polinomlar bu durum i¢in gok daha agiklayici olmustur. 3. dereceden
polinomlar i¢in toplam laktasyonun genetik kaynakh olarak 0.351’lik bir kismi
agiklanabilmistir. Bu bilgi Ali-Schaeffer egrisi i¢in elde edilememistir.

Caliyjmada KF-RRM igin baglangi¢c degerleri olarak kabul edilen ¢
kovaryans fonksiyonu katsayilar matrisi, eklemeli genetik (G) ve Cevresel (Q)
etkiler igin uyumu yapilan C, F ve D matrisleri:

0.059 0.050 —0.036 0.057
. 0.096 0.012  0.040
0.105  —0.000]}
0.024
0.121 —0.000 0.000 0.000
0222 0.001 —0.00
F=
0.451 ~0.000 Ve
0.015
0.512 —0.000 0.000
D= 0.385 0.023

0.310

olarak elde edilmistir. flk, ikinci ve tigiincti laktasyonlar igin 11 denetim giinline
gbre denetim giinleri arasinda genetik korelasyonlar elde edilmistir. Caligmada 5.
mertebeden fonksiyon uyumu yapilan model tam model olarak degerlendirildiginde
belirleme katsayist (R?), 0.865 degerini almistir. 3 ve 4. mertebeden fonksiyon
uyumlari igin ayni de@er swrasiyla 0,82 ve 0.79 olarak elde edilmigtir. Cevresel
kovaryanslarla denetim giinleri arasindaki dagilis grafigi tam model (yukarida) ve
" eksik (agagida) model igin Sekil 4.7. deki gibi elde edilmistir.
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Sekil 4.7. Tam (yukarida) ve 3 ve 4. dereceden polinom uyumunun yapildif:
(asagida) modelde gevresel kovaryanslara iligkin grafik gdsterim.

Sekil 4..’den de izlenecegi gibi, ¢evresel kovaryanslar zamana bagli olarak
degisim gOstermistir. Laktasyonun baglangicinda, siit veriminin hizla yiikseldigi
déneme kadar gegen slirede verim cevresel etkilerin etkisi altinda sekillenirken, daha
yliksek verimlerin gdzlendigi 2 ve 3. laktasyonlarda gevresel kovaryanslarin daha
degisken oldugu gézlenmektedir.

4.3. Tekrarlanan Olgiimler i¢in KF Coziimleri

Tekrarlanan verimler igin KF tahminleri iki agamali olarak elde
edilmektedir. Baslangig degerlerini igeren baslangic degerler matrisi ayri bir
dosyada tanimlanarak modele entegre edildikten sonra, genel bir tahminleme
yapilmakta ve ikinci bir baglangic degerler matrisi atamasi yapilmaktadir. Bu
asamadan sonra, eklemeli genetik ve gevresel etkiler zamana bagli olarak ayrmntili
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olarak incelenmekte ve kovaryans fonksiyonu Kkatsayr tahminleri ayri ayr
matrislerde elde edilmektedir.

11 denetim giinfine ait tekrarlanan 8lgiim degerlerini igeren veri setinde KF
i¢in 3, 4 ve 5. dereceden polinom uyumu yapilarak 3 ayr tahmin degerlerinden
olusan matrisler olugturulmustur. Matrisler igin yapilan F testine gore, 5. dereceden
uyumu yapilan polinom igin tahminlenen 5x5 boyutlu matrisle, 3 ve 4. dereceden
polinom igin tahminlenen matrisler arasinda farkin istatistik olarak 8nemsiz oldugu
belirlenmis ve bu asamadan sonra KF igin 3. dereceden polinomun uyumu yapilarak,
laktasyon dénemi baglangig, pik ve sonraki devre olmak {izere 3 safhada
incelenmistir.

Genetik etkilere ait kovaryans fonksiyonlar igin 3. dereceden polinomun
uyumu yapilarak, C matrisi i¢in tahminler elde edilmistir. Burada, laktasyonun 4
dénemde incelenmesini n goren KF yaklagiminda hafiza sorunu olmasi nedeniyle,
3. dereceden polinomun uyumu yapilmistir. Bununla beraber stirlintin laktasyon
seviyelerinin incelendigi F matrisinin 4x4 boyutlu veya 3x3 boyutlu olmasinin
istatistik olarak ayni olmasi nedeniyle toplam varyasyonda o6nemli bir fark
yaratmamigtir. Benzer gekilde interaksiyon etkilerinin dahil edildigi D matrisi de bu
ylzden 3 x 4 boyutlu bir matris olarak olugmustur. Sonucta, eklemeli genetik
etkilere iliskin C, F ve D matrisleri su sekilde elde edilmistir.

0.008 0.050 -0.003 0.006

c 0.050  0.010 0.015 0.030

-0.039 0.013 0.033 -0.025
0.064 0.050 -0.024 -0.014

0.001 0.123 -0.140
F={0.144 0.095 -0.005],
-0.140 -0.001 0.018

0.000 0.000 0.000 0.000
D =10.000 0.010 0.000 -0.045
0.000 0.013 0.065 -0.004 Bu sekilde olugturulan
model, toplam genetik
varyasyonun %43.5’lik bir kismuni agiklamigtir, 5. dereceden uyumu yapilan
polinomun kullanildigt model ise, %52.8°lik bir kismi agiklamugtir. Interaksiyonun
olmadif1 diisiiniilerek D nin dahil edilmedigi durumda C ve F igin benzer tahminler
elde edilmistir. Ancak, bu durumda modelin agiklayabildigi kisim %28.5 gibi ditgiik
bir deger almis ve buradaki farkin istatistik olarak dnemli oldugu belirlenmigtir
(P<0.01).
4 farkli siirit igin 1, 4, 7 ve 11. denetim giinii verimlerine iligkin genetik
korelasyonlar Cizelge 4.3.1. deki gibi hesaplanmigtir. 4 farkli slirll igersinde bulunan
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babalara ait ayn1 verim 8zelliklerine iligkin genetik korelasyonlar ise Cizelge 4.3.2.
de verildigi gibi olmustur.

Cizelge 4.14. Dort stirii igin denetim giinti verimlerine iligkin eklemeli kovaryans
fonksiyonlar1 kullamlarak hesaplanan genetik korelasyonlar (x100)

Denetim S1 S2 S3 S4
Gint 1 4 7 11 1 4 7 11 1 4 7 11 1 4 17
1
— 4 20
©woo7 58 42
11 67 11 42

1 62 92 11 42
65 14 14 11 11

o
“ioo7 25 65 65 14 14 43
11 10 30 30 65 25 31 74
1 92 65 65 23 34 85 78 99
- 4 58 36 25 36 92 31 12 76 76
©“o7 67 26 12 25 58 52 26 53 75 31

11 62 12 92 16 67 31 15 108 85 40 27
1 42 92 58 92 62 8 79 94 41 69 113 39
4 23 58 67 58 30 31 70 33 34 72 29 70 69
* 7 19 67 62 67 32 52 41 53 10 48 66 71 29 101
11 36 63 30 62 25 11 22 33 92 47 40 34 95 82 100
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Cizelge 4.15. Dort baba igin eklemeli kovaryans fonksiyonlan kullanilarak denetim
giinll verimleri i¢in hesaplanan genetik korelasyonlar (x100)

Denetim 1. Baba 2. Baba 3. Baba 4. Baba

Gma 3 4 7 111 4 7 1M 1 4 7 1t 47
1

-3

g 4 65

faa)

= 7 30 21

11 65 20 92

1 108 92 25 20
11

ZE 4 91 68 ; 30 18
X 7 92 58 92 91 83 53
11 58 62 62 62 59 52 719
1 67 25 58 92 49 83 88 101
8 4 62 58 30 9 93 8 110 109 73
,'ﬁ- 7 21 30 35 31 8 99 100 117 8 38
11 67 25 67 65 76 93 101 118 84 46 57
1 100 22 62 8 78 92 102 118 59 62 48 36
g 4 9 36 62 79 77 93 98 103 58 61 23 59 68
i‘ 7 8 38 61 73 76 94 59 101 43 60 28 68 67 63

11 78 48 359 72 75 28 59 104 54 39 96 67 66 98 80

Cizelgeler incelendiginde her denetim glinti igin, ozellikler arasindaki
genetik korelasyonlarin olduk¢a yliksek oldugu gtzlenmektedir. KF ile hesaplanan
korelasyonlar yliksek bulunmus ve aym ozellikler igcin ORM, TM ve RRM igin
benzer kargilagtirma olanagi saglanabilmesi amaciyla her denetim glinil igin ayn
tahminler elde edilmistir, ORM ve TM igin tekrarlanan gozlemler arasindaki iliski
sadece en yliksek bulunan degerler olan 113 (S4.1-S3.7) ve 118 (B3.11-B2.11)
degerleri i¢in incelendiginde; ORM ve TM igin ayn: degerler sirasiyla 5.8 ve 4.2; 4.9
ve 5.2 olarak elde edilmistir. Cizelgelerden de goriildiigi gibi genetik korelasyonlar
dzellikle son dénem igin gergek degere oldukga yakin bulunmugtur. Baslangig ve pik
d6nemi igin distik ve sonraki devre igin daha yiiksek olarak elde edilmistir.

Cevresel kovaryans fonksiyonu tahminleri igin de, benzer yaklagimla 3.
dereceden polinomun uyumu yapilmigtir. Cevresel kovaryans fonksiyonunun
kullanimiyla KF-RRM’de toplam gevresel varyasyonun %89.3 gibi oldukga bilyitk
bir kismi agiklanabilmistir. 5. dereceden uyumu yapilan polinom igin bu deger
%92.8 olarak elde edilmistir. Ancak bu durumda, tahminleyici esitlik sayisi gok
fazla artmigtir.

11 denetim giinil igin uyumu yapilan tam modelde (Full Model) 11x11
olarak elde edilen matrislerle 3x3 boyutlu olarak elde edilen matris arasindaki farkin
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6nemli olmamas: sebebiyle laktasyonda 4 farkli devrenin yeterli oldugu
belirlenmistir. Laktasyonun 4 devresinin incelendigi durum igin Cevresel
kovaryanslar Cizelge 4.16° daki gibi elde edilmigtir. Buna gore, baslangic
d6neminden pik donemine kadar incelenen 2 evrede, cevresel etkilerin verime
olduke¢a yiiksek oranda etkili oldugu belirlenmigtir. Pik evresi ile son evre arasinda
ise gevresel korelasyonlarin dilgiik oldugu belirlenmigtir.

Tekrarlanan verimler i¢in tlim laktasyonun beraberce degerlendirilmesi
amactyla ¢ok faktdrldl yaklagimda yapilan analiz ve tahminleme hafiza problemi
nedeniyle yapilamamigtir. Burada, toplam 11 denetim zamani, 3 siirli, 4 baba, 3
laktasyon , 4 mevsim ve 8 yas grubu i¢in toplam 1584 adet varyans-kovaryans
unsuru i¢in ortalama 0.25sn’lik bir zaman harcanmass gerektigi belirlenmistir. Bu tip
bir analizde, her hayvan i¢in ayr1 ayr1 indeks ile babalara ve hayvanlara iliskin
BLUP tahminlerinin elde edilmesi i¢in 1.3 GB’lik bir RAM kullanilmas: gerektigi
belirlenmisgtir.

Cizelge 4.16. Laktasyonun 4 farkli dénemi igin laktasyon siralarna gre gevresel
korelasyon degerleri

Denetim 1. Laktasyon 2. Laktasyon 3. Laktasyon
Giinti
g 1T 4 7 1 1 4 7 101 4 17

4 42
7 32 14

11 20 27 23

1. laktasyon

1 18 I 27 24

4 11 14 36 23 25
12 28 58 28 23 16

11 38 19 33 31 28 56 10

2. Laktasyon
~

1 27 36 32 20 27 19 17 38

4 63 14 42 19 17 15 25 31 15
7 23 28 11 15 36 36 19 28 17 19

11 61 14 14 36 27 36 39 25 25 27 12

3. Laktasyon

Gnne.y202e2,y313€3)y1, y2 »ys arasmdaki tiim varyans kovaryans
degerleri icin yapilan bir tanim olmugstur. Eklemeli varyans-kovaryans igin
tanimlanan G igin tahmin degeri 3 laktasyon verimi arasindaki varyans-kovaryanslar
i¢in tamml olup agagidaki gibi elde edilmigtir.
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0.1236 0.3645 -0.2514
Y= 0.2561 -0.0000
0.1025

Y degeri laktasyon verimleri arasindaki varyans-kovaryanslar icin 6n fikir
edinmek amaciyla incelenmistir. Y incelediginde, veriler arasinda 8nemsiz de olsa
korelasyon oldugu agikca gézlenmektedir.

4.3.1. Genetik Kovaryans Fonksiyonlar:

Yapilan ¢oklu regresyon analizinde F testi sonuglarina gére modelde yer
alan tiim terimler 9nemli bulunmugtur (P<0.05). Bu durum, C olarak isimlendirilen
ve laktasyonu 4 farkli zaman noktasinda inceleyen 3. dereceden polinomun yeterli
oldugunu gostermektedir. Bununla beraber, slirll ve verim seviyelerinin incelendigi
F matrisi igin 4. mertebede yapilan bir tamimlama kullanilmigtrr. Burada, 4.
mertebeden 4x4 boyutlu olarak tahminlenen F matrisi ile; 3. mertebeden 3x3
boyutlu F matrisleri arasinda istatistik olarak bir fark bulunamamigtir (P>0.05). Bu
nedenle, F tanimlamasi igin 3x3 boyutlu matris tanimi kullanilmigtir. Benzer sekilde,
interaksiyonlarin agiklandigi D matrisi 3x4 boyutlu olarak tanimmlanmistir. Bu
sekilde olusturulan model, 21 adet tahminlenebilir parametre ve Y igin 11 seviyede
tanimh zaman faktorll ile beraber 32 parametre igermistir. Toplam faktor seviyeleri
gz onine alindifinda 4 siirll, 3 baba, 2304 hayvan, 3 laktasyon sirasi, 8 yag, 4
mevsim, 11 zaman ve 3 regresyon igin toplam 72640 adet kovaryans unsuru
tahminlenmistir. Bununla beraber, ySntemin kullandigi kisitlama nedeniyle tiim
kovaryanslar tahminlenmigtir. Ancak, modelde tanimh olan tiim parametreler toplam
2314 esitlik kullamlarak tahminlenmigtir. Ortalama olarak 0.23 sn CPU zamamnmn
kullanildig1 58 devre (raunda) igin tilm parametrelerde yaklasim (converge)
saglanmigtir. Her raund ortalama olarak 28 iterasyona sahip olmustur. A icin

genellestirilmis matris tanimi kullamlarak G ® A~ olarak analize dahil edilmigtir. A"
' matrisinin kullanildigr durum igin G tanmmlamasi negatif oldugu i¢in analiz
tamamlanamamigtir.  Akrabalikk  katsayisi  ortalama olarak 0.330 olarak
hesaplanmistir. Bu durum akrabali iligkiler agisindan hayvanlar arasinda ¢ok yitksek
bir iliskinin olmadiZini1 gbstermektedir.

C, F ve D matrisleri baglangi¢ degerlerinden ¢ok az farkla tahminlenmisgtir.
Bu durum yaklasimda bir avantaj olarak kabul edilmektedir. Kullanilan esitlik
sayismin fazla olmasina ragmen neredeyse 1/5’lik esitlikle parametre tahminleyen
HM ile benzer sayida iterasyon ve CPU zamaninda da yaklagim saglanmistir. Bu
model, kovaryanslarin giderilmesiyle beraber, toplam varyasyonun %68.9’luk bir
kismini agiklayabilmigtir. interaksiyonlarin dnemli bulundugu modelde D matrisinin
dahil edilmedigi durum igin analiz tekrarlanmis ve varyasyonun %63.4’lik bir
kisminin agiklanabildigi belirlenmistir.



59

t zamanlan i¢in polinom uyumu yapilmis olup, 3,4 ve 5. dereceden
polinomlar i¢in 4 farkli zaman aralii tamimlamasmin yeterli bulunmasina ragmen,
11 zaman igin de uyumlar yapilarak ¢dztimler elde edilmek istendiginde hafiza
sorunu ile kargilagilmigtir. Ancak, ¢ 44 matrisinin dahil edildigi KF’nin uyumunun

yapildiBi durumlar igin harcanacak CPU zamaninin, & 14; kullanildigi modelden 10

kat daha az olacag1 belirlenmistir. fkinci Durum igin 72640 adet olarak tamimlanan
kovaryans unsuru sayis), 4 devre dikkate alindifinda 26414’ diigmiistiir. Parametre
tahminleri igin kullanilan toplam esitlik sayis1 da 518 olarak belirlenmistir. Bu
sekildeki bir diizenlemeyle, ortalama CPU zamani 0.20 sn olarak gergeklesmistir.

4 laktasyon seviyesi igin, 4 slirlide neredeyse egit sayida gbzlem
kullanilmigtir. Avustralya kaynakli olan veri tabaninda laktasyon siireleri 300 giin ve
tzeri deBerlerde elde edilmistir. Ortalama ve sapma degerleri ise, veri tabanmna
olduk¢a yakin degerlerdedir. Simulasyonla elde edilen veri seti ortalamalarmm da
populasyon parametrelerinden istatistik olarak farkli bulunmadigi belirlenmistir
(P>0.05).

Genetik parametre tahminleri i¢in DFREML/DXMRR ver. 3.0 programinda
startvalue.dat dosyasi dahilinde tanimlanan A, C ve E matrisleri SAS/MIXED(1998)
kullanilarak, REML algoritmasinda Newton-Raphson yaklasiminda elde edilen lokal
tahminler kullanilmistir. Bu gekilde tanimlanan matrislerin baslangig degerleri ilgili
dosyada tanimlanarak, DFREML istatistik programinda kullanilmigtir. Ortalama 21
iterasyonla yiiriitlilen 58 raund sonunda yaklagim  saglanmig ve ilk sonuglar
baslangic degeri olarak kabul edilerek yeniden calistinlmustir. Yeni degerlerle,
yeniden olusturulan baglangic dosyasi (startvalue.dat) ile yeni bir hesaplama
baglatilmigtir. Bu sekilde arda yapilan tekrarlamalar sonucunda bir dnceki matris
degerleri ile sonraki degerler arasindaki farkin 10 oldugu durum igin programin
cahistinlmasina son verilerek, maxima tahminler elde edilmistir. Toplam 27 yeni
deBer atamasi yapilarak ortalama 0.18 CPU zamam ile tlim parametreler igin
yaklagim saglanmustir.

4.3.2. Cevresel Kovaryanslar

Cevresel etkiler olarak tamimlanan etkiler arasinda 3 regresyon etkisiyle
beraber 1151 adet kovaryans unsur tanimlamasi kullanilmigtir. Bu sekilde belirlenen
modelle toplam c¢evresel varyasyonun %94.7°si agiklanabilmistir. Cevresel
kovaryanslar i¢in interaksiyon dahil 98 parametre igin tahminleme yapilmugtir.
Modele dahil edilen tiim terimler Snemli bulunmustur. Korelasyonlar arasi farkin
dnemli bulunmamasi nedeniyle KF tanimlamasina bazi etkiler dahil edilmemis ve bu
modelle toplam varyasyonun %92.8’i agiklanabilmistir. Iki model arasinda istatistik
olarak 8nemli bir farkin olmadig: belirlenmistir. Boylece, 63 parametrenin tanimli
oldugu model kullamlmistir. C, F, ve H i¢in uyumlar yapilarak sadece 4 denetim
gindl i¢in analizler tamamlanmigtir. Genetik kovaryanslara benzer sekilde, hata
varyanslarimn tamimli oldugu V matrisi C matrisine dahil edilerek C matrisi
kangtirtmug bigimde yeniden diizenlenmistir. nc boyutlu olarak tamimlanan bu
matris 4x4 boyutlu olarak tahminlendiginde, V’de tanimli tim elemanlar kolaylikla
tahminlenebilmistir. Ancak V’nin 3x3 boyutlu oldugu oldugu durumlar i¢in V
matrisinin yine aym sekilde tahminlenebilmesi nedeniyle matris 3x3 boyutlu olarak
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tanimlanmigtir. Tim denetim ghinleri igin 11 zaman tanimlamasim kullanildigs
modelde (full model) ¢ok fazla sayida kovaryans unsuru ve parametre tahminleri
icin ¢ok fazla sayida esitligin ¢dziimiiniin gerekmesi nedeniyle hafiza sorunu
yasanmgtir. Bu nedenle tiim etkilerin tammli oldugu modelde parametre tahminleri
elde edilememigtir.

Kovaryans matrislerinin kovaryans fonksiyonlarina uyumu yapilarak
eklemeli genetik etkilerle, ¢evresel kovaryans fonksiyonu ¢ziimleri elde edildikten
sonra bu ¢alismanin 3. adimina gegilmistir. Bu asamada tahminlenen G ve R igin
elde edilen ¢dziim matrislerinin uyumu yapilarak. KF’da G ve R igin gergek degerler
tahminlenmigtir.

G esas alinarak, Jamrozik ve Schaeffer (1997) tarafindan tamimlanan
modelin uyumu yapilmigtir. Tanimlanan bu modelde, Legendre polinomlarmna
alternatif olarak Schaeffer laktasyon egrisinin uyumu yapilmgtir. Legendre
polinomlarinin ve Schaeffer Egrisi’nin tanimlandif iki modelde agirhkh kareler
ortalamas: sirasiyla 7.14 ve 7.84 olarak bulunmustur. lkinci yaklagimda model
uyumu az da olsa daha iyi bulunmugtur. Schaeffer Egrisi tanimli olan bu modelde

sadece 3 8z deger 0 dan farkhi ve istatistik olarak 8nemli bulunmugtur (P<0.05). R
hata matrisi i¢in, k=5 seviyesinde F istatistikleri quartik terimler igin en yltksek
degere sahip olmugtur. Ancak, bu durumda, hata igin serbestlik derecesi gok diisiik
olmugtur (6 ve S). Cevresel kovaryanslar igin, 3 6z deger tahmini de 0*dan farkls
bulunmugtur (P<0.05). Cevresel etkiler igin de polinomun dogrusal olarak agikladig
kisim $nemli bulunmugtur (P<0.05).

Eklemeli genetik etkilerin ve hatalarin tahminlendigi kovaryans matrisinin
elemanlan i¢in, ¢ahiymada kullamlan tiim model yaklagimlarinda, genel olarak 3
yontem kullanilarak tahminleme yapilmigtir. Bunlar sirastyla HM ve ORM igin
Newton-Raphson yaklagimiyla islem yapan EM-REML, TM igin Powel
yaklagiminda iterasyon yapan ve tek degiskenli yaklasim olan DFREML ile RRM
i¢in regresyon ¢Oziimlerini kullanan Simplex yontem yaklagimiyla tahminleme
yapan DFREML ve KF-RRM igin Al teknigini kullanan (EK-A) DFREML
olmugtur. Elde edilen sonuglara gére beklendigi gibi en iyi sonuglar KF-RRM igin
yapilan ¢zlimlerde elde edilmistir.

4.3, Laktasyon Egrilerinin Tahmini
Bugiine kadar yapilan bir ¢ok galismada stit sigirlar1 igin laktasyonun genel

seyrini gsteren standart laktasyon eprisi olusturulmugstur. Sekil 4.5.1.’de bu egri
gosterilmektedir.
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2 8 10 14 18 2 26 30 34 38 42
Gebelik Sonrast Gegen Hafta

Sekil 4.7. Standart laktasyon egrisi (verim (kg)/ Gebelik sonras: siire (hafta)).

Sekil incelendiginde bdyle bir veri setine uyumu yapilacak olan egri
taniminda zamana bagli yikselme ve diisme katsayilarimn 6nemli oldugu agik¢a
izlenmektedir. Caliymada bu durumu en iyi agikladi@: distiniilen uzun yillar yapilan
cahigmalarda kabul gdrmils olan Wilmink (1987)’in tanimladifi egri tanimi,
Legendre (ortogonal) polinomlar ve Ali ve Schaeffer (1987)’in tanimladig1 egri ile
veri setini en iyi agiklayan model belirlenmeye c¢aligilmigtir. Bu amagla 3 farkh
tanim esas alnarak en iyi model segimine iligkin sonuglar ile r, R? ve hata tahminleri
Cizelge 4.17.°de 6zetlendigi gibi olmustur.
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Cizelge 4.17. Laktasyon egrisinin agiklanmasi amaciyla kullanilan 3 fonksiyon

tanimina ait bilgiler
Fonksiyon Model T R? S

y=a 0.7274 05180 2.1310
y=a+b9 +clns 0.9642 09125 1.2610
y=a+bt+c+dt + fIn(r) 0.9652 0.9296 1.2313

£

8 y=a+bt+ort+d + it 0.9652 09156 1.0265

5 y=a+bt+or+d + it + gtd 09835 09156 1.0025
yla=g+bt ™ ict 0.1087 0.012 24141

-

£ yl=a+bt7 4ot +dr? 0.7841 0.6023 1.9723

= yl=g+br TV vet+dt? + i3 03943 0.451 23845
In(y/t)=a+ bt 0.6312 0.3784 2.3456

5 In(y)=a+blnt +ct 0.9534 0.8971 2.0012
In(y)=a+blnt +ct +dt®> 0.9531 0.8852 1.9412
In(y)=a+blnt + ct + dt> 0.9652 0.9125 1.2811
In(y) =+ablnt +ct +dr®> + fiz 0.9863 0.9356 1.0003

Burada laktasyon efrisini en iyi agiklayan fonksiyon tanimlamasina Ali-
Schaeffer’in KF Kkatsayilarim1 kullanarak tanimladigi egri fonksiyonu sahip
olmaktadir. Wilmink fonksiyonu ise, en kotii sonuglar1 vermis ve zamana baghhi:

agtklamada yetersiz kalmigtir.

Veri setinde 1. laktasyon igin siit veriminin genel yapisi 4. ve 3. dereceden
polinomlarla tanimlanmugtir. 4. dereceden uyumu yapilan ortogonal (Legendre)
polinomuna ait R? degeri 0.9827 olurken, 3. dereceden polinom igin bu deger 0.8681
olmugtur. Uyumu yapilan 2 egrinin grafiksel gésterimi ve gergek verim ortalamalari

Sekil 4.8. de verilmigtir.
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1. LAKTASYON

Verim (kg)

30 80 130 180 230 280 330

Denetim Zaman

Sekil 4.8. Laktasyonlar igin genel laktasyon egrisi tanimi.

Calismada 4 babanin digi dolleri igin elde edilen denetim giinll siit
verimlerine iligkin laktasyon egrisi tahminlerine ait grafiksel gosterim, Sekil 4.9.
daki gibi olmustur.

25 -

20 -

0 50 100 150 200 250 300 350
Denetim Gin

B1_R?=0.9836 B2_R?=0.9854 B3 _R?=0.9757 B4_R*=0.98

Sekil 4.9°dan da gozlenecefi gibi babalara gore veri seti
siniflandinldiinda ortalamalarin  oldukga benzer olmasindan dolay:r polinom
tahminleri benzer olmustur. Babalar i¢in ayri ayr1 4. dereceden uyumu yapilan
polinomlar i¢in R? degerleri, 1,2,3 ve 4. baba i¢in sirasiyla, 0.9836, 0.9854, 0.9757
ve 0.9800 olarak hesaplanmustir.

Caligmada, 3 laktasyon ig¢in 4. dereceden uyumu yapilmig olan
polinomlarin grafiksel gosterimi Sekil 4.5.2.3. deki gibi olmugtur. Sekil
incelendiginde en yiiksek ortalamaya 3. laktasyonun sahip oldugu, ancak 1 ve 2.
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laktasyon i¢in uyumu yapilan polinomlar benzer oluu gbzlenmektedir. 2 ve 3.
laktasyonlar igin 3, 4 ve 5. dereceden polinom uyumlar1 yapilmig ve R? degerleri
sirastyla, 0.9626,0.9897 ve 0.9902; 0.9283, 0.9927 ve 0.9929 olarak elde edilmistir.

30 -

N
(¢
O S

N
o
e

Verim (kg)
>

10
5 j
?
04 : ‘ , : : : 1
0 50 100 150 200 250 300 350
Denetim Zamani
1. Laktasyon @ -~----: 2. Laktasyon 3. Laktasyon

Sekil 4.10. Ug laktasyon igin 4. dereceden uyumu yapilan polinomlar.

Sekilde de goriildugt gibi, genel olarak tahminlerde benzerlik olmakia
beraber, bu durum denetim zamanmin son evresinde daha da artmigtir. Babalar aras:
siniflandirmaya gdre tahminlenen ortalamalar igin standart hatalar ve maksimize
edilmis ortalamalara ait tahminler i¢in grafiksel gsterim Sekil 4.11. de verildigi gibi
olmustur. Grafik incelendiginde ¢ok benzer olan polinom tahminlerinin babalar igin
cevresel etkiler giderildikten sonra farklilastiy1 gorillmektedir. R*> degerleri ise
benzer sekilde 0.95-0.98 arasinda degisik degerler almistir.
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p-N
S

N
S S

Hata Dederleri
w

-

1 2 3 4 5 6 7 8. 9 10 11
Denetim Giinleri

= = =Bahg{ ———~Baba2 - - Baba 3  emme———Baba 4

—~ —~——Baba 3

Sekil 4.11. Babalar i¢in yapilan simiflandirmaya gore denetim giinleri ortalama
(yukarida) ve maksimize edilmis ortalama (asafida) sapma
degerleri .



5. TARTISMA VE SONUC

5.1. Eklemeli Verimler

Eklemeli verimlerin (klimilatif verimler) tek degigkenli analiz tekniginde
incelenmesi ¢evresel etkiler igin ortalama bir bilginin kullamilmasina neden
olmaktadir. Laktasyonun veya bilyllmenin farkli dénemleri igin gegerli oldufu &zel
cevresel kosullarin bu yolla, incelenmesi durumunda deneysel hata bitylimektedir,
Zira bu galiymada, farkli amaglar igin denetim giinleri birlestirilerek ve literatiirde
tammmli baz1 diizeltme katsayilart kullanilarak 100, 200 ve 305 giinlik toplam
verimler elde edilmistir. Birgok literatiirde, kullanilan katsayilarin 8zel olarak
yeniden elde edilmesi gerektigi belirtildigi igin, ybntemin etkisinin dogrudan ortaya
konulabilmesi amaciyla, regresyon teknigi ile 8zel olarak tliretilen dlizeltme
katsayilar1 kullanilarak ¢alismadaki veri setine gerekli diizeltmeler uygulanmgtir.

Caligmada kullanilan 5 model igin mode!l uyumlan arzu edilen sekilde ve
beklendigi gibi gikmustir. Hayvan modelinin tiim eklemeli verimler igin uyumu ve
parametre tahminlerinde akrabalifin g¢ok yiiksek olmamasi nedeniyle SAS/Proc
MIXED (1988) proseditrit kullanilmistir. REML algoritmas1 ve Newton-Raphson
kullanilarak elde edilen parametre ve varyans-kovaryans unsurlarin tahminleri i¢in
baglangic olarak MIVQUE(0) degerleri atanmustir. ‘Bir ¢ok literatiirde baslangig
degerlerinin bilinmedigi durumlar i¢in MIVQUE(0) veya ANOVA tahminlerinin
bagarih sonuglar verdigi ybntinde bildirigler mevcuttur (Ducrocq ve Besbes , 1993;
Albuquerque ve ark., 1998; Newman ve ark., 1998; Everett, 2000) . Baslangig
degerlerinin ANOVA ya da MIVQUE(0) degerlerinden dolayr hesaplanan k
atanarak, veri setinin nispeten dengeli olmasi nedeniyle MIVQUE(0) tahminlerine
olduk¢a yakin tahminler elde edilmigtir. 15 iterasyon sonucunda yaklagim
saglanmistir. Ancak ANOVA tahminlerinde MIVQUE(0) dan oldukga uzak deBerler
elde edilmis ve yaklagimin saglanmasi igin 28 iterasyona ihtiyag duyulmustur. Bu
nedenle 2 kat daha fazla siireye ihtiyag duyulmustur.

Eklemeli verimler igin DFREML tahminlerinin elde edilmesi amaciyla
ORM, TM, RRM ve KF-RRM’ nin veri setine uyumu yaptlmigtir. DFREML ver 3.0
DXUNI prosediirline gére AI-REML algoritmasinda tahminlemeler elde edilmistir.
Akrabah yetistirme katsayisi matrisinin tekil olmasi nedeniyle dogrudan A’ nmn
entegrasyontnda, G i¢in hesaplamalar elde edilememistir. Smianer (1986) tarafindan
bildirilen A matrisinin genellestirilmis tersinin G’ de kullamimiyla bu sorun ortadan
kalkmistir. HM® ye gore tlim modeller igin iterasyon sayilar1 ve CPU degerleri
oransal olarak daha disitk olmustur. Ancak, dzellikle KF igin hesaplamaya dahil
edilen tahminlenebilir esitlik sayisinin olast tiim iligkiler icin olusturulmas:
nedeniyle, toplam zaman HM ve ORM’den sirastyla 5 ve 3 kat daha fazla olmustur.
RRM igin ise, iki agamali analiz gerektigi i¢in, benzer gekilde 2 ve 1 kat daha fazla
toplam zamana ihtiyag duyulmustur.

Eklemeli verimler igin tlim modellerde ayni sayida parametre bulunmustur.
Deneme deseninin de kismen dengeli olmasi, analiz ve tahminleme sonuglarinin
benzer olmas: ile sonuglanmustir. Bu durum 8zellikle Kirkpatrick ve ark. (1990)
tarafindan yapilan galigma sonuglariyla paralellik gdstermistir. Schaeffer ve Dekkers
(1997) simulasyonla elde ettikleri veri setinde gergek parametre degerleri olarak tiim
olasi parametreleri igeren (full model) modelden tahminlenen.parametreleri kabul
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etmiglerdir. Bu aragtiricilar, eklemeli verimler igin laktasyonun erken dénemleri igin
tiim parametreleri gergek degerlerden diisitk olarak tahminlemislerdir. 200. giin
verimleri i¢in ise, yitksek degerler tahminlemigler ve son olarak 305. glin verimleri
icin RRM'de, parametrelerin gercek degerlerine benzer sonuglar elde etmigledir. Bu
¢alismadan elde edilen sonuglar, bu arastiricilarla paralellik gdstermektedir. Bir ok
literatiirdeki bildirisler de'laktasyonun erken dénemlerinde daha diisitk tahminlerin
elde edildigi ySniindedir.

Tahminlenen parametreler, hatalar bakimindan karsilagtinldiinda en kiigtik
hataya, RRM ve KF-RRM tahminleri sahip olmugtur. Jamrozik ve ark. (1997), bu
durumu hata yapisinin, gozlemler arasindaki iligkiyi ve bunun meydana
getirebilecegi oto-korelasyon yapisinn, zamana baBli deisimin doZru olarak
tanimlanmas: gseklinde agiklamaktadir. Caligmada, eklemeli verimler i¢in hatalar
arasinda zamana baghlik s6z konusu olmamigtir. Hatalarin heterojenligi igin yapilan
Bartlett homojenlik testi sonuglarina goére, hatalarin homojen bir yapida oldugu
belirlenmistir. Ancak, yinede &zellikle KF-RRM igin ¢evresel ve genetik
kovaryanslar i¢in ayn katsayilarin kullanilmasi nedeniyle toplam varyasyonun g¢ok
bitylik bir kismu agiklanabilmistir.

Eklemeli verimler i¢in fenotipik varyanslarn, sfit verimlerinin
degierlendirilmesi igin &nemli bir kriter olmadif1 bir ¢ok arastirict tarafindan
bildirilmigtir. Ctinkii eklemeli verimler igin tahminlenen fenotipik varyanslarin
cevresel etkilerden gok daha ciddi olarak etkilendigine isaret eden aragtiricilar,
gevresel etkilerin ortalama etkisinin incelendigi durumlar igin fenotipik varyanslarin
anlamli yorumlanamadiim1 bildirmektedir. Bu nedenle, eklemeli verimlerin
kullanildigt bir ¢ok g¢aligmada fenotipik diizeyde tahminlenen varyanslara yer
verilmemekte, dogrudan genetik varyans tahminleri izerinde durulmaktadir. Ancak,
akrabali iligkilerin yliksek oldugu stirtilerde, ebeveyn ortalamalarina gére yapilan
diizeltmelere ragmen, yanlig kalitim derecesi ve yetersiz BLUP tahminlerinin elde
edildigi bildirilmektedir. Bunun oniine gecebilmek igin bir gok dizeltme ySntemi
dnerilmis ancak, bunlarin ¢ogu istenen seviyede bir iyilestirme saglayamamustir.

Calismada elde edilen sonuglar dikkate alinirsa, TM, RRM ve KF-RRM
eklemeli verimler igin TM, RRM ve KF-RRM tahminlenen parametre varyanslari
bakimindan benzer sonuglar vermistir. Ancak, KF-RRM, kullandi1 hesaplama
tekniginden dolay1 digerlerinden biraz daha uzun siirede ¢oziimlere ulagmugtir,
Tahminlenen parametrelerin hassasiyeti bakimindan RRM ve KF-RRM benzer
varyanslt parametre tahminleri vermistir. TM igin ¢8ziimler ayn: algoritmaya gére
elde edildiginden, kiigitk varyansli tahminler vermis, ancak RRM ve KF-RRM’den
nispeten daha bityiik varyansa sahip olmustur.

Elde edilen sonuglara gbre, 100, 200 ve 305 ginlitk eklemeli verimler igin
tahminlenen kalitim dereceleri biitin model tanimlamalan igin literatlirle uyumlu
olarak tahminlenmistir. RRM de yer alan sabit ve sansa bagl etkiler i¢in iki ayn
agamada tahminleme yapilmaktadir. Sabit etkiler igin bilinen regresyon ¢6zlimleri ve
sansa bagh etkiler i¢in sansa baZli regresyon ¢Oziimleri, sabit ve sansa bagli
regresyon katsayilar1 matrisinde elde edilmektedir. Bu bir avantaj gibi gozitkse de
model gdziimlerinde aym fonksiyonlarin kullanilmasi, sonuglarin yaniltict olmasina
neden olabilmektedir. Caligmada, ilk, ikinci ve lglincli laktasyonlar i¢in ayr1 ayn
RRM’ye uyumu yapilmis olan veri setlerinde istenen ¢dzilmlere ulagilabilmigtir.
Ancak tim laktasyon sonuglarnin ¢bziimli igin veri setlerinin kombine edilerek
sadece laktasyon sirast ayni modele sabit etki olarak dahil edilerek ¢dziimler
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tekrarlanmigtir, Ikincisinde higbir parametre igin ¢8zlim elde edilememistir. RRM
model ¢dziimleri igin DXMUX’ta tanimh olan algoritma g¢oklu &zellik
tanimjamalarinda galigmadii i¢in islem yapilamamustir.

KF-RRM ¢bziimleri, her ozellik igin ayr1 fonksiyon tamimlanm ve
¢bztimlerini igerdiBi i¢in en iyi sonuglar bu model i¢in elde edilmigtir. 100, 200 ve

305 gtinlitk toplam verimlerin beraber tanimlanmasindan elde edilen KF ¢8ziimleri, ...

modelde daha az sayida parametre kullanilmasi nedeniyle, oldukga kisa slirede elde
edilmistir. Burada zamana bagl: olarak tanimlanan R(t) hata varyanslar1 ve sansa -
bagli genetik etkilerde W(t) ¢dzitmleri igin elde edilen sonuglar diger modellerden
¢ok daha iyi ¢ikmugtir. Laktasyonun dogrusal bir sekilde polinomlarla agiklanmasi,
tiim model yorumlarindan daha bagaril: olmasini saglamugtir.

Eklemeli verimler igin zamana baghlifin olmadifi varsaymmini igeren Hy
hipotezinin kabul edildigi bu ¢aliymada, ORM sonuglart zamana baglilik olmasa da
HM’den daha iyi sonuglar vermistir. Tiim model ¢oziimlerinde, sparse teknigini
kullanan DFREML yonteminde Al yaklagiminda ¢6ztimlerin elde edilmesi, hemen
tiim tahminlerin yakin olmasma neden olmustur. Ancak, ORM igin gergek parametre
degerleri 50 raundluk galigtirmaya ragmen elde edilememistir. Ttim y8ntemlerde
tahminler arasinda yilksek korelasyonun belirlenmesi, ¢Oziimler arasinda bir
paralellik oldugunu gostermektedir. Ozellikle RRM ve KF-RRM g¢bziimleri igin
0.97-0.99 arasinda ¢ok yliksek bir korelasyon bulunmustur. Bu bulgu, eklemeli
verimlerin tekrarlanan Olgtimler c¢ergevesinde degerlendirildigi g¢alismalarla
paralellik gtstermistir.

5.2. Denetim giinii verimleri

HM diginda tim modeller ig¢in denetim giinii verimlerinin uyumu
yapilmigtir. Tekrarlanan gézlemlerin incelenmesine olanak taniyan bu modellerden
sadece RRM ve KF-RRM tiim denetim glinii kayitlarmm ayn ayn
degerlendirilmesine olanak tanimaktadir. Bu nedenle, ¢aligmada laktasyonun 4
kisimda incelenmesine izin verdigi igin, 4 modelde uyum yapilmis ve sonuglar
bunlara gore elde edilmistir. ikinci olarak, tiim gozlem degerleri RRM ve KF-
RRM’ye yeniden uyumu yapilarak tiim modeller igin ve gbzlem yapilan tim
hayvanlar igin bireysel damizlik degeri tahminleri elde edilmistir. Tahminleme
agamasinda kullanilan esitlik sayilan ve modellere iliskin 6zet bilgiler Cizelge
5.1°de bzetlenmistir.
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Cizelge 5.1. Calismada iki veri setinin analizinde kullamilan model yaklagimlarina

iligkin dzellikler
Maksimum Esitlik® Maksimum

Model Etki . Varyans Tahmini "Parametre 30 Gozlem

Say1si ay1si Sayis
HM a ZAXE glg+ 1) 82 3
ORM a Y A2E q@+1) 82 3
™ ac 2 A2C XE 3q(q+ DR 278 11
DRRM amc ZAXM XC ZE 2q(q+ 1) 278 1
KE-RRM amc 2AXM XC LE 2q(q+ 1) 112 33

! q analizde kullanilan faktSr sayis1 olmaktadir.
2 parametrelerin tahminlenmesi i¢in kullanilan toplam tahminlenebilir esitlik sayist.

Cizelgeden de izlenecegi gibi hayvan bagina en fazla gbzlem degeri KF-
RRM igin kullamlmigtir, KF yaklasgimiyla tiim laktasyonlara iligkin verilerin
kullanimi avantaj olarak kabul edilmektedir. Ciinkl, gevresel etkilere iligkin olarak
yapilacak olan diizeltmeler daha etkin bir sekilde yapilabilmektedir. DRRM ve KF-
RRM benzer varsayimlara gdre islem yapmaktadir. ki model igin tahminlenen
kovaryans unsurlart ayni olmaktadir. Bu nedenle, varsayimlar da benzer sekilde
olmaktadir. Calismada sabit etkiler i¢in olusturulan X matrisi, full rank matrisi
olmamigtir. Buna ramen , DRRM, KF-RRM’ye gore daha fazla tahminleme
esitlikleriyle parametre tahminlerine ulasmistir. Bu durum DRRM igin bir ¢ok
arastirict tarafindan bildirilmektedir. DRRM igin tahminlenebilir esitlik sayist
oldukga yitksek olmaktadir. Bu nedenle, KF-RRM matriste bazi kisitlamalara
giderek interaksiyona ait tanimlamalarin ve kovaryans tanimlamalarinin bazilarim D
matrisinde karigtirarak tahminleme yapmaktadir. Boylece, kullanilan esitlik sayisi
oldukg¢a dusiirilmektedir. Ancak her iki ydntemde de esitlik sayist oldukga yiiksek
olmaktadir. Bu ¢ofu durumda iglem zamanini artirmakta, ya da bazi tahminlerin
yapilmasini gii¢lestirmektedir.

Caligmada gevresel etkiler igin tekrarlanan gdzlemleri igeren veri setinde 10
adet sabit ¢evresel ve toplam 19 adet gevre etkisi igin parametre tahmini elde
edilmigtir. Tekrarlanan gdzlemler i¢in her hayvana iliskin 33 kovaryans unsuru
tanimu kullanilarak, eklemeli genetik ve hayvansal etkiye iliskin varyans unsurlan
tahminlenmigtir. Bu kadar kovaryans etkisinin aym anda tahmini, harcanan CPU
zamanmi ve RAM gereksinimini olduk¢a artirmaktadir. Ancak, log-olabilirlik
tahminlerine gre en iyi sonuca, en fazla kovaryans etkinin tanimlandigi KF-RRM
~341.057 ile sahip olmustur. Bunu, -302.012 ile DRRM izlemistir.

Modelde bulunan parametre sayist bakimindan ise, en avantajli kullanima
HM sahip olmaktadir. Ciinkil, burada minumum sayida parametre bulunmaktadir.
TM ise, en ¢ok parametre tanimini igeren model olmaktadir. Bu durum igin DRRM
ve KF-RRM esit sayida parametre kullanmaktadir. Ancak, elde edilen bilgiler ve
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tahminlenen parametrelerin hassasiyetleri gz onilne alindiginda, bu durum DRRM
ve KF-RRM igin bir tistiinliik olarak g6ziikmektedir.

Schaeffer ve Dekkers (1994), sansa bagh regresyon katsayilannin denetim
giint modelleri yaklagimiyla tanimladiklari RRM modelle yapilan tahminlemeyi
gosterdikleri ¢aliymada, laktasyonun tanimlanmasi igin 3. dereceden polinom
kullaniminin, hesaplama kolaylig1 da gz Sniinde bulundurulursa oldukga tatminkar
oldugunu bildirmigledir. ©

Cok degiskenli yaklagimiyla elde edilmek istenen laktasyon verimlerine
iliskin yapilan model tamimlanmasinin ¢dziimi, bu yaklasimin ¢ok yliksek
konfigrasyona sahip Dbilgisayar donanimi istemesi nedeniyle bu ¢aliymada
yapilamamistir, Jamrozik ve ark. (1997) bu yaklagimla ¢ziimlerin elde edilebilmesi
i¢in modele eklenecek her faktdr ve bu nednle modelde tammlanan her parametre
i¢in ¢Ozlimlerin elde edilmesinde ihtiyag duyulan esitlik sayisinin yaklagik 1 kat
artacaBini bildirmektedir, Aragtinicilar bu amagla yaptiklar1 galismada, sadece 3
laktasyon igin verimleri standart tamimlamayla, yani baba-ana ve 4 sabit etki ve 3
kovaryet tanimlanmasiyla 1730 babanim 50 kadar kizinin verim kayd: sonuglan igin
¢ozlimlerini elde etmiglerdir. Bu amagcla, 6800800 adet tahminlenebilir esitlik
¢Oziimlt yapilmistir. Ortalama olarak 20 sn CPU zamanimnin harcandif) ¢aligmada,
her laktasyonun veri setinden gikarulmasiyla 130 RAM’lik bir alanin bogaldi ve
toplam tahminlenebilir esitlik sayisinda %17, toplam siirede %19’luk bir azalma
meydana geldifine isaret ederek, ayn ayn ¢Oziimlerin bu agidan daha kullanigh
oldugunu bildirmislerdir. Bunun tersine, bereber yapilacak olan ¢8ziimlerin bir
tasarruf sagladipini ancak, laktasyon kayitlarindan beklenen ortak bilgilerin
gozlenmemesi gibi olduk¢a dnemli bir bilgi kaybmin oldugunu bildirmektedirler. Bu
aragtiricilar yaklagik 3.800.000 kadar hayvanm 3 laktasyon igin KF-RRM model
¢Oztimlerini elde etmek amaciyla, 4 adet PIII 1000 iglemci ve toplam 2 GB’lik bir
RAM donanimh bilgisayar kullanmislardir. Bu ¢aligmada ise, toplam 2304 hayvana
ait toplam 3 laktasyon igin 11 denetim giini ve 76032 verim kaydindan olusan
nisbeten kiigtik bir veri setinde ¢alisilmasina ragmen, ¢oklu laktasyon verimleri igin
hafiza yetersizligi nedeniyle ¢oziimler elde edilememistir.

Calismada her laktasyonda eklemeli verimlere ilisikin olarak hayvan basina
1 gozlem degerinden faydalamlmistir. Ancak, denetim giinii kayitlan igin eksik
gbzlemlerin bulunmadig durumda bu 11°re kadar ¢ikmistir.Gozlem sayilarmdaki bu
artig, dogrudan hata serbeslik derecesine yansidig: igin daha kiiglik varyansh hata
tahmini elde edilmekte ve sonuglarin gitvenirligini artwrmaktadir. Bu sekilde bir
deperlendirmeyle, eklemeli verimler igin birinci laktasyonda 1920 hayvana iliskin
kayit degerlendirmeye alinmisken, bu say1 denetim giinlerinde 18004 olmustur,
Sadece ilk denetim giinll i¢in, 999 denetim gilinii kaydinin degerlendirilmesi oldukca
Benmli bir ek bilgi getirmektedir.

RRM ve KF-RRM ¢8ziimlerinde hayvanlar sansa bagli olarak kabul -
edilmektedir. Bu nedenle her hayvan i¢in ayri ayri tahminlenen damizlik degerleri
ve siit verimlerine ait persistens tahminleri rahatlikla elde edilebilmektedir. Ayrica,
¢evresel varyanslarin zamana bagh olarak agiklanmasi oldukga Snemli bir avantaj
olmaktadir.

. Laktasyonun, denetim giinii zamanina bagli olarak degisimi, denetim gflinit
verimlerinden dolay1 tahminlenen kailtim derecelerinin de zamana bagl olarak nasil
etkilendiginin agiklanmasi agisindan $nemli bir bilgi vermektedir. Caligmada RRM
ve KF-RRM modelleri i¢in tahminlenen kalitim dereceleri oldukg¢a yakin
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bulunmugtur. Ozellikle, verimin yiikseldigi donemlerde kahitim derecelerinin diigitk
tahminlenmesi, bir ¢ok literatiirde ¢evresel kaynakli varyasyonun, genetik kaynakli
varyasyondan daha yliksek olmasi ile agiklanmaktadir. Bir bagka s8yleyisle, verimin
ytikseldigi dénemde, verimler gevreden oldukga hassas bir gekilde etkilenmektedir.
Ancak, genetik yapiya bagli olarak laktasyonun son ddneminde gevresel etkilere
gbre yapilan diizeltmelere ragmen, dnceki tahminlerden oldukga farkli ve ytiksek
tahmin elde edilmigtir. Diger model tanimlamalarinda benzer sonuglar elde
edilmigtir. Ancak, gevrenin ortak etikisinin incelenebildi3i HM ve- ORM de
digerlerinden farkli ve diistik kalitim dereceleri tahminlenmistir.

Calismada kullanilan model yaklasimlarinda tahminlenen parametrelerin
hatalar1 bakimindan karsilagtirma yapildiginda, beklendigi gibi DRRM ve KF-RRM
en kiigilk sapmayla tahminleme yaptii gorlilmektedir. Ozellikle, damizlik deger
tahminlerinde, RRM ve KF-RRM’de ortalama 0.05kg gibi olduk¢a kiiglik sapmali
tahminler elde edilmistir. Bu durum &zellikle seleksiyon gahigmalarinda bu modeller
icin en Onemli olglitlerden biri olarak kabul edilen BLUP ' tahminlerine
glivenilebilecegini gdstermektedir. Jamrozik ve ark. (1990) KF yaklagimiyla
tanimladiklart damizhk deger tahminlerini RRM’de 0.5 kg sapmayla elde
etmislerdir. Bu degerin oldukga hassas tahmin yapildigmnin isareti oldufuna dikkat
¢ekmislerdir,

Tahminlenen hatalar, beklenen iligkiye ragmen olduk¢a kiigiik gikmistir,
Oto-korelasyon yapisinin test edildigi H, hipotezinin kabul edilmesine ragmen,
hesaplanan Pearson korelasyon katsayilar1 oldukg¢a yitksek bulunmustur. Calismada
ayrica kullanilan program tarafindan hesaplanan Rank korelasyonlarinin peatson
korelasyonlarma esit ¢ikmasi da oldukg¢a dikkat gekici bir durumdur. Bu bulgu, bir
¢ok kaynakta veri setinin populasyonu temsil etmesi olarak agiklanmaktadir. Bunu
test etmek igin, veri setinden sansa bagli olarak ¢ekilen kiiglik drneklerden
olusturulan bir veri setinin model uyumu yapilmis olup, sonugta, Pearson ve Rank
korelasyonlarmin oldukga farkli giktifi g&zlenmistir. Veri seti biiyliditkge bu
degerler birbirne yaklagmis ve nihayet tiim verilerin uyumu yapildiginda iki
korelasyon birbirine egit olmustur. Bu nedenle veri tabanina ait bilgiler populasyon
parametreleri gibi degerlendirilerek yapilan test sonuglarinda, veri setinin
populasyon degerleriyle istatistik olarak farksiz oldugu belirlenmistir.

Laktasyonun 4 dénem i¢in incelendigi analiz sonuglarinda literatiirle benzer
sekilde RRM ve KF-RRM en iyi performansa sahip olan yaklagimlar olarak
bulunmustur. Laktasyon ddnemleri boyunca genetik etkilerin toplam varyasyondaki
paylar1 incelendiginde, 6z deger ve 8z fonksiyonlara iligkin bilgileri kullanan
KF-RRM, bu yénden olduk¢a avantajli bir kullanima sahiptir. Bu durum, Meyer
(2000) tarafindan 1slah ¢aligmalar1 igin vazgegilmez bir avantaj olarak
gosterilmektedir.Burada genetik yapinin zamana bagh olarak maksimum bilgiyi
iceren 8z fonksiyonlarla a¢iklanmasi sdz konusudur. Bu fonksiyonlarla, 1slah kriteri
olarak kullanilacak en iyi parametre tahmini i¢in gerekli bilgiye ulagilmaktadir.

5.3. Laktasyon efirisi tahminleri

Laktasyon egrilerinin tahminlenmesinde zamana baglilifin dogru sekilde
agiklanmasi, bu yapilirken laktasyonun baglangig, yikselme, pik ve diigme gibi
kisimlarimin dogru olarak tahminlenmesi egrinin dogru olarak tanimlanmas: i¢in
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gerekli olmaktadir. Bu amagla tanimlanmig bir ¢ok egri tanimi mevcuttur. Wilmink
(1987), bu amagla uzun yillardir en yaygin kullamma sahip egriyi tanimlamigtir.
Ancak, tanimnlanan bu egride laktasyonun genetik kaynaklarinin ve zamana bagh
olarak degisimin ayrintili olarak incelenmesi milmkiin olamamigstir. Ozellikle, 1slah
amacgh calismalarda veri setinin yapismm grafiksel olarak incelenmesi bir ¢ok
agidan faydali gﬁzukmektedlr Zamana baBhligin ortaya konabilmesi ve amaca
uygun model se¢imi asamasinda 6n bilgi saglayan efri fonksiyonu yardimiyla
modelleme yapilabilmektedir. Zira, RRM yaklagiminda bu nedenle, zamana
bagliligin agiklanabilecedi en uygun egri formunun segimi vazgegilmez bir Sneme
sahiptir.

Wilmink fonksiyonu Ussel tamimli bir fonksiyon olmasi nedeniyle
laktasyonun baslangig, ylikselme ve diime donemleri igin deBerlerdirildigi bir
egridir. Jamrozik ve ark. (1997), 3 ve 4. dereceden tanimli polinomlarin dogru
uyumunu yaptiklari ¢alismada, Wilmink egrisinin RRM uyumunda en kotit
performansa sahip efri olarak tanimlarmuglardir. RRM yaklagim: olmaksizin,
dogrudan TM’de uyumu yapilan polinom ve Wilmink fonksiyonlarinda benzer
sekilde bulgular elde edilmis ve bu ydnden kesin olarak, en kiiglik varyansli
tahminlemelerin polinom tanimlamalirindan elde edildigi bildirilmigtir. Schaeffer ve
ark. ( 1997) yaptiklar1 ¢aligmada buna benzer bildirigte bulunmuglardir.

Ali ve Schaeffer (1989) tarafindan, Wilmink fonksiyonu ile yapilan egri
tanimina alternatif olarak sunulan ve laktasyonu tiim donemleri igin 5 ayn
parametrede tanimlayan bir egri fonksiyonunu tanimlamiglardir. Calismada polinom
yaklagimina alternatif olarak bu efrinin uyumu yapilmigtir. 5. dereceden uyumu
yapilan ortogonal polinomlarla benzer bulgular elde edilmistir. Ancak, zamana bagli
olarak degisen laktasyon laktasyon egrisininin polinomlardan daha kullanigh
gbzilken bu tanimlamasi, parametrelerin ortogonal polinomlara gore daha bliyiik
varyansl tahminlenmesi nedeniyle kullanigh bulunmamustir.

Calismada 3, 4 ve 5. dereceden tanimlanan polinomlarin RRM ve KF-
RRM’e uyumu yapilmig ve 3. derecede tanimlanan egrinin veri setine uyumunun
yeterli oldugu belirlenmistir. 5. dereceden tanimlanan polinom kullanimiyla, R? %99
degerine oldukga yakin bir deger almig ancak, parametre tahminleri igin kullanilan
esitlik sayis1 neredeyse 5 kat kadar artmistir. Baslangigta en iyi uyuma S. dereceden
polinom tanimi sahip olmugsa da, bu sakincas: nedeniyle 4. dereceden polinomlar
tercih edilmistir. 4. dereceden polinomlar igin uyum yapildiginda R? degeri nemsiz
bir seviyede degismistir. Ancak 3. ve 4. dereceden egri tamimlamalarindaki
farkliligin istatistik olarak 6nemsiz bulunmasi ve hesaplamadaki basitlik goz 6niinde
bulundurularak, tilm tahminlemeler 3. dereceden egri  kullanimiyla
gerceklestirilmistir.

Laktasyon egrilerinin zamana bagli olarak agiklanmak istendigi durumlar
igin, RRM yaklasmminda kullanim: ile agiklanmak istendi3i durumlar i¢in zamana
baghiligm kaynaklariyla en iyi RRM yaklasimiyla elde edilen egri tammmin
Ortogonal polinom tanimlamas: oldugu sonucuna variimigtir.

Bu ¢aligmada, siit sifirlarinda denetim giinlerine ait olarak simulasyonla
elde edilen verimlere iligkin tekrarlanan gdzlem degerlerini igeren bir veri seti
kullanilmigtir. Karsilagtirma yapabilmek amaciyla, bilinen animal modele gore
kullamlarak tanimlanan baba modelde (Sire Model), 5 farkh yaklagimla olusturulan
model tanimlamalari igin DFREML ve REML tahminlerinden elde edilen parametre
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tahminleri, gercek parametrelerle karsilagtirilmugtir. Gergek parametre degerleri
Meyer (2001) tarafindan saglanan veri tabanina ait bilgilerden elde edilmistir.

Denetim giini modellerinin kullanimi ile, 8zellikle siit sifirlarinda elde
edilen denetim giinti kayitlarinin degerlendirilmesi olanag: bulunmugtur. Olduk¢a
pratik gozitken bu modeller ayrmtili bilgi vermesi, laktasyonun gok genig olarak
incelenmesi, zamana baghlig1 oldukc¢a dogru bir sekilde agiklayabilmesi nedeniyle
yaygin kullanim alami bulmustur. Ancak, bu modellerde gok fazla sayida genetik
parametre tahmini yapilmasi gibi dezavantajlar vardir. Omegin, Veerkamp ve
Goddard (1998) Avustralya denetim gitinli modelleri i¢in 10 denetim glinli kaydinin
kullanimmin yeterli goriildiigt bir ¢caligmada, ilk ve sonraki laktasyonlar ve genel bir
degerlendirmenin yapildig1 tiim laktasyonlar i¢in kayitlar incelenmistir. Sabit
cevresel etkiler i¢in klasik olarak tanimlanmig olan siiril verim seviyesine ait
dzellikler arast iligkiler tahminlenmek istendiginde, 28680 adet genetik
korelasyonun hesaplanmasi gerektigi bildirilmektedir.

Kirkpatrick ve Heckman (1989) ve Kirkpatrick ve ark. (1994), laktasyon
verimleri igin tiim iligkileri, zamana bagli olarak tammladiklar1 bir fonksiyonda
Ozetleyerek, kovaryans fonksiyonu taniminda modelde kullanilan esitlik sayisinin
oldukca dismesini saglamislardir. Ornek olarak, 28680 adet genetik kovaryans 1176
esitlikte tahminlenebilmigtir. - Modelde ise, sadece 27 parametre bulunmustur.
Interaksiyon etkisinin de dahil edildigi galigmalarda ise, gercek veri setleri igin
tekrarlanabilen modeller yaklagiyla olusturulan denetim  giinii  modeli
tanimlamasinda yiiriititlen hesaplamalarda da sikintilar yasanmig ve gogu parametre
i¢in tahminleme miimkiin olamamigtir.

Calismada elde edilen bulgular 15131nda ulagilan bilgiler asagidaki sekilde
maddaler halinde 6zetlenebilir:

i. Bir ¢ok literatrde tekrarlanan  gdzlemler
kapsaminda hayvancilik alaninda ele alman verim
ozelliklerine iliskin verim kayitlarnin kullanimi
sayesinde gevresel etkiler igin etkin bir dilzeltme

yapilabilmektedir.

ii. Toplam varyasyon igersinde gevresel ve genetik
etkiler zamana bagli olarak agiklanabilmektedir.

iii. Hayvanlara iligkin damizlik degerleri, gevrenin zet

bilgisi yerine, dogrudan zamana bagh olarak
tamimlandiZ1 icin cok daha hassas
tahminlenebilmektedir.

iv. Elde edilen BLUP tahminleri, inek indeksi veya
boga indeksi gibi kayitlarin &ncelikli oldugu
iilkelerde bogalar i¢in daha erken yaglarda ve daha
az sayida Kizlarinin testini imkanli kilmaktadir. Bu
durum, zamam kisaltmakta ve daha ekonomik
olmaktadir.

V. Laktasyon eZrisi daha hassas belirlenebilmektedir.
Laktasyonun farkli dénemleri igin kalitim dereceleri
kiigitk varyansh olarak tahminlenebilmektedir.

vi. Laktasyona iliskin genetik devamlilik (persistens)
tahminleri, diger yaklagimlardan daha giivenilir
olarak tahminlenmektedir.
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vii, Veri setinin kovaryans yapist oldukga etkin olarak
tamimlandigindan, bu yapt zaman faktdrii ile
agiklanabilmekte ve bu ybnden kullanigh ek bir bilgi
saglamaktadir.

Sonu¢ olarak, islah galigmalar1 icin yeterli biiyiltklikte bir veri sgtinin
incelendigi, uyumu yapilan modellerden RRM ve KF-RRM’nin laktasyonu zamana
ve zamana bagli olarak degisen kaynaklarina gére en iyi agiklayan efri tanimi ve
kullaniminin aragtirildifi bu galismada, elde edilen bulgular 1g1ginda KF-RRM
yaklagimmnin ve buna uyumu yapilan Legendre (Ortogonal) polinomlarmnmn arzu
edilen bilgileri verdigi belirlenmigtir. RRM igin ayr1 ayn yliriitiilen analiz sonuglars,
KF-RRM ile paralellik gsterse de, sansa bagl regresyon katsayilarinin 6z deBer ve
6z vektdr kullanimiyla ¢8ziimlere ulasan kovaryans yaklagim sansa bagh regresyon
modellerinin islah ¢alismalarinda oldukga avantajli sonuglar verdigini belirlemistir.
Ozellikle inek indekslerinin yaygin olarak kullanildigi tilkelerde aday bogalarm,
daha az sayida kizlarinin verimlerinden damizlik degerlerin saglikli bir bigimde elde
edilmesi nedniyle, KF-RRM hayvan islahinda oldukga basanilt bir sekilde
kulianilabilmektedir.
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EK 1. Veri Setinin Simitlasyonunda Kullanilan SAS Uygulamasi

Calismada kullanitlan veri seti agagidaki SAS (1998) uygulamasinda
olusturulmugtur. Bu sekilde olusturulan veri seti i¢in 3 laktasyon ddnemine iligkin
veri setine ait tamtici istatistikler ek gizelgelerdeki gibi elde edilmistir.

data casel;
retain mevsim yas suru baba
kukalsu gebsur buzar milk1 milk2 milk3 milk4 milkS
milké milk7 milk8 milk9 milk10 milk11 seed1-seed14 2560;
do baba=1 to 4,
do mevsim=1 to 4;
do yas =3 to 10;
do suru=1 to 4;
do hayvan=1 to 5;

call rannor(seed1, kukalsu);

call rannor(seed 14, milk11);
kukalsu=143+sqrt(1225)*normal(seed1);
gebsur=275+sqrt(81)*normal(seed2);
buzar=413+sqrt(81225)*normal(seed3);
milk1=14.10+sqrt(32.49)*normal(seed4);

milk11=9.80+sqrt(3.71)*normal(seed 14);
output;
end;
end;
end;
end;
end;
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EK 2. Veri Setine iliskin Tanitic1 istatistikler

Cizelge 1. Simiilasyonla elde edilen veri setinde 3 laktasyon d6nemine iliskin

tanitic1 istatistikler
Ozellik N X+8§ 7 Minumum Maksimum

BA 5760 275.289+8.640 260 295

BY 5760 357.956+31. 1.58 320 385

S1 4121 18.645+3.475 14.020 34.534
S2 4548 21.768+4.768 14.013 42.261
S3 3962 22.63%4.811 16.008 50.310
S4 3930 20.604+4.653 14.008 41.688
S5 4132 19.317+4.171 13.003 41.733
S6 3938 18.326+3.744 13.004 33.510
S7 4056 17.0963.478 12.004 31.231
S8 4120 16.604+3.135 12.004 29.545
S9 4036 15.644+3.074 11.010 28.639
S10 3877 15.823+3.410 11.012 32.767
S11 4620 10.923+1.330 9.002 16.502
Toplam 45340 19.052+6.420 9.002 50.310
L1-305 1920 4152+253.8 2140 6820

L2-305 1536 5150+256.8 2130 7403

L3-305 2304 6270+340.5 3130 8420
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Cizelge 2. Simillasyonla elde edilen veri setinde 1. laktasyona iligkin tanitici

istatistikler
Ozelik ~ N Omala Standart o cium Maksimum
ma Sapma
KUKALSU 1920 121.842 15.289 50 130
GEBSUR 1920 275.289 8.640 260 295
BUZAR 1920 - - - -
30 999 18.645 3.475 14.020 34.534
60 1875 21.768 4.788 14.013 42261
8 _ 9 1865 22.130 4.990 15.001 50.309
2 82 120 1906 20.604 4,653 14.008 41.688
g § 150 1920 19.317 4,171 13.002 41.732
© §? 180 1903 18.326 3.744 13.004 33.510
-§—; g 210 1845 17.096 3.478 12.004 31.231
5 § 240 1781 16.604 3.135 12.004 29.545
a 270 1708 15.644 3.074 11.010 28.639
300 1309 15.823 . 3.409 11.012 32.767
330 893 11.475 1.161 10.001 16.502

Cizelge 3. Simiilasyonla elde edilen veri setinde 2. laktasyona iligkin tantici

istatistikler
Ozellik N Ortalama Standart Minimum Maksimum
Sapma
KUKALSU 1536 122.675 14.024 50 130
GEBSUR 1536 275.258 8.503 260 295
BUZAR 1536 350.954 40.381 300 385
30 958 20.623 5.780 10.026 43.319
60 1170 23,987 5.508 16.006 48.021
s . 90 1326 22.990 5.889 14.014 55.121
2 %‘0 120 1536 20.921 5.173 13.002 43.720
55 150 1461 19.757 5.140 12.004 43.893
o §_9 180 1480 18.008 4,678 11.000 36.512
EE 210 1478 16.590 4262 10.000 30.787
gg 240 1453 15.983 - 3958 10.008 32.032
() 270 1325 14.963 3512 10.001 29.935
300 1108 14.345 3.182 10.007 30.568

330 - 852 10.346 2.014 7.022 18.114
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Cizelge 4. Simiilasyonla elde edilen veri setinde 3. laktasyona iligkin tanitici

istatistikler
Ozellik N Ortalama Standart Minimum Maksimum
Sapma

KUKALSU 2304 123.056 13.591 50 130

GEBSUR 2304 275.185 8.709 260 295

BUZAR 2304 357.733 31.204 320 385
30 1249 23.198 4,851 16.012 44319
60 1603 25.441 5.256 18.048 49,021
5 . 9 1624 26.483 5.362 19.000 57.121
2 %‘0 120 2250 23.420 4.590 17.003 44.720
5 £ 150 2304 22.673 4.651 16.040 48.442
o \19 180 2258 21.109 4277 15.012 38.512
SE 210 2029 18.685 3900  13.004 34.981
5 g 240 1986 17.451 3.777 12.005 33.032
Q 270 1636 15.944 3.463 11.001 30.935
300 1203 14.843 3.351 10.004 31.568

330 961 10.355 2.009 7.022 18.114
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EK 3. Average Information REML ile Varyans Unsurlarimin Tahminlenmesi

y|iwe=Xr+Zu+e (E)

Standart model taninlamasinda X ve Z sabit ve sansa bagh etkiler igin desen
matrisleri diger parametreler ise sirastyla sabit, sansa bagli ve hata etkileri igin
bilinmeyen etkiler vektorleri olmaktadir. X matrisi full siitun rank &zelligindeki bir
matris olmaktadir. Z i¢in her gansa bagh etki seviyesinde ayri ayr1 matris
tanimlamas yapilabilmektedir. Sansa bagl etkiler igin:

“ ~N|0 o? G 0 varsayimlar1 gecerli olmaktadir. Burada u igin
e 0 R g . y.uig

tanimhi olan varyans parametrelerine ait vektdr; ¢, ¢’ler i¢in R matrisinde tanimlh
varyans ve kovaryanslara iligkin vektdr olmaktadir. Karigik model esitliklerinin

¢8zimi  i¢in 7 ve ;2’ lere ilisgkin REML tahminlerinin  bilinmesi

gerekmektedir. Bu tahminler olabilirlik fonksiyonunun maksimizasyonu ile elde
edilmektedir. Bu amagla, log REML :

A= —%(logdetX?—I_lX +logdet H + viogo?+ y'Py/c?)

= —%(logdetc +logdet R + logdetG + viogo? + y'Py/c?) (E2)

olarak yazilmaktadir. Burada v=n-t, H = R+ ZGZ', C katsay: matrisi olmak {izere:
P=wl1_wxoxr )y lx lxg!

= R - R weIwR ™! olmaktadir. W=[X:Z] olarak tanimlidir. Buradan o ve
¥ igin REML tahminleri:

oM Bo? = —%(V/O'z —y'Py/o-4) =0

oM ok; = —%[tr(PH,') — y'PH;Pylc?] =0 (E3)

olarak elde edilir. H; =0H /0k; ve k, 6 = y'Py/v olarak tammhdir. E3 iteratif bir

yontemle ¢dziim gerektirmektedir. Bu durum igin, en uygun ydntem Fisher Scoring
(FS) olmaktadir. Buna gtire FS algoritmasi:

K0 & BOan/ arck = (0 (E4)

yazilabilir. Burada, B, varyans ve k’lar igin tanimlanan information matrisinin (IM)
beklenenler igin pargalanmastyla olugturulan matris olmaktadir. G8zlenen IM:

~ Moot = y’Py/o-6 —-%v/o'4
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1 1
= &M Okik j = —t(PHyj) ~—tr(PH;PH j) + y PH;PH Py * —-;- y'PH;iPy/c*

(ES) ,
yazilabilir. Burada, H. ij= 0*H | Ok;0k j olmaktadir. IM icin beklenen elemanlar;

E(-0*M %) = -21- y'Pylad

E(-0°M 0k;Bo?) = %tr(PH,')/az E(~0°M 0k;k j = %tr(PH,‘PH 7 (E6)

yazilir, 5 ve 6 nolu esitlik tanimlamalarinin her zaman bilgisayar ¢6zlimleri miimkiin
olmamaktadir, 5 ve 6 nolu esitliklerdeki terimlerin ortalamasi alinarak olusturulan K
gibi bir matris taniminin kullanilmasiyla bu matrisinin elemanlari:

K(c?%6%) = % y'Py/ o
1
k) ==yPH
K(e%k) 2 7 iPy/a4
K(kiskj) = % Y'PH;PH ;Py/o? (E7)

seklinde hesaplanir. 7 nolu esitlikte tanimli olan ilk terim, 5 ve 6 nolu esitlikteki
terimlerin ortalamas1 olmaktadir. Diyagonal elemanlan 2 esitlik igin ortalama bir
bilgiyi veren, 7 nolu esitlikteki gibi tammli olan matrisin esitlide dahil edilmesiyle,
FS ¢Bzimleriyle ayni bilgiye sahip, ¢ok daha hizli yaklasim saglayan ve aym
zamanda daha az hafizaya gereksinim duyan Al matrisi tanimlanir. 7 nolu esitlikte K
matrisi, hata kareler ortalamasi matrisi olmaktadir. Y gozlem degerleri matrisi:

Y=[ Vor VoYt s]burada y;, i>o olarak igleme sokulmaktadir ve y;:

vi = HiPy = HiR" %% (E8)
olur. 8 nolu esitlikte: & =y — X7 —Zu ve bilinmeyenler vektdrii karigik model
esitliklerinden ¢6zlilmektedir. yo-, olarak gozlem vektoril sekilnde gdzlenir.

Z=WS, seklinde ve C=W ® +G* sekilndeki bir tammlamada G'=G!
olmaktadir. X ve W gbz 6niinde tutulursa elde edilen matrisin izlerinden dolay:

¢6ziime ulagmak mimkiindir. Céziimler Z'PY = ¢l seklinde elde edilmektedir
(Gilmour ve ark. 1995).
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EK 4. MTDFREML ver. 3.0 da C8ziimlerin Elde edilmesi f¢in Gegilen
Asamalara Iliskin Akis Semasi

MTDFREML ver. 3.0 tim alt program g¢alistirmalarinda hazirhik dosyalarinin
olusturulmasi amaciyla olarak MTDFPREP alt programinin ¢aligmasina gereksinim
duymaktadir. Asagida bu amagla hazirlanmasi gereken dosyalar verilmigtir,

Startvalue.dat : varyans unsur tahmini igin eklemeli genetik ve hata varyanslarma
iliskin baglangi¢ degerlerininden olugturulan matris taniminin bulundugu dosya.
Pedigree.dat: A matrisinin olusturulmas: amaciyla hayvanlarin pedigri bilgileri
hayvan, baba, ana, baba-ana, baba-baba, anne-baba, anne-anne sirastyla 8§ karekterli
olarak girilir. Hayvan numaralar igin verilen degerler, baba numaralarindan bilylik
olmamalidir.

Logfile.dat: Baslangi¢ degerleri ve difer dosya isimleri, bu dosyada beraber yazilir.
Datafile.dat: hayvanlara ait pedigri bilgileriyle baslayan degerler ve gozlem
degerleri tanimlanir, Eksik gézlem igermemelidir.

Programin MTDFPREP asamasindan baglayarak takip ettifi dosya yolu su
sekildedir:

MTDFPREP

Dosya kontrolleri

Maximum parametre sayisi: 999

Pedigri bilgileri

MTDF56 (logfile)

MTDF11 (hayvan sayilar1 otomatik kaydi dosyast)
Startvalue.dat (baslangi¢ deZerleri)

Datafile.dat (veri yolu ve dosyasi)

ho oo o

Y 6ntem segimi:

Tek degiskenli analiz (DFUNI)
Cok Degiskenli analiz (DXMUX)
Sansa Bagli Regresyon Analizi (DXMRR)

Yeniden Baslatma (0 veya 1) Standart Dosyalar
MTDF66 (log file)

MTDF50 (model
tanimlamalar1)

MTDF51 (Verilerin

diizenlenmesi)

> | MTDF52 (Pedigri 6zetleri)

1. Ortak dosyalar (veri zetleri ve iterasyon sonuglan ile MME ¢6zlimlerini iceren
dosyalar)
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MTDF76, MTDF54, MTDF58, MTDF59, MTDF59, MTDF68, MTDF68,
MTDFé67, MTDF77, MTDF4,

DXMRR igin ayr bir aki yolu izlenmektedir, DXMRR, MTDFPREP asamasindan
sonra: -1, 0, 1, 2 ve 8 segeneklerini igeren ayr1 bir program dosyasinda ¢alistirihir,
Burada:

-1: ilk galigtirma ve tekrarlanan Slgtimlerin tanim agamasini igerir.

0 : model tanimlamasi ve ilk raund ¢8zlimlerini df44 dosyasmna yazar.Ayrica df22 de
model ayrintisi ve sonuglar1 6zetlenir. Df11 olarak kullanilan standart dosyada ise,
akrabali iligkilere ait ¢6ziimler bulunur. Burada 1 model se¢imi agamasidir.
Iterasyonla varyans unsur tahminleri elde edilir. Burada Simplex, Powel ve Al
teknigine ait istenen segenekle iterasyon baglatilir. Dosya tammu interaktif olarak
yaptlir. 2 ve 8 ise, en iyi model segimi asamalarini igermektedir. Model segimi
Stepwise ydntemi ile yapilir. Ancak, olas: tiim segenekler ¢iktida bulunur.
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EK 5. Oto-Regregresif Model igin Veri Setinin Seciminde Kullanilan
FORTRAN-90 Programi

SUBROUTINE STARMA(IP, 1Q, IR, NP, PHI, THETA, A, P, V, THETAB,
$ XNEXT, XROW, RBAR, NRBAR, IFAULT)
DATA ZERO, ONE /0.0, 1.0/
IFAULT =0
IF (IP .LT. 0) IFAULT = 1
IF (IQ .LT. 0) IFAULT = I[FAULT + 2
IF (IP .EQ. 0 .AND. IQ .EQ. 0) IFAULT = 4
K=IQ+]1
IF (K.LT.IP)K =1IP
IF (IR .NE. K) IFAULT =5
IF (NP .NE. IR * (IR + 1)/ 2) IFAULT = 6
IF (NRBAR .NE. NP * (NP - 1)/ 2) IFAULT = 7
IF (IR .EQ. 1) IFAULT =8
IF (IFAULT .NE. 0) RETURN
DO 101=2,IR
A(l)=ZERO
IF (I .GT. IP) PHI(I) = ZERO
V(1) = ZERO
IF (I .LE. IQ + 1) V(I) = THETA(I - 1)
10 CONTINUE
"A(1)=ZERO
IF (IP .EQ. 0) PHI(1) = ZERO
V(1)=ONE
IND =IR
DO20J=2,1R
VI= V()
DO201=J, IR
IND=IND + 1
V(IND) = V() * VJ
20 CONTINUE
IF (IP .EQ. 0) GOTO 300
IRANK =0
SSQERR = ZERO
DO 40 1= 1, NRBAR
40 RBAR(I) = ZERO
DO 501=1, NP
P(I) = ZERO
THETAB(I) = ZERO
XNEXT(I) = ZERO
50 CONTINUE
IND =0
IND1 =0
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NPR =NP - IR
NPRI =NPR + |
INDJ = NPRI
IND2 = NPR
DO 110J=1,IR
PHIJ = PHI(J)
XNEXT(INDJ) = ZERO
INDJ = INDJ + 1
INDI = NPR1 +J
DO1101=J, IR
IND=IND + 1
YNEXT = V(IND)
PHII = PHI(I)
IF (J .EQ. IR) GOTO 100
XNEXT(INDJ) = -PHII
IF (1 .EQ. IR) GOTO 100
XNEXT(INDI) = XNEXT(INDI) - PHIJ
IND1=INDI + 1
XNEXT(IND1) = -ONE
100 XNEXT(NPR1) = -PHII * PHIJ
IND2 = IND2 + 1
IF (IND2 .GT. NP) IND2 = |
XNEXT(IND2) = XNEXT(IND2) + ONE
CALL INCLU2(NP, NRBAR, ONE, XNEXT, XROW, YNEXT,
$ P, RBAR, THETAB, SSQERR, RECRES, IRANK, IFAIL)
XNEXT(IND2) = ZERO
IF (1 .EQ. IR) GOTO 110
XNEXT(INDI) = ZERO
INDI = INDI + 1
XNEXT(IND1) = ZERO
110 CONTINUE
CALL REGRES(NP, NRBAR, RBAR, THETAB, P)
IND = NPR
DO200I=1,IR
IND = IND + 1
XNEXT(I) = P(IND)
200 CONTINUE
IND = NP
INDI =NPR
DO2101=1,NPR
P(IND) = P(IND1)
IND=IND -1
INDI = INDI - 1
210 CONTINUE
DO2201=1,IR
220 P(I) = XNEXT(I)
RETURN
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300 INDN =NP + 1
IND =NP + 1
DO3101=1,1R
DO310J=1,1
IND=IND - |
P(IND) = V(IND)
IF (J .EQ. 1) GOTO 310
INDN = INDN - 1
P(IND) = P(IND) + P(INDN)

310 CONTINUE

RETURN
END

SUBROUTINE KARMA(IP, IQ, IR, NP, PHI, THETA, A, P,

$ V, N, W, RESID, SUMLOG, SSQ, IUPD, DELTA, E, NIT)
C

REAL PHI(IR), THETA(IR), A(IR), P(NP), V(NP), W(N), RESID(N),

$ E(IR), SUMLOG, SSQ, DELTA, WNEXT, Al, DT, ET, FT, UT, G,

$ ZERO, ZLOG, ZSQRT
C

DATA ZERO /0.0/
C

ZLOG(G) = ALOG(G)

ZSQRT(G) = SQRT(G)
C

IR1=IR-1

DO10I=1,IR

10 E() = ZERO

INDE = 1
C

IF (NIT .NE. 0) GOTO 600

DO5001=1,N

WNEXT = W(I)

PREDICTION.
IF (IUPD .EQ. 1 .AND. 1 .EQ. 1) GOTO 300

HEREDT=FT- 1.0

OO0 000

DT = ZERO
IF (IR NE. 1) DT =P(IR + 1)
IF (DT .LT. DELTA) GOTO 610
Al =A(l)
IF (IR .EQ. 1) GOTO 110
DO 100 J = 1, IR1
100 A() = A(J + 1)
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110 A(IR) = ZERQ
IF (IP .EQ. 0) GOTO 200
DO 120J=1,IP
120 A(3) = A(J) + PHI(J) * Al
200 IND =0
INDN = IR
DO210L=1,IR
DO210J=L, IR
IND =IND + 1
P(IND) = V(IND)
IF (J .EQ. IR) GOTO 210
INDN = INDN + 1
P(IND) = P(IND) + P(INDN)
210 CONTINUE
"300 FT = P(1)
UT = WNEXT - A(1)
IF (IR .EQ. 1) GOTO 410
IND =R
DO 400 J =2, IR
G =P(J)/FT
AQ)=A(Q)+G* UT
DO 400 L =1J, IR
IND=IND + |
P(IND) = P(IND) - G * P(L)
400 CONTINUE
410 A(1) = WNEXT
DO420L=1, IR
420 P(L) = ZERO
RESID(I) = UT / ZSQRT(FT)
E(INDE) = RESID(])
INDE = INDE + 1
IF (INDE .GT. IQ) INDE = 1
SSQ =SSQ + UT * UT/FT
SUMLOG = SUMLOG + ZLOG(FT)
500 CONTINUE
NIT=N
RETURN
C
600 1=1
610NIT=1-1
DO 650 =1, N
ET = W(ID)
INDW =1I
IF (IP .EQ. 0) GOTO 630
DO 6203 =1, 1P
INDW = INDW - 1
IF (INDW .LT. 1) GOTO 630
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ET = ET - PHI(J) * W(INDW)
620 CONTINUE
630 IF (IQ .EQ. 0) GOTO 645

DO 6401 =1,1Q

INDE = INDE - 1

IF (INDE .EQ. 0) INDE = IQ

ET = ET - THETA(J) * E(INDE)
640 CONTINUE
645 E(INDE) = ET

RESID(II) = ET

SSQ=SSQ+ET *ET

INDE = INDE + 1

IF (INDE .GT. IQ) INDE =
650 CONTINUE

RETURN

END

SUBROUTINE KALFOR(M, IP, IR, NP, PHI, A, P, V, WORK)

REAL PHI(IR), A(IR), P(NP), V(NP), WORK(IR), DT,
$ Al, PHIL PHIJ, PHIJDT, ZERO

DATA ZERO /0.0/

IR1=IR-1
DO300L=1,M

C PREDICT A.

Al=A(1)
IF (IR .EQ. 1) GOTO 110
DO 1001=1, IR1
100 A() = A(L+ 1)
110 A(IR) = ZERO
IF (IP .EQ. 0) GOTO 200
DO 120J=1,IP
120 A(S) = A(J) + PHI(J) * Al
C
C  PREDICTP.
o
200D02101=1, IR
210 WORK(I) = P(I)
IND=0
INDI1 = IR
DT = P(l)
DO220J=1,IR
PHIJ = PHI(J)
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PHIIDT = PHIJ * DT
DO2201=1J, IR
IND = IND + |
PHII = PHI(T)
P(IND) = V(IND) + PHII * PHUDT
IF (J .LT. IR) P(IND) = P(IND) + WORK(J + 1) * PHII
IF (1 .EQ. IR) GOTO 220
INDI = IND1 + 1
P(IND) = P(IND) + WORK(I + 1) * PHIJ + P(IND1)
220 CONTINUE
300 CONTINUE
RETURN
END
C
SUBROUTINE INCLU2(NP, NRBAR, WEIGHT, XNEXT, XROW, YNEXT,
D, RBAR, |
$ THETAB, SSQERR, RECRES, IRANK, IFAULT)
o
REAL XNEXT(NP), XROW(NP), D(NP), RBAR(NRBAR), THETAB(NP),
$ WEIGHT, YNEXT, SSQERR, RECRES, WT, Y, DI, DPI, XI, XK,
$ CBAR, SBAR, RBTHIS, ZERO, ZSQRT
c
DATA ZERO /0.0/
C
ZSQRT(Y) = SQRT(Y)

Y = YNEXT
WT = WEIGHT
DO 10I=1,NP
10 XROW(I) = XNEXT(I)
RECRES = ZERO
IFAULT =1
[F (WT .LE. ZERO) RETURN
IFAULT =0

ITHISR =0
DO 501=1,NP
IF (XROW(I) .NE. ZERO) GOTO 20
ITHISR = ITHISR + NP - I
GOTO 50

20 XI = XROW(I)
DI =D(l)
DPI = DI+ WT * XI * XI
D(I) = DPI
CBAR =DI / DPI
SBAR = WT * XI/ DPI
WT = CBAR * WT
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IF (1 .EQ. NP) GOTO 40
I=1+1
DO 30K =11, NP
ITHISR = ITHISR + 1
XK = XROW(K):
RBTHIS = RBAR(ITHISR)
XROW(K) = XK - XI * RBTHIS
RBAR(ITHISR) = CBAR * RBTHIS + SBAR * XK
30 CONTINUE
40XK=Y
Y = XK - XI * THETAB(I)
THETAB(I) = CBAR * THETAB(I) + SBAR * XK
IF (DI .EQ. ZERO) GOTO 100
50 CONTINUE
SSQERR = SSQERR + WT * Y * Y
RECRES = Y * ZSQRT(WT)
RETURN
100 IRANK = IRANK + 1
RETURN
END

SUBROUTINE REGRES(NP, NRBAR, RBAR, THETAB, BETA)

REAL RBAR(NRBAR), THETAB(NP), BETA(NP), BI
ITHISR = NRBAR
IM = NP
DO 501=1, NP
BI = THETAB(IM)
IF (IM .EQ. NP) GOTO 30
In=I-1
JM =NP
DO 10J=1,I1
BI = BI - RBAR(ITHISR) * BETA(JM)
ITHISR = ITHISR - |
IM=IM-1
10 CONTINUE
30 BETA(IM) = BI
IM=IM- 1
50 CONTINUE
RETURN
END
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